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Resumo 

Os membros da classe Mammalia sofreram uma alta diversificação ecológica, morfológica e taxonômica durante a 

Era Cenozoica. Com os avanços tecnológicos em Paleontologia Molecular nas últimas décadas, muitas reivindicações 

de preservação excepcional de biomateriais não mineralizados foram realizadas para este clado. Entretanto, esses 

dados estão espalhados na literatura e têm associado tais relatos a eventos únicos e raros. Este trabalho apresenta uma 

revisão da literatura publicada nas últimas seis décadas, tendo por objetivo investigar a frequência com que vestígios 

de biomateriais não mineralizados são encontrados em fósseis de Mammalia. Os resultados identificaram 79 trabalhos 

publicados descrevendo biocomponentes endógenos em membros de Metatheria e Theria. Destes, os fragmentos de 

proteínas foram mais frequentes em depósitos sedimentares (33,3%) e os de sequências de DNA antigo mais 

frequentes em ambientes deposicionais mais favoráveis à preservação excepcional (53,1%), tais como depósitos de 

gelo e caverna. Os dados relativos a material orgânico para fósseis de mamíferos são geográfica e taxonomicamente 

abrangentes, com as superordens Laurasiatheria e Afrotheria apresentando a maior quantidade de relatos. Com o 

surgimento e aperfeiçoamento de novas técnicas de recuperação de material orgânico, acredita-se que informações 

paleomoleculares para mamíferos fósseis deverão aumentar, além de ampliar o entendimento dos fatores tafonômicos 

relacionados à preservação excepcional. 

Palavras-chave: Tafonomia; DNA antigo; Paleogenômica; Proteína antiga; Paleoproteômica. 

 

Abstract 
The members of the Mammalia class experienced high ecological, morphological and taxonomic diversification 

during the Cenozoic Era. With technological advances in molecular paleontology in recent decades, many claims for 

the exceptional preservation of nonmineralized biomaterials have been made for this clade. However, these data are 

scattered in the literature and have associated such reports with unique and rare events. This study presents a review 

of the literature published in the last six decades, aiming to investigate the frequency with which vestigial of 

nonmineralized biomaterials are found in Mammalia fossils. The results identified 79 published studies describing 

endogenous biocomponents in Metatheria and Theria members. Of these, protein fragments were more frequent in 

sedimentary deposits (33.3%), and ancient DNA sequences were more frequent in depositional environments more 

favorable to exceptional preservation (53.1%), such as ice and cave deposits. The data on organic material for 

mammalian fossils are geographically and taxonomically comprehensive, with the superordinates Laurasiatheria and 

Afrotheria presenting the largest number of reports. With the emergence and improvement of new techniques for the 

recovery of organic material, it is believed that paleomolecular information for fossil mammals should increase, in 

addition to broadening the understanding of taphonomic factors related to exceptional preservation. 

Keywords: Taphonomy; Ancient DNA; Paleogenomics; Ancient proteins; Paleoproteomics. 
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Resumen 

Los miembros de la clase Mammalia experimentaron una gran diversificación ecológica, morfológica y taxonómica 

durante la Era Cenozoica. Con los avances tecnológicos en Paleontología Molecular en las últimas décadas, se han 

hecho muchas afirmaciones de conservación excepcional de biomateriales no mineralizados para este clado. Sin 

embargo, estos datos están dispersos en la literatura y han asociado dichos informes con eventos únicos y raros. Este 

trabajo presenta una revisión de la literatura publicada en las últimas seis décadas, con el objetivo de investigar la 

frecuencia con la que se encuentran rastros de biomateriales no mineralizados en fósiles de mamíferos. Los resultados 

identificaron 79 trabajos publicados que describen biocomponentes endógenos en miembros de Metatheria y Theria. 

De estos, los fragmentos de proteínas fueron más frecuentes en depósitos sedimentarios (33,3 %) y los de secuencias 

de ADN antiguas fueron más frecuentes en ambientes de depósito más favorables a la conservación excepcional (53,1 

%), como depósitos de hielo y cuevas. Los datos relacionados con el material orgánico de los fósiles de mamíferos 

son geográfica y taxonómicamente completos, y los superórdenes Laurasiatheria y Afrotheria tienen la mayoría de los 

informes. Con la aparición y mejora de nuevas técnicas de recuperación de materia orgánica, se cree que debe 

aumentar la información paleomolecular de los mamíferos fósiles, además de ampliar la comprensión de los factores 

tafonómicos relacionados con la conservación excepcional. 

Palabras clave: Tafonomía; ADN antiguo; Paleogenómica; Proteína antigua; Paleoproteómica. 

 

1. Introdução 

Evidências geológicas e paleontológicas da Era Cenozoica (65 Ma – presente) indicam que esse intervalo temporal 

apresentou, desde o seu início, uma alta diversidade ecológica, morfológica e taxonômica de mamíferos (clado Mammalia) 

(Benevento, et al., 2019). Esse fenômeno é interpretado como resultado da liberação ecológica desse grupo após a extinção de 

muitas outras espécies, incluindo os dinossauros não-avianos, durante a transição Cretáceo/Paleogeno (K/Pg), que marca o 

início da Era Cenozoica (Slater, 2013). 

 Devido a essa rápida radiação experimentada em um intervalo de tempo relativamente curto, reconstruir as relações 

filogenéticas dos clados desse grupo taxonômico provou-se ser particularmente difícil (Romiguier et al., 2013; Morgan et al., 

2013; Tarver et al., 2016; Benevento, et al., 2019; Phillips & Zakaria, 2021). Isso ocorre porque nesse período há poucos sinais 

filogenéticos acumulados e, quando presentes, quase sempre estão obscurecidos por substituições subseqüentes que 

provavelmente ocorreram muito tempo depois do evento de especiação (Benevento, Benson & Friedman, 2019). 

Com o intuito de fornecer mais sinais para a resolução filogenética de animais que experimentaram uma radiação 

rápida, como nesse caso, nos últimos anos as análises de reconstrução cladística têm utilizado dados de escala genômica e 

proteômica, como o foram, por exemplo, em tetrápodes (Amemyia et al., 2013; Irisarri & Meyer, 2016), aves modernas (Jarvis 

et al., 2014) e nos próprios mamíferos (Benevento, et al., 2019; Phillips & Zakaria, 2021). Todavia, os dados obtidos, são 

incertos e inconclusivos para mamíferos (Benevento, et al., 2019). 

