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Resumo

A familia Cricetidae (Rodentia: Muroidea) é a segunda mais diversa entre 0s
mamiferos, com mais de 700 espécies distribuidas em todos continentes do mundo
exceto Oceania e Antartida. A familia é composta por cinco subfamilias, Arvicolinae,
Cricetinae, Neotominae, Sigmodontinae e Tylomyinae, e trabalhos anteriores que
buscaram inferir as relagfes evolutivas entre estes grupos de Muroidea apresentaram
resultados contrastantes e em geral com baixo grau de suporte em termos de bootstrap e
probabilidade posterior. O objetivo central do presente estudo € inferir as relacOes
filogenéticas entre as subfamilias de Cricetidae baseando-se em genomas mitocondriais
completos. As analises filogenéticas empregaram métodos de maxima verossimilhanca
e inferéncia bayesiana e contaram com 57 mitogenomas (aproximadamente 16,000
pares de base), incluindo oito representantes da familia Cricetidae cujos genomas
mitocondriais foram sequenciados neste estudo, 43 espécies de Cricetidae cujos
genomas mitocondriais foram retirados do Genbank, e seis grupos externos (Dipodoidea
e Muroidea ndo Cricetidae). As analises filogenéticas foram baseadas em conjuntos de
dados com diferentes concatenaces de classes de dados (genes codificadores de
proteinas, genes codificadores de rRNA, genes codificadores de tRNA, D-loop e
aminoacidos) e diferentes esquemas de particdes (particdo Unica, por posicao do codon,
por gene e posicdo do cddon). Também foram realizadas analises de maxima
verossimilhanca fixadas (constrained) as 105 topologias bifurcadas que representavam
as hipoteses de relacionamento entre as subfamilias de Cricetidae. As analises baseadas
em diferentes esquemas de particdo e alinhamentos com diferentes classes de dados

produziram quatro topologias subfamiliares com diferentes graus de suporte, medidos
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por bootstrap e probabilidade posterior. Contudo, todas as andlises recuperaram
consistentemente Sigmodontinae como grupo irmdo de Tylomyinae, e Arvicolinae
como grupo irméo de Cricetinae, com médio ou alto grau de suporte. O posicionamento
filogenético de Neotominae foi conflitante nas analises de méxima verossimilhanca e
inferéncia bayesiana, mas a maior parte das analises, incluindo aquela fixada, sugere
que Neotominae forma o grupo irmdo do clado contendo as outras subfamilias,
Arvicolinae, Cricetinae, Sigmodontinae e Tylomyinae. Analises adicionais com maior
abrangéncia taxondmica e combinando estes dados com genes nucleares e morfologia

provavelmente esclarecerdo melhor essas questdes filogenéticas.

Palavras chave: sequenciamento de nova geracdo, lllumina, gendmica.

Abstract

The family Cricetidae (Rodentia: Muroidea) is the second most diverse family
within mammals with more than 700 species distributed throughout the world except
Oceania and Antarctica. The family is comprised of 5 subfamilies: Arvicolinae,
Cricetinae, Neotominae, Sigmodontinae and Tylomyinae. Previous studies that inferred
phylogenetic relationships among Muroidea groups including Cricetidae subfamilies,
generally found contrasting results with low bootstrap and posterior probabilities
support. The main objective of the present study is to infer phylogenetic relationships
among Cricetidae subfamilies based on the complete mitochondrial genome.
Phylogenetic analyses were based on maximum likelihood and bayesian inference

including 57 mitogenomes (approximately 16,000 base pairs) represented by 8 new
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mitogenomes of Cricetidae species sequenced in this study, 43 mitogenomes of
Cricetidae species downloaded from GenBank and 6 outgroup representatives
(Dipodoidea and Muroidea excluding Cricetidae). Phylogenetic analyses were based on
different datasets that included protein coding sequences, rRNA coding sequences,
tRNA coding sequences, D-loop control region, amino acid sequences; analyses were
also based on different partition schemes (single partition, partitioned by codon
position, partitioned by gene and codon position). Furthermore, phylogenetic analyses
constrained to 105 bifurcated topologies that represented evolutionary relationship
hypotheses among Cricetidae subfamilies were also performed. Analyses based on
different partition schemes and datasets resulted in four subfamilial topologies with
different bootstrap and posterior probability support. Nonetheless, most of the analyses
consistently recovered Sigmodontinae as sister group to Tylomyinae and Arvicolinae as
sister group to Cricetinae forming clades with medium or high support. The
phylogenetic position of Neotominae was different among some maximum likelihood
and bayesian analyses, but most of them, including the constrained analyses, recovered
Neotominae as sister group to the clade comprised by Tylomyinae, Sigmodontinae,
Arvicolinae and Cricetinae. Further studies including a broader taxonomic sampling
combined with nuclear, mitochondrial genes and morphological data will probably

bring more resolution to phylogenetic conundrum.

Keywords: next generation sequencing, Illumina, genomics.
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1. Introducéo

1.1 Familia Cricetidae: composicao e relacdes filogenéticas

A familia Cricetidae pertence a ordem Rodentia que é o grupo mais diverso dentro da
classe Mammalia, com aproximadamente 2.360 espécies conhecidas, representando 42% dos
mamiferos (Musser and Carleton, 2005). Cricetidae estd incluida na subordem Myomorpha
que é subdividida nas superfamilias Muroidea e Dipodoidea, sendo que Cricetidae pertence a
superfamilia Muroidea (Musser and Carleton, 2005). A superfamilia Muroidea é atualmente
subdividida nas familias Platacanthomyidae, Spalacidae, Calomyscidae, Nesomyidae,
Cricetidae e Muridae, sendo as subfamilias Arvicolinae, Cricetinae, Neotominae,
Sigmodontinae e Tylomyinae alocadas dentro de Cricetidae (Jansa and Weksler, 2004;
Musser and Carleton, 2005). As espécies da subfamilia Cricetidae estdo distribuidas pelas
regides Neotropical (Sigmodontinae e Tylomyinae), Paleoartica (Cricetinae), Holoértica
(Arvicolinae) e Neoartica (Neotominae) (Musser and Carleton, 2005; Nowak, 1999).
Sigmodontinae é a subfamilia que apresenta a maior diversidade entre os roedores da regido
Neotropical (Musser and Carleton, 2005; Patton et al., 2015).

Contudo, a familia Cricetidae nem sempre foi reconhecida como um grupo valido entre
os roedores murideos. Um dos primeiros estudos a tentar classificar roedores murideos a
partir de caracteres cranianos e dentarios reconhecia apenas as familias Lophiomyidae,
Spalacidae e Muridae, sendo esta ultima composta pelas subfamilias Sminthinae,
Hydromyinae, Platacanthomyinae, Gerbilinae, Phloeomyinae, Dendromyinae, Cricetinae,
Murinae, Arvicolinae e Siphneinae (Alston, 1876). Em um estudo que reavaliou a

classificacdo taxondmica proposta por Alston (1876) baseando-se em caracteres morfologicos



de exemplares ainda ndo disponiveis na época de Alston (1876), Thomas (1896) separou 0s
roedores murideos nas familias Muridae, Spalacidae e realocou a familia Lophiomyidae a
nivel de subfamilia (Lophiomyinae) dentro Muridae. Além disso, Thomas (1896) reconheceu
a familia Muridae sendo composta pelas subfamilias Hydromyinae, Rhynchomyinae,
Phloeomyinae, Gerbillinae, Otomyinae, Dendromyinae, Murinae, Lophiomyinae,
Sigmodontinae, Neotominae, Microtinae e Siphneinae.

. Em 1899, Tullberg (1899) separou os roedores murideos nas familias Spalacidae,
Nesomyidae, Cricetidae, Lophiomyidae, Arvicolidae, Hesperomyidae (Sigmodontinae),
Muridae, Gerbilidae. Depois de alguns anos, Miller and Gidley (1918) propuseram a
superfamilia Muroidea sendo composta pelas familias Muscardinidae, Cricetidae,
Platacanthomyidae, Rhizomyidae, Spalacidae e Muridae. Segundo Miller and Gidley (1918) a
familia Cricetidae era composta pelas subfamilias Cricetinae (incluindo sigmodontineos,
cricetineos e nesomyineos), Gerbilinae, Microtinae e Lophiomyinae.

Ellerman (1941) reconheceu a superfamilia Muroidea subdividindo-a nas familias
Muscardinidae, Lophiomyidae, Spalacidae, Rhizomyidae e alocou os roedores cricetideos na
familia Muridae. Em contrapartida, (Simpson, 1945) subdividiu a superfamilia Muroidea nas
familias Spalacidae, Rhizomyidae, Muridae e Cricetidae, sendo esta ultima composta pelas
subfamilias Cricetinae, Nesomyinae, Lophiomyinae, Microtinae e Gerbilinae.

Chaline et al. (1977) subdividiu a superfamilia Muroidea nas familias Nesomyidae,
Rhizomyidae, Gerbilidae, Arvicolidae, Dendromuridae, Cricetomyidae, Muridae e Cricetidae,
sendo esta ultima composta pelas subfamilias Cricetodontinae, Hesperomyinae, Cricetinae,
Spalacinae, Myospalacinae, Lophiomyinae e Platacanthomyinae.

Reig (1980) reconhecia a superfamilia Muroidea como sendo composta pelas familias
Muridae, Arvicolidae, Gerbilidae, Spalacidae, Myospalacidae, Lophiomyidae e alocou dentro

de Cricetidae as subfamilias Cricetodontinae, Melissiodontinae, Platacanthomyinae,



Cricetinae, Neotominae, Sigmodontinae, Nesomyinae, Dendromurinae, Petromiscinae e
Cricetomyinae.

Atualmente, a familia Cricetidae é reconhecida como um grupo monofilético segundo
alguns estudos que realizaram andlises filogenéticas com dados moleculares (Jansa et al.,
2009; Jansa and Weksler, 2004; Leite et al., 2014; Steppan et al., 2004; Steppan and Schenk,
2017). Contudo, as relagdes filogenéticas entre as subfamilias de Cricetidae ainda ndo estdo
bem estabelecidas quando se compara os resultados desses estudos. Nesses trabalhos, a
maioria dos principais clados dentro de Cricetidae apresenta baixo a médio suporte do
bootstrap e a maior parte deles encontra arvores com topologias conflitantes para o
relacionamento entre as subfamilias de Cricetidae.

No trabalho de Jansa and Weksler (2004) em que os autores inferiram as relagdes
filogenéticas entre as subfamilias da superfamilia Muroidea baseando-se no primeiro éxon do
gene IRBP (~ 1.200 pares de bases (pb)), a arvore de maxima verossimilhanca recuperou
Cricetinae como grupo irmdo do clado formado por Tylomyinae, Neotominae, Arvicolinae e
Sigmodontinae, o qual apresentou 70% de suporte do bootstrap. Nesse mesmo trabalho,
Arvicolinae foi recuperado como grupo irmdo de Sigmodontinae, formando um clado com
72% de suporte do bootstrap, e as relacdes entre Tylomyinae, Neotominae e o clado formado
por Arvicolinae e Sigmodontinae ndo foram bem resolvidas.

No trabalho de Steppan et al. (2004), em que os autores inferiram as relacdes
filogenéticas entre membros da familia Muroidea baseando-se nos genes nucleares GHR,
BRCAL, RAG1 e c-myc concatenados 6.400 pb, a subfamilia Arvicolinae foi recuperada
como grupo irmao de Cricetinae, formando um clado que teve 89% de suporte do bootstrap.
Esse clado constituido por Arvicolinae e Cricetinae foi recuperado como grupo irmédo do

clado formado por Neotominae, Tylomyinae e Sigmodontinae o qual apresentou suporte do



bootstrap igual a 51%. Além disso, Neotominae foi grupo irmdo do clado constituido por
Tylomyinae e Sigmodontinae que teve 56% de suporte do bootstrap.

No trabalho de Jansa et al. (2009) os autores inferiram as relagdes filogenéticas entre
roedores murideos baseando-se nos genes nucleares IRBP e GHR que apresentavam 1.257 bp
e 954 bp, respectivamente. Nesse trabalho, a arvore de verossimilhanca baseada em IRBP
recuperou Cricetinae como grupo irmdo do clado formado por Tylomyinae, Neotominae,
Arvicolinae e Sigmodontinae o qual apresentou suporte do bootstrap superior a 75%.
Ademais, a subfamilia Tylomyinae saiu como grupo irmdo do clado formado por
Neotominae, Arvicolinae e Sigmodontinae o qual apresentou bootstrap inferior a 50%, sendo
que Sigmodontinae foi grupo irmao do clado constituido por Arvicolinae e Neotominae o qual
apresentou suporte do bootstrap inferior a 50%. Em contrapartida, a arvore de
verossimilhanga baseada no gene GHR recuperou Neotominae como grupo irmao da
subfamilia Arvicolinae formando um clado com suporte do bootstrap inferior a 50% que saiu
como grupo irmédo do clado constituido por Tylomyinae, Cricetinae e Sigmodontinae que
também teve suporte do bootstrap inferior a 50%. Nessa arvore Tylomyinae foi recuperado
como grupo irmdo do clado formado por Cricetinae e Sigmodontinae que teve suporte do
bootstrap inferior a 50%. Finalmente, a arvore de verossimilhanca baseada em IRBP e GHR
concatenados resultou em Cricetinae como grupo irmédo do clado formado por Tylomyinae,
Arvicolinae, Neotominae e Sigmodontinae que teve suporte do bootstrap inferior a 50%.
Nessa mesma arvore, a subfamilia Tylomyinae saiu como grupo irméo do clado formado por
Arvicolinae, Neotominae e Sigmodontinae o qual apresentou suporte do bootstrap inferior a
50%, e a subfamilia Arvicolinae foi recuperada como grupo irmdo do clado formado por
Neotominae e Sigmodontinae que teve suporte do bootstrap inferior a 50%.

No trabalho realizado por Leite et al. (2014) os autores estimaram o tempo de divergéncia

entre linhagens da subfamilia Sigmodontinae e também inferiram o0 posicionamento



filogenético dessa subfamilia em relacéo as outras quatro subfamilias de Cricetidae usando os
genes CYTB e IRBP que concatenados apresentaram no total 2,376 pb. Nesse estudo, a
subfamilia Neotominae foi recuperada como grupo irmé&o do clado formado por Arvicolinae,
Cricetinae, Tylomyinae e Sigmodontinae o qual apresentou 71% de suporte do bootstrap, e
Arvicolinae saiu como grupo irmdo do clado formado por Cricetinae, Tylomyinae e
Sigmodontinae o qual apresentou 45% de suporte do bootstrap. Nessa mesma arvore, a
subfamilia Tylomyinae foi recuperada como grupo irmdo de Sigmodontinae formando um
clado com 74% de suporte do bootstrap.

No trabalho realizado por Steppan and Schenk (2017) os autores inferiram relagdes
filogenéticas entre roedores murideos baseando-se nos genes nucleares BRCA1, GHR, Rbp3,
RAGL e Acp5 e no gene mitocondrial CYTB que concatenados somavam em média 3,070 pb
por especie. Na arvore de verossimilhanga gerada nesse trabalho, as subfamilias Neotominae,
Sigmodontinae e Tylomyinae formaram um clado com 80% de suporte do bootstrap e
Sigmodontinae saiu como grupo irmao de Tylomyinae formando um subclado com 85% de
suporte do bootstrap. Nessa mesma arvore, o clado formado por Neotominae, Sigmodontinae,
Tylomyinae saiu como grupo irmédo do clado formado por Arvicolinae e Cricetinae o qual

apresentou 96% de suporte do bootstrap.

1.2 Genoma mitocondrial

A mitocondria, com o auxilio do genoma mitocondrial, promove a apoptose,
envelhecimento celular, e seu mau funcionamento pode causar doencas (Graeber and Miller,
1998; Kroemer et al., 1998; Wei, 1998). Ademais, o0 genoma mitocondrial codifica varias
proteinas que sdo necessarias para a sintese de adenosina trifosfato (ATP) que € a principal

fonte de energia da célula (Ballard and Whitlock, 2004). O genoma mitocondrial de animais €



composto por duas fitas de DNA circulares, geralmente apresenta 13 genes codificadores de
proteinas (CDS), dois genes codificadores de rRNA (rRNA), 22 genes codificadores de tRNA
(tRNA) e uma regido ndo codificadora conhecida como D-loop que esta associada ao processo
de replicagdo do mitogenoma (Bibb et al., 1981; Boore, 1999). Todos esses genes mais a
regido D-loop somam no total aproximadamente 16,000 pb (Boore, 1999).

O genoma mitocondrial de animais € haploide, ndo sofre recombinagdo, é herdado
maternalmente, e apresenta taxa de mutagdo mais alta que o genoma nuclear porque o seu
sistema de reparo de mutacdo € menos sofisticado em comparacdo aquele utilizado pelo
genoma nuclear (Ballard and Whitlock, 2004; Brown and Kraus, 1979). Devido ao fato do
genoma mitocondrial ndo sofrer recombinacdo, todos os genes mitocondriais estdo em
desequilibrio de ligacdo, e, portanto, forcas evolutivas que afetam diretamente uma regido do
mitogenoma poderédo influenciar indiretamente todas as outras regides do mitogenoma
(Ballard and Whitlock, 2004; Hartl and Clark, 2007). A auséncia de recombinacao possibilita
que todos os genes mitocondriais tenham a mesma historia evolutiva em termos de
ancestralidade (Cann et al., 1987; Hartl and Clark, 2007; Zink and Barrowclough, 2008).
Portanto, pode-se esperar que todos 0s genes mitocondriais recuperardo as mesmas relacdes
evolutivas entre os taxons em uma arvore filogenética (Hartl and Clark, 2007; McVay and
Carstens, 2013). Contudo, se existirem incongruéncias entre as relagdes evolutivas nas
arvores filogenéticas reconstruidas a partir de diferentes genes mitocondriais, essas
incongruéncias podem ser resultado de enviesamento dos metodos de reconstrucao
filogenética (McVay and Carstens, 2013).

Os genes mitocondriais apresentam restricdes seletivas tendo em vista que eles
desempenham importantes funcdes para o bom funcionamento da célula. Portanto, muitos
sitios dos genes mitocondriais ndo estdo sob evolucdo neutra (Matioli and Fernandes, 2012;

Ridley, 2013). Entretanto, a terceira posicdo do codon tende a ser degenerada devido ao



pareamento oscilante do anticodon de tRNA nessa posi¢do, e por isso muitos sitios da terceira
posi¢do do codon estdo sujeitos a uma alta taxa de substituicdo sinbnima que ndo terd um
grande impacto na funcdo do gene (Pesole et al., 1999). Essa alta taxa de substituicdo na
terceira posicdo pode saturar o sinal filogenético nesse sitio, 0 que aumenta a probabilidade de
ocorréncia de homoplasias entre as sequéncias, podendo ocasionar eventos de atragdo dos
ramos longos (Bergsten, 2005).

Os primeiros genomas ndo virais a serem sequenciados foram os genomas mitocondriais
do rato e da espécie humana (Anderson et al., 1981; Bibb et al., 1981). Alguns anos depois, 0s
genomas mitocondriais completos de outros animais, algas e fungos também foram
sequenciados (Anderson et al., 1982; Boore, 1999; Cummings et al., 1990; Gray, 1982;
Vahrenholz et al., 1993). O sequenciamento de genomas mitocondriais completos alavancou
linhas de pesquisas voltadas a genémica comparativa, estratégias de replicacdao, padrbes de
heranca do mitogenoma, processos de transcricdo e traducdo (Bridge et al., 1992; Clayton,
1982; Gray and Boer, 1988; Nosek and Tomaska, 2003). Durante a décadas de 80, 90 até o
inicio da virada do século os genomas mitocondriais eram sequenciados baseando-se em
variacdes do método Sanger de sequenciamento que € capaz de sequenciar fragmentos de
DNA com 700 pb ou mais (Metzker, 2010; Schuster, 2008; Smith, 2016). Contudo, 0
sequenciamento de genomas mitocondriais aumentou drasticamente com o advento do
sequenciamento de nova geragdo (Smith, 2016). Métodos de sequenciamento de nova geragédo
como pirossequenciamento 454, lllumina e lon Torrent sdo capazes de sequenciar muito mais
fragmentos de DNA em comparacao aos métodos Sanger de sequenciamento (Shendure et al.,
2017). Enquanto os métodos de Sanger sequenciam um unico fragmento de DNA com
aproximadamente 700 pb ou mais de cada vez, os métodos de sequenciamento de nova
geracdo sequenciam milhares de fragmentos de DNA menores que 500 pb em paralelo,

permitindo que os genomas sejam montados com uma maior profundidade com varios



fragmentos validando um determinado sitio (Schuster, 2008; Shendure and Ji, 2008; Sims et
al., 2014). Além disso, uma das principais caracteristicas dos métodos de sequenciamento de
nova geracao é que eles sdo capazes de sequenciar genomas inteiros de maneira mais veloz e
a um custo menor em comparagdo ao do sequenciamento baseado no método Sanger
(Shendure et al., 2017). Devido a esta facilidade, ocorreu uma explosdo de trabalhos que
visavam sequenciar genomas mitocondriais e descrever a sua estrutura e caracteristicas
(Smith, 2016). Esses trabalhos geralmente explicitam os métodos utilizados para sequenciar,
montar e anotar os mitogenomas; tambeém descrevem a estrutura e caracteristicas dos
mitogenomas, como por exemplo, nimero de pares de bases, ordem dos genes, quantidade de
cada tipo de gene (genes codificadores de proteina, genes codificadores de tRNA, genes
codificadores de rRNA), descrevem as estruturas das moléculas de tRNA, explicitam quais
sdo os coédons de inicio e de terminacéo, e calculam a porcentagem de contetido AT ou GC
(Chen and Zhao, 2009; Chen et al., 2013; Dietrich and Brune, 2016; Gan et al., 2016; He et
al., 2013). Atualmente, existe um esforgo maior para realizar trabalhos que além de descrever
métodos de sequenciamento, montagem, anotacdo, estrutura e caracteristicas dos
mitogenomas, também visam estudar evolucdo molecular, inferir filogenias e estudar o
metabolismo da mitocondria (da Cruz et al., 2019; Silva et al., 2018; Tavares and Seuanez,

2018; Vasta et al., 2009; Vieira and Prosdocimi, 2019).

1.3 Anélise filogenética de verossimilhanca

Dentro do contexto de analises filogenéticas, a verossimilhanca calcula a probabilidade
do alinhamento de sequéncias de DNA dado um modelo de substituicdo, uma topologia de
arvore e o tamanho de ramos da arvore (Matioli and Fernandes, 2012). Em outras palavras, a

verossimilhanga realiza uma busca pela topologia, tamanhos de ramos e valores dos



parametros do modelo de substituicdo que maximizam a probabilidade de que o alinhamento
de DNA tenha evoluido seguindo um padrdo determinado pelo modelo evolutivo, isto é, a
arvore que melhor se ajusta a evolugdo das sequéncias. (Felsenstein, 2004; Yang et al., 1995).

Na andlise filogenética baseada em méaxima verossimilhanca, uma &rvore inicial é
utilizada para calcular a verossimilhanca dessa arvore em relacdo a cada um dos sitios, do
alinhamento. A verossimilhanca final da arvore € o resultado do somatorio (X) do log do valor
de verossimilhanca da arvore em relacdo a cada um dos sitios que pode ser representado pela

seguinte formula:

L =log{L(®)} = ) log(f (x,16)}
h=1

Aonde n ¢é a quantidade de sitios no alinhamento, h representa um determinado sitio do
alinhamento, © representa os valores dos parametros e | representa o valor de verossimilhanga
final (Yang, 2014). O método de maxima verossimilhanca calcula os valores de © que
maximizam o valor de verossimilhanca da &rvore (Felsenstein, 2004). Durante a busca da
arvore de méxima verossimilhanca, a topologia e o comprimento dos ramos da arvore inicial
sdo alterados, e um novo célculo de verossimilhanga é realizado para essa arvore modificada.
Se o valor de verossimilhanca da arvore modificada for maior que a valor de verossimilhanca
da arvore inicial, a &rvore modificada é aceita como o0 novo estado a partir do qual a analise
continuara (Matioli and Fernandes, 2012). Esse processo se repetira até o algoritmo de busca
por arvores ndo ser mais capaz de encontrar arvores que apresentam valor de verossimilhanga

superior em comparacao a arvore anterior (Felsenstein, 2004; Matioli and Fernandes, 2012).
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Em analises baseadas em sequéncias de nucleotideos, a verossimilhanca de uma arvore
em relacdo a cada um dos sitios € calculada a partir da probabilidade de que um determinado
sitio que apresenta uma base nucleotidica (A, C, G ou T) tenha sido A, C, G ou T no mesmo
sitio da sequencia de DNA ancestral (Felsenstein, 2004). A probabilidade de que um sitio
tenha apresentado outro nucleotideo ou o mesmo nucleotideo na sequencia ancestral é
definida por um determinado modelo de substituicdo (Yang, 2014). Por exemplo, 0 modelo de
substituicdo mais simples conhecido como Jukes & Cantor 1969 (Jukes and Cantor, 1969)
considera que os seis tipos de substituicdo (A @ C;A L GAS® T, CL T, C G, G &
T) apresentam a mesma probabilidade de ocorréncia e 0s quatros nucleotideos tém a mesma
frequéncia. Em contrapartida, o modelo de substituicdo conhecido como General Time-
Reversible (GTR) model (Tavaré, 1986), que também é o modelo mais complexo entre 0s
modelos da familia tempo reversivel, considera que cada um dos seis tipos de substituicdo
apresenta probabilidade de ocorréncia diferente e os quatro nucleotideos tém frequéncias
diferentes. Os modelos de substituicdo mencionados anteriormente pertencem a familia de
modelos tempo reversivel em que uma mudanca de um nucleotideo i para um nucleotideo j
apresenta a mesma probabilidade de mudanca de um nucleotideo j para um nucleotideo i
(Yang, 2014).

Anaélises filogenéticas de verossimilhanca geralmente aplicam uma técnica conhecida
como bootstrap para estimar o grau de suporte dos clados da arvore (Felsenstein, 2004). O
bootstrap é uma técnica de reamostragem com reposicdo que tem como objetivo principal
inferir a variabilidade de uma distribuicdo desconhecida de onde os dados foram amostrados.
Em outras palavras, o bootstrap infere a variabilidade de uma distribuicdo da qual
desconhecemos qual seria a variabilidade real (Felsenstein, 1985). Dentro do contexto de
analises filogenéticas, o bootstrap reamostra com reposi¢do os sitios do alinhamento das

sequéncias utilizadas para inferir as arvores filogenéticas e reordena esses sitios em cada
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evento de reamostragem, sendo que os alinhamentos com os sitios reamostrados apresentam o
mesmo comprimento da sequencia original. Esses alinhamentos com sitios reamostrados séo
utilizados para inferir arvores filogenéticas durante o processo do bootstrap (Felsenstein,
1985). Os clados presentes na arvore inferida com o alinhamento original e que se repetem
com maior frequéncia no conjunto de arvores inferidas a partir dos alinhamentos com sitios

reamostrados recebem os maiores suportes do bootstrap (Felsenstein, 2004).

