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RESUMO  

Eugenia uniflora (pitangueira) é uma espécie da família Myrtaceae bastante 

explorada economicamente devido a suas propriedades farmacológicas e, por este 

motivo, são importantes os estudos a nível molecular sobre esta espécie. Os SNPs 

tem sido uma ferramenta amplamente utilizada na área de genômica, assim como os 

ESTs que também apresentam diversas vantagens devido sua presença em 

diversos bancos de dados. O objetivo deste estudo foi buscar SNPs em regiões 

gênicas de E. uniflora em comparação com o banco de dados ESTs de Eucalyptus 

grandis. Para a realização deste trabalho foi feito o sequenciamento do DNA total de 

uma amostra de pitangueira, que gerou uma cobertura de aproximadamente 25% do 

genoma desta espécie, montados em torno de 2.600 contigs. Destes, selecionamos 

150 para fazer a busca de regiões gênicas hipotéticas por meio da comparação do 

banco de dados de ESTs de E. grandis. Após, foram selecionados somente os 

contigs que continham cobertura mínima de 80pb. Dos 150 contigs analisados, 35 

obtiveram similaridade de ESTs entre as duas espécies. Após a retirada dos íntrons, 

alguns contigs mostraram alinhamentos fragmentados e outros mostraram uma 

cobertura inferior a 80pb. Do total analisado, 8 contigs atenderam todas as 

qualidades exigidas. O contig que mostrou uma menor frequência (SNPs/pb),  

apresentou semelhança com a sequência que expressa a proteína Eto1, o contig 

que apresentou um valor intermediário em relação ao máximo e mínimo da 

frequência obteve semelhança na proteína RPK, já o contig que apresentou maior 

frequência mostrou semelhança com a proteína AGP. O número de transições foi 

maior que o de tranversões. Estes dados foram classificados como baixos, indicando 

que estas regiões gênicas são bem conservadas. A técnica utilizada é de fácil 

aplicação e muito útil mesmo sendo pouco utilizada visando à identificação de SNPs 

putativos entre espécies diferentes.  
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ABSTRACT 

Eugenia uniflora (Surinam cherry), is a species of the Myrtaceae family, quite 

economically exploited due to their pharmacological properties. Therefore, studies at 

the molecular level on this species are important. SNPs have been a widely used tool 

in the area of genomics, as well as ESTs also offer several advantages due to its 

presence in various data banks. The aim of this study was to search for SNPs in 

gene regions of E. uniflora compared to the ESTs database of E. grandis. For this 

study, total DNA of E. uniflora was sequenced, generating a coveragem of about 

25% of the species genome, in about 2,600 contigs. Out of these, 150 were selected 

to search for hypothetical gene regions, by comparing to the EST database of 

Eucalyptus grandis. Only contigs containing minimum coverage 80pb were selected. 

Out of the 150 contigs analyzed, 35 ESTs were obtained with similarity between the 

two species. After the removal of introns, some contigs showed fragmented 

alignments and others showed a lower coverage 80pb. Of the total analyzed, 8 

contigs met all the required qualities. The contig that showed a lower frequency 

(SNPs / pb) showed similarity to the sequence that expresses the Eto1 protein. The 

contig that presented a intermediary value regarding the maximum and minimum 

frequency revealed similarity with the RPK protein, while the contig that presented 

higher SNPs freqeuncy showed similarity with the AGP protein. The number of 

transitions was higher than the tranversions. These data were classified as low, and 

indicate that these gene regions are well conserved. The technique is easy to use 

and very useful even if it is little used. 
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1 INTRODUÇÃO 

A família Myrtaceae compreende aproximadamente 100 gêneros e 3.500 

espécies distribuídas principalmente em regiões tropicais e subtropicais do mundo, 

com centros de diversidade na América tropical e Austrália e poucas espécies 

ocorrendo nas regiões temperadas (BARROSO, et. a.l, 1984). 

Esta é uma das famílias mais importantes do Brasil (LANDRUM E KAWASAKI 

1997) destacando-se, com mais de uma centena de espécies, os gêneros Eugenia, 

Myrcia e Calyptranthes, enquanto o restante dos gêneros possui menos de 60 

espécies brasileiras (LANDRUM E KAWASAKI 1997). 

