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OBJETIVOS

O presente estudo objetivou desenvolver
marcadores moleculares microssatélites
nucleares e organelares para Dyckia
ibiramensis.

MATERIAL E METODOS

O genoma total de um individuo de D.
ibiramensis foi sequenciado utilizando uma
plataforma de sequenciamento de nova geragao
minlON Nanopore Oxford. A montagem dos
contigs foi realizada utilizando a plataforma CLC
Genomics. As regides microssatélite foram
prospectadas com auxilio do software
SSRlocator e o desenho de primers foi
realizado com o programa Primer3. A validagao
in silico das regides microssatélite foi realizada
com o software SPCR, utilizando o genoma
sequenciado como alvo para as amplificagdes.
A caracterizacdo da origem de cada locus
(genoma nuclear em regides nao-codificadores,
genoma nuclear ligado a regides génicas,
genoma plastidial ou genoma mitocondrial) foi
realizada através do algoritmo BLAST, com
auxilio do programa Genious.
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RESULTADOS

Foram prospectadas 116.768 regides microssatélites
no genoma de D. ibiramensis, com predominancia de
motivos mondmeros (93.671 loci), seguido por
dimeros (20.589 loci), trimeros (2.320 loci),
hexametros (270 loci), tetrdmeros (173 loci) e
pentameros (15 loci). A analise de PCR virtual para a
validagédo in silico demonstrou aproximadamente 70%
desses loci com padrdes de amplificagdo compativeis
com o esperado para um marcador molecular, ou seja,
uma Uunica banda no tamanho esperado, sem
sobreposi¢cdo de outras amplificagées inespecificas.
Foram identificados loci microssatélites de origem
nuclear e organelar, em regides nao-codificantes e
ligados a genes.

CONCLUSAO

Esses marcadores poderédo ser utilizados em
estudos de genética populacional e evolugao
da espécie, possibilitando a comparagdo de
padrdes alélicos em regides sobre pressao
evolutiva e em regides neutras. Também sera
possivel estudar fluxo génico a partir de
sementes (heranga biparental, avaliada com
marcadores nucleares) ou de pdlen (heranga
uniparental, avaliada com  marcadores
organelares). Além disso, esses marcadores
poderdo ser empregados em estudos em
outras espécies taxonomicamente préximas de
D. ibiramensis.
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