1.4 Analise filogenética bayesiana

Uma das principais caracteristicas da analise bayesiana é a probabilidade a priori que é
definida antes de uma determinada analise ser realizada. A probabilidade a priori pode ser
definida baseando-se em um conhecimento prévio sobre um determinado parametro, nesse
caso, 0 prior é objetivo; caso ndo exista nenhuma informacdo prévia para definir o prior,
também existe a opcdo de se estabelecer um prior subjetivo baseando-se naquilo que o
pesquisador considera ser uma distribuicdo adequada para esse prior (Yang, 2014).

Andlises filogenéticas baseadas na estatistica bayesiana calculam a probabilidade
posterior da arvore e dos parametros dado um alinhamento de nucleotideos ou aminoacidos

(YYang, 2014). A formula para calcular a probabilidade posterior de uma arvore filogenética é

P(T,0)P(DI|T,0)
P(D)

P(T,6|D) =

Nessa formula, P(T, © | D) representa a probabilidade posterior da arvore T e parametros
© dado um alinhamento D; P(T, ©) ¢é a probabilidade a priori para arvore T e parametros ©

estabelecida antes de qualquer analise; P(D|T, ©) € a funcdo de verossimilhanca que busca a
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arvore T e valores dos parametros © que maximizam a probabilidade do alinhamento D; P(D)
representa a probabilidade do alinhamento D (Yang and Rannala, 2012).

A probabilidade P(D) envolve integrar todos os valores possiveis dos pardmetros e todas
as arvores possiveis, 0 que seria computacionalmente inviavel (Yang and Rannala, 2012).
Anélises filogenéticas bayesianas sdo computacionalmente viaveis com o auxilio de um
algoritmo conhecido como Monte Carlo Markov Chain (MCMC) que amostra da distribuigdo
de probabilidade (Yang, 2014). O algoritmo MCMC considera que a probabilidade de um
estado futuro depende apenas da probabilidade do estado presente e ndo depende da
probabilidade de estados passados (Felsenstein, 2004). Quando aplicado a analises
filogenéticas, a cadeia de Markov (MCMC) comeca com uma arvore inicial que tem
probabilidade posterior p. Logo em seguida, alguns dos parametros associados a essa arvore
sdo alterados (e.g. tamanho dos ramos da arvore) gerando outra arvore com probabilidade

posterior p’. Se p’ > p, a arvore com probabilidade p’ € aceita como o novo estado atual sobre

- , - Iy ~ !
0 qual o algoritmo se baseara para continuar a analise. Se p’ < p, calcula-se a razéo %, e

. o . , . ! .
arvore com probabilidade p’ sera aceita como novo estado apenas se > for maior que um

namero aleatdrio entre 0 e 1 que é sorteado pelo algoritmo (Matioli and Fernandes, 2012).

1.5 Hipotese

Steppan and Schenk (2017) inferiram a arvore filogenética com a mais extensa
amostragem - 904 espécies de roedores murideos - que também resultou nos maiores suportes
de bootstrap para os principais clados dentro Cricetidae até 0 momento. Portanto, a topologia
subfamiliar de Cricetidae inferida por Steppan and Schenk (2017) sera considerada a hipotese
inicial para verificar se os resultados do presente trabalho corroboram ou néo essa topologia.
Para isso, 0 genoma mitocondrial completo — com aproximadamente 16000 pb - de espécies

representantes de cada uma das subfamilias de Cricetidae serdo utilizados em analises
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filogenéticas de méaxima verossimilhanca e inferéncia bayesiana utilizando diferentes
esquemas de particdo para contornar possiveis problemas de saturacdo do sinal filogenético e
para verificar o impacto dessas diferentes particdes na topologia e suporte das arvores. Além
disso, também serdo realizadas analises filogenéticas de verossimilhanga restringidas a cada
uma das 105 topologias subfamiliares bifurcadas e enraizadas que representam as relagoes
entre as subfamilias de Cricetidae com o objetivo de verificar qual topologia se ajusta
consideravelmente melhor ao alinhamento dos genomas mitocondrias incluidos no presente

trabalho.

2. Objetivo geral

e Inferir as relacBes filogenéticas entre as subfamilias de Cricetidae a partir de dados

mitogenémicos

2.1 Objetivos especificos

e Verificar o efeito de diferentes conjuntos de classes dados (CDS, rRNA-CDS, rRNA-
CDS-tRNA, rRNA-CDS-tRNA-D-loop, aminoacidos) e esquemas de particdo nas
inferéncias filogenéticas

e Verificar se existe alguma topologia que representa as relagdes entre as subfamilias de
Cricetidae que se ajusta consideravelmente melhor aos dados em comparagao a outras

topologias.

3. Materiais e métodos
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3.1 Amostragem taxonémica

Foram analisados 0s genomas mitocondriais de 51 espécies de Cricetidae, sendo oito
novos mitogenomas e 43 obtidos no GenBank (Tabela 1). A amostragem buscou abranger o
maximo possivel da diversidade da familia Cricetidae, incluindo espécies representantes de
todas as cinco subfamilias e todos 0s géneros disponiveis no Genbank. Decidiu-se priorizar o
sequenciamento de mitogenomas das espécies das subfamilias Sigmodontinae e Tylomyinae,
que estavam subrepresentadas no GenBank. Desta forma, foram sequenciados cinco novos
mitogenomas de espécies da subfamilia Sigmodontinae (Delomys dorsalis, Irenomys tarsalis,
Oligoryzomys stramineus, Rhipidomys mastacalis e Sigmodon alstoni), 2 novos mitogenomas
de espécies da subfamilia Tylomyinae (Tylomys nudicaudus e Nyctomys sumichrasti) e 1
novo mitogenoma da espécie Scotinomys teguina pertencente a subfamilia Neotominae
(Figuras 1 a 8). O mitogenoma de Oligoryzomys stramineus (Figura 1) ja foi reportado (da
Cruz et al.,, 2019). O grupo externo foi composto por sete espécies das superfamilias
Muroidea e Dipodoidea consideradas gradualmente distantes filogeneticamente do grupo
interno (Cricetidae) segundo filogenias anteriores (Jansa and Weksler, 2004; Steppan and
Schenk, 2017). Mus musculus, Psammomys obesus e Acomys cahirinus pertencem a familia
Muridae que é grupo irmao de Cricetidae, enquanto que Rhizomys sinensis e Spalax judaei
pertencem a familia Spalacidae que é grupo irméo do clado composto por Calomyscidae,
Nesomyidae, Muridae e Cricetidae (Steppan et al., 2004). Finalmente, Sicista concolor
pertence a superfamilia Dipodoidea que é grupo irmdo da superfamilia Muroidea (Steppan

and Schenk, 2017), e foi utilizada no enraizamento da arvore.

3.2 Sequenciamento, montagem e anotacdo dos mitogenomas
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Sequenciamento: O DNA foi extraido de oito espécimes de roedores da familia
Cricetidae depositados no Museu Nacional da Universidade Federal do Rio de Janeiro com a
técnica de extracdo salina (Miller et al., 1988) utilizando-se o Kit Promega Mouse Tail. O
sequenciamento do genoma parcial das oito espécies de Cricetidae foi realizado no
sequenciador Illumina HiSeq 2500 do INCA (Instituto Nacional do Céancer, Rio de Janeiro,
Brasil) utilizando-se o Kit Nextera, que permitiu multiplexar amostras de DNA de espécies
diferentes em um dnico poco da placa de vidro do sequenciador Illumina. O sequenciamento
do genoma parcial gera uma porcentagem de fragmentos de DNA (DNA reads) suficiente para
ser possivel montar o genoma mitocondrial completo (Smith, 2016).

Montagem: Os fragmentos de DNA sequenciados pelo Illumina foram utilizados
durante o processo de montagem do genoma mitocondrial completo. Apds o sequenciamento,
a informacdo das sequéncias de fragmentos de DNA foi armazenada em dois arquivos fastg.
Um dos arquivos continham reads que foram sequenciadas no sentido forward e outro arquivo
fastq continha as reads que foram sequenciadas no sentido reverse. Esses arquivos fastq
serviram como entrada para o programa de montagem conhecido como MIRA (Chevreux et
al., 1999). Primeiro, tentava-se realizar a montagem de novo usando o MIRA; quando a
montagem de novo ndo era capaz de montar completamente o genoma mitocondrial,
realizava-se, no proprio MIRA, o mapeamento das reads em um genoma mitocondrial de
referéncia de uma espécie evolutivamente proxima aquela cujo o mitogenoma prentendia-se
montar. Quando o processo de mapeamento do MIRA também néo era capaz de montar
completamente 0 genoma mitocondrial, utilizava-se 0 genoma mitocondrial montado
incompletamente pelo MIRA como referéncia para o0 processo de mapeamento no programa
MITObim (Hahn et al., 2013) que utiliza 0 MIRA iterativamente. O MITObim realiza varias
rodadas de mapeamento usando como referéncia a montagem do MIRA. Quando a primeira

rodada de mapeamento realizada pelo MITObim nédo é capaz de montar completamente o
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genoma mitocondrial, ele utiliza como referéncia a ultima montagem incompleta para mapear
as reads na préxima rodada de mapeamento. A montagem com 0 MIRA e MITOBIM foram
executadas na linha de comando do LINUX utilizando a configuragédo default.

Anotacdo: O processo de anotagdo dos mitogenomas foi realizado primeiramente com
0 auxilio do script genechecker.py (Schomaker-Bastos and Prosdocimi, 2018), que realiza
uma anotacdo automatica baseada em genomas de referéncia. Posteriormente, 0s
mitogenomas passaram pela plataforma de anotacdo automéatica MITOS WebServer, com o
objetivo de aumentar a acuracia da anotacdo dos tRNA e rRNA. Apés o processo de anotagdo
automatica, realizou-se a anotacdo manual com o auxilio dos programas Artemis (Carver et
al., 2012) e BLAST (Camacho et al., 2009) para confirmagdo dos inicio e fim dos genes
codificadores de proteinas.

Como a espécie Mus musculus é um organismo modelo que apresenta um genoma
bem anotado e disponivel no GenBank, o genoma mitocondrial dessa espéecie serviu como
referéncia para refazer algumas anotacGes dos 48 mitogenomas que foram obtidos do
GenBank e também serviu para conferir a anotacdo manual dos 8 mitogenomas que foram
sequenciados nesse projeto. Para isso, 0 programa Geneious v.11.1 (Kearse et al., 2012) foi
utilizado para comparar a anotacdo dos outros 56 mitogenomas incluidos nas analises com o
mitogenoma de Mus musculus. As anotacdes dos genes que ndo comegavam e terminavam em
codons de inicio e término, respectivamente, eram alteradas para se adequarem melhor ao

padrdo de anotacdo do Mus musculus.

3.3 Anélises filogenéticas, alinhamentos e esquemas de particdo

As sequéncias foram alinhadas com o algoritmo MUSCLE v.3.7 (Edgar, 2004) na

plataforma CIPRES (Miller et al., 2010). As relacdes filogenéticas foram inferidas com os
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métodos de maxima verossimilhanca e bayesianos com o modelo de substituicdo GTR + G + |
escolhido pelo jModelTest v.2.1.10 (Posada, 2008) atraves da plataforma CIPRES para
analises baseadas em todos os genes mitocondriais concatenados com particdo Unica. As
arvores de maxima verossimilhanca foram inferidas no RAXML v.8.2.10 (Stamatakis, 2014)
com 1000 pseudo réplicas e o algoritmo rapid bootstrap no CIPRES (Miller et al., 2010) nas
analises com particao unica. No caso das analises particionadas, 0 RAXML foi executado com
a funcdo —q, que realizou o particionamento baseando-se em um arquivo que continha as
partices desejadas. As arvores bayesianas foram inferidas no MrBayes v.3.2.6 (Ronquist et
al., 2012) na plataforma CIPRES com duas analises (MCMC) independentes que
apresentavam comprimento de 20,000,000, 20,000,000, 25,000,000 e 45,000,000 com
amostragem a cada 20,000, 20,000, 25,000 e 45,000 de geracGes, nas analises com particdo
Unica, particionadas por posi¢do do cédon, particionadas por gene e particionadas por gene e
posicdo do codon, respectivamente. Cada uma dessas analises apresentavam trés cadeias
quentes e uma fria e as 100 primeiras geracOes eram descartadas. O tamanho efetivo da
amostragem (effective sampling size - ESS) foi verificado no Tracer v.1.7 (Rambaut et al.,
2018). Todos os parametros apresentaram valores de ESS superiores a 200.

Além de inferir as relacdes filogenéticas entre as subfamilias de Cricetidae, as analises
filogenéticas foram realizadas para verificar o impacto das diferentes classes de dados na
topologia e nos valores de suporte para 0os nos das arvores. Para isso, foram realizadas
analises baseadas em alinhamentos com sequéncias de DNA codificadoras de proteina (CDS),
analises baseadas em genes codificadores de rRNA concatenados aos CDS (rRNA-CDS),
analises baseadas rRNA, CDS e genes codificadores de tRNA concatenados (rRNA-CDS-
tRNA) e andlises baseadas em todos genes mitocondriais concatenados mais a regido D-Loop
(rRNA-CDS-tRNA-D-loop). Foi possivel criar esses quatro tipos de alinhamento com o

auxilio do programa Geneious v.7.1 (Kearse et al., 2012), que permitiu a extracdo das regides
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codificadores de rRNA, codificadoras de proteinas, codificadoras de tRNA e regido D-Loop a
partir dos genomas mitocondrias completos das 57 espécies incluidas nesse estudo. Essa
extracdo permitiu que os dois rRNA, 13 genes codificadores de proteinas e 21 tRNA e regido
D-Loop fossem separados e alinhados individualmente no proprio Geneious usando o
algoritmo MUSCLE. Apo6s o alinhamento individual dos genes, as sequéncias de cada gene
foram exportadas do Geneious em arquivos no formato fasta. Os alinhamentos que
apresentavam alguns sitios com gaps em muitas sequéncias, passaram pelo programa trimAl
(Capella-Gutierrez et al., 2009) usando o parametro —gt 0.90 para eliminar os sitios em que
mais de 10% das sequéncias apresentavam gaps. As sequéncias dos genes em arquivos fasta
foram concatenados com o comando segkit concat (Shen et al., 2016) através da linha de
comando do LINUX. Esse processo de concatenacdo gerou quatro arquivos, sendo que cada
arquivo armazenou as sequéncias de DNA de apenas um dos quatro tipos de classe de dados
(rRNA, CDS, tRNA, D-loop). Posteriormente, as sequéncias de DNA armazenadas no
arquivo de rRNA foram concatenadas as sequéncias do arquivo que armazenava as sequéncias
CDS, gerando um arquivo contendo as sequéncias de rRNA e CDS concatenados (rRNA-
CDS). Ademais, as sequéncias do arquivo contendo as sequéncias de rRNA e CDS foram
concatenadas as sequéncias do arquivo contendo tRNA, gerando um arquivo em que as
sequéncias de rRNA, CDS e tRNA estavam concatenadas (rRNA-CDS-tRNA). Finalmente, o
alinhamento de rRNA-CDS-tRNA foi concatenado a regido D-loop (rRNA-CDS-tRNA-D-
Loop). Os resultados das analises baseadas em cada um desses quatro tipos alinhamentos
foram comparados para verificar o impacto dessas classes de dados na topologia e suporte da

arvore.

O alinhamento do genoma mitocondrial foi realizado na plataforma CIPRES
utilizando o algoritmo MUSCLE com os parametros default. Esses quatro tipos de

alinhamento também foram utilizadas em analises filogenéticas que além de inferirem as
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relacfes evolutivas entre as subfamilias de Cricetidae, também serviram para verificar o
impacto dos esquemas de particdo na topologia e no suporte das arvores. As andlises
particionadas foram baseadas nos seguintes trés tipos de particdes: particionamento por
posi¢do do codon, particionamento por gene e particionamento por gene e posi¢do do codon.
Essas particOes foram estabelecidas no arquivo de configuracdo do Partitionfinder2 antes de
executar o programa. Além disso, no arquivo de configuracdo do Partitionfinder2 foi
estabelecido que (1) o tamanho dos ramos da arvore de verossimilhanca que serviu como base
para a escolha do modelo de substituicdo seria 0 mesmo para cada particdo (opgéo
branchlenghts = linked); (2) os modelos de substituicdo candidatos seriam aqueles
disponiveis no MrBayes (opcao models = mrbayes); (3) que o critério para a escolha do
modelo de substituicdo mais adequado seria 0 BIC porque ele penaliza mais fortemente a
adicdo de parametros em comparacdo ao AIC (opcdo model_selection = BIC); (4) que o
algoritmo de busca do melhor esquema de parti¢do seria o0 greedy (opcao search = greedy).
Posteriormente, esse arquivo de configuracao foi enviado para a plataforma CIPRES aonde o
Partitionfinder2 foi executado para encontrar os modelos de substituicdo mais adequados a
um determinado esquema de particdo que também foi escolhido pelo programa. Com o
objetivo de verificar o impacto dos esquemas de particdo na topologia e suporte das arvores,
os resultados das analises baseadas em um determinado tipo de alinhamento particionado por
posicdo do codon, particionado por gene e particionado por gene e posi¢do do codon foram

comparados.

As analises filogenéticas de verossimilhanca e bayesianas foram baseadas em 14
conjuntos que compreendiam um tipo de alinhamento (CDS, rRNA-CDS, rRNA-CDS-tRNA,
rRNA-CDS-tRNA-D-loop, aminoacidos) sem particdo ou com um determinado tipo de
particdo somando 28 analises filogenéticas no total. Os 14 conjuntos serdo descritos nos

proximos paragrafos. No caso das analises particionadas, as particdes descritas nos proximos
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paragrafos se referem as particbes pré-definidas no arquivo de configuracdo do
Partitionfinder2 antes de executar esse programa (ver Tabela 2 para informacdes sobre 0s
modelos de substituicdo sugeridos pelo Partionfinder2 para cada particdo apos execugdo desse

programa).

Conjunto 1: esse conjunto é composto por um alinhamento de todos os genes

codificadores de proteinas (CDS) concatenados com parti¢do Unica.

Conjunto 2: composto por um alinhamento de genes codificadores de rRNA e CDS

concatenados (rRNA-CDS) com parti¢éo unica.

Conjunto 3: composto por um alinhamento de genes codificadores de rRNA, CDS e

genes codificadores de tRNA concatenados (rRNA-CDS-tRNA) com parti¢do Unica.

Conjunto 4: composto por um alinhamento de rRNA, CDS, tRNA e a regido D-loop

concatenados (rRNA-CDS-tRNA-D-loop) com parti¢do Unica.

Conjunto 5: composto por um alinhamento de aminoacidos com parti¢do Unica.

Conjunto 6: composto por um alinhamento de CDS particionado por posi¢do do
codon. Nesse conjunto a primeira, segunda e terceira posi¢ao dos cédons dos CDS estdo em

particOes separadas.

Conjunto 7: composto por um alinhamento de rRNA-CDS particionado por posi¢ao
do codon. Nesse conjunto os genes codificadores de rRNA 12S e 16S estdo em uma mesma
particdo, enquanto que a primeira, segunda e terceira posi¢ao dos codons dos CDS estdo em

particOes separadas.

Conjunto 8: composto por um alinhamento de rRNA-CDS-tRNA particionado por

posi¢cdo do cddon. Nesse conjunto os dois genes codificadores de rRNA estdo em uma mesma
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particdo, todos os 21 genes codificadores de tRNA estdo em uma mesma particdo separada
das particdes dos genes de RNA e CDS, e a primeira, segunda e terceira posi¢do dos cdédons

dos CDS estdo em parti¢des separadas.

Conjunto 9: composto por um alinhamento de CDS particionado por gene. Nesse
conjunto cada um dos 13 genes codificadores de proteinas (CDS) foi alocado em parti¢oes

separadas.

Conjunto 10: composto por um alinhamento de rRNA-CDS particionado por gene.
Nesse conjunto os genes de rRNA foram alocados em uma mesma parti¢do, enquanto que

cada um dos CDS foi alocado em parti¢Bes separadas.

Conjunto 11: composto por um alinhamento de rRNA-CDS-tRNA particionado por
gene. Nesse conjunto os genes de rRNA foram alocados em uma mesma parti¢do, todos os
genes de tRNA foram alocados em uma mesma particdo separada das particoes de rRNA e

CDS, e cada um dos CDS foi alocado em particdes separadas.

Conjunto 12: composto por um alinhamento de CDS particionado por gene e posi¢éo
do cddon. Nesse conjunto todos os 13 CDS foram alocados em particdes separadas e cada
uma dessas particdes foram subparticionadas na primeira, segunda e terceira posi¢cdo do

codon.

Conjunto 13: composto por um alinhamento de rRNA-CDS particionado por gene e
posi¢do do codon. Nesse conjunto os dois genes de rRNA foram alocados em uma mesma
particdo, enquanto que todos os 13 CDS foram alocados em parti¢cbes separadas, sendo que
cada um dessas particOes foi subparticionadas em primeira, segunda e terceira posicdo do

cédon.
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Conjunto 14: composto por um alinhamento de rRNA-CDS-tRNA particionado por
gene e posi¢do do codon. Nesse conjunto, os dois genes de rRNA foram alocados em uma
mesma particdo, os 21 genes de tRNA foram alocados na mesma particdo separada das
particbes de rRNA, e todos os 13 CDS foram alocados em particdes separadas, sendo que
cada uma dessas particdes foi subparticionadas em primeira, segunda e terceira posi¢cdo do

codon.

3.5 Anélises filogenéticas com topologias fixadas

Andlises de verossimilhanca para todas as 105 topologias subfamiliares bifurcadas
possiveis que representavam as relac@es entre as subfamilias de Cricetidae foram realizadas
no RAXML com o objetivo de verificar qual topologia explica consideravelmente melhor os
dados usando o critério de Akaike. O resultado dessa analise indicaria se existe ou ndo uma
topologia subfamiliar que se ajusta consideravelmente melhor ao alinhamento dos genomas
mitocondriais das espécies incluidas no presente trabalho.

Antes de realizar as analises no RAXML, todas as topologias subfamiliares bifurcadas
que representavam as relaces entre as subfamilias de Cricetidae foram desenhadas no
formato newick usando o comando -- newick-tools --utree_all filaname.nwk

https://github.com/xflouris/newick-tools que é capaz de desenhar todas as topologias

bifurcadas para um conjunto de taxons terminais cujos nomes sao escritos em um arquivo no
formato newick. Nesse primeiro passo, 0s taxons terminais foram as cinco subfamilias de
Cricetidae mais o grupo externo e.g. (Outgroup, Tylomyinae, Sigmodontinae, Neotominae,
Cricetinae e Arvicolinae). Esse comando armazena cada uma das topologias no formato
newick em arquivos separados e nomeia 0s arquivos em ordem alfabética. Por exemplo, a

primeira topologia é armazenada no arquivo com nome Xxaa, a segunda topologia €


https://github.com/xflouris/newick-tools
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armazenada no arquivo com nome xba, a terceira topologia no xca e assim sucessivamente.
Portanto, foi tomada a decisdo de dar uma legenda numérica para cada uma das topologias
seguindo a ordem alfabética dos nomes do arquivo. Logo, a topologia no arquivo xaa se refere
a topologia subfamiliar #1, a topologia no arquivo xba se refere a topologia subfamiliar #2 e
assim sucessivamente (ver Figura 9). Ao final da execucdo do comando newick-tools --
utree_all filaname.nwk foram gerados 105 arquivos com nomes gque sempre comegavam com
a letra x. Assim foi possivel usar o comando cat. x* > unrooted_trees.newick para armazenar
as 105 topologias em um Unico arquivo. Depois de armazenar todas as 105 topologias
subfamiliares bifurcadas no arquivo unrooted_trees.newick, o comando newick-tools —root
Outgroup —unrooted_trees.newick --output_file cricetidae_topologies.txt foi executado para
enraizar as 105 topologias no grupo externo, 0 que gerou o arquivo cricetidae_topologies.txt
que armazenou todas as 105 topologias subfamiliares bifurcadas e enraizadas para os 6 taxons
terminais. Logo em seguida, o arquivo cricetidae_topologies.txt foi importado para o PAUP
v.4 (Swofford, 2002) juntamente com outro arquivo fasta que continha o alinhamento dos
mitogenomas das especies analisadas no presente trabalho. No PAUP foi criado um
subconjunto para cada subfamilia e o grupo externo. Esses subconjuntos foram preenchidos
com o cabecalho (género_espécie_identificador) das sequéncias dos mitogenomas
armazenados no arquivo fasta. Desta maneira, cada nome de espécie presente no cabecalho do
arquivo fasta foi alocado no subconjunto referente a sua respectiva subfamilia. Assim foi
possivel realizar no PAUP, uma analise filogenética para cada uma das 105 topologias
subfamiliares com todas as sequéncias que estavam presentes no arquivo de alinhamento
fasta. Desta maneira, 0 PAUP gerou 105 arvores no formato newick representando todas as
topologias subfamiliares bifurcadas de Cricetidae com os terminais da arvore sendo as
sequéncias dos mitogenomas das espécies de Cricetidae presentes no alinhamento utilizado

nesse estudo.
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Depois de todas as etapas descritas no pardgrafo anterior, foi possivel executar no
RAXML anélises de verossimilhanga fixadas as 105 topologias subfamiliares bifurcadas
baseando-se no alinhamento dos mitogenomas das espécies incluidas neste trabalho. O
objetivo desta analise foi calcular o valor de verossimilhanga para cada uma das 105
topologias bifurcadas que representavam as relaces entre as subfamilias de Cricetidae para
verificar se existia uma topologia que se ajustava consideravelmente melhor ao alinhamento
dos mitogenomas. Em outras palavras, essa seria a topologia que explica consideravelmente
melhor a evolugédo das sequéncias dos mitogenomas em comparacao as outras 104 topologias.
Como existiam 105 topologias a serem analisadas baseando-se em um alinhamento, foi
escrito um script na linguagem bash (Apéndice 1) para automatizar o processo de executar o
RAXML com todas 105 topologias baseando-se no alinhamento dos mitogenomas das
espécies incluidas neste trabalho. O script realizava um loop para executar o0 RAXML com
uma das 105 topologias a cada iteracdo do loop contra o alinhamento dos mitogenomas. Desta
forma foi possivel calcular o valor de verossimilhanca de cada uma das 105 topologias
subfamiliares bifurcadas.

Através dos valores de verossimilhanca para cada uma das topologias foi possivel usar
o critério de Akaike (AIC) para saber qual topologia se ajustava consideravelmente melhor ao
alinhamento dos mitogenomas das espécies incluidas no presente estudo. Para saber qual
topologia se ajusta consideravelmente melhor ao alinhamento dos mitogenomas, calculou-se o
valor de AIC usando o valor de verossimilhanga de cada uma das 105 topologias através da

formula:

AIC = =2L + 2K
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Nessa formula, L representa o valor de verossimilhanga de uma determinada topologia
e K representa o nimero de parametros que no caso foi 121 (111 pardmetros relacionados ao
tamanho de ramos mais 10 parametros do modelo de substituicdo GTR + G + 1). Com o valor
de AIC para cada topologia (ver Tabela 3), foi possivel calcular a diferenca entre o valor de
AIC de cada uma das 104 topologias e o menor valor de AIC da topologia subfamiliar que
melhor se ajustava ao alinhamento dos mitogenomas. O valor de delta serviu como parametro
para saber se a topologia subfamiliar com o menor valor de AIC se ajustava
consideravelmente melhor ao alinhamento em comparagéo a outras topologias subfamiliares.
A topologia com menor valor de AIC se ajustava consideravelmente melhor ao alinhamento
em comparagdo a outra topologia quando o valor de delta entre elas era superior a quatro

(Burnham and Anderson, 2002 ).

