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Revisdo taxondmica do taxon Ophiothela (Ophiotrichidade, Ophiuroidea) com base em
caracteres moleculares oriundos de duas ecorregides do Brasil
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Resumo

Este trabalho tem por objetivo o reconhecimento seguro das espécies do género Ophiothela oriundas de duas
ecorregifes na costa brasileira. O estudo se fez necessario pois os espécimes apresentam muitas sobreposicdes de
caracteres morfolégicos e com diferentes padrbes de coloracdo, dificultando a identificagdo por meio da taxonomia
tradicional. Por isso, os exemplares foram estudados com base na andlise do gene mitocondrial 16S. Os testes de
relagGes filogenéticas mostraram a existéncia de, pelo menos, duas linhagens, porém com baixa distancia genética
entre elas. Estas linhagens néo estdo relacionadas com os diferentes padrées de coloracdo encontrados, ecorregies,

pontos de coleta ou substrato biolégico.
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Introducéo
Registrado no Brasil em 2000, o género Ophiothela foi
tratado como invasor, provavelmente trazido por
correntes marinhas ou agua de lastro de navios. E um
género com inumeros problemas taxonémicos, onde
seus caracteres morfologicos se sobrepfem e dificulta
seu reconhecimento pela taxonomia tradicional. Por isso,
neste trabalho, foi necesséaria uma revisdo taxonémica
com base em outra ferramenta, como a biologia
molecular. Foram extraidos o DNA genbmico e
amplificado e sequenciado o gene mitocondrial 16S. Os
exemplares sdo oriundos de duas ecorregifes do Brasil:
I) Nordeste — Salvador (BA) e Il) Sudeste: Baia do Araga,
S&0 Sebastido (SP) e Complexo Estuarino de Paranagua
(PR).
Resultados e Discusséo

Depois de fixados, os animais apresentaram coloragéo
diversificada variando entre o roxo, rosa claro, rosa
escuro e branco amarelado. Todos os espécimes foram
coletados em substratos bioldgicos como corais ou
esponjas. Estas informacbdes foram utilizadas
posteriormente para testar se havia alguma relagdo com
as diferentes linhagens. Ao todo, 17 amostras tiveram o
DNA genbmico extraido e o gene mitocondrial 16S
amplificado e sequenciado, sendo quatro amostras de
Salvador, sete da Baia do Araga e seis de Paranagua.
Com os dados obtidos foi confeccionada uma matriz com
todas as sequéncias alinhadas. Para realizar os testes de
relag6es filogenéticas, como Inferéncia Bayesiana (IB) e
Méaxima Parcimbnia (MP) (Fig. 1), foram adicionadas
sequéncias de outras espécies como Amphipholis
squamata (Amphiuridae), Ophiactis simplex e Ophiactis
balli (Ophiactidae), Ophiothrix angulata e Ophiothrix
trindadensis (Ophiotrichidae). A IB evidenciou a presenca
de trés clados fortemente suportados, chamados de
Clado A (Ophiothela sp.), Clado B (Ophiothrix sp.) e
Clado C (Ophiactis sp.). Dentro do Clado A, foram
identificados dois clados nomeados de D e E. A MP
evidenciou apenas trés clados, sendo A (Ophiothela sp.),
B (Ophiothrix sp.) e C (Ophiactis sp.). As distancias
genéticas estimadas por cirtério p-distance entre o Clado
A (Ophiothela sp.) e B (Ophiothrix sp) foi 21%, Clado A
(Ophiothela sp.) e C (Ophiactis sp.) foi 29%. Dentro do
Clado A as distancias variaram de 0 a 2%. De acordo

com os indices comumlente usados para ofiuréides na
delimitacdo de espécies’, as distancias genéticas dentro
do Clado A significam variacéo intraespecifica.

Figura 1. Reconstrugédo filogenética do gene 16S para Ophiothela obtida
por Inferéncia Bayesiana. Os nimeros dos nos representam os valores
de suporte para Inferéncia Bayesiana (em cima) e Maxima Parcimdnia
(em baixo). As cores indicadas se referem aos espécimes depois de
fixados. Os ramos estdo identificados pelos nimeros das amostras e
suas localidades (BA = Bahia; SP = Sao Paulo; PR = Parand). A barra de
escala representa as substituices de nucleotideos médias por local. O
trago (-) indica que o ramo nao foi indicado na andlise de Maxima
Parcimonia.
Conclusodes

Os exemplares de Ophiothela sp. apresentaram, pelo
menos, duas linhagens, as quais néo estdo relacionadas
com a cor, localidade, pontos de coleta ou substrato
biolégico. Desta forma, estdo sendo realizados mais
estudos para corroborar os resultados. Utilizando a
andlise de caracteres morfolégicos internos (vértebras e
placas braquiais) por meio de Microscopia Eletronica de
Varredura. Estes estudos tém sido considerados
consistentes para a taxonomia, especialmente quando
integrado a dados moleculares.
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