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Os cercopídeos são insetos sugadores caracterizados como praga significativa em gramíneas, incluindo forrageiras e cana-de-açúcar. Recentemente espécies pertencentes ao gênero Mahanarva, comumente associadas a gramíneas de grande porte, têm constituído pragas importantes também em pastagens. Existem poucas opções para controle adequado e ecológico do inseto, sendo o mecanismo de RNA de interferência (RNAi) um método promissor, com maior especificidade e eficiência. Nosso objetivo foi compreender e comparar a expressão gênica dos estágios de desenvolvimento de cigarrinhas do gênero Mahanarva e prospectar genes alvo para silenciamento por RNAi. Indivíduos adultos, ninfas dos cinco ínstares de desenvolvimento e ovos de M. spectabilis e M. fimbriolata, pragas de forrageiras e de cana-de-açúcar respectivamente, foram coletados em condições naturais. Foi realizada a extração de RNA total (kit Quick-RNA Tissue/Insect ou TRIzol), construção de bibliotecas de cDNA (kit TruSeq Stranded) e sequenciamento NGS na plataforma Illumina NextSeq 550. Para averiguar a qualidade e integridade das extrações utilizamos espectrofotômetro (Nanodrop) e eletroforese em gel de agarose 1% corado com brometo de etídeo, onde as concentrações apresentaram valor médio de 565,20 ng/µL e houve a formação de banda única e intensa no gel. A qualidade dos dados obtidos no sequenciamento foi avaliada com FastQC, as sequências de baixa qualidade foram removidas com Trimmomatic e o rRNA residual foi filtrado com SortMeRNA. Os transcriptomas foram montados pela abordagem de novo utilizando o software Trinity, devido à ausência de genoma de referência para as espécies. Filtramos a redundância com o programa cd-hit e verificamos a qualidade com o BUSCO e o Bowtie2. Os transcritos foram anotados com o Uniprot e a análise de expressão diferencial foi conduzida com o pacote edgeR. As montagens de M. fimbriolata e M. spectabilis resultaram em 253.894 e 197.003 contigs, respectivamente. Dos transcritos, 96% tiveram similaridades com genes ortólogos conservados em Hemiptera, e 92,4% das leituras foram alinhadas com suas referências. A presença de transcritos relacionados à maquinaria de RNAi, como Dicer, Argonauta, Piwi e outros, demonstra a viabilidade do uso dessa via no controle dos insetos de ambas as espécies. Até o momento a análise de expressão gênica identificou 10.928 contigs diferencialmente expressos (5,54%) em M. spectabilis, com maior contraste entre ovos e adultos, e maior similaridade entre ninfas pequenas e grandes. Com base na função e expressão nesta espécie, cinco genes altamente expressos e essenciais à sobrevivência foram selecionados como alvos promissores para silenciamento via dsRNA: V-ATPase, trealase, calmodulina, apolipoproteína D e hexoquinase tipo 2.
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