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RESUMO

Tubardes, raias e quimeras formam o grupo dos Elasmobranquios e estédo entre os
vertebrados com maior sucesso evolutivo, tendo uma histéria de vida que se iniciou
h& cerca de 400 milhdes de anos, ainda no periodo Devoniano. No caso das
espécies de raias (Superordem Batoidea), a grande problematica € o fato destes
individuos serem facilmente capturados como fauna acompanhante em pescarias de
arrasto levando as populacdes de varias espécies ao colapso populacional. O género
Zapteryx, compreende atualmente 2 espécies vélidas e uma linhagem evolutiva.
Sendo estas respectivamente Zapteryx brevirostris, Zapteryx exasperata e Zapteryx
sp, onde até o momento, nenhuma inferéncia molecular foi realizada com Z.
brevirostris, a Unica espécie do género que ocorre no Brasil. O objetivo do presente
trabalho foi realizacéo revisdes filogenéticas com o género Zapteryx com o intuito de
verificar a validade molecular de Z. brevirostris como, linhagem evolutiva distinta,
bem com verificar a presenca de linhagens cripticas dentro da area de amostragem
da mesma. Os resultados obtidos sugerem que Z. brevirostris € geneticamente valida
como a Unica linhagem evolutiva no Atlantico Sul ocidental, além de indicar
possivelmente que a espécie € a mais derivada dentro do género, embora os valores
de suporte filogenético obtidos ndo tenham sido altos em algumas analises.
Adicionalmente, recuperamos conflito na posicao filogenética de membros da familia
Trygonorrhinidae, fato este que indica uma necessidade de mais estudos

sistematicos e moleculares com as espécies que compdem a familia.

Palavras-Chave: Raia-Viola; Conservacao; Filogenia Molecular; Atlantico Sul
Ocidental.
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1. INTRODUCAO

1.1. CARACTERISTICAS GERAIS DOS ELASMOBRANQUIOS E PRINCIPAIS
AMEACAS AS POPULACOES

Tubardes, raias e quimeras formam o grupo dos Elasmobranquios (figuras 1,2
e 3) e estdo entre os vertebrados com maior sucesso evolutivo, tendo uma historia
de vida que se iniciou ha cerca de 400 milhdes de anos, ainda no periodo Devoniano
(Castro, 1987; Mendonca, 2007). As espécies que compde o grupo estao distribuidas
atualmente em todos os mares e oceanos do mundo, em Aaguas tropicais,
subtropicais, temperadas e frias, podendo habitar regiées costeiras e oceanicas,
associados a ambientes pelagicos, demersais, recifais e até mesmo de agua doce.
(Compagno,1990; Gruber, 1990).

Do ponto de vista da conservacdo, uma das principais ameacas as
populacdes de Chondrichthyes é sobre a pesca e tem causado um impacto profundo
nas espécies de elasmobranquios, dentre essas estdo espécies de tubarbes, 0s
guais sao alvo de pescarias direcionadas que geram milhdes de ddlares desde os
anos 2000 (Worm et al 2013). Sendo em sua grande maioria destinados ao mercado
chinés devido a sopa de barbatana de tubardo, considerada uma iguaria local.
(Fabinyi & Liu, 2014).

No caso das espécies de raias (Superordem Batoidea), a grande
problematica é o fato destes individuos serem facilmente capturados como fauna
acompanhante em pescarias de arrasto, principalmente de camardes, acarretando
assim no fato de varias espécies figurarem dentro de listas de extingéo (Ferrete et al
2019) (Figura 4).

Notou-se que o processo de captura pode ter consequéncias fisioldgicas
importantes e as vezes causar mortalidade em muitas espécies mesmo que
posteriormente estas sejam liberadas (Ellis et al, 2017). Embora, Zapteryx
brevirostris apresente alta tolerancia a captura e transporte foi observada reducao



significativa nas taxas de sobrevivéncia em capturas ocorridas durante o periodo
reprodutivo. Em estudo realizado por Wosnick et al (2019), constatou-se altas taxas
de aborto e reducao da sobrevivéncia materna apos episédios de captura de fémeas
gravidas. E importante reforcar que por apresentarem caracteristicas de histéria de
vida como maturidade tardia e longos periodos de incubacdo / gestacdo, para
elasmobranquios a pesca intensiva e prolongada pode resultar em declinios
populacionais, mesmo para as espécies entendidas como capturas acessorias e
devido a todos estes fatos, hoje, elasmobranquios sdo considerados o grupo de
peixes marinhos mais ameacados no mundo (Davidson & Dulvy, 2017).

