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Introducao

§Os microsporidios possuem um dos menores genomas entre os eucariotos devido ao parasitismo§
-intracelular obrigatorio que resultou em uma extensiva reducao no tamanho e complexidade do§
§genoma. Hamiltosporidium tvaerminnensis e H. magnivora sao duas espécies relacionadas de§
§microspor|'dios gue possuem diferentes modos de reproducao. H. tvaerminnensis € assexuado e é§
:transmitido horizontal e verticalmente, H. magnivora é sexuado transmitido verticalmente ao seu:
§hospedeiro. Elementos moveis (Transposable elements - TEs) compde uma grande fracao do:
§genoma eucariotico, sendo a maioria retrotransposons devido ao seu mecanismo de tranposig50§
-"copiar-e-colar". TEs sao capazes de mutar, alterar a regulacdao e gerar novos genes. Eventos de§
§transposig50 podem ser deletérios quando TEs se integram em regioes transcricionalmente ativas e§
§interrompem genes importantes. Devido a auséncia de recombinacao, TEs podem se acumular nos§
:genomas de organismos assexuados e contribuir para sua extincao. Porém, nao ha evidéncias de§

dlferentes densidades de TEs entre linhagens assexuadas e sexuadas.

Objetivos

:Analisar os genomas de H. tvaerminnensis (espécie assexuada) e H. magnivora (espécies sexuada) -

-duas espécies irmas de microsporidios com evidéncia baseada em genética de populacdes de seu :

:modo de reproducao - para o conteudo de TE.

Materiais e métodos
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Deteccao de dominios de proteinas
chave

§Banco de dados: Dominios de proteinas core (AA) : :
-Programa: BLASTp (AA guery, AA banco de dados)
E-value: 1e-10
Matrix: BLOSUMG62

Deteccao de LTR retrotransposons
potencialmente inteiros
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Resultados

Tabela 1
Resumo dos LTR retrotransposons e dominios de proteinas chave detectados em BE-OM-2, IL-BN-2 e FI-OER-3-3.

BE-OM-2 2 (40)

FI-OER-3-3 2 (23)

AP - protease; RH — RNAse H; RT — transcriptase reversa; INT — integrase.

NOTAS - LTR retrotransposons potencialmente ativos sao elementos com pares de LTR 5' e 3', e ao menos trés
dominios de proteinas responsaveis por sua transposicao.

*Numero de LTR retrotransposons potencialmente ativos (numero total de LTR retrotransposons detectados por
LTRharvest estao listados dentro dos parénteses).
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Fig. 1 — LTR-retrotransposon potencialmente ativo compartilhados pelas trés linhagens. Elemento “bigshot” — com 4,042 pb.
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Fig. 2 — LTR-retrotransposon potencialmente ativo compartilhados pelas trés linhagens. Elemento “nanomov” — com 3,962 pb.
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Fig. 3 — Arvore filogenética do LTR-retrotransposon “bigshot”.

: Nossos resultados mostram uma diferencga significativa no conteudo de TE entre as linhagens sexuadas:
§e assexuadas, com acumulo de TE nas linhagens sexuadas, especialmente no genoma de IL-BN-2. Esses
§achados corroboram estudos anteriores que mostram que elementos transponiveis dependem da:
§reprodug50 sexuada para se disseminarem nas populacoes. Os dois elementos potencialmente atlvos§
§(bigshot e nanomov) encontrados sao compartilhados pelas trés linhagens, indicando uma insercao que§
§ocorreu antes da divergéncia das espécies. E proposto que a linhagem sexuada FI-OER-3-3 tenha§
§e|iminado elementos transponiveis deletérios antes ou logo apos perder a capacidade de reprodug50§
- sexuada, assim se livrando do acumulo de TE que poderia ocasionar sua extincao. A filogenia mostrou§
§que o elemento bigshot é ancestral entre microsporidios e tem proximidade com artropodes que sao:
§hospedeiros de diversas espécies de microsporidios. O elemento nanomov é ainda mais divergente.§
: Possui similaridade com elementos de microsporidios, porém no é possivel afirmar sobre sua origem. :
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