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DISTRIBUIÇÃO GENÔMICA E CARACTERIZAÇÃO DO ELEMENTO TRANSPONÍVEL BOTO2 EM ISOLADOS DE Crinipellis perniciosa, AGENTE CAUSAL DA VASSOURA-DE-BRUXA NO CACAUEIRO (Theobroma cacao) 

SILVA, Júnio Cota (Bolsista-IC); PEREIRA, Jorge Fernando; ARAÚJO, Elza Fernandez (Professor); QUEIROZ, Marisa Vieira (Orientador) 

Mecanismos que levam ao silenciamento de genes podem ser utilizados para a inativação de elementos transponíveis. Um dos processos silenciadores descobertos em fungos filamentosos foi denominado RIP (mutação de ponto induzida por repetição). Os elementos transponíveis têm sido alvo de mecanismos de silenciamento, como o RIP, que atuam provavelmente como sistemas de defesa dos genomas contra os elementos móveis. O fungo Crinipellis perniciosa é o agente causal da vassoura-de-bruxa do cacaueiro. Sequências que representam todas as classes de elementos transponíveis podem se encontradas no banco de dados do Projeto Genoma de C. perniciosa. Dois elementos transponíveis denominados Boto1 e Boto2 foram isolados e analisados. Esses elementos são representantes de uma nova família, ainda não descrita em fungos fitopatogênicos. O objetivo desse trabalho foi completar o seqüenciamento do elemento Boto2, estudar a sua distribuição genômica e o número de cópias em diferentes isolados de C. perniciosa. Para o seqüenciamento de Boto2 foram desenhados oligonucleotídeos baseados nas seqüências obtidas anteriormente. O elemento possui 3.094 pb e apresenta 99,48% de similaridade com o elemento Boto1. A análise das seqüências genômicas que flanqueiam cada cópia dos elementos Boto demonstrou que Boto1 e Boto2 estão localizados em diferentes regiões do genoma de C. perniciosa. Um fragmento de DNA de 795 pb, correspondente a parte da região que codifica a enzima transposase do elemento Boto2, foi hibridizado com o DNA genômico de vários isolados de C. perniciosa. Os perfis das hibridizações revelaram diferenças no número de cópias e na localização dos elementos entre os isolados dos diferentes biótipos de C. perniciosa, demonstrando que Boto é um elemento ativo, embora seja esperada também a presença de cópias inativadas. Posteriormente, será realizado o sequenciamento das outras cópias de Boto para determinar se o mecanismo de silenciamento RIP contribui para a inativação de elementos transponíveis em C. perniciosa. (PIBIC/CNPq) 

