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RESUMO

O cultivo de Manihot esculenta Crantz no territério brasileiro apresenta alta relevancia
nutricional e cultural, além de ser matéria prima para diversos produtos. A partir da
aplicacdo de técnicas in vitro algumas variagdes podem surgir, acarretando
variabilidade. Em muitos casos, os retrotransposons vém sendo utilizados com
sucesso para identifica-las; além disso, suas aplicagdes sdo as mais variadas, indo
de investigacdo de ativagdo, mobilidade para estudos de biodiversidade para
mapeamento de genes, bem como a analise da variabilidade genética. Dessa forma,
0 presente manuscrito teve como objetivo geral a prospecgao dos retrotransposons
de Manihot esculenta disponiveis no banco de dados primario e secundario, € como
objetivos especificos o agrupamento das sequéncias de LT LTR, bem como a
identificacdo dos cromossomos nos quais esses elementos estdo disponiveis. Para
isso, foi realizado o levantamento de registros para a espécie utilizando banco de
dados para se obter informagdées como o pais de origem da sequéncia de proteinas,
do cédigo de identificagdo do cultivar, o tamanho da sequéncia e cromossomo em que
se encontra. Posteriormente, foram selecionadas apenas as sequéncias referentes a
retrotranposons de longa repeticao terminal (RT_LTR), devido a sua alta taxa de
presenga nos genomas. Os dados obtidos, além de identificar a presenca desse
elemento em 17 cromossomos distintos, permitiram a identificagdo de uma migragao
nao constante entre os cromossomos, mostrando que essa inser¢ao ndo segue um

padrao previsivel para a espécie estudada.

Palavras-chave: cromossomos; LTR; mandioca; migragdo cromossomal.



ABSTRACT

he cultivation of Manihot esculenta Crantz in the Brazilian territory has high nutritional
and cultural relevance, in addition to being raw material for several products. From the
application of in vitro techniques some variations may arise, causing variability. In
many cases, retrotransposons have been successfully used to identify them;
moreover, its applications are the most varied, ranging from activation investigation,
mobility to biodiversity studies for gene mapping, as well as the analysis of genetic
variability. Thus, the present manuscript had the general objective of prospecting the
Manihot esculenta retrotransposons available in the primary and secondary database,
and the specific objectives of grouping the LT_LTR sequences, as well as identifying
the chromosomes in which these elements are available. For this, a survey of records
for the species was carried out using a database to obtain information such as the
country of origin of the protein sequence, the cultivar identification code, the size of the
sequence and the chromosome in which it is located. Subsequently, only sequences
referring to long terminal repeat retrotranposons (RT_LTR) were selected, due to their
high presence rate in genomes. The data obtained, in addition to identifying the
presence of this element in 17 different chromosomes, allowed the identification of a
non-constant migration between the chromosomes, showing that this insertion does

not follow a predictable pattern for the studied species.

Keywords: cassava; chromosomal migration; LTR
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1 INTRODUGAO

A mandioca (Manihot esculenta Crantz), também conhecida como aipim,
macaxeira ou maniva, € uma espécie pertencente a familia Euphorbiaceae, originaria
da floresta amazdénica (ALLEM, 1994; OLSEN; SCHAAL, 1999), e que se encontra
dispersa por praticamente todo o globo, sendo a América do Sul o continente com
maior numero de registros (GBIF.org). O cultivo em territorio brasileiro apresenta alta
relevancia nutricional e cultural, além de ser matéria prima para diversos produtos
(GUIMARAES et al., 2022). Devido ao fato de ser uma espécie altamente
heterozigética e poliploide (2n=4x=36), sua propagacgao geralmente é feita por estacas
e nao por sementes (FAO, 2000).

Diante da possibilidade de se obter plantas completas por meio do cultivo de
células, tecidos ou 6rgéos, as técnicas in vitro tornaram-se ferramentas utilizadas na
conservagao de recursos, sendo uma valiosa alternativa para a manutengcdo das
colecdes de plantas que podem ser incorporadas em programas de melhoramento
vegetal (VIEIRA, 2000).

Durante as ultimas décadas a utilizacdo de marcadores moleculares vem
desempenhando um papel fundamental nos estudos genéticos referentes a
biotecnologia vegetal, bem como no campo da genética de melhoramento para
selegao de plantas e melhoramento de culturas (HAYWARD et al., 2015). Em muitos
casos, os retrotransposons vém sendo utilizados com sucesso e as aplicagdes sao as
mais variaveis, indo de investigacdo de ativagdo, mobilidade para estudos de
biodiversidade para mapeamento de genes, bem como a analise da variabilidade
genética (KALENDAR et al., 2011).

Esses elementos transponiveis foram descobertos na década de 40
(MCCLINTOCK, 1931), constituem grande parte do genoma dos eucariotos, e por
definicdo podem ser descritos como fragmentos de DNA que podem se inserir em
novas regides cromossOmicas, fazendo cépias duplicadas de si mesmos, sendo um
dos principais componentes dos genomas das plantas, podendo vir a constituir mais
de 70% do genoma em algumas plantas (FESCHOTTE et al., 2002; VENNER et al.,
2009).

Estudos recentes apresentam por base a identificagdo desses elementos,

sendo por sequenciamento ou por utilizagdo de marcadores moleculares
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desenvolvidos com base em sequéncias de longa repeticdo terminal (LTRs) dos
retrotransposons, desses estudos, diversos foram realizados tentando elucidar a
importancia e o impacto desses elementos na evolugdo dos genomas, considerando
as suas insergdes e/ou dele¢cdes em diferentes locais do genoma, causando
alteragdes, podendo ser por transferéncia vertical ou horizontal (SCHAACK et al.,
2010).

Com base no exposto, € inequivoca a importancia dos estudos envolvendo
elementos transponiveis com o intuito de compreensdo dos genomas, e
consequentemente, sua evolugao; além também da potencial utilizagdo na distingao
de gendtipos, servindo como uma ferramenta para futuros estudos de biologia

molecular de plantas.

1.1. Objetivos

Prospectar os retrotransposons de Manihot esculenta disponiveis no banco de
dados primario e secundario. E, como objetivos especificos:

e Agrupar as sequéncias de codificadas por LT _LTR;
¢ ldentificar os cromossomos no quais os LTRs estéo inseridos;

e Analisar o padrdo de migragao dos retrotransposons nos cromossomos.
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2 REVISAO DE LITERATURA

Abaixo estéo relacionados os itens que versam em torno da teoria e conceitos,

bem como a revisao literaria acerca do assunto a ser tratado neste trabalho.

2.1 Classificagao e distribuicao de Manihot esculenta

Euphorbiaceae s.I. € uma familia que apresenta destaque entre as
Angiospermas pelo fato de abrigar 8.382 espécies reunidas em 403 géneros, além de
apresentar mais de 3.530 ocorréncias registradas (GBIF.org, 2022), um aumento de
mais de 2.000 descrigdes de espécies para o ano de 2000 (GOVAERTS et al., 2021).
Encontram-se distribuidas principalmente nas regides tropical e subtropical,
especialmente nos continentes americano e africano, com excegao para poucos
géneros extratropicais (WEBSTER, 1994). Compreende um dos grupos taxondmicos
mais complexos e morfologicamente diversos entre as Eudicotiledéneas (JUDD et al.,
1999; SOLTIS et al., 2005; SIMPSON, 2006).

Manihot esculenta Crantz, pertencente a familia Euphorbiaceae, é originaria da
floresta amazénica (ALLEM, 1994; OLSEN & SCHAAL, 1999), também conhecida
como aipim, macaxeira ou maniva se encontra dispersa por praticamente todo o globo,
e de acordo com os registros disponiveis no site GBIF.org, a América do Sul é o
continente que apresenta o maior numero de registros, seguido pela Europa e América

do Norte. O Brasil € o pais com maior incidéncia (Figura 1).

