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A familia mariner de elementos transponiveis esta incluida entre os transposons de classe |1, subclasse |
da ordem TIR dentro da superfamilia TC1-mariner. Esta familia é caracterizada por apresentar seqliéncias de
aproximadamente 1.3Kb com repeti¢cdes terminais invertidas imperfeitas (TIRs “Terminal Inverted Repeats™) de
26 a 38pb. Possui apenas uma ORF e sdo flanqueadas por um pequeno sitio de duplicacdo do sitio de insercdo
(TSD “Target Site Duplication”). Este TSD, é representado pela sequéncia AT gerado ap6s sua transposicao.

Esta familia apresenta uma ampla distribuicdo, estando presentes nos genomas de diversos filos animais,
como artrépodes, vertebrados, celenterados, assim como também nos genomas de protozoérios, fungos e plantas.
Esta ampla distribuicdo é marcada por uma significativa diversidade de seqiiéncias relacionadas (mariner-like
elements - MELS), que séo classificadas em 6 subfamilias de acordo com o grau de similaridade de aminoacidos
do sitio catalitico. Apesar desta familia ja ser descrita em varios organismos, em drosofilideos existem poucos
estudos com sequiéncias relacionadas a mariner. Neste trabalho propomos uma busca mais abrangente de
seqliéncias relacionadas a mariner em 68 espécies neotropicais de Drosophila. Para a anélise molecular, foram
utilizadas buscas por PCR no DNA gen6mico de diferentes espécies de Drosophila com primers degenerados de
regides de aminoacidos conservadas da ORF (WVPHEL-YSPDALP) descritas por Robertson e MacLeod
(1993), que na presenga desses elementos produzem um fragmento de 491pb. As sequéncias obtidas a partir dos
clones sdo usadas como sondas em uma busca por sequéncias similares no banco de dados do GENBANK,
empregando a ferramenta BLAST P (National Center for Biotechnology Information) para triagem das
seqliéncias relacionada a mariner. Posteriormente, as sequéncias das provaveis proteinas codificadas por estas
sequéncias, sdo estabelecidas pelo programa Genedoc (2.7.000) alinhadas no Clustal X e analisadas
filogeneticamente com o programa MEGA 4.1. Além das sequéncias obtidas das espécies de drosofilas
neotropicais, seqiiéncias de mariner ja descritas sdo empregadas para a identificacdo das diferentes subfamilias.
Como grupo externo para as analises filogenéticas foram utilizadas as seqiiéncias de dois elementos pertencentes
duas familias distintas da ordem TIR, Bari e TC1. As buscas com os primers degenerados ja foram realizadas em
11 espécies, sendo que 9 apresentaram o fragmento de tamanho esperado. Destas 9 espécies 6 (D. ornatifrons, D.
mediostriata, D. neocardini,D. pallidpenis, D. mediopunctata e D. paramediostriata) apresentaram clones com
sequéncias relacionadas a mariner (tab.1). Com esses dados podemos visualizar que a subfamilia mellifera é a
mais amplamente distribuida estando presente em 5 das 6 espécies em que obtivemos seqliéncias de mariner. Ja
a subfamilia mauritiana esta presente em 3 destas espécies e a subfamilia irritans em 1 espécie. Em quatro das
seis espécies em que obtivemos seqliéncias relacionadas a mariner (D. ornatifrons, D. mediostriata, D.
neocardini, e D. pallidpenis) estas sequéncias mostraram-se degeneradas e com mutacGes sem sentido, delecdes
ou substituicdes. Ja D. mediopunctata e D. paramediostriata apresentaram sequéncias com indicativos de que
sdo provavelmente provenientes de elementos ativos, pois ndo sdo degenerados. Analisando a média da dN/dS,
pelo MEGAS3 (Codon-Based-Z-Test), dos 7 clones de D. mediopunctata da subfamilia mauritiana e o elemento
ativo Mos 1 descrito para D. mauritiana podemos observar a existéncia de uma selecdo purificadora atuando a
nivel de nucleotideo (dN=0,0863, dS=0,1424, P<0,5, Prob = 0,0004) o que é confirmada quando estas
sequéncias sdo “traduzidas” para proteinas (fig. 1). Os dois clones de D. paramediostriata da subfamilia
mellifera quando traduzidos também apresentam os sitios cataliticos conservados. A arvore filogenética dos
MELSs (fig. 2) demonstra algumas incongruéncias comparadas com a filogenia das espécies descrita por Robe e
colaboradores (2005). Essa distribuicdo pode ser decorrente das diferentes taxas de evolucdo dos genomas,
polimorfismo ancestral ou perda estocéstica, sendo que essas hipoteses ndo sdo mutuamente exclusivas. Esses
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dados apesar de parciais demonstram a coexisténcia de subfamilias de mariner em um mesmo genoma.
Tabela 1 - Espécies analisadas até 0 momento.

Espécies Amplificacdo por PCR Clones com mariner NuUmero de
clones em cada
subfamilia
. ornatifrons Sim 2 (2)mellifera
. mediopunctata Sim 8 (7)mauritiana e
(1)irritans
. mediostriata Sim 4 (4)mellifera
. nebulosa Sim N&o apresentou clones com
mariner
. hydei Né&o
. neocardini Sim 4 (Dmauritiana e
(3)mellifera
. mercatorum Né&o
. fumipenis Sim N&o apresentou clones com
mariner
. pallidpenis Sim 1 (Dmellifera
. paramediostriata Sim 5 (2)mauritiana e
(3)mellifera
. gasisi Sim Né&o apresentou clones com
mariner
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Figura 1 - Traducdo das 2 seqliéncias ndo degeneradas de D. mediopunctata e 1 seqiiéncia do elemento ativo
Mosl.
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Figura 2 - Arvore Filogenética da seqiiéncia de aminoacidos do sitio catalitico dos clones por Méxima
Parcimonia, ((*) - seqliéncias ndo degeneradas).



