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INTRODUGCAO / OBJETIVO RESULTADOS

A classe taxondmica Chondrichthyes (tubarfes, raias e quimeras) possui 14 a) T =
ordens, 60 familias, 198 géneros e aproximadamente 1200 espécies (Kousteni et b) | *vo?fiof;'r_?fi',ﬁh'ﬂ;,’}rfc}fé;’f:j{jiﬁ“

al., 2021). Esta classe ¢é ainda dividida nas subclasses Holocephali (quimeras) e

Elasmobranchii (tubardes, raias) (Weigmann, 2016).
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As relacoes filogenéticas dos Chondrichthyes tém sido estudadas a partir de dados
de sequencias de DNA, principalmente de genes e genomas mitocondriais. No
entanto, a organizacao da arvore filogenética permanece bastante controversa nos
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diferentes niveis taxondmicos desta classe (Diaz-Jaimes et al., 2015). G v Tismoto o
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O presente estudo teve como objetivo estudar os genomas mitocondriais e revisar
as relacbes filogenéticas entre espécies das diferentes subclasses de O RanTEs. Cngminges, it
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Chondrichthyes, com um foco especial em Elasmobranchii, a partir de um conjunto it o Sy g R
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Genomas: obtencdo de dados de genomas mitocondriais (mt-DNAs) completos JERNRSZ Connaniniad Opris saostorn

de 295 animais da ordem Chondrichthyes no Genbank, incluindo; 4 ’?w?,

« 12 mt-DNAs de Holocephali (trés familias, 12 espécies); FTessat }’,5‘55?35}3

« 284 mt-DNAs de Elasmobranchii, com 153 tubardes (30 familias, 102 espécies) | _(_—fyiﬂsg-’&; w
e 131 sequéncias de raias (15 familias, 125 espécies); T

« 1 Mt-DNA da superclasse Agnatha (Eptatretus burgeri) como grupo externo. {L_Li_

8 zcamuh :a Gol .'d.:- cu r

Montagem de genomas mitocondriais: construcido da estrutura de genomas
mitocondriais (mt-DNA) da cada subclasse e andlise visual comparativa. (Galeomo l‘phii
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Analises filogenéticas: alinhamento dos genomas (programa CLUSTAL W,
Geneious v. 2021.2.2), andlise de Maxima Verossimilhanca (Servidor web W-IQ-
TREE 25, usando modelo de substituicao de nucleotideos ModelFinder 26, com
avaliacao de bootstrap — 1000 réplicas), geracao da arvore filogenética (programa L e
FigTree v. 1.4.2). _1; g;{;i{
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A organizacdo geral e as caracteristicas gerais dos genes nos genomas

mitocondriais das 4 superordens mostraram-se semelhantes as encontradas em o Wsonsma owsn —
vertebrados. Os principais genes encontrados codificam algumas das proteinas _LT:NF:;;?;':'»;:';:.friz.f'::t.‘-",’;'::fé.‘:'f;fr;'i,_";:‘-:ff.r;'.'-
mitocondriais e sintetizam RNAs ribossomicos (fRNAs) e de transferéncia ' " S — Orectolobiformes
(tRNAS). A principal parte variavel parece ser a regiao de controle (D-loop), mas T E '(J
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também eX|ster_n pequenas regides nao codificantes com diversificacao entre as l L= 9.0 }Heterodontlformes
superordens (Figura 1). Ao e A i

Figura 2. Arvores filogenéticas: a) completa (todas as superordens);
b) somente Galeomorphii.
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Os resultados do estudo contribuem para a revisao das relactes filogenéticas da
classe Chondrichthyes a partir das avaliacbes comparativas de um conjunto de
dados (dataset) amplo de genomas mitocondriais. Novas analises de
sequenciamento do genoma mitocondrial de exemplares de tubardes
(Galeomorphii) da Costa do Sul do Brasil possibilitardao estabelecer um cenario
ainda mais completo, com a inclusao de dados de espécies locais na arvore

filogenética.
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Figura 1.Genomas mitocondriais de espécies de Chondrichthyes: a) Halaelurus
buergeri (tubaréo), b) Hemitrygon bennetti (raia), c) Rhinochiamera pacifica (Quimera).
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geralmente monofilético das principais espécies de tubarbes e raias. Destaque
para os Carcharhiniformes, com arranjo filogenético significativamente variavel e
nao corroborante entre algumas espécies de suas familias, mas com
predominancia de monofilia (Figura 2).
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