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RESUMO

DNAs repetitivos s&o muito comuns no genoma de eucariotos e um dos tipos que mais
ocorrem sdo os DNAs satélites. A familia Pentatomidae da subordem Heteroptera
exibe varios representantes classificados como inseto praga de muitas lavouras de
importancia agricola. Nesse sentido, desvendar a evolucdo molecular de seus
cromossomos sexuais com base nos DNAs satélites concretiza-se como uma
ferramenta tanto para desvendar a evolugédo molecular desses cromossomos, quanto
para a realizacéo de futuros controles biol6gicos dessas espécies. Desse modo, foram
analisados o genoma de baixa cobertura do macho e da fémea dentro da plataforma
RepeatExplorer. Este forneceu arquivos de saida com os provaveis DNAs satélites,
bem como uma estimativa da porcentagem destes em cada amostra utilizada para a
busca dos DNA satélites dentro dos genomas analisados. Isso forneceu um
direcionamento para a selecdo de DNA satélites provavelmente exclusivos ou muito
abundantes nos cromossomos sexuais. Com a delimitacdodesses DNA satélites foi
realizada a busca destes mondmeros em todo o0 genoma, por meio do RepeatMasker.
Além disso, foram geradas a variacdo de nucleotideos dentro em cada DNA satélite
tendo como parametro a divergéncia de Kimura (K2P). Todos os DNAs satélites
previamente selecionados foram localizados nos cromossomos através da
hibridizacdo in situ, tendo-se como sonda os mondémeros consenso de cada DNA
satélite. Todo o comprometimento desses DNAs satélites na evolucdo dos

cromossomos sexuais de Piezodorus guildinii foi discutido.

Palavras-chave: DNA satélite; Pentatomidae; cromossomos sexuais.



ABSTRACT

Repetitive DNA are very common in the genome of eukaryotes and one of the most
common types in satellite DNA. The family Pentatomidae of the suborder
Heteroptera exhibits several representatives classified as insect pests of many crops
of agriculture importance. In this sense, unraveling the molecular evolution of these
chromosomes and to carry out future biological control of these species. Thus, the
low coverage genome of male and female were analyzed within the RepeatExplorer
platform. This provided output files with probable satellite DNA, as well as an
estimate of the percentage of these in each sample used to search for satellite DNAs
within the analyzed genomes.This provided guidance for the selection of likely
exclusive or very abundant satellte DNAs in the sex chromosomes. With the
delimitation of these satellite DNAs, the search for these monomers was carried out
throughout the genome, using RepeatMasker. In addition, the nucleotide variation
within each satellite DNA was generated using the Kimura divergence (K2P)
parameter. All previously selected satellite DNAs were located in the chromosomes
through in situ hybridization, using the consensus monomers of each satellite DNA
as a probe. The entire involvement of these satellte DNAs in the evolution of
Piezodorus guildinii sex chromosomes was discussed.

Keywords: Satellite DNA; Pentatomidae; Sex chromosomes.



2.1
2.2

3.1
3.2

o

SUMARIO

INTRODUGAO... ..ottt 06
OBUJIETIVOS. ..ottt bbbttt sttt aneas 08
ODBJEtIVO geIal........c.ociiee s 08
ODbjetivos €SPECITICOS ..o s 08
METODOLOGIA... ... e 09
Material biologico e preparo de [aminas ..o, 09
Prospeccao, isolamento e mapeamento cromossdmico de DNAs

FrePetitivos. .. ..o s 09
RESULTADOS ...ttt e nnae e e 11
DISCUSSAD.........coooiiieeeeeece ettt 21
CONCLUSAO. .. ..ottt 23