 Como a divergência entre as principais linhagens de mamíferos parece ter ocorrido em um período entre1 a 4 milhões 

de anos (Ma) somente (Halström & Janke, 2010) e as análises filogenéticas utilizando amostras modernas, como supracitado, 

são inseguras, a preservação excepcional de biomateriais endógenos em fósseis pode fornecer informações biomoleculares com 

alto potencial de uso filogenético para o grupo (Alves & Machado, 2021a) e contribuir para solucionar alguns problemas 

comuns identificados em todos os trabalhos de filogenia. 

Vale destacar que mesmo que o registro fóssil de elementos ósseos mineralizados de mamíferos seja altamente 

abundante, por sua vez, no campo da Paleontologia Molecular, que se destina a recuperar, analisar e caracterizar biomateriais 

não mineralizados em fósseis (Schweitzer, 2003), o relato de achados desse tipo de material no grupo, que vem sendo feito 

desde a década de 60 (Little, et al., 1962; Wyckoff, et al., 1964; Ho, 1965), ainda está disperso na literatura e associando esse 

fenômeno a eventos isolados e excepcionais (Gomes et al., 2021a, 2021b). 

 Sendo o foco deste estudo, os biomateriais não mineralizados podem ser representados no registro fóssil por vestígios 

de tecidos moles, células, biomoléculas e/ou seus produtos degradados, os quais não são originalmente tecidos 
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biomineralizados (como ossos e carapaças) e que, por alguma razão, não foram substituídos pelos minerais autigênicos 

presentes nos sedimentos ao longo da fossildiagênese (Schweitzer, 2003, 2004; Alves & Machado, 2020, 2021b; Alves, 2022). 

Diversos tipos desses biomateriais vestigiais já foram encontrados em fósseis de táxons variados (Thomas & Taylor, 

2019; Alves & Machado, 2020, 2021a, 2021b, 2021c; Gomes et al., 2021a, 2021b) e são exemplificados por tecidos epitelial, 

conjuntivo e sanguíneo, estruturas de vasos sanguíneos, hemácias, osteócitos, biomoléculas como proteínas, lipídios, 

pigmentos de melanina, sequências de peptídeos e aminoácidos e, inclusive, compostos intracelulares quimicamente 

consistentes com DNA mitocondrial e nuclear (Alves & Machado 2020; Bailleul et al. 2020, 2021; Reest & Currie 2020). 

 Tendo em vista o grau de relevância dos achados de materiais biológicos endógenos no registro fóssil, essa pesquisa 

tem por objetivo geral investigar a frequência dos achados reivindicados de biomateriais não mineralizados em fósseis do clado 

Mammalia advindos de depósitos cenozoicos. 

 

2. Materiais e Métodos 

Trata-se de uma pesquisa qualitativa, do tipo revisão narrativa, que permite descrever e analisar o estado da arte 

acerca de um determinado assunto. Este tipo de estudo não exige o estabelecimento de um percurso metodológico rigoroso e 

replicável em termos de reprodução de dados e de respostas numéricas para questões específicas (Vosgerau & Romanowsk, 

2014). Por outro lado, é uma metodologia fundamental para a aquisição e atualização do conhecimento sobre um assunto 

específico, com fins de evidenciar os temas que têm recebido pouca atenção na literatura disponível (Rother, 2007). 

Para a busca de artigos, foram empregados os descritores “mamíferos”, “fósseis cenozoicos”, “tecidos moles”, 

“preservação excepcional”, “proteína antiga” e “DNA antigo”, isolados ou de forma combinada, nos idiomas Português e 

Inglês. A busca foi direcionada em revistas revisadas por pares disponíveis nas bases de dados SciELO, CAPES e PubMed, 

tendo um intervalo de tempo de busca de cerca de seis décadas (de 1962 a 2021). Quando da ausência de literatura específica 

acerca da temática nas plataformas supracitadas, ampliou-se a busca para o Google acadêmico. 

A busca repercutiu na construção de duas tabelas categóricas, as quais descrevem as principais informações 

disponíveis nas publicações acerca de reivindicações de vestígios de biomateriais não mineralizados em fósseis do clado 

Mammalia da Era Cenozoica. A Tabela 1 (consultar material suplementar (doravante MS)) consiste em informações de 

achados provenientes de depósitos sedimentares (fluvial, marinho, lacustre, por exemplo), ambientes deposicionais 

considerados como pouco favoráveis para a preservação de biomateriais originais (Simões et al., 2014), já que nesses 

ambientes os biocomponentes encontram-se expostos aos fatores de degradação ambientais, como altas temperaturas, pressões 

que ocorrem durante a diagênese das rochas, sazonalidade da temperatura, umidade, radiação solar e agentes bióticos (Sansom, 

2014; Alves, 2022). Em contrapartida, a Tabela 2 (MS) contém os dados sobre os achados que provêm de diferentes contextos 

tafonômicos, tais como poços de piche, preservação em âmbar, depósitos glaciares e cavernas, amplamente entendidos como 

ambientes de deposição mais favoráveis à conservação de estruturas biomoleculares, células e tecidos (Gobbo & Bertini, 

2014). 

Foram utilizados como critérios de exclusão para as duas tabelas construídas: (a) artigos que reivindicaram presença 

de biomateriais total ou parcialmente mineralizados, isto é, em que houve substituição do material biológico pelos minerais 

autigênicos dos sedimentos durante a fossildiagênese; (b) artigos que reivindicaram presença de biomateriais endógenos de 

partes duras (como biominerais constituintes de partes esqueléticas ou carapaças); (c) artigos que reivindicaram presença de 

biomateriais não mineralizados em fósseis de mamíferos de camadas fossilíferas não-cenozoicas; (d) artigos que reivindicam 

produtos de degradação de moléculas orgânicas, entretanto apenas evidenciaram elementos químicos orgânicos, tais como 

organometálicos e organossulfurados; (e) artigos que reivindicaram biomateriais não mineralizados, mas que apresentavam 
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indícios de mimetização por esteira microbiana ou precipitados geoquímicos exógenos; (f) artigos que, embora tenham descrito 

a presença de biomaterial não mineralizado nos grupos de interesse da pesquisa, não apresentaram informações detalhadas 

sobre o achado; (g) artigos que não utilizaram técnicas analíticas de recuperação, análise e caracterização dos materiais 

biológicos endógenos. 

 

3. Fundamentação Teórica 

Para a categorização dos achados de biomateriais não mineralizados por grupos taxonômicos do clado Mammalia, foi 

utilizada como base a hipótese filogenética de Phillips e Zakaria (2021). Quando não foi possível encontrar informações nessa 

proposta acerca do agrupamento filogenético do clado em análise, utilizou-se a base taxonômica colhida nos próprios artigos 

científicos que descreveram os achados. 

