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Resumo

Espécies de Piper L. provenientes da Amazbnia brasileira vém ganhando destaque nas
induUstrias farmacéuticas, cosméticas e de biopesticidas como fontes promissoras para extracao
de compostos como safrol, dilapiol e sarisan de seus 6leos essenciais, em escala comercial. Um
obstaculo enfrentado no manejo do germoplasma € a controvérsia sobre a posicdo taxondmica
de Piper aduncum L., Piper hispidinervum C. DC. e Piper aff. hispidinervum C. DC, decorrente da
alta similaridade morfolégica e citogenética entre elas. O objetivo desse trabalho foi analisar a
filogenia dos retroelementos mais abundantes nos genomas dessas trés espécies, a fim de inferir
sobre a relacdo de proximidade entre P. aduncum, P. hispidinervum e P. aff. hispidinervum. A
partir da analise dos dados de sequenciamento de baixa cobertura do genoma das trés espécies
e de Piper nigrum L. com grupo externo, foram selecionados os retrotansposons (RT) mais
abundantes, dos quais foram extraidos os dominios conservados utilizando a ferramenta DANTE
da plataforma Repeat Explorer. Cerca de 60 sequéncias de dominios proteicos RT foram
retiradas, aleatoriamente, do banco de dados de dominios proteicos REXdb. As sequéncias dos
aminoacidos foram alinhadas por meio do algoritmo MUSCLE e as filogenias foram obtidas
utilizando o método Neighbor-Joining com valores de 5.000 bootstrap. O alinhamento e
montagem das arvores filogenéticas foram realizadas no software MEGA X. As superfamilias
Ty3-Gypsy e Tyl-Cépia foram as mais abundantes dos RT nos genomas de todas as espécies.
A superfamilia Ty3-Gypsy sofreu uma divergéncia evolutiva originando uma divisdo com sete
grandes clados, possuindo linhagens comuns entre as espécies. Para a superfamilia Ty1-Copia
foram formados quatro grandes clados, também apresentando linhagens em comum. Os
agrupamentos revelaram alta proximidade entre as espécies brasileiras, e diferenciacdo das trés
com relacdo ao grupo externo, havendo formacédo de um clado com linhagens especificas de P.
nigrum. Esses resultados indicam alta proximidade entre as espécies nativas de Piper e
corrobora a hipotese de que se tratam de uma Unica espécie.
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