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RESUMO  

 

Os camarões da família Penaeidae são de grande importância para as comunidades 

bentônicas, bem como para a economia em todo o mundo. Xiphopenaeus kroyeri é uma 

das espécies mais explorada no Brasil. Para diminuir o impacto da pesca sob essa 

espécie de camarão, foi criado o período de defeso que é definido como um período de 

proibição de pesca durante o ciclo reprodutivo desses organismos, bem como de outras 

espécies de camarões de valor comercial. No Oceano Atlântico, foram verificadas a 

presença de espécies crípticas de Xiphopenaeus, que são espécies morfologicamente 

semelhantes e geneticamente diferentes. As espécies crípticas podem possuir períodos 

reprodutivos distintos ao longo de sua distribuição geográfica. Diante disso, este 

trabalho teve como objetivo avaliar a diversidade genética temporal de espécies 

crípticas de Xiphopenaeus do litoral de Itacaré – BA através da utilização dos genes 

mitocondriais Citocromo Oxidase Subunidade I (COI) e o 16S rRNA. As coletas foram 

realizadas sazonalmente, durante o período de um ano. As análises foram realizadas 

através de Máxima Verossimilhança (ML), Inferência Bayesiana (BI) e Neighbor-

Joining (NJ). Para dar maior suporte as análises citadas acima, foram Delimitadas 

Unidades Taxonômicas Operacionais Moleculares (MOTUs) e calculadas as distâncias 

genéticas intra e interespecíficas. Esta última objetivou verificar a presença de barcode 

gap. Os resultados mostraram a formação de dois grupos, os quais foram denominados 

X. sp1 e X. sp2. Pôde-se observar que o grupo formado pelos indivíduos de X. sp1, trata-

se da espécie X. kroyeri, enquanto que X. sp2 corresponde a espécie X. dincao, descrita 

recentemente. A explicação para os resultados encontrados se deve a divergência 

sazonal, pois X. sp2 reproduz-se durante o verão enquanto que X. sp1 reproduz-se nas 

demais estações, o que provavelmente levou a uma incompatibilidade reprodutiva, 

causando o isolamento reprodutivo entre essas espécies. Portanto, o presente estudo 

apresenta grande relevância para as medidas de conservação e manejo das espécies do 

gênero Xiphopenaeus, visto que, essas duas espécies apresentam períodos reprodutivos 

diferentes, dessa forma, as medidas de conservação devem ser tomadas de forma 

distinta para cada espécie.  
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ABSTRACT 

 
 

Shrimps from the Penaeidae family are of great importance for benthic communities, as 

well as for the economy around the world. Xiphopenaeus kroyeri is one of the most 

explored species in Brazil. In order to reduce the impact of fishing on this species of 

shrimp, the closed season was created, which is defined as a period of no fishing during 

the reproductive cycle of these organisms, as well as other shrimp species of 

commercial value. In the Atlantic Ocean, the presence of cryptic species of 

Xiphopenaeus were verified, which are morphologically similar and genetically 

different species. Cryptic species may have different reproductive periods throughout 

their geographic distribution. Therefore, this work aimed to evaluate the temporal 

genetic diversity of cryptic species of Xiphopenaeus from the coast of Itacaré - BA 

using the mitochondrial genes Cytochrome Oxidase Subunit I (COI) and the 16S rRNA. 

The collections were carried out seasonally, during the period of one year. The analyzes 

were performed using Maximum Likelihood (ML), Bayesian Inference (BI) and 

Neighbor-Joining (NJ). To give greater support to the analyzes mentioned above, 

Molecular Operational Taxonomic Units (MOTUs) were delimited and the intra and 

interspecific genetic distances were calculated. The latter aimed to verify the presence 

of a barcode gap. The results showed the formation of two groups, which were called X. 

sp1 and X. sp2. It was observed that the group formed by the individuals of X. sp1, is 

the species X. kroyeri, while X. sp2 corresponds to the species X. dincao, recently 

described. The explanation for the results found is due to seasonal divergence, since X. 

sp2 reproduces during the summer while X. sp1 reproduces in the other seasons, which 

probably led to a reproductive incompatibility, causing reproductive isolation between 

these species. Therefore, the present study has great relevance for the conservation and 

management measures of species of the genus Xiphopenaeus, since these two species 

have different reproductive periods, therefore, conservation measures must be taken 

differently for each species. 

