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RESUMO 

 

A mosca Drosophila suzukii é uma espécie praga com grande importância econômica devido a 

sua distribuição mundial e ao seu hábito de oviposição que lhe permite atacar uma grande 

variedade de frutos. No contexto de DNA repetitivo e da contribuição e importância dessas 

repetições na evolução e compreensão da constituição genômica das espécies, os estudos 

voltados a essa fração de DNA em D. suzukii são escassos e restritos à descrição de alguns 

elementos transponíveis. Com o objetivo de aumentar as informações sobre a organização 

cromossômica e genômica de D. suzukii com foco na fração do DNA repetido em tandem, 

caracterizamos os cromossomos de D. suzukii através da análise convencional e bandeamentos 

cromossômicos. Identificamos DNAs satélites (DNAsat) através das ferramentas 

RepeatExplorer2 e TAREAN com dados de sequenciamento e utilizamos a Hibridização In Situ 

Fluorescente (FISH) para caracterizar a distribuição de sequências repetidas em tandem 

(microssatélites, DNAs satélites, DNA ribossomal 18S e histona H4). Nossos resultados 

demonstram uma amplificação de heterocromatina no cromossomo II de D. suzukii e revelam 

uma heterocromatina enriquecida em microssatélites e conteúdo A+T sugerindo que 

microssatélites podem estar desempenhando um papel na expansão de heterocromatina nessa 

espécie, exceto no cromossomo Y. Nossos dados utilizando microssatélites e DNAsat 

demonstram que o cromossomo Y em D. suzukii deve ser constituído majoritariamente por 

sequências derivadas de elementos transponíveis. No total, foram identificados 15 DNAs 

satélites que representam cerca de 7.27% do genoma da espécie. A análise desses DNAs 

satélites revelou que outros elementos de DNA repetitivos como as famílias multigênicas e 

elementos transponíveis estão envolvidos na origem de DNAs satélites em D. suzukii e reforçou 

a conservação de DNAs satélites dentro do gênero Drosophila, como o DNAsat 1.688. A 

distribuição cromossômica de DNAsat, evidenciada por FISH, foi bastante variável tanto na 

heterocromatina e eucromatina, assim como nas diferentes regiões cromossômicas e no número 

de cromossomos. Esses dados fornecem a primeira descrição mais detalhada do genoma de D. 

suzukii e demonstram uma evolução genômica bastante heterogênea para essa espécie 

envolvendo repetições em tandem.  

 

Palavras-chave: DNA satélite. DNA repetitivo. Hibridização In Situ 

Fluorescente.  Microssatélite 

 



 
 

ABSTRACT 

 

The fly Drosophila suzukii is a pest species with great economic importance due to its 

worldwide distribution and its oviposition habit that allows the attack of a wide variety of fruits. 

Concerning repetitive DNAs their distribution and importance in the evolution and 

understanding of the genomic constitution of species, studies focused on this DNA fraction in 

D. suzukii are scarce and restricted to the description of some transposable elements. Here, we 

aimed to increase information about the chromosomal and genomic organization of D. suzukii, 

focused on DNA repeated in tandem, we characterized the chromosomes through conventional 

analysis and chromosomal banding. We identified satellite DNAs (satDNA) through the 

RepeatExplorer2 and TAREN tools using sequencing data, and we used Fluorescence In Situ 

Hybridization (FISH) to characterize the distribution of tandem repeated sequences 

(microsatellites, satellite DNAs, 18S ribosomal DNA, and H4 histone). Our results demonstrate 

an amplification of heterochromatin on chromosome II of D. suzukii and reveals a 

heterochromatin enriched in microsatellites and A+T content, suggesting that microsatellites 

may be playing a role in the expansion of heterochromatin in this species, except for the Y 

chromosome. Our data using microsatellites and satDNA indicate that the Y chromosome in D. 

suzukii must consist mostly of sequences derived from transposable elements. This study 

identified 15 satellites which represent about 7.27% of the species genome. Satellites analysis 

revealed that other repetitive DNA elements such as multigene families and transposable 

elements are involved in the origin of satellites in D. suzukii and reinforced the conservation of 

satellite DNAs within the Drosophila genus, such as satDNA 1688. The chromosomal 

distribution of DNAsat, evidenced by FISH was quite variable both in heterochromatin and 

euchromatin, as well as in the different chromosomal regions and in the number of 

chromosomes. These data provide the first more detailed description of the D. suzukii genome 

and demonstrate a very heterogeneous genomic evolution for this species concerning tandem 

repeats. 