Segundo a hipótese filogenética de Phillips e Zakaria, o clado Mammalia compreende todos os animais representados 

em Prototheria (os monotremados Ornithrhyncus e Tachyglossus) e em Theria, o clado mais diversificado. Este, por sua vez, 

compreende os grupos Metatheria (marsupiais) e Eutheria (placentários). Eutheria, que é o clado com o maior número de 

representantes, inclui quatro superordens: Euarchontoglires, Laurasiatheria, Xenarthra e Afrotheria (Figura 1). Na proposta de 

Phillips e Zakaria, Euarchontoglires aparece como táxon irmão do clado Laurasiatheria. 

 

Figura 1 - Proposta filogenética a respeito da origem e diversificação do clado Mammalia. Hipótese evolutiva construída com 

o uso de filogenia mitogenômica de espécies antigas e vivas atualmente. 

 

Fonte: Adaptado de Phillips e Zakaria (2021). 

 

Portanto, com base na proposta filogenética supracitada, agrupamos os diferentes achados vestigiais de biomateriais 

não mineralizados por grupos taxonômicos pertencentes aos subclados dentro dos clados principais Metatheria e Eutheria. 
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4. Resultados e Discussão 

4.1 Caracterização geral dos achados 

No que diz respeito aos números de publicações por década, os resultados podem ser observados na Figura 2. 

Observa-se que os trabalhos com reivindicações de biomateriais não mineralizados começaram a ser publicados no início da 

década de 60, mas se mantiveram escassos até os anos 2000, com um conjunto de 19 artigos publicados em quatro décadas. A 

partir do novo século, o número de publicações sofreu um acréscimo digno de menção, chegando a 60 trabalhos publicados em 

somente duas décadas. Essa evolução provavelmente se deva ao estabelecimento oficial da Paleontologia Molecular como 

campo de pesquisa logo nos primeiros anos do século XXI e pela inserção de novas técnicas de pesquisa paleomoleculares 

(Alves, 2020; Alves, 2022). Reconhece-se que, com os avanços tecnológicos e as novas descobertas fósseis, a tendência será 

dessa frequência continuar aumentando nos próximos anos.  

 

Figura 2 - Trabalhos publicados com reivindicações de vestígios de biomateriais não mineralizados encontrados em 

mamíferos fósseis de diferentes contextos tafonômicos cenozoicos organizados por década. Observação*: optou-se por manter 

o ano de 2021 na década de 2010. 

 

Fonte: Autores (2022). 

 

Neste trabalho, foram identificados 43 artigos que relatam achados de vestígios de biocomponentes originais do clado 

Mammalia em fósseis recuperados de depósitos sedimentares pouco favoráveis à preservação excepcional (Tabela 1 do MS) e 

36 artigos com reivindicações de outros contextos tafonômicos mais favoráveis a esse tipo de preservação (Tabela 2 do MS). 

Desses, constatou-se uma grande diversidade de tipos de biomateriais não mineralizados recuperados de depósitos 

sedimentares, sendo os vestígios de colágenos os mais abundantes (33,3%), seguidos por amostras de proteínas não-

colagenosas (20,4%) e distantemente por fragmentos genômicos de DNA mitocondrial (mtDNA) e DNA nuclear (nuDNA) 

(13,0%) (ver Figura 3A). Já para achados de ambientes favoráveis à preservação excepcional, as amostras genômicas de 

mtDNA, nuDNA e DNA ribossômico (rDNA) lideraram as reivindicações disparadamente (53,1%) em relação ao segundo 

biomaterial mais frequente, os fragmentos de colágeno (18,8%) (Figura 3B). Vale destacar que alguns artigos notificaram mais 
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de um tipo de biomaterial endógeno, assim como mais de um tipo de técnica analítica e mais de um fóssil analisado, fazendo 

com que os dados sobreponham o número de artigos publicados sintetizados em ambas as tabelas. 

 

Figura 3 - Frequência dos principais tipos de biomateriais não mineralizados vestigiais encontrados em fósseis do clado 

Mammalia recuperados da Era Cenozoica. (A) biomateriais recuperados de depósitos sedimentares; (B) biomateriais 

recuperados de outros contextos tafonômicos mais favoráveis à preservação excepcional. 

 

Fonte: Autores (2022). 
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Também se verificou uma ampla gama de técnicas analíticas utilizadas, com 44,7% sendo de natureza química, 27,7% 

biológica e 27,7% óptica para achados em depósitos sedimentares (Figura. 4A), e 51,7% de natureza biológica, 34,5% 

químicas e 13,8% ópticas para achados de contextos tafonômicos mais favoráveis à preservação excepcional (Figura 4B). 

 

Figura 4 - Frequência dos principais grupos de técnicas analíticas utilizadas na detecção de vestígios de biomateriais não 

mineralizados encontrados em fósseis do clado Mammalia recuperados da Era Cenozoica. (A) técnicas empregadas em 

amostras fósseis de depósitos sedimentares; (B) técnicas empregadas em amostras fósseis de outros contextos tafonômicos 

mais favoráveis à preservação excepcional. 

 

Fonte: Autores (2022). 

 

Numa análise mais profunda e específica, a técnica analítica mais frequentemente empregada na detecção de 

biomateriais endógenos em fósseis advindos de depósitos sedimentares foi a cromatografia líquida acoplada à espectrometria 

de massas (LC-MS/MS) com 13,3% dos resultados, seguida por espectrometria de massa de tempo de voo de 

dessorção/ionização a laser assistida por matriz (MALDI-TOF) com 12,2% e por espectrometria de massa em tandem 

(MS/MS) com 9,2% (Figura 5A). Já para fósseis de mamíferos de depósitos mais favoráveis à preservação excepcional, a 

técnica de reação em cadeia da polimerase (PCR) sobressaiu às demais, ocupando 12,5% dos resultados, à frente do 

sequenciamento Shotgun (SS) com 8,0% e PCR multiplex (MPX PCR) e pirosequenciamento (PSQ), ambos com 6,8% (Figura 

5B). 
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Figura 5 - Frequência de técnicas analíticas utilizadas na detecção de vestígios de biomateriais não mineralizados em fósseis 

do clado Mammalia recuperados da Era Cenozoica. (A) técnicas aplicadas em fósseis advindos de depósitos sedimentares; (B) 

técnicas aplicadas em fósseis advindos de contextos tafonômicos mais favoráveis à preservação excepcional. 

 

Fonte: Autores (2022). 

