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O oidio do pepino € uma doenca fungica causada pelo patégeno Podosphaera
xanthii. E uma das principais doencas que afetam as culturas de pepino e
meldo em varias regides do mundo. O fungo se desenvolve majoritariamente
na superficie das folhas, resultando em manchas brancas pulverulentas,
reduzindo a produtividade da cultura. Por ser um patégeno biotréfico, a
resisténcia é geralmente monogénica ou oligogénica. No entanto, a expressao
diferencial de diversos outros genes pode ser observada. Assim, 0
entendimento do funcionamento da resisténcia envolve a compreensdo dos
mecanismos de ativacdo da defesa, que envolve o conhecimento dos
elementos cis-regulatérios (CREsS) e seus fatores de transcricdo (TFs). Por
meio da expressao génica diferencial é possivel evidenciar genes responsaveis
pela resisténcia e com o auxilio de ferramentas de predicdo, identificar os
CREs e os TFs. O objetivo deste estudo foi identificar associagédo entre CREs e
TFs responsaveis para regulacdo dos mecanismos de resisténcia ao oidio em
pepino, visando compreender a ativagdo da resposta de defesa. Para
identificacdo de genes diferencialmente expressos de linhagem resistente ao
oidio, foram recuperados os genes com expressao diferencial -1 > log2fc > 1 e



p-value < 0.05 (teste t) da linhagem resistente de pepino SSL508-28 as 48h
apos a inoculagéo, usando dados publicamente disponiveis (PRINA321023) na
base de dados Cucurbit Genomic Database v2. Desses DEGs, foram
recuperados 1.5kb upstream do sitio de inicio de transcricdo, compreendendo
os CREs. Para identificacdo de CREs, foi realizada uma andlise de
enriguecimento usando o software PlantCARE, utilizando as sequéncias da
regido promotora de genes diferencialmente expressos (DEGS) em resposta a
infeccdo de P. xanthii de linhagem resistente. E para andlise de associacdo de
elementos CREs a TFs, foi realizada uma analise para predicdo de TFs
associados aos CREs identificados, utilizando o software TomTom acoplado ao
banco de dados JASPAR utilizando como arquivo de referéncia
“JASPAR2022_CORE_non-redundant_v2”. Os mecanismos subjacentes a
resisténcia envolve o estudo dos CREs e TFs, pois sdo centrais na regulacao
da expressao génica em resposta a infeccao fungica. Foram encontrados 1.665
DEGs na linhagem resistente SSL508-28 de pepino inoculados com P. xanthii.
Da regidao promotora desses genes foi possivel identificar 221.178 CRES no
total, sendo 136 CREs unicos e 463 TFs associados. Estudos em andamento
deveréo trazer descobertas importantes sobre a regulacéo de genes relevantes
para o patossistema.
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