ORIGEM E EVOLUGAO DE UM DNA SATELITE ALTAMENTE CONSERVADO EM PEIXES TELEOSTEOS
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RESUMO

O genoma dos organismos eucariotos € majoritariamente composto de sequéncias
de DNA repetitivos, como os DNAs satélites (satDNAs), que sdo sequéncias Unicas
repetidas em tandem. Em geral, essas sequéncias encontram-se localizadas em
regides pericentroméricas e subteloméricas do cromossomo e ndo apresentam uma
funcéo geral definida. Por esta raz&o, os satDNAs evoluem livremente sem qualquer
pressao seletiva, caracterizando-os como um tipo de sequéncia de rapida evolugao
molecular. No entanto, um DNA satélite altamente conservado constituido por
mondmeros de 21 pares de base (ApaSat09-21) foi encontrado em satelitomas de
espécies de Characiformes, bem como nos genomas de diversas outras espécies
da Infraclasse Teleostei. Isto desafia as predi¢cdes de evolugdo molecular deste tipo
de sequéncia, presente nos genomas destas espécies por dezenas de milhdes de
anos. Desta forma, objetivou-se delimitar a ocorréncia taxonémica deste DNA
satélite, caracterizando a sua organizacdo gendmica, diversidade e abundancia,
além de comparar a estrutura genémica detalhada deste satDNA em diversas
espécies com genomas sequenciados e montados utilizando abordagens de
bioinforméatica. No projeto PVBS2370-2021 analisamos a ocorréncia e estrutura
deste satDNA em diferentes espécies pertencentes a diversas ordens da Infraclasse
Teleostei, incluindo: Acipenseriformes, Amiiformes, Anguilliformes, Clupeiformes,
Characiformes, Cypriniformes, Elopiformes, Esociformes, Gadiformes,
Galaxiiformes, Gonorynchiformes, Gymnotiformes, Lepisosteiformes, Osmeriformes,
Osteoglossiformes, Perciformes, Pleuronectiformes, Polypteriformes,
Salmoniformes, Scombriformes, Siluriformes e Stomiatiformes. Vale ressaltar que
foram selecionados pelo menos uma espécie representante de cada ordem e que as
espécies selecionadas para analise foram definidas de acordo com a disponibilidade
de bibliotecas nucleotidicas nos bancos de dados publicos, principalmente no NCBI.
Diferentes tipos de bibliotecas de sequenciamento de nova geragdo (NGS) foram
analisadas, shorte long reads, para a verificagdo de presenga do referido DNA
satélite. Ferramentas como o BLAST foram utilizadas para a busca de homologia
entre o satDNA e as bibliotecas nucleotidicas das espécies da Infraclasse Teleostei.
Utilizou-se também as pipelines RepeatProfiler e Noise-cancelling Repeat Finder
para avaliagdo organizacional dos satDNAs encontrados nas bibliotecas das
espécies em andlise, e comparagao das repeticbes em tandem do satDNA
ApaSat09-21 em diferentes espécies, respectivamente. Os resultados apontaram a
ocorréncia de repeticdbes em tandem em representantes de algumas ordens
analisadas, como em Perciformes e Pleuronectiformes, sugerindo a ampla
distribuicdo dessa sequéncia de DNA satélite na Infraclasse Teleostei, assim como
observamos a auséncia em ordens mais proximas filogeneticamente de
Characiformes, como Gymnotiformes. Nesse sentido, sugere-se que, apesar da
auséncia em algumas ordens, a conservagao desta sequéncia por um longo periodo
de tempo, em ordens distintas, pode estar associada a alguma fungéo bioldgica que
essa sequéncia tenha adquirido ao longo da evolugdo dos Teleostei.
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