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A ferrugem do eucalipto causada pelo patógeno Puccinia psidii representa uma ameaça à produtividade do setor 

florestal brasileiro. Trata-se de um fungo biotrófico que infecta folhas jovens de plantas com até dois anos de 

idade.  Pouco é conhecido a respeito de sua biologia e mecanismos de patogenicidade, assim, foi realizada uma 

análise in silico visando à busca de genes candidatos a efetores no draft do genoma de P. psidii. Primeiramente, 

analisou-se 46.122 sequências anotadas por meio de GO termos relacionados a efetores, não tendo sido 

encontrado nenhum candidato. Posteriormente, 123.878 sequências não anotadas ou anotadas como hipotéticas 

foram avaliadas por meio de uma pipeline utilizando-se os programas SignalP, TMHMM e GPISom. Dos 

123.878 contigs analisados, 8530 apresentaram o peptídeo sinal, dos quais 5221 não apresentam domínio 
transmembrana e destes, 4381 não apresentam superfície de ancoragem. Finalmente, foram selecionados os 

contigs que codificam proteínas com tamanho entre 45 e 440 aminoácidos, obtendo-se o valor final de 2966 

candidatos a efetores no genoma de P. psidii. Esse valor é superior ao encontrado em outros patógenos 

causadores de ferrugem, sugerindo uma expansão da família de efetores em P. psidii, provavelmente resultado 

da vasta gama de hospedeiros. 
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