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O género Panthera constitui o grupo dos felinos de grande porte, os quais estdo
presentes em quase todos o0s continentes, habitando uma variedade de ambientes e apresentando
grande diversidade fenotipica. Tais observagdes indicam a provavel ocorréncia de selegcdo
natural favorecendo a adaptacdo destas espécies aos respectivos nichos. Entretanto, o estudo
destes processos é prejudicado pela dificuldade em resolver de forma conclusiva as relaces
filogenéticas entre estes organismos. Isto ocorre devido a divergéncia muito rapida e recente
entre essas espécies, 0 que leva a ocorréncia de discordancia genealdgica entre diferentes
marcadores utilizados para reconstruir sua filogenia. A exploracdo do genoma completo desses
animais pode fornecer, além de uma rica caracterizacdo da histéria evolutiva do género,
assinaturas de selecdo natural afetando cada uma de suas espécies. Assim, 0 objetivo do
presente trabalho é analisar o genoma completo das cinco espécies do género Panthera (P. leo,
P. onca, P. pardus, P. tigris e P. uncia) a fim de investigar suas relacdes filogenéticas e buscar
por assinaturas de selecdo positiva ocorrente neste grupo.

Para tal, geramos um genoma completo da espécie P. onca e bibliotecas genémicas de
P. pardus, os quais foram analisados em conjunto com bibliotecas genémicas de P. leo e P.
uncia (obtidas da base de dados do NCBI), e genomas completos ja publicados de P. tigris e
Felis catus. Apds as sequéncias brutas passarem por filtros de qualidade, os dados foram
mapeados contra 0 genoma de P. tigris e utilizados para gerar um consenso de cada espécie. Os
genes completos das seis espécies e suas respectivas regides codificantes (CDS) foram extraidos
com base na anotacédo de P. tigris. Esses genes, preditos como ort6logos e presentes nas seis
espécies, foram utilizados na construcéo das filogenias. As analises de selecdo natural dos CDS
foram realizadas com o programa codeml utilizando os modelos branch-site e site, ambos
seguidos de teste estatistico LRT.

As arvores filogenéticas do conjunto de aproximadamente 24.600 genes apresentam
todas as topologias possiveis para uma analise enraizada com cinco espécies. A mais frequente
mostra a onga-pintada como espécie irméa de ledo e leopardo, e leopardo das neves como espécie
irma de tigre, topologia que reproduz a arvore ja atualmente mais aceita para o grupo. As
analises de selecdo natural utilizaram cerca de 20 mil genes, os quais apresentam ORF (open
reading frame) completa e quadro de leitura correto. Os resultados obtidos indicaram
evidéncias estatisticamente significativas (p <0,05) de selecao positiva para cerca de 400 genes,
com base no modelo site de todas as espécies em conjunto, e 1-33 genes para cada especie
guando analisada separadamente (modelo branch-site). Dentre esses genes encontramos fatores
de transcricéo, funcdes relacionadas a transporte de célcio, atividade muscular, colageno, entre
outros. A evidéncia de selecdo natural atuando sobre estes genes sugere que tais fungdes estdo
associadas a adaptagdes destes organismos aos seus nichos ecoldgicos, o que abre caminho para
investigacOes detalhadas sobre os processos moleculares envolvidos na evolucdo deste grupo.



