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Big Data: Desafios da Bioinformatica
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Genes e genémica
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ANALISE DO SATELITOMA EM PASSIFLORA L. (PASSIFLORACEAE)
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O DNA nuclear € constituido por sequéncias codificadoras de copia tinica assim como por varias classes de sequéncias
de DNA repetitivo. O DNA repetitivo forma uma grande parte dos genomas de plantas. podendo
constituir aproximadamente 80% do mesmo, e pode se diferenciar em sequéncias dispostas em tandem. as sequéncias
de DNA satélite (DNAsat), ou as dispersas no genoma, os elementos transponiveis. A colecio de diferentes familias de
DNAsat em um genoma € chamada de satelitoma. As espéeies do género Passiflora apresentam uma ampla variagdo no
tamanho, nimero cromossomico e contetido de DNA. Nenhuma sequéneia de DNAsat foi descrita até o momento no
género. Sendo assim, o objetivo deste trabalho foi determinar o satelitoma de trés espécies do género para ser utilizadas
como marcadores cromossémicos no estido da evolugdo cromossémica do género: P. quadrangularis (2n = 18: 2C =
2.680 pg) conhecida como maracuja gigante, com o maior genoma conhecido; P. eincinnata, o maracuja do mato (2n =
18: 2.202 pg): ¢ P. organensis (2n = 12: 0.404 pg). com o menor genoma. Para 1sso utilizamos uma analise de cluster do
pipeline RepeatExplorer combinado com a estratégia do Satminer. As sequéncias selecionadas foram analisadas no
programa Geneious v.7.1.9 e classificadas de acordo com homologia de sequénecia e tamanho da unidade de repeticéo.
Encontramos 45 DN Asats distintos nas trés espécies, sendo seis para P. quadrangularis, dois para P. cincinnata e trinta
¢ sete para P. organensis. Os satélites variaram quanto ao tamanho da unidade de repeticdo (entre 52 € 3100 pb) ¢ em
abundéneia estimada no genoma. Além de maior diversidade, P. organensis também apresentou a maior propor¢do de
DN Asat, mostrando nio ser o satelitoma das espécies a fracio responsivel pelos distintos tamanhos genémicos. Para
todas as sequéneias classificadas foram desenhados primers para posterior amplificacdo de sondas para ser utilizadas
nas futuras analises de evolugio eromossémica.