Na revisao realizada por Guimaraes e colaboradores (2022) concluiu-se que o
cultivo da mandioca produzida no territério brasileiro apresenta grande relevancia,
seja nutricional ou cultural, além de indicar que a mandioca é a matéria prima para o
desenvolvimento de inumeros produtos, como por exemplo o alcool, plasticos
biodegradaveis, cosméticos, bem como ragcdo animal e matéria da industria téxtil.
Dada a importancia, a mandioca pode ser considerada um componente da cultura

brasileira.
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Figura 1. Distribuicao referente aos registros de Manihot esculenta. Fonte: GBIF.org

A mandioca € considerada o alimento predominante na dieta diaria da
populagcdo de muitos paises (CEBALLOS et al.,, 2006) e, de acordo com o ultimo
levantamento da Organizacao das Nag¢des Unidas para a Alimentacao e Agricultura,
o maior produtor mundial de mandioca é a Nigéria, pais que no ano de 2016 computou
57,13 milhdes de toneladas, seguido por Tailandia e Indonésia. O Brasil € o 4° maior
produtor mundial (AJAYIl; OLUTUMISE, 2018) com 21,08 milhdes de toneladas de raiz
de mandioca. Na safra referente ao ano de 2022 o Brasil, na variavel de producéo,
teve 18.129.427 t, sendo o Norte a regido com maior produgdo compreendendo
35,61%, seguido pela regidao Sul com 22,61%, regiao Nordeste (21,05%), Sudeste
(12,51%) e Centro-Oeste (8,22%) (IBGE, 2022).

2.1.1. Genética de Manihot esculenta

A M. esculenta € uma angiosperma que se apresenta com 18 cromossomos,
como mostram os dados disponiveis no GenBank, provenientes do BioProjeto com o
codigo de acesso “‘PRINA234389" (Disponivel em
<https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/PRINA394209>). Além disso, de acordo
com Leitch e Bennet (1997), em torno de 80% das angiospermas teriam origem
poliploide; é entendido por poliploidia a existéncia, em um mesmo nucleo celular, de

dois ou mais genomas. Tal condicdo pode ocorrer naturalmente ou ser induzida
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(HAHN et al., 1990; HANN et al., 1992). A producao dos poliploides da mandioca por
vias induzidas tem sido relatada por meio de tratamento in vivo de segmentos nodais
(NASSAR, 2004) e por tratamento in vitro de botdes apicais e axilares (AWOLEYE et
al., 1994; CARVALHO et al., 2016), sendo destacada a associagdo realizada por
Awoleye e colaboradores (1994) entre as diferentes caracteristicas fenotipicas a

poliploidia durante a regeneracgéo in vitro de plantas de mandioca.

No estudo de Qi e colaboradores (2021), por meio do uso da estratégia de
sequenciamento HiFi combinada com Hi-C, foi possivel a reconstrucdo de dois
genomas haploides em escala cromossdémica; o genoma haplétipo-resolvido permitiu
a realizagao da primeira visao sistematica da organizagao heterozigoética do genoma
diploide da mandioca. A identificagdo de individuos heterozigotos diploides também

foi possivel a partir do uso de marcadores microssatélites (PAREDES et al., 2021).

Algumas variagbes podem surgir com a aplicagdo de técnicas in vitro,
acarretando variabilidade. Com o uso desse tipo de cultivo para germinagdo de
sementes tem-se um aumento na sua diversidade por meio das variagdes

somaclonais, as quais ndo podem ser evitadas por esse meio (COSTA, 2013).

A variagdo somaclonal pode ser utilizada como uma ferramenta para gerar
variabilidade e consiste na variagdo originaria das culturas de células e tecidos
(LARKIN & SCOWCROFT, 1981). Tais variagdes sao Uteis para se obter espécimes
mais resistentes a alguns tipos de estresse, sejam esse bidticos ou abidticos
(BARROSO et al., 2003), como por exemplo pragas, que causam perdas de até 40%
na producao (BULL et al., 2011). Todavia, dela também podem resultar haplétipos
diferentes e hereditarios (KAEPPLER et al., 2000; BAIRU et al., 2011), resultando em
prejuizos aos produtores que tenham interesse em uma produgao geneticamente
uniformes (CELEDON et al., 2000; SILVA et al., 2010). O estudo, bem como o
acompanhamento, em geragdes seguintes da variagdo somaclonal € de suma
importancia (MARSHALL & COURDURIES, 1992).

Dentre as ferramentas utilizadas para o estudo da variagcdo somaclonal, os
marcadores moleculares estao em destaque. Existem diferentes tipos de marcadores,
tais como morfoldgicos, bioquimicos e moleculares baseados no DNA. Xiong e
colaboradores (2022) desenvolveram uma técnica nova e universal de marcador

molecular EBAP (exon based amplified polymorphism) que nao requer informagao da
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sequéncia. Dos parametros obtidos no trabalho, a mandioca apresentou 5 genatipos,

21 primers polimorficos, 123 bandas totais, sendo 67 bandas polimorficas.

Dentre os marcadores usados atualmente, os locos de sequéncias simples de
DNA repetidas (locos SSR, também denominados locos microssatélites) tém sido
apontados como um dos mais adequados para estudos referentes ao genoma de
plantas. Essa classe apresenta vantagens em relagcdo ao elevado polimorfismo,
caracteristica que é util para estudos em cultivares com baixa variabilidade genética
por exemplo (RAMOS et al., 2006; SILVA et al., 2009; WHANKAEW et al., 2011), além
da sua alta taxa de mutagao no genoma (JARNE & LAGODA, 1996). No trabalho de
Paredes e colaboradores (2021), a utilizagdo de marcadores microssatélites
possibilitou a determinagao da diversidade genética. Além disso, o marcador foi capaz
de gerar uma quantidade critica de informagao genética devido sua capacidade de

cobrir todo 0 genoma.

2.2 Retrotransposons

Os retrotransposons podem ser definidos como fragmentos de DNA que podem
se inserir em novas regides cromossémicas, fazendo cépias duplicadas de si mesmos
(FESCHOTTE et al., 2002). Em muitos casos eles compreendem mais de 50% do
conteudo do DNA nuclear (KUMAR & BENNETZEN, 1999) e em alguns casos chegam
a valores préximos de 78%, como é o caso do milho (KUHN et al., 2014). Devido a
estas propriedades, essa familia de marcadores tem sido utilizada com sucesso para
analise da variabilidade genética (KALENDAR et al., 2011).

Kumar e Bennetzen (1999) apontaram os retrotransposons como elementos
que apresentam um potencial excepcional para serem utilizados como ferramentas
genéticas com o intuito de analises do genoma vegetal, mapeamento de ligacoes,
estudos de filogenia e biodiversidade genética, marcagao de genes, analise funcional
de genes, avaliagado de variantes somaclonais e nos processos de transferéncia de
genes. Tais insights certamente foram a base para os diversos estudos que existem

atualmente.

Resultados positivos por meio do uso desses elementos como marcadores
também foram encontrados em outros tipos de cultivares, como no trabalho realizado
por Santos e colaboradores (2019), no qual os autores pontuaram a eficiéncia do uso

de marcadores moleculares SSR e IRAP (Inter-retrotransposon amplified
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polymorphism) em cultivares de bananas, uma vez que eles foram eficientes para
quantificar a variabilidade genética resultante da poliploidizagdo via colchicina de

diploides de banana selvagem.

Em cultivares de uvas, a analise realizada a partir do polimorfismo dos
retrotransposons IRAP e REMAP (retrotransposon-microsatellite amplified
polymorphism) foi essencial para mostrar que a propagacao clonal de mutacdes
somaticas pode levar a formagao de cultivares geneticamente divergentes, além de

mostrar a mistura de genomas dentro de cada cultivar (STRIOTO et al., 2019).

Os retrotransposons vem sendo utilizados em estudos referentes aos cultivares
de mandioca com sucesso. No trabalho realizado por Kuhn e colaboradores (2016),
por meio do uso de LTRs, foram identificadas doze familias de retrotranspons LTR no
banco de dados; ademais, os autores apontaram que marcador baseado em
retrotransposon se mostrou eficiente tanto na diferenciacdo de quatro cultivares de

mandioca quanto para determinar a diversidade dentro das amostras.

Em outro estudo de Kuhn e colaboradores (2017), mostrou-se que, 0 uso de
marcadores baseados em retrotransposons LTRs (marcadores IRAP e REMAP) é
indicado para monitoramento de programas de cultivo in vitro, analisando plantas
cultivadas com as mesmas concentracdes de reguladores de crescimento o marcador
baseado em retrotransposon revelou maior polimorfismo que o marcador baseado em
sequencias EST-SSR.