4. Resultados

4.1 Montagem dos mitogenomas e anotagoes

Os mitogenomas das oito espécies de Cricetidae foram montados com
aproximadamente 99,796 a 219,506 fragmentos de DNA resultando em uma profundidade
média entre 509x a 1,254x dependendo da espécie (Tabela 4). A montagem do mitogenoma
da espécie Nyctomys sumichrasti foi aquela que utilizou a maior quantidade de reads
resultando também na maior profundidade média em comparacdo & montagem dos
mitogenomas das outras espécies. A montagem do mitogenoma da espécie Sigmodon alstoni
foi aquela que utilizou a menor quantidade de fragmentos de DNA resultando na menor
profundidade média em comparacdo a montagem dos mitogenomas das outras espécies.

Irenomys tarsalis foi a espécie o qual apresentou 0 mitogenoma de maior comprimento com
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16,921 bp enquanto que Oligoryzomys stramineus apresentou 0 menor mitogenoma com

16,314 bp (Tabela 4).

Os genomas mitocondriais das oito espécies de Cricetidae sequenciadas no presente
trabalho apresentavam dois rRNA, 13 genes codificadores de proteinas (CDS) e 21 tRNA na
mesma ordem dos genes mitocondriais presentes no genoma mitocondrial de espécies de
roedores sequenciados em outros trabalhos (Kim and Park, 2012). Esses mitogenomas
apresentavam tamanho entre 16,314 bp — 16,921 bp. Entre esses mitogenomas, o0 maior CDS
foi o ND5, com comprimento que variava entre 1,809 bp — 1,827 bp dependendo da espécie,
enquanto que o menor CDS foi o ATP8 com comprimento de 204 bp. Durante o processo de
anotacdo do genoma mitocondrial das espécies cujo genoma foi sequenciado nesse projeto,
pode-se perceber que os cddons de inicio para os CDS eram GTG, ATT, ATG, ATA, ATC
enquanto que os codons de terminacdo eram TAA, T++ - representacdo para o cddon de
terminacao incompleto em que a cauda poli A é adicionada pela enzima poli A polimerase na
extremidade 3> do mMRNA durante o processamento dessa molécula (Tomecki et al., 2004) - e
TAG. O cddon de inicio mais frequente foi 0 ATG com 71 casos, enquanto que 0 menos
frequente foi ATC com quatro casos. O codon de terminacdo mais frequente foi o TAA com
51 casos, enquanto que 0 TAG ocorreu apenas sete vezes entre as sequéncias deste trabalho
(Tabela 5). Todos os CDS estavam no sentido forward, exceto o ND6, que estava no sentido
reverse, 0 que também é um padrdo comum em genomas mitocondriais de vertebrados em
geral. A espécie cujo mitogenoma apresentou a maior porcentagem (42%) de contetdo GC foi
Irenomys tarsalis, enquanto que o mitogenoma da espécie Oligoryzomys stramineus

apresentou a menor porcentagem (32,9%) de contetido GC.
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4.2 Andlises filogenéticas baseadas em genes concatenados e aminoacidos.

Foram realizadas 14 andlises de verossimilhanca (MV) e 14 andlises de inferéncia
bayesiana (IB) baseadas em diferentes conjuntos (Tabela 6). Todas as analises filogenéticas
baseadas em genes mitocondriais concatenados recuperaram a familia Cricetidae como grupo
irméo da familia Muridae e todas as subfamilias de Cricetidae formaram grupos monofiléticos
com alto suporte do bootstrap e probabilidade posterior (Figuras 10 e 11, Apéndices 2 a 27).
A maioria dos resultados indica que as arvores com a topologia subfamiliar #32 séo
provavelmente aquelas que melhor explicam a evolucdo das sequéncias dos mitogenomas e
que também apresentam a maior probabilidade de representarem as reais relagcdes entre as
subfamilias de Cricetidae segundo o alinhamento utilizado nas analises. Nessa topologia, a
subfamilia Neotominae foi recuperada como grupo irméo do clado formado pelas subfamilias
Tylomyinae, Sigmodontinae, Cricetinae e Arvicolinae (clado B). Dentre deste clado, dois
subgrupos sdo recuperados: Cricetinae e Arvicolinae (clado C) e Tylomyinae e
Sigmodontinae (Clado D). Entre as 14 analises de méxima verossimilhanca e inferéncia
bayesiana, o clado D apresentou os maiores suportes do bootstrap e probabilidade posterior. O
clado D ndo foi recuperado apenas nas analises bayesianas baseadas no alinhamento de
aminoacidos (Tabela 6). Ademais, a topologia subfamiliar #32 apresentou o maior valor de
verossimilhanca (-345646) e o menor valor de AIC (691537) em comparacao as outras 104
topologias enraizadas e bifurcadas que representavam o relacionamento entre as cinco

subfamilias de Cricetidae (Tabela 3).

Entre as 14 andlises de verossimilhanca, a topologia subfamiliar #32 foi recuperada
em 11 andlises, enquanto que nas analises bayesianas essa topologia foi recuperada em sete
das 14 analises (Tabela 6). Além disso, a arvore com a topologia subfamiliar #32 foi

recuperada em algumas analises de MV e IB baseadas em um mesmo conjunto, havendo
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cinco casos em que esses dois métodos convergiram na inferéncia dessa topologia
subfamiliar. Entre as quatro topologias subfamiliares recuperadas nas analises filogenéticas, a
topologia subfamiliar #32 foi a Unica a ser recuperada nas analises de MV e IB baseadas no
mesmo conjunto (Tabela 6). As analises baseadas nos conjuntos 1 (CDS com parti¢do Unica),
3 (rRNA-CDS-tRNA com parti¢do unica), 11 (rRNA-CDS-tRNA particionada por gene), 12
(CDS particionado por gene e posicdo do cédon), 14 (rRNA-CDS-tRNA particionado por
gene e posicdo do cddon) foram aquelas em que a verossimilhanca e a inferéncia bayesiana
recuperaram a mesma topologia subfamiliar #32. Entre as analises de MV e IB que resultaram
na mesma topologia subfamiliar, aquela baseada no conjunto 11 resultou nos maiores suportes
do bootstrap e probabilidade posterior para os principais clados dentro de Cricetidae (Tabela
6). Os detalhes dos resultados de todas as analises filogenéticas serdo apresentados em
subsecgdes reservadas a cada um dos conjuntos com o objetivo de expor esses resultados de

maneira organizada.

4.2.1 Anélises com particao unica.

Conjunto 1: As andlises de maxima verossimilhanca (MV) e inferéncia bayesiana
(IB) baseadas em alinhamento de CDS com parti¢do Unica resultaram na mesma topologia
subfamiliar #32. Os clados B, C e D apresentaram suporte do bootstrap igual 46%, 68% e
98% (Apéndice 2) e probabilidade posterior igual a 0,92, 0,99 e 1,00, respectivamente

(Apéndice 3).

Conjunto 2: as analises MV e IB baseadas no alinhamento de rRNA-CDS com
particdo Unica resultaram nas topologias subfamiliares #29 e #32, respectivamente. Na arvore

0 qual apresentou a topologia #29, o clado formado por Sigmodontinae e Tylomyinae (clado
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D) saiu como grupo irmé&o do clado formado por Neotominae, Cricetinae e Arvicolinae (clado
E), sendo Neotominae grupo irmdo do subclado formado por Cricetinae e Arvicolinae
(cladoC) (Apéndice 4). Na arvore MV de topologia subfamiliar #29 os clados D, C e E
apresentaram suporte do bootstrap igual 77%, 96% e 45%, enquanto que a arvore IB de
topologia subfamiliar #32 apresentou os clados B, C e D com probabilidade posterior igual a

0,70, 1 e 1, respectivamente (Apéndice 5).

Conjunto 3: as analises MV e IB baseadas no alinhamento de rRNA-CDS-tRNA com
particdo Unica resultaram na topologia subfamiliar #32. Nas arvores MV e IB, os clados B, C
e D apresentaram suporte do bootstrap igual a 54%, 82% e 97% (Apéndice 6) e probabilidade

posterior igual a 0,97, 1 e 1 (Apéndice 7), respectivamente.

Conjunto 4: as analises MV e IB baseadas no alinhamento de rRNA-CDS-tRNA-D-
loop com particdo Unica resultaram nas topologias subfamiliares #32 e #29, respectivamente.
A arvore MV recuperou os clados B, C e D apresentando suporte do bootstrap igual a 48%,
82% e 95% (Apéndice 8), enquanto que a arvore IB recuperou os clados C, D e E com

probabilidade posterior igual a 1, 1 e 0,56 (Apéndice 9), respectivamente.

Conjunto 5: a analise MV baseada no alinhamento de aminoacidos com parti¢do
Unica resultou na topologia subfamiliar #29, enquanto que a analise IB resultou na topologia
subfamiliar #64. Na arvore MV com topologia subfamiliar #29, os clados C, D e E
apresentaram suporte do bootstrap igual 62%, 52% e 43% (Apéndice 10), respectivamente.
Em contrapartida, a arvore 1B com topologia subfamiliar #64 resultou em Tylomyinae como
grupo irméo do clado formado por Sigmodontinae, Neotominae, Cricetinae e Arvicolinae o
qual apresentou probabilidade posterior igual a 0,99 e a subfamilia Sigmodontinae foi
recuperada como grupo irméo do clado formado por Neotominae, Cricetinae e Arvicolinae o

qual apresentou probabilidade posterior igual a 1. Essa arvore também recuperou o clado C
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(Arvicolinae, Cricetinae) o qual apresentou probabilidade posterior igual a 0,56 (Apéndice

11).

4.2.2 Analises particionados por posi¢ao do cédon.

Conjunto 6: as analises MV e IB baseada no alinhamento de CDS particionado por
posicdo do codon resultaram na topologia subfamiliar #32 e #26, respectivamente. A arvore
MV recuperou os clados B, C e D com valores de bootstrap igual 46%, 64% e 98% (Apéndice
12), respectivamente. A arvore IB com topologia subfamiliar #26 recuperou a subfamilia
Cricetinae como grupo irméo do clado formado por Tylomyinae, Sigmodontinae, Neotominae
e Arvicolinae (clado F), e o clado D (Tylomyinae, Sigmodontinae) saiu como grupo irméo do
clado formado por Neotominae e Arvicolinae (clado G). Nessa arvore, os clados D, F e G

apresentaram probabilidade posterior igual a 1, 0,54 e 0,54 (Apéndice 13), respectivamente.

Conjunto 7: as analises MV e IB baseadas no alinhamento de rRNA-CDS com CDS
particionado por posicdo do cddon resultaram na topologia subfamiliar #32 e #26,
respectivamente. Nas arvores MV e IB, os clados B, C e D apresentaram bootstrap igual 43%,
75% e 96% (Apéndice 14) e os clados D, F e G apresentaram probabilidade posterior igual 1,

0,54 e 0,55 (Apéndice 15), respectivamente.

Conjunto 8: a arvore MV baseada no alinhamento de rRNA-CDS-tRNA particionada
por posicdo do codon resultou na topologia subfamiliar #32 com os clados B, C e D
apresentando 58%, 86% e 97% de suporte do bootstrap (Apéndice 16), respectivamente. Em
contrapartida, a arvore 1B com topologia subfamiliar #29 recuperou os clados C, D e E com

probabilidade posterior igual a 0,79, 1 e 0,65 (Apéndice 17), respectivamente.
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4.2.3 Andlises particionadas por gene.

Conjunto 9: a andlise MV baseada no alinhamento de CDS particionado por gene
resultou na topologia subfamiliar #32, enquanto que a analise IB resultou na topologia
subfamiliar #26. A arvore com topologia subfamiliar #32 recuperou os clados B, C e D
apresentando 54%, 46% e 97% de suporte do bootstrap (Apéndice 18), respectivamente. Em
contrapartida, a arvore com topologia subfamiliar #26 resultou nos clados D, F e G com

probabilidade posterior igual a 1, 0,94 e 0,94 (Apéndice 19), respectivamente.

Conjunto 10: as analises MV e IB baseadas no alinhamento de rRNA-CDS
particionado por gene resultaram na topologia subfamiliar #32 e #26, respectivamente. A
arvore MV recuperou os clados B, C e D com suporte do bootstrap igual a 44%, 67% e 91%
(Apéndice 20), enquanto que a arvore IB recuperou os clados D, F e G com probabilidade

posterior igual a 1,00, 0,51 e 0,51 (Apéndice 21), respectivamente.

Conjunto 11: as analises MV e IB baseada no alinhamento rRNA-CDS-tRNA
particionado por gene resultaram na topologia subfamiliar #32 (Figuras 10 e 11). As arvores
MV e IB recuperaram os clados B, C e D com suporte do bootstrap igual a 56%, 80% e 96% e

probabilidade posterior igual a 0,99, 0,99 e 1, respectivamente.

4.2.4 Andlises particionadas por gene e posi¢do do codon.

Conjunto 12: a anélise de MV baseada no alinhamento de CDS particionado por gene
e posicao do cdédon resultou na topologia subfamiliar #32. As analises MV e IB recuperaram
os clados B, C e D com suporte do bootstrap igual 43%, 53% e 98% (Apéndice 22) e

probabilidade posterior igual a 0,60, 0,61 e 1 (Apéndice 23), respectivamente.
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Conjunto 13: as andlises MV e IB baseadas no alinhamento de rRNA-CDS
particionado por gene e posi¢do do codon resultaram nas topologias subfamiliares #29 e #32
respectivamente. A arvore MV recuperou os clados C, D e E com suporte do bootstrap igual a
48%, 83% e 42% (Apéndice 24), enquanto que a anélise 1B recuperou os clados B, C e D com

probabilidade posterior igual a 0,56, 0,59 e 1 (Apéndice 25), respectivamente.

Conjunto 14: As analises MV e IB baseadas no alinhamento de rRNA-CDS-tRNA
particionado por gene e posi¢do do codon resultaram na topologia subfamiliar #32. As arvores
MV e IB recuperaram os clados B, C e D com suporte do bootstrap igual a 49%, 74% e 93%
(Apéndice 26) e probabilidade posterior igual a 0,97, 0,98 e 1 (Apéndice 27),

respectivamente.

4.3 Anélises baseadas em genes individuais.

Vaérias analises filogenéticas baseadas em genes individuais ndo recuperaram a familia
Cricetidae como grupo monofilético. Integrantes do grupo externo foram recuperados dentro
do grupo interno nas analises filogenéticas baseadas nos genes ND1, COX1, COX2, ATPS,
ATP6 e ND3. Ademais, as subfamilias de Cricetidae ndo formaram grupos monofiléticos em
algumas das analises baseadas em genes individuais. A subfamilia Arvicolinae ndo formou
grupo monofilético nas analises baseadas em ATP8 e ND3; a subfamilia Cricetinae ndo foi
recuperada como grupo monofiléticos nas analises baseadas em COX2, COX3 e ND6; a
subfamilia Neotominae ndo saiu como grupo monofilético na analise baseada em COX3; a
subfamilia Sigmodontinae néo foi recuperada como grupo monofilético nas analises baseadas
em ATP8 e COX3; a subfamilia Tylomyinae ndo saiu como grupo monofilético nas analises
baseadas nos genes ND1, ND2, COX1, ATP8, COX3, ND4L e ND6. As analises

filogenéticas baseadas em CYTB, ND4 e ND5 foram as Unicas que recuperaram a familia
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Cricetidae e todas as suas subfamilias como grupos monofiléticos, mas a maioria dos
principais clados dentro dessa familia apresentou baixo suporte do bootstrap. Os seguintes
paragrafos descrevem os detalhes dos resultados de cada uma das anélises baseadas em genes

individuais.

A anélise 14 MV baseada no alinhamento de CYTB resultou em uma arvore o qual
apresentou a topologia subfamiliar #32. Nessa arvore, os clados B, C e D apresentaram

suporte do bootstrap igual a 73%, 66% e 54% (Apéndice 28), respectivamente.

A analise MV baseada no alinhamento de ND1 resultou em uma arvore (Apéndice 29)
em que Mus musculus, Psammomys obesus e Acomys cahirinus foram recuperadas dentro do
grupo com integrantes da familia Cricetidae. Nessa arvore a subfamilia Tylomyinae nédo foi
recuperada como grupo monofilético, sendo a espécie Tylomys nudicaudus irma da subfamilia

Arvicolinae e Nyctomys sumichrasti espécie irma da subfamilia Cricetinae.

A analise MV baseada no alinhamento de ND2 resultou em uma arvore (Apéndice 30)
em que a subfamilia Tylomyinae nao foi recuperada como grupo monofilético sendo a espécie
Tylomys nudicaudus irmd@ do grupo formado por Nyctomys sumichrasti e espécies da
subfamilia Sigmodontinae. Além disso, Cricetinae saiu como grupo irmdo do clado formado

por Neotominae e Arvicolinae o qual apresentou suporte do bootstrap igual a 43%.

A anélise MV baseada no alinhamento de COX1 resultou em uma arvore (Apéndice 31)
em que as espécies Acomys cahirinus, Mus musculus e Psammomys obesus foram recuperadas
dentro do grupo formado por integrantes da familia Cricetidae. Além disso, a subfamilia
Tylomyinae ndo formou um grupo monofilético, sendo a espécie Nyctomys sumichrasti irma
do grupo formado Tylomys nudicaudus, Acomys cahirinus Mus musculus, Psammomys obesus

e os de mais integrantes da familia Cricetidae. Essa arvore também recuperou Sigmodontinae
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como grupo irmdo do clado formado por Neotominae e Arvicolinae o qual apresentou 19%

de suporte do bootstrap.

A anélise de verossimilhanca baseada no alinhamento do gene COX2 resultou em uma
arvore (Apéndice 32) em que Acomys cahirinus foi recuperado dentro do grupo formado por
integrantes da familia Cricetidae. Ademais, a subfamilia Cricetinae ndo formou um grupo
monofilético, sendo Cricetulus kamensis recuperado como espécie irmd da subfamilia
Sigmodontinae constituindo um clado com 1% de suporte do bootstrap. Além disso,
Tylomyinae saiu como grupo irmao da subfamilia Arvicolinae formando um clado com 11%

de suporte do bootstrap.

A anélise MV baseada no alinhamento do gene ATP8 resultou em uma arvore
(Apéndice 33) em que Rhizomys sinensis e Nannospalax judaei foram recuperados dentro do
grupo formado por integrantes da familia Cricetidae. Nessa arvore, Cricetinae e Neotominae

foram as Unicas subfamilias de Cricetidae recuperadas como grupos monofiléticos.

A analise MV baseada no gene ATP6 resultou em uma arvore (Apéndice 34) em que
Psammomys obesus, Mus musculus e Acomys cahirinus foram recuperados dentro do grupo
formado por alguns integrantes da familia Cricetidae. Ademais, Sigmodontinae saiu como
grupo irmdo do clado formado Psammomys obesus, Mus musculus, Acomys cahirinus,
Tylomyinae, Neotominae e Arvicolinae o qual apresentou 55% de suporte do bootstrap.
Além disso, Arvicolinae saiu como grupo irmdo da subfamilia Neotominae formando um

clado com 69% de suporte do bootstrap.

A andlise MV baseada no alinhamento do gene COX3 (Apéndice 35) em que
Psammomys obesus e Nannospalax judaei foram recuperados no grupo formado por
integrantes da familia Cricetidae. Além disso, Tylomyiane, Sigmodontinae, Cricetinae e

Neotominae ndo formaram grupos monofiléticos.
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A andlise MV baseada no alinhamento do gene ND3, resultou em uma &rvore
(Apéndice 36) em que Mus musculus, Psammomys obesus, Nannospalax judaei e Rhizomys
sinensis foram recuperados no mesmo grupo em que os integrantes da familia Cricetidae
estavam incluidos. Além disso, o posicionamento de Neotominae em relagdo a outros grupos
presentes na arvore ndo ficou bem resolvido e a subfamilia Sigmodontinae ndo formou um

grupo monofilético.

A andlise MV baseada no alinhamento do gene ND4L resultou em uma arvore
(Apéndice 37) em que a subfamilia Sigmodontinae ndo formou um grupo monofilético sendo
Oligoryzomys stramineus espécie irma do grupo formado por todos os outros integrantes da
familia Cricetidae incluidos nas analises desse trabalho. Além disso, a subfamilia Tylomyinae

ndo foi recuperada como grupo monofilético.

A analise MV baseada no alinhamento do gene ND4 resultou em uma arvore
(Apéndice 38) em gue a subfamilia Cricetinae saiu como grupo irméo do clado formado por
Tylomyinae, Sigmodontinae, Neotominae e Arvicolinae o qual apresentou 55% de suporte do
bootstrap. Além disso, o clado formado por Sigmodontinae e Tylomyinae apresentou 32% de
suporte do bootstrap e foi recuperado como grupo irméo do clado formado por Neotominae e

Arvicolinae que teve 25% de suporte do bootstrap.

A analise MV baseada no alinhamento do gene ND5 resultou em uma arvore
(Apéndice 39) em que a subfamilia Arvicolinae saiu como grupo irméo do clado formado por
Sigmodontinae, Tylomyinae, Cricetinae e Neotominae o qual apresentou 31% de suporte do
bootstrap. Além disso, Sigmodontinae saiu como grupo irmdo do clado formado por
Tylomyinae, Cricetinae e Neotominae o qual apresentou 33% de suporte do bootstrap.
Ademais, a subfamilia Neotominae foi recuperada como grupo irmdo do clado formado

Tylomyinae e Cricetinae o qual apresentou 24% de suporte do bootstrap.
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A andlise MV baseada no alinhamento do gene ND6 resultou em uma arvore
(Apéndice 40) em que as subfamilias Cricetinae e Tylomyinae ndo formaram grupos
monofiléticos. A espécie Nyctomys sumichrasti foi recuperada como irmd da subfamilia
Sigmodontinae, e a espécie Tylomys nudicaudus foi recuperada como irma da subfamilia

Arvicolinae.

4.4 Analise filogenética com topologias fixadas

A topologia subfamiliar #32 apresentou o maior valor de verossimilhanca (-345646) e o
menor valor de AIC (691537) em comparacdo as outras 104 topologias enraizadas e
bifurcadas que representavam o relacionamento entre as 5 subfamilias de Cricetidae. Em
contra partida, a topologia subfamiliar #29 apresentou o segundo maior valor de
verossimilhanga (-345651) e o segundo menor valor de AIC (691547). A diferenca do valor
de AIC da topologia 32 para o valor de AIC da topologia subfamiliar #29 foi de 9,53 (Tabela

3).

As topologias subfamiliares #33, #27 e #26 apresentaram o0 terceiro, quarto e quinto
menores valores de AIC, respectivamente. A diferenca do valor de AIC da topologia
subfamiliar #32 para os valores de AIC das topologias subfamiliares #33, #27 e #26 foi 41,29,
45,58 e 46,46, respectivamente. A topologia subfamiliar #62 apresentou o menor valor de
verossimilhanca (-345739) e o maior valor de AIC (691723) entre as 104 outras topologias
enraizadas e bifurcadas. A diferenca do valor de AIC da topologia 32 para o valor de AIC da

topologia subfamiliar #62 foi 185,35.
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5. Discussao

5.1 Analises filogenéticas

Neste trabalho foram analisados os genomas mitocondriais de 51 espécies pertencentes
as cinco subfamilias de Cricetidae. As analises filogenéticas recuperaram com maior
consisténcia a arvore com a topologia subfamiliar #32, o qual apresentou 0s maiores suportes
do bootstrap e probabilidade posterior para os principais clados dentro de Cricetidae e que
também obteve o menor valor de AIC na andlise com topologias subfamiliares fixadas. O
valor delta calculado através da diferenca do valor de AIC da topologia subfamiliar #32 para o
valor de AIC de cada uma das 104 outras topologias subfamiliares foi superior a 9 em todos
0s casos. Valores de delta superiores a quatro indicam que o modelo com o menor valor de
AIC se ajusta consideravelmente melhor aos dados em comparacdo aos outros modelos sendo
comparados a ele (Burnham and Anderson, 2002 ). Na topologia subfamiliar #32, o clado B
recebe alto suporte apenas nas analises bayesianas baseadas nos conjuntos 3 e 11, enquanto
que os clados C e D receberam médio a alto suporte na maioria das analises (Tabela 6). Os
principais clados de Cricetidae encontrados no presente estudo serdo discutidos nos préximos
paragrafos dentro do contexto de outros trabalhos que também recuperam esses grupos ou

grupos alternativos.

No presente estudo a subfamilia Cricetinae saiu como grupo irmdo de Arvicolinae
formando o clado C em varias andlises filogenéticas. O clado C foi recuperado em todas as
analises MV com baixo a médio suporte do bootstrap e com alta probabilidade posterior em
cinco andlises bayesianas. Em contrapartida, no trabalho de Jansa et al. (2009) a arvore de
verossimilhanca baseada em IRBP recuperou Cricetinae como grupo irmao do clado F,

formado por Tylomyinae, Neotominae, Arvicolinae e Sigmodontinae (clado F no presente



38

trabalho) o qual apresentou suporte do bootstrap superior a 75%. No presente trabalho,
nenhuma andlise de MV recuperou Cricetinae como grupo irmdo do clado F, enquanto que
quatro anélises de 1B recuperaram Cricetinae como grupo irméo do clado F, o qual apresentou
baixa (pp < 0,95) probabilidade posterior que variou entre 0,51 a 0,94. Os resultados do
presente trabalho indicam que Cricetinae provavelmente ndo é grupo irmao do clado F, tendo
em vista que esse clado ndo foi recuperado em nenhuma das anélises de MV e apresentou

baixa (pp < 0,90) probabilidade posterior nas analises IB.

O trabalho de Leite et al. (2014) encontrou a subfamilia Cricetinae como irma do
grupo constituido por Tylomyinae e Sigmodontinae com essas trés subfamilias formando um
clado mais abrangente (Cricetinae, (Tylomyinae, Sigmodontinae)) com 45% de suporte do
bootstrap. Em contrapartida, no presente estudo todas as analises de MV recuperaram
Cricetinae como grupo irmdo de Arvicolinae (clado C) com baixo a médio suporte do
bootstrap entre 56% e 86%, enquanto que seis analises IB recuperaram o clado C com alta
probabilidade posterior e quatro analises IB recuperaram o clado C com baixa probabilidade
posterior. Além disso, Steppan and Schenk (2017) também recuperam a subfamilia Cricetinae
como grupo irmdo de Arvicolinae formando um clado com alto suporte do bootstrap igual a
96%. Os resultados do presente trabalho mais o resultado de Steppan and Schenk (2017)

sugerem que Cricetinae é realmente grupo irméo de Arvicolinae.

