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Danos provocados pelo ataque do virus do mosaico severo do caupi (CPSMV), bem
como pelo processo de salinizacdo do solo séo fatores limitantes na producdo do feijao-
caupi (Vigna unguiculata), favorecendo a redugdo do crescimento e da produtividade
desta cultura. Com base nisso, a analise funcional de genes de feijao-caupi associados a
estes  estresses tem sido uma das metas do projeto  NordEST
(http://www.vigna.ufpe.br/). Este trabalho teve como objetivo identificar e analisar
ESTs geradas a partir de 12 bibliotecas de cDNA de feijdo-caupi na presenga e auséncia
de estresse provocado pelo virus CPSMV e por salinidade. Para cada tratamento foi
realizada a extracdo do RNA total com posterior selecdo de RNA mensageiro. A sintese
de cDNA foi realizada pela transcriptase reversa e a clonagem direcional dos insertos
(1-2 Kb) através de recombinacdo homdloga com regibes especificas do vetor
pDONR222. Até o momento foi gerado um total de 31.938 seqliéncias da extremidade
5’ dos insertos. Apos a analise da qualidade, 28.915 ESTs foram consideradas validas
(minimo de 120 pb, Phred >20), representando um indice de sucesso de 90 %. A
montagem dessas ESTSs resultou em 24.779 seqliéncias consenso, sendo constituidas por
22.855 singletons (79%) e por 6.060 ESTs (21%), distribuidas em 1.924 contigs, com

tamanho médio de 818 pb, variando de 2 a 146 ESTs constituintes. O indice de
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novidade da biblioteca foi avaliado em 86 %. Dos 24.779 clusters, 13.134 (53 %)

tiveram similaridade com sequiéncias de nucleotideos (BlastN) de A. thaliana, G. max,

L. japonicus e M. truncatula. Destas, 2.827 (21,5 %) sequéncias puderam ser incluidas
nas vias metabdlicas conhecidas, através da ferramenta KEGG-
(http://www.genome.ad.jp/kegg/). Novos bancos de dados estdo sendo explorados para
categorizagdo de um maior nimero de genes. O crescente nimero de informagGes
geradas neste trabalho serad disponibilizado aos programas de melhoramento genético,
favorecendo a competitividade desta cultura.
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