2.3 Bioinformatica

A bioinformatica pode ser definida como um campo da ciéncia computacional
que tem relagdo com analise de sequéncias de moléculas bioldgicas, podendo essa
ser pensada como a parte linguistica da genética (AUSTIN, C.P., 2022). Dessa
maneira, trata-se da gestao e analise computacional da informacéao bioldgica: genes,
proteinas e células (HUANG & LEMPICKI, 2009; RAMHARACK & SOLIMAN, 2018).

Devido aos avancos nas técnicas de manipulagdo de DNA, nos estudos
referentes aos genes estruturais e/ou funcionais, nas analises de genomas, de
variabilidade genética e na identificagdo por meio da biologia molecular, o
entendimento e consequente estudo das biomoléculas se mostrou uma ferramenta

poderosa (LESK, 2008). Com isso, esse campo assume um papel interdisciplinar por
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meio da fusdo das ciéncias computacionais, biologica e estatistica (RAMHARACK &
SOLIMAN, 2018).

Das competéncias da bioinformatica, uma refere-se a criagdo e manutengao
dos bancos de dados bioldgicos (BDB), os quais, dentre os diversos objetivos, pode-
se citar o armazenamento de milhdes de sequéncias de biomoléculas, tais como:
DNA, RNA e proteinas (LESK, 2008). Um banco de dados pode ser definido como
uma coleg¢ao de dados interrelacionados, no qual as informagdes estdo organizadas
e estruturadas. De acordo com o conteudo por eles armazenados, 0os bancos de dados
podem ser subdivididos em trés grupos: primarios, secundarios e especializados
(ROB, 2014).

O banco de dados primario diz respeito aos dados originais de sequéncias de
nucleotideos ou proteinas. Um grande exemplo desse grupo € o GenBank
<https://www.ncbi.nim.nih.gov/genbank/>, o qual € uma base de dados publica de
sequéncias nucleotidicas e de anotagdes bibliograficas e biolégicas de apoio. Essa
base é construida e distribuida pelo National Center for Biotechnology Information
(NCBI), uma divisado da National Library of Medicine (NLM), localizada no campus dos
Institutos Nacionais de Saude dos EUA (NIH) em Bethesda, MD, EUA (BENSON et
al., 2018).

Por sua vez, os bancos de dados secundarios armazenam resultados de
analises feitas a partir de dados primarios. Pode-se citar, como exemplo, o Phytozome
<phytozome.jgi.doe.gov>, que € um grande portal genédmico de plantas mantido pelo
Departamento de Energia dos EUA (DOE). Além das ferramentas BLAST e Gbrowse,
Phytozome também fornece Biomart, que permite aos utilizadores anotar familias de
genes vegetais, estudar a evolugao desses e exibir genes no contexto genémico
(GOODSTEIN et al., 2012), o que é valioso para elucidagao acerca da evolugao das
familias de genes. Por fim, os bancos de dados especializados, como por exemplo, o
Maize Genomics Resource <maize.uga.edu>, tendem a contemplar dados que

atendem a um interesse particular.

2.3.1 Alinhamento de sequéncias e algoritmo Clustal W
Como forma de organizar sequéncias para identificar regiées similares, usa-se
o alinhamento, o qual se da por meio da comparacao de duas ou mais sequéncias

procurando caracteres ou padrdes de caracteres que se encontram na mesma ordem,
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objetivando organizar estruturas primarias de DNA, RNA ou proteinas e identificar
regides similares e divergentes. Esses alinhamentos podem ser classificados em
global e local. O alinhamento global refere-se ao alinhamento que se estende por toda
a sequéncia, sendo o algoritmo Needleman-Wunsch o mais conhecido para realizar
esse tipo de alinhamento (THOMPSON et al., 1994). Em contrapartida, o alinhamento
local acontece quando a comparacdo entre as sequéncias € feita por meio de
pequenas regides, ndo importando as sequéncias adjacentes a estas regides, e 0
principal programa utilizado para o alinhamento local de sequéncias € o BLAST (Basic
Local Alignment Search Tool) (PROSDOCIMI et al., 2012).

A importancia do alinhamento se da em diversas vertentes, bem como em
diversos organismos, tais como: estabelecer identidade entre as sequéncias, definicdo
de dominios proteicos conservados, dedugao de funcdo de proteinas baseado em
similaridade, caracterizacdo de marcadores barcodes, estudo evolutivo e
filogeografico (MARI-RIBEIRO et al., 2022; DIAMANTE et al., 2020; MORAIS-SILVA
et al., 2018).

O algoritmo basico de alinhamento multiplo, ou seja, para trés ou mais
sequéncias, consiste em trés principais fases conforme proposto por Thompson e
colaboradores (1994); primeiramente todos os pares de sequéncias sédo alinhados
separadamente a fim de calcular uma matriz de distancia que da a divergéncia de
cada par de sequéncias; em seguida, uma arvore guia é calculada a partir da matriz
de distancia; por fim, as sequéncias sao progressivamente alinhadas de acordo com

a ordem de ramificagcdo na arvore guia.

E importante levar em conta que ao realizar um alinhamento, o produto deve
ser o melhor possivel de ser obtido; em condigdes normais, o0 mais indicado € utilizar
os algoritmos que produzem resultados precisos. Entretanto, em alguns casos, como
na comparagao de sequéncias de tamanhos mais longos, precisa-se de maior rapidez
de busca (PROSDOCIMI et al.,, 2012). Nestes casos, portanto, aceita-se que o
resultado obtido ndo seja “o melhor possivel” e, assim, utiliza-se algoritmos que
apresentam algum tipo de heuristica, ou seja, que nao irdo realizar o alinhamento
preciso entre sequéncias, uma vez que frequentemente utilizam alguma técnica
alternativa para acelerar o resultado da busca por sequéncias similares
(PROSDOCIMI et al., 2012).
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Dentre os principais programas que permitem a realizagdo de alinhamento,
pode-se citar o Clustal, o qual consiste em uma série de programas de computador
comumente utilizados para o alinhamento de sequéncias multiplas (THOMPSON et
al., 1994). O Clustal W é um tipo de alinhamento global, sem limitagdo de sequéncias
a serem analisadas e com uma precisdo de alinhamento do tipo heuristico,
fornecendo, desse modo, ao usuario, uma grande quantidade de parametros e de
saidas diferentes (THOMPSON et al., 1994; PROSDOCIMI et al., 2012), o qual pode
ser realizado por meio do software MEGA (KUMAR et al., 2012).

2.4 Filogenética

Uma filogenia é definida por uma arvore de um grupo familial de espécies,
sendo essas inferidas a partir de analises morfolégicas e consiste no estudo das
relagbes entre diferentes grupos de organismos e seu desenvolvimento evolutivo.
Com o inicio da utilizagao de ferramentas moleculares no ano de 1960, esses estudos
tomaram uma grande proporc¢éao e por volta da década de 1980 os estudos conhecidos

por filogenética molecular sobrevieram (RIDLEY, 2007).

Em estudos filogenéticos em plantas, a maioria das sequéncias obtidas derivam
de plastomas, os quais sdo genomas dos plastidios, e isso ocorre devido ao elevado
numero destes por célula (TWYFORD & NESS, 2017). Com isso, os plastomas sao
muito utilizados para inferir relagdes a diferentes niveis taxondmicos, desde a
filogeografia até as filogenias (FAYE et al., 2016; GITZENDANNER et al., 2018). Em
contrapartida, o genoma mitocondrial € negligenciado quando se trata de filogenética
vegetal. Isso se da pela sua baixa taxa de substituicdo de nucleotideos, gerando, de
certa maneira, uma limitagao para esses estudos (MOWER et al., 2012; FONSECA et
al., 2019).