A subfamilia Sigmodontinae foi recuperada como grupo irmdo de Arvicolinae
formando um clado com médio suporte do bootstrap igual 72% no trabalho de Jansa and
Weksler (2004). Em outro trabalho, Jansa et al. (2009) recuperaram Sigmodontinae como
grupo irmdo de Neotominae formando um clado com baixo suporte do bootstrap (bs < 50%)
na arvore baseada no gene IRBP e na arvore baseada nos genes IRBP e GHR concatenados.
Nesse mesmo trabalho, Jansa et al. (2009) recuperaram a subfamilia Sigmodontinae como

grupo irm&o de Cricetinae com baixo suporte do bootstrap na &rvore baseada no gene GHR.
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Em contrapartida, Leite et al. (2014) recuperaram Tylomyinae como grupo irmdo de
Sigmodontinae formando um clado com médio suporte do bootstrap igual a 74%. Além disso,
Steppan and Schenk (2017) também encontraram o clado formado por Tylomyinae e
Sigmodontinae, com meédio suporte do bootstrap igual a 85%. No trabalho de Steppan and
Schenk (2017) os autores advogam que o relacionamento entre Sigmodontinae, Tylomyinae e
Neotominae ainda ndo estd bem definido com o posicionamento dessas trés subfamilias
variando bastante entre analises baseadas em diferentes genes, e que provavelmente muito
mais genes serdo necessarios para melhorar a resolucdo do posicionamento filogenético
dessas subfamilias. No presente trabalho, entre as 14 analises de MV, 12 analises recuperam o
clado formado por Sigmodontinae e Tylomyinae com alto suporte do bootstrap superior a
90%, a analise de MV baseada em rRNA-CDS recuperou esse clado com 83% de suporte do
bootstrap, e analise baseada em alinhamento de aminoacidos recuperou o clado D com 52%
de suporte do bootstrap. Ademais, todas as analises de IB baseadas em genes mitocondriais
concatenados recuperaram o clado D com probabilidade posterior igual a 1, sendo que a
analise de IB baseada em alinhamento de amino&cidos foi a Unica a ndo recuperar esse clado.

Todos esses resultados indicam fortemente que Tylomyinae € grupo irmao de Sigmodontinae.

Neste trabalho o clado B é constituindo pelas subfamilias Tylomyinae, Sigmodontinae,
Cricetinae e Arvicolinae, tendo como grupo irméo a subfamilia Neotominae. O clado B foi
recuperado em 11 das 14 analises de maxima verossimilhanga, com baixo suporte do
bootstrap (bs < 70%) que variou entre 43% a 58%, enquanto que nas analises de IB esse clado
foi recuperado com baixa probabilidade posterior (pp < 0,90) em trés analises, com média
probabilidade posterior (0,90 < pp < 0,95) em um anélise e com alta probabilidade posterior
(pp > 0,95) em trés andlises. Dentre os trabalhos anteriores que inferiram relacdes
filogenéticas entre roedores da superfamilia Muroidea, o clado B foi recuperado apenas no

trabalho de Jansa et al. (2006) e no trabalho de Leite et al. (2014) em que esse clado foi
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recuperado com médio suporte do bootstrap (71%). Apesar do clado B ndo ser recuperado em
todas as andlises, ele recebe alto suporte nas andlises de inferéncia bayesiana baseadas em
rRNA-CDS-tRNA com particdo Unica, particionada por gene e particionada por gene e

posi¢do do codon (Tabela 6).

No presente trabalho a subfamilia Neotominae saiu como grupo irmao do clado B na
topologia subfamiliar #32, enquanto que Neotominae saiu como grupo irméo de Arvicolinae
formando o clado G na topologia subfamiliar #26. Jansa et al. (2009) encontraram a
subfamilia Neotominae como grupo irmao de Arvicolinae formando um clado com suporte do
bootstrap inferior a 50%. No presente trabalho, nenhuma das 14 analises de MV recuperou
Neotominae como grupo irmdo de Arvicolinae (clado G), enquanto que cinco analises 1B
recuperaram o clado G com baixa probabilidade posterior (pp < 0,95). Em contrapartida,
Steppan and Schenk (2017) recuperaram a subfamilia Neotominae como grupo irmdo do
clado formado por Tylomyinae e Sigmodontinae com essas trés subfamilias formando um
clado mais abrangente (Neotominae, (Sigmodontinae, Tylomyinae)) o qual apresentou 80%
de suporte do bootstrap. Contudo, nenhuma das 14 analises MV e IB do presente trabalho
recuperaram Neotominae como grupo irmdo do clado formado por Tylomyinae e
Sigmodontinae. Portanto, esses resultados contrastantes recuperados por Jansa et al. (2009),
Steppan and Schenk (2017) e pelo presente trabalho, indicam que o posicionamento

filogenético de Neotominae dentro da familia Cricetidae ainda ndo esta bem definido.

5.2 Impacto das particdes e classes de dados nas arvores filogenéticas.

No trabalho de Li et al. (2008) que buscou analisar o impacto de esquemas de particdo
nas analises filogenéticas, os autores demonstraram evidéncias de que diferentes esquemas de

particdo podem resultar em variacao no suporte para 0s nos das arvores. Neste trabalho, pode-
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se perceber que as variagBes mais acentuadas dos valores de suporte ocorrem em nos que
tendem apresentar baixo suporte de probabilidade posterior, enquanto que os nés que tendem
a obter alto suporte ndo apresentam brusca variagdo nos valores de probabilidade posterior
entre as analises. Um padréo semelhante a esse foi encontrado no presente estudo. Dentre o0s
nos das arvores referentes aos principais clados de Cricetidae, os clados B e C que tendem a
recuperar médio a baixo suporte apresentam maior variacdo nos valores de suporte em
comparacao ao clado D que recebe alto suporte em grande parte das analises (Figuras 12, 13,
14,15, 16 e 17).

Os diferentes esquemas de particdo afetaram o suporte do bootstrap do clado B com
alguns valores do bootstrap variando até 11% entre as analises. A andlise que resultou no
maior suporte do bootstrap (54%) para o clado B foi aquela particionada por gene, enquanto
que a analise que resultou no menor suporte do bootstrap (43%) para esse clado foi aquela
baseada em um alinhamento de CDS particionado por gene e posi¢do do codon (Figura 12).
Além disso, as analises baseadas em rRNA-CDS-tRNA com diferentes esquemas de particdo
também resultaram em uma variacdo nos valores do bootstrap para o clado B, com a anélise
particionada por posi¢do do cddon apresentando o maior suporte do bootstrap (58%) e aquela
particionado por gene e posi¢cdo do cddon apresentando o menor suporte (49%) (Figura 12).

Os diferentes esquemas de particdo impactaram mais fortemente os valores do
bootstrap do clado C. As analises baseadas em CDS que resultaram em maior suporte do
bootstrap (68%) para o clado C foram aquelas com particdo Unica, enquanto que a analise
baseada em CDS que resultou no menor suporte do bootstrap (46%) foi aquela particionada
por gene (Figura 13). As analises baseadas em rRNA-CDS com diferentes esquemas de
particdo foram aquelas que resultaram em maior variagao para o suporte do bootstrap do clado
C apresentado valor maximo de 77% e valor minimo de 48% nas analises com parti¢cao Unica

e particionada por gene e posicdo do cddon, respectivamente (Figura 13). Finalmente, as
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anélises baseadas em rRNA-CDS-tRNA apresentaram suporte maximo do bootstrap de 86% e
suporte minimo de 74% para o clado C nas andlises particionadas por posi¢do codon e
particionada por gene e posi¢cdo do codon, respectivamente (Figura 13). O suporte do
bootstrap (Figura 14) e probabilidade posterior (Figura 17) para o clado D variaram pouco
entre as analises baseadas em alinhamentos de CDS, rRNA-CDS e rRNA-CDS-tRNA com
diferentes esquemas de particao.

Estudos baseados em simulacdes e dados empiricos demonstram evidéncias de que
particionar os dados por gene ou por gene com cada gene subparticionadas por posi¢do do
cédon pode aumentar significativamente o suporte para os nos das arvores (Brandley et al.,
2005; Brown and Lemmon, 2007; Castoe et al., 2004; Caterino et al., 2001; Pupko et al.,
2002). No presente trabalho néo foi possivel identificar tal padrdo nos resultados de varias
analises. Nas andlises baseadas em CDS com parti¢do Unica o clado C obteve 68% de suporte
do bootstrap enquanto que as analises baseadas nessa mesma classe de dados particionadas
por gene ou por gene e posicdo do codon resultaram em 46% e 53% de suporte do bootstrap,
respectivamente (Figura 13). Além disso, as analises baseadas em rRNA-CDS com particdo
Unica recebeu 77% de suporte do bootstrap para o clado C, enquanto que as analises baseadas
nessa mesma classe de dados particionada por gene ou por gene e posicdo do cddon
obtiveram suporte do bootstrap igual 67% e 48%, respectivamente (Figura 13). Ademais, as
analises baseadas em rRNA-CDS-tRNA com particdo unica recebeu 82% de suporte do
bootstrap para o clado C, enquanto que as analises baseadas nessa classe de dados
particionados por gene ou por gene e posicdo do codon resultaram em suporte do bootstrap
igual 80% e 74%, respectivamente. A probabilidade posterior para o clado C também diminui
bastante em analises com esquemas de particdo mais complexos. Todas as analises com
particdo uUnica resultaram em probabilidade posterior bem mais alta que o suporte de

probabilidade posterior encontrado nas analises particionadas por gene e posicdo do codon
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(Figura 16). Esses resultados indicam que o suporte para o clado C das anélises do presente
estudo tende a diminuir com esquemas de particdo mais complexos com um ndmero maior de
parametros. Contudo, a analise de verossimilhanca que recuperou os maiores valores de
bootstrap para os principais clados dentro de Cricetidae foi aquela particionada por posic¢ao do
cédon (Figura 10), enquanto que analise bayesiana que recuperou os maiores valores de
probabilidade posterior para os principais clados de Cricetidae foi aquela particionada por
gene (Figura 11).

Os resultados de alguns trabalhos (Li et al., 2008; Rota and Wahlberg, 2012) também
indicam que diferentes esquemas de particdo e nimero de pardmetros podem afetar a
topologia das arvores, sendo que as analises bayesianas sdo mais sensiveis aos diferentes
esquemas de particdo em comparacdo as analises de maxima verossimilhanca. No presente
trabalho pode-se perceber que os diferentes esquemas de particdo influenciaram pouco a
topologia subfamiliar das arvores de maxima verossimilhanga, enquanto que as analises
bayesianas baseadas em diferentes esquemas de particdo resultaram em maior variagdo em
suas topologias subfamiliares (Tabela 6). Dentre as analises de maxima verossimilhanca do
presente estudo, aquelas baseadas em rRNA-CDS com diferentes esquemas de parti¢do foram
as Unicas a resultarem em diferentes topologias subfamiliares (Tabela 6). As analises baseadas
no alinhamento de rRNA-CDS com particdo Unica e particionado por gene e posi¢do do
codon resultaram na topologia subfamiliar #29, enquanto que as analises de MV baseadas
nesse mesmo alinhamento particionado por posicdo do codon e particionado por gene
resultaram na topologia subfamiliar #32 (Tabela 6). As 14 analises IB baseadas em
alinhamentos com particdo Unica ou com algum tipo de particdo variaram entre as topologias
subfamiliares #26, #29, #32 e #64, que foram recuperadas cinco vezes, uma vez, seis vezes e

uma vez, respectivamente (Tabela 6).



44

As cinco anélises MV que apresentavam diferentes classes de dados (CDS, rRNA-
CDS, rRNA-CDS-tRNA, rRNA-CDS-tRNA-D-loop) no alinhamento com particdo Unica
recuperaram a topologia subfamiliar #32 trés vezes, enquanto que a topologia subfamiliar #29
foi recuperada duas vezes. As cinco anélises 1B que apresentavam diferentes classes de dados
com particdo Unica resultaram nas topologias subfamiliares #29, #32 e #64, sendo que a
topologia subfamiliar #32 foi recuperada trés vezes (Tabela 5). Contudo, a topologia das
arvores recuperadas no presente estudo pode ter apresentado maior variacdo a niveis abaixo
de subfamilia. Essa variagdo topoldgica pode ser analisada com mais acurécia através de
métodos (Robinson and Foulds, 1981) que calculam distancias topoldgicas entre arvores
filogenéticas.

Alguns estudos indicam que analises baseadas em alinhamentos com vasta quantidade
de caracteres tendem a recuperar arvores bem resolvidas e com alto suporte (Baurain et al.,
2007; Comas et al., 2007; McMahon and Sanderson, 2006; Philippe et al., 2005; Rokas et al.,
2003a; Rokas et al., 2005; Rokas et al., 2003b). No presente trabalho, as anélises baseadas em
uma maior quantidade de classes de dados tendiam a apresentar maior suporte do bootstrap e
probabilidade posterior para os clados B e C (Figuras 12, 13, 15 e 16). Contudo, adicdo da
regiao D-loop ndo aumentou o suporte do bootstrap do clado C (Figura 13) e diminui o
suporte do bootstrap clado B (Figura 12). As analises filogenéticas inferidas a partir de
sequéncias de aminoacidos, que também tinham a menor quantidade de caracteres em
comparacdo a outras analises, recuperaram os menores valores de suporte para os clados B e

C (Figuras 12, 13 e 16).

6. Conclusoes

Os resultados do presente trabalho corroboram a hipdtese de que Sigmodontinae é

grupo irmdo de Tylomyinae e que Arvicolinae é grupo irmdo de Cricetinae. A subfamilia
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Neotominae saiu como grupo irmédo do clado B que recebeu baixo suporte do bootstrap em
todas as anélises de maxima verossimilhanca que recuperaram esse clado e duas analises
bayesianas, recuperam esse clado com alta probabilidade posterior. Portanto, um trabalho com
uma amostragem mais extensa e baseando-se em marcadores nucleares, genoma mitocondrial
e caracteres morfologicos, provavelmente resultard em suporte mais robustos para o clado B,
podendo melhor esclarecer o posicionamento filogenético da subfamilia Neotominae dentro
de Cricetidae. Além disso, os diferentes esquemas de particdo e classes de dados afetaram
pouco a topologia das arvores apresentando um impacto maior no suporte para 0s principais

clados dentro de Cricetidae.
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Figura 1: Mapa do genoma mitocondrial da espécie Oligoryzomys stramineus. As regifes em

vermelho, amarelo e rosa se referem a genes codificadores de rRNA, genes codificadores de
proteinas e genes codificadores de tRNA, respectivamente.
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Figura 2: Mapa do genoma mitocondrial da espécie Irenomys tarsalis

. As regides em

vermelho, amarelo e rosa se referem a genes codificadores de rRNA, genes codificadores de

proteinas e genes codificadores de tRNA, respectivamente.
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Figura 3: Mapa do genoma mitocondrial da espécie Delomys dorsalis

. As regides em

vermelho, amarelo e rosa se referem a genes codificadores de rRNA, genes codificadores de

proteinas e genes codificadores de tRNA, respectivamente.
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proteinas e genes codificadores de tRNA, respectivamente.
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Figura 5: Mapa do genoma mitocondrial da espécie Sigmodon alstoni
vermelho, amarelo e rosa se referem a genes codificadores de rRNA, genes codificadores de

proteinas e genes codificadores de tRNA, respectivamente.
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Figura 6: Mapa do genoma mitocondrial da espécie Scotinomys teguina. As regides em

vermelho, amarelo e rosa se referem a genes codificadores de rRNA, genes codificadores de
proteinas e genes codificadores de tRNA, respectivamente.
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Figura 7: Mapa do genoma mitocondrial da espécie Rhipidomys mastacalis. As regides em

vermelho, amarelo e rosa se referem a genes codificadores de rRNA, genes codificadores de
proteinas e genes codificadores de tRNA, respectivamente.
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Figura 8: Mapa do genoma mitocondrial da espécie Nyctomys sumichrasti. As regides em

vermelho, amarelo e rosa se referem a genes codificadores de rRNA, genes codificadores de
proteinas e genes codificadores de tRNA, respectivamente.
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105 hipdteses de relacionamento entre as subfamilias de

Cricetidae. O
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Figura 10: Arvore de méaxima verossimilhanca baseada no alinhamento de rRNA-CDS-tRNA
particionado por gene. Os nimeros se referem ao suporte do bootstrap e os numeros em azul
representam o suporte do bootstrap para os principais clados dentro de Cricetidae (ver Tabela

6).
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Figura 11: Arvore bayesiana inferida baseando-se no alinhamento de rRNA-CDS-tRNA
particionado por gene. Os nimeros se referem a probabilidade posterior e os nimeros em azul
representam a probabilidade posterior para os principais clados dentro de Cricetidae (ver

Tabela 6).
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Figura 12: Gréafico para os valores de bootstrap do clado B encontrados nas analises
filogenéticas baseadas em uma determinada classe de dados que estdo representadas pelas
cores rosa, azul, vermelha, verde e amarela na legenda. Os valores do bootstrap estdo no eixo
Y enquanto que os conjuntos (classe de dados + esquemas de parti¢do) utilizados nas analises
estdo no eixo X. No eixo X, PU, PC, PG e PGC se referem a particdo Unica, particionamento
por posicdo do cddon, particionamento por gene e particionamento por gene e posicdo do

cddon, respectivamente.
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Figura 13: Gréafico para os valores de bootstrap do clado C encontrados nas analises
filogenéticas baseadas em uma determinada classe de dados que estdo representadas pelas
cores rosa, azul, vermelha, verde e amarela na legenda. Os valores do bootstrap estdo no eixo
Y enquanto que os conjuntos (classe de dados + esquemas de parti¢ao) utilizados nas analises
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estdo no eixo X. No eixo X, PU, PC, PG e PGC se referem a particdo Unica, particionamento
por posicdo do codon, particionamento por gene e particionamento por gene e posi¢do do

cédon, respectivamente.
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Figura 14: Grafico para os valores de bootstrap do clado D encontrados nas analises
filogenéticas baseadas em uma determinada classe de dados que estdo representadas pelas
cores rosa, azul, vermelha, verde e amarela na legenda. Os valores do bootstrap estdo no eixo
Y enquanto que os conjuntos (classe de dados + esquemas de particdo) utilizados nas anélises
estdo no eixo X. No eixo X, PU, PC, PG e PGC se referem a particdo Unica, particionamento
por posicdo do codon, particionamento por gene e particionamento por gene e posicdo do

cédon, respectivamente.
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Figura 15: Gréfico para os valores de probabilidade posterior do clado B encontrados nas
analises filogenéticas baseadas em uma determinada classe de dados que estdo representadas
pelas cores rosa, azul, vermelha, verde e amarela na legenda. Os valores do bootstrap estdo no
eixo Y enguanto que os conjuntos (classe de dados + esquemas de particdo) utilizados nas
andlises estdo no eixo X. No eixo X, PU, PC, PG e PGC se referem a particdo Unica,
particionamento por posicdo do cédon, particionamento por gene e particionamento por gene
e posi¢do do codon, respectivamente.
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Figura 16: Gréafico para os valores de probabilidade posterior do clado C encontrados nas
andlises filogenéticas baseadas em uma determinada classe de dados que estdo representadas
pelas cores rosa, azul, vermelha, verde e amarela na legenda. Os valores do bootstrap estdo no
eixo Y enquanto que os conjuntos (classe de dados + esquemas de parti¢do) utilizados nas
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anélises estdo no eixo X. No eixo X, PU, PC, PG e PGC se referem a particdo Unica,
particionamento por posicdo do codon, particionamento por gene e particionamento por gene
e posi¢do do codon, respectivamente.
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Figura 17: Gréafico para os valores de probabilidade posterior do clado D encontrados nas
andlises filogenéticas baseadas em uma determinada classe de dados que estdo representadas
pelas cores rosa, azul, vermelha, verde e amarela na legenda. Os valores do bootstrap estdo no
eixo Y enquanto que os conjuntos (classe de dados + esquemas de parti¢do) utilizados nas
analises estdo no eixo X. No eixo X, PU, PC, PG e PGC se referem a particdo Unica,
particionamento por posicdo do cédon, particionamento por gene e particionamento por gene
e posicao do codon, respectivamente.
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TABELAS
Tabela 1: InformacGes sobre 0s mitogenomas dos espécimes que foram utilizados no presente trabalho.

ID Familia Subfamilia Género Espécie Fonte
NC035615.1 Cricetidae Neotominae Neotomodon Neotomodon alstoni GenBank
NC035593.1 Cricetidae Neotominae Peromyscus Peromyscus attwateri GenBank
NC035598.1 Cricetidae Neotominae Peromyscus Peromyscus pectoralis GenBank
NC035612.1 Cricetidae Neotominae Habromys Habromys ixtlani GenBank
NC035611.1 Cricetidae Neotominae Peromyscus Peromyscus melanophrys GenBank
NC035613.1 Cricetidae Neotominae Peromyscus Peromyscus megalops GenBank
NC035596.1 Cricetidae Neotominae Peromyscus Peromyscus aztecus GenBank
NC035595.1 Cricetidae Neotominae Podomys Podomys floridanus GenBank
NC035614.1 Cricetidae Neotominae Peromyscus Peromyscus crinitus GenBank
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NCO035571.1
NC035599.1
NC029760.1
NC035597.1
NC035594.1
NC033356.1
MVZ148724
NC034646.1
NC034307.1
NC034313.1
KU177045.1
KM892809.1
KT725595.1
NC016427.1

Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae

Neotominae
Neotominae
Neotominae
Neotominae
Neotominae
Neotominae
Neotominae
Arvicolinae
Arvicolinae
Arvicolinae
Arvicolinae
Arvicolinae
Arvicolinae

Arvicolinae

Peromyscus
Isthmomys

Onychomys

Reithrodontomys

Neotoma
Neotoma
Scotinomys
Dicrostonyx
Dicrostonyx
Dicrostonyx
Ondatra
Myodes
Myodes
Myodes

Peromyscus polionotus
Isthmomys pirrensis
Onychomys leucogaster
Reithrodontomys mexicanus
Neotoma mexicana
Neotoma fuscipes
Scotinomys teguina
Dicrostonyx torquatus
Dicrostonyx hudsonius
Dicrostonyx groenlandicus
Ondatra zibethicus
Myodes glareolus
Myodes rufocanus
Myodes regulus

GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
Presente estudo
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
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KU200225.1
NCO013571.1
NC030330.1
NC027418.1
JX014233.1
NC013563.1
NC027945.1
NC008064.1
NC015241.1
AF348082.1
NC035503.1
NC016055.1
NC024592.1
NC031809.1

Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae

Arvicolinae
Arvicolinae
Arvicolinae
Arvicolinae
Arvicolinae
Arvicolinae
Arvicolinae
Arvicolinae
Arvicolinae
Arvicolinae
Arvicolinae
Arvicolinae
Cricetinae
Cricetinae

Eothenomys
Eothenomys
Eothenomys

Eothenomys

Lasiopodomys

Proedromys
Microtus
Microtus
Microtus
Microtus

Neodon
Neodon
Cricetulus
Phodopus

Eothenomys inez
Eothenomys chinensis
Eothenomys miletus
Eothenomys melanogaster
Lasiopodomys mandarinus
Proedromys liangshanensis
Microtus ochrogaster
Microtus levis
Microtus fortis
Microtus kikuchii
Neodon sikimensis
Neodon irene
Cricetulus kamensis

Phodopus roborovskii

GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
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EU660218.1
NC031802.1
KX576660.1
NC025330.1
F35709
F35721
NC025747.1
NC025746.1
MNLM4489
MNLM4468
MVZ184955
MN84348
NC035572.1
RSV1210

Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae

Cricetinae
Cricetinae
Cricetinae
Cricetinae
Tylomyinae
Tylomyinae
Sigmodontinae
Sigmodontinae
Sigmodontinae
Sigmodontinae
Sigmodontinae
Sigmodontinae
Sigmodontinae
Sigmodontinae

Mesocricetus
Cricetulus
Cricetulus
Cricetulus
Nyctomys

Tylomys
Wiedomys
Akodon
Delomys
Rhipidomys

Irenomys

Oligoryzomys

Sigmodon
Sigmodon

Mesocricetus auratus
Cricetulus migratorius
Cricetulus griseus
Cricetulus longicaudatus
Nyctomys sumichrasti
Tylomys nudicaudus
Wiedomys cerradensis
Akodon montensis
Delomys dorsalis
Rhipidomys mastacalis
Irenomys tarsalis
Oligoryzomys stramineus
Sigmodon hispidus
Sigmodon alstoni

GenBank
GenBank
GenBank
GenBank
Presente estudo
Presente estudo
GenBank
GenBank
Presente estudo
Presente estudo
Presente estudo
Presente estudo
GenBank
Presente estudo
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NC020758.1
MG558461.1
NC020755.1
NC026124.1
NC027579.1
KY018919.1

Muridae
Muridae
Spalacidae
Spalacidae
Dipodoidea
Muridae

Deomyinae
Gerbillinae
Spalacinae
Spalacinae
Sicistinae
Murinae

Acomys
Psammomys
Spalax
Rhizomys
Sicista
Mus

Acomys cahirinus
Psammomys obesus
Spalax judaei
Rhizomys sinensis
Sicista concolor
Mus musculus

Presente estudo
Presente estudo
Presente estudo
Presente estudo
Presente estudo
Presente estudo
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Tabela 2: Caracteristicas de cada conjunto em que as analises filogenéticas foram baseadas com os seus respectivos modelos de substituicdo. NUmero* se
refere a quantidade de vezes em que um modelo de substituicdo foi sugerido pelo PartitionFinder2 para ser utilizado nas particGes de um determinado esquema de particéo.

Conjunto Alinhamento Numero de Particionamento NuUmero de Modelo Numero de

sitios particdes parédmetros
1 CDS 11,359 Particdo Unica 1 1*(GTR+G +1) 121
2 rRNA-CDS 14,777 Particdo Unica 1 1*(GTR+G +1) 121
3 rRNA-CDS-tRNA 14,777 Particdo Unica 1 1*(GTR+G + 1) 121
4 rRNA-CDS-tRNA-D-loop 16,785 Parti¢do Unica 1 1*(GTR+G +1) 121
5 Aminoacids 3,677 Particdo Unica 1 1*(MtMAM) 131
6 CDS 11,359 Por posicéo do cddon 3 3*(GTR+G +1) 143
7 rRNA-CDS 14,777 Por posicao do cédon | rRNA 4 4*(GTR+ G + 1) 154
8 rRNA-CDS-tRNA 16,113 Por posicao do cddon | rRNA | tRNA 5 5*(GTR+G +1) 165
9 CDS 11,359 Por gene 5 5*(GTR+G + 1) 165
10 rRNA-CDS 14,777 Por gene 6 6*(GTR+G +1) 176
11 rRNA-CDS-tRNA 16,113 Por gene 7 T*(GTR+G + 1) 187




12 CDS 11,359 Por gene e posi¢do do codon 14 1I*(GTR+ G+ ) | 1*(SYM + G + 1) | 1*(HKY + G + 1) | 1*(HKY + G) 252
13 rRNA-CDS 14,777 Por gene e posi¢do do codon 15 12*5(GTR+G + 1) | 1*(SYM + G + ) | 1*(HKY + G + I) | 1*(HKY + G) 263
14 rRNA-CDS-tRNA 16,113 Por gene e posicdo do codon 16 13*(GTR+ G+ ) | 1*(SYM + G + 1) | 1*(HKY + G + 1) | 1*(HKY + G) 274

Tabela 3: Valores de verossimilhanca, AIC e delta para cada uma das 105 topologias bifurcadas que representam o relacionamento entre as subfamilias de Cricetidae.