O perfil químico da família Myrtaceae é bem conhecido e caracteriza-se pela 

presença de taninos, flavonoides, mono e sesquiterpenos, triterpenos e 

caracteristicamente derivados do floroglucinol (CRUZ E KAPLAN, 2005). 

 Eugenia uniflora, popularmente conhecida no Brasil como pitangueira, é uma 

espécie arbórea da família Myrtaceae, nativa da mata atlântica e com capacidade de 

adaptação a diversas condições de solo e clima (ALMEIDA et al., 2012). Devido a 

esta adaptabilidade, a pitangueira foi disseminada e é atualmente cultivada nas mais 

variadas regiões do globo (BEZERRA et al., 2000). 

Ela também é considerada uma espécie pioneira, pois é uma das espécies 

utilizadas em reflorestamentos heterogêneos destinados à recomposição e 

recuperação de áreas degradadas (BAGETTI, et. al., 2009). 

Devido às propriedades benéficas à saúde atribuídas às folhas, 

pesquisadores começaram a estudar mais profundamente esta espécie, pois existe 

uma enorme utilização na medicina popular para inúmeras desordens (ADEBAJO  et 

al., 1989). Dentre estes benefícios podemos ressaltar a atividade anti-inflamatória, 

diurética, hipotensora, inibidora do aumento da glicose e de triglicerídeos séricos 

(MATSUMURA et. al, 2000). 

Nas últimas décadas, esta espécie tem sido amplamente explorada pelas 

indústrias alimentícia, farmacêutica e cosmética, devido ao seu grande potencial 

econômico e a tendência na atualidade é de um crescimento no cultivo e 

exploração desta espécie (ALMEIDA et al., 2012). De modo geral, assim como do 

ponto de vista econômico, a pitangueira é muito apreciada pela população devido à 

produção de saborosos frutos carnosos do tipo baga. 



 
 

Com perspectivas futuras de uma exploração comercial em grande escala, é 

importante um maior estudo e um maior conhecimento dos dados disponíveis até o 

momento que acercam a espécie (ALMEIDA et al., 2012). 

Nos últimos anos, novos marcadores tem surgido como uma importante 

ferramenta em genômica, denominados Single Nucleotide Polymorphism (SNP) 

(TABASSUM e SUMAN, 2006), que são a mudança de um único nucleotídeo numa 

mesma posição de molécula de DNA entre indivíduos, diferindo de mudanças em 

múltiplas bases em posições aleatórias (VIDAL et al, 2007). Conceitualmente, SNPs 

correspondem a posições onde ocorrem duas bases alternativas em locais do 

genoma que são altamente conservados (SANTORO, 2010). 

Os SNPs são cada vez mais utilizados como marcadores moleculares para 

diversas aplicações (TABASSUM E SUMAN, 2006), pois são distribuídos por todo o 

genoma. Além do mais, um SNP localizado na região codificadora pode ter impacto 

relevante na formação e na atividade de uma proteína. Um SNP intrônico pode 

influenciar o splicing do mRNA (KRAWEZAK et al., 1992), assim como, um SNP na 

região promotora pode influenciar a expressão gênica (DRAZEN et al., 1999). 

Os SNPs são menos mutáveis em comparação com outros marcadores, como 

os microssatélites. A baixa taxa de mutação recorrente os torna evolutivamente 

estáveis, por este motivo eles são excelentes marcadores para o estudo de 

características genéticas complexas e para a melhor clareza da evolução genômica 

(TABASSUM E SUMAN, 2006). 

Estes SNPs podem ser responsáveis por importantes variações e 

modificações nas características fenotípicas entre indivíduos de uma mesma 

espécie (EMAHAZION et al., 2001) ou na modificação em locais altamente 

conservados na estrutura dos genes em espécies semelhantes, como é o caso da 

pitangueira e do Eucalyptus grandis, que tem uma grande proximidade evolutiva, 

sendo que o último possui seu genoma totalmente sequenciado e é facilmente 

encontrado em bancos de dados. 