No trabalho executado por Neumann e colaboradores (2019), a analise
filogenética realizada para os trés dominios de poliproteinas mais conservados (RT,
RH e INT) proporcionou a divisdo de Ty1/copia e Ty3/gypsy retrotransposons em 16
e 14 linhagens, respectivamente. No trabalho, os autores também foram capazes de
debitar varias caracteristicas de sequéncias de retrotransposons LTR, estabelecendo,
desse modo, um sistema e classificacdo melhorado aplicavel aos retrotransposons

LTR de uma vasta gama de espécies vegetais.
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No trabalho de Biryukov e Ustyantsev (2022), a partir do uso do grupo mais
abundante de ETs em retrotransposons de repeti¢cao terminal longa (LTR) de plantas
(LTR-RTs) foi possivel demonstrar que as DARTS (Domain-Associated
Retrotransposon Search) apresentam uma sensibilidade maior para a identificagéo,
podendo facilitar a descoberta e analise detalhada da diversidade e evolugéo de
retrotransposons, LTR-RTs e outras ETs com codificagdo de proteinas, bem como

possibilitar analises comparativas e filogenéticas.
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3 MATERIAL E METODOS

Como demonstrado no resumo fluxograma (Figura 2), a prospecgao de
registros disponiveis para Manihot esculenta Crantz se deu por meio de buscas
realizadas em banco de dados primario NCBI (National Center for Biotechnology

Information) e secundario Phytozome.

No NCBI foram obtidas 194 sequéncias de proteinas referente a espécie
Manihot esculenta Crantz por meio da pesquisa do termo “retrotransposons cassava’,
especificando apenas dados referentes a proteinas. Destas, foram coletadas
informagdes como: o pais de origem da sequéncia, o cédigo de identificacdo do
cultivar, o tamanho da sequéncia, cromossomo em que se encontra, bem como as

regides de interesse identificadas.

Para cada uma das sequéncias encontradas na pesquisa inicial, foram
realizadas buscas por meio da comparagcdo de sequéncias utilizando a ferramenta
blastp, inserida na plataforma previamente utilizada, para realizar a comparacgao de
uma sequéncia de proteina com uma base de dados de proteinas. Com essa
prospeccao, o total de sequéncias obtidas foi de 362 mas que, apds analise das
regides apresentadas por elas, foram mantidas apenas as sequéncias referentes a
qualquer regiao de retrotransposons, totalizando 61 sequéncias. Junto com aquelas
obtidas previamente no NCBI, totalizaram-se 255 sequéncias, sendo que algumas
delas tinham referéncia para o banco de dados secundario.

Posteriormente, foram selecionadas apenas as sequéncias referentes a regiao
RT_LTR, totalizando em 69 apods essa segunda triagem (vide Apéndice A). Os
resultados foram analisados a partir desta ultima sele¢ao de sequéncias de proteinas,
ressaltando que o proprio banco de dados forneceu os dados de quais cromossomos
sao portadores das sequéncias que codificaram as proteinas analisadas.

As sequéncias obtidas foram alinhadas pelo algoritmo clustal W (THOMPSON
et al., 1994) utilizando o software MEGA 7 (KUMAR et al., 2012), a construgao das
arvores génicas pelo modelo neighbor-joining com 1000 reamostragens de bootstrap
e o calculo das distancias p foram realizadas usando o mesmo software, para tais
analises, os dados obtidos foram divididos em dois grandes grupos: “uncharacterized

protein” e “hypothetical protein” com “mucin17”.
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Figura 2. Resumo das etapas a serem realizadas no projeto, iniciando-se com a
prospeccgao das sequéncias de Manihot esculenta Crantz, seguindo para alinhamento
e analise de dados, bem como discussdao e apresentacdo dos dados. Fonte:
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

Considerando os 18 cromossomos montados disponiveis no GenBank,
provenientes do BioProjeto com cbédigo de acesso “PRJNA234389”
(<https://www.ncbi.nim.nih.gov/bioproject/PRJNA394209>), as analises do presente
estudo resultaram na presenca de RT_LTRs em 17 cromossomos distintos, ou seja,
em 94,44% dos cromossomos ja descritos.

Com excecado das sequéncias do NCBI KAG8634001.1, KAG8647619.1 e
KAG8650611.1 que n&o possuiam informagdes quanto a sequéncia de proteinas (vide
Apéndice A), as demais foram registradas a partir de sequéncias gendémicas utilizando
o0 método preditivo de genes Gnomon. As sequéncias do NCBI XP_043812190.1 e
XP_043812191.1, contudo, tiveram seu método preditivo corroborado por evidéncias
EST.

No que se refere aos genes, das 69 sequéncias de proteinas utilizadas, trés
delas nédo apresentaram referéncias para gene. Com base no que se encontra
disponivel no banco de dados, todos estdo em status de modelo e o tipo é de
codificacdo de proteinas. Entretanto na descricdo génica, podemos classificar todas
as sequéncias em quatro grupos distintos. A classificagao de “ndo caracterizados” se
apresenta para 92,42% do total de sequéncias utilizadas no estudo, por outro lado, as
sequéncias génicas com algum tipo de descricdo compreendem 7,58% do total. As
sequéncias 122721509 e 122721946 apresentam como descricdo “uncharacterized
protein KO2A2.6-like”, a sequéncia 110608268 apresenta como descri¢cao “transposon
Tf2-1 polyprotein”, conforme descrito no UniProt, as retransposi¢cdes Tf2 pertencem
aos elementos gypsy-like (metaviridae).

A arvore obtida para as sequéncias classificadas como “uncharacterized
protein” no banco de dados (Figura 3) demonstrou que ndo houve um padrao
correspondendo cromossomos e variagoes, podendo ser identificados apenas 2
grupos que apresentaram 100% de similaridade levando em consideracédo a matriz de
distancia calculada (Apéndice B). O primeiro grupo agrupou 11 sequéncias, enquanto
0 segundo grupo contou com apenas duas; nas demais, nao pode ser observado

nenhum padrao nas sequéncias.


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122721509
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122721946
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110608268
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Figura 3. Arvore construida pelo método neighbor-joining com 1000 reamostragens

de bootstrap para as sequéncias classificadas como “uncharacterized protein” no

banco de dados. Sequéncias que obtiveram distadncia p igual a 0,000 estdo

destacadas na imagem, bem como as cores referentes aos cromossomos a qual cada

sequéncia pertence. Fonte: Autor.
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Embora algumas sequéncias de cromossomos distintos foram agrupadas no
mesmo clado, podemos perceber que, para os grupos que nao estao destacados na
arvore, a distancia p encontrada entre elas varia de 0,006 a 0,966, ficando menor que
a média de todas as sequéncias analisadas (distancia p média igual a 0,772) em

62,5% dos casos.

A arvore obtida para as sequéncias classificadas como “hypothetical protein” e
“mucin-17” (Figura 4) manteve o padrao de nao correspondéncia observado na figura
3, entretanto, a unica sequéncia classificada como “mucin-17" (XP_043816074.1)
ficou separada do restante, apesar da sua origem ser o mesmo cromossomo de
sequéncia KAG8647619.1 e apresentou uma distancia p que variou de 0,957 a 0,989

em relagdo as outras sequéncias analisadas (Apéndice C).

Figura 4. Arvore construida pelo método neighbor-joining com 1000 reamostragens
de bootstrap para as sequéncias classificadas como “hypothetical protein” e “mucin-
17” no banco de dados, as cores referentes aos cromossomos a qual cada sequéncia

pertence se encontra destacada na imagem. Fonte: Autor.
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No que se refere as sequéncias referentes a codificacdo de proteinas
analisadas e os cromossomos as quais elas pertencem, o cromossomo 8 apresentou
18,84% do total de sequéncias, sendo o mais representativo nesse parametro,
todavia, em relagdo ao tamanho total em pares de base (pb), ele € o segundo menor
cromossomo ja descrito e 0 menor que apresentou sequéncia de RT _LTRs. O
cromossomo 15 foi o segundo mais representativo em sequéncias, totalizando 10,14%
do total e em relagédo ao seu tamanho, ele é o quarto maior cromossomo descrito. Por
fim, os cromossomos 4, 9 e 13 apresentaram 8,69% cada do total das sequéncias
analisadas; em relacdo ao tamanho eles sdo o 12° 15° e 13° maiores,

respectivamente.

