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Resumen

Hemos analizado las secuencias repetidas presentes en el genoma de Plesionika edwardsii, una especie de camaron con posible interés para su cultivo en acuicultura. Utilizando el
software RepeatExplorer, hemos detectado que los elementos repetidos mas frecuentes son los elementos transponibles LINEs, seguidos por los LTRs. Los ADN satélites mas
abundantes ocupan entre el 1,2% vy el 0,03% del genoma de esta especie. En total, tras cinco rondas de analisis, hemos caracterizado 33 familias de ADN satélite. Estas familias son ricas
en AT y, en general, tienen subunidades de repeticion pequenas. No hemos detectado clusters sexo-especificos. Estos datos amplian nuestro conocimiento actual sobre el genoma de P.
edwardsii y seran utiles en el proyecto de su secuenciacion que estamos llevando a cabo.

Introduccion Relevancia del estudio del
Los genomas eucarioticos incluyen grandes cantidades de secuencias repetidas ya sean dispersas o en tandem. Dentro satelitoma:
de las secuencias repetidas dispersas las mas abundantes son los elementos moviles, destacando los LTRs, y los [ Identificacién de marcadores

retrotransposones, entre los que destacan los LINEs. En este estudio, hemos querido caracterizar las secuencias
repetidas de P. edwardsii, comunmente conocida como quisquilla, una especie de camaron marino con interés
pesquero en el Mediterraneo y con caracteristicas interesantes para su cultivo. Este constituye uno de los primeros )
analisis de este tipo de secuencias de un crustaceo, grupo en el que en general hay pocas familias de ADN satélites y telomeros

descritas®. Este analisis ayudara en el ensamblado del genoma de P. edwardsii que estamos realizando. [ Identificacion de regiones

especificas de cada sexo

taxonomicos

[J Caracterizacion de centromeros

Materiales y métodos

Se obtuvieron machos y hembras de P. edwardsii procedentes del puerto de Motril (Granada) a los cuales se les extrajo ADN. Se evaluo su calidad y posteriormente se
realizd una secuenciacion Illlumina HiSeq 2000 (Macrogen, Korea). Para la deteccion de las secuencias repetidas y su comparacion se utilizdo el software
RepeatExplorer2®. Ademas, para la caracterizacion del conjunto de las secuencias satélites se ha seguido el protocolo satMiner® que se basa en un filtrado inicial de las
ecturas y varias rondas de deteccion de elementos repetidos con una muestra aleatoria, eliminando en cada ronda las lecturas que tuvieran homologia con clusters
orevios y duplicando el numero de lecturas utilizadas hasta no obtener mas clusters de ADN satélite.

Resultados Y discusion En la Figura 1 se muestra el porcentaje del genoma

gue ocupan los distintos elementos repetidos
2 CL3:179 pb 1,2% CL21: 120 pb 0,55% obtenidos mediante RepeatExplorer, donde se
observa que el ADN repetido corresponde con el
52% del genoma. Este valor es el porcentaje mas
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o bajo encontrado hasta ahora entre los decapodos

o «{59\; analizados: 54,85% (Pontastacus leptodactylus)?,

; (/\ '3?'? 69,02% (Panulirus argus)' y 95,69% (Menippe
:\‘?_;;z'—"'"7:"”'0\9\6 CL42: 186 pb 0,25% CL43: 170 pb 0,24% mercenaria)®. Los clusters mas abundantes (>0,01%
-\ '_5_0_[(’ de las lecturas) constituyen el 42% del genoma de P.
= edwardsii, una proporcion similar a otras especies’.

Dentro de los elementos caracterizados, los LINEs
son los que ocupan la mayor proporcion en el
genoma, seguidos de los LTRs y los clusters de ADN
satélite, coincidiendo con lo encontrado en otros

6% satellite \
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CL54: 170 pb 0,094% CL106: 125 pb 0,028% crustaceos?.
' el El analisis de esta secuenciacion mediante el
'} protocolo satmMiner resultd, en |la primera ronda,
L
LS.

en seis clusters de ADN satélite con alto grado de

confianza que constituian entre el 1,2% vy el 0,03%

Fcijgura 2 Fluster§ de ADN sgtélite obtenidosNen la prim,era ronda del genoma (Figura 2). El tamafio de los monémeros
las lecturas de Plesionika edwardsii e analisis mediante satMiner con el tamano de mondmero en o o J

pares de bases y el porcentaje de las lecturas que los componen. de repeticion vario entre 100 ) 200 pb \ la Mayoria

presentaron un contenido alto en A+T,

caracteristicas comunes de los satélites descritos en

3 crustaceos?. En total, se llevaron a cabo cinco rondas

de analisis, llegando a constituir los elementos

repetidos entre el 8,1% y el 3% de las lecturas, vy

10000 siendo los clusters de ADN satélite el 0,5-0,01%. En
total, se detectaron 33 familias de ADN satélite, un
numero pequeno comparado con las 258 familias de
ADN satélite descritas en Pontastacus
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Figura 1. Diagrama de los elementos caracterizados por RepeatExplorer sobre

Cluster size

oooiii..... El analisis comparativo entre sexos no mostro

Figura 3. Analisis comparativo de los clusters de ADN repetido de un macho (PeM) y una hembra (PeF) de Plesionika edwardsii, se muestra (A) la ningun cluster especn‘lco O que se encuentre
abundancia de cada uno de los clusters y (B) una representacion de la proporcion de lecturas de cada una de las muestras que conforma ese cluster. Significativa mente Sobrerrepresentado en macho o

hembra (Figura 3).
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