        É importante salientar que a frequência de SNPs é heterogênea ao longo do 

genoma, diferindo entre regiões codificadoras e regiões não codificadoras. Em geral, 

os SNPs são menos frequentes em regiões gênicas que codificam alguma proteína 

do que em outras regiões (FLADUNG E BUSCHBOM, 2009). 



 
 

Os SNPs podem ser classificados em dois tipos: as não sinônimas, que são 

aquelas que resultam na modificação de aminoácidos de uma proteína; ou 

sinônimas que não causam a mudança de aminoácido (EMARA E KIM 2003). No 

entanto, um SNP sinônimo pode modificar a estrutura e a estabilidade do RNA 

mensageiro e, consequentemente, afetar a quantidade de proteína produzida 

(GRIFFITHS et al., 2001). 

A grande quantidade de SNPs encontradas no genoma vem estimulando a 

sua utilização em pesquisas e é aplicada em diferentes espécies, tanto animal como 

vegetal. SNPs têm sido utilizados com sucesso, por exemplo, na construção de 

mapas genéticos de alta densidade, caracterizados por uma ocorrência no genoma 

muito além da capacidade dos marcadores tradicionais (HYTEN et al., 2010) 

Alguns métodos de detecção de SNPs buscam por diferenças individuais em 

uma sequência através de análises computacional (BUETOW et al., 1999; 

PICOULT-NEWBERG et al., 1999). 

Expressed Sequence Tags (ESTs) oferecem algumas vantagens, como a 

detecção de variação na porção expressa do genoma. Assim, a utilização de ESTs 

disponíveis em bancos de dados implica na redução dos custos de geração de 

novos dados (KANTETY et al., 2002), como é o caso de sua utilização para busca 

de regiões gênicas putativas. 

Nas áreas de filogenética, a importância do uso de novas sequências 

nucleares complementares tem sido proposta como uma alternativa para melhorar a 

resolução das relações filogenéticas (Qiu et al, 1999; Soltis et al 1999; Small et al., 

2004). Além do que, os atributos como a elevada taxa de evolução sequencial, a 

existência de múltiplos locus independentes e a heranças de genes nucleares entre 

parentes fazem desta uma alternativa  muito interessante para estabelecer espécies 

arbóreas (Small et al., 2004). Visando isto, uma investigação filogenética com base 

em genes nucleares é necessário começar por selecionar genes para um estudo 

preliminar (Small et al., 2004). 

Visando identificar regiões ESTs com potencial filogenético dentro da família 

Myrtaceae, o objetivo deste trabalho foi mapear possíveis SNPs que ocorrem em 

regiões gênicas putativas da pitangueira (E. uniflora) em comparação com o banco 

de dados de ESTs de Eucalyptus grandis, testando a hipótese de que estas 

mutações tenham correlação com eventos evolutivos entre estas duas espécies. 



 
 

2 METODOLOGIA 

2.1 Obtenção das sequências analisadas 

As sequências analisadas neste estudo foram gentilmente cedidas pela 

mestranda de PPGCB Deise Schröder Sarzi antes de sua submissão ao GeneBank 

(NCBI). A obtenção das sequências é resumidamente descrita a seguir: 

Primeiramente, foi coletada uma amostra de Eugenia uniflora de uma 

população natural, localizada no campus São Gabriel da Universidade Federal do 

Pampa. O local foi devidamente marcado no GPS e o voucher depositado no 

herbário Bruno Edgar Irgang da mesma universidade, sob o número HBEI1150. 

O DNA total do indivíduo amostrado foi extraído utilizando-se o kit DNAeasy 

plant mini kit da Quiagen. Esta amostra então foi sequenciada através do 

Sequenciador de nova Geração (NGS) Ion Torrent™ Personal Genome Machine® 

(PGM).  