Quando comparadas as distadncias com as sequéncias agrupadas de acordo
com o cromossomo de origem (Apéndice D), pode-se perceber que a menor distancia
observada foi de 0,406 entre os cromossomos 8 e 6, enquanto a maior distancia foi
de 0,953 entre os cromossomos 9 e 3. Na distancia interna referente a cada
cromossomo, nao foi possivel o calculo para os cromossomos 14 e 16, devido ao fato
de ter uma sequéncia unica. O cromossomo 8 apresentou a menor distancia (0,283)
e foi o cromossomo com mais sequéncias analisadas (n=13), o que acabou sendo
refletido na arvore construida, agrupando 11 das 13 sequéncias em um unico clado.
Em contrapartida, o 5 apresentou maior distancia interna (0,947), o que também
acabou sendo refletido na arvore, uma vez que seus trés representantes ficaram

dispersos pelos clados construidos

Com base na relacdo quantidade de sequéncias analisadas/ variacao interna,
€ possivel perceber que alguns cromossomos, como o0 2, 10, 17 e 18 apresentaram
poucas sequéncias, mas com uma variacdo muito alta, mostrando a nao identidade
entre elas. E possivel observar também que, de maneira geral, conforme aumenta a

quantidade de sequéncias, as distancias internas reduzem.

E sabido que novas copias de retrotransposons sdo inseridas aleatoriamente
em sequéncias pré-existentes do genoma por meio do sistema copy-paste, o que faz
com que os numeros de cépias aumentem (KALENDAR e SCHULMAN, 2006); e por
meio das analises realizadas, foi possivel perceber que essa migragao e consequente
insercdo descrita pelos autores ocorre de forma aleatéria, apresentando uma

migracao nao constantes no genoma, uma vez que sao notadas relagdes
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extracromossomais entre os elementos e uma variagao interna, sendo registradas
poucas sequéncias idénticas em relagéo ao total avaliado.

Embora a maioria dos retrotransposons LTRs apresentem caracteristicas
estruturais semelhantes entre si, existe também uma consideravel diversidade a ser
levada em conta na sua organizagao, o que acaba por refletir em diferentes estratégias

de proliferagdo dentro dos genomas hospedeiros (HAVECKER et al., 2004).

Entre os LTRs, sao caracterizados dois genes responsaveis pelo ciclo de
transposicdo do elemento: gag e pol. O primeiro codifica uma proteina similar ao
capsideo dos retrovirus, enquanto o segundo codifica um complexo poliproteico, o
qual inclui os dominios protease (PR), transcriptase reversa (RT), RnaseH (RH) e
integrase (INT) (FESCHOTTE et al. 2002; NOVIKOVA, 2008). Apesar da caréncia de
estudos relacionando retrotransposons-proteinas e a alta incidéncia de proteinas nao
caracterizadas disponiveis, podemos perceber por meio dos resultados que esses
elementos transponiveis estdo ligados a possiveis sequéncias expressas, ademais,
considerando a sua ampla distribuicdo cromossomal, podem estar relacionados com
as mais diversas caracteristicas dentro dos genomas. A ativagao transcricional dos
retrotransposons nos vegetais pode estar relacionada a diversos fatores; tem sido
mostrado que a hibridagcao, evento que ocorre em muitos casos de forma natural,
levam a ativagdo desses elementos (KASHKUSH et al., 2002). A maioria dos
retrotransposons se encontram inativos durante a fase de desenvolvimento, enquanto
algumas condi¢des de estresse, como por exemplo, as condigdes de cultivo in vitro,
devido ao estresse nutricional, quimico, fisico e de fotoperiodo, estimulam a atividade
desses elementos (BAYRAM et al., 2012), todavia ndo sédo todas as familias que
passam a ter a retrotransposi¢ao ativada a partir de um mecanismo estressor em um
mesmo individuo (UNGERER e KAWAKAMI 2013).

Os elementos transponiveis, constituem uma proporgdo substancial de
genomas vegetais e contribuem para a estrutura e evolugdo (FESCHOTTE et al.,
2002), podendo vir a servir para gendmica funcional de espécies de plantas modelo e
de cultura, e no caso da mandioca, podem vir a ter potencial parar auxiliar na
caracterizagao genética ou melhoramento dessa cultura (GBADEGESIN et al., 2008),
inclusive Kuhn e colaboradores (2016) tiveram resultados eficazes na quantificagao
da diversidade da mandioca com a utilizagdo dos primers desenvolvidos no estudo.

Entretanto, a dindmica do processo que os RT_LTRs apresentam nos genomas
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vegetais ainda € mal compreendida devido a falta de estudos comparativos (EL
BAIDOURI e PANAUD, 2013) e essa caréncia de estudos é ainda mais acentuada no

que se trata da espécie M. esculenta Crantz.
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5 CONSIDERAGOES FINAIS

O presente trabalho identificou uma migracdo nao constante entre os
cromossomos, mostrando que essa insergao ndo segue um padrdo previsivel para a
espécie estudada; tais resultados s&o significativos para area de estudo, uma vez que
proporciona conhecimentos necessarios para o avango da presente area, bem como
de informacgdes referentes ao genoma dessa espécie tdo importante, especialmente

no territorio brasileiro.

Considerando que as sequéncias analisadas sao proteicas, portanto, elas sédo
expressas e isso faz com que a insercao dos retrotransposons gere diferente
fendtipos, acreditamos que os resultados obtidos sdo de grande interesse para a
literatura, especialmente devido a caréncia de estudos para a espécie. Das 69

sequéncias analisadas, a descricao génica de quase 93% delas néo foi caracterizada.

Por esse mesmo motivo, acreditamos que pesquisas futuras que envolvam a
elucidagao de questdes cromossdOmicas sejam de grande valia, como a porcentagem
de retrotransposons para cada cromossomo no qual ja foi identificada sua presenca e
sua participagcdo na expressao de proteinas, assim como maiores estudos para

elucidagado dos mecanismos de ativagao dos retrotransposons.
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Anotacéo referente NCBI ref. Anotacao referente a Tamanho .
Gene ID g Cromossomo Observacao
ao gene sequence proteina total
- --- KAG8634001.1 - 17 1745 aa hypothetical protein
- - KAG8647619.1 - 9 1833 aa hypothetical protein
- - KAG8650611.1 - 7 1485 aa hypothetical protein
Simbolo génico:
LOC110602059 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descricio anica: € derivado de uma sequéncia
110602059 ¢ , 9 "| XP_043807317.1 |genbmica (NC_035175.2) 15 631 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110602059 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110606868 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descricio anica: € derivado de uma sequéncia
110606868 ¢ i 9 | XP_043809459.1 | genbmica (NC _035178.2) 18 532 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110606868 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico: _ _
110606254 | LOC110606254 XP_043809086.1 | O dado € predito por analise 18 1024 aa | uncharacterized protein

computacional. Esse registo
€ derivado de uma sequéncia



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411331?report=graph&v=18169586:18198822
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411250?report=graph&v=4974035:4976923
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110606254
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Descricao génica: gendbmica  (NC_035178.2)
uncharacterized registrado utilizando o]
LOC110606254 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122721970 O dado ¢é predito por analise
computacional. Esse registo
- a € derivado de uma sequéncia
122721970 Desﬁ”gao  98NIea- | vp 043807326.1 | gendmica  (NC_035175.2) 15 814aa | uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122721970 meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122721963 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
o a € derivado de uma sequéncia
122721963 Desrf”‘?ao  98NIea- | vp 043807318.1 | gendmica  (NC_035175.2) 15 415aa | uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122721963 meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122721962 O dado ¢é predito por analise
computacional. Esse registo
o a € derivado de uma sequéncia
122721962 Desﬁ“‘?ao  98NIea- | vp 043807316.1 | gendmica  (NC_035175.2) 15 605aa | uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122721962 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico: _ _
122721960 | LOC122721960 XP_043807314.1 | O dado € predito por andlise 15 996 aa | uncharacterized protein

computacional. Esse registo



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411250?report=graph&v=21919389:21924084
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122721970
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411331?report=graph&v=24348085:24351526
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411331?report=graph&v=18243363:18257371
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411331?report=graph&v=18149738:18161839
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122721960
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Descrigcéo génica: € derivado de uma sequéncia
uncharacterized gendmica  (NC_035175.2)
LOC122721960 registrado utilizando o]
método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122721946 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
- a € derivado de uma sequéncia
122721946 | DOSCNICA0  génica: | v (438579051 | genomica  (NC 035175.2) 15 795aa | uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
protein KO2A2.6-like método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122721939 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
o a € derivado de uma sequéncia
122721939 | D8SCrigd0  genicar | yp 4438070931 | gendmica  (NC 035175.2) 15 719aa | uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122721939 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110608243 O dado é predito por analise
Descrig&o génica: computacional. Esse registo
uncharacterized € derivado de uma sequéncia
110608243 XP_043805308.1 | gendbmica  (NC _035173.2) 13 1353 aa uncharacterized protein
LOC110608243 registrado utilizando o

método preditivo de genes
Gnomon.