REFERENCIAS ..ot et ee e e e e es e e s e e e et ees e e er et e e erae s 24



1 INTRODUGCAO

Os DNAs repetitivos compreendem consideravel propor¢do no genoma dos
eucariotos (Charlesworth et al. 1994, Nowak 1994). Diferentes estudos destas
sequéncias tém apontado para o envolvimento desta fracdo do genoma na codificacao
de proteinas e RNAs, organizacdo e atividade dos centrébmeros, teldmeros,
segregacao cromossbmica, regulacdo génica, reparo e replicacdo do DNA e
diferenciacdo de cromossomos sexuais (Anleitner e Haymer 1992, Kraemer eSchmid
1993). Com relacdo a distribuicdo no genoma sdo observados DNAs repetitivos
dispersos (elementos de transposicédo) ou em tandem (repetidos um apés o outro). Os
DNAs repetidos em tandem séo principalmente os DNAsat que variam em sequéncia
de nucleotideos, tamanho da sequéncia, numero de copias e organizacao
cromossémica (Charlesworth et al. 1994). Essas sequéncias também s&o o principal
componente da heterocromatina e se encontram localizadas nas regides
pericentroméricas e teloméricas dos cromossomos monocéntricos, que possuem

centrébmero localizado (Yunis e Yasmineh 1971).

A subordem Heteroptera apresenta mais de 40.000 espécies descritas e € um
dos grupos com maior sucesso na radiacdo adaptativa de insetos (Weirauch e Schuh
2011). Esses insetos destacam-se na citogenética pela presenca de cromossomos
holocéntricos (sem centromero localizado) e pela meiose invertida noscromossomos
sexuais (Papeschi e Bressa 2006). O numero cromossémico em Heteroptera varia de
2n = 4 (Lethocerus sp., Belostomatidae) a 2n = 80 (quatro espécies de Lopidea Uhler,
Miridae), com o predominio de cinco niumeros cromossémicos (nimeros modais): i)
2n = 14 (460 espécies), ii) 2n = 16 (186espécies), iii) 2n = 34 (92 espécies), iv) 2n =
12 (89 espécies) e v) 2n = 13 (80 espécies) (Ueshima 1979, Papespchi e Bressa 2006).
Tal diversidade pode ser atribuida a variagdo no nimero de autossomos ou aos
cromossomos sexuais. Neste caso, foram descritos diferentes sistemas
cromossOmicos de determinacdo sexual, nos quais os sistemas multiplos estao

presentes em 13,5% das espécies (Papeschie Bressa 2006).



Com relagéo a distribuicdo heterocromética sdo observados nos heterépteros
bandas-C positivas sobretudo nos terminais cromossomicos (Bressa et al. 2005;
Papeschi e Bressa 2006; Bressa et al. 2008). Dentro da familia Pentatomidae, o
género Edessa, exibe essa distribuicdo heterocromatica para diferentes espécies.
Entretanto, essas regides divergem entre as espécies de acordo com a rigueza de
pares de bases AT e CG (Bardella et al. 2014a). H4 também blocos intersticiais em
diferentes familias de heterdpteros. Estas muitas vezes sao correlacionadas asregiées
organizadoras nucleolares (RONs) que podem estar tanto em autossomos e
cromossomos sexuais. Essas bandas foram descobertas em familias como

Pentatomidae, Coreidae, Reduviidae e Belostomatidae (Bardella, 2014).

A evolugao de cromossomos autossdmicos para Cromossomos sexuais ocorreu
mais de uma vez para varios grupos de animais. Mesmo sendo uma evolugéo
independente, existem varias caracteristicas convergentes nesses Cromossomos
sexuais, como a determinacao sexual feita pela determinacdo de um gene presente
nesse cromossomo sexual. Com essa caracteristica se descobriu o sistema
heterogamético, em que um dos cromossomos determinam o sexo do individuo e
apresentam uma diferenca genética entre os sexos. Podem ocorrer casos de
cromossomos XY ou ZW no caso de machos e XX e ZZ no caso de fémeas. Em
Orthoptera existem variagdes no cariétipo em decorréncia do sistema de
determinacdo cromossémica sexual. Mas diversas espécies dentro desta ordem
exibem frequentemente o sistema sexual X0/XX, o qual provavelmente evoluiu do
sistema XY/XX pela perda do cromossomo Y (Ferreti et al. 2020). Em Lepidoptera, o
sistema de determinacéo sexual mais comum € o WZ/ZZ, juntamente com o sistema

