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INTRODUCAO

O estudo da histéria evolutiva dos elasmobranquios ¢ fundamental para a
compreensdo da biodiversidade marinha. Contudo, a classificacdo taxonomica do género
Squalus (LINNAEUS 1758) . tem se mostrado historicamente complexa, uma vez que
espécies como Squalus megalops (MACLEY, 1881), Squalus blainville (RISSO, 1827|) ,
Squalus brevirostris (TANAKA, 1917), Squalus albifrons (LAST, WHITE & STEVENS,
2007) e Squalus griffini (PHILIPPS, 1931) apresentam caracteristicas morfologicas altamente
conservadas. Essa sobreposi¢ao fenotipica gera dificuldades significativas na delimitagcdo
precisa de suas linhagens por meio de métodos anatomicos tradicionais (VIANA et al., 2016).
Essa semelhanga morfoldgica pode decorrer tanto da retengdo de caracteres plesiomorficos
quanto de processos de convergéncia evolutiva, onde pressdes seletivas analogas em
ambientes marinhos moldam estruturas homoplasicas similares em clados distintos,
mascarando a real historia evolutiva do grupo.

Para contornar essa limitagdo, ferramentas moleculares tornaram-se indispensaveis,

pois possibilitam a andlise direta da divergéncia genética entre os taxons. Nesse contexto, o
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do gene mitocondrial Citocromo ¢ Oxidase I (COI) para investigar o parentesco evolutivo
entre essas cinco espécies de Squalus, utilizando Carcharodon carcharias como grupo

externo.

METODOLOGIA

Para a realizacdo deste estudo, foram utilizadas sequéncias genéticas de seis tdxons
de tubardes obtidas em bancos de dados publicos. O grupo interno de analise foi composto
por cinco espécies do género Squalus: S. megalops, S. blainville, S. brevirostris, S. albifrons e
S. griffini, e Carcharodon carcharias (tubarao-branco) como grupo externo para viabilizar o
enraizamento da arvore filogenética. O alinhamento das sequéncias e as analises moleculares
subsequentes foram executados por meio do software de bioinformatica MEGA 12.

A reconstrucdo filogenética foi realizada com base no critério de Maxima
Parcimonia, com o objetivo de identificar a topologia que demandasse o menor numero de
passos mutacionais para explicar as relagcdes evolutivas entre os taxons. Para a busca
estrutural da arvore, utilizou-se o algoritmo heuristico TBR (7ree-Bisection-Reconnection),
configurado com os pardmetros padrao do programa.

Por fim, foi aplicada uma analise de bootstrap com 1.000 réplicas pseudo-amostrais
para avaliar a confiabilidade dos ramos e nds gerados na darvore de consenso.
Adicionalmente, a qualidade da reconstrucdo filogenética e os niveis de homoplasia foram
determinados por meio da obten¢do do numero de sitios variaveis (V) e parcimoniosamente
informativos (Pi), bem como dos Indices de Consisténcia (CI), Retengdo (RI) e Consisténcia

Reescalonado (RC).

RESULTADOS E DISCUSSAO

A andlise filogenética foi realizada a partir do alinhamento de seis sequéncias de
nucleotideos, apresentando um comprimento total de 637 sitios. A caracterizagao da matriz
de dados revelou que a maior parte da sequéncia permaneceu conservada, totalizando 480
sitios conservados (C). Em contrapartida, foram identificados 157 sitios variaveis (V), dos

quais 121 correspondem a sitios de mutacao Unica (singletons, S) e 36 foram caracterizados



SALAO DO UNIIUI 2026 ,’/ XXXIV Semindario de Iniciagdo Cientifica @
& XXXI Jornada de Pesquisa
CONHKIMEM S XXVII Jornada de Extensdo “

Mulheres e meninas XI1 Mostra de Iniciagio Cientifica Junior

na

DePTEElIdeITa0 2 de 2026.

|ll'

XVI Seminario de Inovagdo e Tecnologia

IV Semindrio Académico da Graduagdo UNLJU|

como sitios parcimoniosamente informativos (Pi), sendo estes os principais responsaveis pelo
direcionamento topoldgico dos clados.

A reconstrucdo filogenética por meio do método de Maxima Parcimoénia resultou
em 471 arvores possiveis, com uma topologia final apresentando comprimento total (7ree
Length) de 179 passos mutacionais. Os indices de qualidade utilizados para avaliar o nivel de
homoplasia e a confiabilidade das inferéncias indicaram elevada consisténcia filogenética,
com reduzido nivel de homoplasia e baixa ocorréncia de reversdes evolutivas nos dados.

O Indice de Consisténcia (CI) obtido foi de 0,972, o Indice de Retencéo (RI) foi de
0,886 ¢ o Indice de Consisténcia Reescalonado (RC) correspondeu a 0,862.

A arvore de consenso bootstrap foi obtida apos 1.000 réplicas pseudo-amostrais,
evidenciando elevado suporte estatistico para os nds que agrupam as espécies do género
Squalus (Squalus megalops, Squalus blainville, Squalus brevirostris, Squalus albifrons e
Squalus griffini), com valores de suporte de 99% (FIGURA 1).

O enraizamento utilizando a espécie Carcharodon carcharias como grupo externo
(outgroup) demonstrou a divergéncia evolutiva basal entre a familia Lamnidae e o clado

parafilético composto pelos representantes da familia Squalidae.

99 Squalus megalops
499,—: Squalus blainville

Squalus brevirostris

———— Squalus albifrons
gl — Squalus griffini

Carcharodon carcharias

Figura 1. Arvore filogenética de consenso obtida por Méaxima Parcimonia para espécies do género Squalus, com

enraizamento utilizando Carcharodon carcharias como grupo externo. Valores nos ramos indicam o suporte de

Bootstrap (1.000 réplicas).

CONSIDERACOES FINAIS
A analise realizada permitiu demonstrar a aplicacdo de ferramentas de genética
molecular e bioinformética na investigacdo de relagdes filogenéticas de espécies do género

Squalus. O alinhamento apresentou 157 sitios varidveis, incluindo 36 sitios
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parcimoniosamente informativos, € a reconstru¢do por Maxima Parcimonia apresentou CI de
0,972, RI de 0,886 ¢ RC de 0,862.

O agrupamento das cinco espécies de Squalus apresentou 99% de suporte de
bootstrap, indicando elevada estabilidade no conjunto de dados analisados. O resultado
reforca a utilidade do COI como marcador molecular complementar a analise morfoldgica,
especialmente diante das dificuldades de delimitagcdo taxondmica descritas para o género.

Apesar disso, as conclusdes devem ser consideradas no contexto do conjunto de dados
utilizado, composto por seis sequéncias e um unico marcador mitocondrial. A ampliacdo da
amostragem e a utilizagdo de outros marcadores ¢ métodos filogenéticos poderdao contribuir
para uma avaliagdo mais robusta das relagdes evolutivas entre as espécies estudadas. Assim,
o estudo atingiu seu objetivo ao proporcionar uma aplicacao pratica de conceitos de genética,
evolucdo e bioinformatica, destacando a importancia dessas ferramentas para a investigacao
da biodiversidade dos elasmobranquios.

Palavras-chave: Elasmobranquios. Maxima Parcimodnia. Squalus.
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