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411331?report=graph&v=17542979:17593483
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122721946
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411331?report=graph&v=10064481:10068223
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411331?report=graph&v=912895:928303
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411385?report=graph&v=30733021:30756662
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Simbolo génico:
LOC110629250 O dado € predito por analise
computacional. Esse registo
. . € derivado de uma sequéncia
110629250 | DeSCNica0  genica: | v 516318562 | genomica  (NC 035173.2) 13 896aa | uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110629250 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122721509 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigio génica: € derivado de uma sequéncia
122721509 _ | XP_043805292.1 | genbmica  (NC 035173.2) 13 933 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
protein KO2A2.6-like método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122721498 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigio génica: € derivado de uma sequéncia
122721498 _ | XP_043805273.1 | genbmica  (NC _035173.2) 13 1041 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122721498 meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122721475 O dado é predito por analise
A Aninag- computacional. Esse registo . .
122721475 E:cfrfzrgaacc’zerize%emca. XP_043805245.1 éd eAriv a do de uma sequéncia 13 766 aa uncharacterized protein
LOC122721475 gendmica  (NC _035173.2)

registrado utilizando 0



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110629250
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411385?report=graph&v=26687052:26691528
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122721509
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411385?report=graph&v=23414966:23418848
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411385?report=graph&v=15960364:15975332
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122721475
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411385?report=graph&v=15960364:15975332
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método preditivo de genes
Gnomon.

Simbolo génico:
LOC122725281 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descricdo génica: é derivado de uma sequéncia
122725281 _ | XP_043818253.1 | genbmica (NC 035172.2) 12 659 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado utilizando o}
LOC122725281 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110625649 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descricao génica: é derivado de uma sequéncia
110625649 _ | XP_043817377.1 | genbmica (NC 035171.2) 11 889 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado utilizando o]
LOC110625649 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110607517 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descricao génica: é derivado de uma sequéncia
110607517 , "| XP_021602333.2 | gendbmica (NC_035171.2) 11 978 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado utilizando o]
LOC110607517 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122725014 O dado é predito por analise
122725014 XP_043817360.1 | computacional. Esse registo 11 903 aa uncharacterized protein

€ derivado de uma sequéncia
gendmica (NC 035171.2)



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122725281
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411417?report=graph&v=24523022:24540390
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110625649
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411446?report=graph&v=22436180:22440206
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110607517
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411446?report=graph&v=18437280:18441494
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122725014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411446?report=graph&v=12056493:12062312
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Descrigcéo génica: registrado utilizando o]
uncharacterized método preditivo de genes
LOC122725014 Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122724981 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigso génica: € derivado de uma sequéncia
122724981 _ | XP_043817312.1 | genbmica  (NC 035171.2) 11 1393 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122724981 meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122724910 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigio génica: € derivado de uma sequéncia
122724910 , " | XP_043817044.1 | genbmica(NC_035170.2) 10 648 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122724910 meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122724880 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigio génica: € derivado de uma sequéncia
122724880 , " | XP_043816760.1 | genbmica(NC_035170.2) 10 1347 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122724880 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
110608278 | LOC110608278 XP_021603183.2 | © dado € predito por andlise 9 895aa | uncharacterized protein

computacional. Esse registo
€ derivado de uma sequéncia



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122724981
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411446?report=graph&v=5261001:5276491
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122724910
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411470?report=graph&v=5992586:5996639
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122724880
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411470?report=graph&v=14289823:14295395
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110608278
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Descricao génica:

gendmica(NC_035169.2)

uncharacterized registrado utilizando o]

LOC110608278 método preditivo de genes
Gnomon.

Simbolo génico:

LOC122724626 O dado ¢é predito por analise

Descricéo génica:

computacional. Esse registo
€ derivado de uma sequéncia

122724626 h _ XP_043816092.1 | gendmica(NC 035169.2) 1190 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122724626 meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110622377 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
o a € derivado de uma sequéncia
110622377 Des‘,’“‘?fo genica:- | xp 043816074.1 | gendmica(NC_035169.2) 669 aa mucin-17
mucin-17 registrado  utilizando o
meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122724336 O dado ¢é predito por analise
computacional. Esse registo
o . € derivado de uma sequéncia
Descricao génica: .
endmica NC 035168.2 , :
122724336 Egcgzazc;[ze:;gg XP_043814811.1 ?egistra do (utilizan 4o 3 848 aa uncharacterized protein

método preditivo de genes
Gnomon.



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411493?report=graph&v=23117627:23123364
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122724626
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411493?report=graph&v=21675125:21686635
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110622377
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411493?report=graph&v=11961203:11985272
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122724336
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411530?report=graph&v=37774969:37785225
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Simbolo génico:
LOC122724336

Descricao génica:

O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
€ derivado de uma sequéncia

122724336 , XP_043814810.1 | gendbmica  (NC _035168.2) 848 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122724336 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122724336 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigio génica: € derivado de uma sequéncia
122724336 _ | XP_043814809.1 | genbmica  (NC 035168.2) 848 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122724336 meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122724336 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigio génica: € derivado de uma sequéncia
122724336 _ | XP_043814808.1 | genbmica (NC _035168.2) 848 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122724336 meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122724336 O dado é predito por analise
A Aninag- computacional. Esse registo . .
122724336 E:cfrfzrgaacc’zerize%emca. XP_043814807.1 éd eAriv a do de uma sequéncia 848 aa uncharacterized protein
LOC122724336 gendmica (NC _035168.2)

registrado utilizando 0



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122724336
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411530?report=graph&v=37774969:37785225
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122724336
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411530?report=graph&v=37774969:37785225
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122724336
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411530?report=graph&v=37774969:37785225
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122724336
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411530?report=graph&v=37774969:37785225
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método preditivo de genes
Gnomon.

Simbolo génico:
LOC122724336

Descrigao génica:

O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
€ derivado de uma sequéncia

122724336 _ XP_043814806.1 | gendbmica  (NC 035168.2) 848 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122724336 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122724336 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigio génica: € derivado de uma sequéncia
122724336 _ "| XP_043814805.1 | genbmica (NC 035168.2) 848 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122724336 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122724336 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigio génica: € derivado de uma sequéncia
122724336 , "| XP_043814804.1 |genbmica (NC_035168.2) 848 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122724336 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122724336 O dado é predito por analise
122724336 XP_043814803.1 | computacional. Esse registo 848 aa uncharacterized protein

€ derivado de uma sequéncia
gendmica (NC 035168.2)



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411530?report=graph&v=37774969:37785225
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411530?report=graph&v=37774969:37785225
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411530?report=graph&v=37774969:37785225
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411530?report=graph&v=37774969:37785225
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Descricao génica:

registrado utilizando o]

uncharacterized método preditivo de genes
LOC122724336 Gnomon.

Simbolo génico:

LOC122724336 O dado é predito por analise

Descrigéao génica:

computacional. Esse registo
€ derivado de uma sequéncia

122724336 _ XP_043814802.1 | gendbmica  (NC 035168.2) 848 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122724336 meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122724336 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigio génica: € derivado de uma sequéncia
122724336 , | XP_043814801.1 | genbmica  (NC _035168.2) 848 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122724336 meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110619100 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigio génica: € derivado de uma sequéncia
110619100 , | XP_021618044.2 | genbmica  (NC _035167.2) 341 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110619100 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
122723977 | LOC122723977 XP_043814050.1 | O dado € predito por analise 1174aa | uncharacterized protein

computacional. Esse registo
€ derivado de uma sequéncia



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411530?report=graph&v=37774969:37785224
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411530?report=graph&v=37774969:37785225
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110619100
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411563?report=graph&v=9481531:9483910
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Descricao génica: gendbmica  (NC_035167.2)

uncharacterized registrado utilizando o)

LOC122723977 método preditivo de genes
Gnomon.

