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1. INTRODUÇÃO 

 
Drosophila suzukii é uma espécie do subgênero Sophophora, do grupo D. 

melanogaster que tem ampliado sua distribuição mundialmente. Originalmente, esta 
espécie era encontrada no leste Asiático mas, nas últimas décadas, vem ampliando 
sua distribuição em diferentes continentes (BIRDSLEY, 2003). É uma invasora recente 
no neotrópico, sendo que foi registrada pela primeira vez no Brasil em 2013 (DEPRÁ 
et al., 2014).  

As invasões biológicas são problemas evolutivos interessantes, pois são 
resultados de eventos estocásticos, frequentemente envolvendo pequenas 
populações que podem sobreviver em ambientes de transição, ou seja, que não são 
os mais adequados à espécie. Evidências suportam que há atributos genéticos para 
o sucesso da invasão como variância aditiva, epistasia, hibridação, tradeoffs 
genéticos, ação de alguns genes e rearranjos genômicos (LEE, 2002).  

Uma importante fonte de variabilidade genômica são sequências de 
nucleotídeos chamadas de elementos de transposição (TEs). Essas sequências têm 
habilidade de, por diferentes mecanismos, alterar sua posição no genoma e se replicar 
nele. Quando mobilizados, podem causar alterações em regiões codificantes bem 
como alterações em sua expressão gênica, podendo acarretar efeitos deletérios, 
neutros ou adaptativos (CONTE et al., 2002; MARSANO et al., 2005). Ao mesmo 
tempo, os TES podem ser agentes de diversidade genética de maneira indireta, 
quando cópias de um mesmo elemento em diferentes lócus atuam como sítios para 
recombinação homóloga, promovendo grandes reorganizações genômicas 
(CARARETO et al., 2015). 

Tendo em vista a importância dos TEs para a evolução rápida do genoma, 
levando a potencias fenótipos adaptativos, e o caráter invasor de D. suzukii, o 
presente trabalho tem como objetivo investigar a presença de TEs específicos nesta 
espécie de drosófila. 

 
2. METODOLOGIA 

 
A presença dos TEs P, hobo, 412, gypsy, BuT2, Galileo e Mar foi investigada por 

BlastN (Basic Local Alignment Search Tool) do genoma de D. suzukii 
(http://spottedwingflybase.org/blastN) e por PCR de DNA genômico. O DNA genômico 
é de linhagem amostrada no Horto Botânico Irmão Theodoro Luís, Capão do Leão, 
RS, e foi extraído com o kit NucleoSpin Tissue (Machery-Nagel). As reações de PCR 
foram feitas com 1,5 mMol de MgCl2 e temperatura de anelamento dos primers de 
50°C. Os produtos de PCR foram verificados em eletroforese de gel de agarose 0,8%. 

http://spottedwingflybase.org/blastN


 

 
3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 
O resultado do BlastN do genoma de D. suzukii está na Tabela 1. A análise 

sugere a presença dos TEs hobo, gypsy, 412 e BuT2 no genoma de D. suzukii, porém 
como sequências degeneradas. No caso de hobo, a identidade de 100% sugere a 
presença de uma cópia completa, porém esta identidade está restrita a extremidade 
5´do TE. Não há sugestão da presença de Galileo, Mar e P nesta espécie.  

 
Tabela 1: Resultado de maior escore em BlastN de sequências de TEs no 

genoma de D. suzukii. 

TEs 
Sequência usada no 

BlastN 
Escore e valor e Identidade e lacunas 

P
 D. melanogaster 

GenBank: X06779.1 
Escore= 944 (1046) 
Valor e= 0 

Identidade= 24/26 (92%), 
Lacunas= 0/26 

h
o

b
o
 

D. melanogaster 
GenBank: M69216 

Escore= 1171 (1298) 
Valor e= 0 

Identidade= 649/649 
(100%), Lacunas= 0/649 

g
y
p

s
y
 

D. melanogaster 
GenBank: M12927 

Escore= 1539 (1706) 
Valor e= 0 

Identidade= 1860/2533 
(73%), Lacunas= 
105/2533 

4
1

2
 

D. melanogaster 
GenBank: X04132 

Escore= 2810 (3116) 
Valor e= 0 

Identidade= 2750/3536 
(78%), Lacunas= 55/3536 

G
a

lil
e
o
 D. buzzatii 

GenBank: AY756168.1 
 
D. willistoni 
GenBank: BK006360.1 

Escore= 44.6 (48) 
Valor e= 0.016 
 
Escore= 50 (54) 
Valor e= 0.001 

Identidade= 30/34 (88%), 
Lacunas= 0/34 
 
Identidade 33/37 (89%), 
Lacunas= 0/37 

B
u

T
2
 

D. buzzatii 
GenBank: AH010794.2 

Escore= 452 (500) 
Valor e= 1e-124 

Identidade= 465/601 
(77%), Lacunas= 19/601 

M
a

r D. willistoni 
GenBank:  AF518731.1 

Escore= 41 (44) 
Valor e= 0,064 

Identidade= 24/25 (96%), 
Lacunas= 0/25 

 
Os PCRs foram negativos nas condições de amplificação usados, com exceção 

do par de primer GalRF para o TE Galileo. O resultado da PCR foi um fragmento de 
aproximademente 1.7 kb e fragmentos menores de 500pb.  

 

                                                 
 

Figura 1- Gel de agarose 0,8% corado com Gel Red com os produtos de PCR do 

DNA genômico usando primers do TE Galileo. 1) Produto de PCR do DNA genômico 



 

de D. suzukii; 2) controle negativo; 3) peso molecular 1kb DNA ladder, com os 

valores especificados no lado direito da figura. 

O resultado positivo para hobo no BlastN do genoma de D. suzukii e negativo na 
PCR ocorreu porque os primers usados não abrangem a região 5´do TE o que sugere 
que apenas uma parte do TE foi conservada. No caso de Galileo, que foi positivo na 
PCR e negativo na investigação por BlastN, algumas possibilidades devem ser 
consideradas: o genoma da espécie não está completamente disponível; há linhagens 
com e sem a sequência do TE, sendo que a linhagem usada na PCR possuiria o TE; 
e, por fim, há a necessidade de confirmar, por sequenciamento, a identidade dos 
fragmentos amplificados. Pelo número de sequências geradas e pelo resultado do 
sequenciamento de um dos fragmentos da PCR, observamos baixa identidade a 
Galileo, sugerindo que o elemento está degenerando no genoma desta espécie. O 
resultado está de acordo com o estudo de outras espécies, que identificaram 
sequências não ativas e que estas estão amplamente difundidas em espécies do 
gênero Drosophila (MARZO; PUIG; RUIZ, 2008; MARZO et al, 2013). Galileo é 
particularmente interessante por ser um dos principais exemplos de quebra 
cromossômica promovido por TEs, estando envolvido em três inversões 
cromossômicas em D. buzzatii (DELPRAT et al, 2009). Quebras cromossômicas 
promovem alguns rearranjos cromossômicos, os quais podem ou não ser adaptativos 
aos diferentes ambientes (GOLÇALVES, 2010). 

 
4. CONCLUSÕES 

 
Até o momento, foi possível identificar a existência de hobo e Galileo no genoma 

de D. suzukii. O presente estudo, além de elencar elementos para a investigação na 
espécie de interesse, contribui com a informação da distribuição de TEs no grupo D. 
melanogaster, contribuindo com o entendimento da transferência horizontal e das 
perdas estocásticas dos elementos ao longo da evolução das espécies.  
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