Em relacdo a diversidade de Chondrichthyes da fauna brasileira, em
levantamento feito por Rosa & Gadig (2014), sdo apresentados 0s hameros gerais
da fauna brasileira e do Sudeste e Sul desde o trabalho de José Lima de Figueiredo
em 1977. Em ndmeros atuais, sdo incluidos 12 ordens, 36 familias, 79 géneros e
165 espécies de Chondrichthyes marinhos no Brasil, incluindo, pelo menos, 15

espécies ndo descritas e/ou ainda nao identificadas de forma conclusiva.

Ainda de acordo com Rosa & Gadig (2014), em termos da costa brasileira
como um todo, desde 1977 foram descritas 15 novas espécies de elasmobranquios
marinhos no Brasil ou que ocorrem também no Brasil, onde a maioria se concentra
no Sudeste e Sul (13) e duas do Norte e Nordeste. Imagens com representantes
de elasmobranquios. 1-Tubaréo, 2-Raias e 3-Quimera.

Figura 1: Tubardo




Fonte: Brad Leue / Barcroft Media via Getty Images

Figura 2 — Raias

gettyimages

Alexis Rosenfeld

Fonte:Alexis Rosenfeld/Getty Images

Figura 3 — Quimera

Fonte:Justine Siegwald, Department of Natural History, University Museum of
Bergen.
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Figura 4 - Espécies de batbideos capturados em arrasto de fundo na pesca de

camardo marinho no litoral do Amapa

Fonte :Wagner Santos.

1.2. PEIXES-VIOLA E O GENERO Zapteryx (JORDAN & GILBERT, 1880).

A definicdo de peixes viola (guitarfish), ao menos para biélogos, € um avanco
recente. Conformerevisado por Last el al (2016), as familias de arraias com uma alta
proporcao de espécies ameacadas incluem peixes-serra (Pristidae), peixes-cunha
(Rhinidae), peixes-guitarra (Rhinobatidae), peixes-guitarra gigantes
(Glaucostegidae) (Kyne ,2016).

O género alvo deste trabalho esta contido dentro do grupo conhecido como
raias banjo da familia Trygonorrhinidae (Figura 6). As raias banjo sdo representadas
por 3 géneros: Aptychotrema (Shaw,1794)(figura 6.a), Trygonorrhina (Muller &
Henle,1838) (figura 6.b) e Zapteryx (Miller & Henle,1841) (figura 6.c), que possuem
8 espécies validas. Ocorrendo em mares temperados e tropicais, principalmente nas
costas continentais, ndo ocorrem em agua doce (Moore, 2017).
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O género Zapteryx, compreende atualmente 2 espécies validas e uma
linhagem evolutiva. Sendo estas respectivamente Zapteryx brevirostris (Miller &
Henle, 1841) (figura 5.a), Zapteryx exasperata (Jordan & Gilbert, 1880)(figura 5.b) e
Zapteryx sp (figura 5). Uma terceira espécie, Zapteryx xyster (Jordan & Evermann,
1896) foi sinonimizada a Z. exasperata ap0s revisdo molecular recente indicar que a
caracteristica morfologica que separava as duas espécies (presenca de um par de
ocelos dorsais em Z. xyster) nao é refletida a nivel de espécie (Castillo-Paez et al,
2017).

No que diz respeito as caracteristicas morfologicas, as espécies do género se
diferenciam da seguinte maneira: Zapteryx brevirostris € uma espécie de pequeno
porte, os machos amadurecem em 43-45 cm TL, fémeas em 42-48 cm (Last et
al,2016). Apresentando reproducao do tipo vivipara, as fémeas tém ciclo reprodutivo
de 3 anos, com dois anos de maturacao ovariana e um ano de gestacéo; dao a luz
1- 8 filhotes com 13-16 cm TL (Colonello et al. 2011, Last et al. 2016). A idade
méaxima € de 9 anos e a duracéo da geracao é de 7 anos (Caltabellotta et al. 2019).
(IUCN red list). Atualmente, encontra-se com o status de espécie ameacada, habita
as aguas costeiras sobre substratos macios a profundidades de 2—140 m (Last et al.
2016, Weigmann 2016).

