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EXEMPLAR CORRIGIDO

Resumo

Tachinidae ¢ uma das maiores familias da ordem Diptera. Elas sdao encontradas em
praticamente todos os ambientes terrestres pelo mundo, incluindo desertos, florestas,
pastagens, montanhas e tundra. Apresentamos aqui uma analise filogendmica dessa
familia utilizando dados transcriptomicos. A analise ¢ baseada em 36 espécies do grupo
interno que compdem os taquinideos, € 23 espécies do grupo externo, representando as
outras familias de Oestroidea. Trés matrizes foram montadas: 100% de cobertura (92
genes codificadores de proteinas de copia Unica), 75% de cobertura (1304 genes
codificadores de proteinas de copia tnica) e 50% de cobertura (1890 genes codificadores
de proteinas de copia unica). De modo geral, as topologias sao bem resolvidas, com alto
suporte nos nos € com poucas alteragcdes entre as trés arvores obtidas com variagao de
cobertura e com diferentes métodos de analise (maxima verossimilhanga, méxima
parcimonia). A maioria dos ndés na analise de Méxima Verossimilhanga possui 100% de
suporte de ultrafast bootstrap. As analises de Maxima Parcimdnia também possuem
estabilidade de 100% de jackknife ou bootstrap em quase todos os nds. Entretanto, a
arvore de maxima parcimdnia também apresenta mais variagdo em suas andlises de
suporte por Bremer, variando entre 125 e 18442. Esse estudo recuperou as quatro
subfamilias de Tachinidae com o seguinte relacionamento: Phasiinae + Dexiinae e
Tachininae + Exoristinae. Importante ressaltar alguns resultados interessantes obtidos no
estudo. A tribo Myiophasiini (Tachininae) formou uma linhagem separada, aparecendo
como grupo-irmao de todos os outros Tachinidae. A tribo Neotropical Iceliini
(previamente em Tachininae) € recuperada dentro de Exoristinae, irmao de Winthemia.
Por fim, Masyphyini (previamente em Exoristinae) ¢ recuperado dentro de Dexiinae,
proximo de Dexiini. De modo geral, nossos resultados sao congruentes com estudos
recentes envolvendo a familia Tachinidae. Espera-se que esses resultados possam formar

uma base para estudos futuros sobre a filogenia de Tachinidae.
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Abstract

The Tachinidae is one of the largest families of Diptera. They are found in nearly all
terrestrial environments throughout the world, including deserts, forests, grasslands,
mountains, and tundra. A phylogenomic analyses of Tachinidae using transcriptomic data
is presented here. The analyses are based on 36 species for the ingroup, composing the
tachinids, and 23 species for the outgroup, representing the other Oestroidea families.
Were constructed three datasets: 100% coverage (92 single-copy protein-coding genes),
75% coverage (1304 single-copy protein-coding genes), and 50% coverage (1890 single-
copy protein-coding genes). Overall, the obtained topologies are well resolved, with
strong node support and small changes among the trees obtained with variation of
coverage and different approaches (maximum likelihood, maximum parsimony). Most
nodes in Maximum Likelihood analyses have 100% ultrafast bootstrap support. The
Maximum Parsimony analyses also show stability with 100% support with jackknife and
bootstrap in almost every node. However, the maximum parsimony tree presents more
variation with Bremer support ranging from 125 to 18442. The analyses recovered the
four tachinid subfamilies with the following relationship: Phasiinae + Dexiinae and
Tachininae + Exoristinae. Interestingly, the tribe Myiophasiini (Tachininae) forms a
different lineage, a clade sister to all the remaining Tachinidae. The Neotropical tribe
Iceliini (former Tachininae) is recovered within Exoristinae, sister to Winthemia. Also,
Masyphyini (former Exoristinae) is recovered within Dexiinae, close to Dexiini. In
general, results presented herein are congruent with recent studies that include tachinids.

Hopefully, these results can be a scaffold for future studies with Tachinidae phylogeny.



Introducao Geral




Tachinidae ¢ uma das maiores familias em numero de espécies da ordem Diptera,
com aproximadamente 8.500 espécies descritas (O'Hara, 2013). A diversidade da familia
¢ muito grande, principalmente na regido neotropical, que possui 3.032 espécies em 775
géneros e 57 tribos (O’Hara & Henderson, 2020). Tachinidae ¢ apresentada como um
grupo verdadeiro a partir de oito apomorfias ndo homoplasicas: plastrao dorsal do ovo
ausente, membrana do ovo sem coloracdo, ovolarviparidade, mandibulas reduzidas no
primeiro instar larval, labro fortemente desenvolvido no primeiro instar, subescutelo
fortemente convexo, ovissaco da fémea muito longo e geralmente espiralado quando
cheio, e ovissaco da fémea envelopado por uma rede traqueal bem desenvolvida (Cerretti
et al., 2014). E caracterizado por suas larvas serem endoparasitdides de artropodes, em
sua maioria insetos. Dessa forma, atuam como reguladores de populagdes de grandes
grupos de Coleoptera, Hemiptera e Lepidoptera, e, por isso, sdo extremamente
importantes para controle bioldgico de pragas agricolas (Stireman et al., 2006).

