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1. INTRODUCAO

Marcadores moleculares do tipo SSR (Simple Sequence Repeats) ou
microssatélites sdo sequéncias simples repetidas que consistem de um a seis pares
de bases encontradas namaioria das espécies (TAUTZ, 1989; WEBER & MAY, 1989).

Diversas areas da genética de espécies cultivadas e silvestres tém se
beneficiado do uso de marcadores moleculares, incluindo a identificagdo da origem
parental, definicdo de linhagens, elaboracdo de mapas genéticos, analise de
germoplasma e popula¢des de melhoramento. Além disso, eles sdo usados para a
estimativa de diversidade ou similaridade genética (AGARWAL et al., 2008). Neste
contexto, os microssatélites sdo amplamente utilizados para a determinacdo da
diversidade genética de varias espécies.

O trigo (Triticum aestivum L.) é um dos cereais mais importantes do mundo,
fundamental para a seguranca alimentar global. Essa relevancia econdémica e
nutricional justifica o foco de intensos programas de melhoramento genético, que
visam aumentar a produtividade e a resisténcia da cultura a doencas e estresses
ambientais (SHARMA; YADAV; YADAV, 2023).

A complexidade genética do trigo, contudo, torna o melhoramento convencional
um processo lento e desafiador. Nesse contexto, os marcadores moleculares do tipo
SSR séo ferramentas poderosas. A associacdo desses marcadores ao trigo permite o
uso da selecéo assistida por marcadores (MAS) (AGARWAL et al., 2008; TAUTZ,
1989).

Este trabalho tem como objetivo caracterizar a ocorréncia de marcadores
moleculares microssatélites no genoma de T. aestivum, avaliar a abundancia e
distribuicdo dessas repeticdes nos cromossomos.

2. METODOLOGIA

Arquivosformato fasta contendo as pseudomoléculas (sequencias de DNA dos
cromossomos) do genomae arquivos txt contendo dados de anotacao (genes, introns,
exos, CDSse UTRs ) do T. aestivum (AABBDD, 2n = 42) foram obtidos no repositorio
publico Ensembl. Sequéncias classificadas como (scaffolds) foram desconsideradas
para garantir a precisdo da analise cromossomica.

A identificacdo dos microssatélites foi realizada com o software KRAIT (CHEN
et al.,, 2017), seguindo os parametros de deteccdo estabelecidos por Maia et al,
(2008): foram consideradas 12 repeticdes para monémeros, sete para dimeros, cinco
para trimeros e quatro para tetrAmeros, pentameros e hexameros.

A andlise da densidade e da distribuicdo dos microssatélites foi conduzida em
etapas posteriores. A manipulacéo e a filtragem dos dados foram executadas com o
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programa R, utilizando o pacote dplyr (WICKHAM et al., 2023). Para a representacéo
visual da distribuicdo gendmica dos SSRs, foram gerados mapas circulares com o
pacote circlize (GU etal., 2014).

A densidade dos microssatélites foi calculadaa cada 10.000 pares de bases
(pb), e os padrbes de distribuicdo foram visualizados em graficos comparativos para
os subgenomas A, B e D.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

A analise de microssatélites no genoma do trigo revelou uma distribuicdo
desigual entre os subgenomas. No genoma B foi encontrado o maior nimero de locos
(381.556) e maior densidade (um a cada 13.763 pb). Em seguida, o genoma A com
358.513 microssatélites e densidade média de um loco a cada 13.765 pb. Ja para o
genoma D, por sua vez, foi encontrado a menor quantidade de microssatélites
(276.581), resultando na menor densidade observada (um a cada 14.285 pb) (Tabela
1).

Tabela 1 — Tamanho do genoma, ntimero total, distancia média e proporcéo de microssatélites em
relacdo ao tamanho total do genoma o genoma do Triticum aestivum.. CGF — UFPel, 2025.
Tamanho Genoma Total de SSRs Distancia media entre SSR

Sub-genoma

em pb em pb
Triticum aestivum A 4.934.891.648 358.513 13.765
Triticum aestivum B 5.251.285.126 381.556 13.763
Triticum aestivum D 3.951.074.735 276.581 14.285

*O tamanho do genoma corresponde ao nimero total de pares de bases. O total de SSRs representa
a quantidade de ocorréncias identificados em cada genoma. A distancia média foi obtida pela razéo
entre o tamanho do genoma e o total de microssatélites.

A analise mostrou que o genoma B tém a maior quantidade de todos os tipos de
microssatélites (41.298 monémeros; 169.524 dimeros; 122.335 trimeros; 38.370
tetrameros; 5.645 pentameros e 4.384 hexameros). Em contrapartida, o genoma D
teve 0 menor numero para a maioria dos tipos (26.968 monémeros; 115.481 dimeros;
97.028 trimeros; 28.227 tetrameros e 3.513 hexameros), com excec¢do dos
pentameros. No genoma A, foram identificados valores intermediarios, totalizando
39.222 monbdmeros, 157.794 dimeros, 115.860 trimeros, 36.443 tetrAmeros, 5.017
pentameros e 4.177 hexameros (Tabela 2).

Tabela 2 - Frequéncia dos tipos de motivos de microssatélites (1-mer a 6-mer) identificados em cada
subgenoma de Triticum aestivum. CGF — UFPel, 2024.

SSRs
Genomas
Mono- Di- Tri- Tetra- Penta- Hexa- Total
T. aestivum A 39.222 157.794 115.860 36.443 5.017 4.177 358.513
T. aestivum B 41.298 169.524 122.335 38.370 5.645 4.384 381.556
T. aestivum D 26.968 115.481 97.028 28.227 5.364 3.513 276.581

Total 107.488  442.799 335.223 103.040 16.026 12.074 1.016.650
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Figura 1: Distribuic&o de tipos de microssatélites por cromossomo nos sub-genomas A, B e D no
Triticum aestivum. CGF — UFPel, 2024.

4. CONCLUSOES

O mapeamento detalhado dos microssatélites nos subgenomas A, B e D do
trigo, permite concluirque adistanciamédia entre ocorrénciasde locos microssatélites
€ muita parecida entre os trés sub-genomas. Além disso € possivel indicar que os
motivos do tipo dimero sdo os mais abundantes. As informacdes servem como base
para a indicar a cobertura gendmica desses marcadores para futuros estudos de
variabilidade genética e/ou para a aplicacdo na selecéo assistida.
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