A respeito de Zapteryx exasperata pode-se ressaltar as seguintes
caracteristicas: E um Peixe-guitarra de tamanho médio a grande, os machos
amadurecem em 64-70 cm TL, fémeas em 57-77 cm (Last et al,2016), habita recifes
rochosos, lagoas rasas e arenosas e aguas proximas a costa, da zona entre marés
até 200 m de profundidade, mas principalmente em profundidades entre 2,5 e 10 m
(Feder et al. 1974; Villavicencio-Garayzar 1995; de la Cruz-Aguero et al. 1997; Ebert
2003). Nao ha informacdes concretas acerca do status de conservacao de Zapteryx

exasperata devido a deficiéncia de dados.

Atualmente, as duas espécies do género, bem como a linhagem ainda nao
descrita, encontram distribuicdo anfi-americanas. Z. exasperata e Z. sp estao
distribuidas no Pacifico Leste da regido da Califérnia ao norte do México para a
primeira. Ja Z. sp ocuparia a area anteriormente ocupada por Z. xyster, indo da
regido de Mazatlan ao Peru. Entretanto, para esta ultima, novos estudos para

confirmacé&o da ocorréncia devem ser realizados (Last & Seret, 2016; Castillo-Péez
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et al 2017). Ja& Z. brevirostris encontra-se restrita ao sudeste do Atlantico Sul
Ocidental, desde o sudeste do Brasil, até o norte da Argentina, havendo registros

histéricos da espécie capturada no estado da Bahia.

Figura 5: Imagens com representantes do género Zapteryx

Figura 5.a - Zapteryx brevirostris

Fonte: Rays of the world (2016).

Figura 5.b - Zapteryx exasperata

Fonte: Rays of the world (2016).
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Figura 6: Representantes das raias banjo, familia Trygonorrhinidae:

Figura 6.a - Representante do género Aptychotrema, Aptychotrema rostrata

Fonte: Kyne, Peter M. Fishbase

Figura 6.b - Representante do género Trygonorrhina, Trygonorrhina dumerilii

Fonte: Stephen Donnellan. Shark References
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Figura 6.c - Representante do género Zapteryx, Zapteryx brevirostris

Fonte: Carvalho Filho, Alfredo. Fishbase

1.3. FERRAMENTAS MOLECULARES PARA ELASMOBRANQUIOS

Estudos recentes indicam que elasmobranquios morfologicamente cripticos
podem ser comuns, principalmente em alguns grupos que mostram semelhancgas
ontogenéticas em variacdo e padrdo de cor entre espécies diferentes. Por
exemplo,uma reviséo recente do "Complexo ray whiptail” descobriu que padrdes de
coloragdo modificados com estagio de vida e diferentes habitats,dificultam a
identificacdo das espécies em campo.(PEREYRA et al., 2012) As raias séo
exploradas diretamente ou indiretamente, na pesca comercial, no entanto, dados
detalhados sobre o desembarque e de capturas como fauna acompanhante séo,
muitas vezes, escassos. Avaliagdes globais de pesca de batoides indicam que na
maioria dos casos sdo grandes lacunas na informagé&o biolégica basica necessaria
para programar planos estratégicos de gestao para as unidades populacionais, e a
sobre-pesca foi sugerida como uma das razdes fundamentais para o declinio e
extingdo de populagbes de raias e tubarbes em ambos os hemisférios
(RODRIGUES-FILHO et al., 2009; PINHAL et al., 2012; TAVARES et al., 2013).

Embora a abordagem de DNA barcoding tenha seus criticos quando

apresentado como uma solug¢éo para os obstaculos apresentados pela taxonomia
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tradicional, ele potencialmente fornece um meio rapido e confiavel para confirmar a
identificacdo de individuos no campo, e para identificar grupos em que ha
discordancia na delimitacao de fronteiras entre as espécies. (PEREYRA et al., 2012).
Nos ultimos anos, a aumento da utilizagdo de técnicas moleculares principalmente
em estudos relacionados a elasmobranquios tem aumentado a disponibilidade de
dados que auxiliam tanto na identificacdo de novas espécies, como status de
variabilidade genética populacional de estoques ao longo do mundo, dados estes
gue servem como fontes para medidas de conservagédo (DUDGEON et al., 2012;
BESTER-VAN DER MERWE & GLEDHILL, 2015).

