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Project abstract:

A existéncia de associagdes entre os caracteres citogenéticos, em especial a ploidia, e as caracteristicas
ecoldgicas, como a colonizag@o de ambientes extremos, foi inicialmente proposta a quase um século, mas ainda
hoje sdo poucos os estudos que avaliam se tais associagdes representam tendéncias gerais em plantas ou sdo
resultados de casos pontuais. Tais andlises macroecoldgicas, integrando dados citogenéticos e ecoldgicos,
dependem obrigatoriamente de um background evolutivo que sé pode ser oferecido por hipéteses filogenéticas
robustas, como a filogendmica empregando bibliotecas enriquecidas. Soma-se a essa abordagem, as vantagens
oferecidas pela metodologia de Hyb-Seq, permitindo explorar, a partir do mesmo sequenciamento, tanto a
fracdo ndo-repetitiva do genoma (enriquecida pelas sondas), como também a repetitiva. Assim é possivel
identificar comparativamente as sequéncias repetitivas presentes nas espécies estudadas na filogenia, além de
mapear tais sequéncias nos cromossomos, possibilitando integrar a citogenética molecular as anélises
macroecoldgicas. Por fim, é necessario um grupo vegetal com alta diversidade nos caracteres citogenéticos e
ecoldgicos, como Orchidaceae, uma familia amplamente distribuida, com grande variabilidade de habitats e
com ampla variacdo de niimero cromossdmico e de tamanho de genoma. Desta forma, o presente

projeto visa investigar o uso potencial das sequéncias repetitivas na sistematica e evolugcdo de Orchidaceae,
além de testar se hd associac@o entre os caracteres citogenéticos e o ecoldgicos empregando a maior subfamilia
de Orchidaceae, Epidendroideae. Assim, pretende-se revisitar as hipéteses sugeridas a quase um século, porém
com andlise mais robustas e consistentes que permitam identificar padrdes gerais que possam ser aplicados a

plantas.
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Filogen6mica e macroecologia em Orchidaceae: integrando a citogenética e a ecologia no estudo da
evolucdo de orquideas neotropicais

Neste projeto serdo criados uma grande diversidade de dados fisicos e digitais. Os dados fisicos referem-se aos
especimens que serdo coletados em trabalho de campo, equanto os demais dados serdo todos digitais.

Os dados digitais brutos a serem gerados sdo: (a) Imagens digitais das plantas coletadas; (b) Imagens digitais das
preparacdes cromossdmicas; (¢) Dados de tamanho de genoma; (d) Dados de sequéncia de genoma; (e)
Levantamentos de caracteres citogenéticos (nimeros cromossomicos e tamanho de genoma); (f) Levantamento de
habito; (g) Dados de reconstru¢ao da filogenia; (h) Dados de anotagcdo do genoma. Adicionalmente serdo gerados

scripts para as andlises em ambiente R.

Os dados fisicos serdo coletados em viagens de campo, junto com as imagens digitais das plantas coletadas.

As imagens digitais das preparagdes cromossdmicas serdo obtidas em microscopio de fluorescéncia Olympus
BX51 com cimera Olympus CCD XC10 acoplada e capturadas usando o software Olympus Stream.

Os dados de tamanho de genoma serdo obtidos com citdmetro de fluxo da marca BD, modelo FACSCanto II com
auxilio do software Cell Quest. A avaliacdo estatistica serd realizada no programa Flowing Software 2.5.1.

Dados de sequéncia de genoma serdo obtidos em equipamento [llumina MiSeq (Illumina, San Diego, CA, United
States). As sequéncias serdo pair end com 150pb.

O levantamento de dados de caracteres citognéticos e ecoldgicos serdo obtidos via consulta aos bancos de dados C-
value, CCDB e revisdo da literatura via plataforma Web of Science e Google Academics.

Os dados de reconstrucdo da filogenia serdo obtidos via andlise bioinformatica com softwares especificos, enquanto
a anotacdo da fracdo repetitiva do genoma seré realizada em plataforma Repeat Explorer2.

Adicionalmente serdo gerados scripts para as andlises em ambiente R que ficardo disponiveis via GitHub do grupo

de pesquisa (github.com/PlantCytogenomics).

Os metadados serdo codificados segundo o padrdo DarwinCore (DwC; disponivel em http://rs.tdwg.org/dwc.htm)
sempre acompanhando o nome da agéncia financiadora e nimero de processo. Este padrao basico de metadados é
bem estabelecidos entre os padrdes disponiveis e amplamente aceito na area de Biodiversidade, nas disciplinas de

botanica, ecologia e genética contempladas neste projeto.

