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GENETICA E EVOLUCAO DE CRUSTACEOS: DIVERSIDADE DO GENE H3EM AEGLA
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INTRODUCAO: Devido a ata diversificagio morfol dgica e ecol dgica dos crustéceos, seus diferentes
grupos sdo atraentes para pesquisadores. Muitas espécies estdo sendo ameagadas de extingdo devido a
degradacéo de seus ecossistemas. Estudos populacionais, filogeogréficos e evolutivos sao importantes
para que sua preservacdo e manejo sejam realizados corretamente. A familia Aeglidae Dana, 1852
(Decapoda: Anomura) engloba 93 espécies conhecidas do género Aegla Leach, 1820, que vivem em
aguas continentais da América do Sul meridional, e duas espécies fosseis marinhas. Cerca de 70% das
espécies atuais estdo ameacadas de extin¢do, sendo que este nimero pode aumentar dada a grande
guantia de espécies cripticas, de distribuico restrita, reveladas recentemente. M étodos fil ogeograficos,
0s quais utilizam marcadores mitocondriais e nucleares, sdo importantes na descoberta de espécies
cripticas, mas em eglideos apenas dois genes nucleares tém sido empregados com sucesso varidvel. O
gene nuclear codificador da histona H3 é um potencial candidato para uso em estudos filogeogréficos
em eglideos, tendo sido utilizado com sucesso em alguns crustaceos. OBJETIVO: O objetivo do
estudo foi comparar a sequéncia do gene H3 entre populagdes de espécies do género Aegla, e em
segundo momento em Familias proximas de anomuros, para investigar o potencial deste gene em
estudos filogeograficos. METODOL OGIA: Foram utilizados amostras de branquia de diferentes
espécies da familia Aeglidea, pertencentes a Colecéo de Crustaceos do Laboratério de Carcinologia,
UFSM e Sequéncias do Genebank para as demais Familias. O gene H3 foi amplificado por PCR e
sequenciado. As sequéncias obtidas foram alinhadas no programa MAFFT e valores de distancia
genética foram calculados no MEGA. Uma arvore filogenética foi construida no BEAST package,
apos a selecdo de modelo evolutivo realizado no jModel Test e visualizada usando o FigTree.
RESULTADOS: Os resultados indicam que o gene H3 possui uma variacdo interespecifica em
aeglideos de 0.000 a 0.014. Enquanto entre Aglidae e familias proximas, a variagéo € de 0.000 a 0.198.
CONCLUSAO: O gene H3 ndo é (ttil para andlises filogeogréficas na familia Aeglidae, devido a ata
conservacdo do gene. No entanto, o gene H3 se mostrou Gtil para estudos filogeogréaficos
interfamiliares.

Palavras-chave: Aegla, Anomuros, Histona 3, Diversidade, Filogeogréfico.

DOI: 10.51189/iii-conbiv/14361



	GENÉTICA E EVOLUÇÃO DE CRUSTÁCEOS: DIVERSIDADE DO GENE H3 EM AEGLA