 

Em relação às Épocas da Era Cenozoica, o Pleistoceno é a que apresentou o maior número de achados de biomateriais 

originais, isto é, 82,1% do total para fósseis de depósitos sedimentares (Figura. 1.2 do MS) e 91,3% para fósseis de outros 

contextos tafonômicos mais favoráveis à preservação (Figura. 2.2 do MS). Em relação aos ambientes de deposição, 

testemunhou-se uma tendente ausência de informações nos artigos quanto às especificações do tipo de ambiente deposicional e 

tipo de rocha, principalmente nos mais antigos (vide Tabela 1 e 2 do MS). Dos artigos que relataram tais informações, para 
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ambientes sedimentares, os depósitos fluvial, aluvial e fluxo gravitacional foram mais frequentes (8,0, 6,0 e 6,0%, 

respectivamente) (Figura. 1.3 do MS). Já para ambientes de outros contextos tafonômicos mais favoráveis à preservação 

prevaleceram os depósitos cársticos (cavernas) e periglaciais (permafrosts) com 33,9 e 23,7% dos casos, respectivamente 

(Figura. 2.3 do MS). 

Dos artigos da Tabela 1 do MS que mencionam, além do ambiente sedimentar, o tipo de rocha em que o fóssil foi 

preservado, 24,1% deles relataram arenito, seguido por argilito, siltito e cascalho, todos com a mesma proporção de 17,2% 

(Figura 1.4 do MS). Estes resultados vão ao encontro com o que pesquisas recentes têm demonstrado, ou seja, de que o rápido 

sepultamento do organismo ou sua carcaça em um ambiente de arenito parece favorecer a preservação excepcional em relação 

a outros depósitos sedimentares, como de argilito e xisto, embora ainda não se saiba o real motivo (Schweitzer et al., 2007b; 

2009; 2019). Até o momento somente há uma hipótese proposta por Schweitzer et al. (2019) que remete à natureza porosa da 

areia, a qual facilitaria a dispersão rápida de fluidos supurantes (que são ricos em microrganismos e enzimas degradantes), 

facilitando assim a conservação de estruturas endógenas de seres vivos durante a formação do fóssil. 

Em geral, os achados são abrangentes e com ampla distribuição geográfica. Os dados dispostos na Tabela 1 do MS 

demonstram que com exceções da África, Oceania e Antártida, todos os demais continentes apresentam reivindicações de 

biocomponentes endógenos em mamíferos fósseis (os Estados Unidos são o país com o maior número de relatos), como 

demonstra a Figura 6A. Identicamente, os dados presentes na Tabela 2 do MS revelam que foram achados biomateriais não 

mineralizados em representantes do táxon estudado em praticamente todos os continentes do mundo (exceto Antártida) como 

demonstra a Figura 6B. A Rússia, mais especificamente a região da Sibéria, é a que possui o maior número de achados 

relatados (31 ao todo), provavelmente porque lá representa uma das poucas áreas do globo em que camadas de permafrosts 

mais antigos que o Holoceno permanecem, junto com o vale de Yukon no Canadá e a Antártida (Liang et al., 2022). 
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Figura 6 - Distribuição global de diferentes tipos de biomateriais não mineralizados vestigiais encontrados em mamíferos 

fósseis recuperados de depósitos cenozoicos. (A) depósitos sedimentares; (B) depósitos de contextos tafonômicos mais 

favoráveis à preservação excepcional. 

 

Fonte: Autores (2022). 

  

A seguir, são discutidos os resultados obtidos e sintetizados nas tabelas para os clados de Mammalia, nos quais foram 

identificados biomateriais não mineralizados. 

 

 

http://dx.doi.org/10.33448/rsd-v11i14.36739


Research, Society and Development, v. 11, n. 14, e533111436739, 2022 

(CC BY 4.0) | ISSN 2525-3409 | DOI: http://dx.doi.org/10.33448/rsd-v11i14.36739 
 

 

11 

4.2 Metatheria 

 A infraclasse Metatheria compreende os mamíferos marsupiais, que divergiram dos membros da infraclasse Eutheria 

na segunda metade do Cretáceo Inferior (130,7-120 Ma) ou até mesmo antes conforme alguns indícios apontam (Bi et al., 

2018). Embora os marsupiais representem animais que sofreram uma radiação muito menor em relação aos placentários, eles 

fascinam os pesquisadores por sua biologia reprodutiva altamente especializada e pela ampla distribuição de fósseis em todos 

os continentes (Eldridge, 2018). Os fósseis metatérios se distinguem dos eutérios pela forma de sua dentição: eles possuem 

quatro pares de dentes molares em relação ao máximo de três pares dos eutérios (Benton, 1997; Bi et al., 2018). Na busca, 

encontraram-se poucos registros de biomateriais não mineralizados nesse clado, todos restritos à superordem Australidelphia. 

 

4.2.1 Australidelphia 

 A superordem Australidelphia compreende quatro ordens, Notoryctemorphia, Peramelemorphia, Dasyuromorphia e 

Diprotodontia. Os poucos materiais orgânicos endógenos registrados para esse táxon são exclusivos de ambientes tafonômicos 

mais favoráveis à preservação excepcional (nesse caso, pântanos e cavernas). O primeiro registro foi feito por Rowley et al. 

(1986) de dois cangurus de espécies indeterminadas da família Macropodidae, ordem Diprotodontia, do Pleistoceno Superior 

(129-11,7 Ka). Foram identificados colágenos em fragmentos ósseos não determinados no artigo com o uso de técnicas 

biológicas baseadas em monitoramento da interação antígeno-anticorpo, radioimunoensaio (RIE) e western blot (WB), as quais 

baseiam-se na especificidade bem documentada e na sensibilidade da resposta imune de vertebrados (Lowenstein & 

Scheuenstuhl, 1991). Os espécimes foram recuperados de uma região pantanosa e de uma caverna na Austrália. 

Outro estudo publicado utilizou técnicas analíticas químicas e biológicas, como PCR quantitativo em tempo real 

(qPCR), sequenciamento SANGER e pirosequenciamento, e identificou a presença de sequências de mtDNA de diversos 

fragmentos ósseos de espécimes fósseis de animais das famílias Diprotodontia (canguru-vermelho e rato-canguru) e 

Dasyuridae (quoll oriental e gato-tigre) do Pleistoceno Superior (Haouchar et al., 2014). 