As ferramentas moleculares, incluindo marcadores genéticos bem como
dados genotipicos, geram dados que podem ser Uteis na compreensdo dos
processos evolutivos de espécies que moldaram as populacfes atuais de diferentes
espécies (PORTNOY and HEIST, 2012; OVERDEN et al.,, 2015).Além destas
aplicabilidades, métodos moleculares podem ser usados para identificar a
composicdo de espécies que sao alvos de industrias pesqueiras ou pescarias
artesanais (DOUKAKIS et al., 2011; SEMBIRING et al., 2015), incluindo espécies
ameacadas de extincdo e com seu status de pesca proibido (PALMEIRA et al.,
2013).

A investigacdo das relacBes filogenéticas dentro dos grupos de
elasmobranquios também tem sido alvo de constantes investigacdes, devido ao fato
de demonstrar tanto a posicionamento das espécies dentro de diferentes niveis
taxondmicos (espécie, género, familia), como a presenca de espécies
morfologicamente muito similares, porém geneticamente distintas (LIM et al., 2016,
LAST et al., 2016, WHITE and NAYLOR, 2016). Para as espécies do continente sul-
americano, a quantidade de trabalhos filogenéticos com elasmobranquios desta
regido ainda é limitada (RODRIGUES FILHO et al., 2009; PINHAL et al., 2012),
principalmente quando focado diretamente em uma familia ou género especifico
(TAVARES et al., 2013). Além destes as reacfes em cadeia da polimerase (PCRS)
e genes especificos como, por exemplo, o gene mitocondrial da citocromo oxidase ¢
(COI) sado muito utilizados pela comunidade cientifica para identificacdo molecular
de espécies como as analises realizadas por Rodrigues filho et al (2020) de raias

comercializadas ao longo da costa amazo6nica brasileira e também em estudos de
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filogeografia como o realizado por Sales et al (2019) que permitiu a investigacao de
espécies de raias da costa atlantica do Brasil e da costa do Pacifico do México e que
as mesmas fossem relacionadas com espécimes analisados de outras regides, além

de definir com mais preciséo a area de ocorréncia das mesmas .



17

2. JUSTIFICATIVA

Atualmente os membros do género Zapteryx sdo atualmente os segundos
entre os membros do grupo de elasmobranquios com maior risco de extingdo bem
como relagdes filogenéticas das espécies contidas no género, pouco estudadas até

O presente.

O presente estudo é o primeiro a inferir a relacéo filogenética de todas as
espécies e linhagem dentro deste género americano bem como a posi¢do
filogenética do mesmo dentro da familia Trygonorrinidae, e desta forma, almeja-se o
levantamento de dados concretos acerca da reconstrucdo das relacdes filogenéticas
do género Zapteryx o que pode fornecer indicios acerca da evolu¢do do grupo no

continente americano.



3.

3.1.

3.2.

18

OBJETIVOS

OBJETIVO GERAL

Realizar a primeira inferéncia filogenética do género Zapteryx, endémico do
continente americano com o intuito de investigar a histéria evolutiva do

mesmo.

OBJETIVOS ESPECIFICOS

Verificar a presenca de linhagens cripticas dentro de Z.brevirostris

Investigar se o0 género Zapteryx € monofilético.
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4. METODOLOGIA

4.1. AMOSTRAGEM

Amostras de tecido muscular foram obtidas de amostras de Z. brevirostris
coletadas em S&o Paulo e Santa Catarina como fauna acompanhante de pescarias
de arrasto costeiro (Tabela 1). Os individuos foram identificados com base na chave
de Last et al (2016). Uma parte deles (individuos de S&o Paulo), foram
posteriormente fixados em formalina a 10% e armazenados na colecéo ictiolégica
da Universidade Santa Cecilia, Santos-SP. Sequéncias de Trygonorrhina fasciata
(Muller & Henle, 1841), Aptychotrema rostrata (G.Shaw, 1794), Rhinobatos
glaucostigma (Jordan & Gilbert, 1883), Glaucostegus typus (Bennett, 1830),
Rhyncobatus djiddensis (Forsskal, 1775), Pristis pechinata (Lathan, 1794) e Prisitis
pristis (Linnaeus, 1758), foram utilizadas como grupos externos para enraizamento
e direcionamento do outgroup nas nossas analises filogenéticas. Adicionalmente as
amostras Zapteryx do presente estudo, utilizadas no presente estudo, sequéncias
das outras espécies de Zapteryx foram baixadas no portal Genbank e implementadas

no banco de dados do presente estudo (figura 7).
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Tabela 1 - Cédigo, espécie,familia , localidade de origem e cddigo de acesso

do Genbank das amostras utilizadas.

