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Introducao

Stephanoberycidae é uma familia de peixes pertencentes a
ordem Beryciformes, conhecida por serem peixes de aguas
profundas, predominantemente batipelagicos e demersais.
Atualmente conta com 4 géneros e 4 espécies validas, mas
ndo dispde de nenhum genoma mitocondrial descrito.

Objetivos

No presente trabalho, apresentamos o primeiro genoma

mitocondrial completo de  Acanthochaenus  luetkenii
(ERR1473899), popularmente conhecido como peixe-
espinho, ou pricklefish.

Material e Métodos

Obtivemos os dados brutos no Sequence Read Archive
(SRA) do NCBI, e montamos o mitogenoma na platatforma
Galaxy Europa utilizando a ferramenta NOVOPlasty v4.2.
Utilizamos como semente o gene mitocondrial citocromo
oxidase C subunidade I, da espécie, disponivel no GenBank
(EU148068.1). Apds a montagem, a sequéncia circularizada
foi anotada através da ferramenta MitoAnnotator do
servidor do MitoFish. A composicao de base de nucleotideos
do genoma foi calculada por meio do software Mega X e o
conteatdo GC de todos os genes codificadores de proteina
(GCPs) foi obtida através da ferramenta web Geecee.

Resultados e Discussao

O genoma mitocondrial de A. luetkenii apresentou
estruturacao padrao dos vertebrados, com 13 GCPs, 22 genes
de tRNA, 2 genes de rRNA e a regidao de controle (D-loop).

O tamanho do mitogenoma foi de 16,512 Pb. A composicao
de bases do foi de 28,3% A, 28,6% T, 16% G e 27% C. Cada
gene apresentou conteudo GC de: ATPase 6 40%, ATPase 8
40%, COI 43%, COII 41%, COIII 44%, Cyt b 41%, ND1 44%,
ND2 45%, ND3 43%, ND4 42%, ND4L 49%, ND5 42% e o
gene ND6 45%.
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Conclusoes

A. luetkenii é o primeiro gonoma mitocondrial descrito para
Stephanoberycidae, o que ird contribuir fortemente para a
elucidacdo da filogenia e dos padrdes moleculares desse
grupo e de outros grupos relacionados, em vista da escassez
de estudos sobre estes organismos.
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