Z/ZZ. Este é encontrado em linhagens mais basais mostrando assim que o
cromossomo W foi adquirido posteriormente (Silva, 2021)

A familia Pentatomidae apresenta mais de 4.700 espécies, sendo sua maioria
fitofagos que causam danos permanentes as plantas (brotos, sementes ou flores)
gerando um prejuizo econdmico em diferentes lavouras agricolas (Yamanaka et al.
1990, Grazia et al. 2015). Embora bastante importante do ponto de vista econémico,
nao existe conhecimento sobre a evolugdo molecular dos cromossomos sexuais em

Pentatomideos.



2 OBJETIVOS
2.1. Objetivo geral

Compreender o padréo de enriqguecimento de DNA satélites na evolugcéao no sistema

de determinagao sexual cromossomico de P. guildinii.

2.1 Objetivos especificos

- Comparar os genomas do macho e da fémea de P. guildinii visando DNAs satélites

abundantes do ponto de vista molecular em cada sexo;

- Realizar o mapeamento fisico dos DNA satélites recorrentes em cada sexo em

busca de sequéncias marcantes tanto no cromossomo Y quanto no cromossomo X.



3 METODOLOGIA

3.1 Material biologico e preparo de laminas

Machos adultos de Piezodorus guildinii foram obtidos da empresa Pragas
(Piracicaba, Sao Paulo/Brasil). Os testiculos foram dissecados e fixados em etanol:
acido acético (3:1) e conservados em freezer -20 °C. Os corpos de machos adultos e
fémeas foram preservados em etanol 100% para extragdo do DNA gendmico. As
laminas foram preparadas pela técnica maceracgédo e espalhamento dos testiculos com
uma gota de acido acético 50%, a qual foi evaporada em chapa aquecida. Em seguida
as laminas foram estocadas em freezer -20 °C até a aplicacdo das técnicas de

citogenética classica e molecular.

3.2 Prospeccgéao, isolamento e mapeamento cromossdmico de DNAS repetitivos

O DNA genbmico de machos e fémeas foram isolados utilizando o kit “Wizard®
Genomic DNA Purification Kit” (Promega). O sequenciamento de baixa cobertura do
genoma do macho e da fémea de P. guildinii foi realizado pela empresaNovogene
(USA). Os dados obtidos (sequéncias cruas = reads) foram selecionados por
gualidade e tamanho por meio de comandos presentes na plataforma RepeatExplorer
(Galaxy). Em seguida, foi realizada a clusterizacdo dos DNAs satélites em cada
genoma, sendo realizado ao mesmo tempo uma comparagao entre 0s genomas para
a visualizacdo dos DNAs satélites recorrentes em cada sexo,tais processos foram
realizados com uma amostra dos “reads” sequenciados Os arquivos de saida do
RepeatExplorer foram analisados, sendo selecionados os DNA satélites exclusivos ou
muito abundante em cada sexo. Estes foram encaminhados, juntamente com o0s
genomas de cada sexo, para o software RepeatMasker. Este realizou a varredura dos
mondémeros de cada DNA satélite frente ao total de “reads” obtidos no

sequenciamento, resultando assim, no retorno das quantidades
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aproximadas de cada DNA satélite em cada genoma. Isso forneceu uma ferramenta
apurada para a selecdo dos possiveis DNA satélites enriquecidos em cada
cromossomo sexual. Além disso, a divergéncia genética entre os mondémeros das
sequéncias foi estimada considerando o modelo de Kimura 2-parameter
implementado no RepeatMasker (Smit et al. 2013, Ruiz-Ruano et al. 2016). Estes
dados permitiram a caracterizacdo molecular e entendimento da evolugédo dos DNAs
satélites.

