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qualitativas, e de produtos de qualidade destinados ao
consumo alimentar, a pesca esportiva e aos criadores de
peixes ornamentais.
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O padrao de segmentacdo do corpo de Drosophila
melanogaster ¢é estabelecido pela atividade em cascata de
genes reguladores nos estdgios iniciais do desenvolvimen-
to embriondrio. Esses genes denominados de genes de
segmentacdo codificam na sua maioria fatores de transcri-
¢do. Os genes pair-rule, que tém sua expressdo controlada
pelos genes gap, sao tidos como essenciais nessa cascata,
pois seus padrdes de expressao em faixas constituem o
primeiro sinal de segmentacio que desencadeard a forma-
¢30 das unidades do térax e abdoémen da larva. Embora
genes gap e pair-rule também sejam expressos na cabeca,
dados preliminares apontam diferengas no mecanismo de
funcionamento deles nessa regidao. Da mesma forma que
estudos da cascata de segmenta¢do do térax e abdomen
revelaram a presenca de genes e mecanismos de regulagao
envolvidos na formagao dessas regides em Drosophila e
possibilitaram a verificagdo de genes ort6logos e meca-
nismos similares em outras espécies, estudos da cascata
de segmentacdo da cabega poderao revelar novos meca-
nismos do desenvolvimento utilizados na formagao ini-
cial dessa regiao do corpo. Este projeto tem por finalidade
verificar a regula¢do transcricional e o papel fisiolégico
das faixas de expressdo dos genes pair-rule expressos na
cabeca. Inicialmente sera verificado se genes gap expres-
sos na cabeca regulam genes pair-rule dessa regiao. Para
isso, serdo analisados os padrdes de expressdo dos genes
pair-rule em embrides mutantes para os genes gap. Técni-
cas de biologia molecular estabelecidas para Drosophila,
como a geragdo de transgénicos, serdo utilizadas para a
obtengdo de linhagens que expressem genes gap de for-
ma ectépica. Os efeitos nos genes pair-rule desencadeados
pela expressao de niveis adicionais serao comparados aos
efeitos verificados nos experimentos anteriores na ausén-
cia de expressdao dos genes gap. O isolamento e a analise
das regides reguladoras responsaveis pela formagao das
faixas de expressdo da regiao da cabeca contribuirdo para
a melhor compreensdo dos processos transcricionais en-
volvidos na sua regulagdo e possibilitardo experimentos
adicionais que testem os resultados obtidos nos experi-
mentos de genética.
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A variagdo genética intra e interpopulacional resulta
da agdo de diversos processos, entre eles a sele¢ao natural.
Este projeto tem como meta investigar aspectos especi-
ficos de como a sele¢do natural contribui para a geracio
de varia¢do em popula¢des humanas. Para estudar essa
questao, serdo usadas duas abordagens. A primeira utiliza
frequéncias alélicas para genes do sistema imune (genes
HLA) analisados em 96 populacdes, de diferentes regides
do mundo. Esses dados permitirdo quantificar diferentes
aspectos da variagdo genética em popula¢des humanas: a
variagdo intrapopulacional, a diferenciacio interpopula-
cional, as evidéncias de selecdo (obtidas por testes de neu-
tralidade), as associacdes entre genes (desequilibrio de li-
gacdo) e a variagdao em nivel molecular (polimorfismo das
bases de DNA). Esses dados serdo usados para responder
as seguintes questdes. A varia¢do intra e interpopulacio-
nal em genes HLA difere daquela observada para genes
ndo HLA? A distribui¢do mundial de evidéncias de sele-
¢30 estd relacionada as caracteristicas demograficas das
populacdes? A associacdo entre genes no MHC humano
(isto é, o nivel de desequilibrio de ligagao) é explicada pela
selecdo nessa regidao do genoma? H4 uma assinatura de
selecdo natural nesses genes na variagao das sequéncias
de DNA? A segunda abordagem estuda o efeito da sele-
¢30 natural sobre a variagao genética em duas populagoes
amerindias. Serdo analisadas trés classes de marcadores:
dez regides nao codificantes independentes, oito genes
HLA e dois genes candidatos a sele¢ao (isto é, detectados
como alvos de sele¢ao em outras populagdes). A compara-
¢30 dessas trés classes de dados tem duas metas. Primeiro,
a variagdo em regides nao codificantes (presumivelmen-
te neutras) serd usada para inferir os pardmetros demo-
gréficos dessas populagdes. Essa informagdo serd usada
para interpretar a variacdo em genes candidatos a sele¢ao,
permitindo dissociar os padrdes que resultam de selecio
daqueles que podem ser explicados pela histéria demo-
grifica da populagdo. Segundo, o estudo de genes can-
didatos a selegao em populagdes amerindias contribuird
para a investigagao de como os regimes de sele¢do natural
diferem entre popula¢des humanas. Ha vérios genes sabi-
damente sob selecdo, mas é relevante investigar se o pro-
cesso seletivo promove a diferenciacio entre populagoes
numa escala regional (por exemplo, entre popula¢des nas
Américas), global (entre populagoes de diferentes regies
do mundo), ou predominantemente entre espécies (entre
humanos e seus ancestrais comuns).