As subfamilias de Tachinidae tem um longo historico de mudancas e incertezas nas
classificagdes. Crosskey (1976) prop0s cinco subfamilias, baseando-se nas caracteristicas
de quetotaxia e pruinosidade: Phasiinae, Dufouriinae, Proseninae, Tachininae e Goniinae.
Herting (1984), por sua vez, propds quatro subfamilias utilizando prioritariamente
aspectos biologicos e adaptacdes como critério: Exoristinae, Tachininae, Phasiinae e
Dexiinae. Wood (1987), baseado em caracteres morfologicos como quetotaxia,
morfologia dos ovos, além de comportamento de oviposi¢ao e relagdo parasita-
hospedeiro, sugeriu as mesmas quatro subfamilias. Atualmente, essa classificagdo em
quatro subfamilias ¢ a mais amplamente aceita (Herting, 1984; Wood, 1987; O’Hara &
Wood, 2004; Cerretti et al., 2014), com aproximadamente 50 tribos (O’Hara & Wood,
2004), porém um estudo recente (Santis, 2016) demonstra que talvez uma quinta
subfamilia possa ser reconhecida.

Apesar da monofilia e composicdo de Tachinidae estar relativamente estavel,
questdes sobre sua origem e relagdes dentro de Oestroidea nao estdo. Em particular a
identidade do grupo-irmao de Tachinidae permanece como uma incerteza, incluindo
Sarcophagidae (Pape, 1992; Rognes, 1997), “Calliphoridae” (Wiegmann et al., 2011),
Mesembrinellidae (Marinho et al., 2012), Oestridae (Zhang et al., 2016), e Rhinophoridae
+ Polleniinae (Kutty et al., 2010) e Polleniinae (Nelson et al., 2012; Singh & Wells, 2013;
Winkler et al., 2015; Cerretti ef al., 2017; Blaschke et al., 2018; Cerretti et al., 2019;
Kutty et al., 2019; Stireman et al., 2019; Buenaventura et al., 2020).



Devido a grande quantidade de homoplasias e reversdes morfologicas, a
classificagdo de subgrupos de Tachinidae mostrou-se muito complexa. Assim, alguns
pesquisadores comegaram a utilizar dados moleculares para tentar definir e detalhar
melhor essas relagdes. Stireman (2002) e Tachi & Shima (2010) apresentaram os
primeiros estudos moleculares sobre Tachinidae, com enfoque na subfamilia Exoristinae.
Stireman (2002) utilizou dois genes (28S rDNA e EFI) recuperando somente Exoristinae
como monifilético. A classificagdo encontrada das subfamilias foi “Tachinidae” +
“Phasiinae” e “Dexiinae” + Exoristinae. Por outro lado, Tachi & Shima (2010) usaram
quatro genes (16S, 188S, 28S rDNA e White). Eles recuperaram Tachinidae e Exoristinae
como monofiléticos e o relacionamento das subfamilias como a seguinte: “Dexiinae” +
(“Phasiinae” + (“Tachininae” + Exoristinae)). Ambos os estudos encontraram
Sarcophagidae como grupo irmdo de Tachinidae. Tanto Stireman (2002), quanto Tachi
& Shima (2010) obtiveram uma amostragem taxonOmica muito baixa para as outras
subfamilias que nao eram o enfoque do estudo.

Cerretti et al. (2014) apresentaram a primeira analise morfoldgica da familia
Tachinidae, com amostragem de 492 espécies. Esse estudo mostrou algumas relagdes
diferentes do que previamente obtido. Phasiinae e Exoristinae foram recuperados como
monofiléticos. Em contrapartida, Tachininae foi recuperado como polifilético com a
linhagem Myiophasiini + Palpostomatini como grupo-irmao de todos os tachinideos
restantes. Dexiinae também foi encontrado como polifilético com Eutherini dentro de
Exoristinae. A relagdo das subfamilias ¢ recuperada como “Dexiinae” + Phasiinae e
Exoristinae + “Tachininae”.

Blaschke et al. (2018) apresentaram uma analise filogenética detalhada focada na
subfamilia Phasiinae utilizando quatro genes nucleares codificadores de proteina. Eles
confirmaram as relagdes subfamiliares de Cerretti et al. (2014), apresentando Phasiinae
+ Dexiinae e Exoristinae + Tachininae, com todos monofiléticos. Blaschke et al. (2018)
recuperaram Polleniidae como grupo-irmao de Tachinidae.