Topologia Legenda Verossimilhanga AIC Delta Referéncia

32 Xbf -345646,9007 691537,8015 Presente trabalho
29 xbc -345651,6662 691547,3324 9,530918 Presente trabalho
33 xbg -345667,5485 691579,097 41,29555 Steppan et al, 2017
27 xba -345669,6914 691583,3828 45,58127

26 Xaz -345670,1348 691584,2696 46,4681 Presente trabalho
34 xbh -345674,6808 691593,3617 55,56018

22 xav -345676,4275 691596,8551 59,05358

99 xdu -345677,1913 691598,3826 60,58115

4 xad -345677,5184 691599,0367 61,23523
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64

35
28
25
65
102
101

103

66
68
37
51
104
48
45
100

xcl

Xae
xbi

xbb
xay
Xcm
xdx
xdw
xag
xaf

xdy
Xaa
Xcn
Xcp
xbk
xby
xdz
xbv
xbs
xdv

-345679,3762
-345683,6198
-345684,5494
-345685,4682
-345687,5846
-345687,6427
-345688,5172
-345688,6957
-345689,5108
-345691,2749
-345691,5443
-345692,2961
-345693,8158
-345694,009
-345698,751
-345699,3286
-345699,3443
-345700,8497
-345701,1109
-345702,0156

691602,7524
691611,2396
691613,0987
691614,9365
691619,1691
691619,2853
691621,0344
691621,3914
691623,0215
691626,5498
691627,0886
691628,5923
691631,6315
691632,0181
691641,502
691642,6572
691642,6885
691645,6993
691646,2217
691648,0311

64,95091
73,43809
75,29724
77,13496
81,36762
81,48382
83,23291
83,5899
85,22001
88,74832
89,28707
90,79076
93,83004
94,21657
103,7005
104,8557
104,8871
107,8978
108,4202
110,2296

Presente trabalho
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31
69
67
44
36
38
90
43
73
80
47
71
105
30
94
96
41
52
58
61

xbe
Xcq
XCO
xbr
xbj
xbl
xdl
xbq
Xcu
xdb
xbu
XCS
xXea
xbd
xdp
xdr
xbo
xbz
xcf
XClI

-345702,016
-345702,8392
-345703,2071
-345704,3689
-345705,4392
-345706,3918
-345706,5513
-345706,7866
-345707,1276
-345709,2728
-345709,4721
-345709,8266
-345709,9281

-345709,945
-345710,0736
-345710,7287
-345711,8496
-345711,8923
-345711,9527
-345712,2824

691648,0319
691649,6784
691650,4142
691652,7378
691654,8784
691656, 7836
691657,1025
691657,5732
691658,2552
691662,5456
691662,9442
691663,6532
691663,8562
691663,8901
691664,1472
691665,4574
691667,6992
691667,7845
691667,9054
691668,5649

110,2304
111,8769
112,6127
114,9363
117,0769
118,9821
119,3011
119,7717
120,4537
124,7441
125,1427
125,8517
126,0547
126,0886
126,3457
127,6559
129,8977
129,983

130,1039
130,7634
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85
70
95
89
55
49
11
18
82
75
42
12
54
50
19
60
40
59
91
72

xdg
Xcr
xdq
xdk
XCC
xXbw
xak
xar
xdd
XCW
xbp
xal
xch
xbx
Xas
xch
xbn
XCg
xdm
xct

-345712,6018
-345713,1173
-345713,2072
-345713,302
-345715,0263
-345715,0713
-345715,5166
-345715,87
-345716,3536
-345716,3764
-345716,7113
-345716,7311
-345717,2826
-345717,7639
-345718,3583
-345718,6013
-345719,0419
-345719,3702
-345719,619
-345721,4387

691669,2037
691670,2347
691670,4145
691670,604
691674,0525
691674,1426
691675,0331
691675,74
691676,7072
691676,7528
691677,4225
691677,4621
691678,5651
691679,5278
691680,7166
691681,2025
691682,0837
691682,7404
691683,2379
691686,8774

131,4022
132,4332
132,613
132,8025
136,251
136,3411
137,2317
137,9385
138,9057
138,9513
139,621
139,6606
140,7636
141,7263
142,9151
143,401
144,2822
144,9389
145,4364
149,0759
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56
86
77
10
24
46
97
93
88
74
87
20
76
78
92
81
79

17

xcd
xdh
Xcy
Xaj
Xax
xbt
xds
xdo
xdj
XCV
xdi
xat
XCX
XCZ
xdn
xdc
xda
Xac
xaq
xal

-345721,8016
-345721,9184
-345722,3768
-345722,6145
-345723,4834
-345724,1102
-345724,2158
-345724,389
-345724,914
-345725,5628
-345725,8193
-345726,3398
-345726,4204
-345726,6678
-345727,8503
-345728,2999
-345728,4137
-345728,4304
-345728,6822
-345728,7569

691687,6032
691687,8368
691688,7536
691689,2291
691690,9668
691692,2204
691692,4315
691692,7781
691693,828
691695,1256
691695,6387
691696,6795
691696,8407
691697,3355
691699,7006
691700,5999
691700,8273
691700,8609
691701,3645
691701,5137

149,8017
150,0353
150,9521
151,4276
153,1653
154,4189
154,63
154,9766
156,0265
157,3242
157,8372
158,878
159,0392
159,534
161,8991
162,7984
163,0258
163,0594
163,563
163,7122



7

15
84
23
53
39
16
57

98
83
21
14

63
13
62

Xao
xdf
Xaw
Xca
xbm
xap
Xce
xah
xdt
xde
Xau
Xan
xab
xck
Xam
XCj

-345729,0203
-345729,1334
-345730,5291
-345732,0764
-345732,099
-345732,2376
-345732,8212
-345733,4357
-345733,8043
-345734,575
-345734,6851
-345735,8627
-345735,9492
-345736,6189
-345739,4728
-345739,579

691702,0406
691702,2668
691705,0582
691708,1527
691708,1979
691708,4752
691709,6425
691710,8714
691711,6086
691713,15
691713,3702
691715,7253
691715,8984
691717,2378
691722,9456
691723,1581

164,2391
164,4653
167,2567
170,3512
170,3964
170,6737
171,841
173,0699
173,8071
175,3485
175,5687
177,9238
178,0969
179,4363
185,1441
185,3566
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Tabela 4: resultados do processo de montagem dos mitogenomas.

Amostra Reads (total) Reads (montagem) Profundidade média Contetdo GC Tamanho dos mitogenomas
Oligoryzomys stramineus 25,328,022 99,796 509x 32,9% 16,314 bp
Delomys dorsalis 20,977,704 78,194 449x 37,9% 16,706 bp
Rhipidomys mastacalis 15,520,970 101,901 592x 37, 7% 16,824 bp
Scotinomys teguina 14,039,650 27,542 142x 36,5% 16,472 bp
Sigmodon alstoni 12,500,852 22,146 119x 41,2% 16,565 bp
Irenomys tarsalis 12,518,672 27,419 141x 42,6% 16,924 bp
Tylomys nudicaudus 18,671,406 44,781 224x 41,1% 16,459 bp

Nyctomys sumichrasti 14,754,414 219,506 1,254x 37,0% 16,921 bp
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Tabela 5: Informacdes sobre 0 genoma mitocondrial das espécies cujo os genomas foram sequenciados no presente trabalho. Os nimeros representam o comprimento em
pares de bases (bp) dos genes mitocondriais de cada espécie. Entre parénteses estdo os cdédons de inicio/codon de terminacdo dos CDS. Taa representa codon de terminacéo

incompleto em que a cauda poli A € adicionada posteriormente durante o processamento do mRNA.

O. stramineus T. nudicaudus S. alstoni S. teguina R. mastacalis N. sumichrasti l. tarsalis D. dorsalis

tRNA-Phe 70 69 67 68 65 66 66 66
12S rRNA 956 954 954 957 958 953 955 953
tRNA-Val 67 66 67 67 68 70 68 67
16S rRNA 1569 1563 1555 1558 1578 1564 1551 1556
tRNA-Leu 74 75 75 75 75 75 75 75

ND1 955 (GTG/Taa) 955 (GTG/Taa) 955 (GTG/Taa) 955 (GTG/Taa) 955 (GTG/Taa) 955 (GTG/Taa) 955 (GTG/Taa) 955 (GTG/Taa)
tRNA-Ile 68 69 69 69 69 67 68 68
tRNA-GIn 70 73 74 72 78 71 78 74
tRNA-Met 69 69 69 69 69 69 68 68

ND2 1036 (ATT/Taa) 1038 (ATAITAA) 1036 (ATT/Taa) 1038 (ATC/TAG) 1036 (ATA/Taa) 1038 (ATA/TAA) 1036 (ATT/Taa) 1036 (ATT/Taa)
tRNA-Trp 68 67 66 67 68 67 67 70
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tRNA-Ala

tRNA-Cys

Ccox1 1545 (ATG/TAA) 1545 (ATGITAA) 1545 (ATG/TAA) 1545 (ATG/TAA) 1545 (ATGITAA) 1545 (ATG/ITAA) 1545 (ATG/ITAA) 1545 (ATG/TAA)

tRNA-Asp

tRNA-Lys

ATP6 681 (ATG/TAA) 681 (ATG/TAA) 681 (ATG/TAA) 681 (ATG/TAA) 681 (ATG/Taa) 681 (ATG/TAA) 681 (ATG/TAA) 681 (ATG/TAA)

tRNA-Gly

tRNA-Arg

1375 (ATG/Taa) 1378 (ATG/Taa) 1378 (ATG/Taa) 1378 (ATG/Taa) 1375 (ATG/Taa) 1376 (ATG/Taa) 1375 (ATG/Taa) 1375 (ATG/Taa)

tRNA-Ser
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tRNA-Leu 70 70 70 70 71 67 70 70
ND5 1827 (ATAITAA) 1812 (ATC/TAA) 1812 (ATT/TAG) 1812 (ATT/TAA) 1809 (ATC/TAA) 1812 (ATT/TAG) 1812 (ATT/TAG) 1812 (ATC/TAA)
ND6 527 (ATG/Taa) 524 (ATG/Taa) 523 (ATG/Taa) 524 (ATG/Taa) 524 (ATG/Taa) 523 (ATG/Taa) 524 (ATG/Taa) 524 (ATG/Taa)
tRNA-Glu 69 69 69 69 69 76 69 69
CcYTB 1144 (ATG/Taa) 1144 (ATG/Taa) 1144 (ATG/Taa) 1144 (ATG/Taa) 1143 (ATG/TAA) 1141 (ATG/Taa) 1144 (ATG/Taa) 1144 (ATG/Taa)
tRNA-Thr 67 67 66 67 118 67 111 69
tRNA-Pro 65 65 66 67 70 58 67 65
Comprimento total 16314 16459 16631 16539 16824 16921 16990 16706
Tabela 6: Suporte do bootstrap e probabilidade posterior para os principais clados da familia Cricetidae.
Conjunto Alinhamento Topologia Clado Clado Clado Clado Clado Clado Topologia Clado Clado Clado Clado Clado Clado
(MV) B C E F G (1B) B D E F G
1 CDS 32 46%  68%  98% * * * 32 0,92 0,99 1,00 * * *
2 rRNA-CDS 29 * 77%  96%  45% * * 32 0,7 1,00 1,00 * * *
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rRNA-CDS-tRNA-D-loop 32 48%  82%  95% *

46%  64%  98% *

rRNA-CDS-tRNA 58%  86%  97% *
rRNA-CDS 44%  67%  91% *

43%  53%  98% *

rRNA-CDS-tRNA 49%  74%  93% *
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APENDICES

Apéndice 1 — Script na linguagem bash para realizar analises de verossimilhanca no RAXML
com uma das 105 topologias subfamiliares fixadas a cada iteracdo do loop.

#!/bin/bash

# A letra x era a inicial dos nomes de todos os 105 arquivos que continham uma das 105

topologias subfamiliares.

for i in $(Is x*); do

raxmIHPC -m GTRGAMMA -n out_$i -s arquivo_de_alinhamento.fasta -g $i -p 31321

done
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Apéndice 2 - Arvore de maxima verossimilhanca inferida baseando-se no conjunto 1.

Sidsta_concoler_MC_027579
T Mannospalax_judaei_NC_020755
Rhizomys_sinensis NC_026124

Mus_musculus_KY018919
—|_| T Acomys_cahirinus_NC_020758
Psammomys_obesus MG558461

MNectoma_fuscipes_NC_033356

Neotoma_mexicana_NC_035594
Scotinomys_teguina_draft

Retthrodontomys_mesxicanus_MC_035597
Isthmemys_pirrensis_MNC_035599
Onychomys_leucogaster_NC_029760
100 Peromyscus_polionotus_NC_035571
Peromyscus_crinitus_NC_035614
Peromyscus_megalops NC_035613
Peromyscus_melanophrys_NC _035611
Podomys_fleridanus_NC_035595
Mectomodon_alstoni_NC_035615
Peromyscus_attwateri_NC_035593
100 Peromyscus_pedtoralis_NC_035598
Habromys_ixlani_NC_035612
Peromyscus_aztecus_NC_035596
0T Tylem ys_nudicaudus_draft
Nyctom ys_sumichrasti_drat
Sigmodon_alstoni_draft
Sigmodon_hispidus_NC _035572
Oligoryzomys _stramineus_MW303
Rhipidomys_t _dratt
Akodon_montensis_NC_025746
Irenomys_tarsalis_draft
Delomys_dorsalis_dratt
4 46 Wiedomys_cerradensis_MC_025747
[ Phodopus_roborovskii_NC _D31809
00 Cricetuus_kamensis NC_024592
61 M tus_auratus_ELG50218
100 Cricetulus_migratorius_NC _031802
100 Cricetulus_longicaudatus_NC_025330

Crictulus_griseus_KX576860

Ondatra_zdbethicus_KU177045
Dicrostonyx_torguatus_NC_D34646

Dicrostonyx_groenlandicus_NC_034313

Dicrostonyx_hudsonius_NC _034307
Myedes_glareolus_KMB892809
Myodes_regulus_NC _016427
Myodes_rufocanus_KT725595
Eothenomys_inez_KL200225
Eothemomys_chinensis_NC_0M 3571
Ecthznomys_miletus_NC_030330
Ecthenomys_melanogaster_MNC_027418
Proedromys_lisngshanensis_NC _013563
Microtus_ochrogaster_NC _027945
Microtus_levis_MC_008064
Meodon_skimensis_NC_035503
Meoden_irene_NC _016055

Lasi ys_mandarinus_JX014233

Microtus_fortis_fortis_MC_015241
Microtus_kikuchii_AF 348082

01
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Apéndice 3 — Arvore bayesiana inferida baseando-se no conjunto 1.

Sicista_concolor_MNC_027579
T Rhizomys_sinersis_NC_26124
Mannospalax_judael_NC_D20755

Mus_musculus_K'v018919

—|_| , P _obesus_GSSB461
Acomys_cahiinus_NC_020758

1 Nectoma_mexicana_MC _035594
,—Sdomaﬁsﬁpesﬂcm%se
1 Scotinomys_teguina_draft
Reithrodontomys_mexicanus_NC _035597
Isthmomys_pirensis_NC_033599
Onychomys_leucogaster_NC_029760
Peromyscus_crintus_NC_035614
Peromyscus_polionotus_MC_035571
Peromyscus_megalops_NC_035613
Peromyscus_melanophrys_NC _035611
Podomys_floridanus_NC_035595
Nectomodon_alstoni_NC_035615
Peromyscus_aztecus_NC_035596
Habromys_ixtlani_NC_035612
Peromyscus_pectoralis_NC _035598
Peromyscus_atwaten_NC_035593
Tylomys_nudicaudus_dratt
L Nyctomys_sumichrasti_draf
11 Sigmodon_alstoni_draft
|—|: Sigmodon_hispidus_NC_035572
1 Oligoryzomys_stramineus_MW303
Rhipidomys_mastacalis_draft
Akodon_montensis NC_025746
Irenomys_tarsalis_draft
Delomys_dorsalis_drat
Wiedomys_cemacensis_NC _025747
Phodopus_roborovskii_NC_031809
Cricetulus_kamensis_NC_024552
Mesocricetus_auratus_EUBED218
Cricetulus_migratorius_NC _031802
Cricetulus_|ongicaudatus_NC_025330
Cricetulus_griseus_KX5TE850
Ondatra_zibethicus_KU177045
— Dicrostenyx_torguatus_NC _D34846
|_1E Dicrostonyx_hudsorius_NC_034307
Dicrostonyx_groenlandcus_MC_034313
Myedes_glareolus_KMB92809
Myodes_nufocanus_KT725595
Myodes_reguius_NC_016427
Ecthenomys_inez_KU 200225
Eothenomys_chinensis_NC _013571
Ecthenomys_miletus_NC_030330
Ecthenom ys_melanogaster_MNC_027418
Proedromys_liangshanensis_NC_013563
Microtus_ochrogaster_NC_027945
Microtus_|evis_NC_008064
Meodon_sikimensis_NC _035503
Neodon_irene_NC_016055
La: _mandarinus_Jx014233
Microtus_kikuchii_AF348082
Microtus_fortis_fortis_NC _015241

L 0924

L 03967 og587

03



86

Apéndice 4 — Arvore de maxima verossimilhanca inferida baseando-se no conjunto 2.

Sidsta_concolor _NC_027579
— 77

MNannospalax_judasi_NC_020755
Rhizomys_sinensis NC_028124
Acomys_cahiinus_MNC_020758
_|_{ ] Mus_musculus_KY018319
Psammomys_obesus_MGS58461
[ Myctom ys_sumichrasti_draft

Tylomys_nudicaudus _draft
Signodon_alstori_draft

Sigmodon_Hspidus_MNC _035572
Oligoryzom ys_stramineus_MW303
100 Rhipidomys_t

_craft

Ak oddon_montensis_NC_025748
Irenomys_tarsalis_draft

Delomys_dorsslis_draft

58

Wiedomys_cerradensis_NC_025747
Meotoma_mexicana_NC_035594
Meotoma_fuscipes_MC_033356

tinomys_teguina_draft
Reithrodortomys_mexcanus_NC_035537
Isthmomys_pirensis NC_035599
Onychomys_| eucogaster_NC_029760
Peromyscus_crinitus_NC_035614
Peromyscus_polionotus_NC_035571
Peromyscus_melanophrys_NC _035611
P eromyscus_megalops_NC_035613
Meotomodon_alstoni_NC_035615
Podomys_foridanus_MC_035595
Peromyscus_azecus NC_035596
Habromys_ixtlani_NC_035612
Peromyscus_sttwateri_NC_035593
Peromyscus_pectoralis_NC_035598
Cricetulus_kamensis_NC _024592
Phodopus_roborovskii_MC_031809
Mesocricetus_aurstus_EUEE0218
Cricetulus_migratorius_NC_031802
Cricetuus_longicaudsatus_MNC _025330

Cricetuus_grisseus_KX 576660
Ondstra_gdbethicus_KU177045

Dicrostonyx_torguatus_NC _D34645
i chi crostonyx_hudsonius_NC_034307
icrostonyx_groenlandicus_MC_034313
Myodes_glareolus_KMB92809
UuMyudes_ruftxaﬂus_KT?ZSSQS
Myodes_regulus_NC_016427
Ecthenomys_inez_KU200225
Eothenomys_chinensis_NC _013571
Eothenomys_miletus_NC_030330
E dthenomys_melanogaster_NC_027418
Proedromys_liangshenensis_NC_N3563
Microtus_ochrogaster_NC_027945
Microtus_levis_NC_00B064
Neodon_sikimensis_NC _035503
Meodon_irene_MC _016055

L _mandarinus_Jx014233
Microtus_kikuchii_AF 343082

Microtus_fortis_fortis_NC_015241
0.1
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Apéndice 5 - Arvore bayesiana inferida baseando-se no conjunto 2.

Sicista_concolar_NC _027579

— T

_sinensis_NC_(26124

02

_judaei_NC_020755
Mus YO18919

! K
L g s -obesus |
Acomys_cabirinus_NC 020758

Neotoma_f _NC_0355%4

|—|‘_ Nectoma_tiscipes_NC_(33356
b1 ;_teguina_draft

Isthmomys_pirrensis_NC _035599
Ony _NC_029760

Pefomynn unius NC 035614
C_035571
Peromyscus_megaops_NC mseu

[ _NC_035611
Podomys_foridanus_NC_035595
Neotomodon_alstoni_NC_035615
Peromyscus_aztecus_NC _035596
Habromys_ixtlani_NC_035612
Peromyscus_pectoralis_NC_035598
Peromyscus_attwateri_ NC_035593

IC_035597

T 'Nomy: i ;_dratt
Nyctom _dratt
1 stqmouon _alstoni_draf
[ Sigmodon pispdus NC. 035572
1 trlmmeul MW303

ipidomys _r _dr
Akodon _r _NC_025746
ys_tarsalis_dratt
Delomys_dorsalis_draft

_ceradensis NC_025747

Phodopus_roborovskii_NC 03180'9
1 { Cricetulus NC_(24592

_luﬁua_EUSO)l 8

1 Cricetulus_migr ; NC_031802
1 v Cricetulus | ;_NC_025330
Cricetulus_griseus_KX576660
L] 4 Ondatra_zbethicus_KU177045
0,8695 l_ Diaouonyu forquatus_NC 034846

C_03:
chmonyx _goenlmdcln NC 034313
Myodes_glareolus_KM892809
4 Myodes_rufocanus_KT 725595
Myodes_regulus_NC_016427
Eothenomys_inez_KU200225
Edhencmys_chinensis_NC_013571
Eothenomys_miletus_NC_030330
Eothenomys_melanogaster NC_027418
i NC_013563

Microtus_ochrogaster_NC_027945
Microtus_levis_NC_008064
Neodon_sikimensis NC_035503
Neodon. Jmne NC 01&)55

;_JIX014233
Microtus, kludm Af:usosz
Microtus_fortis_fortis NC_015241
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Apéndice 6 - Arvore de maxima verossimilhanca inferida baseando-se no conjunto 3.

Sicista_concolor_NC_027579

——— {78

izomys_sinensis_NC_026124
_judaei_NC_020755

Acomys_cahirinus_NC_020758

Mus_muscdus_KYD18919
'sammomys_obesus_MGS558461

P
Neotoma_fuscipes_NC_033356

Nectoma_mexi _NC _035594
i ys_teguina_draft

Isthmomys. _phens's_NC__OJSSSQ
Onychomys_| _NC_029760

Peromyscus_crinitus_NC_035614
i 035!

_NC_035597

571

Peromyscus_megalops_NC_035613
Peromyscus_ . NC_035611
Podomys_foridanus_NC_085595
Neotomodon_alstoni_NC _035615
Peromyscus_attwateri_NC _035593
Peromyscus_pectorais_NC_035598
Habromys_ixtlani_NC_035612
Peromyscus_aztecus_NC_035596
Tylomys_nudi: ;_draft

ys._: i_draft
Sigmodon_hispidus_ NC_035572
Sigmodon_alstoni_draft
Oligoryzomys_stramineus_MW303
dratt

Y

Akodon_mortensis_ NC_025746
ys_tarsalis_draft
Delomys_dorsalis_dratt

ys_cermadensis_NC_025747

Cricetdus_
Phodopus_r

is_NC_024592
ii_NC_031809
;_auratus_EUGE0218
Cricetulus_mi _NC_031802
e Cricetulus_| ;_NC_025330
b Cricetlus_giseus_KX576660
8 Ondatra_zibethicus_KU177045
Dicrostonyx_torquatus_NC_034646
crostonyx_hudsonius_NC_034307
crostonyx_groenlandcus_NC_034313
Myodes_glareolus_KMB892809
Myodes_rufocanus_KT725595
Myodes_reguus_NC_016427
Eothenomys_inez_KU200225
Eothenomys_chinensis_NC_013571
Eothenomys_melanogaster NC_027418
Eothenomys_miletus_NC_030330
Proedromys_liangshanensis_NC _013563
Microtus_ _NC_027945
Microtus_levis_NC_00B064
Neodon_sikimensis_NC_035503
Neodon_irene_NC_016055

L y ;_JX014233
Microtus_kikuchii_AF 348082
Microtus_fortis_fortis_NC_015241

01
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Apéndice 7 - Arvore bayesiana inferida baseando-se no conjunto 3.

Sicista_concolor_NC _027579
T Rhizomys_sinensis_NC_026124
Nannespa ax_judaei_NC _020755

Mus_musculus_KY018919
‘u' _— P . obesus_ M GS58461
- Acomys_cahiinus_NC_020758

Nectoma_mexicana_MNC _035594

MNedoma_fuscipes_NC _033356
Scotinom ys_teguina_draft
Refthrodontom ys_mexicanus_NC_035597
Isthmem ys_pirrensis_NC_035599
Ornychomys_leucogaster_NC_029760
Peromyscus_crinitus_NC _035614
Peromyscus_polionctus_MC_035571
Peromyscus_megalops_NC_035613
Peromyscus_melanophrys_NC_035611
Podomys_floridanus_NC _035595
Nedatomodon_alstoni_NC _035615
Peromyscus_aztecus_NC_035596
Habromys_ixtlani_MNC _035612
Peromyscus_pectoralis_NC _035558
Peromyscus_sttwateri_NC _035593
T Tylemys_nudicaudus_draft
Nyctomys_sumichrasti_draft
Sigmoclon_alstoni_craft
Sigmodon_hispidus_NC _035572
Oligoryzomys_stramineus_MW303
Rhipidomys_mastacalis_draft
Akodon_montensis_NC_D25746
Irenomys_tarsalis_draft
Delomys_dorsalis_drat
08727 iedom ys_cerradensis_MC_025747
! P hodopus_r ii_NC_031809
Cricetulus_kamensis_NC_024582
Mesocricetus_auratus_EUBED218
Cricetulus_migratorius_NC_031802
Cricetulus_longicaudatus_NC_025330
Cricetulus_griseus_KX¥576660
Ordatra_zbethicus_KU 177045
Dicrostonyx_torgquatus_NC_034646
1 Dicrostonyx_hudsonius_MC _034307
Dicrostonyx_groenlandicus_NC_034313
Myodes_glareolus_KMB92809
Myedes_rufocanus_KT725595
Myodes_regulus_NC _016427
Edthenomys_inez_KL200225
Edthenomys_chinensis_NC_013571
Eotheromys_miletus_NC_030330
Eothenomys_melanogaster NC_027418
Proedromys_liangshanensis_NC_013553
Microtus_ochrogaster_NC_027945
Microtus_levis_NC_008064
Neodon_sikimensis_NC _035503
Meodon_irene_NC _016055
L ;_mandarinus_Jx014233
Microtus_kikuchii_AF348082
Microtus_fortis_fortis NC_015241

02
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Apéndice 8 — Arvore de maxima verossimilhanca inferida baseando-se no conjunto 4.