2.2 Montagem de contigs 

Com o programa Velvet v. 1.2.10 (ZERBINO E  BIRNEY, 2008), realizamos a 

montagem dos reads (sequências curtas de aproximadamente 300 pares de base) 

resultantes do sequenciamento, transformando-os em contigs, que são clones de 

sobreposição que formam um mapa físico do genoma que é usado para guiar a 

montagem do DNA. No total foram formados 2.600 contigs com cerca de 1.000 a 

3.000 pares de bases cada um. 

  2.3 Comparação com o banco de dados EST 

Neste trabalho, foram analisados 150 contigs com o propósito de busca de 

regiões gênicas putativas. Estas buscas foram feitas através da comparação das 

sequências com o banco de dados de ESTs (Expressed Sequence Tags) de 

Eucalyptus grandis por meio da ferramenta de alinhamento local BLAST (Basic Local 

Alignment Search Tool) (ALTSHUL, 1997), no site da National Center for 

Biotechnology Information (NCBI). 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Zerbino%20DR%5Bauth%5D
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Birney%20E%5Bauth%5D
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/


 
 

Após a comparação com o banco de dados, foram selecionados somente os 

contigs que apresentavam cobertura mínima de 80 bases idênticas. O número 

mínimo de 80 pares de base é utilizado como padrão mínimo para regiões gênicas, 

pois os Eucariotos em geral apresentam, normalmente, regiões gênicas de cerca de 

90 a 120 pares de bases, regiões maiores e menores podem também ocorrer, porém 

com menor frequência.  (ZAHA, 2003) 

2.4 Retirada de íntrons e busca de SNPs 

Os contigs com as especificações já citadas foram analisadas no site ORF 

Finder (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf/gorf.html), onde pudemos fazer a retirada 

dos íntrons destas sequências (regiões não codificantes do DNA), deixando somente 

os éxons (regiões codificantes do DNA e que sintetizam alguma proteína). 

Tendo agora estas sequências diminuído de tamanho por possuírem somente 

a porção codificante das mesmas, novos alinhamentos foram realizados com a 

ferramenta BLAST, através do software MEGA7 (KUMAR E TAMURA, 2016), contra 

o banco de dados de todas as sequências de E. grandis, avaliados somente os 

contigs  com cobertura mínima de 80 pares de bases (pb). 

Posteriormente estas sequências foram alinhadas através da ferramenta 

Muscle que também se encontra no software MEGA7. Esta, então alinhou a 

sequência das duas espécies e evidenciou os SNPs presentes. Os parâmetros do 

alinhamento foram modificados para que se igualassem aos do BLAST. Os 

parâmetros modificados foram: Gap Open -400 e Gap Extend -100, assim em 

comparação com E. grandis pode se observar SNPs entre as duas espécies fazendo 

a contagem e verificação das bases modificadas.  

 

 

 

 

 

 



 
 

3  RESULTADOS E DISCUSSÃO 

3.1. Extração de DNA e Sequenciamento 

O sequenciamento gerou aproximadamente 7,0 milhões de bases, que depois 

da montagem e eliminação de regiões redundantes, corresponde a cerca de 3,15 

milhões de bases, resultando em uma cobertura de cerca de 25% do genoma de E. 

uniflora. 

 

3.2. Busca por regiões gênicas putativas 

 Durante a busca de ESTs dos 150 contigs analisados, obteve-se somente 35 

que mostraram similaridade com a espécie Eucalyptus grandis, pois grande parte do 

DNA é composto por sequências repetitivas, e embora seja tentador se referir a 

estas sequências como  DNA “lixo”, a manutenção estável dessassequências 

durante milhares de gerações sugere que o DNA intergênico atribui algum valor 

positivo (vantagem seletiva) ao organismo (WATSON, 2015) 

3.3. Análise dos SNPs em regiões codificantes putativas 

Dos 35 contigs analisados 18 mostraram baixa cobertura (abaixo de 80 pb) e  

identidade menor que 70% quando comparadas com o banco de dados de E. 

grandis e outras nove apresentaram alinhamento muito fragmentado, resultando em 

um total de oito amostras que continham  um mínimo de 80 pares de bases, assim 

estas foram enumeradas de 1 a 8. 

