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A familia mariner de transposons é amplamente distribuida em todos os taxons, subdividindo-se em diferentes
subfamilias de acordo com a similaridade das sequéncias. Em planéria, encontrou-se mariner, da subfamilia
cecropia, somente na espécie Girardia tigrina. Em Girardia schubarti ndo foram detectados elementos pertencentes
a essa familia. Baseado nessas informacfes, o objetivo deste trabalho é o de investigar a presenca do elemento e das
suas subfamilias em G.schubarti e G.tigrina, bem como a relacéo filogenética com outras seqiiéncias ja descritas. A
metodologia utilizada foi a amplificacdo por PCR, com o uso de um par de primers degenerados (denominados
MAR) representando os dominios conservados da familia. Foram realizadas, também, reacbes de nested-PCR
associando-se o primer direto MAR a outros trés primers reversos especificos para algumas subfamilias. Com os
primers MAR, foram obtidos produtos de tamanho esperado em ambas espécies, indicando a presenca do elemento.
Ja nos nested-PCRs, em G.schubarti, houve amplificacdo para as subfamilias cecropia e mellifera. Nossa populacido
de G.tigrina ndo apresentou o elemento da subfamilia cecropia, como previamente descrito para outras populagdes
desta espécie de planéria. Além disso, descreve-se, pela primeira vez para G.tigrina, a presenca da subfamilia
mellifera e novos elementos da subfamilia cecropia. Os produtos de PCR foram seqiienciados, confirmando a
presenca de diversas subfamilias em ambas as espécies. As comparacdes dessas sequiéncias com outras, obtidas em
estudos anteriores, sugerem possiveis eventos de perda estocastica e infiltracdo desses elementos em momentos
distintos da historia evolutiva do género Girardia. Para testar essa hipGtese, os amplicons obtidos com os primers
MAR foram clonados e enviados para seqlienciamento. As seqiiéncias serdo comparadas com o GenBank e alinhadas
com o programa Clustal W.