 

Key-words: Satellite DNA. Repetitive DNA. Fluorescent In Situ Hybridization. Microsatellite 
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1. INTRODUÇÃO 

1.1 CONSIDERAÇÕES GERAIS SOBRE DNA REPETITIVO 

 

A maior parte dos genomas de eucariotos é constituído por DNA repetitivo, entretanto, 

embora esta fração seja muito representativa, suas funções e padrões evolutivos não são 

completamente compreendidos, sendo a maioria das vezes os estudos meramente descritivos 

da presença dessas repetições. Algumas funções já foram relacionadas aos DNAs repetitivos 

como seu papel na estabilidade cromossômica, formação da heterocromatina, segregação 

cromossômica e regulação de genes (BISCOTTI; OLMO; HESLOP-HARRISON, 2015; 

LOWER et al., 2019). Destaca-se também, a consequência do ponto de vista evolutivo que esta 

fração do genoma pode ter, evitando processos de hibridização, mesmo em espécies próximas, 

pela diferença na composição dos DNAs repetitivos (JAGANNATHAN; YAMASHITA, 

2021). Estas sequências repetitivas quando localizadas nos cromossomos com aplicação da 

Hibridização In Situ Fluorescente (FISH), mostram sua distribuição e evolução, auxiliando na 

compreensão da estrutura, organização e evolução dos genomas. Do ponto de vista de análise 

restrita aos dados de sequenciamento genômico, o entendimento da organização e montagem 

destas repetições é muito desafiador por razões técnicas, portanto, tornam-se negligenciadas na 

maioria dos genomas montados atualmente. Sendo assim, o uso das ferramentas cromossômicas 

aliadas aos dados genômicos têm se mostrado eficazes no fechamento desta lacuna, permitindo 

melhor entendimento da organização dos DNAs repetitivos nos genomas eucariotos 

(MARTINS et al., 2011; BISCOTTI; OLMO; HESLOP-HARRISON, 2015; LOWER et al., 

2019). 

Existem diferentes classes de DNA repetitivo, e essas repetições estão organizadas em: 

1) sequências majoritariamente dispersas, como os elementos transponíveis (TEs); e 2) 

sequências repetidas em tandem, como o microssatélite, minissatélite, DNA satélite (DNAsat) 
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e as famílias multigênicas: por exemplo, os genes que codificam o DNA ribossomal (DNAr) e 

genes para histonas (MARTINS et al., 2011).  

Os elementos transponíveis se diferenciam entre si pela sua capacidade de locomoção 

no genoma. Os TEs são classificados de acordo com seu mecanismo de inserção no genoma em 

transposons, que se movem e amplificam a partir de moléculas de DNA e retrotransposons que 

se movimentam utilizando um intermediário de RNA, via transcrição reversa 

(CHARLESWORTH; SNIEGOWSKI; WOLFGANG, 1994; BISCOTTI; OLMO; HESLOP-

HARRISON, 2015; PAÇO; FREITAS; VIEIRA-DA-SILVA, 2019). 

Os genes que codificam o DNAr possuem uma estrutura bastante conservada que 

consiste em duas famílias multigênicas: o DNAr 45S e 5S. O DNAr 45S está organizado em: 

5,8S, 18S, e 26/28S, cada unidade de repetição contém uma sequência de codificação para cada 

um desses RNAr, juntamente com as regiões espaçadoras transcritas internas (ITS) e externas 

(ETS) e um espaçador intergênico (IGS). O 5S é a menor classe do DNA ribossômico, é 

composto por uma unidade conservada, separadas por espaçadores não transcritos que podem 

variar em tamanho (NTS). As unidades DNAr 45S e 5S podem estar em um único ou múltiplos 

sítios dentro do genoma (APPELS et al., 1980; SUMNER, 2003; CABRERO; CAMACHO, 

2008; MARTINS et al., 2011).  

Os genes codificadores para histonas (H1, H2A, H2B, H3 e H4) também estão 

organizados em clusters arranjados em tandem, intercalados uns com os outros com sequências 

espaçadoras não codificantes, porém algumas espécies podem apresentar alguns desses genes 

espaçados pelo genoma (SUMNER, 2003; NEI; ROONEY, 2005). 

1.2 DNA SATÉLITE 

 

A heterocromatina é um constituinte fundamental dos genomas eucariotos, envolvida 

em funções que auxiliam na manutenção da estabilidade genômica, como seu papel no processo 
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6. CONSIDERAÇÕES FINAIS  

 

Este trabalho fornece a primeira descrição cromossômica detalhada da espécie praga 

Drosophila suzukii com ênfase nos elementos repetitivos em tandem. A distribuição de 

heterocromatina sugere que eventos de amplificação parecem ter atuado eficientemente nesse 

genoma. A distribuição cromossômica de microssatélites e DNAs satélites difere entre os 

cromossomos, entre os autossomos, entre os sexuais e entre os autossomos e sexuais. No geral, 

esse conjunto de dados demonstra uma diversificação deste genoma que pode desempenhar um 

papel fundamental na evolução cromossômica da espécie e talvez em seu processo adaptativo.  
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