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INTRODUGAO RESULTADOS E CONCLUSOES

O draft do mitogenoma de . tuxaua apresentou
12.746 pb e foram anotados 21 tRNA, 5rRNA (dois
grupos duplicados, 2 e 3 copias) e 12 genes
codificadores de proteinas.

O sequenciamento de nova geracido (NGS) tem
permitido o rapido avanco no estudo de amplicons
e genomas de espécies de interesse agrario. O
genoma mitocondrial (mitogenoma) pode servir de
base para estudos filogenéticos e de evolucao de
espécies, sendo Importante para o estudo da
genetica molecular de nematoides que mais
mitogenomas sejam sequenciados e
disponibilizados. O conhecimento acerca dos
nematoides da Ordem Dorylaimida se configura
como relevante para o avangco no conhecimento
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Figural. Draft do mitogenoma linear de Tubixaba tuxaua. Anotacao na base RefSeq 63 Metazoa, MITOS

sobre a filogenia e evolugao dentro do Filo web server.
Nematoda, alem de proporcionar maior
conhecimento sobre a espécie tipo a ser estudada.
O objetivo no presente trabalho foli sequenciar,
organizar e anotar o mitogenoma de Tubixaba
tuxaua a partir de sequenciamento NGS.

Este € o primeiro draft de mitogenoma de 1. tuxaua
a ser montado e o tamanho do mitogenoma parcial
obtido esta proximo do tamanho da maioria das
especies ja sequenciadas. A filogenia baseada no
mitogenoma de T. tuxaua confirma seu status
dentro da classificacao taxonOmica tradicional junto
a outras espécies da Ordem Dorylaimida.
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Um total de 100 especimes de . fuxaua formaram - pl— i i |

um pool que foi utilizado para a extragcao de DNA e wl_ Aphelenchcides besseyi AB1 } ———
sequenciamento NextSeq 2x100pb, com uma M s S NP
meédia de cobertura de 10 milhoes de clusters. As f:;;":sp::::::m‘

reads originais foram verificadas quanto a ek [
qualidade pelo software FastQC v.0.11.9 e e

trimadas com Trimmomatic v.0.39. A montagem de |

NoVo fOl realizada com O SOftware NOVOPIaSty Eiega::o%.e,:\-rv;ggtzl?agper;iti;;.aoggtrigslizg;Méxima verossimilhanca baseada em mitogenomas de

v.4.3, e o0 genoma mitocondrial de Pratylenchus
vulnus disponivel no GenBank (GQ332425.1) foi

usado como modelo. O mapeamento e extensao Os resultados trazem importantes informacodes para
foram realizados com o software Geneious R11. O serem disponibilizadas e utilizadas em estudos
genoma mitocondrial montado foi anotado usando taxondmicos, evolutivos e  aplicados ao
0 codigo genetico de invertebrados no servidor agronegocio.

web MITOS2 e um mapa linear do mitogenoma de
I. tuxaua foi gerado. Com base no mitogenoma de ’
outras especies de nematoides obtidas no @, /!(///)
GenBank, foi realizada a filogenia de T. tuxaua,
utilizando o software Mega 6.0, com método de
Maxima Verossimilhanca e bootstrap de 1.000
replicas para obtencao da arvore sem outgroup.
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