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O sequenciamento e anotacdo do genoma do &camo,rdjetranychus urticae Kock,
primeiro genoma completo de um Chelicerata, trawsas perspectivas sobre a evolugio
dos artrépodes, interacao herbivoro-planta e f@ueecursos avancados para protecéo de
plantas. Tetranychus urticae afeta 1.124 plantas incluindo espécies produtoras d
compostos toxicos. E considerado uma das princjpaigas agricolas em todo o mundo e
possui uma habilidade de desenvolver resistén@aséicidas. O genoma de urticae
ilustrou uma historia de vida especializada comeagnca de familias de genes envolvidos
com a quebra de compostos toxicos e capacidadesitgakicacdo; transferéncia lateral de
genes semelhantes a bactérias e fungos; diferengasutros artrépodes na organizacao e
utilizacdo dos horménios associados ao desenvaitone ecdise. Também evidenciou
inovacao evolucionaria com relagdo a producdo aede seda, super resistentes e muito
mais finos do que os das aranhas. As descobedastivaram o estudo de novos genomas
em Acarina. Atualmente esforcos vém sendo dirigjgirs obtencdo de informacdes sobre
0 genoma de diversos outros acaros de importagcieoéa, incluindo outro tetraniquideo,
Tetranychus evansi Baker & Pritchard; o eriofiidedAbacarus hystrix (Nalepa); e o
fitoseideoMetaseiulus occidentalis (Nesbitt). No Brasil, pesquisadores da Embrapa, do
Centro de Citricultura “Sylvio Moreira” (IAC) e d&niversidade de Brasilia vém
trabalhando em cooperacdo com a Ghent Universilgi&, e CBGP- INRA, Franca, para
obtenc&o do genoma do acaro da leprose dos ddrespal pus phoenicis (Geijskes). Este
acaro é uma das espécies mais importantes dadareitiuipalpidae e é vetor de virus que
afetam culturas relevantes para o agronegoécioetestes €itrus leprosis virus C (CiLV-

C) ocasiona prejuizos drasticos aos pomares nol.Bbesgenomas completos do citros e
do CiLV-C foram sequenciados. A integracdo dessesmas com o dB. phoenicis pode
contribuir grandemente na busca de alternativaseates de manejo da leprose do citros.
Essa abordagem que combina genémica de pragastaspfarnece mecanismos inéditos
para o desenvolvimento de estratégias de man&oates de importancia agricola.
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