 Dos 8 contigs analisados, a maior frequência de SNPs putativos se encontra 

no contig correspondente ao número 7 onde a frequência foi de um a cada 7,53 

pares de bases, a mais alta frequência dentre os contigs analisados. Já o contig 1 

demonstrou a frequência mais baixa em relação aos demais. O contig 5 apresentou 

uma frequência intermediaria entre os contigs analisados (TABELA  1). 

 

 

 



 
 

Tabela 1. Frequências de SNPs por pares de bases na comparação de ESTs de 
Eugenia uniflora e Eucalyptus grandis. 

    

N° do 

contig   N° total de pb N° total de SNPs 
Frequência dos 

SNPs 

Proteínas 
putativas 

    

 1 313 13 1 a cada 24,08 pb ETO 1      

2 204 19 1 a cada 10,78 pb Remorin-like     

3 93 9 1 a cada 10,33 pb Ubiquitina     

4 365 44 1 a cada 8,29 pb IQ Domain     

5 277 22 1 a cada 12,60 pb LRR-RPK     

6 123 14 1 a cada 8,78 pb Inositol     

7 433 56 1 a cada 7,53 pb AGP     

8 49 5 1 a cada 9,80 pb 

Adenosina 

quinase  

    

 

O contig 8 mostrou uma cobertura abaixo de 80pb, porém demonstrou uma 

identidade de 90%, sendo assim foi incluído nas análises.  

Realizamos uma busca mais aprofundada em relação as possíveis proteínas 

codificadas para cada contig. 

O contig 1 apresentou semelhança na sequência que pode expressar a 

proteína putativa ETO1 like. Esta é uma proteína que regula negativamente as 

atividades do gene ACS e a produção de etileno. Esta proteína interage diretamente 

com a inibição e a atividade da enzima ACS5, da enzima, resultando numa 

acumulação significativa de proteína ACS5 e etileno (WANG et al., 2004). A super 

expressão de ETO1 inibe a indução da produção de acetato  no regulador de 



 
 

citicinina e assim no crescimento da planta, e promove a degradação ACS5. Assim 

ela demostra um mecanismo duplo, inibindo a atividade da enzima ACS 

encaminhando para a degradação de proteínas. Isto permite a rápida modulação da 

concentração do etileno. 

O contig 2 apresentou a proteínas Remorin, elas não contêm domínios 

transmembranares,  até agora têm sido detectados quase que exclusivamente em 

frações insolúveis em detergente membrana (comumente chamadas balsas 

lipídicas) (LEFEBVREA et al., 2009). Plantas exigem circuitos regulatórios altamente 

eficientes para modular cascatas de transdução de sinal celular. Planta com 

proteínas específicas remorin, podem atuar como suportes moleculares regulando a 

transdução de sinal, foram descritos como sendo altamente fosforilada e para 

associar com compartimentos de sinalização na membrana plasmática. Estas 

proteínas evoluíram em todas as plantas (MARÍN et al., 2012).  

O Contig 3 foi encontrada a proteína Ubiquitina  que em células eucarióticas é 

utilizada na degradação da maioria das proteínas indesejadas (por exemplo 

proteínas mal-dobradas) utilizando o sistema ubiquitina proteassoma (GOLDBERG, 

2003). Além da função proteolítica, a ubiquitinação tem sido associada a vários 

processos celulares como endocitose, transdução de sinal, controle da transcrição 

gênica, reparo do  DNA e replicação do DNA (HAGLUND e DIKIC, 2005). Nas 

plantas, há relatos de transcritos de genes pertencentes à via ubiquitina acumulados 

durante a senescência foliar e durante o ataque de patógenos (BUCHANAN-

WOLLASTON, 1997; DEVOTO et al., 2003).  

O contig 4 encontrou o Domínio IQ, as funções deste domínio em proteínas 

vegetais não foram investigados em detalhe, apesar da sua presença conter, por 

exemplo, em  miosinas. O domínio de QI (IQD) possui  ativadores de transcrição de 

ligação a came (CAMTAs) e canais de nucleótidos cíclicos fechados (CNGCs ) 

(Bahler et al., 2002, Abel et al., 2005). 