 O fato de haver poucas descobertas relatadas de biomateriais não mineralizados em mamíferos metatérios 

provavelmente deve-se à inúmeras lacunas existentes no registro fóssil e à maioria dos táxons ser conhecido apenas de restos 

dentários (Eldridge, 2018). A Austrália, por exemplo, possui poucos sítios fossilíferos que preservem mamíferos desde o 

surgimento do Paleógeno, período em que esse grupo iniciou a divergência (Duchêne et al., 2018). Mesmo assim, essas 

descobertas, ainda que poucas, demonstram o potencial de se buscar recuperar e analisar mais fósseis de metatérios em 

cavernas, e que a Austrália pode ser uma localidade que pode fornecer fontes adicionais de informações para investigações 

paleomoleculares de vertebrados. 

 

4.3 Eutheria 

 A infraclasse Eutheria compreende os mamíferos placentários, os quais, diferentemente dos metatérios, sofreram uma 

alta diversificação adaptativa e morfofisiológica, chegando a uma comunidade de mais de 4.000 espécies existentes atualmente 

(Mess, 2014). A análise de conjuntos de dados moleculares levou a uma revolução na filogenia desse grupo que antes se 

baseava somente em dados morfológicos (Archibald, 2003); agora, a infraclasse se divide em quatro superordens: 

Euarchontoglires (roedores, lagomorfos, primatas, musaranhos, lêmures voadores) que evoluíram de forma independente pelos 

continentes; Laurasiatheria (carnívoros, cetartiodáctilos, pangolins, morcegos) que evoluíram principalmente nos continentes 

do Hemisfério Norte; Afrotheria (elefantes, peixes-boi, aardvark, musaranhos-elefantes, tenreques) que se originaram na 

África; e Xenarthra (preguiças, tamanduás, tatus) que tiveram sua principal área de distribuição sendo a América do Sul (Mess, 

2014). Durante a busca, encontraram-se diversos relatos de achados de biomateriais endógenos em fósseis desse clado. 
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4.3.1 Euarchontoglires 

 Essa superordem atualmente compreende cinco ordens do clado Mammalia: Lagomorpha (coelhos e lebres), Rodentia 

(roedores), Primates (primatas), Dermoptera (colugos) e Scandentia (tupaias) (Vander Linden et al., 2019). São notáveis as 

diferenças entre os modos locomotores das ordens, incluindo locomoções fossorial, ricochetal, arbórea, terrestre e planadora 

(Geng et al., 2020), os quais podem ser encontrados em mais de uma ordem, como, por exemplo, no caso do modo arbóreo, 

que está presente em Scandentia, Rodentia e Primates (Vander Linden et al., 2019). Essas formas de locomoção há muito 

tempo são estudadas como campo de investigação de convergência morfofisiológica (Geng et al., 2020). 

Dos achados desse clado, Kuch et al. (2002) identificou, através da técnica de PCR, a presença de fragmentos de 

mtDNA em coprólito da espécie Phyllotis limatus do Pleistoceno Superior do Chile, em um ambiente deposicional sedimentar 

de fluxo gravitacional. Ao se estudar de igual modo um espécime recuperado de ambiente sedimentar, Cleland et al. (2016) 

analisaram, por meio de espectrometria de massa por transformada de Fourier híbrido (FTMS híbrido), as conchas nasais de 

um castor-gigante da espécie Castoroides ohioensis do Pleistoceno Superior encontrado nos Estados Unidos e identificou a 

presença de colágenos de tipo 1, um biomaterial que aparentemente apresenta um maior potencial de preservação do que a 

maioria das proteínas em depósitos sedimentares, conforme nossos resultados demonstraram (ver Figura 3A). Isso ocorre 

provavelmente porque o colágeno é o principal componente proteico dos ossos (Bray et al., 2020) e também por ser uma 

biomolécula de estrutura fibrosa de tripla hélice, onde suas longas cadeias peptídicas se entrelaçam para formar as fibrilas, 

tornando-o um material altamente resistente à fossildiagênese (Rana, 2016). 

Já em relação a ambientes tafonômicos mais favoráveis à preservação de biocomponentes não mineralizados, foram 

encontradas hemácias não nucleadas, supostamente de uma espécie de Platyrrhini, presentes no interior do aparelho digestivo 

de um carrapato encapsulado em âmbar datado com 20 Ma e recuperado de um depósito turbidítico de arenito na República 

Dominicana (Poinar, 2017). 

Os resultados para Euarchontoglires revelam que, comparada às outras superordens de Theria, há poucos relatos de 

biomateriais não mineralizados em fósseis para esse clado. Essa tendência pode ser consequência de uma escassez de amostra 

fóssil disponível para o grupo taxonômico (Beck & Baillie, 2018) ou, talvez, uma falta de interesse ou de recursos para a 

realização de análises bioquímicas em amostras fósseis do clado. No entanto, ainda assim, os dados obtidos estão de acordo 

com o esperado, isto é, de que a maioria dos achados fossem de Rodentia, por ser a ordem de Euarchontoglires com maior 

quantidade de fósseis já encontrados (Fostowicz-Frelik et al., 2021), e nesta análise eles representaram mais da metade dos 

achados de biomateriais não mineralizados (2 dos 3 relatos). 

 

4.3.2 Laurasiatheria 

 Essa superordem representa um grupo de mamíferos que se originouno supercontinente Laurásia, 

compreendendoatualmente seisordens, a saber Cetartiodactyla (cetáceos e artiodáctilos), Perissodactyla (hipopótamos, 

equídeos, antas e rinocerontes), Pholidota (pangolins), Carnivora (ursídeos, canídeos, felídeos e mustelídeos), Chiroptera 

(morcegos) e Eulipotyphla (solenodontes, toupeiras, musaranhos e ouriços). 

Este clado é visto como o topo dos desafios para o estabelecimento das relações filogenéticas entre os táxons 

mamíferos (Hu, et al., 2013) já que, com exceção de Eulipotyphla, todas as demais ordens se diversificaram em um curto 

período de 1 a 4 milhões de anos (Hallström & Janke, 2010; Zhou et al., 2012). Na ausência de poucos genes com forte sinal 

filogenético relacionados à divergência dos laurasiatérios, muitas hipóteses filogenômicas foram propostas (por exemplo, 

somente na última década: Halström et al., 2011; McComarck et al., 2012; Zhou et al., 2012; Nery et al., 2012; Romiguier et 

al., 2013; Benevento, et al., 2019). 

http://dx.doi.org/10.33448/rsd-v11i14.36739


Research, Society and Development, v. 11, n. 14, e533111436739, 2022 

(CC BY 4.0) | ISSN 2525-3409 | DOI: http://dx.doi.org/10.33448/rsd-v11i14.36739 
 

 

13 

Depois de vários anos de estudos e discussões baseados em dados genômicos, existem apenas duas colocações com 

certo grau de certeza: Eulipotyphla é um clado-irmão de todos os outros clados laurasiatérios, e Pholidota é um grupo-irmão de 

Carnivora; já as colocações das outras quatro ordens (Carnivora, Perissodactyla, Cetartiodactyla e Chiroptera) permanecem um 

assunto de intenso debate, mesmo que na comparação sejam utilizados milhares de genes para análise cladística (Benevento, et 

al., 2019). 