Posteriormente, os DNA satélites selecionados foram isolados por meio da
construcdo de iniciadores especificos para cada mondmero junto ao programa
Primer3. Para a amplificagdo dos mondmeros foi usada a reagdo em cadeia da
polimerase (PCR). Os produtos da PCR foram marcados com nucleotideos
especificos (Biotina 11-dUTP ou Digoxigenina 11-dUTP) por meio do sistema de
marcacao da Nick translation. A hibridizacdo in situ fluorescente (FISH) seguiu o
protocolo descrito por Cabral-de-Mello et al (2010). As sondas foram detectadas com
anti-digoxigenin-Rhodamine ou alexafluor-488 e os cromossomos contracoradoscom
DAPI. As laminas foram montadas com meio VECTASHIELD. As preparacfes foram
observadas e fotografadas (em escala de cinza) em um microscépio Olympus BX61.
As imagens foram sobrepostas e otimizadas em brilho e contraste usando-se Adobe

Photoshop.
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4 RESULTADOS

Os dados de saida (output) do programa RepeatExplorer exibiram 15 DNAs
satélites (8 de baixa confiabilidade e 7 de alta confiabilidade) (Tabela 1). Neste
programa também foi gerada uma abundéancia parcial dos DNA satélites por meio da
proporcao de “reads” obtidos em cada sexo (Tabela 1). A partir desse indice foi
estipulado que DNAs satélites com o dobro de “reads” em um dos sexos seriam
selecionados para a analise de abundancia frente a todos os “reads” sequenciados,

bem como a divergéncia de Kimura.

Desse modo, foram habilitados os satélites PguSat20, PguSat 112, PguSatl157
e PguSatl72 (Tabela 1). Estes DNAsats foram selecionados por exibiremabundancia
maior no genoma do macho do que na fémea. Por outro lado, o PguSat138 exibiu o
dobro da proporgdo de “reads” na fémea do que no macho, sendo por isso,

selecionado para as proximas analises (Tabela 1).

No RepeatMasker foram prospectados a abundancia para os satélites perante
todos os “reads” disponiveis pelo sequenciamento de baixa cobertura. Com isso,
foram descobertos a abundéancia dos satélites presentes nos genomas dos machos
e das fémeas. Além disso, foi calculada a proporcao efetiva de cada DNA satélite entre
esses genomas. Também foram calculados a divergéncia de Kimura (K2P)para
ambos 0s genomas como mostrados nas Figura 1(a-c) e na Tabela 2.

Dentre os 5 DNAsats analisados profundamente no RepeatMasker devido a
relevancia para os cromossomos sexuais, foi notado que o mais abundante em ambos
os sexos foi 0 PguSat138 (Tabela 2). J& a proporcédo entre as abundanciasde macho
e fémea possibilitou a identificagcdo do DNAsat mais relevante em cada sexo. Com
isso, para 0 genoma do macho obtiveram destaque os DNAsat PguSatl57 e
PguSatl12, sendo esses 1463x e 17x mais abundante no genoma do macho,
respectivamente (Tabela 2). JA no genoma da fémea apenas o PguSatl38 teve

destaque (Tabela 2).

J& os dados para a divergéncia nucleotidica apontaram uma similaridade neste
indice para o PguSat138, PguSatl72 e PguSat20 (Tabela 2). Porém, tanto
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PguSatl112 quanto PguSat157 exibiram uma proporc¢éo de variagdo maior no genoma
da fémea, sendo mais acentuada em PguSatl57 com o genoma da fémea

apresentando um indice 4 vezes maior em relacdo ao genoma do macho (Tabela 2).

No gréafico da abundancia versus a divergéncia nucleotidica de Kimura dos DNA
satélites da fémea exibiu o predominio da composicdo de DNA satélites por poucos
representantes (Figura 1a). O DNAsat que se sobressaiu devido a alta abundancia foi
PguSat20, sendo observado neste uma curva Unica. Ja o PguSat138 foi o segundo
mais abundante exibindo trés extremidades de curvas. Os demais DNA satélites

menos aparentes no grafico devido a abundancia reduzida (Figurala).

