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Introduccion

Los centrodmeros juegan un papel fundamental en el ciclo celular e intervienen en el proceso de union entre cromatidas hermanas o cromosomas homaologos y su posterior segregacion durante la
mitosis y la meiosis, respectivamente. Las secuencias repetidas en tandem, como las secuencias satélite, son las componentes principales de estas regiones heterocromaticas. A pesar del alto
numero de especies que componen el grupo de los peces planos, Unicamente se han caracterizado secuencias centroméricas de un reducido numero de especies que son: el lenguado chino,
Cynoglossus semilaevis (Ji et al., 2009), el lenguado Achirus lineatus (Carvalho de Azevedo et al. 2005), la acedia, Dicologlossa cuneata (de la Herran et al., 2008) vy el halibut, Hippoglossus
hippoglossus (Robles et al., 2017). En cuanto al lenguado senegalés, se ha caracterizado una secuencia de ADN satélite, la familia Pvull, que se acumula especificamente en las regiones
centroméricas de 19 parejas de cromosomas (Robles et al., 2017). Se ha encontrado la presencia bioinformatica de Pvull en la mayoria de los cromosomas, con algunas excepciones debidas a
problemas del ensamblaje y ademas las regiones centroméricas de los cromosomas 7 y 8 estan sin caracterizar.
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( Materlal y MEtOdOS ’_Para las anotaciones de las secuencias de forma manual se utilizd una base de datos secuencias\

repetidas de peces planos, proporcionada por el grupo de Microbiologia Aplicada y Genética
Molecular del departamento de Biomedicina, Biotecnologia y Salud Publica de la Universidad de
Cadiz. Las secuencias detectadas mediante los analisis anteriores se mapearon sobre los
cromosomas del ensamblaje con BLASTnh para obtener las coordenadas y se representaron con un
— script en Python para realizar ldeogramas. Para comprobar la estructura secundaria de las
secuencias de ADN satélite centromérico se utilizdé RNAfold. Tambien se hicieron analisis mas
® studio de la composicion en elementos moviles con RepeatMasker usando el ensamblaje del precisos mediante dotplots y Tandem Repeat Finder en los cromosomas 7 y 8 para caracterizar la

K genoma __region centromérica

4 Cluster 3 : : : :
Alineamiento consenso cluster 3 y elemento tipo LINE tipo L1
RepeatEXPIOrerZ LINE/L1 1AGTGTTTGATTTTGI:NANEATTTUAHTGTTNGG}ITGTNTTTTT._,TATTTGTGTC.TGTTEGTGTTTNEAATAEGATJ&.AAGETGTTTTEGTTGTTTGTTT_ . . I l 128

Se realizd un analisis bioinformatico desde dos aproximaciones diferentes:

® [iudio de clusterizacién mediante RepeatExplorer2 de lecturas de lllumina para deteccion de
secuencias repetidas en tandem
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de ADN satélite Pvull previamente Se d orid 4 BLAST . ‘i _ | " 4 a b de d 4
caracterizada en esta especie e descubrid mediante n que esta secuencia satélite se asocia con un elemento repetido encontrado en la base de datos de peces

como una secuencia localizada en plarr:os, cIIas[flc;:jol'como'LlNE de tlpo, L1. ELallnea;nlelnthl)'\j:lEeLli secuencia cgnsen59 del cIus'tgr 3 fre:te a I:a Zecuec;mla de la LINE L1 verifico
la region centromérica su homologia. El alineamiento mostré que dentro de la se encontraban varias repeticiones (4) en tandem de la secuencia consenso
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Resultados: Caracterlzac on de las regiones centromeéricas de los cromosomas 7y 8
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K Exploracion de la region centromérica candidata mediante dotplots, Tandem Repeats Finder, BLASTn y RNAfold para estimar la estructura secundaria en los cromosomas 7y 8

4 / Resultados: Comparacion con el cariotipo y la posicion centromérica sobre el ensamblaje
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Cromosomas modificados del cariotipo de Vega et al., 2002. Los cromosomas del cariotipo estan a escala entre si y los ideogramas de cada uno también. Las flechas azules
indican las posiciones donde se ha detectado Pvull, la flecha naranja indica la posicion de la secuencia rep87 y la flecha verde indica la posicion de la secuencia rep120
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COnCIUS|On: La secuencia Pvull, la cual corresponde a al consenso del cluster 3, presenta homologia con un elemento movil de tipo LINE L1. Posiblemente el origen de este satélite sea la

homogeneizacion de una parte del elemento madvil. Los centromeros de S. senegalensis estan ocupados principalmente por secuencias de ADN satélite: las regiones centroméricas de los
cromosomas del 1 al 6, del 9 al 13, del 15 al 17, 20 y 21 estarian ocupadas por la familia de ADN satélite Pvull, las del cromosoma 7 por la familia rep87 y la del cromosoma 8 por la familia rep120.
@demés, las posiciones sobre el ensamblaje se corresponden salvo algunas excepciones con el la morfologia cromosdmica que se observa en el cariotipo
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