Contudo, existe um consenso científico de que longas sequências de DNA antigo (aDNA) de fósseis de mamíferos do 

Cenozoico poderão ajudar nessa empreitada crucial para a compreensão a respeito da evolução dos mamíferos (Lv et al., 

2021). Logo, buscar elementos ósseos fossilizados com biocomponentes originais do grupo, principalmente de dados 

paleogenômicos, é uma tarefa valorosa. 

 Os achados de biomateriais não mineralizados para o clado Laurasiatheria são numerosos e de grande diversidade 

tafonômica, além de estarem representados em todas as décadas analisadas neste estudo. Por exemplo, desde o início das 

pesquisas paleomoleculares com fósseis de mamíferos na década de 60, o Rancho La Brea, localizado no Condado de Los 

Angeles, se destacou revelando muitos exemplares biomoleculares. As infiltrações de piche dessa região têm, desde então, sido 

extensivamente estudadas para reconstruir a ecologia e filogenia das últimas comunidades faunísticas do Pleistoceno, 

principalmente a de vários táxons extintos de mamíferos de médio a grande porte, os quais são abundantes no local e são fontes 

abundantes de material biológico original do clado Mammalia durante o Cenozoico (Coltrain et al., 2002). 

Essas infiltrações são alimentadas por petróleo originário de areias betuminosas inclinadas verticalmente da Bacia de 

Los Angeles, que fica ao sul das montanhas de Santa Monica (Ibid.). Delas, foram obtidas por meio de análises bioquímicas 

diversas, diferentes amostras de aminoácidos e fibras de colágenos de táxons laurasiatérios do Pleistoceno Superior (Wyckoff, 

et al., 1964; Ho et al., 1965; Wyckoff & Davidson, 1976). 

 Distintos biocomponentes endógenos para esse clado também foram recuperados de espécimes advindos de ambientes 

tafonômicos com presença de gelo (glaciares, interglaciares ou periglaciais). Uma quantidade bastante considerável de restos 

esqueléticos e cadáveres congelados de mamíferos fósseis foram preservados nos permafrosts da zona ártica de Yacutia 

durante o final do Pleistoceno, por exemplo (Boeskorov et al., 2013). Nesse ambiente deposicional, foram encontrados 

diversos representantes, incluindo mamutes, rinocerontes lanudos, cavalos e bisões, e esses sendo preservados com diversas 

informações orgânicas. Os depósitos fossilíferos são amplamente distribuídos nas terras baixas da região norte de Yacutia, 

Sibéria, com alguns permafrosts tendo atingido mais de 40 metros de espessura e com enormes complexos de gelo (Ibid.). 

Estes são muito importantes porque numerosos dados sedimentológicos, paleontológicos, geoquímicos e isotópicos foram 

armazenados neles (Schirrmeister et al., 2002). 

Os resultados deste trabalho colaboram com essa tendência, visto que foram encontrados variados tipos de 

biomateriais não mineralizados em fósseis de mamíferos do clado Laurasiatheria vindos de Yacutia. Por exemplo, em 1996, 

Bocherens et al. (1996) recuperaram matéria orgânica colagenosa de diferentes membros das ordens Perissodactyla, 

Cetartiodactyla e Carnivora. Outra potencialidade da área são os dados genéticos, isto é, alguns estudos com amostras fósseis 

de cavalos e bisontes vindos da região reivindicaram a presença de sequências originais de DNA (Taylor et al., 1996; Nielsen-

Marsh et al., 2002; Schubert et al., 2014). 

De igual modo, o Alasca e Canadá são territórios de depósitos glaciares pleistocênicos com grandes possibilidades de 

investigação paleomolecular, entre as quais, sequências genômicas de mtDNA e nuDNA (Nielsen-Marsh et al., 2002; Gilbert 

et al., 2004; Orlando et al., 2013; Heintzman et al., 2015) e de sequências peptídicas de colágenos (Orlando et al., 2013; 

Buckley, et al., 2019). Outros lugares com mecanismos de preservação envolvendo o gelo também foram encontrados na 

Alemanha (Valdiosera et al., 2006) e Noruega (Lindqvist et al., 2010), ambos com presença de sequências de material 
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genético. Estes resultados mostram a eficácia da preservação excepcional por criopreservação, visto a estabilidade de 

temperatura que é fator-chave no retardamento da atividade de necrólise (Bettoni et al., 2019). 

 Inegavelmente as recuperações de biomateriais não mineralizados em fósseis de laurasiatérios foi maior para 

ambientes cársticos, provavelmente porque as cavernas parecem ter vantagens a mais, por exemplo, na temperatura e no pH 

das rochas, favorecendo então a sobrevivência de elementos ósseos, incluindo material genômico (Collins et al., 2002). Foram 

encontrados vários estudos que reivindicaram a presença de sequências de mtDNA e nuDNAem rinocerontes-lanudos, ursos-

das-cavernas, camelos-gigantes, cavalos e macrauquênias recuperados de cavernas do Pleistoceno da Europa, Chile, China, 

Canadá e Estados Unidos (Orlando et al., 2003; Noonan et al., 2005; Lister et al., 2005; Valdiosera et al., 2006; Orstrom et al., 

2006; Krause et al., 2008; Dabney et al., 2013; Westbury et al., 2017). Também foram encontrados dados a respeito de 

amostras de colágenos nesse tipo de ambiente (Buckley & Collins, 2011; Rao, 2020). 

 Além desses, muitos exemplos de recuperações de biomateriais orgânicos em depósitos sedimentares variados foram 

reivindicados para este clado. Destacam-se, entre esses achados, a recuperação de osteócitos e feomelaninas de fósseis de 

morcegos e um pangolim datados com idades próximas a 48 Ma advindos das pedreiras de xisto de Messel pit, Alemanha 

(Colleary et al., 2015; Cadena, 2016). Essa localidade vem sendo reconhecida com amplo potencial de preservação 

excepcional de elementos que naturalmente se mineralizariam, principalmente melaninas (Vinther et al., 2010; O’Reilly et al., 

2017). Após essas recuperações, experimentos recentes demonstraram que a melanina parece possuir uma resistência natural 

aos processos diagenéticos (Rossi et al., 2019), sendo sobressalente às demais biomoléculas.A hipótese proposta é de que 

durante a diagênese certos metais endógenos propiciariam uma associação com a biomolécula, tornando-a mais estável para 

sobreviver em fósseis muito antigos (Ibid.), mas ainda novas pesquisas precisam ser feitas. 

