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O uso de dados de sequenciamento de alto rendimento de RNA (RNA-Seq) melhora a
capacidade de identificacdo de agentes patogénicos em plantas. Esta identificacéo é
importante para o comeércio e distribuicdo de plantas, impactando na conservagéo das
espécies. Caryocar brasiliense (Pequi), ocorre no Cerrado e é uma das espécies
prioritarias para promover cultivo e exploragdo econdmica no Centro-Oeste, definidos
pelo Ministério do Meio Ambiente. Assim, o objetivo do trabalho foi identificar
microrganismos em amostras da folha de C. brasiliense. Foi utilizado material foliar de
um individuo coletado em Goiania — GO, o RNA foi extraido com o PureLink Plant
RNA Reagent e a biblioteca construida utilizando o kit TruSeq Stranded Total RNA
Library Preparation with Ribo Zero Plant. O sequenciamento foi realizado na
plataforma Illumina NextSeq 1000. Os dados foram classificados com o software
Kraken2, utilizando o banco de dados de nucleotideos ndo redundantes do National
Center for Biotechnology Information (NCBI nt), e com o software Kaiju, utilizando o
banco de dados nr_euk, que inclui dados de proteinas ndo redundantes do NCBI
(NCBI nr) com adicdo de sequéncias de proteinas de outros microrganismos. A
classificacdo com Kraken2 identificou 15 patégenos, 14 virais e um bacteriano. Os trés
com maior numero de reads foram Tomato necrotic streak virus (38194), Rose ilarvirus
2 (19556) e Rose ilarvirus 1 (11059). Ja a classificagdo com o Kaiju, identificou 38
patdgenos, sendo 27 virus, cinco fungos e cinco oomicetes. Os trés com maior nimero
de reads foram Tomato necrotic streak virus (126817), Rose ilarvirus 2 (40875) e
Citrus leaf rugose virus (37126). Dos patégenos identificados, dez foram classificados
por ambos os softwares, todos virus, sendo os trés com maior nimero de reads,
Tomato necrotic streak virus, Rose ilarvirus 2 e Rosa ilarvirus-1. Os dados gerados
incrementam 0s recursos gendmicos e o0 conhecimento sobre microrganismos
associados a C. brasiliense.
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