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A cachara. (P. reticulstum) é uma espécie de bagre Neotropical de égua doce (Pimelodidae. 
Silurifonnes) de relativa imporlAncia econOmicapara a aquicultura brasileira, mas cuja 
biologia bésica ainda é pouco connecida. Informações referentes ao mtDNA podem 
contribuir para melhorar o conhecimento biológico sobre uma espécie e slo utilizadas em 
estudos filogenéticos, filogeográficos, de evolução, genética de populações e conservação, 
O objetivo deste trabalho é apresentar a sequência completa do mtDNA (mitogenoma) da 
cachara. obtida a partir do sequenciamento e montagem de novo de seu transcriptoma, 
Foram sequenciadas 8 bibliotecas de cDNA, construldas a partir de 8 poo/s de RNA total 
exlmJdos de 7 tecidos (músculo branco e vennelho, "gado, brAnquias, rim, hipófise e 
gOnadas) de 12 cacharaa capturadas na bacia do rio Paraguai: i) 7 bibliotecas de cDNA 
(uma por tecido) foram sequenciadas na platafonna lIIumina HiSeq 2000 e produziram 
444.717.156 fragmentos psi~d com 100 pb de comprimento; ii) 1 biblioteca de cDNA 
(RNA total dos 7 tecidos) foi sequenclada na platafonna IIlumlna MISeq e produziu 
47.214.078 fragmentos paired-end de 300 pb. Os fragmentos passaram por controle de 
qualidade (.soIlware Trimmomatic) para remover bases com score< 25. Restaram 
429.706.374 fragmentos de 100 pb (HiSeq) e 28.n1.880 fragmentos de 300 pb (MiSeq). 
Fragmentos MiSeq foram combinados (software FlASh) originando 12 milhfies de super 
fragmentos (comprimento médio: 392 pb). A montagem de novo do transcrlptoma (soI!ware 
Trinity) gerou 312.766 cantigs. 3 deles (9.069 pb, 3.798 pb 1.692 pb) foram homólogos ao 
mtDNA de P. COfTUscans e foram montados (soflware SSAKE), gerando uma sequêncla 
consenso do mtDNA da cachara com 16.281 pb. Parte da regilo controle (Dloop) 1110 
transcr1ta (295 pb) foi obtida por sequenclarnento Sanger. O mltogenoma completo da 
cachara apresentou 16.576 bp. Sua anotação com o .soIIw&r8 MitoAnnotator penniliu 
identificar 13 genes codificadores de protefna, 2 genes rRNA, 22 tRNAs e o DLoop. Sua 
estrutura básica, ordem, organlzaçAo dos genese seu conteúdo são semelhantes aos 
observados no mtDNA de outros vertebrados.Este é o 1° relato do mitogenoma completo da 
cachara e seus atributos funcionais encontram-se disponfveis para estudo, podendo 
contribuir para seu malhor conhecimento e desenvolvimento. 
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