Simbolo génico:

LOC110612552 O dado ¢é predito por analise

Descricéo génica:

computacional. Esse registo
€ derivado de uma sequéncia

110612552 h _ XP_043813663.1 | gendbmica  (NC _035166.2) 905 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110612552 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122721247 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
o a € derivado de uma sequéncia
122721247 Desrf“‘?ao _ 98NICa- | vp 043813425.1 | gendmica  (NC_035166.2) 649aa | uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122721247 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110608389 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
o a € derivado de uma sequéncia
110608389 Desﬁ”‘?ao _ 9enica | vp 0438127401 | gendmica  (NC_035165.2) 682aa | uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110608389 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico: _ _
122723651 | LOC122723651 XP_043812456.1 | O dado € predito por analise 475 aa uncharacterized protein

computacional. Esse registo



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411563?report=graph&v=9207810:9223918
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110612552
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411592?report=graph&v=9266110:9269827
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411592?report=graph&v=1875909:1887225
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411616?report=graph&v=25127524:25144271
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122723651
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Descricao génica:

€ derivado de uma sequéncia

uncharacterized gendmica  (NC _035165.2)

LOC122723651 registrado utilizando o]
método preditivo de genes
Gnomon.

Simbolo génico:

LOC110608268 O dado ¢é predito por analise

Descricéo génica:

computacional. Esse registo
€ derivado de uma sequéncia

110608268 | transposon ~ Tf2-1 | XP_043812190.1 ?:g”lgtr;’a"gi (u“:—ﬁzgggg 64'23 718aa | uncharacterized protein
polyprotein método preditivo de genes
Gnomon, corroborado por
evidéncia EST
Simbolo génico:
LOC110608268 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigio génica: é deArivgdo de uma sequéncia
110608268 | transposon  Tf2-1 | XP_043812191.1 ggir;?g:jcjutiliz(aN—n%oOg’? éi‘;'dzo) 718aa | uncharacterized protein
polyprotein preditivo de genes Gnomon,
corroborado por evidéncia
EST
Simbolo génico:
LOC122723569 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigio génica: € derivado de uma sequéncia
122723569 , | XP_043812189.1 | genbmica (NC 035164.2) 1206 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122723569

meétodo preditivo de genes
Gnomon.



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411616?report=graph&v=4594524:4597161
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110608268
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411647?report=graph&v=7002035:7009231
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110608268
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411647?report=graph&v=7002035:7009231
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122723569
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411647?report=graph&v=14981401:14986727
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Simbolo génico:
LOC122723547

Descricao génica:

O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
€ derivado de uma sequéncia

122723547 , XP_043811986.1 | gendbmica  (NC _035164.2) 1146 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122723547 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110613627 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigio génica: € derivado de uma sequéncia
110613627 _ | XP_021610541.2 | genbmica  (NC _035164.2) 616 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110613627 meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122723442 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigio génica: € derivado de uma sequéncia
122723442 _ | XP_043811523.1 | genbmica  (NC _035164.2) 111 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC122723442 meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122723300 O dado é pre(;lit(I)Epor analise
A Aninag- computacional. Esse registo . .
122723300 E:cfrfzrgaacc’zerize%emca. XP_043811023.1 éd eAriv a do de uma sequéncia 593 aa uncharacterized protein
LOC122723300 gendmica (NC _035163.2)

registrado utilizando 0



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122723547
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411647?report=graph&v=2311645:2351409
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110613627
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411647?report=graph&v=1236365:1239305
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122723442
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411647?report=graph&v=10882644:10884087
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411678?report=graph&v=23678038:23681384
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método preditivo de genes
Gnomon.

Simbolo génico:
LOC122723094 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descricdo génica: é derivado de uma sequéncia
122723094 _ | XP_043809786.1 | genbmica (NC 035162.2) 2 1028 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado utilizando o}
LOC122723094 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC122723054 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descricao génica: é derivado de uma sequéncia
122723054 _ "| XP_043809725.1 | genbmica (NC 035162.2) 2 684 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado utilizando o]
LOC122723054 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110604894 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descricao génica: é derivado de uma sequéncia
110604894 , "| XP_021598876.1 | gendbmica  (NC_035177.2) 17 1140 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado utilizando o]
LOC110604894 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110603322 O dado é predito por analise
110603322 XP_021596708.1 | computacional. Esse registo 16 276 aa uncharacterized protein

€ derivado de uma sequéncia
gendmica (NC 035176.2)



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122723094
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411715?report=graph&v=36273155:36378169
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/122723054
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411715?report=graph&v=9507672:9510726
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411278?report=graph&v=25648242:25653527
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411305?report=graph&v=33002008:33004272
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Descrigcéo génica: registrado utilizando o]
uncharacterized método preditivo de genes
LOC110603322 Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110611653 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigio génica: € derivado de uma sequéncia
110611653 _ | XP_021607732.1 | genbmica  (NC _035163.2) 3 590 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110611653 meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110611529 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigao génica: € derivado de uma sequéncia
110611529 , | XP_021607608.1 | genbmica  (NC 035163.2) 3 796 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110611529 meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110607906 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigao génica: € derivado de uma sequéncia
110607906 , | XP_021602761.1 | genbmica  (NC _035173.2) 13 733 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110607906 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
110607500 | LOC110607500 XP_021602320.1 | O dado € predito por analise 7 465aa | uncharacterized protein

computacional. Esse registo
€ derivado de uma sequéncia



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110611653
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411678?report=graph&v=27468465:27471715
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110611529
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411678?report=graph&v=13916571:13920593
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110607906
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411385?report=graph&v=9177134:9180824
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110607500
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Descricao génica: gendbmica  (NC_035167.2)

uncharacterized registrado utilizando o]

LOC110607500 método preditivo de genes
Gnomon.

Simbolo génico:

LOC110618996 O dado ¢é predito por analise

Descricéo génica:

computacional. Esse registo
€ derivado de uma sequéncia

110618996 h _ XP_021617952.1 | gendbmica  (NC _035167.2) 729 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110618996 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110617986 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
o a € derivado de uma sequéncia
110617986 Desrf“‘?ao _98NIea- | vp 021616670.1 | gendmica  (NC_035166.2) 612aa | uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110617986 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110615353 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
o a € derivado de uma sequéncia
110615353 Desk?ngao _ genica. XP_021612888.1 | genbmica  (NC 035165.2) 172 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110615353 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico: _ _
110621463 | LOC110621463 XP_021621438.1 | O dado € predito por analise 604 aa uncharacterized protein

computacional. Esse registo



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411563?report=graph&v=11912265:11915151
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110618996
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411563?report=graph&v=23873717:23877410
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110617986
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411592?report=graph&v=30347679:30350606
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110615353
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411616?report=graph&v=10286039:10287905
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110621463
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Descricao génica:

€ derivado de uma sequéncia

uncharacterized gendmica (NC 035168.2)

LOC110621463 registrado utilizando o]
método preditivo de genes
Gnomon.

Simbolo génico:

LOC110621543 O dado ¢é predito por analise

Descricéo génica:

computacional. Esse registo
€ derivado de uma sequéncia

110621543 ) XP_021621509.1 | genbmica (NC 035168.2) 219 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110621543 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110621543 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
o a € derivado de uma sequéncia
110622743 Desrf”‘?ao _ 9eNiCa 1 wp 021623044.1 | genomica  (NC 035169.2) 730aa | uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110621543 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110623248 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
- a € derivado de uma sequéncia
110623248 Desrf”gao _genica | xp 021623868.1 | gendmica  (NC_035169.2) 627 aa | uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110623248

método preditivo de genes
Gnomon.



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411530?report=graph&v=14397976:14401419
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110621543
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411530?report=graph&v=33173387:33175376
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110622743
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411493?report=graph&v=8369156:8372558
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110623248
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411493?report=graph&v=21960731:21963614
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Simbolo génico:
LOC110627583 O dado € predito por analise
computacional. Esse registo
. . € derivado de uma sequéncia
110627583 | DeSCNIca0  génica: | v 516906931 | genomica  (NC 035172.2) 12 790aa | uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110627583 método preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110599777 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigao génica: € derivado de uma sequéncia
110599777 _ | XP_021592040.1 | genbmica  (NC _035174.2) 14 645 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110599777 meétodo preditivo de genes
Gnomon.
Simbolo génico:
LOC110602054 O dado é predito por analise
computacional. Esse registo
Descrigao génica: € derivado de uma sequéncia
110602054 _ | XP_021595172.1 | genbmica  (NC _035175.2) 15 514 aa uncharacterized protein
uncharacterized registrado  utilizando o
LOC110602054

meétodo preditivo de genes
Gnomon.

