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A leprose do citros, causada pelo Citrus leprosis virusC (CiLV-C), tem como vetor o ácaro Brevipalpus 
phoenicis (Acari: Tenuipalpidae) e é uma das doenças virais de maior importância para a citricultura brasileira. 
Tecnologias que permitam o controle do vetor são extremamente desejáveis para o manejo da doença. Dentre 
estas, o sequenciamento de B. phoenicis permitirá obter informações relevantes sobre a biologia e a evolução 
desta espécie, bem como a prospecção de moléculas que possam ser utilizadas em seu controle. Para o 
sequenciamento são necessárias informações genômicas prévias, assim, este trabalho objetivou estimar o 
tamanho do genoma de B. phoenicis, através de diferentes metodologias, fornecendo subsídios ao projeto 
genoma do ácaro. Como estratégia inicial foi estimado o tamanho do genoma por citometria de fluxo e, 
posteriormente, foram avaliadas sequências gênicas de cópias únicas para análises em PCR quantitativo. O 
genoma foi estimado em 86Mpb e duas potenciais sequências gênicas de cópias únicas foram validadas e estão 
em análise por qPCR. Estas informações estão sendo imprescindíveis para o estabelecimento de parâmetros de 
sequenciamento mais eficientes para obtenção do genoma completo do ácaro da leprose.  
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