 Além do xisto de Messel Pit, amostragens de albuminas, colágenos e outras proteínas como melaninas foram obtidas 

de depósito lacustre (Borja et al., 1997), flúvio-lacustre (Rybczynski et al., 2013), terraço alto e fluvial (Buckley, Lawless & 

Rybczynski, 2019), marinho e lagunar (Boskovic, 2021). Outros trabalhos, embora não especificaram o tipo de ambiente 

deposicional sedimentar, relataram o encontro de fragmentos de colágenos em bisões, Dremotherium, camelos, bovídeos e 

rinocerontes do Pleistoceno (Little, et al., 1962; Ulrich, 1987; Welker et al., 2017; Buckley, et al., 2019). E, além desses, um 

estudo reivindicou a presença de peptídeos, lipídios e estruturas semelhantes a vasos sanguíneos de um fóssil de baleia do 

Neógeno da Formação Pisco, Peru (Vidal, 2006). 

 Outras descobertas de biomateriais não mineralizados em fósseis de mamíferos de Laurasiatheria foram feitas por 

Peñalver e Grimaldi (2005). No artigo publicado, eles reivindicaram, com uso de microscopia óptica (OM), a presença de pelos 

corporais de um possível solenodonte em um âmbar datado do Mioceno encontrado na República Dominicana. As resinas de 

plantas da família Fabaceae, que são identificadas em várias amostras âmbares da República Dominicana, apresentam uma 

composição química complexa e possuem muitas variáveis que influenciam simultaneamente os processos de preservação 

excepcional, facilitando assim a recuperação de amostras maiores como pelos (Lambert et al., 2015). 

 Os resultados mostram que os fósseis laurasiatérios são fontes abundantes de informação paleobioquímica e 

paleohistológica, já que representam uma enorme quantidade de relatos de biomateriais originais dos táxons extintos. Essa 

propensão pode ser devida a Laurasiatheria ser maior em número de ordens e ter um registro fóssil denso e largamente 

estudado (Phillips & Zacharias, 2019). 

 

4.3.3 Xenarthra 

 Esta superordem atualmente compreende duas ordens, a saber Pilosa (tamanduás e preguiças) e Cingulata (tatus). Os 

xenartros possivelmente surgiram por volta de 59 Ma, no Paleoceno (O’Leary et al., 2013) e se diversificaram abundantemente 

por toda a América, com alguns representantes chegando a atingir grandes alturas (preguiças-gigantes). Seu registro fóssil é 
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visivelmente abundante (Boscaini et al., 2019) e representa, junto à Laurasiatheria, uma importante fonte de pesquisa 

paleontológica molecular. 

 As pesquisas em Paleontologia Molecular para Xenarthra foram empreendidas em fósseis de diferentes contextos 

tafonômicos, mas em maior quantidade em preguiças-gigantes recuperadas de cavernas da América do Sul, onde as técnicas 

PCR e eletroforese permitiram a obtenção de dados genômicos desses seres. Por exemplo, de um mesmo indivíduo de Mylodon 

darwinii encontrado na Caverna Ultima Esperanza, no Chile, datado do fim do Pleistoceno Superior, sequências de DNA 

ribossômico (rDNA), mtDNA e nuDNA foram identificadas em dentes, ossos e coprólitos (Höss et al., 1996; Taylor, 1996; 

Clack, et al., 2012). Outras sequências de mtDNA foram obtidas de uma preguiça-terrestre indeterminada, dessa vez de um 

exemplar advindo da Argentina (Hofreiter et al., 2003). Além disso, estudos de PCR e qPCR com xenartros de repositório 

fóssil de museus também renderam informações mitogenômicas (Greenwood et al., 2001; Delsuc et al., 2016). 

Relatos de achados de biomateriais não mineralizados para esse clado de outros contextos deposicionais também 

ocorreram. Por exemplo, o fóssil de uma preguiça-gigante de espécie indeterminada recuperado das infiltrações de piche de La 

Brea, rendeu a detecção por cromatografia gasosa (GC) de aminoácidos de colágenos (Wyckoff & Davidson, 1976). De um 

depósito fluvial no Uruguai, por sua vez, elementos fósseis de um Lestodon armatus apresentaram fragmentos orgânicos 

conservados de aminoácidos e peptídeos de colágenos tipo 1 (Buckley et al., 2015). E por intermédio de microscopia digital 

(MD) e microscopia eletrônica de varredura (SEM), osteócitos, eritrócitos e pedaços de vasos sanguíneos foram identificados 

em vértebras e fêmur de preguiças-gigantes do Pleistoceno Superior da Formação Gracías e Padre Miguel em Honduras 

(Zúniga et al., 2019). 

De acordo com os resultados obtidos aqui, a busca por dados paleomoleculares para o clado Xenarthra consistiu ao 

longo dos anos em maior peso para espécies recuperadas de ambientes cársticos, ainda que alguns trabalhos recentes tenham 

reivindicado a presença de material orgânico de depósitos sedimentares (Buckley et al., 2015; Zúniga et al., 2019). É possível 

que com a recuperação de novas amostras fósseis e o melhoramento das técnicas analíticas de detecção, novas informações de 

biomateriais não mineralizados sejam fornecidas para o grupo. 

 

4.3.4 Afrotheria 

 A maioria dos grupos de mamíferos incluídos nesta superordem compartilha pouca ou nenhuma semelhança 

morfológica (Stanhope, 1998) e, atualmente, compreende as ordens Hyracoidea (híraces), Proboscidea (elefantes, incluindo os 

extintos mamutes e mastodontes), Afrosoricida (toupeiras-douradas e tenreques), Macroscelidia (musaranho-elefante) e 

Tubulidentata (porco-formigueiro e aardvark). Dentre esses, Afrotheria é um clado particularmente interessante para as 

análises de unicidade evolutiva, pois, embora seja relativamente pobre em espécies vivas (cerca de 70), contém uma 

quantidade excessiva de diversidade adaptativa (Kuntner, et al., 2011) e fósseis de afrotérios são conhecidos largamente em 

todo o Cenozoico (Tabuce, et al., 2008), especialmente por representantes proboscidianos (Lister, 2013). Os resultados 

apresentados neste trabalho estão em conformidade com essa tendência, visto que os achados de materiais biológicos 

endógenos se restringem à ordem Proboscidea, intrinsecamente à família Elephantidae e à extinta família Mammuthidae. 