40
&30
51
853
54
55

Rdji
Ppec
P

Figuras 7: Mapas ilustrando a distribuicdo geografica de representantes do

Especie

Z brevirosfns

Z brevirosfis

Z brevirostis

Z brevirosfns

Z brevirosfis

Z brevirosfs

Z brevirosfns

Z brevirosfns

Z brevirosfis

Z brevirosfis

Z brevirosfns

Z brewvirosfs

Z brevirosfs

Z brevirostis

Zsp
Zap

Z exgsperafa

Z exasperata

Z exasperafa

Z exgsperafa

I exssperafa

Z exasperafa

Z exasperafa

Z exgsperafa

Z exasperata

Z exasperafa

Z exgsperafa

I exssperata

Z exasperata

Z exasperafa
Aphychotrema rosfrafa
Trygonormhing fasciats
Rhinobatios glawcostigma
Glawcosegus hypus
Pristis pectinafa

Frisiis prsfis

Familia Localidade
Trygonormhinidas Imbituba-5C
Trygonomhinidae Imbituba-5C
Trygonomhinidas Imbituba-5C
Trygonormhinidas Imbituba-5C
Trygonormhinidae Imbituba-S5C
Trygonomhinidae Imbituba-5C
Trygonomhinidae Imbituba-5C
Trygonormhinidae Imbituba-5C
Trygonomhinidas Imbituba-5C
Trygonormhinidae Imbituba-5C
Trygonarrhinidaz llha comprids-SP
Trygonorrhinidae llha comprids-SP
Trygonarrhinidze llha comgprids-SP
Trygonarrhinidae llha comprids-SP
Trygonomhinidas Oaxaca-México
Trygonomhinidas Oaxaca-Meéxico
Trygonorhinides Baja CaFomiz-Médco
Trygonarhinidas Bajs CaFomiz-Mésica
Trygonorrhinidae Bajs CaFomiz-México
Trygonarrhinidae Bajs CaFomiz-México
Trygonaerhinidas Bajs CaFomiz-México
Trygonorthinidae Baja CaFomiz-México
Trygonorrhinidae Baja CaFomiz-México
Trygonorhinides Bajs CaFomiz-Médico
Trygonarrhinidse Bajs Calomis-Mésca
Trygonorrhinidae Bajs CaFomiz-México
Trygonarrhinidae Bajs CaFomiz-México
Trygonaerhinidas Bajs CaFomiz-México
Trygonarhinidas Bajs CaFomiz-désica
Trygonorrhinidae Bajs CaFomiz-México
Trygonormhinidas Qusensland- Australia
Trygonohinidae Leste da fustralia

FRhinobsfidae  Califdmia, USA
Glaucosiegidss Motz da Australia
Rhinidlse Madzczsgar
Prisfidze Australiz

Mumero de Acesso Genbank
Presente estudo
Presente estudo
Presente estudo
Presente estudo
Presente estudo
Presente estudo
Presente estudo
Presente estudo
Presente estudo
Presente estudo
Presente estudo
FPresente estudo
Presente estudo
Presente estudo
KUTEESTO
HUTEEST1
FXB59530
HXB59529
745360
HCA10031
KCA1D030
KCA10078
HCA1007E
HCA10D7T
KCA10076
HCA10075
HCA10074
KCA1D073
HCA10072
JOS1EE16

JO5 18806
JN184081
JN1B4075
JN184059
JN1B4077
MFE32484
MHD5E23

género Zapteryx utilizados no presente estudo. Imagem A e B: Distribuicéo de

Zapteryx brevirostris (Sdo Paulo,Santa Catarina) Imagem C: Distribuicéo de

Zapteryx exasperata (Baja California- México).
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Figura 7.a - Distribuicdo de Zapteryx brevirostris (Sdo Paulo)

Zapteryx Brevirostris
IHHha comprida - SP
4 amostras

Fonte: Google Maps, com edi¢cédo de Vandressa Regina.

Figura 7.b - Distribuicdo de Zapteryx brevirostris (Santa Catarina)

Zapteryx Brevirostris
Imbituba - SC
10 amostras

Fonte: Google Maps, com edi¢do de Vandressa Regina.