Sicista_concolor_NC _027579

= Mannospgalax_judaei_NC_020755
Rhizomys_sinensis_MNC _026124
Mus_musculus_KY018919
_‘_97 73 Psammomys_ochesus_MGS58461
Acomys_cahirinus_NC_020758
Meotoma_fuscipes_NC_033356
Meotoma_mexicana_NC _035594

Scotinomys_teguina_drat
Isthmomys_pirrensis_NC_035599
Reithrodontomys_mexicanus_NC _035597
Onychomys_leucogaster_NC _029760
Peromyscus_polionotus_MWC_035571
Peromyscus_crinitus_NC_035614
Peromyscus_melanophrys_NC _035611
Peromyscus_megalops NC_035813
Podomys_flondanus_NC _035595
Mectomodon_alstoni_NC_035615
Habromys_istlani_NC_035612
Peromyscus_aztecus NC_035596
Peromyscus_attwateri_NC_035593
Peromyscus_pectoralis NC_035598
| Nyctomys_sumichrasti _drat
100 Tylomys_nud caudus_draft
Sigmodon_alstoni_craft
Sigmodon_hispdus_NC_035572
Oligoryzomys_stramineus_MW303
Rhipidomys_mastacalis_drat
Akodon_mortensis_NC_025746
Irenomys_tarsalis_drat
Wiedomys_cerradensis_NC_025747
Delomys_dorsalis_draft
Phedopus _roborovskii_NC_031809
Cricetulus_kamensis NC_024592
Mesocricstus_auratus_EUBE0218
Cricetulus_migratorius_NC_031802
Cricetulus_longicaudatus_NC_025330
Cricetulus_griseus_KX 576660
Ondatra_zdbethicus KU177045
Dicrostonyx_torquatus_MNC _034646
1 mgi:mstnn\;x_hudmnius_NC_034307
icrostonyx_groenlandicus NC_034313
Myodes_glareclus_KME392509
7 OOMv(:des_regulus_NC_(J’I 6427
Myodes_rufocanus_KT 725595
Eothenomys_inez_KU200225
Ecthenomys_chinensis_MC _013571
Eothenomys_melanogaster NC_027418
Eothenomys_miletus_NC_030330
Proedromys_liangshanensis_NC _013563
Microtus_ochrogaster_NC _027945
Microtus_levis_NC_008064
Necdon_irene_NC_016055
Meodon_sikimensis_NC_035503
L :_mandarinus_Jx 014233
Microtus_fortis_fortis_NC _015241
Microtus_kikuchii_AF348082

100

0.1
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Apéndice 9 - Arvore bayesiana inferida baseando-se no conjunto 4.

—

1

Sicista_concelor_NC _027579

02

Rhizomys_sinensis_NC_028124
Nannospalax_judasi_NC _020755

Mus_musculus_KY018919

Psammomys_okesus_MGS58461
Acomys_cahirinus_MC_020755

Tylomys_rudicaudus_draft

Nydomys_sumichrasti _drat

Sigmodon_al stoni_craft

Sigmodon_hispidus_NC_035572

Oligoryzomys_stramineus_MW303
;_draft

Rhipidom

Ire;nmys_tarsalls_draﬁ
Akoden_montensis_NC_025746
Delomys_dorsalis_draft

fedomys_ceradensis_NC_025747
7 Neotoma_mexicana_NC _035594
’—|j~euhuma_mmipes_nlc_csassa
4

Scotinomys_teguina_draft
Reithrodontomys_mexcanus_NC_035597
Isthmomys_pirensis_NC_035599
Onychomys_leucogaster NC_029760
Peromyscus_crinitus_NC_035614
Peromyscus_polionctus_NC _035571
Peromyscus_megalops_NC _035613

Peromyscus_melanophrys _NC_035611
Podomys_floridanus_NC _035595
MNeotom odon_alstoni_NC_035615

Peromyscus_sztecus_NC_035596
Habromys_iptlani_NC_035612
Peromyscus_pedoralis_NC_035598

Peromyscus_attwateri_NC_035593

[_: Phodopus_roborovskii_MC _031809
1

Cricetulus_kamensis NC_(24592

05679

is_auratus_E UG60216
1 Cricetulus_migratorius_MNC_031802
1 7 Cricetulus_|ongi caudatus_NC_025330
Cricetulus_griseus_KX576660
Ondatra_zibethicus_KU177045
Dicrestonyx_torgquatus_NC_034646
1 Dicrostonyx_hudsonius_NC_034307
Dicrostonyx_groenlandicus_NC_034313
Myodes_glarecus_KMB292809
1 Myodes_nufocanus_KT725595
Myodes_regulus_NC _016427
Edhenomys_inez_KU 200225
Eothenomys_chinensis_NC_013571
Eothenomys_miletus NC_030330
Ecthenomys_melanogaster_MC _027418
Proedromys_liangshanensis_NC _013563
pol :_mandarinus_JX014233
7 Microtus_kikuchii_AF348082
Microtus_fortis_fortis_NC_015241

1 7 Meodon_sikimensis_NC_035503
05579 Neodon_irene_NC _018055

7 Microtus_ochrogaster_MC_027945

Microtus_|evis_NC_0DE064




Apéndice 10 - Arvore de méaxima verossimilhanca inferida baseando-se no conjunto 5.

Sidista_concolor_NC_0D27579
Mannospalax_judas _NC_020755

——————— 700 Rrizomys_sinensis_NC _025124

Mus_musculus_KY018919

—| 98 Acomys_cahirinus_NC_020758
P : obesus_MGS53461

Myctomys_sumichrasti_draft
——1 00 Tylomys_nudicaudus_dratt

Sigmodon_alstoni_draft

52
Sigmodon_hispidus_NC _0D35572
10 Oligoryzomys_straminzus_MW303
100 |4 Rhipidom is _draft

58 Irenomys_tarsalis_draft
Akodon_meontensis_NC _025746
Delomys_dorsalis_draft
‘Wiedomys_cerradensis_NC_025747

Scotinomys_teguina_craft
Nedtoma_fuscipes_NC_03335%
Neotoma_mexicana_NC_035594
Ornychemys_leucogaster_NC_029760
Reithrodortomys_mexicanus_NC _035597
Isthmemys_pirrensis_NC_035599
Peromyscus_polionotus_NC _035571
Peromyscus_crintus_MNC_035614
Podomys_floidarus_NC_035595
Nectomadon_alstori_NC_035615
Peromyscus_pectordis_NC_035598
Peromyscus_attwaten_NC_035593
Habromys_pdlani_NC _035612

Peromyscus_aztecus_NC_035596
o Peramyscus_megalops_NC_D35613

Peromyscus_melancphrys_NC_035611
Phodopus_roborovskii_NC _031809
I B Cricetulus_kamensis_NC_024592
on icetus_auratus_EU 50218
100 Cricetulus_migratorius_NC_031802
100 Cricetulus_ariseus_KX576660
Cricetulus_longicaudaus_NC _025330
Ondatra_zdbethicus_KU177045
Dicrostonyx_torguatus_NC _034646
jcrostonyx_groenlandicus_NC_034313
crestonyx_hudsonius_NC_034307
Myodes_glareolus_KMB92809
des_regulus_NC_016427
des_rufocanus_KT725595
1dEo'thenmn\oanile1|,st(:70130330

Eothenomys_melanogaster_NC_027418
Eothenomys_inez_KU200225
Eothenomys_chinensis_ NC_013571
Proedromys_liangshanensis_NC_013553
Microtus_ochrogaster_NC_027945
Microtus_levis_NC _008064
Neodon_sikimensis_NC _035503
Meodon_irene_NC _018055

1

=B

;_mandarinus_Jx014233

L;
Microtus_kikuchii _AF 348082
Microtus_fortis_fortis_NC_015241

009



Apéndice 11 - Arvore bayesiana inferida baseando-se no conjunto 5.

Sicista_concolor_NC _027579
Rhizomys_sinensis_NC _026124

—— P
1 Nannospdax_judaei_NC _020755

Mus_musculus_KYD18919

Psammomys_ochesus_MG 558461

1 1 Acomys_cahininus_NC_020758

Tylomys_nudicaudus_draft

1 Nydtomys_sumichrasti _drat

1 Sigmodon_alstoni_draft
Sigmodon_hispidus_NC _035572
Cligoryzomys_stramineus_MW303
1 Rhipidom ys_m astacalis_draft
Akodon_montensis_NC_025746

Irenomys_tarsalis_drat
Delomys_dorsalis_draft
Wiedomys_cemradensis_NC _025747

tinomys_teguina_draft

4 Neotoma_mexcana_NC_035594
L———— HMectoma_fuscipes_NC_033356
Onychomys_leucogaster_NC_029760
Reithrodontomys_mexicanus_NC _035597
Isthmomys_pirensis_NC_035599
Peromyscus_crinitus_NC_035614
Peromyscus_polionotus_NC _035571
Peromyscus_megalops_NC_035613

Peromyscus_melanophrys_MC _035611
Peromyscus_aztecus _NC_0D35596
Habromys_pdlani_NC _035612
Podomys_floridanus_NC _035595
Meotomodon_alstoni_NC_035615
Peromyscus_pectoralis_NC _035598
Peromyscus_athwateri_NC_D35593

Phodopus_roborovskii_NC _031809

I_: Cricetulus_kamensis_NC _024592

1 Mesocricetus_auratus_EUBE0218

1 Cricetulus_migratorius_NC_031802
1 T Cricgtulus_longicaudatus_NC_025330
— o0s832 Cricetulus_griseus_KX576660
Qndatra_zdbethicus KU177045
Dicrostonyx_torgquatus_NC _D34646
Dicrostonyx_hudsonius_MNC _034307
Dicrostoryx_groenlandicus_NC_034313
Myodes_glareolus_KMB892809
1 Myodes_rufocanus_KT725595
Myodes_regulus_NC_016427
1 = Ecthenomys inez_KU200225
Eothenomys_chinensis_NC_013571

Ecthenamys_milgtus_NC_030330
Eothenomys_melanogaster_NC_027418
Proedromys_liangshanensis_NC_013563
Mierotus_ochrogaster_NC_027945
Microtus_levis_NC _00B064
Neodon_sikimensis_NC_035503
Meodon_irene_NC_0168055

s_mandannus_Jx014233

Ls
Microtus_kikuchii_AF 348082
Microtus _fortis_fortis_MC _015241

0.04
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Apéndice 12 - Arvore de méaxima verossimilhanca inferida baseando-se no conjunto 6.

= judss NC_020755
{ % Rhzomys_snews_NC_(06124

- Mus_musculus_KY018319
_|_| 75 ys_cbesus |
Acomys_cahrinus_NC_020758

Nedtona_tuscipes NC_033358

Nemama s _NC_03559¢
5 ys_tegura_drall
, NC_O

kEfmamys_prrensss NC_(35539

Onychomys_leucogaster NC_012976

Y _NC_03557
Peramysous_cnnitus NC_035614
) Peramysous_megalops NC_035513
Peramysaus s ys_NC_0358

Nedtomadon_alston_NC_035615
Padomys_Sondanus_NC_035595
Hatwamys_ias_NC_035612

Otigaryzamys_stramineus MW303

1 s_draft
Ao , NC_(25748
renomys_tarssis_dralt
Debamys_darssies_drall
Wiedomnys_cerradenss NC_(125747

_NC_031809
_NC_24532

; surmus EUSBI218
Cricetdus_migr _NC_0318

Meodan_sikimensis NC_035503
Neodan_rena_NC_018055
L Jx0142

y= !
98, Microtus_ukuchn_AF 389082
Microns_forSis_forfis NC_0152

0.2



Apéndice 13 - Arvore bayesiana inferida baseando-se no conjunto 6.

Sicista_concolor_NC _027579
—T1 1

Rhizomys_sinensis_NC_026124
MNarnospalax_judasi_NC_020755
Mus_musculus_KY018919

_m( 7 P sammomys_ohesus MGS58461
Acomys_cahirinus_NC _020758

P hedopus s ii_NC_031809
Cricetulus_kamensis_NC_024592
Mesocricetus_aurstus_EUBE0218
Cricetulus_migratorius_NC _D31802
Cricstulus_longicaudatus_NC_025330
Cricetuus_griseus_KX STEEE0
Tylomys_nudicaudus_draft
1 Myctomys_sumichrasti_drat
— 1 3 Sigmodon_slstoni_draft
|—: Sigmodon_hispidus_NC_035572
1 1 Oligoryzom ys_stramineus_MW303
Rhipicomys_mastacalis_draft
Akodon_montensis_MNC_025746
Irenomys_tarsalis_dratt
Delomys_dorsalis_draft
Wiedomys_cemadensis_NC_025747
7 Mectoma_mexcana_NC_035594
,_:otoma_ﬁJmpe;_NC_OSSSSS
R # ctinomys_teguina_drat
Reithrodontomys_mexicanus_MC_035597
Isthmomys_pirrensis_NC _035599
Onychomys_leucogaster_NC _029760
Peromyscus_crinitus_NC_035614
Peromyscus_polionctus_MC _035571
Peromyscus_megalops_NC_035813
Peromyscus_melanophrys_NC_035611
Podomys_floridanus_NC_035595
Nectomodon_alstoni_NC _035615
Peromyscus_aztecus_NC _035596
Habromys_ixtlani_NC _035612
Peromyscus_pectoralis_NC_035508
Peromyscus_sttwateri_NC_035593
Ondatra_zibethicus_KU177045
Dicrostonyx_torguatus_MC_034646
Dicrostonyx_hudsonius_NC _034307
Dicrostonyx_groenlandicus_NC_034313
Myodes_glareolus_KMBI2809
Myodes_rufocanus KT725595
Myodes_regulus_NC_016427
Eothenomys_inez_KU200225
Eothenomys_chinensis_NC_013571
Eothenomys_miletus_NC_030330
Eothenomys_melanogaster_NC_027418
Proedromys_liangshanensis_MC _013563
Microtus_ochrogaster_NC _027945
Microtus_levis_NC_008064
Neodon_sikimensis_NC _035503
Meodon_irene_NC_016055
Lasit _mandarinus_JX014233
Microtus_kikuchii_AF 348082
Microtus_fortis_fortis_NC_015241

0,999

0.ME7

L 05446

02



Apéndice 14 - Arvore de méaxima verossimilhanca inferida baseando-se no conjunto 7.

Sicista_concolor_NC_I27579
53 Mannospalax_judaei_NC_020755
Rhizomys_sinensis_NC_028124
Acomys_cahirinus_NC_020758
—|_97| o Mus_musculus_KY018919
Psammomys_obesus_MGS558461

Neotoma_mexcana_NC_035594

Meotoma_fuscipes_NC _033356
tinomys_teguina_draft

Rethrodontom ys_mexicanus_NC_035597
Isthmomys_pimensis_NC _035509
Onychomys_leucogaster_MC_029760
Peromyscus_crinitus_NC_035614
Peromyscus_polionotus_MNC_035571
Peromyscus_megslops_NC_035613
Peromyscus_melanophrys_NC_035611
Podomys_floridanus_NC _035595
Nectomodon_alstoni_NC _035615
Peromyscus_attwateri_NC_035593
Peromyscus_pectoralis_NC_035598
Habromys_ixlani_MNC _035612
Peromyscus_aztecus NC_035596
[ Tylomys_nudicaudus_draft
100 MNyctomys_sumichragti_drat
Sigmodon_a stoni_draft
Sigmodon_hispidus_NC_035572
Oligoryzomys_stramineus_MW303
Rhipidomys_mastacalis_draft
Akodon_montensis_NC_025746
Irenomys_tarsalis_draft
Delomys_dorsalis_craft
iedom

100

;_cerradensis_NC_025747

U 43
Cricetdus_kamensis_NC_024592

Phodopus_roborovskii_NC _031809
Mesocricetus_auratus_EUE60218
Cricetulus_migratorius_MC_031802
Cricetulus_longicaudatus_NC _025330
Cricetulus_griseus KX 576860
Ondatra_zibethicus_KU177045

Dicrostoryx_torguatus_NC _034646
1Dq?\u'monyx_c[cenland\cus_NC_034313

icrostonyx_hudsonius_NC _034307

Myodes_glareolus_KMBE2809

Myodes_regulus_NC _018427
Myodes_rufocanus_KT 725595
Ecthencmys_inez_KU200225
Eothenomys_chinensis_NC_013571
Eothenomys_miletus_MNC_030330
Eothenomys_melanogaster_NC_027418
Proedromys_liangshanensis_MC_013563
Microtus_ochrogaster_NC_027945
Microtus_|evis_NC_008084
MNeodon_sikimensis_NC_035503
Meodon_jirene_NC_016055

L | ;_mandarinus_JX014233

Micratus_fortis_fortis_MC _015241

Microtus _kik uchii _AF 348082

02
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Apéndice 15 - Arvore bayesiana inferida baseando-se no conjunto 7.

Sicista_concelor NC_027579

—

1

Rhizomys_sinensis_NC _026124

Nannospalax_judaei_NC_020755

—

Mus_muscuus_KYD18919
Psammomys_ochesus_MG558461
Acomys_cahirinus_NC_020758

Do354 Phodopus_roborovskii_NC_031809
|_1|— Cricetulus_kamensis_NC_024592

is_auratus_EUEE0218
1 Cricetulus_migratorius_NC_031802
1 Cricetulus_longicaudatus_NC_025330
Cricetulus_griseus_KX576660
Tylomys_nudicaudus_draft
Mydomys_sumichrasti_drat

3 Sigmodon_alstoni_draft
4 [—: Sigmodon_hispidus_NC _035572
1

Oligoryzom ys_stramineus_MW303
1 Rhipidomys_1 ;_draft
Akodon_mortensis_NC_025746
Irenomys_tarsalis_draft
Ddomys_dorsslis_cdraft
Wiedomys_cerradensis_NC_025747

09441

02

7 Nedoma_mexicana_MNC _035594
,_|jNeotoma_mwpes_NC_[]33356

P4 i+ ti : teguira_drat
Reithrodortomys_mexcanus_NC _035597
lsthmeomys_pimrensis_NC_035599
Cnychomys_leucogaster_NC _029760
Peromyscus_crinftus_MNC _035614
Peromyscus_polionotus_NC_035571
Peromyscus_megalops_NC_035613
Peramyscus_melanophrys_NC_035611
Podomys_floridanus_NC _035595
Meotom odon_alstori_NC _035615
Peromyscus_aztecus NC_035596
Habromys_ixtlani_NC _D35612
Peromyscus_pectoralis_NC _035598
Peromyscus_athweteri_NC_035593

Ordatra_gbethicus_KU177045
Dicrostonyx_torgquatus_NC _D34646

Dicrestonyx_hudsonius_MNC _034307

Dicrostonyx_groenlandicus_NC_034313
Myodes_glareolus_KMB92809
Myodes_rufocanus_KT725595
Myodes_regulus_NC_016427
Ecthenomys_inez_KU200225
Ecthenomys_chinensis_NC_013571
Ecthenomys_miletus_MC_030330
Ecthenomys_melanogaster_NC_027418
Proedromys_liangshanensis_NC _013563
Microtus_ochrogaster_NC_027945
Microtus_levis_NC _D03064
Neodon_sikimensis_NC _035503
Meodon_irene_NC_016055

[E 's_mandarinus_Jx014233

Microtus _kikuchii_&F 348082
Microtus_fortis_fortis_NC_015241

L 05553
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Apéndice 16 - Arvore de maxima verossimilhanca inferida baseando-se no conjunto 8.

Sicista_concelor_NC _027579
Rhizomys_sinensis_MNC_026124

—

77

Mannospal & _judasi_NC _020755

Acomys_cahirnus_NC_020758

100

_‘_911 5 Mug_musculus_KYD18919
Psammomys_obesus_MG558461

MNeotoma_mexcana_NC_035594
Meotoma_fuscipes_NC_033356
tinomys_teguina_dratt
Rethrodontomys_mexicanus_NC _0
Isthmomys_pirrensis_NC _035599
Onychomys_leucogaster_NC_02976
Peromyscus_policnotus_NC _03557
Peromyscus_crintus_NC_035614
Peromyscus_megalcps_MNC _035613
Peromyscus_melanophrys_NC_0356
Neotomodon_alstoni_NC _035615
Podomys_floridanus_NC _035595
Peromyscus_sztecus_NC_035596
Habromys_jstlani_NC_035612
Peromyscus_pectoralis_NC _03559
Peromyscus_athaateri_NC_035593
Nyctomys_sumichrasti_drat
100 Tyomys_nudicaudus_cdraft
Sigmodon_Hspidus_MNC _035572
Sigmodon_alstoni_draf
Cligoryzomys_straminsus_MW303
Rhipidomys_r is_dra
Akodon_montensis_NC_025746
Irenomys_tarsalis_draft
Wiedom ys_cerradensis_NC_025747
Delomys_dorsslis_draft

Cricetulus_kamensis_NC_024592
Phodopus_r i_MC_031809
Mesocricetus _auratus_EUEE0218
Cricetulus_migratorius_NC_0318
Cricetulus_longicaudstus_NC _02
Cricetulus_griseus_KX576850
Ondatra_zibethicus_KU177045
Dicrostonyx_torquatus_NC _03464
1ouglu'omnyx_eroen\andlcus_NC_U
icrostonyx_hudsonius_MNC_03430
Myodes_glareolus_KMB92808
mnM\fcdesﬁregulw?NC,m B427
Myodes_rufocanus_KT725585
Eothenomys_inez_KU 200225
Eothenomys_chinensis_NC_013571
Eothenomys_miletus_NC_030330
Eothenomys_melanogaster_NC_027
Proedromys_liangshanensis_NC_0
Microtus_ochrogaster_NC_027945
Microtus_levis_NC_008084
Neodon_irene_NC _D16055
Neodon_sikimensis_MNC _035503
Lasi lomys_mandarinus_J¥0142
Microtus_frtis_fortis_NC_0152
Microtus_kikuchii_AF 348082

02



99

Apéndice 17 - Arvore bayesiana inferida baseando-se no conjunto 8.

Sicista_concolor_NC _D27579

T Rhizomys_sinensis_NC _026124
Nannospalax_judaei_NC_020755
Mus_musculus_KY¥0D18918
—‘_ﬂqu Psammomys _obesus_WMG558461
0.9967 Acomys_cahirinus_ NC_020758
1 7 Tylomys_rudicaudus_draft

Nydomys_sumichrasti_drat
—~{ 1 3 Sigmodon_alstoni_draft
|—: Sigmodon_hispidus_NC_035572
1 Oligoryzom ys_stramineus_MW303
0,999 1 R hipidom ys_r is_draft
Akodon_mortensis_MC_025746

Irenomys_tarsalis_draft
Delomys_dorsalis_draft

jiedomys_cemadensis NC_025747
Neotoma_mexicana_NC _035594
,—Eedumajusdpes)lciwﬁsﬁ
1 Scotinomys_teguina_dratt
F ol ;_mexicanus_NC _035597
Isthmomys_pirrensis_NC _035599
Onychomys_leucogaster_NC_029760
Peromyscus_crinitus_MC_035614
Peromyscus_polionotus_NC _035571
Peromyscus_megdops_NC_035613
P eromyscus_melanophrys_NC_035611
Podomys_floridanus_MC_035595
Meotom odon_alstoni_NC _035615
Peromyscus_artecus NC_D35598
Habromys_jxtlani_NC_035512
Peromyscus_pedordis_NC_03555%6
Peromyscus_attwateri_MNC_035593
Phodopus_roborovskii_NC_031808
Cricetulus_kamensis_NC_024592
Mesocricetus_auratus_EUBE0218
Cricstulus_migstorius_NC_031802
Cricetulus_longicaudatus_NC_025330
Cricetulus_griseus_KX576660
Ondatra_zibethicus_KU177045
Dicrostonyx_torquatus_NC _034646
Dicrostoryx_hudsonius_NC _034307
Dicrostonyx_groenlandicus_NC_034313
Myodes_glareolus_KMB92809
Myodes_rufocanus_KT725595
Myodes_regulus_MC_016427
Ecthenomys_inez_KU 200225
Ecthenomys_chinensis_NC_013571
Eothenomys_miletus_NC_030330
Ecthenomys_melanogaster NC_(27418
Proedromys_liangshanensis_NC_013563
Microtus_ochrogaster_NC_027945
Microtus_|evis_NC_008064
Meodon_sikimensis_MNC_035503
MNeodon_irene_NC_016055
Lasi ;_mandarinus_JxX014233
Mierotus_kikuchii_AF348082
Microtus_fortis_fortis_NC_015241

4 06598

— 07969

02
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Apéndice 18 - Arvore de méaxima verossimilhanga inferida baseando-se no conjunto 9.

Sicista_concolor_NC_D27579
I_ Rhizomys_sinensis_MC _026124
Nannospalax_judaei_NC_020755
Mus_musculus_KY018919
_E' Psammomys_obesus_MGS58461
77 Acomys_cahirinus_NC_020758
Meotoma_fuscipes_NC _033356

Meotoma_mexicana_MC_035594
Scotinomys_teguina_dratt
Retthrodontom ys_mexicanus NC_0
Isthmomys_pirrensis_NC_035599
Onychomys_leucogaster_NC _02976
Peromyscus_polionotus_MNC _03557
Peromyscus_crinitus_NC_035614
Peromyscus_melanophrys_NC_0356
Peromyscus_megalops_MC_035613
MNecomodon_alstoni_NC_035615
Podomys_floridanus_NC _035595
P eromyscus_aztecus_NC _035596
Habromys_idlani_NC_035612
Peromyscus_athaateri_NC_D35593
Peromyscus_pectoralis_MC_03559
I Tylomys _nudicaudus_draft
100 Mydomys_sumichrasti _draft
Sigmodon_d stoni_draft
Sigmodon_hispidus_NC _035572
Oligoryzomys_stramineus_MW303
Rhipidomys_r lis_draft
Akodon_montensis_NC _D25746
Irenomys_tarsalis_drat
Delomys_dorsalis_draft
Viedom ys_ceradensis_NC_025747
‘ P hadopus._rak ii_NC_031809
Cricetulus_kamensis_NC_024592
Mi icetus_auratus_E LGE0218
Cricetulus_migratorius NC_0318
Cricetulus_giseus_KX578660
Cricetulus_longicaudatus_NC _02
Ondatra_zdbethicus_KU177045
Dicrostonyx_torquatus_NC _03464
1mgicrostanyx_hudsomus_hlC_03430
icrostonyx_groenlandicus_NC _0
Myodes_glareclus_KMB92809
o Myodes_regulus_NC_016427
Myodes_rufocanus_KT725595
Eothenomys_inez_KU 200225
Ecthenomys_chinensis_HC_013571
Eothenomys_miletus_NC_030330
Eothenomys_melanogaster NC_027
Proedromys_liangshanensis_NC _0
Microtus_levis_NC_D03064
Microtus_ochrogaster_NC _027945
Meodon_sikimensis_NC_035503
MNeodon_irens_NC_016055
L _mandarinus_Jx¥0142
Microtus_fortis_fortis NC_0152
Microtus_kikuchii_AF 348082

100

0z
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Apéndice 19 - Arvore bayesiana inferida baseando-se no conjunto 9.

Sicista_concolor_MC_027579
T Rhizomys_sinensis_NC_026124
Nannospalax_judaei _NC_020755
Mus_musculus_KY018919
—‘L‘i‘n Psammomys_obesus_MG558461
1 Acomys_cahirinus_NC_020758
1 | Phodopus_rok kii_MC _031809

it Cricstulus_kamensis_NC _024592
1] tus_auratus_F UBE0218
Cricetulus_migratorius NC_0318
Cricetulus_longicaudatus_NC_02
Cricetulus_griseus_KX578860
I Tylomys_nudicaudus_draft
1 Myctom ys_sumichrasti_draft
Sigmodon_al stoni_dratt
Signodon_hispidus_NC_035572
Oligoryzom ys_stramineus_MW303
Rhipidemys_mastacalis_draft
Akodon_montensis_NC_025746
Irenomys_tarsalis_draft
Delomys_dorsalis_dratt
eclomys_cerradensis_NC_025747

09993

08535

Meotoma_mexicana_NC_0355%4
Meotoma_fuscpes_NC_033356
tinomys_teguina_crat
Reithrodontomys_mexicanus_NC _0
Isthmomys_pimensis_NC _035599
Onychomys_leucogaster_NC _02976
Peromyscus_crintus_NC_035614
Peromysecus_polionctus_MC_03557
P eromyscus_megalops_NC _033613
Peromyscus_melanophrys_NC_0356
Podomys_floridanus_MNC_035595
Neotomodon_alstoni_NC_035615
Peromyscus_artecus MC_085596
Habromys_ixtlani_NC_035612
P eromyscus_pedoralis_NC_03559
Peromyscus_attwateri_NC _035593
Ondatra_zdbethicus_KU177045
Dicrostony:x_torquatus_NC _03464
Dicrostonyx_hudsonius_NC _03430
Dicrogtonyx_groenlandicus_NC _0
Myodes_glareolus_KMB92809
Myodes_rufocanus_KT 725595
Myodes_regulus_NC_016427
Eothenomys_inez_KU200225
Eothenomys_chinensis_NC_013571
Eothenomys_miletus_NC_030330
Eothenomys_melanogaster NC_027
Proedromys_liangshanensis_NC _0
Microtus_ochrogaster_NC_027945
Microtus_|evis_NC _008064
Necdon_sikimensis_NC_033503
MNeodon_irene_NC_016055
L _mandarinus_Jx0142
Mierotus_kikuchii _AF348082
Microtus_fortis_fortis NC_0152

4 09434

04
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Apéndice 20 - Arvore de méaxima verossimilhanga inferida baseando-se no conjunto 10.

