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Introducao

A familia de mariposas Noctuidae é um dos principais grupos
de lepidopteros por sua grande diversidade com espécies
pragas conhecidas por causarem danos a plantas cultivadas,
ocasionando sérias perdas econdémicas. No Brasil, destaca-
se a espécie Chrysodeixis includens, conhecida como falsa-
medideira, que é a principal praga da soja. Embora a familia
apresente grande importancia econémica, pouco se sabe
sobre sua estrutura e organizacdo cromossOmica. Assim,
estudos gendmicos sdo importantes para o entendimento de
Seus mecanismos genéticos, que contribuem para a evolucao
de suas populagdes, podendo auxiliar em futuros programas
de controle. Dentre os elementos genémicos, os DNAs
repetitivos compdem uma grande fracdo e estdo envolvidos
na estruturagdo e funcionamento dos genomas.

Objetivo

Entender a composicdo, estrutura e evolucdo do genoma da
mariposa praga C. includens com énfase na organizagdo de
DNAs repetitivos.

Material e Métodos

Individuos de C. includens foram obtidos do Instituto ESALQ-
USP (Piracicaba/SP). O numero diploide foi determinado de
contagens repetidas de células em metafases mitoticas
obtidas de discos da asa de machos e fémeas no quarto
instar. Foram mapeados por Hibridizag&o in situ fluorescente
(FISH) a sequéncia telomérica e o DNA ribossomal (DNAr)
18S. Foi realizado o sequenciamento dos genomas de macho
e fémea pela plataforma Illumina Hiseq 4000 para
caracterizacdo do repeatome (DNA satélite e Elementos
Transponiveis) através do RepeatExplorer associado com a
ferramenta do TAREAN. Finalmente, os DNAs repetitivos
foram isolados e mapeados por FISH.

Resultados e Discussao

O numero diploide foi definido 2n=62 para macho e fémea,
cari6tipo comumente encontrado em Lepidoptera. O
mapeamento por FISH com a sonda telomérica revelou
apenas sinais caracteristicos nas extremidades dos
cromossomos, sem presenca de sinal intersticial, indicando
auséncia de alterag6es cromoss6micas como fusdo. Também
ndo foi encontrado variagdo no ndamero cromossdmico,
sugerindo um sistema WZ/ZZ com a fémea heterogamética. A
FISH com DNAr 18S em paquitenos de machos apresentou
localizagdo na regido terminal de um bivalente autossémico, o
gue estd de acordo com outros DNAr mapeados em
lepidépteros.
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Figura 1. Cromossomos de C. includens. (a) metafase | corada com DAPI, (b) paquiteno
hibridizado com sonda telomérica, (c) metafase | hibridizada com sonda de DNAr 18S (cabeca de
seta).

Para a caracterizacdo dos DNAs repetitivos foram
selecionadas trés DNAsat (CinSat01, CinSat02 e CinSat03)
mais abundantes no genoma do macho e uma classe de TE
(LTR) identificada no genoma da fémea. A FISH para o
satélite CinSatO1 revelou sinais intersticiais além de sinais
clusterizados espalhados ao longo dos paquitenos, o
CinSat02 mostrou sinais localizados nas regides terminais de
sete bivalentes e quatro sinais intersticiais em quatro
bivalentes, enquanto que o CinSat0O3 revelou apenas
marcacgao intersticial em quatro paquitenos. Os trés satélites
encontram-se em regifes dispersas dos cromossomos, nao
exclusivamente em regides heterocroméaticas. O mapeamento
por FISH do TE revelou padrdes semelhantes nos paquitenos
de fémea, mostrando sinais clusterizados e dispersos ao
longo dos cromossomos, sem evidéncia de enriquecimento
em regides especificas.

Figura 2. Paquitenos de macho de C. includens marcados por FISH com os satélites (a) CinSat01, (b)
CinSat03 e (c) CinSat02. Note a diferenca de localizagéo dos sinais. Paquitenos de fémea marcados por
FISH com a sonda do LTR A barra representa 2,5um.

Conclusao

Nossos dados contribuem para o entendimento das
caracteristicas citogendmicas dessa importante espécie
praga que podem auxiliar em futuros estudos genémicos.
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