Figura 7.c - Distribuicdo de Zapteryx exasperata (Baja California - México)
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Zapteryx exasperata
Baja California - Mexico
14 amostras

Fonte: Google Maps, com edi¢cédo de Vandressa Regina.
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4.2. METODOS MOLECULARES

O DNA total foi extraido a partir do protocolo de extracdo CTAB para tecidos
(Doyle & Doyle, 1987). Apos a verificacdo do resultado positivo das extracfes de
DNA, as Reacdes em Cadeia da Polimerase (PCR) foram realizadas com o par de
iniciadores do gene NDAH2 utilizados por Castillo-Paez et al (2017), bem como as
condi¢cbes de amplificacdo. Os PCRs com resultados positivos foram previamente
purificados com ExoSAP-IT (Amersham Pharmacia Biotech Inc.) sendo
posteriormente sequenciados nos Sequenciador Automatico ABI 3730. As
sequéncias obtidas foram alinhadas através da ferramenta de alinhamento
automatico CLUSTALW (Thompson et al., 1997) implementada no programa BioEdit
v. 7.0.4 (Hall, 1999)

Posteriormente, as mesmas passaram por inspecdo visual no intuito de
verificar a necessidade de insercdes de gaps ou exclusdo de indels quaisquer
incongruéncias. Os modelos evolutivos que melhor se adequaram ao nosso banco
de dados foram estimados no programa ModelTest v. 2.3.1(Darriba et al., 2012),
usando o critério AIC para determinar o melhor modelo evolutivo para as analises de
Maxima Verossimilhanga (ML) e Inferéncia Bayesiana (IB). GTR+I+GeTrN+l foram
selecionados para ML quanto e IB respectivamente. Dois métodos filogenéticos
foram utilizados. Dois métodos filogenéticos foram utilizados. Uma arvore de maxima
verossimilhanca (ML) foi construida no programa PhyML 3.0 (Guidon et al.,2010),
onde anteriormente, o modelo evolutivo que melhor representa as mutagdes do
banco de dados foi selecionado no jModelTest 2 (Darriba et al.,2012), tendo o
suporte dos ramos apoiados por 1000 pseudo réplicas de bootstrap (Felsenstein,
1985).

Por fim, uma arvore de Inferéncia Bayesiana (IB)foi construida no programa
Mr Bayes 3.2 (Ronquist et al., 2012), onde estas foram baseadas nas amostragens
das Cadeias Markovianas de Monte Carlos (MCMC) as quais foram realizadas em
quatro corridas simultaneas, cada uma constituida de quatro cadeias (uma fria e trés
aguecidas), num total de dez milhdes de geracdes. As probabilidades bayesianas
foram selecionadas baseadas em 95% de consenso, com arvores iniciais

selecionadas a cada 100 geracdes. 10% destas foram descartadas de cada corrida.
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5. RESULTADOS

As arvores filogenéticas foram inferidas com duas abordagens: Maxima
Verossimilhanca (ML) (Figura 8) e Bayesiana (IB) (Figura 9). As duas reconstrucdes
filogenéticas utilizadas no presente estudo apresentaram topologias finais diferentes.
Para a &rvore de ML, os resultados obtidos revelaram que a Familia Trygonorrhinidae
nao foi recuperada como monofilética, tendo as amostras do género Trygonorrhina
sendo recuperadas como mais derivadas em relacdo as familias utilizadas no
presente estudo, entretanto, sem suporte estatistico alto, bem como, o
posicionamento da Aptychotrema como o género mais derivado dentro da familia
Trygonorrhinidae. Z. exasperata foi recuperada mais proximamente com Z. sp com

altos valores de suporte (100).
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Figura 8 - Arvore baseada na inferéncia de maxima verossimilhanca. As
cores representam vermelho (Z. brevirostris), azul (Z. exasperata) e verde (Z. sp).

