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ATP sintase
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B A central energética da célula

ATP sintase Flagelo bacteriano



. A e n d O S i m b i O Se | Lynn Mrgulis o

1966

e dJdupla membrana
e tamanho/forma semelhante a bactérias
e divisdo por fissGo bindria

e DNA & ribossomos préprios On the Origin of Mitosing Cells
LYNN SAGAN

Department of Biology, Boston University
Boston, Massachusetts, U.S.A.
J. Theoret. Biol. (1967) 14, 225-274

e sensibilidade a antibidticos

Uma célula dentro de outra célula

ra/10.101 -5193(67)90079-


https://doi.org/10.1016/0022-5193(67)90079-3
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Uma célula dentro de outra célula



B A endosimbiose

1978 Evidéncia molecular

Margaret Robert
Dayhoff

e comparacdo de sequéncias de proteinas

proteinas mitocondriais

-> semelhantes as de bactérias

-> diferentes de eucaridticas Origins of Prokaryotes, Eukaryotes,
Mitochondria, and Chloroplasts
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Archaea Bacteria
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Asgard
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Eukaryotes

Uma a-proteobactéria
englobada por uma W
archaea

+- 15 bilhdes de anos atrds

Tudo isso também se aplica aos
cloroplastos das células vegetais,
mas com uma cianobactéria
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Todos eucariotos

descendem de um Unico
ancestral comum

echinodermos VE9€tals poriferos

insetos plOﬂtOS vermes

. algas moluscos
protozoarios

e todos*tém mitocondrias

*quase todos
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DNA barcoding (2003)

-> identificar uma espécie a partir de um pedacinho do seu DNA

mitocdndrias ndo recombinam, herang¢a uniparental”

amplificagcdo por PCR,
sequenciomento por Sanger
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DNA barcoding

Um cdédigo = Um produto;
|dentificacdo rapida;

81l6003401506509

Mitochondrion

Catdlogo de produtos e cédigos.

Uma sequéncia = Uma espécie;

|dentificagdo rdpida;

Catdlogo de espécies e sequéncias
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Marcador molecular: COI
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DNA barcoding

Programa de
Pds-graduacao em

5

PUC Minas

e meio ambiente

Laboratdrio de
Genética da
Conservagdo

@lgc_pucminas
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NGS: sequenciamento

de Nnova geracao

2005

Antes, 1 DNA por vez, agora, milhées ao mesmo tempo
Genética -> Gendmica
1individuo -> amostras complexas

DNA barcoding -> eDNA metabarcoding




O DNA ambiental




O DNA ambiental

eDNA metabarcoding

e Amplificagdo do DNA de um grupo
especifico a partir de uma amostra
ambiental complexa

e Sequenciamento de nova geragdo -> (toneladas de informagado

e Andlise computacional ->

—Pp- Detectar organismos a partir de vestigios ambientais



O eDNA na PUC Minas

LD CEMIG

2020

e Bacia do Rio Jequitinhonhq;

e Reservatério mais profundo
do BR 205m;

e Areainundada de 13716 km?;

Rio Itacambirugu g

" Rio Jequitinhonha
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Servidor computacional

Sequenciador NGS
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O eDNA na PUC Minas

Environmental DNA

ORIGINAL ARTICLE

@0

& Open Access

DNA metabarcoding of mock communities highlights potential
biases when assessing Neotropical fish diversity

Heron Oliveira Hilario, 1zabela Santos Mendes, Naiara Guimaraes Sales 3%, Daniel Cardoso Carvalho §

Open Access

Dedicated to the study and use of environmental DNA for basic and applied sciences

Dr. Eu
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O eDNA na PUC Minas

Method

Fe3 eDNA
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O eDNA na PUC Minas
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O eDNA na PUC Minas

Dr. Eu

MSc. Juliana
Novelli

Neotropical 'Chthyology Original article https://doi.org/10.1590,/1982.0224-2026 4

(Sllurlformes. Trlchomycterldae) using
3 environmental DNA
“Juliana Paulo da Silva-Novelli*?, “Heron Oliveira Hilario?,

T “Daniel Cardoso Carvalho?, “Ronaldo Fernando Martins-Pinheiro* and
P4 - armentosoares@gmail.com - LUisa Maria Sarmento-Soares'+*
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(e)DNA metabarcoding
infinitas possibilidades

iDNA
DNA ingerido

eDNA do ar eDNA de teias

de aranha




(e)DNA metabarcoding

infinitas possibilidades

\ éﬁ _h Quality of WWTP
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e e Jetecgdo precoce de virus,

oooooooooooooooo bactérias, protozodrios

_O_ e Qenes de resisténcia em efluentes
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