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A cachara (P. reticulalum) 6 uma espécie de bagre Neotropical de dgua doce (Pimelodidae,
Siluriformes) de relativa importfincia econbmicapara a aquicultura brasileira, mas cuja
biologia bésica ainda é pouco conhecida. Informagbes referentes ao miDNA podem
contribuir para melhorar © conheciments biclégico sobre uma espécie e séo ulllizadas em
estudos filogendlicos, filogeogrificos, de evolugio, gandtica de populagdes e conservagao.
O cbletivo deste frabalho é apresentar a sequéncia completa de mtDNA {mitogenoma) da
cachara, obtida a partir do sequenciamentc e montagem de novo de seu transcriptoma.
Foram sequenciadas 8 bibliotecas de cDNA, construldas a partir de 8 pools de RNA total
exiraldos de 7 tecidos {mudsculo branco e vermelhe, figado, branquias, rim, hipdfise e
gdnadas) de 12 cacharag capturadas na bacia do rio Paraguai: i) 7 bibliotecas do cDNA
{(uma por ltecide) foram sequenciadas na plataforma llumina HiSeq 2000 e produziram
444 717 156 fragmentos paired-and com 100 pb da comprimento; ii) 1 biblioleca de cDNA
(RNA total dos 7 tecldos) fol sequenclada na plataforma llumina MiSeq e produziu
47.214.078 fragmentos paired-end de 300 pb. Os fragmentos passaram por conirole de
qualidade (sofiware Trimmomatic) para remover bases com score< 25. Restaram
429.706.374 fragmentos de 100 pb (HiSeq) e 28.721.880 fragmentos de 300 pb (MiSeq).
Fragmentios MiSeq foram combinados (sofiware FLASh) originando 12 milhGes de super
fragmentos {comprimentc médio: 352 pb). A montagem de nove do transcriptoma (soflware
Trinity) gerou 312.766 contigs. 3 deles (9.069 pb, 3.788 pb 1.692 pb) foram homélogos ao
mtDNA de P. corruscans e foram montados (soffwane SSAKE), gerando uma sequéncla
consenso do miDNA da cachara com 16.281 pb. Parte da regifio controle {Dloop) n&o
franscrita {295 pb) fol obtlda por sequenclamento Sanger. O mitcgenoma completo da
cachara apresentou 16.576 bp. Sua anctagio com o sofiware MitcAnnotator permitiu
identificar 13 genes codificadores de protelna, 2 genes rRNA, 22 tRNAs e o DLoop. Sua
estrutura basica, ordem, organizagio dos genese seu contelido sSo semelhantes aos
observados no mtDNA de outros vertebrados.Este é o 1° relato do mitogenoma completo da
cachara e seus atrfibutos funcionais encontram-se digponfveis para estudo, podendo
contribuir para seu melhor conhecimento e dasanvolvimanto.
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