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Consorcio internacional, com a participacdo de brasileiros, analisa seqiiéncias de DNA de 12
espécies de moscas drosdfilas. Estudo € importante para o avanco do conhecimento sobre
processos evolucionarios.Leia mais...

Um consorcio internacional de pesquisadores, com importante participacéo brasileira, compilou um
catalogo de seqiiéncias de DNA de 12 espécies diferentes de moscas drosofilas. O feito permitira
uma importante ampliagdo no conhecimento de uma das mais importantes espécies para estudos
em biologia. Os resultados dos trabalhos foram publicados em oito artigos na edicdo desta
quinta-feira (8/11) da revista Nature. Pesquisadores das universidades federais de Pernambuco
(UFPE), Rio de Janeiro (UFRJ) e Rio Grando de Sul (UFRGS) participaram de um dos textos. De
acordo com Antonio Bernardo de Carvalho, professor do Departamento de Genética da UFRJ e um
dos autores brasileiros do estudo, a partir dos resultados, cada &rea da biologia desenvolvera
investigacbes especificas. “E um estudo muito amplo. Pesquisadores de cada area véo trabalhar em
artigos que explorem temas especificos. O estudo de uma grande quantidade de genomas
parecidos proporciona a analise comparada sob inimeras perspectivas”, disse Carvalho a Agéncia
FAPESP. A pesquisa envolveu o seqlienciamento dos genomas de dez espécies de drosofilas, além
das sequéncias genéticas ja publicadas da Drosophila pseudoobscura e da célebre Drosophila
melanogaster, utilizada em ampla gama de estudos genéticos. O grupo de Carvalho contribuiu com
estudos sobre o cromossomo Y da Drosophila melanogaster, sua especialidade desde 1995.
“Pudemos observar que, ao comparar cromossomos de varias espécies, a maioria apresentava
pouquissima variagdo genética, ao contrario do cromossomo Y, no qual apenas 30% dos genes se
conservam”, destacou. De acordo com os autores dos trabalhos, a analise comparativa de genomas
multiplos em um Unico quadro filogenético aumenta radicalmente a preciséo das inferéncias
evolucionarias, produzindo resultados mais robustos do que a andlise de um Unico genoma. O
conjunto de genomas das 12 espécies de droséfilas permite o estudo de taxas e padrdes de
divergéncia de sequéncias, que podem trazer esclarecimentos sobre os processos evolucionarios
em escala genbmica. “Com a comparacado, podemos detectar graus diferentes de divergéncias entre
0s genes da droséfila no decorrer de seus 60 milhdes de anos de evolugdo. Uma espécie muito
similar — a D.simulans, tem um gene que esta presente apenas na D.melanogaster. Com isso,
sabemos que tal gene foi adquirido ha 5 milhdes de anos, quando as espécies se separaram”,
explicou Carvalho. A andlise comparativa, segundo os autores, também é importante porque as
sequéncias que resistiram a forcas seletivas de evolugdo desde a mosca até a espécie humana
podem ter grande significado funcional. Segundo o artigo, as novas seqiiéncias genémicas
expandem as ferramentas genéticas que fizeram da Drosophila melanogaster um modelo
proeminente para a genética animal. Isso devera estimular pesquisas importantes sobre
mecanismos de desenvolvimento, biologia celular, genética, doengas, neurobiologia,
comportamento, fisiologia e evolugédo. Apesar das notaveis semelhancgas entre as espécies de
drosdfilas apresentadas, os pesquisadores identificaram diversas mudancas em genes codificadores
de proteinas, em RNA néo-codificantes e em regides cis-regulatorias (que regulam a expressao
genética em uma mesma fita de DNA ou RNA). Isso podera provar e sublinhar diferengas na
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ecologia e no comportamento das diversas espécies. A notavel diversidade das espécies de
droséfilas as tornam ideais para anélises comparativas de dois aspectos evolucionarios
complementares: a selecdo negativa — ou a presenca de elementos genémicos funcionais que,
apesar de terem passado por mutac¢des, nao tiveram mudanca de funcdo — e a sele¢do positiva, na
gual ha aquisicao de novas funcdes em espécies diferentes. Ao comparar 0s genomas das 12
espécies, os pesquisadores mostraram que, tanto em pequena como em grande escala, os
rearranjos gendmicos sao extremamente comuns. Também ressaltaram que cerca de um ter¢o dos
genes passou por selecao positiva por meio de muta¢des que afetam a posi¢éo de pelo menos um
aminoacido. Isso sugere que a selecao positiva ocorre por meio de varios genes em um genoma.
Além de Bernardo de Carvalho, participaram do estudo seu orientando de doutorado Leonardo
Koerich, da UFRJ, Ana Garcia e Vera Valente, da UFRGS, Tania Rieger, da UFPE, e Claudia
Rohde, da UFPE de Vitdria de Santo Antdo. O artigo Evolution of genes and genomes on the
Drosophila phylogeny, que conta com a participacdo de pesquisadores brasileiros, e 0s demais
podem ser lido por assinantes da Nature em www.nature.com. Por Fabio de Castro Agéncia
FAPESP
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