O contig 5 mostrou um SNP a cada 12,60, ou seja seria um meio termo em 

relação ao máximo e mínimo da frequência de SNPs por pb. Este demostrou a 

proteína receptor LRR serina / treonina-proteína-quinase. Receptor protein kinases 

(RPK), ou seja, Proteína Receptora Quinases, ativam  um complexo conjunto de vias 



 
 

de sinalização intracelular em resposta ao ambiente extracelular (VAN DER GEER 

ET AI., 1994;. PADGETT, 1999). RPK são proteínas transmembranares de 

passagem única, que contêm uma sequência de sinal amino terminal, os domínios 

únicos extracelulares para cada receptor, e um domínio citoplasmático da quinase. 

  Os LRRs formam um solvente exposto que cria uma superfície que faz a 

mediação de interações proteína-proteína em outros sistemas (KOBE E 

DEISENHOFER, 1995). Em plantas LRR-RLKs estão envolvidos em vários 

processos, incluindo regulação do desenvolvimento, resistência a doenças, e 

sinalização de hormônios esteroides (TORII et al., 1996).  Mutações em qualquer um 

dos LRRs ou os domínios de quinase leva à perda de função, confirmando a 

importância destes domínios para a função (TORII et al., 1996). Os SNPs 

encontrados nessa região representam mutações mantidas, portanto, com valor 

filogenético/adaptativo. 

O contig 6 demonstrou a proteína Inositol que é um importante metabólito 

celular, necessário para o crescimento e desenvolvimento de vegetais (Valluru e 

Ende, 2011).  Em plantas, ele desempenha um papel de destaque no metabolismo 

do inositol,  fornecendo inositol e inositídeos envolvidos em processos metabólicos e 

em estruturas  vegetativas (Goya et al., 2011). 

O contig que mostrou maior frequência foi o 7 que possui um SNP a cada 

7,53 pb, neste foi encontrada a proteína arabinogalactânicas (AGPs), altamente 

glicosiladas e encontradas em abundância à superfície das células vegetais, 

localizando-se na membrana celular, espaço periplásmico, parede celular e 

secreções (SHOWALTER et al., 2010; ELLIS et al., 2010). E mais precisamente a 

subclasse desta proteína fasciclina que é composta por aproximadamente de 110 a 

150 aminoácidos de comprimento e têm baixa similaridade de sequência. Esta 

semelhança de sequências baixas pode explicar a falta de uma única sequência de 

consenso para domínios de fasciclina. Contudo, todos os domínios fasciclina contêm 

duas regiões altamente conservadas (H1 e H2) de aproximadamente 10 

aminoácidos cada (KAWAMOTO et al., 1998). 

O contig 8 mostrou a proteína Adenosina quinase que possui atividade de 

diversas proteínas em um organismo é regulada por fosforilação e desfosforilação, 



 
 

através de quinases e fosfatases, respectivamente. Por isso, as quinases são 

consideradas proteínas regulatórias e utilizam a fosforilação proteica no controle das 

vias de sinalização celular, podendo propagar ou regular um sinal através da adição 

de um grupo fosfato ao substrato (BARTELS e SUNKAR, 2005). A enzima 

adenosina quinase é tipicamente constitutiva e catalisa, em eucariotos, a fosforilação 

da adenosina em adenosina monofosfato (AMP) (MOFFATT et al., 2000; PARK & 

GUPTA, 2008). 

A estimativa do número de SNPs observados entre espécies 

dependem, naturalmente, das amostras utilizadas na análise. Se as amostras 

apresentam grande diversidade genética, a tendência é se observar maior número 

de SNPs por par de bases (pb) analisado. 

Regiões codificantes são importantes para a manutenção das características 

essenciais à vida dos organismos. Portanto, mutações ocorrem em uma taxa 

relativamente baixa e esta taxa varia de região gênica para região gênica. A posição 

de um SNP dentro da região codificadora pode ser importante, pois pode ocorrer em 

um local altamente conservado ou no centro ativo de uma enzima. Assim, mesmo 

que a frequência SNP/pb seja apenas uma medida conceitual, ela serve como 

referência ao número de mutações que ocorre entre espécies diferentes. 

