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RESUMO:

Esta pesquisa foca na analise molecular de sequéncias do gene 18S rRNA de parasitos
do género Hoferellus (Myxozoa, Cnidaria) conhecidos por infectarem o sistema excretor
de peixes e causarem prejuizos econdémicos, especialmente em espécies comerciais. A
identificacdo de espécies do género Hoferellus spp. na regido amazonica utiliza técnicas
de microscopia, porém a utilizacdo do gene 18S rRNA na etapa de identificacdo de
novas espécies pode ampliar a compreensdao da diversidade parasitaria. Assim, a
caracterizacdo do gene 18S rRNA é essencial para identificar regides conservadas e
varidveis, ajudando a entender melhor as relagdes evolutivas desses parasitos. Os
métodos moleculares, especialmente o sequenciamento de DNA, tém sido eficazes na
taxonomia, oferecendo uma alternativa mais precisa em comparagdo com a identificacao
morfoldgica. Essa abordagem aumentou significativamente a identificacdo de espécies
na AmazOnia, que possui uma rica diversidade. Contudo, ainda ha subnotificacdo de
algumas espécies, reforcando a importancia de estudos que combinem métodos
moleculares e taxonémicos para explorar a biodiversidade. Para a realizagdo deste
estudo, foi efetuada uma pesquisa na plataforma do National Center for Biotechnology
Information (NCBI) na aba de busca Nucleotide
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/) por sequéncias nucleotidicas do gene 18S
rRNA, utilizando a palavra-chave " Hoferellus" e aplicando os filtros de localizacdo
"amazOnicos", "Brazil" e "Brasil". Apds a triagem das sequéncias, foram selecionadas
oito sequéncias de isolados do género Hoferellus, incluindo espécies como Hoferellus
carassii, Hoferellus cyprini, Hoferellus anurae e Hoferellus gnathonemi. As sequéncias
foram analisadas no software BioEdit, garantindo alinhamento e qualidade dos dados.
Em seguida, uma arvore filogenética foi construida no software MEGA X, utilizando o
método de Neighbor Joining com 1000 replicatas de bootstrap para validar a robustez
das relacOes evolutivas.Os resultados revelaram uma estrutura filogenética que
demonstra a proximidade e a divergéncia evolutiva entre os diferentes isolados do
género Hoferellus. Por exemplo, Hoferellus carassii e Hoferellus cyprini apresentaram
uma relacdo proxima, enquanto Hoferellus azevedoi e Hoferellus sp. INPA 69
mostraram-se mais distantes, indicando uma maior divergéncia evolutiva. A disposicao
das espécies na arvore filogenética oferece uma representagdo visual de suas relagdes
evolutivas: espécies proximas indicam uma relacdo genética mais recente, enquanto as
mais distantes sugerem uma separacao evolutiva mais antiga. Este estudo contribui para
0 avanco do conhecimento sobre a diversidade genética e evolucdo dos mixozoarios do
género Hoferellus, bem como para o desenvolvimento de estratégias de manejo e
conservacdo das populagdes de peixes na Amazonia.
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