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Reconstrucgdo da histéria filogenética e distribuicdo do retrotransposon CR1_E em
genomas disponiveis em banco de dados

Andrea Gomes Tavanti®, Natasha Avila Bertocchi*, Marindia Depra!

'Universidade Federal do Rio Grande do Sul (UFRGS), Departamento de Genética,
Laboratorio de Drosophila

Elementos transponiveis (TEs) sdo sequéncias que possuem a particularidade de se
mobilizar nos genomas, estando presentes ubiquamente nos organismos. Os
retrotransposons Chicken repeat 1 (CR1) constituem uma superfamilia de TEs com
estudos incipientes e restritos aos genomas aviarios. O objetivo desse trabalho foi
reconstruir a historia filogenética e distribuicdo de elementos CR1_E-like através da
busca por sequéncias homologas disponiveis em bancos de dados. Para isso, utilizamos
as sequéncias CR1_E pass, CR1_E PPU e CR1 _E VSP como sonda para buscas,
através do BLASTN, nos bancos de dados Genbank e Flybase. Somente os resultados de
BLAST menores que e-10 foram analisados. As sequéncias foram alinhadas utilizando
os parametros default da plataforma MAFFT v. 7 e os resultados visualizados e
manualmente editados atraveés do software Aliview. Foram construidas matrizes de
identidade através do software UGENE para identificacdo da conservacdo das
sequéncias. Por fim, foram estabelecidas as relagdes filogenéticas das trés sondas com
suas sequéncias homdlogas, e das mesmas com o acervo de TEs CR1 disponiveis no
banco de dados Repbase. Utilizamos o método Maximum Likelihood (ML) através do
software MEGA. Observamos sequéncias principalmente nas maiores linhagens de
amniotas (mamiferos, répteis e aves), além de grupos distintos como peixes e bactéria
(Escherichia coli). Portanto a distribuicdo de sequéncias CR1 _E-like ndo foram de
acordo com a filogenia dos genomas hospedeiros, sugerindo possiveis eventos de
transferéncia horizontal. Além disso, a presenca destes TES nos genomas de amniotas
corrobora a hipdtese de terem sido inseridos no ancestral em comum desse grupo,
porém evoluiram distintamente em cada linhagem.
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