A equipe deste projeto completara os metadados para cada dataset em arquivos "readme.txt" que ficardao
disponiveis, junto aos dados tabelas e resumidos disponiveis no repositério dataverse, ligado ao metabuscador da
FAPESP (https://metabuscador.uspdigital.usp.br/). Isso potenciarizara as possibilidades de re-uso dos dados. Os
arquivos de metadados refletirdo as atualizacdes tanto dos dados como dos préprios metadados.

Sobre coleta de amostras a campo: Por se tratar de amostras de Orchidaceae, protegidas por lei, as localizacGes das



coletas de material vivo s6 poderdo ser disponibilizadas sob solicitacdo ao pesquisador responsavel. Serdo
solicitadas licengas aos 6rgaos competentes para realizagcdo das coletas.

Sobre diretrizes para uso dos dados de pesquisa: No caso do uso de metadados pelo presente projeto, entraremos em
contato com o pesquisador(a) responsavel pelos dados que serdo acessados. Considera-se uma questdo de ética
profissional reconhecer o trabalho de pesquisadores que resultou em dados e metadados que poderdo ser usados.
Assim, o uso de dados serd sempre acompanhado pela citagdo dos autores originais e agradecimentos apropriados.

Todos os dados serdo feitos disponiveis sob licenca CC-BY. Os metadados derivados deste projeto serdo
disponibilizados ap6s, ou concomitante, a publicag@o dos artigos cientificos, ficando ptiblicos no repositério de
dados dataverse da UFABC ligado ao metabuscador da FAPESP.

Aos pesquisadores que utilizarem esses dados e metadados serdo solicitados fazer referéncia aos autores do
presente projeto, via citacdo incluindo o identificador de objeto digital (DOI) e a fonte de financiamento da
pesquisa.

Os dados de imagem de especimens coletados a campo e de células serdo armazendos em arquivos .jpg e/ou .tiff; os
dados de citometria de fluxo em arquivos .fsc e dados de genoma serdo armazenadas em arquivos .fasta. Por fim,

os dados de levantamento de dados da bibliografia serdo armazendas em planilhas .csv.

Os dados brutos de imagem de células serdo armazenados em backups fisicos (HD externo ligado aos
computadores acoplados a caimera do microscopio). Periodicamente sera feito backup na nuvem, utilizando conta
institucional do GoogleDrive e backup adicional no repositério zenodo (https://zenodo.org/). Todos os demais
arquivos brutos das demais técnicas também serdo armazendas nos backup virtuais (GoogleDrive fornecido pela

instituicio UFABC, repositério zenodo e GitHub).

Os backups virtuais serdo de responsabilidade da pesquisadora responsavel pelo projeto. de todos

As pastas com os dados brutos depositados nos repositorios escolhidos serdo de acesso exclusivo da pesquisadora
responsdvel pelo projeto. Os acessos aos dados serd protegido por senha.

Os dados de sequéncia de genoma serdo armazenadas a longo prazo nos repositorios virtuais GenBank e ENA. A

manuten¢do desses dados € dos respositorios.

Os demais dados serdo mantidos a longo prazo no repositorio Dataverse da UFABC. Para tal, serdo selecionadas as
melhores imagens de células e plantas, assim como os melhores histogramas que embasarem as publicacdes. Estes
dados brutos serdao armazenadas a longo prazo no repositério, enquanto os dados completos serdo armazenadas pela
pesquisadora responsavel do projeto (backup fisico € na numvem em conta pessoal).

As tabelas de levantamento de dados também serdao armazenadas no repositério Dataverse.

Os dados brutos poderao ser compartilhadas sob solictacao e os metadados e dados seleionados para as
publicacdesserao disponibilizados livremente no repositério Dataverse.

Serdo priorizados repositérios providos pela instituicdo sede e repositorios livres (ie, zenodo e GitHub) viabilizando



0 armazenamento a longo prazo dos dados e metadados.

Os dados serdao compartilhados via palestras, TCC/dissertagcGes/teses, relatérios para agéncia de fomento e, por fim,
via artigos cientificos. Os metadadados serdo disponibilizados como material suplementar nestes artigos e
armazenadas em repositdrios virtuais de livre acesso. Os dados brutos poderdo ser obtios via solicitacdo a
pesquisadora responsavel.

Nao existem restri¢cdes ao compartilhamento de dados.

Neste projeto a obtencdo de dados e producdo dos metadados serdo responsabilidade de alunos associados ao
projeto e dos pesquisadores associados, cada um participando de um ou dois subprojetos.A pesquisdora

responsdvel participard da obtencdo de dados de todos os subprojetos.
O controle de qualidade do material produzido serd da pesquisadora responsavel e dos pesquisadores associados.

O armazenamento de dados e backup, assim como o compartilhamento de dados, serd de responsabilidade

exclusiva da pesquisadora responsavel.
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