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Elementos de transposicado (TEs) sdo sequéncias de DNA com a capacidade de se
mover e multiplicar pelo genoma. Desde sua descoberta, eles tém se mostrado
grandes ferramentas evolutivas, causando desde alteragdes fenotipicas até quebras
cromossOmicas como o classico exemplo do milho demonstrado por Barbara
Mcclintock. A ordem Orthoptera, composta por grilos, gafanhotos e esperancas,
apresenta espécies com genomas grandes e com alta quantidade de regides
repetitivas. Assim, o objetivo desse trabalho foi analisar a presenga de TEs nos
genomas sequenciados de Orthoptera, buscando verificar a existéncia e fungao
desempenhada por eles, especialmente os da superfamilia hAT - uma familia
amplamente distribuida. Inicialmente foi realizado um levantamento dos dados
disponiveis sobre a presenca de TEs em genomas de Orthoptera. De acordo com o
levantamento, sequéncias de TEs foram selecionadas e obtidas no banco de dados
do NCBI. Ao todo foram 47 sequéncias usadas como semente de busca por BLAST
na plataforma Galaxy Europe em 15 genomas de Orthoptera, disponiveis no NCBI
até entdo. O elemento AeBuster2, da Superfamilia hAT, foi o Unico que retornou
sequéncias de boa qualidade em questdo de cobertura, identidade e E-value, e
apenas no genoma da espécie Meconema thalassinum. As sequéncias desses
possiveis TEs foram analisadas quanto a conservagao de sua estrutura e possivel
capacidade codificadora. A partir dessas sequéncias, foi gerada uma sequéncia
consenso, em que se localiza as Terminal Inverted Repeats (TIRs) com 16pb:
CAGCGGTTCCCAAAAT e um sitio altamente conservado nas Target Site
Duplications (TSDs): NNNTANNN. Usando a ferramenta CD-search do NCBI, foi
encontrado o dominio de proteina DUF4371 na sequéncia consenso. Futuramente, a
consenso dos possiveis TEs sera usada como semente de busca nos 15 genomas
de Orthoptera, verificando a existéncia de copias ativas e degeneradas, e por fim,
sera realizada uma analise evolutiva dos resultados.



