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Resumo

O género Cynodon (Poaceae) é formado por plantas de habitos forrageiros, amplamente
utilizados para pastagens e para ornamentacdo. O género possui um numero pequeno de
espécies, muitas sinonimias e carece de caracteres morfolégicos especificos, dificultando sua
identificacdo. Sequéncias repetitivas, como DNA satélites e elementos transponiveis (ET),
podem constituir até 90% do genoma das plantas e possuem um papel determinante na estrutura
e tamanho dos cromossomos. Desta forma, estudos citogenéticos associados a ferramentas
bioinformaticas podem contribuir para a identificacdo de espécies. Sendo assim, o objetivo desse
trabalho, foi caracterizar a composi¢cdo do DNA repetitivo de trés espécies diploides do género
Cynodon (C. dactylon, C. incompletus e C. nlemfuensis), a fim de obter informag¢des que possam
auxiliar na compreensédo do genoma desse género, assim como suas relacdes evolutivas. Para
isso, foi realizado o sequenciamento de nova geracdo do DNA das trés espécies citadas. As
sequéncias obtidas foram pré processadas plataforma do RepeatExplorer e posteriormente
analisadas pela ferramenta do RepeatExplorer2. A cobertura real do genoma haploide das
espécies foi de aproximadamente 0,2X, obtendo no total 719082 reads de C. dactylon, 662.582
reads de C. incompletus e 833.778 reads de C. nlemfuensis. Dentro destes valores encontrados,
C. nlemfuensis apresentou 66,3% do genoma analisado composto por DNA repetitivo, seguido
por C. incompletus com 65,5% e C. dactylon com 64,3%. C. dactylon apresentou 32,1% de seu
DNA repetitivo na classificado como ET de repeticdo terminal longa (ET-LTR), 24,1% como DNA
satélite, 10% como DNA plastidial, 2,8% de rDNA, 0,1% como ET de classe | ndo-LTR, 1,2% de
ET Classe Il e 29,7% foram classificados como outros. Na espécie C. nlemfuensis, os satélites
totalizaram 37,4%, seguidos por 33,2% de ET-LTR, 7% de DNA plastidial, 3,6% rDNA, 1,3% ET
Classe II, 0,1% como ET de classe | ndo-LTR e 17,4% como outros. Em C. incompletus, 48,9%
do DNA repetitivo foi identificado como satélite, 21,6% de ET-LTR, 9,1% como DNA plastidial,
2,1% como rDNA, 0,8% como ET de classe | ndo-LTR, 0,7% ET Classe Il e 16,6% foram
classificados como outros. Sendo assim, foi possivel observar que assim como outras espécies
vegetais, 0 DNA repetitivo compreende a maior parte do genoma das espécies do género
Cynodon. Entretanto, a porcentagem elevada de DNA satélite encontrada principalmente em C.
incompletus chama atencéo e deve ser explorada.
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