 

Keywords: Conservation – Biodiversity - Reproductive Cycle - Seasonality. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

A variação genética presente nas espécies é de grande importância para a 

sobrevivência e adaptação a possíveis mudanças do ambiente. Compreender os padrões 

de distribuição da diversidade genética e o nível de diferenciação intra-específico 

favorece a criação de medidas de conservação e uso consciente dos recursos naturais 

nos diferentes ambientes.  

Os marcadores moleculares são bastante utilizados para esses fins. Em 

camarões, por exemplo, os genes mitocondriais Citocromo Oxidase subunidade I (COI) 

e 16S rRNA têm se mostrado eficientes em diferentes análises genéticas, principalmente 

envolvendo espécies de valor comercial, como é o caso de Xiphopenaeus kroyeri 

(Heller, 1862).  No comércio, Xiphopenaeus kroyeri possui grande importância 

econômica, pois representa uma parcela significante de toda a pesca de camarão do 

litoral brasileiro.   

A divergência genética encontrada em animais marinhos, assim como em 

peneídeos é explicada pelas barreiras geográficas que impedem o fluxo gênico entre os 

indivíduos, levando ao surgimento de novas espécies. No entanto, os resultados do 

presente estudo mostram que a divergência genética pode ser causada por diferenças no 

padrão do ciclo reprodutivo dos organismos.  

O gênero Xiphopenaeus tinha duas espécies descritas, X. kroyeri e X. riveti. 

Ambas as espécies possuíam considerável similaridade morfológica e por isso, durante 

uma revisão taxonômica, X. riveti foi considerada sinônimo júnior de X. kroyeri 

(Farfante & Kensley, 1997). Através de dados moleculares, foi identificado espécies 

crípticas em populações de X. kroyeri no Oceano Atlântico, as quais foram denominadas 

Xiphopenaeus sp. 1 e Xiphopenaeus sp. 2 (Gusmão et al., 2006). Em 2020 uma das 

espécies crípticas foi descrita como X. dincao (Xiphopenaeus sp. 2) e uma nova espécie 

foi denominada como X. baueri, totalizando, juntamente com X. kroyeri e X. riveti, 

quatro espécies dentro do gênero. 

Devido a exploração excessiva em X. kroyeri, a mesma foi considerada sobre 

explorada ou ameaçada de sobre exploração (Ministério do Meio Ambiente, 2004). Para 

que os estoques pesqueiros sejam consumidos de forma responsável, a Instrução 

Normativa MMA nº 014, de 15 de outubro de 2004 determinou o período de proibição 

de pesca (período de defeso). O fato de ocorrência de espécies crípticas e novas espécies 

em Xiphopenaeus e o ciclo reprodutivo das espécies que pode ser diferente em cada 
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localidade, torna necessário que as medidas de proteção reavaliem os períodos de defeso 

estabelecidos para verificar se estão adequadas para preservar todas as varrições 

genéticas desse gênero.  

A espécie X. kroyeri possui dois picos reprodutivos principais ao longo de sua 

distribuição geográfica. Em Itacaré - BA, foi encontrado dois grupos com períodos 

reprodutivos distintos. Por tanto, as informações presentes aqui são de grande relevância 

para o desenvolvimento de políticas de conservação e manejo. Além disso, são 

incentivados estudos genéticos sazonais em outros grupos de animais, visto que este 

fator pode ser mais frequente do que se imagina na natureza.  
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2. REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 Ordem Decapoda  

2.2.1 Aspectos Gerais 

 

A ordem Decapoda é considerada um dos maiores grupos do filo Arthropoda 

(Brusca & Brusca, 2007), sendo composta por organismos popularmente conhecidos 

como lagostas, siris, caranguejos e camarões. 

Os decápodes possuem uma carapaça bem desenvolvida que recobre a câmara 

branquial, possuindo três pares de maxilípedes e cinco pares de pereópodes unirremes 

ou birremes (Brusca & Brusca, 2007). Esses são membros muito importantes das 

comunidades bentônicas tropicais, incluindo os estuários: além de servirem de alimento 

para os humanos, possuem importância nas atividades econômicas, sociais e culturais de 

inúmeras comunidades (Ahyong, 2001; Brusca & Brusca, 2007), desempenhando um 

papel importante na complexidade, no tamanho e no funcionamento dos ecossistemas 

(Hendrickx, 1995). 