Sicista_concolor_NC_027579
[ Rhizomys_sinensis_NC _026124
Mannospalax_judaei_NC _020755
Acomys_cahirinus_NC _020758
_|E{ 5 Mus_musculus_KY018919
Psammomys_obesus_MG 558481
Nectoma_fuscipes NC_033356
Neotoma_mexicana_NC_035594
Scotinomys_teguina_draft

Reithrodontom ys_mexicanus_NC _035597
Isthmomys_pirrensis_NC_(135599
Onychomys_leucogaster_NC_029760
Peromyscus_polionotus_NC_035571
Peromyscus_arinitus_NC_035614
Peromyscus_megalops_MNC_035613
Peromyscus_melanophrys_NC _035611
Meotomodon_alstoni_NC_035815
Podomys_foridanus_NC _035595
Peromyscus_sttwateri_NC_035593
Peromyscus_pecoralis_NC_035598
Habromys_ixtlani_NC_035612
Peromyscus_aztecus_MNC_035596
60 Tyomys_nudicaudus_draft
MNydomys_sumichrasti _draft
Sigmodon_alstoni_dratt
Sigmodon_hispidus_NC_035572
Oligoryzomys_stramineus_MW303
Rhipidomys_mastacalis_draft
Akodon_montensis_NC_025746
Irenomys_tarsalis_draft
‘Wietlomys_cerradensis_NC_025747
LI 44 Delomys_dorsalis_draft
Cricetulus_kamensis NC_024582
Phodopus_reborovskii_NC _031800
Mesocricetus_auratus_EUGE0218
Cricetulus_migratorius_NC _031802
Cricetulus_grissus_KX5TE660
Cricetulus_longicaudatus_NC_025330
Oncatra_zdbethicus KU177045
58 ——_ Dicrostonyx_forquatus_NC_034546
10Eg‘ rostonyx_groenlandicus NC_034313
icrostonyx_hudsonius_NC_034307
Myodes_glareolus_KMB92809
10%yndes_mfneanus_KT725595
yodes_regulus NC_016427
Eothenomys_inez_KU200225
Eothenomys_chinensis NC_013571
Eothenomys_miletus_NC_030330
Ecthenomys_melanogaster_NC_027418
Proedromys_liangshanensis_NC_013563
Microtus_levis NC_0D08064
Microtus_ochrogaster_NC_027945
Neodon_irene_NC_016055
Neodon_sikimensis_NC_035503
Lasi s_mandarinus_JX014233
Microtus_fortis_fortis_NC_015241
Microtus_kikuchii_AF 348082

100

0z
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Apéndice 21 - Arvore bayesiana inferida baseando-se no conjunto 10.

Sidsta_concolor_NC_027579

Rhizomys_sinensis_NC _026124

=

Nannospalax_judaei_NC _020755

Psammomys_ohesus_MGS58461

Mus_musculus_KY018919

3
0,7364

Acomys_cahiinus_NC_020758

Phodopus_roborovskii_NC _031809
Cricetuus_kamensis_NC_024592
Mesocricetus_auratus_EUEE0218
Cricetulus,_ is_NC_031802
Cricetuus_longicaudatus_NC_025330
Cricstulus_griseus_KX5766E60
Tylomys_rudicaudus_draft

1 Nycomys_sumichrasti _drat

3 Sigmodon_alstoni_draft
[—: Sigmadon_hispidus_NC_035572
1 Oligeryzomys_stramineus_MW303

04

1 Rhipidemys_mastacalis_drat

4 Ahodon_mortensis_MC_025746

Irenom ys_tarsalis_draft
G Delomys_dorsalis_drat
Wiedomys_cemadensis_NC _025747

Meotoma_mesxicana_NC _035594
Neotoma_fusdpes_NC_033356
Scotinomys_teguina_draft

Retthrodontom ys_mexicanus_NC _035597
Isthmomys_pirrensis_NC_035599
Onychomys_leucogaster_NC _029760
Peromyscus_crintus_MNC _035614
Peromyscus_polionotus_NC _035571
Podomys_floridanus_NC_035595
Neotomodon_alstoni_NC_035615
Peromyscus_megalops_MC_035613
Peromyscus_meanophrys_NC_035611
Peromyscus_aztecus_NC _035596
Habromys_ixtlani_NC _035612
Peromyscus_pectoralis_NC_035598

P eromyscus_attwateri_NC_035593

Ondatra_zibethicus_KU177045

0,6651 Dicrostonyx_torquatus_NC _034646
Dicrostoryx_hudsonius_NC_034307

Dicrostonyx_greenlandicus_NC_034313
Myodes_glareclus_KMB928089

1 Myodes _rufocanus_KT725585
Myodes_regulus_NC_D16427
Eothenomys_inez_KU 200225
Eothenomys_chinensis NC_013571
Eothenomys_miletus_NC_030330
Eothenomys_melanogaster_NC_027418
Proedromys_liangshanensis_NC _013563
Microtus_ochrogaster NC_027945
Microtus_levis_NC_0DBDE4
Meodon_sikimensis NC_035503
Neodon_irene_NC_016055
L _mandarinus_JxX014233

Microtus_kikuchii _AF348082
Microtus_fortis_fortis_MC _015241
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Apéndice 22 - Arvore de méaxima verossimilhanga inferida baseando-se no conjunto 12.

Sicista_concolor_NC _027579
= Rhizomys_sinensis NC_026124
Nannospalax_judaei_NC_020755
- Mus_musculus_KYD18919
_|_| B Psammomys_obesus_MGS58461
Acomys_cahirinus_MNC _020753

100 Mectoma_fuscipes_NC_033356
I—: Mectoma_mexicana_MNC_D35594
it Scotinomys_teguina_drat
Reithredertomys_mexicanus_NC _0
Isthmemys_pirrensis_NC_035599
COnychomys_leucogaster_NC_02976
Peromyscus_crinitus_MC _035614
Peromyscus_polionotus_NC_03557
Peromyscus_megaops_MC_035613
Peromyscus_melanophrys NC_0356
Podomys_floridanus_NC_035595
Neotomodon_alstoni_NC_035615
Peromyscus_attwateri_NC _035593
Peromyscus_pectoralis NC_03359
Habromys_ixtlani_NC _035612
Peromyscus_aztecus NC_035596
Tylomys_nudicaudus_draft
100 Nydomys_sumichrasti _dratt
— 98 700 Sigmodon_hispidus_NC_035572
Sigmodon_alstoni_dratt
10 I Oligoryzomys_stramineus_MW303
i is_craft
Rhigicomys_| -
Akodon_montensis_NC_25746
Ireromys_tarsalis_drat
Wiedomys_cemadensis_NC_025747
Delomys_dorsalis_draft
=3 Cricetulus_kamensis_NC_024582
|_|: Phodopus_roborovskii_NC_031809
100, Mesocricetus_auratus_E UBE0218
100 Cricetulus_migratorius_NC_0318
100 100 Cricetulus_longicaudatus_NC_02
Cricetulus_griseus_KX576660
Ondatra_zdbethicus_KU177045
Dicrogtonyx_torquatus_NC _03464
[ﬁicrnstnnyx_hudmmus_hlC_D%SD
icrostonyx_groenlandicus NC_0
Myodes_glareolus_KM&92809
1@ yodes_ufocanus_KT725595
'yodes_regulus_NC_016427
E othenomys_inez_KU 200225
Ecthenomys_chinensis_NC _013571
oo Eothenomys_melanogaster NC_027
Eothenomys_miletus_NC_030330
Proedromys_liangshanensis_NC _0
Microtus_ochrogaster_NC_027945
Microtus_levis_NC_D0S064
Neodon_sikimensis_NC_035503
Neodon_irene_NC_0168055
Lasi _mandarinus_Jx0142
Microtus_kikuchii _AF348082
Microlus_fortis_fortis_MC_0152

100

100

=]

05
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Apéndice 23 - Arvore bayesiana inferida baseando-se no conjunto 12.

Sicista_concolor_NC_027579
7 Rhizomys_sinensis_MC_026124
Mannospalax_judaei_NC_020755
Mus_musculus_KY018919
_&?q ; Psammomys_ohesus MGS58461
Acomys_cahirinus_NC_{20758

1 MNeotoma_mexicana_NC_035594
I—fhleotoma_fuscipes_NC_DSBSSE
dtinomys_teguina_drat
Reithrodontom ys_mexicanus_NC _0
Isthmomys_pirrensis_NC_035599
Onychomys_leucogaster_NC_02576
Peromyscus_crinitus_NC_035614
P eromyscus_polionotus_NC _03557
Peromyscus_megalops_NC_035813
Peromyscus_melanophrys_NC _0356
Podomys_flonidanus_NC_035595
Neotomodon_alstoni_MC _D35615
Peromyscus_sztecus NC_035596
Habromys_ixtlani_NC _035612
Peromyscus_pectoralis_MNC_03559
Peromyscus_athweteri_NC_035593
[ Tylomys_nudicaudus_draft
1 Nyctomys_sumichrasti _draft
1 0 Sigmodon_alstoni _dratt
Sigmodon_hispidus_NC_035572
1 I Oligory=zom ys_stramineus_MW303
1 Rhipicomys_mastacalis_draft
+ Akodon_montensis_NC_025746
Irenomys_tarsalis_draft
1 Delomys_dorsalis_drat
= 06045 iedomys_cerradensis_NC_025747
OFEH P hodopus_rokorovskii_NC_031809
[_: Cricetulus_kamensis_NC_{24592
1 icetus_auratus_ELUBB0218
1 Cricetulus_migratorius_NC_0318
1 7 Cricetulus_longicaudatus_NC_02
Cricetuus_griseus KX 576860

Dicrostonyx_torguatus_MNC _03464
4‘__[1 1D\Uuﬁonyx_hudsorius_NC_03430
Dicrostonyx_groenlandicus_NC_0
Ondatra_zbethicus_KU177045
Myodes_glareolus_KMBS2809
Myodes_rufocanus_K 1725595
Myodes_regulus_NC _016427
Ecthenomys_inez_KU200225
Eothenomys_chinensis_NC _013571
Ecthenomys_miletus_MC_030330
Ecthenomys_melanogaster_NC_027
Proedromys_liangshanensis_MC _0
Microtus_ochrogaster_NC _027945
Microtus_|evis_NC_0080&4
Neodon_sikimensis_NC_035503
Meodon_rene_MNC _016055
Lasi ;_mandarinus_JX0142
Microtus_kikuchii_AF 348082
Micratus_fortis_fortis_NC_0152

0,9993

— 06145

05
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Apéndice 24 - Arvore de maxima verossimilhanga inferida baseando-se no conjunto 13.

Sidsta_concolor_NC_027579

ED] Rhizomys_sinensis_NC _026124
Nannospa ax_judaei_NC_020755

Mus_musculus_KY018919
_|£1 = P ys_obesus_MGS58461
Acomys_cahinrus_NC_020758

[ Tvlomys_nudicaudus_drat

100 Nyctomys_sumichrasti _draft
Sigmodon_hispidus_NC_035572

Sigmodon_al stoni_drat

Cligoryzomys_gtramineus_MW303

Rhipidomys_mastacdis_draft
Akodon_mortensis_NC _025746
Irenomys_tarsalis_draft

Delomys_dorsalis_draft

Wiedomys_cemadensis_NC _025747

100

Mectoma_fuscipes MC_033356

100 Nectoma_mexicana_NC_035594
1 tinomys_teguina_drat
Reithredontomys_mexicanus_MNC_035587

Isthmomys_pirensis_NC _035599
Onychomys_leucogaster_NC_029760
Peromyscus_orinitus_NC_035514
Peromyscus_polionotus_NC_035571
Peromyscus_megalops_NC _035613
Peromyscus_melanophrys_MC_033611
Podomys_flondanus_NC_035595
Meotomodon_alstoni_NC_035615
Peromyscus_attwateri_MC_D35593
Peromyscus_pecordis_NC_0355%8
Habromys_ixlani_MNC _035612
Peromyscus_szdecus NC_035596
Cricetulus_kamensis_NC_024592
Phedopus _roborovskii_NC _031809
Mesocricetus_auratus_EUGE0218
Cricetulus_migratorius_NC_031802
Cricetulus_longicaudatus_NC _025330
Cricetulus_griseus KX576860
[y Dicrostonyx_torquatus_NC _034646
?dﬁ‘ rostonyx_hudsonius_NC _034307
icrostonyx_groenlandicus_NC _034313
Ondara_zkethicus_KU177045
Myodes_glareolus_KMB92809
mwdesfmfocaﬂusiKT?QSSQS
yodes_reguius_NC_016427
Ecthenomys_inez_KU200225
Eothenomys_chinensis_NC_013571
il E dhenomys_mdanogaster NC_027418
Eothenomys_miletus_NC_030330
Proedromys_liangshanensis_MC_013563
Microtus_ochrogaster_NC _027945
Microtus_levis_NC_008064
Neodon_sikimensis_NC _035503
Meodon_irene_NC_0168055
Lasi ! ;_mandarinus_J X014233
Microtus_kikuchii_AF 348082
Microtus _fortis_fortis_MC _015241

05
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Apéndice 25 - Arvore bayesiana inferida baseando-se no conjunto 13.

Rhizomys_sinensis_NC_026124

Sicista_concelor NC_027579
Mannospalax_judaei_NC_020755

P
Mus_musculus_KY018919

Psammomys_ochesus_MG555451

N —‘_orm
0,6045 Acomys_cahirinus_NC _(20758

1 I—E Nedoma_mexicana_MNC _035584
MNeotoma_fuscpes_NC_033356
¥ S cotinom ys_teguina_draft
Retthrodontom ys_mexicanus_NC _035597
Isthmomys_pirrensis_MNC_035599
Onychomys_leucogaster_MNC_029760
Peromyscus_crintus_NC_035614
Peromyscus_polionotus_NC _035571
Peromyscus_megslops_NC_035613
Peromyscus_melanophrys_NC_035611
Podomys_floridanus_NC _035595
MNeotom odon_alstoni_NC_035615
Peromyscus_aztecus NC_035596
Habromys_idlani_NC _035612
Peromyscus_pectoralis NC_035598
Peromyscus_attwaten _MNC _035593
Tylomys_nudicaudus_draft

1 MNydomys_sumichrasti_draft
— 1 T Sigmodon_alstoni_cratt
Sigmodon_hispidus_NC _035572
1 I Oligoryzomys_stramineus_MW303
1 Rhipidomys_mastacalis_drat
4 Alodon_r is_MC_025746

Irenomys_tarsalis_draft
T Delomys_dorsalis_dratt
= 05858 Wiedomys_cerradensis_NC_025747
7 Phodopus_r i_MC_D31809
I_‘— Cricetulus_kamensis_NC_024592
1 icetus_aurdus_EUBE0218
1 Cricetulus_migratorius_NC_031802
1 T Cricetulus_longicaudstus_MNC_025330
Cricetulus_grissus_KX576660
- oS Dicrostonyx_torqustus_NC 034646
4@ 1Dicmstompc_hudsnrius_NC_DS4307
Dicrostonyx_greenlandicus_NC_034313
Ondatra_zbethicus_KU177045
Myodes_glareclus_KM892809
1 Myodes_rufocanus_KT 725595
Myodes_regulus_NC_018427
E athenomys_inez_KU200225
Ecthenomys_chinensis_MC_013571
Eothenomys_miletus_NC _030330
E cthenomys_melanogaster_NC_027418
Proedromys_liangshanensis_NC _013563
Microtus_ochrogaster_NC _027945
Microtus_levis_NC_008064
Meodon_sikimensis_NC _035503
Neodon_irene_NC_016055
L 's_mandarinus_Jx 014233
Microtus_kikuchii_AF345082
Microtus_fortis_fortis_NC_015241

04
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Apéndice 26 - Arvore de maxima verossimilhanga inferida baseando-se no conjunto 14.

Sicista_concolor_NC_027579
7 Rhizomys_sinensis_NC_026124
Nannospalax_judasi_NC_020755
) Acomys_cahiinus_NC_020758
_‘_( = Mus_musculus_KY018919
Psammomys_obesus_MG 558461
Nectoma_mexcana_NC _035594

Meotoma_fuscipes_NC_033356
tinomys_teguina_dratt
Reithrodontom ys_mexicanus_NC_0D
Isthmomys_pirrensis NC _035599
Onychomys_leucogaster_NC _02976
Peromyscus_crinitus_NC _035614
Peromyscus_polionotus_NC_03557
Peromyscus_megalops_NC_035813
Peromyscus_melanophrys_NC _D356
Necomodon_slstoni_NC_035615
Podomys_floridanus_NC_D35535
Peromyscus_sztecus_NC_035596
Habromys_jxtlani_NC _035612
Peromyscus_pectordis_NC _03559
Peromyscus_attwateri_NC_035593
Myctomys_sumichragti_dratt
100 Tylomys_nudicaudus_draft
— 93 700 Sigmodon_hispidus_NC _035572
Sigmodon_alstoni_draft

100

Cligoryzomys_straminsus_MW303
10 Rhipidomys_mastacalis_drat
Akodon_montensis_NC _025746
Irenomys_tarsalis_dratt
4 v _cerradensis_NC_025747
Delomys_dorsalis_dratt
Cricetulus_kamensis_NC _024592
Phodopus_rcborovskii_NC _031509
Mesocricetus_auratus_EUGE0218
Cricetulus_migratorius_NC_0318
Cricetulus_longicaudaus_NC _02
Cricetulus_griseus_KX578660
iy Dicrostonyx_torquatus_NC _03464
10q§\ rostonyx_groenlandicus_MC _0
icrostonyx_hudsonius_NC _03430
Ondatra_zdbethicus_KU177045
Myodes_dareolus_KMB92809
mwdesjegulusichm 8427
lyodes_rufocarus_KT725595
Ecthenomys_inez_KU200225
E othenomys_chinensis_NC_013571
o Eothenomys_miletus_NC_030330
Eothenomys_melanogaster_NC _027
Proedromys_|iangshanensis_NC_0
Microtus_levis_NC _D08064
Microtus_ochrogaster NC_0273945
Neodon_irene_NC_0168085
Meodon_sikimensis_MC_035503
Lasit _mandarinus_JX0142
Micratus_fortis_fortis_NC_0152
Microtus_kikuchii_AF 348082

04
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Apéndice 27 - Arvore bayesiana inferida baseando-se no conjunto 14.

Sicista_concelor NC_027579

—

1

Rhizomys_sinensis_NC_026124

Mannospalax_judaei_NC_020755
Acomys_cahinnus_NC_020758
Mus_musculus_KY018919

—|_o{qqq
07004 Psammomys_ochesus_MGS58461
T Mectoma_mexicana_MNC_035594
l—:emoun a_fuscipes_NC_D33356
1

teguina_dratt
Reithrodont: _mexicanus_NC_0
Isthmomys_pirrensis_NC_035599
Onychomys_leucogaster_NC _02976

0,5993] Peromyscus_criritus NC_035614

Peromyscus_polionotus_NC_03557
Peromyscus_megalops_NC _035613
Peromyscus_melanophrys_NC _0356
Podomys_floridanus_NC_035595
Neotomodon_alstoni_NC_035615
Peromyscus_aztecus NC_035596

Habromys_ixlani_NC_035612

Peromyscus_pectoralis_NC_03559
Peromyscus_attwateri_NC_035593
Tylomys_nudicaudus_draft
Nyctomys_sumichrasti_drat
T Sigmocdon_alstoni_drat
Sigmodon_hispidus_NC _035572
1 [ Oligoryzom ys_stramineus_MVW303
1 Rhipicomys_mastacalis_draft
Akodon_montensis_NC_025746
Irenom ys_tarsalis_draft
Delomys_dorsalis_craft
Wiedomys_cemradensis_NC_025747
Phodopus_roborovskil_NC _031809
Cricetulus_kamensis_NC _024592
Mesocricgtus_auratus_EUGE0218
Cricetulus_migratorius_NC_0318
Cricetulus_longicaudstus_NC_02
Cricetulus_grissus_KX576660

v Dicrostonyx_torquatus_NC _03464
4@ 1D\ﬂ'nstonyx_mdsonius_NC_03430
Dicrostenyx_groenlandcus NC_0

Ondatra_zibethicus_KU177045
Myodes_glareolus_KMB92809
Myodes_nufocanus_K T725595
Myodes_regulus_NC _016427
Eothenomys_inez_KU200225
Eothenomys_chinensis_NC_013571
Eothenomys_miletus_NC _030330
Ecthenomys_melanogaster_NC _027
Proedromys_liangshanensis_NC _0

Microtus_ochrogaster_NC _027945
Microtus_levis_NC_D08064
MNeodon_sikimensis_NC_035503
Meodon_irene_NC_016055

La: s_mandaninus_Jx0142

Microtus _kik uchii _AF 348082
Microtus_fortis_fortis_NC_0152

= 0974

04
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Apéndice 28 - Arvore de maxima verossimilhanca baseada em CYTB.

Sicista_concolor_NC _027579

Rhizomys_sinensis_NC_026124
Nannospalax_judaei_NC_020755
Acomys_cahiinus_NC_020758
Mus_musculus_KYD18319

51

;_obesus_MGS58461
tinom ys_teguina_dratt
Nectoma_fuscipes NC_033355
Medoma_mexicana_NC_035594
Isthmomys_pirrensis_NC _035599
Onychomys_leucogaster_NC_029760
Retthrodontomys _mexicanus_NC_035597
Peromyscus_crinitus_NC _035614
Peromyscus_polionaus_NC_035571
Peromyscus_megalops_NC_035613
Peromyscus_melanophrys_NC _035811
Podomys_floridanus_NC_035595
Peromyscus_aztecus NC_035596
Habromys_istlani_NC_035612
Meotomodon_alstoni NC_035615
Peromyscus_pectoralis_NC_035598
Peromyscus_atwaten_NC_035593
ol Nyctomys_sumichrasti_drat
Tylomys_nudicaudus_draft
Sigmodon_alstoni_dratft
|—£ Sigmodon_hisgidus_NC_035572
100 Irenomys_tarsalis_draft
Akodon_mortensis NC_025746
is_draft

Rhipidomys_t
Delomys_dorsalis_draft

Wiedomys_cerradensis NC_025747
Cligoryzomys_stramineus_MW303

— Cricstulus_migratorius_NC_031802
Cricetulus_griseus_KX576660

Cricetulus_longicaudaus _NC _025330
is_auratus_EUBE0218
Cricetulus_kamensis_NC_024582

oclopus_f i_NC_031809

Myodes_dareolus_KMB8928089
0 yodes_regulus_NC _018427
yodes_rufocarus KT 725595
Eothenomys_chinensis_NC_013571
Eothenomys_inez_KU200225
Eothenomys_melanogaster_NC_027418
Ecthenomys_miletus_NC_030330
Ondatra_zibethicus_KU177045
Dicrostonyx_torquatus_NC _034646
1 Dicrestonyx_groenlandcus_MC_034313
[Biuudunvx_hudsonius_NC_03430?
Lasi /| _mandarinus_JX¥0 4233
Proedromys_liangshanensis_NC_013563
Microtus_ochrogaster_NC_027945
Microtus_levis_NC_008064
Microtus_fortis_fortis_NC _015241
Microtus_kikuchii_AF348082
Neodon_sikimensis_NC_035503
MNeodon_irere_NC_016055

0.1
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Apéndice 29 - Arvore de maxima verossimilhanga baseada em ND1.

Sicista_concolor_NC_027579

Rhizom ys_sinensis_NC_028124
Nannospaax_judasi_NC _020755
Sigmodon_hispidus_NC_035572
Sigmodon_alstoni_draft
Oligoryzomys_stramineus_MW303
edomys_cerradensis_NC_025747
Rhipidomys_t o
Delomys_dorsalis_dratt
Akodon_mortensis_NC_025746
Irenomys_tarsalis_drat
Tylomys_nudicaudus_draft
Eothenomys_milstus_NC_030330
Edthenomys_melanogaster_NC _27418
Eothenomys_inez_KU200225
Edthenomys_chinensis_NC_013571
Myodes_glareolus_KMB926809
Myodes_nufocanus_KT725595
Myodes_reguius_MNC_016427
= Dicrostonyx_torquatus_NC _034646
Dicrostonyx_hudsonius_NC_034307
Dicrostonyx_groenlandicus_NC_034313
Ondatra_zibethicus_KU177045
Proedromys_liangshanensis_NC _013563
L | _mancarirus_J¥014233

Microtus_ochrogaster_NC _027945
Microtus_fortis_fortis NC_015241
Microtus_kikuchii _AF 348082
Microtus_levis_NC_008064
Neodon_sikimensis_NC_035503
Neodon_irene_MNC_016055
Mus_musculus_KYD18319

MNyctomys_sumichrasti _drat

Cricetulus_kamensis_NC _024592
Phodopus_r ii_NC_031809
Cricetulus_migratorius_NC_031802
A icetus_auratus_EUBSE0218
Cricetulus_longicaudatus_NC _025330
Cricetulus_griseus_KX 576660

=
=1

Psammoamys_chesus_MG558461

Acomys_cahirinus_NC_020758
Neotoma_fuscpes_NC_03335%6
Neotoma_mexicana_NC_03554
Onychomys_leucogaster_NC _029760
Reithrodontom ys_mexicanus_NC _035597
|sthmomys_pirrensis_NC_035599
Peromyscus_polionotus_NC _035571
Peromyscus_aintus_NC_033614
Scotinomys_teguina_draft
Peromyscus_megalops_NC_035613
Peromyscus_melanophrys_NC_035611
Podomys_floridanus_NC _03559%5
Nectomadon_alstoni_NC _035615
Peromyscus_pectoralis_NC_035598
Peromyscus_attwateri_NC _035553
Peromyscus_aztecus_NC_035506
Habromys_ixtlani_MC_035612

02
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Apéndice 30 - Arvore de maxima verossimilhanga baseada em ND2.