  Além dos estudos de diversidade de DNA, a grande ocorrência de SNPs no 

genoma, teoricamente aumentaria a possibilidade de que estas mutações fossem 

próximas a genes de interesse agronômico. Assim, estes seriam utilizados para 

identificação de variantes alélicas em regiões codificadoras levando a associação 

entre o genótipo observado e o fenótipo, o que facilitaria a seleção assistida para 

características complexas.  

A frequência de SNPs encontrados neste trabalho foi classificada como baixa, 

porém aceitável quando comparada ao que pode ser visto em algumas espécies de  

angiospermas, onde a frequência pode chegar a até 60 SNP/Kb, como é o exemplo 

de Populus tremula (SEBASTIANI et al., 2004). Além da baixa frequência de SNPs 

no genoma das plantas e principalmente nas regiões expressas pode indicar uma 

elevada conservação dos genes. Por outro lado, pode-se levantar a hipótese de que 

os genomas das duas espécies aqui avaliadas resistem a possíveis modificações, 



 
 

consequentemente a baixa frequência de mutações pode ser reflexo desta 

estabilidade e a relação das frequências de SNP/kb podem atuar como um indicador 

para esta situação. 

Como pode ser observado na Tabela 2, as frequências de transições são 

relativamente maiores do que as transversões em todos os contigs, com exceção do 

contig 8, o que é corroborado pelo trabalho de BROOKES (1999), que citou que as  

mutações mais recorrentes são as do tipo transição, em que há troca de purina por 

outra purina (A <-> G) ou de uma pirimidina por outra pirimidina (C <-> T). O número 

de transições é geralmente maior que o de transversões, pois a substituição de 

bases nitrogenadas de mesma estrutura molecular é um evento mutacional muito 

mais provável de ocorrer do que uma substituição de uma base púrica por uma 

pirimídica e vice-versa (KLABUNDE 2016). 

 

Tabela 2: Distribuição dos SNPs putativos por tipo de mutação. 

 Contig 1 Contig 2 Contig 3 Contig 4 Contig 5 Contig 6 Contig 7 Contig 8 

Transições N° % N° % N° % N° % N° % N° % N° % N° % 

A↔G 5 38,46 4 21,05 4 44,44 17 41,46 5 22,72 4 30,76 17 30,35 1 20 

C↔T 4 30,76 6 31,57 0 0 12 29,26 10 45,45 4 30,76 20 35,71 1 20 

Transversões                 

A↔T 2 15,38 2 10,52 2 22,22 7 17,07 1 4,54 0 0 1 1,78 0 0 

G↔T 1 7,7 0 0 0 O 1 2,43 0 0 1 7,7 3 5,36 1 20 

C↔G 1 7,7 6 31,57 1 11,11 2 4,87 4 18,18 2 15,39 10 17,86 0 0 

A↔C 0 0 1 5,26 2 22,22 2 4,87 2 9,09 2 15,39 4 7,14 2 40 

Total 13 100 19 100 9 100 41 100 22 100 13 100 55 100 5 100 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

4 CONCLUSÕES 

 As frequências dos SNPs encontrados foram consideradas baixas em 

comparação a outras espécies e por isso enfatizam a hipótese de que estas seriam 

regiões com um alto grau de conservação entre as duas espécies. 

A busca de regiões gênicas putativas através do banco de dados ESTs é uma 

técnica pouco explorada, mas se mostrou muito eficiente e prática para a realização 

de trabalhos nesta área. 

 

5 PERSPECTIVAS  

Os dados gerados neste trabalho abrem uma porta para novos estudos com 

aplicações destas ferramentas que demonstraram praticidade e expressaram um 

grande número de informações. A partir disso é possível realizar maiores estudos 

nas áreas de filogenia e diversidade genética  da espécie Eugenia uniflora. 

Outra perspectiva, é explorar a viabilidade do uso da proteína LRR como 

ferramenta de  análise evolutiva e filogenética da família mirtácea. 
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