Ja& no grafico do macho, foi notado um perfil de DNA satélites mais
diferenciado, visto a observagéo clara de todos os DNAsat pesquisados (Figura 1b).
Apesar disso, o PguSat20 continuou exibindo uma Unica curva preponderante em
relacdo aos demais DNA satélites analisados (Figura 1b). Similarmente o PguSat138
apresentou trés picos de curvas. Entretanto, foram notadas mais duas extremidades
de curvas referentes ao PguSat172 e PguSat157, sendo a curva de PguSat112 menos
acentuada.

No grafico subtrativo, foram evidenciadas as diferengas entre os genomas do
macho e da fémea quanto a composicdo dos DNAs satélites, sendo em cima o
genoma do macho e embaixo o0 genoma da fémea. Nele podemos ver a maior
diversidade de satélites no macho com os clusters PguSat112 e PguSatl57 (Figura
1c). Além disso, podemos observar que os DNA satélites PguSat20 ePguSat138 séo
muito mais abundantes no genoma da fémea (Figura 1c). Semelhantemente, a
propor¢cdo subtrativa da abundancia dos DNA satélites apontou um predominio do
PguSatl112 e PguSat157 no genoma do macho (Figura 1c). Tais DNA satélite também
exibiram apenas no genoma do macho dois picos de curva distintos quando plotados
separadamente. Destaca-se que a curva para esses mesmos DNA satélitesna fémea
nao apresentou a presenca de dois picos (Figura 2a e b). Em tal procedimento,

ressaltou-se a abundancia de PguSat112 e PguSat157 no genoma domacho.
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No procedimento de hibridizacéo in situ fluorescente (FISH) foi possivel ver em
guais cromossomos 0s satélites estavam presentes, como mostrado nas figuras3 e
4. O PguSat20 foi marcado no cromossomo sexual X e em quatro cromossomos
bivalentes (Figura 3a-b). Similarmente, o PguSatl38 também foi exibido no
cromossomo sexual X, entretanto evidenciado em cinco cromossomos bivalentes
(Figura 3e-f). J& no PguSatl12 foram notados sinais de hibridizagdo apenas no
cromossomo sexual Y (Figura 3c-d). Mesmo cenario apresentado pelo PguSat157
(Figura 4a-b). Entretanto, o PguSat172 nao apresentou sinal de hibridizac&o (Figura
4c-d).
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Tabela 1. DNA satélites de P. guildinii prospectados por meio do programa
RepeatExplorer. Note o tamanho dos mondmeros e a proporc¢ao de “reads” entre o
genoma da fémea e o do macho.

DNA satélite Confiabilida Tamanho (Pares de Proporcéo
de base) fémea/macho

PguSat05 Baixa 163 3225/2584
PguSat12 Alta 162 834/800
PguSat20 Baixa 310 96/1061
PguSat42 Baixa 3603 199/187
PguSat62 Baixa 351 93/143
PguSat93 Alta 669 85/45
PguSat103 Baixa 187 44/61
PguSat112 Baixa 231 0/101
PguSat138 Alta 163 56/24

PguSat157 Baixa 550 0/72



PguSat172

PguSat188

PguSat217

PguSat227

PguSat242

Alta

Alta

Alta

Baixa

Alta

77

340

292

330

116

13/50

32/22

24/21

17/26

15/26

15
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Tabela 2. Dados moleculares dos DNA satélites de P. guildinii em relacdo a todos os

‘reads” sequenciados no genoma da fémea e do macho.