Stireman et al. (2019) conduziram a analise molecular mais detalhada da familia
até o momento. Eles usaram quatro genes (28S rDNA, CAD, MAC, MCS) com uma
amostragem de 504 terminais. A familia e as subfamilias Phasiinae e Exoristinae foram
recuperados como monofiléticas. Tachininae mais uma vez ¢ recuperada como
polifilética com as linhagens Myiophasiini + Macquartini como grupo-irmao de todos os

outros tachinideos. Polleniidae também ¢ recuperado como grupo-irmao de Tachinidae.



Recentemente, Kutty et al. (2019) apresentaram a primeira hipotese filogendmica
para Calyptratac baseado em dados de transcriptomas. Amostraram 40 espécies de
Calyptratae de 14 diferentes familias e 1 espécie de Drosophila melanogaster como grupo
externo. Tachinidae foi obtida como monofilética e o seguinte relacionamento entre
subfamilias (“Dexiinae” + Phasiinae) + (“Tachininae” + Exoristinae). O grupo-irmao de
Tachinidae também foi recuperado como Polleniidae. Kutty et al. (2019) afirmaram
também que a relacdo entre as subfamilias de Tachinidae ¢ ainda controversa,
principalmente, devido ao fato de Dexiinae e Tachininae possivelmente ndo serem
monofiléticas. At¢ 0 momento, ndo ha nenhum estudo publicado com sequenciamento de
nova geragao para a familia Tachinidae.

Os estudos com transcriptomas abriram caminho para estudar informagdes
genéticas e funcionais armazenadas em qualquer organismo em escala e velocidade sem
precedentes (Haas et al., 2013). Sendo o transcriptoma somente uma fragao do genoma,
os dados de RNA-Seq podem prover um caminho muito mais rapido e relativamente
barato, ao alcance de qualquer laboratério com recursos razoaveis (Haas et al., 2013).

De acordo com Hittinger ef al. (2010), transcriptomas oferecem fontes alternativas
de sequéncia de ortélogos que sdo mais faceis de amostrar do que genomas completos
por trés motivos. Primeiro, depois do processamento de RNA, transcriptomas sao
tipicamente muito menores do que um genoma. Segundo, transcriptomas contém poucas
regides de sequéncias simples e elementos repetitivos. E terceiro, a grande abundancia e
desigualdade de transcritos (que variam em mais de cinco ordens de magnitude) significa
que mesmo sequéncias de baixa cobertura devem fornecer uma profundidade de algumas
centenas de loci simplesmente por sequenciar transcritos em propor¢do a sua
representacao na biblioteca.

Apesar da recente disseminacao de estudos filogenéticos moleculares em Diptera,
em sua maioria com sequenciamento tradicional ou genoma mitocondrial, ainda ndo ha
trabalhos com NGS especificamente para Tachinidae. O enfoque principal desse projeto
¢ analisar sequéncias de transcriptomas e genes ortdlogos para compreender as relagdes
entre as subfamilias de Tachinidae.

Essa dissertagao possui um capitulo em formato de artigo cientifico. Ja esta escrito

na lingua inglesa, porém a revista cientifica para submissao ainda nao foi escolhida.



Conclusao Geral




Noés obtivemos uma filogenia muito bem suportada baseada em dados
transcriptomicos € genes ortdlogos. Encontramos um alto suporte para a monofilia de
Tachinidae e para Polleniidac como seu grupo-irmao. Nossas analises recuperaram
Phasiinae como monofilética, Dexiinae como parafilética, e Exoristinae e Tachininae
como polifiléticas. As tribos Masyphyini e Iceliini s3o recuperadas com relagdes
diferentes do que encontrado anteriormente na literatura. Um estudo mais detalhado deve
ser feito com essas tribos para confirmar suas posi¢des filogenéticas dentro das
subfamilias. A quinta linhagem de Tachinidae ¢ um resultado que foi encontrado algumas
vezes recentemente, incluindo nesse estudo. O aumento de amostragem para as tribos
dessa linhagem pode nos dar uma resposta definitiva para sua posi¢ao na familia, e no
futuro, a possivel criagdo de uma nova subfamilia.

Nossos resultados sao muito semelhantes aos estudos recentes, que amostraram
e/ou tem enfoque em Tachinidae. No entanto, um aumento da amostragem e uma
ampliacao nos tipos de dados usados nas analises (e.g., morfologia, elementos ultra
conservados, fisiologia) seria o proximo passo para resolver as questdes que ainda estao
em aberto. Com isso, nds teremos um entendimento filogenético de Tachinidae nos niveis
de subfamilia e tribos. Certamente, esse entendimento ird contribuir para a compreensao
de questdes futuras, como diversidade historica, origem do parasitismo e até uma possivel

mudanca na classificac¢ao interna da familia.
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