 Os relatos de biomateriais não mineralizados para o clado Afrotheria são numerosos e tafonomicamente 

diversificados, mas os dados vindos de permafrosts da Sibéria e Alasca são sobrepujantes sobre os demais. Desse tipo de 

ambiente, foram recuperados diversos bioelementos endógenos, tais como colágenos (Goodman et al., 1980; Lowenstein, 

1981; Shoshani et al., 1985; Bocherens et al., 1996), albuminas (Lowenstein, 1981; Shoshani et al., 1985), material genético 

(Taylor, 1996; Krause et al., 2006; Rogaev et al., 2006; Gilbert et al., 2007; Barnes et al., 2007; Miller et al., 2008; Gilbert et 

al., 2008; Schwarz et al., 2009) e queratinócitos (Gilbert et al., 2007). 
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A importância da criopreservação para o encapsulamento de biomoléculas, células e tecidos ao longo do tempo 

profundo já foi discutida acima (ver seção 4.3.2). Dessas localidades, destacam-se o número de fósseis de mamutes-lanosos 

(Mammuthus primigenius) com informação paleobioquímica já encontrados. Por exemplo, uma única pesquisa (Barnes et al., 

2007) recuperou centenas de pares de bases de mtDNA de dentes, marfins e ossos curtos de quarenta e um mamutes-lanudos 

do Pleistoceno Superior de Yacutia, Sibéria. 

 Depósitos de contextos tafonômicos menos favoráveis à preservação também se mostraram abundantes em recursos 

de afrotérios para a Paleontologia Molecular. De um depósito marinho do norte da Venezuela, um fóssil de gonfotério de 13 

Ka rendeu uma grande amostragem de fragmentos de albumina (Tuross, 1989). Dos leitos do rio Yellowstone, em Montana, 

entendido como um depósito fluvial, um fóssil de mastodonte (Mammut americanum) e um fóssil de mamute-colombiano 

(Mammuthus columbi) foram fontes abundantes de biomateriais não mineralizados, a saber, colágenos, osteócitos e vasos 

sanguíneos (Hill, 1998; Hill & Schweitzer, 1999; Schweitzer et al., 2002; Asara et al., 2007). 

Outro estudo mais recente, com uma espécie de gonfotério (Anancus arvenensis) recuperada do Poço de Argila da 

Baixa Saxônia, Alemanha, descobriu a presença de proteínas da matriz óssea extracelular no córtex do colo do fêmur, datado 

com 3 Ma (Schmidt-Schultz et al., 2021). Além de um trabalho com aplicação de variadas técnicas analíticas em espécimes de 

mamutes provenientes de um canal de fluxo de granulação fina e de um depósito de sumidouro nos Estados Unidos, que 

encontrou amostras de amidas, aminoácidos, lipídios e colágenos (Colleary et al., 2021). Esses ambientes menos favoráveis à 

preservação excepcional, conforme mostrado, têm-se mostrado interessantes fontes alternativas de busca por fósseis de 

afrotérios com dados paleomoleculares. 

 

5. Conclusão 

O registro fóssil do clado Mammalia para a Era Cenozoica é extenso e abundante, e nesta pesquisa revelou-se uma 

fonte notável de variados tipos de vestígios de biomateriais não mineralizados, independentemente de qual é o contexto 

tafonômico, favorável ou não à preservação excepcional. 

 Em relação à variabilidade taxonômica, os achados de fragmentos de biocomponentes endógenos ocorreram nas 

infraclasses Metatheria e Eutheria, com dados para eutérios sendo extensamente superiores, muito provavelmente pela 

quantidade de espécies para esse clado ser bem maior. Dentro de Eutheria, as superordens Laurasiatheria e Afrotheria foram as 

com maior número de reivindicações, embora um número considerável também seja encontrado em Euarchontoglires e 

Xenarthra. 

 Quanto à frequência de tipos de biomateriais originais vestigiais, o colágeno foi a molécula mais recuperada dentre os 

trabalhos com fósseis advindos de depósitos sedimentares, a saber, mais de 30 relatos, enquanto para outros contextos 

tafonômicos mais favoráveis à preservação excepcional, os elementos genéticos foram os mais encontrados, a saber, mais de 

40 relatos. O colágeno tem se apresentado como um biomaterial bem resistente às condições adversas da fossildiagênese 

(Rana, 2016; Alves, 2022), embora seja entendimento comum dentro da Paleontologia que mais estudos precisam ser 

desenvolvidos para uma análise mais robusta dessa tendência. Por outro lado, o material genético também obteve destaque 

nesta pesquisa, sendo prevalente para contextos tafonômicos diversos, incluindo depósitos menos favoráveis à preservação 

excepcional. Isso pode representar um interesse maior dos pesquisadores em buscar dados referentes ao DNA antigo pela sua 

grande aplicabilidade (Brunson & Reich, 2019). 

 Em relação à distribuição geográfica, fósseis de mamíferos cenozoicos com informação bioquímica preservada foram 

encontrados em praticamente todos os continentes, exceto a Antártida. América do Norte, América do Sul e Europa foram os 

continentes que apresentaram o maior número de relatos, o que pode significar que os pesquisadores desses locais se 
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empenharam mais na investigação paleomolecular nas últimas décadas ou que tenham tido mais recursos para este tipo de 

detecção, além da possibilidade de o número de fósseis com conteúdo endógeno ser mais comum para essas regiões. Apesar de 

os resultados apresentados aqui não conseguirem prever essa questão, novas análises mais profundas poderão contribuir. 

 A partir destes achados, é possível, de forma preliminar, constatar que muitos fósseis do clado Mammalia têm 

potencial para preservação excepcional de vestígios de biomateriais não mineralizados e também antecipar que, com o 

aperfeiçoamento das técnicas de detecção e o surgimento de novos métodos de exploração deste campo, assim como o 

aumento no número de pesquisas sendo feitas com novos fósseis, esses relatos possam ser ampliados. Também vale destacar a 

crucial necessidade de novos estudos a fim de se ampliar a compreensão dos processos tafonômicos responsáveis pela 

preservação desse tipo de material, especificamente o contexto ambiental e as condições geoquímicas. 

Em suma, acredita-se que as informações paleobioquímicas produzidas a partir do campo de estudo da Paleontologia 

Molecular, bem como dados de frequência de ocorrência desses achados, como os que foram aqui apresentados, podem servir 

de base para novas abordagens filogenéticas, auxiliando esse campo a resolver antigos problemas, especialmente para o clado 

dos mamíferos. 
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