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INTRODUCAO

A familia Felidae retine espécies de grande importancia ecoldgica nos ecossistemas
terrestres, atuando como predadores de topo e contribuindo para o equilibrio das cadeias
alimentares (Sunquist; Sunquist, 2002). O presente estudo teve como foco a reconstrucdo das
relagdes filogenéticas entre representantes do género Panthera Oken (1816), utilizando as
espécies Panthera pardus (Linnaeus, 1758), Panthera tigris tigris Linnaeus (1758), Panthera
leo Linnaeus (1758), Panthera onca Linnaeus (1758) e Uncia uncia Schreber (1775).

Embora neste trabalho tenha sido adotada a nomenclatura Uncia uncia, a posi¢ao
taxondmica do leopardo-das-neves tem sido amplamente discutida (Kitchener et al., 2017).
Estudos filogenéticos baseados em dados moleculares demonstraram que essa espécie esta
inserida no mesmo clado das demais espécies do género Panthera, sendo atualmente
reconhecida por diversos autores e bases taxondmicas como Panthera uncia Schreber (1775).
Dessa forma, independentemente da nomenclatura empregada, sua inclusdo no grupo interno
¢ justificada pelas evidéncias evolutivas que indicam um ancestral comum compartilhado

com os demais grandes felinos, refor¢ando sua proximidade filogenética.
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O objetivo deste trabalho foi construir uma arvore filogenética com base em
sequéncias do gene COI (Citocromo ¢ Oxidase Subunidade I) de cinco espécies do género
Panthera, utilizando o Herpailurus yagouaroundi E. Geoffroy Saint-Hilaire (1803) como
grupo externo para o enraizamento da arvore e a inferéncia das relagdes evolutivas entre os
taxons. O estudo das relagdes filogenéticas dos felinos estd relacionado ao Objetivo de
Desenvolvimento Sustentavel (ODS) 15 — Vida Terrestre, que busca proteger, recuperar e
promover o uso sustentavel dos ecossistemas terrestres (Brasil, 2024). Nesse contexto,
compreender as relacdes evolutivas entre os grandes felinos fornece subsidios para o
planejamento de estratégias de conservagdo, o manejo de populagdes ameagadas e a

preservacao da diversidade genética (Trindade, 2015; Santos, 2019).

METODOLOGIA

O estudo foi realizado por meio de andlise filogenética molecular utilizando
sequéncias génicas disponiveis no banco de dados GenBank (National Center for
Biotechnology Information, 2026). Inicialmente, foram selecionadas espécies da familia
Felidae pertencentes ao género Panthera, constituindo o grupo interno da analise: P. pardus
(Leopardo), P tigris tigris (Tigre), P. leo (Ledo), P. onca (Onga), e U. uncia
(leopardo-das-neves). Como grupo externo foi utilizada a espécie H. yagouaroundi
(Jaguarundi). As sequéncias do gene COI (Citocromo ¢ Oxidase Subunidade I) foram obtidas
na plataforma GenBank (National Center for Biotechnology Information, 2026), a partir da
pesquisa das espécies pertencentes ao género selecionado.

O alinhamento das sequéncias foi realizado no software MEGA (Molecular
Evolutionary Genetics Analysis) (Kumar et al., 2024), utilizando o algoritmo MUSCLE
(Multiple Sequence Comparison by Log-Expectation) com os parametros padrao.

Em seguida, a partir do alinhamento foram obtidos o nimero total de sitios, os sitios
variaveis (V) e os sitios parcimoniosamente informativos (Pi). A reconstru¢do filogenética foi
realizada pelo método de Maxima Parciménia (Maximum Parsimony), utilizando busca
heuristica com algoritmo TBR (7ree Bisection and Reconnection) e suporte estatistico obtido

por bootstrap com 10.000 repetigdes, permitindo estimar o suporte estatistico dos ramos e
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conferir maior robustez a interpretacdo das relacdes filogenéticas observadas (Kumar et al.,
2024).