*Todas as sequéncias sao provenientes da Colombia e possuem o mesmo Cultivar AM560-2.



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411417?report=graph&v=22914988:22918667
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/110599777
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411354?report=graph&v=2579041:2582496
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/2096411331?report=graph&v=20116402:20119285

APENDICE B. Distancia p referente as sequéncias classificadas como “uncharacterized protein” no banco de dados

S7



XP_043807317.1
XP_043809459.1
XP_043809086.1
XP_043807326.1
XP_043807318.1
XP_043807316.1
XP_043807314.1
XP_043807295.1
XP_043807223.1
XP_043805308.1

. XP_021631856.2
. XP_043805292.1
. XP_043805273.1
. XP_043805245.1
. XP_043818253.1
. XP_043817377.1
. XP_021602333.2
. XP_043817360.1
. XP_043817312.1
. XP_043817044.1
. XP_043816760.1
. XP_021603183.2
. XP_043816092.1
. XP_043814811.1
. XP_043814810.1
. XP_043814809.1
. XP_043814808.1
. XP_043814807.1
. XP_043814806.1
. XP_043814805.1
. XP_043814804.1
. XP_043814803.1
. XP_043814802.1
. XP_043814801.1
. XP_021618044.2
. XP_043814050.1
. XP_043813663.1

XP_043813425.1

. XP_043812740.1
. XP_043812456.1
. XP_043812190.1
. XP_043812191.1
. XP_043812189.1
. XP_043811986.1
. XP_021610541.2
. XP_043811523.1
. XP_043811023.1
. XP_043809786.1
. XP_043809725.1
. XP_021598876.1
. XP_021596708.1
. XP_021607732.1
. XP_021607608.1
. XP_021602761.1
. XP_021602320.1

XP_021617952.1

. XP_021616670.1

XP_021612888.1

. XP_021621438.1
. XP_021621509.1
. XP_021623044.1
. XP_021623868.1
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0,892
0,942
0,902
0,867
0,946
0,920
0,966
0,910
0,921
0,929
0,944
0,973
0,844
0,845
0,910
0,932
0,800

42

0,949
0,959
0,882
0,937
0,988
0,911
0,892
0,942
0,902
0,867
0,946
0,920
0,966
0,910
0,921
0,929
0,944
0,973
0,844
0,845
0,910
0,932
0,800

43

0,959
0,931
0,910
0,976
0,937
0,957
0,942
0,885
0,956
0,943
0,940
0,950
0,940
0,899
0,940
0,968
0,946
0,948
0,940
0,916
0,951
0,929

44

0,935
0,955
0,902
0,951
0,914
0,893
0,910
0,967
0,959
0,960
0,966
0,960
0,935
0,940
0,943
0,973
0,938
0,940
0,927
0,932
0,914

45

0,964
0,902
0,924
0,538
0,961
0,672
0,970
0,944
0,940
0,958
0,940
0,500
0,917
0,951
0,986
0,292
0,131
0,868
0,961
0,414

46

0,939
0,928
0,957
0,942
0,946
0,955
0,946
0,960
0,946
0,960
0,937
0,929
0,964
0,946
0,958
0,976
0,955
0,932
0,971

47

0,927
0,915
0,939
0,902
0,951
0,927
0,951
0,927
0,976
0,927
0,902
0,939
0,919
0,902
0,915
0,927
0,927
0,900

48

0,935
0,951
0,943
0,978
0,946
0,960
0,933
0,960
0,927
0,952
0,941
0,932
0,927
0,893
0,923
0,990
0,900

49

0,989
0,484
0,968
0,957
0,935
0,989
0,925
0,312
0,917
0,946
0,973
0,484
0,548
0,828
0,957
0,557

50

0,990
0,961
0,913
0,900
0,932
0,890
0,971
0,976
0,971
0,959
0,969
0,952
0,951
0,932
0,971

51

0,984
0,984
0,940
0,975
0,930
0,574
0,917
0,959
0,973
0,594
0,524
0,869
0,971
0,514

52

0,948
0,930
0,924
0,920
0,963
0,929
0,911
0,892
0,948
0,952
0,941
0,951
0,957

53

0,930
0,933
0,930
0,940
0,964
0,970
0,932
0,948
0,976
0,935
0,942
0,957

54

0,950
0,090
0,930
0,952
0,950
0,946
0,896
0,905
0,920
0,950
0,900

55

0,950
0,958
0,940
0,966
0,230
0,979
0,988
0,941
0,922
0,971

56

0,920
0,952
0,960
0,946
0,906
0,905
0,920
0,950
0,900

57

0,893
0,960
0,973
0,438
0,512
0,890
0,971
0,529

58

0,893
0,946
0,929
0,905
0,905
0,952
0,914

59

0,959
0,958
0,952
0,942
0,951
0,957

60

0,986
0,973
0,959
0,973
0,914

61 62 63 64

0,298

0,823 0,810

0,958 0,988 0,942

0,400 0,414 0,829 0,957

59


59


APENDICE C - Distancia p referente as sequéncias classificadas como “hypothetical protein” e “mucin-17” no banco de dados.

60



KAG8647619.1
KAG8634001.1
KAG8650611.1

XP_043816074.1

KAG8647619.1

0,935
0,990

0,967

KAG8634001.1

0,396

0,989

KAG8650611.1

0,957

61



APENDICE D - Distancia p referente as sequéncias agrupadas de acordo com os cromossomos de origem.

62



63

2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 Dentro de cada Qualjt' (zle
cromossomo sequencias
2 0,935 02
3 | 0,948 0,942 03
4 | 0,893 | 0,942 0,873 06
5 | 0,930 | 0,852 | 0,939 0,947 03
6 | 0,651 | 0,948 | 0,844 | 0,924 0,357 03
7 | 0,916 | 0,941 | 0,901 | 0,885 | 0,869 0,946 05
8 0,715 | 0,945 | 0,855 | 0,930 | 0,406 | 0,862 0,283 13
9 | 0,737 | 0,953 | 0,877 | 0,933 | 0,672 | 0,902 | 0,668 0,827 06
10 | 0,845 | 0,951 | 0,787 | 0,938 0,718 | 0,908 0,745 | 0,781 0,922 02
11 | 0,650 | 0,947 A 0,904 | 0,933 0,802 | 0,925 0,812 | 0,782 | 0,873 0,773 04
12 | 0,810 | 0,938 | 0,874 | 0,921 0,670 | 0,893 0,688 | 0,782 0,786 | 0,861 0,898 02
13 | 0,770 | 0,944 A 0,869 | 0,890 0,582 | 0,858 0,584 | 0,734 0,757 | 0,852 | 0,740 0,678 06
14 | 0,974 | 0,940 | 0,940 0,943 | 0,964 | 0,938 | 0,953 A 0,973 | 0,956 | 0,966 | 0,961 @ 0,965 n/c 01
15 | 0,711 | 0,945 | 0,857 | 0,925 A 0,564 | 0,863 | 0,579 | 0,716 | 0,756 | 0,749 0,666 | 0,673 H 0,969 0,664 08
16 | 0,713 | 0,957 | 0,869 | 0,923 | 0,566 | 0,877 | 0,655 | 0,762 | 0,770 | 0,881 | 0,807 | 0,687 | 0,971 | 0,704 n/c 01
17 | 0,973 | 0,933 | 0,945 | 0,936 A 0,967 | 0,878 | 0,967 | 0,956 | 0,954 | 0,963 0,952 | 0,957 H 0,942 | 0,949 0,971 0,902 02
18 | 0,892 | 0,939 | 0,908 | 0,942 | 0,782 | 0,918 0,805 | 0,864 | 0,847 | 0,901 0,781 | 0,852 | 0,962 | 0,789 | 0,866 | 0,939 0,927 02

*n/c: ndo foi possivel a realizagdo do célculo



