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A regido do cerrado brasileiro possui 127 milhdes de hectares aptos para utilizacdo agricola. A
maior limitacdo ao uso desta area € a associacao entre alta acidez com baixa fertilidade natural
dos solos. Dentre as gramineas forrageiras do género Urochloa cultivadas no Brasil, Urochloa
decumbens cv. Basilisk destaca-se pela elevada tolerancia a essas condi¢cbes; entretanto, os
mecanismos moleculares associados a essa tolerancia ainda sdo desconhecidos.O objetivo deste
trabalho foi gerar o primeiro banco de dados relatado de sequéncias transcritas de raizes de
plantulas de U. decumbens cv. Basilisk em resposta ao estresse por aluminio, usando plataforma
de sequenciamento de nova geragdo. Plantulas de U. decumbens cv. Basilisk foram submetidas
as condicoes de estresse (com aluminio) e ndo estresse (sem aluminio) em hidroponia por oito
horas. O experimento foi inteiramente casualizado com trés repeticdes, formadas por 20 plantulas
cada. As pontas das raizes foram excisadas para extracdo de RNA total e enviadas para
sequenciamento pela plataforma lllumina HiSeq™ 2000 no Beijing Genomics Institute (BGI). As
seis bibliotecas construidas geraram aproximadamente 40 Gb de dados, os quais, por montagem
de novo usando a programa Trinity, resultaram em 113.918 unigenes anotados. Pelo banco de
dados nao redundante de proteinas do NCBI, 63% dos unigenes puderam ser anotados através
de homologia com proteinas ja descritas, das quais 29,7% sédo de Sorghum bicolor. Foram obtidos
6.698 genes diferencialmente expressos, sendo 3.637 up e 3.061 down regulados, destacando-se
genes relacionados ao ciclo do citrato (4,16%) e a biossintese de metabdlitos secundarios
(16,9%). Potenciais marcadores moleculares de interesse para o programa de melhoramento de
Urochloa foram identificados: 17.375 microssatélites (SSRs) e 315.573 polimorfismos de base
Unica (SNPs). Este trabalho resultou no primeiro banco de dados de genes especificos de
U. decumbens relatado, aumentando significativamente as informacdes gendmicas para a espécie
e também para o género. Os dados serdo analisados com maior acuracia e poderao contribuir
para elucidar o mecanismo de adaptacdo de U. decumbens aos solos acidos, ricos em aluminio.
Além disso, as informac¢des obtidas poderdo ser utilizadas para pesquisas nas éareas de
biotecnologia vegetal e melhoramento genético do género Urochloa.
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