Sidgta_concolor_MC_027579

4'—93— Narmospalax_judaei_NC _020755
Rhizomys_sinensis_NC_026124

Mus_musculus_KY018919

Acomys_cahiinus_NC _020758
Psanmomys_chesus MGS53461

02

Tylomys_nudlicaudus_craft
Nyctomys_sumichrasti_draft
Sigmodon_alstoni_draft
Sigmodon_hispidus_NC_035572
Cligoryzomys_stramineus_MW303
Akodon_montensis_NC _025746
Rhipiclom’ ;_draft
Irenomys_tarsalis_draft
fedomys_cemadensis_NC_025747
Delomys_dorsalis_draft
Phodopus_roborovskii_NC_031809
Cricetulus_kamensis_NC_024592
Mesocricetus_awratus_EUBE0218
Cricetulus_migratorius_NC_031802
Cricetulus _longicaudatus_NC_025330
Cricetulus_griseus_KX576660
tinomys_teguina_dratt
Neotoma_mexcana_NC_0355%4
Onychomys_leucogaster NC_029760
Reithroclontomys_mexicanus_NC_035597
Isthmomys_pimensis_NC_035599
Peromyscus_crinitus_NC_035614
Neatoma_fuscipes_NC_033356
Peromyscus_polionotus_NC_035571
Peromyscus_setecus NC_035596
0 Peromyscus_megalops_NC_035613
Peromyscus_melancphrys_NC_035611
Podomys_floridanus_NC_035595
Neotomodon_alstoni_NC_035615
Habromys_ixtlani_NC_035612
Peromyscus_attwateri_NC_035593
Peromyscus_pectordis NC _035598
Ecthenomys_chinensis_NC_013571
D&othenumys_m\Ietus_NC_CBUBaU
Eothenomys_melanogaster_NC_027418
Myodes_glareolus_KM392809
Eothenomys_inez_KL 200225
yodes_reguus_NC_016427
yodes_rufocanus_KT725585
Ondatra_zbethicus_KU177045
Dicrostonyx_torquatus_NC_034846
gyicmslmvxjruen\md\wsﬁNC7034313
Dicrostonyx_hudsonius_NC _034307
Microtus_ochrogaster_NC_027945
Microtus_levis_NC_008064
Lasiopodomys_mandarirus_Jx014233
Microtus_fortis_fortis_NC_015241
Microtus_kikuchii _AF 348082
Meodon_sikimensis_NC_035503
Proedromys_liangshanensis_NC_013563
Neodon_irene_NC _016055
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Apéndice 31 - Arvore de maxima verossimilhanga baseada em COX1.

Sicista_concdor_NC_027579
Manncspaax_judaei_NC_020755
-1 Rhizomys_sinensis_NC_026124
MNyctomys_sumichrasti_draft
Tylomys_nudicaudus_draft
Acomys_cahirinus_NC_020758

Mus_musculus_KY018H 9
Psanmmomys_chesus_ MGS58461
Cricetulus_migratorius_NC _031802
Cricetulus_griseus_KX578660
Cricetulus_longicaudatus_NC _025330

Phodopus_r i_NC_031809
i = Cricetulus_kamensis_NC_024592
Mesocricetus_auratus_EUBED218
Oligoryzom ys_stramineus_MW303
i 1_alstoni_draft
Sigmodon_hispidus_MNC_035572
Akodon_montensis_NC_025746
Wiedomys_cerradensis_NC_025747
Irenomys_tarsalis_dratt
rict Delomys_dorsalis_draft
Rhipidomys_r is_crat
Onychom ys_leucogaster_NC_029760
Neotoma_fuscpes _NC_033356
Nectoma_mexicana_NC_0355%4
Peromyscus_polionotus_MNC _85571
Peromyscus_crintus MC_035614
Isthmomys_pirrensis_NC_035599
Scotinomys_teguina_draft
Rethrodontom ys_mexicanus_NC_035597
Habromys_ixtlani_NC_035612
Peromyscus_pectoralis_NC _035556
Peromyscus_megalops_NC_035513
Peromyscus_melarophrys_NC 035611
Peromyscus_attwaten_NC_035593
Peromyscus_aecus NC_035596
Neotomoclon_alstoni_NC_035615
Podomys_floidanus_NC_035595
Dicrostonyx_torquaus_NC _034646

4@4 Dicrostonyx_groenlandicus_NC_034313
Dicrostonyx_hudsonius_MC_034307
Ondatra_zibethicus_KU177045

Ecthenomys_inez_KU 200225
Myodes_glaredus_KMB92809
Myodes_nufocanus_KT725585
yodes_regulus NC_0168427
Edthenomys_chinensis_NC _013571
Eothenomys_miletus NC_030330
Edthenomys_melanogaster_NC_027418
Proedromys_liangshanensis_NC_013563
Microtus_ochrogaster_NC_027945
Microtus_kikuchii _AF 348082
Microtus_fortis_fortis_NC _015241
Meodon_sikimensis_NC_035503

Lasi ;_mandarinus_Jx014233
Microtus_levis_NC _008064
Neodon_irene_MNC_016055

01
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Apéndice 32 - Arvore de maxima verossimilhanga baseada em COX2.

Sidigta_concolor_MC _027579

_— Mus_musculus_KY018919
— P ;_obesus MGS5B461
Phodopus_roborovskii_NC_031809

Rhizomys_sinensis_NC_026124
Mannospalax_judsei_NC_020755
Tylomys_nudicaudus_dratt

03

14 1 L& Nyctomys_sumichrasti_dratt

Microtus_levis_MNC_00B064
Lasi

:_mandarinus_Jx014233
Proedromys_liangshanensis_NC_013563
Microtus_kikuchii _AF 348082
Microtus_fortis_fortis_NC_015241
Microtus_ochrogaster_NC_027945
Neodon_sikimensis_NC _035503
Neoden_irene_NC_016055
Dicrostonyx_torquatus_NC_034646
1?Pldoﬁﬂnyxﬁmanlandlmsjc_034313
Dicrostonyx_hudsorius_NC_034307
Ondatra_dbethicus_KU177045
3 p—  Eothenomys_chinensis_NC _013571

—E—E Ecthenomys_miletus_NC_030330
40 Ecthenomys_melanogaster_NC_027418

21 Eothenomys_inez (200225
54 Myodes_gareclus KMBI2809
-lj(fmmwdes,mmanuuﬁ?zsags
Myodes_regulus NC_016427

5 _aurstus_EUBE0218
Cricetulus_migratorius_NC_031802
Cricetulus_griseus_HX 576660
Cricetulus_longicaudatus_NC _25330
Cricetulus_kamensis_NC _24592

Oligoryzomys_stramineus_MW303
Wiedomys_cerradensis_NC_025747
i 1_alstoni_draft
Sigmodon_hispidus_NC_035572
Irenomys_tarsalis_draft
Delomys_dorsalis_drat
Akodon_montensis_NC_25746
Rhipidomys_mastacalis_draft

Neotoma_fuscipes_NC_033356
Mectoma_mexicana_MNC _035594
Onychomys_leucogaster_NC _029760
Peromyscus_crinitus_NC_035614
Meotomodon_alstoni_NC _035615
Scotinomys_teguina_draft
Isthmomys_pirrensis_NC_035599
Acomys_cahirinus_NC _020758

Podomys_floridanus _NC_0355%5
Peromyscus_polionotus_NC _035571
Peromyscus_srtecus NC_035596
Peromyscus_m elanophrys_NC _035611
Peromyscus_megaops_NC _035613
Habromys_jstlani_NC_035612
Reithrodontom ys_mexicanus_MC_035597
Peromyscus_pectoradis_NC_035598

Peromyscus_attnater NC_035593

02
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Apéndice 33 - Arvore de maxima verossimilhanga baseada em ATPS.

Sidista_concolor NC_027579
Acomys_cahirinus_NC_020758

Psammomys_obhesus_ MGS58461
Mus_muscuus_KYMBI19
Sigmodon_alstoni_draft
: Sigmodon_hispidus_NC_035572

?% omys_nudicaudus_draft
Irenomys_tarsalis_dratt

Rhizomys_sirensis_NC_026124
edomys_cerradensis_NC _025747
Rhipidemys_mastacalis _draft

Oligoryzomys_stramineus_MW303
Delomys_dorsalis_dra
Akodon_montersis_NC_025746
Isthmomys_pimensis_NC_035599
Onychomys_leucogaster NC_029760
10 peromyscus_attwateri_NC_035593
Peromyscus_aztecus _NC_035596
Scotinomys_teguina_dratt
Peromyscus_megalcps_NC_035613
3 Habromys_ixtlani_MC _035612
Podomys_fleridanus_NC_035595
eotomodon_alstoni_NC_035815
Peromyscus_meanophrys_NC_035611
Neotoma_mexicana_NC_035554
leotoma_fusdpes NC_033356
2 Peromyscus_polionotus_NC_035571
Reithrodontomys_mexicanus_MNC_035597
0 peromyscus_einitus_NC_035514
;eromvswsjamra\is_NC_DESGBS
Lasiopodomys_mandarinus_JxX014233
eodon_sikimensis_NC _035503
Preedrom ys_liangshanensis_MC_013563
Ondatra_zbethicus_KU177045
Dicrostonyx_torquatus_NC_034646
9%\cfoslonyx_hudsomus_NC_USdﬁU?

H

0 crostonyx_groenlandicus_NC_034313
4# icrotus_fortis_fortis_NC_015241
icrotus_kikuchii_AF 348082
0 Neoden_irene_NC_016055
0 Microtus_levis_NC_008064
0 Microtus_ochrogaster NC_027945
Myodes_glareolus_KMB92809
Q%wdesjufutznusz?ZSSQS
yodes _reguus NC_016427
Ecthenomys_melanogaster NC_027418
3 Ecthenomys_miletus_NC _030330

Nannospalax_judaei NC_020755

E athenomys_inez_KU200225

SEathenomys_chinensis_NC _013571

Nyctomys_sumichrasti _drat

Mesocricetus_auraus_EUBE0218

Cricetuus_kamensis_NC_024592

Phodopus_roborovskii_MC_031809

Cricetulus_migratorius_NC_031802

Cricetulus _longicaudatus_NC_025330
ricetlus_griseus_KXS76660

06
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Apéndice 34 - Arvore de maxima verossimilhanca baseada em ATPS.

Sidsta_concdor_NC_027579
Rhizom ys_sinensis_NC_026124
MNarmnospalax_judaei_MC_020755
Sigmodon_hispidus_NC _035572
Sigmodon_alstoni_draft
Delomys_dorsalis_dratt

Wiedomys_cerradensis NC_025747

Irenomys_tarsalis_dratt
Rhipidomys_mastacalis_draft
Cligoryzomys_stramineus_MwW303
Akodon_mortensis_NC_025746
Myctomys_sumichradti_draft
Tylomys_nudicaudus_draft
Psammomys_obesus_MGS58481
Mus_musculus_KY018919
Acomys_cahiinus_NC_020758
Cricetulus_kamensis_NC_024592

Phadopus_roborovskii_NC_031809
Is_auratus_EUEE0218

Cricetulus_migratorius_NC _031802
Cricetulus_longicaudatus_NC _025330
Cricetulus_griseus_KX576660
tinom ys_teguina_draft
Mectoma_fuscpes_NC_033356
Nectoma_mexicana_MNC_035594
Onychom ys_leucogaster_NC_029760
Retthrodontomys_mexicanus_NC_035597
Isthmomys_pimensis_NC _035599
Peromyscus_pdlionotus_NC_035571
Podomys_floridanus_NC_035595
Peromyscus_aztecus_NC _035596
Habromys_ixtlani_NC _035612
Peromyscus_crinitus_NC _035614
Meotomodon_alstoni NC_035615
Peromyscus_attwateri_NC_03559G
Peromyscus_pectoralis NC_035598
Peromyscus megaops_NC_035613
Peromyscus_melanophrys_NC_035611
1 dﬂdyndes_rufnmnus_m 725595
L Myodes_reguius_MNC_016427

Myodes_glareolus_KMB92809
Eothenomys_inez_KU200225

Eothenomys_chinensis_NC _013571
Ecthenomys_miletus_NC_030330
Eothenomys_melanogaster NC_027418
Ondatra_zbethicus_KU177045
Dicrostonyx_torgquatus_NC_034646
Dicrostonyx_hudsonius_NC _034307
Dicrostonyx_groenlandicus _NC_034313
Micratus_ochrogaster_NC _027945
Proedromys_liangshanensis_NC_013563
Microtus_levis_NC_008064
Neodon_irene_NC _016055

Neodon_sikimensis_NC _035503
L _mandarinus_Jx014233

|_1|7_3: Microtus_fortis_fortis_NC_015241
Microtus_kikuchii_AF 348082

55

02
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Sicista_concolor_NC _027579

Rhizomys_sinensis_NC_026124

Acomys_cahirinus_NC_020758
Mus_musculus_KY018319

Nyctomys_sumichrasti_draft
Tylomys_nudicaudus_draft

Neotoma_mexicana_NC_035594

T eolana_fwdpes_NC_033356

[i]

Reithrodontomys_mexicanus_NC _035597
Isthmomys_pimrensis_NC _035529

s _aurstus_EUBE0218
Phodopus_roborovskii_NC _031809

Onychomys_leucogaster_NC_029780
Peromyscus_crinitus_NC _035614
Peromyscus_polionotus_MC_035571

Habromys_istlani_NC_035612

Peromyscus_megdops_NC_035613
Peromyscus_pectoralis_NC _035558

Peromyscus_melanophrys_NC_035611

Peromyscus_attwateri NC _035593

Mectomodon_alstoni_NC _035615

B0

Rhipidom

Delomys_dorsalis_drat
Akodon_montensis_NC_025746
Irenomys_tarsalis_draft
1_alstoni_drat
Sigmodon_hispidus_NC_035572
Microtus_ochrogaster_NC_027945

L;
Microtus_kikuchii_AF 348082
Microtus_fortis_fortis_NC_015241
Microtus_levis_NC_008064
Neodon_irene_NC _0M6055
Proedromys_liangshanensis_NC _013563
Meodon_sikimensis_NC _035503
Ondatra_zibethicus_KU177045
o Dicrostonyx_torguatus_NC _034646
T icrostonyx_groenlandicus_NC_034313
o acioi hudsantus. N Ba1s07
Myodes_glareclus_KMB32809
Myedes_regulus_NC_018427
Myodes_nufocanus_KT725595
Eothenomys_melanogaster NC_027418
Eothenomys_miletus_NC_030330
Ecthenomys_chinensis NC_013571
Edthenomys_inez_KL200225

02

Peromyscus_srtecus NC_035596
Podomys_floidarus_NC _035595
Oligoryzomys_stramineus_MW303

;_draft
fiedom ys_cerradensis_NC_025747

s_mandarinus_J X014233

Apéndice 35 - Arvore de maxima verossimilhanca baseada em COX3.

15 Psammomys_obesus_ MG553461
’_|— Cricstulus_kamensis_NC_024592
& -

Cricetulus_migratorius_NC_031802
Cricatulus_griseus_KX¥576660

Cricetulus_longicaudatus_NC_025330
Scotinomys_teguina_draft

Nannospalax_judas _NC _020755
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Sidsta_concolor_MC_027579

Apéndice 36 - Arvore de maxima verossimilhanca baseada em ND3.

Acomys_cahiinus_NC _020758
Scotinomys_teguina_draft
Mectoma_mexicana_MC_035584
Nedoma_fuscipes NC_033356
Isthmomys_pirensis_NC_0355%
Peromyscus_polionctus_MC_035571
Peromyscus_erinitus_NC_035614
Peromyscus_melanophrys_NC_035611
Peramyscus_megalops_NC_035613
Peromyscus_aztecus_NC_035506

Habromys_islani_NC _035612
Podomys_floridanus_NC_035595
Peromyscus_attwateri_NC_035593
Peromyscus_pedoralis_NC_035558
Neotomoden_alstoni_NC_035615
Reithrodontomys_mexicanus_MNC_0355597
Onychomys_leucogaster_NC_029760
Phodopus _roborovskii_NC_031809
Cricetulus_kamensis_NC_024592
Mesocricetus_auraus_EUBS0218
Cricetulus_migratorius_NC _031802
Cricetulus_longicaudatus_NC _025330
Cricetulus_griseus_KX576580
Sigmodon_alstoni_draft
Sigmodon_hispicus_NC _035572

Irenomys_tarsalis_dratt
Rhipidomys_mastacalis_draft
Wiedomys_cerradensis_NC_025747

25
Akodon_montensis_NC _025746

Delomys_dorsalis_draft
Mus_musculus_KY018319
Psammomys_cbesus_MG558461

MNydom ys_sumichrasti_drat
Tylemys_nudicaudus_draft

Oligoryzomys_stramineus_MW303
Nannospalax_judsei_MC_020755
Rhizomys_sinensis_ NC_026124

Lasiof _mandarinus_JX 014233
Microtus_fortis _fortis_NC _015241
Microtus_k ikuchii_AF348082
Neodon_sikimensis_NC_035503
Neodon_irene_NC_016055
Proedromys_liangshanensis_NC_013563
Microtus_ochrogaster_NC _027945
Microtus_levis_NC _008064
Myodes_glareolus_KMB92809
1 %odesﬁrufumnusﬁKT?QSSQS
yodes_regulus_NC _018427

Ecthenomys_inez_KU 200225
Eothenomys_chinensis_NC_013571
Eothenomys_miletus_NC_030330
Ecthenomys_melanogaster_NC_027418
Ondstra_zbethicus_KU177045
Dicrostonyx_groenlandicus_NC _034313

Dicrostonysx_torquatus_NC _034846
Dicrostonyx_hudsonius_NC _034307

02
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Apéndice 37 - Arvore de maxima verossimilhanga baseada em NDA4L.

<| Sidista_concolor_MNC_027579

Rhizomys_sirensis_NC_026124
Nannospalax_judasi_NC_020755

Mus_musculus_Ky018919

Acomys_cahiinus_NC_020758

P : obesus_MGSSE461

Oligoryzom ys_stramineus_MW303
Ondatra_zbethicus_KU177045

Dicrostonyx_torquatus_NC _034846
1Qicrostonyx_hudsenius_NC_034307
icrostonyx_groenlandicus_NC _034313
Eothenomys_melanogaster NC_027418
Eothenomys_miletus_NC_030330

Eothenomys_chinensis_NC_013571
Eothenomys_inez_KU200225
Myodes_glarecus_KMBS2809
Myedes_regulus_NC_018427
yodes_ufocanus_KT 725595
Microtus_levis_NC_00B0&4
Proedremys_liangshanensis_NC_(13583
Microtus_kikuchii_AF348082
Microtus_fortis_fortis_MC_015241
Neodon_sikimensis_NC_035503
Microtus_ochrogaster_NC_027945

Lasi :_mandarinus_Jx014233

12

Neodon_irene_NC _016055
Myctomys_sumichrasti_draft

Cricetulus_kamensis_NC_0245%2
icetus_auratus_EUGE0218
Phodopus_roborovskii_MC_031809

Cricetulus_migratorius_NC _031802
Cricetulus_longicaudstus NC_025330
Cricetulus_griseus_KX576880
Sigmodon_hispidus_NC_035572
I—E Sigmoden _alstoni_draft
1 Tylomys_nudicaudus_draft
Irenomys_tarsalis_drat
Rhipidamys_r is_drat
Delomys_dorsalis_dratt
Akodon_mortensis_NC_025748

jieclom ys_cerradensis_NC _025747

Scotinom ys_teguina_draft
Neotoma_mexicana_NC_035554
Nedtoma_fuscipes_NC_03335%
Peromyscus_polionetus_NC _035571
Reithrodontomys_mesxicanus_MNC _035597
Isthmomys_pirensis_NC _035599
Onychomys_leucogaster_NC _029760
Peromyscus_crinitus_NC _035614
Peromyscus_adecus MC_035596
Peromyscus_megalops_NC_033613
Peromyscus_pectoralis_NC_035558
Peromyscus_attwateri_NC_035593
Podomys_floridanus_NC_035595
Habromys_idlani_NC _035612
Peromyscus_melanophrys_NC_035611
Nectomodon_alstoni_NC_035615

03
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Apéndice 38 - Arvore de maxima verossimilhanga baseada em ND4.

Sidsta_concolor_MC_027579
Nannospalax_judaei_NC _020755

12 Rhizomys_sinensis_NC_026124

Mus_musculus_KYD18919
_obesus_ MGS58461

P
Acomys_cahirinus_NC _020758
Phodopus_r ji_WNC_031808

Cricetulus_kamensis_NC_024592
M stus_auratus_ELGE0218
Cricetulus_migratorius_NC_031802

Cricetulus_|ong caudatus_NC_025330
Cricetulus_griseus_KX576660
Nydomys_sumichrasti_draft
Tylomys_nudicaudus_draft
Sigmodon_hispidus_NC _035572
Sigmodon_alstoni_draft
Oligoryzom ys_stramineus_MVW303
Rhipidomys _1 is_dratt
Wiedomys_cemadensis_NC_025747
Irenomys_tarsalis_draft
Akocdon_montsnsis_NC_025746
Delomys_dorsalis_draft
Scotinomys_teguina_draft
Nectoma_mexicana_MNC _035594
Negtoma_fuscipes_NC_03335%
Isthmomys_pimensis_NC _035599
Reithrodontomys_mexicanus_NC _035587
Onychomys_leucogaster_NC_029760
Peromyscus_polionotus_MC_035571
Peromyscus_crintus_NC_035614
Habromys_ixtlani_NC _035612
Peromyscus_aztecus NC_035596
Podomys_floridanus_NC_033595
Nesotom odon_alstoni_NC _035615
Peromyscus_pedoralis_NC _035558
Peromyscus_attwateri_NC_035593
Peromyscus_melanophrys_NC_035611
Peromyscus_megalops_NC_035513
Dicrostenyx_torguatus_NC _034648
E‘hﬁ;u tornyx_hudsorius_NC_034307
Dicrostenyx_groenlandicus_NC _034313
Proedromys_liangsharensis_NC _013563
Micretus_ochrogaster_NC_027945
MNeodon_irene_NC_016055
Meodon_sikimensis_NC _035503
42 _mandarirus_JX014233

Li
56 Microtus_levis_NC _008064
Microtus_fortis_fortis_NC _015241
Microtus_kikuchii_AF 348082

Ondara_zbethicus KU177045
Ecthenomys_irez_KU 200225
Eothenomys_chinensis_NC_013571

Eothenomys_melanogaster_NC _027418
Ecthenomys_miletus_NC_030330
Myodes_glareolus_KMB52809
Od\dycdm_mmmms_KWZESQS
Myodes_requius_NC_016427

02
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Apéndice 39 - Arvore de maxima verossimilhanga baseada em ND5.

Sidsta_concolor_NC_027579

Nannospalax_judas _NC_020755

— Rhizomys_sinensis_NC_026124

Acomys_cahirinus_NC_020758

Mus_musculus_KY018919
P : chesus_MGSE8461

Ondatra_zibethicus_KU177045
Dicrostonyx_torgquatus_NC 034846
{2 5 Dicrostonyx_hudsonius_NC 034307
L2 bicrostonys aroenlandcus NC 034313
Eothenomys_inez_KU200225
Eathenomys_chinensis_NC_013571
Eothenomys_melanogaster_NC_027418
Eothenomys_miletus_NC_030330
Myodes_glareolus_KMB92809
0 Myodes_requlus_NC_016427
Myodes _rufocanus_KT725595
Proedromys_liangshanensis_NC_013563
Microtus_ochrogaster_NC 027945
Lasiopodemys_mandarinus_JX014233
Microtus_fortis_fortis_MC_015241
Microtus_kikuchii _AF 348082
MNeodon_sikimensis_NC _035503
Microtus_levis_NC _008064
Meodon_irene_NC_016055
Sigmodon_alstoni _draft
Sigmodon_hispidus_NC _035572
Cligoryzomys_stramineus_MW303

Delomys_dorsalis_draft
#E Rhipidomys_r ;_draft
Akodon_montensis_NC_025746
Irenomys_tarsalis_draft
‘Wiedom ys_cerradensis_NC_025747
Nyctomys_sumichrasti_draf
Tylomys_nudicaudus_dratt
Phodopus _t i NC_031809
™ Cricetulus_kamensis_NC_0245%2
0 icetus_auratus_EUBE0218
98 Cricetulus_migratorius_NC_031802
« Cricetulus_longicaudatus_NC_025330
Cricetulus_griseus_KX5T8860
Scotinomys_teguina_draft
Nectoma_mexicana_MNC_035594
Neotoma_fuscipes_NC_033356
Reithrodontom ys_mexicanus_NC _035597
Isthmomys_pirensis_NC _035599
Onychomys_leucogaster_NC _029760
Peromyscus_criritus_NC _035614
Peromyscus_pdionotus_NC _035571
Habromys_ixtlani_NC_035612
Peromyscus_aztecus NC_035596
Peromyscus_pectoralis WC_035598
Podomys_floridanus_NC_035595
Nectomodon_alstoni_NC_035615
Peromyscus_attwateri_NC_035593
Peromyscus_megalops_NC_035613
Peromyscus_meanophrys_NC_D35611
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Apéndice 40 - Arvore de maxima verossimilhanca baseada em ND6.

Sicigta_concoler_NC_027579
_'—5_ Nannospalax_jucasi_NC_020755
Mus_muscuus_KYD18919

—|I{:Acmnys_mhlrmus_hlc _20758
Psammomys_obesus_MGS58461
76 Cricetdus_kamensis_NC _024592
Phodopus_roborovskii_NC _031809

Mesocricetus_auraus_EUBE0218
Cricetulus_migratorius NC_031802
g8Cr\oemlusjrisel.ls)()‘(S?SSSD

Cricetulus_longicaudatus_NC _025330
pe Scotinomys_teguina_craft
Meotoma_mexicana_NC_035594
Neotoma_fuscipes_NC_033356
Rethrodontom ys_mexicanus_NC _035557
Isthmomys_pirensis_NC _035599
Onychomys_leucogaster_NC_029760
Peromyscus_polionotus_NC _035571
7di‘emmysms_me\amphws_NC_035611
Peromyscus_mega ops_NC_035613
Habromys_ixtlani_NC_035612
1 Peromyscus_attwateri_NC_035593
Peromyscus_adecus NC_035598
GPamnvsmsJEdnrals_NC_DESSEE
Peromyscus_crinitus_NC_035614
Podomys_floridanus_MNC _035595
lectomodon_alstoni_NC_035615
Nyctomys_sumichrasti_drat
QBSigmod:m_alﬁoni_draﬂ
Sigmodon_hispidus_NC _035572
Irenomys_tarsalis_draft
Wiedom ys_cerradensis_NC _025747
Delomys_dorsalis_draft
Akodon_montensis_NC _025746
Oligoryzomys_stramineus_MW303
Rhipidomys_m astacalis_draft
Tylomys_nudicaudus_dratt
Dicrostonysx_torquatus_NC _D34646
giaoﬁcnvx_qroerlandiws_hlc_034313
icrostonyx_hudsenius_NC_034307
Ondatra_zbethicus KU177045
Myodes _glareolus_KMBI2809
lyodes_regulus_NC_016427
yodes_rufocanus_KT725595
Eothenomys_inez_KU200225
Ecthenomys_chinensis_NC_013571
7 othenomys_melanogaster NC_027418
Eothenomys_miletus_NC _030330
Proedromys_liangshanensis_NC_013563
Microtus_levis_NC_0D08064
Microtus_ochrogaster NC_027945
MNeodon_irene_NC_016055
Neodon_skimensis_NC_035503
Lasiopodomys_mandarinus_J¥014233
151 Microtus_kikuchii_AF 348082
Microtus_fortis_fortis_NC_015241

Rhizomys_sinensis NC_026124

]
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