Satélite Abundancia  Abundancia Proporcgéo K2P K2P

fémea (%) macho (%) fémea macho
Macho/fémea

PguSat20 0,424384888 0,470675526 1,10907702 11.24 9.85

PguSatll 0,003680788 0,065099993 17,6864279 30.59 13.99

2

PguSatl13 2,363819567 2,224246791 0,94095456 22.32 22.35

8

PguSatl15 2,86875E-05 0,041984506 1463,51185 36.32 9.02

7

PguSatl7 0,00843025 0,023187974 2,75056768 8.77 7.60

2
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Figura 1. Gréaficos comparativos entre a abundancia e a divergéncia de Kimura para
cada DNA satélite selecionado de P. guildini no genoma da fémea (a), do macho (b),

bem como a comparagéo entre fémea e macho (c).

Genome Proportion
¥
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J b

'f‘ ,.u.m.“.....ll . MLJII
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satDNA families
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Genome Pregorsen

Komura Substeution Level (%)

Fonte: Elaborado pelo autor
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Figura 2. Grafico em linha da abundéancia versus a divergéncia de Kimura para
PguSatl112 (a) e PguSat157 (b). Note a presenca de dois picos em ambos os graficos.

a
PguSat112 b PguSat157
0,005
0.0 5
0045
a¢ 1,004
C 0035
0,003
0025
03
0,0015
2 0,001
01
( C——.
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w——pPguSati12F  w==PguSat112M w—PguSat157 F s PguSat157 M

Fonte: Elaborada pelo autor.
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Figura 3. Hibridizacdo in situ fluorescentes dos DNA satélites PguSat20 (a-b),
PguSat112 (c-d) e PguSat138 (e-f) em células meiéticas de P. guildinii. Ponta de setas
indicam o cromossomo sexual Y. Observe a distribuicdo do PguSat20 e PguSat138
no cromossomo X e em alguns bivalentes. Note a presenca de PguSatll2 no

cromossomo Y. Barra = 10um.

DAPI

PguSat112

Fonte: Elaborada pelo autor.
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Figura 4. Hibridizac&o in situ fluorescentes dos DNA satélites PguSat157 (a-b) e
PguSatl72 (c-d) em células meidticas de P. guildinii. Ponta de setas indicam o
cromossomo sexual Y. Observe a presenca de sinal no cromossomo Y de PguSat157.
Barra = 10pm.

DAPI

PguSat172

Fonte: Elaborada pelo autor.



21

5 DISCUSSAO

Analisando a diferenca de DNAs satélites entre os sexos de P. guildinii
obtivemos um modo de tracar a evolugdo da composi¢cdo dos cromossomos sexuais
frente a esse tipo de DNA repetitivo. Dentro de Heteroptera hd apenas estudos
focados na comparacao geral dos cariotipos frente aos DNAs satélites (Bardella et al.
2020; Pita et al 2017). Porém, o acompanhamento da evolugcdo cromossémica com
auxilio dos DNAs satélites vém sendo recorrente dentro da ordem Orthoptera (Ferreti
et al. 2020; Palacios-Gimenez et al. 2018). Na familia Pentatomidae (Heteroptera), na
gual esta inserido P. guildinii, ha o predominio de espécies com o sistema de
determinacdo sexual XX/XY (fémea/macho) (Papeschi and Bressa 2006). Em
diferentes tribos € recorrente a presenca de heterocromatina nos cromossomos
sexuais (Bressa et al 2005; Bardella et al 2014). Este fato torna viavel a exploracao de
DNAs repetitivos nestes cromossomos, como feito no presente trabalho.

Os dados genbmicos evidenciaram 15 DNAs satélites distribuidos na
composi¢cdo gendmica de P. guildini. Focando nos dados moleculares dos DNAsat de
P. guidinii, observou-se uma similaridade destes dados com outros insetos que
também exibem cromossomos holocéntricos, como por exemplo 0s representantes da
ordem Lepidoptera (Cabral-de-Mello et al 2022). Além disso, houve ainda a
semelhanca do ponto de vista molecular com 0s insetos com Ccromossomos
monocéntricos (Camacho et al 2022; Milani et al 2018; Palacios-Gimenez et al 2020;
Silva 2021). Isso mostra que a hatureza holocinética dos cromossomos de P. guildinii,
isto é, distribuicdo das proteinas cinetocéricas por toda a extensdao cromossdmica
(Hughes-Schrader and Schrader 1961), ndo influenciou as caracteristicas moleculares
dos DNAsat.

