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Introducao Metodologia

Elementos Transponiveis (TEs) sao sequéencias de DNA com  As sequéncias dos TEs selecionados foram submetidas em bancos

capacidade de movimento dentro do genoma, presente em  de dados na busca de sequéncias homélogas com alta similaridade.
virtualmente todos organismos. TEs sao divididos pelo seu

mecanismo de mobilidade como pertencentes a classe | (utilizando TE  Pares de base Fonte 2=
um intermediario de RNA) ou Il (utilizando um intermediario de 412 885 Blauth et al., 2011 BUSC?S ‘?‘e 2
DNA). Esses elementos s&o herdados pela prole dos organismos,  hobo 665 Deprd etal., 2009  >CdUencas
porém transferéncias entre clados distantes filogeneticamente  BuT2 766 Rossatoetal, 2014  °Miares
também ocorrem. TESs, pela sua mobilizacédo, sdo considerados um Mar 2487 Deprd et al., 2012

Importante mecanismo evolutivo, tornando-se ferramentas

importantes para o estudo de evolucao genomica e funcao genica.  Uma vez obtidas, as sequéncias homélogas foram alinhadas com o

Dentre os modelos biologicos, o genero Drosophila programa MEGA?7 e arvores filogenéticas foram geradas.
apresenta caracteristicas relevantes para o estudo de TEs. A

espécie D. willistoni, embora tenha seu genoma sequenciado, € um
alvo pouco estudado comparado a outras especies do grupo. Este
trabalho tem como objetivo escanear in silico quatro TEs (412,
hobo, BuT2, Mar) no genoma de D. willistoni e estabelecer as
relacoes evolutivas entre elas.

Alinhamento
e arvores

filogenéticas VN ICHNERIEY Lotz cosiionem

Resultados e Discussao

Copias dos quatro TEs foram obtidas no

U ——
genoma disponivel de D. willistoni. O TE 412 A K e B
apresentou um maior numero de copias j P em—
conservadas quando comparada aos outros Em
TEs, sendo a arvore filogenetica obtida :a::;::::;z;:g;ggggg:::i:
subdividida em dois grupos principais. O TE m
hobo, embora tenha gerado um resultado baixo . "%wfl"s'j;:fm‘o‘o‘;‘;j‘gﬂj"““
de copias, apresentou uma coOpia muito proxima . e -
de um elemento hobo de Ceratitis capitata, o " o
gue indicaria uma possibilidade de transferéncia oo C ———
horizontal. C6pias dos TEs BUT2 e Mar geraram (= -
arvores filogenéticas de baixa confianca devido  Filu—— o
a pouca variadade de nucleotideos e, portanto, lEﬁ:ﬂiﬁ‘!ﬂiﬁ533232222225:“ B
uma conservacdo desses TEs no genoma de D. i s e
willistoni. Estes resultados trazem informacoes %[LgJ'.“:ZJ".T:!f:ﬂfé:‘ffff:fi;1 of [ o
importantes do que esperar e como conduzir oo B
mais estudos a respeito destes TEs em D. i T{
willistoni. Ensaios de hibridacdo In situ nos L
cromossomos politénicos de D. willistoni deve : oo,
confirmar os resultados obtidos nesta analise. "] o e s S
Fig.1. Arvores filogenéticas dos quatro TEs buscados. B -
Sequéncias mais proximas indicam maior similaridade. -
NUmeros presentes nos ndos representam o valor de I — .
confianca da separacdo dos galhos em suas respectivas bl I -
arvores (valores acima de 70 sédo considerados bons oo s
pararemtros de confianca). A. 412. B. hobo. C. BuT2. D.

Mar.