A arvore de consenso gerada foi enraizada utilizando H. yagouaroundi como grupo
externo, permitindo definir a direcdo das relacdes evolutivas e identificar os eventos de
divergéncia entre os taxons analisados. Em seguida, foi calculada a arvore condensada com

limite de 60% de suporte bootstrap.

RESULTADOS E DISCUSSAO

A andlise filogenética foi realizada utilizando sequéncias de DNA de 160 pares de
bases (pb). O alinhamento apresentou 131 sitios variaveis (81,8% do total), dos quais 46
foram parcimoniosamente informativos, indicando que apenas parte da variabilidade
observada contribuiu efetivamente para a reconstru¢do das relagcdes evolutivas entre as
espécies.

A topologia evidenciou P. tigris tigris ¢ P. leo como espécies-irmas, com elevado
suporte de bootstrap (98%). P. pardus e Uncia uncia formaram um agrupamento juntamente
com P tigris tigris e P leo, sustentado por bootstrap de 59%, enquanto P. onca nao se
agrupou com as espécies do grupo interno formando um grupo polifilético (Figura 1).
Embora essa configuracgao difira parcialmente das filogenias baseadas em genomas completos
(Trindade, 2015; Santos, 2019), essa divergéncia pode ser explicada pela discordancia
genealdgica, fenOmeno comum em grupos que passaram por rapida diversificacao evolutiva e

eventos histdricos de hibridagdo (Santos, 2019).

MZ099218.1 Panthera pardus
29 KF297761.1 Uncia uncia

| MZ099336.1 Panthera tigris tigris
98 | KF297726.1 Panthera leo
KF297767.1 Panthera onca
KF297727.1 Herpailurus yaguarondi

FIGURA 1: Arvore filogenética obtida para as espécies do género Panthera.

O Ledo (Panthera leo), e tigre (Panthera tigris tigris) compartilham grande porte

corporal e adaptagdes para a caca de grandes presas, enquanto leopardo (Panthera pardus) e
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ocupacdo de ambientes florestais e montanhosos (Sunquist; Sunquist, 2002). A distribuicao
geografica das espécies entre Africa, Asia e Américas também evidencia que processos de
isolamento populacional contribuiram para sua diversificagdo ao longo da evolucdo
(Sunquist; Sunquist, 2002; Kitchener et al., 2017).

Os indices filogenéticos indicaram boa qualidade da reconstru¢do. O comprimento
da arvore (Tree Length = 160) representa o numero minimo de mudangas evolutivas
necessarias para explicar os dados analisados. O Indice de Consisténcia (CI = 0,831)
demonstrou baixa ocorréncia de homoplasias e elevado ajuste dos caracteres a arvore,
enquanto o Indice de Retengdo (RI = 0,471) indicou retengdo moderada das sinapomorfias.

Para os sitios informativos, os valores de iCI = 0,635 ¢ iRI =0,471.

CONSIDERACOES FINAIS

A andlise filogenética realizada com sequéncias do gene COI permitiu reconstruir as
relagdes evolutivas entre as espécies analisadas da familia Felidae. Mesmo com um
fragmento relativamente curto de DNA, foi possivel obter uma hipdtese filogenética
consistente. Os resultados reforcam a importancia das ferramentas de filogenia molecular
para a compreensdo da histéria evolutiva dos grandes felinos, contribuindo para o
conhecimento da diversidade genética e dos processos de especiacdo que moldaram esse
grupo.

Por fim, o estudo evidencia a relevancia das andlises filogenéticas como base
cientifica para agdes de conservacdo da biodiversidade. O conhecimento das relagdes
evolutivas entre os grandes felinos fornece informagdes importantes para o manejo de
populagdes, a definicdo de estratégias de conservacdo e a preservacdo da diversidade

genética, contribuindo para a manutencdo dos ecossistemas e da biodiversidade.

Palavras-chave: Filogenia. Panthera. Mapa filogenético.
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