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Os Prochilodontidae sdo considerados peixes de
grande importdncia na pesca artesanal do Brasil, apre-
sentando posic¢ao de destaque na produgao pesqueira do
pais. Os peixes representam o grupo mais diverso dentre
os vertebrados, com uma ampla variedade de diferencas
morfoldgicas, comportamentais e fisioldgicas. Recentes
avangos na biologia molecular tém contribuido de manei-
ra bastante significativa na caracterizagao dos genomas de
uma maneira geral. Estudos gendmicos em peixes podem
possibilitar um melhor entendimento da enorme diver-
sidade, facilitando andlises mais detalhadas dos padroes
de segregacdo mendeliana de segmentos cromossdémicos
ou ocorréncia de rearranjos cromossOmicos € uma me-
lhor compreensao da evolugdo dos genomas. No entanto,
poucos sao os estudos realizados nesse sentido em peixes
neotropicais. Assim, o presente trabalho visa, em um pri-
meiro momento, construir os mapas fisico e genético de
Prochilodus argenteus, uma espécie endémica da bacia do
rio Sdo Francisco. Para isso, serd realizada a identificagao
dos grupos de ligacao utilizando marcadores microssaté-
lites e Rapd (polimorfismo de DNA amplificado ao aca-
s0). Os mapas genéticos serdo construidos usando basica-
mente os softwares GQMOL e Mapmaker/EXP, visando a
implantagdo de diferentes andlises no laboratério. Subse-
quentemente, alguns marcadores serdo selecionados para
localizagdo fisica nos cromossomos, por meio da técnica
de Fish (hibridizacao in situ fluorescente). Dessa forma,
os resultados do presente projeto poderdo subsidiar es-
tudos de identificacdo de genes de interesse econdmico.
Além disso, serdo disponibilizados marcadores-andlises
da diversidade genética nesse grupo de peixes de grande
destaque na piscicultura e pesca artesanal do pafs.
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A proposta do presente projeto é o desenvolvimento
e a otimiza¢do de métodos para se caracterizar funcio-
nalmente proteinas hipotéticas conservadas de Xylella
fastidiosa 9a5¢ (Xf-CVC), bem como determinar se existe
algum tipo de envolvimento desses produtos com patoge-
nicidade. Inicialmente, 34 ORFs serdo selecionadas para
a caracteriza¢do por meio de ensaios de duplo-hibrido
em bactérias e/ou leveduras, nos quais se espera obter os
primeiros indicios de fun¢do por meio da andlise de suas
possiveis interagdes in vivo com outras proteinas de fun-

¢30 ja conhecida. Paralelamente, pretende-se clonar e ex-
pressar essas ORFs para estudos estruturais e bioquimicos.
Por tltimo, este projeto prevé a otimiza¢ao de métodos de
transformacao e selecdo de transformantes de Xf-CVC,
sem a necessidade de crescimento celular, utilizando-se
técnicas de microscopia de fluorescéncia. Tais estudos
possibilitarao o desenvolvimento de estratégias para ca-
racterizagdes genéticas futuras de Xf-CVC, bem como
servirdo de ponto de partida para estudos de marcagao e
visualizagao de moléculas (DNA e proteinas) in situ.
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Este projeto integra dreas de pesquisa multidiscipli-
nares, relacionadas a pesquisa em gendmica comparativa,
biologia bésica, evolugdo e filogenia de microrganismos.
Esses temas serdo de importancia estratégica para o me-
lhor conhecimento da biodiversidade microbiana brasi-
leira e desenvolvimento tecnolégico, possibilitando o es-
tabelecimento de novas abordagens para caracterizagdo
de diversidade e sistematica bacteriana. A pesquisa serd
desenvolvida em quatro anos. A primeira etapa enfocara
a genOmica comparativa de vibrios e espécies relaciona-
das. O objetivo desta andlise é ampliar o conhecimento
sobre as relagdes evolutivas entre as diversas espécies de
vibrios, utilizando para tal uma estratégia inovadora de
estudo, que consiste na determina¢do de um conjunto
de genes homdlogos, identificados por meio de andlises
de gendmica comparativa de dados de projetos de se-
quenciamento de genomas bacterianos disponiveis para
acesso publico e avaliacdo do potencial desses marcado-
res como ferramentas de identificacdo e classificagdo de
um esquema de Multi Locus Sequence Typing (MLST;
Maiden et al., 1998; La Scola et al., 2003). Uma vez sele-
cionado um conjunto de genes de interesse, serd feito o
desenho de primers para PCR e subsequente andlise des-
tes loci (7 ou mais genes) em uma cole¢ao de aproxima-
damente 200 linhagens de referéncia de vibrios (familia
Vibrionaceae) e representantes de espécies relacionadas,
isto é, Enterobacteriaceae, Photobacteriaceae e Salinivi-
brionaceae (Thompson, 2003). A aplicacao e a validagao
do esquema proposto para caracterizagido da biodiversi-
dade de vibrios serao realizadas por meio da andlise com-
plementar de um grande ndmero de isolados ambientais
de diferentes origens geograficas, incluindo isolados bra-
sileiros de diferentes habitats marinhos, principalmente