Apenas valores de suporte superiores a 70% s&o mostrados nos ramos.
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A topologia de IB por outro lado, recuperou a monofilia da familia
Trygonorrhinidae, tendo Aptychotrema como a linhagem mais derivada dentro da
familia seguida por Trygonorrhina tendo este posicionamento dos dois géneros,
baixo suporte de probabilidades a posteriori. Diferentemente da topologia de ML, a
arvore de inferéncia bayesiana recuperou a monofilia do género Zapteryx, tendo Z.
brevirostris a linhagem mais derivada dentro do género, tendo moderado valor de
suporte. Adicionalmente, Z. brevirostris também foi recuperada como espécie
monofilética, ndo havendo estruturagdo entre as amostras de SP e SC utilizadas no

presente estudo.
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Figura 9 — Arvore baseada na inferéncia de inferéncia bayesiana. As cores
representam vermelho (Z. brevirostris), azul (Z. exasperata) e verde (Z. sp). Apenas
valores de suporte superiores a 70% s&o mostrados nos ramos.
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6. DISCUSSAO

O advento de filogenia molecular em larga escala nos ultimos anos tem
auxiliado a resolucdo tanto do posicionamento de espécies dentro de géneros e
familias, quanto na validade genética ou ndo de espécies descritas utilizando-se
apenas dados morfoldgicos, caracteristica estas que, para muitos grupos de raias,
se tem se mostrado pouco informativos (White et al 2013; Lim et al 2015; Last et al
2016; Petean et al 2020).

A familia Trygonorrhinidae foi proposta por Last et al (2016) apos revisdo
molecular realizada por Naylor et al. (2012). Naylor e colaboradores (2012)
propuseram um novo grupo de nivel de ordem (Rhinopristiformes) para incluir as
familias atualmente reconhecidas Pristidae, Rhinidae, Rhynchobatidae,
Rhinobatidae e, possivelmente, a familia Zanobatidae. Tais estudos possuem ampla
cobertura de taxons para o gene NADH2, Aschliman et al. (2012), usando genes
mitocondriais e nucleares, e estudos mais recentes de Naylor et al. e Yang et al.
(2016)., usando o genoma mitocondrial e marcadores nucleares para uma
amostragem ainda mais abrangente de téxons, corroboram que a familia
Rhinobatidae ndo € monofilética. Esses estudos consistentemente recuperam um
subgrupo monofilético de géneros rinobatideos (Aptychotrema, Trygonorrhina e
Zapteryx) que sao polifiléticos dentro da familia Rhinobatidae com base em sua

definicdo atual.

O presente estudo é o primeiro a realizar uma inferéncia molecular com todas
as espécies e linhagens do género Zapteryx mas também, com a maioria dos
membros da Familia Trygonorrhinidae. Nossos dados confirmam a validade genética
de Z. brevirostris como linhagem evolutiva distinta.Entretanto, possivelmente, devido
a utilizacdo de apenas uma porc¢ao do gene mitocondrial NADH2, o posicionamento
do género mais ancestral dentro de Trygonorrhinidae ndo foi recuperado com
suporte estatistico robusto, tendo apenas estimativas parciais da separagdo entre
Zapteryx e Trygonorrhina a aproximadamente 158 milhdes de anos (Aschliman et al
2012), embora estudos mais recentes tenham sugerido um surgimento muito mais
recente de aproximadamente 34 milhdes de anos (Villalobos-Segura & Underwood,
2020)
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Infelizmente, devido a indisponibilidade de sequéncias adicionais para outros
marcadores para a familia Trygonorrhinidae, néo foi possivel estimar o tempo de
divergéncia do ancestral comum mais recente. Estudos adicionais contendo novas
regides génicas sdo necessarios para a estimativa da historia evolutiva bem como,
quais eventos biogeograficos auxiliaram na modelagem da distribuicdo dos membros

da familia Trygonorrhinidae bem como do género Zapteryx.
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7. CONCLUSAO

Baseado nos dados levantados pelo presente estudo conclui-se que Zapteryx
brevirostris pode ser considerada uma espécie valida, também foi recuperada como
monofilética de acordo com a Inferéncia bayesiana(lB).Como as duas reconstrucdes
filogenéticas realizadas através de Inferéncia bayesiana(IB) e de Maxima
Verossimilhanca(ML) utilizadas no presente estudo apresentaram topologias finais
diferentes percebe-se a necessidade de estudos posteriores utilizando marcadores
e genes diferentes dos aqui utilizados para investigar se a auséncia de variacao
molecular no gene ND2 pode ter sido um fator associados aos baixos valores de
suporte (IB) ou para a topologia obtida pela arvore de ML(Zapteryx ndo monofilético).
Por fim, o comprimento dos bracos dos nos das arvores filogenéticas sugerem
baseado do numero de mutagdes acumuladas que, a primeira linhagem a divergir
dentro do género Zapteryx, foram as linhagens do Pacifico Americano Z. exasperata
e Z.sp.
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