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Resumo

Caracterizagdo de sequéncias satélite no genoma de Piper L. As espécies de Piper L. nativas da
Amazoénia brasileira tém despertado grande interesse por representar uma fonte promissora
para a extracdo de 6leo essencial rico em safrol, dilapiol ou sarisan. Esses 0leos essenciais
possuem elevado valor comercial em funcdo de seus empregos nas industrias farmacéutica,
cosmeética, agroquimica e de quimica fina. Como essas espécies estdo ainda em processo de
domesticagcdo e melhoramento, torna-se importante obter informacdes morfoldgicas,
reprodutivas e gendmicas. Uma das abordagens informativas para estudo do genoma e de
regides funcionais dos cromossomos € a caracterizacdo da fracao de DNA satélite, constituida
por regides extensas de DNA ndo codificante repetido em tandem. Portanto, objetivou-se
identificar e caracterizar as sequéncias de DNA satélite nos genomas de Piper aduncum, Piper
hispidinervum e Piper aff. hispidinervum. DNA genbmico dessas espécies foram extraidos e
sequenciados na plataforma lllumina MiSeq. Piper nigrum, espécie de maior importancia do
género, foi usada como grupo externo e os dados de sequenciamento de seu genoma foram

obtidos do banco ENA (European Nucleotide Archive). As sequéncias de DNA satélites foram
identificadas pela ferramenta TAREAN da plataforma RepeatExplorer e auto confrontadas na
plataforma Dotmatcher, obtendo-se graficos Dotplots para confirmacédo do arranjo em tandem.
Tais sequéncias foram submetidas a buscas por similaridades no banco de nucleotideos do
NCBI (National Center for Biotechnology Information). Em P. aduncum foram identificadas sete
sequéncias (PadSatl, PadSat2, PadSat3, PhsSatl, PhsSat2, PafSatl e PafSat2). P.
hispidinervum e P. aff. hispidinervum compartilharam as mesmas cinco sequéncias (PadSat3,
PhsSatl, PhsSat2, PafSatl e PafSat2) e P. nigrum apresentou trés sequéncias (PafSatl,
PniSatl e PniSat2). Portanto, PafSatl foi compartilhado entre todas as espécies, os satélites
PadSatl e PadSat2 foram exclusivos de P. aduncum, PniSatl e PniSat2 exclusivos de P.

nigrum e as demais quatro sequéncias (PadSat3, PhsSatl, PhsSat2 e PafSat2) foram
compartilhadas entre as trés espécies da Amazénia. O padrdo de sequéncias satélite indicam
qgue P. hispidinervum e P. aff. hispidinervum possuem relacdes gendmicas proximas entre si e
mais distantes de P. aduncum. Palavras-chave: Pimenta longa, pimenta de macaco, DNA
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