Focando nos DNAsat com concentracdo em algum sexo, foi notado a presenca
de cinco relevantes, seja no genoma feminino ou no masculino. A prospecc¢do das
abundancias gendmicas totais apontaram para um destaque do PguSatll2 e
PguSat157 no genoma do macho, sendo assim esse dado referente a composicéao do
cromossomo Y visto os indices maiores presentes na propor¢cdo do genoma do

macho frente o genoma da fémea. Em contrapartida, o0 genoma da
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fémea mostrou-se enriquecido apenas com o PguSatl38, sendo assim, um reflexo
da composicao cromossomica do cromossomo X. Ambos os dados adicionados aos
perfis de landscape diferenciais em cada sexo (graficos da abundancia versus a
divergéncia nucleotidica de Kimura) indicaram uma composicdo dos DNAsat
diferencial associada para cada cromossomo sexual. Fato confirmado também pelo
gréfico subtrativo. Essas informa¢des conduzem a distintos graus de amplificacdo dos
5 DNA satélites, configurando composi¢cdes repetitivas diferentes para o0s
cromossomos sexuais, fato recorrente em outros organismos (Bachtrog 2013;
Giovannotti et al 2018; Escudeiro et al. 2019; Ferreti et al 2020).

Com relacdo ao tempo de dispersdo dos DNA satélites apresentados nos
cromossomos sexuais de P. guildinii, foi notado que os dois DNA satélites abundantes
no Y exibiram as maiores abundancias de mondémeros em valores baixos de
divergéncia de Kimura. Isso sugere que a maioria dos mondémeros desses DNAsat se
diferenciaram pouco frente & sequéncia consenso de cada DNAsat.Desse modo,
estima-se que houve uma massiva amplificacdo recente desses DNA satélites no
genoma de P. guildinii. Adicionalmente, essa expansao recente € associada sobretudo
ao cromossomo Y, visto o mapeamento cromossdmico desses DNAsat detectados
apenas neste cromossomo sexual. A amplificacdo diferencial e recente para 0s
cromossomos sexuais ja foi relatada para outros organismos com o sistema de
determinacdo sexual XX/XY, assim como para outros sistemas de determinacao
sexual, tais como o neo-XY em Ronderosia bergii (Orthoptera) (Ferreti et al. 2020) e
WZ1Z2/ Z1Z1Z2Z2 em Diatraea saccharalis (Lepdoptera) (Silva 2021). Destaca-se que
0 acompanhamento da dispersdao temporal do Unico DNAsat mapeado no
cromossomo X (PguSat138) foi inviabilizada pelo compartiihamento desse DNA
satélite com diferentes autossomos. Por meio do grafico subtrativoobteve-se apenas
um leve indicio de amplificacéo tardia, devido as altasconcentragces de monémeros

em regides com indice de diversidade nucleotidica de Kimula acentuada.
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6 CONCLUSAO

Em Piezodorus guildini dois DNA satélites foram encontrados abundantemente
no cromossomo Y, enquanto o X compartilhou dois DNA satélites com os autossomos.
Isso indica que nos cromossomos sexuais houve uma ruptura na composicao
repetitiva, resultando em caminhos evolutivos distintos para cada cromossomo sexual.
Além disso, os DNAs satélites mostraram-se como uma ferramenta eficiente para a
localizacgéo fisica assertiva para o cromossomo Y em P. guildinii. Ampliando esses
achados para Heteroptera, supostamente poderemos finalmente identificar o
cromossomo Y de forma precisa, visto que se tem acesso facilitado apenas ao material

dos individuos machos.
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