A ordem Decapoda possui duas subordens: Dendrobranchiata e Pleocyemata, as 

quais diferenciam-se pelo tipo de reprodução: as fêmeas de Dendrobranchiata liberam 

os ovos na água, enquanto as fêmeas de Pleocyemata incubam os ovos fertilizados nas 

cerdas pleopodiais (Pinheiro & Hebling, 1998; Cintra et al., 2003). Sete infra-ordens 

(Stenopodidea, Caridea, Astacidea, Thalassinidea, Palinura, Anomura e Brachyura) 

fazem parte da subordem Pleocyemata, sendo que dentro dos Carídeos, a família que 

mais se destaca é a Palaemonidae devido as inúmeras espécies que ela abriga, 

compreendendo organismos de água doce, estuários e marinhos (Pinheiro & Hebling, 

1998). 

Na subordem Dendrobranchiata os camarões da família Penaeidae são os mais 

abundantes e os mais conhecidos (Dall et al., 1990; Dutra et al., 2014), os quais são 

importantes para a pesca e aquicultura em todo o mundo e estão distribuídos por todos 

os continentes. Quando juvenis os peneídeos, habitam estuários, e quando adultos 

migram para o mar, exceto os camarões da espécie X. kroyeri, (Bauer, 2004; Lopes et 

al., 2010).  

Os camarões peneídeos representam um grupo bastante diversificado, com 

aproximadamente 14.335 espécies, ocorrendo em todas as profundidades dos ambientes 

aquáticos e algumas espécies vivendo em ambiente terrestre (De Grave et al., 2009). 
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As famílias Palaemonidae e Penaeidae são os recursos econômicos mais 

importantes dentro da ordem Decapoda, sendo comercializado internacionalmente no 

mercado central do Japão, Estados Unidos e Europa (FAO, 2009). Na família Penaeidae 

encontram-se os camarões pertencentes ao gênero Xiphopenaeus, do qual se refere o 

presente estudo.  

 

2.2.2 Gênero Xiphopenaeus  

 

O gênero Xiphopenaeus possuía uma única espécie: Xiphopenaeus kroyeri, a 

qual pertencia ao gênero Penaeus (P. kroyeri) (Heller, 1862). No entanto, ela foi 

descrita por Smith (1869) como X. hartii (Smith, 1869). Porém, Smith (1869) comparou 

espécimes de Penaeus kroyeri (Heller, 1862), com X. hartii e observou que eram a 

mesma espécie. Diante disso, a espécie X. hartii passou a se chamar X. kroyeri e o 

gênero continuou com seu caráter monotípico. 

Em 1907 Bouvier descreveu uma nova espécie, X. riveti, encontrada no Sudeste 

do Oceano Pacífico (Peru). Depois disso, o gênero Xiphopenaeus passou a ter duas 

espécies: uma do Atlântico (X. kroyeri) e outra do Pacífico (X. riveti). Estas duas 

espécies foram divididas pelo estabelecimento do Istmo do Panamá durante o Plioceno 

(Dall et al., 1990), porém, devido a semelhança em suas características morfológicas, X. 

riveti foi considerado sinônimo júnior de X. kroyeri (Pérez-Farfante & Kensley, 1997). 

Posteriormente, Gusmão & Solé-Cava (2002), ao analisarem marcadores 

PCR/RFLP específicos, baseados em sequências parciais do gene mitocondrial COI 

(Citocromo Oxidase Subunidade I), mostraram dois diferentes haplótipos em 

populações de X. kroyeri do litoral brasileiro, demonstrando a presença de duas 

possíveis espécies cripticas (espécies morfologicamente semelhantes e geneticamente 

diferentes) de Xiphopenaeus. Gusmão et al. (2006), utilizando dados COI e aloenzimas, 

confirmaram as espécies crípticas de Xiphopenaeus kroyeri no Atlântico. Os autores 

denominaram as espécies crípticas de Xiphopenaeus sp. 1 e Xiphopenaeus sp. 2, as 

quais se tratavam dos mesmos padrões encontrados por Gusmão & Solé-Cava (2002). 

Além disso, Gusmão et al. (2006), legitimaram a espécie X. riveti do Pacífico. 

Francisco (2009) realizou um estudo de identificação molecular por PCR para 

identificar as duas espécies de Xiphopenaeus da costa brasileira, e analisou populações 

de Xiphopenaeus sp.1 nas regiões Sudeste e Sul do Brasil, utilizando marcadores 

microssatélites. Além de encontrar resultados semelhantes aos estudos citados acima, 
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encontrou a espécie Xiphopenaeus sp. II em Cananéia/SP. Nos anos seguintes, Bissaro 

et al. (2012); Gusmão et al. (2013) e Piergiorge et al. (2014) reafirmaram a existência 

das espécies crípticas de Xiphopenaeus, conhecido também por camarão sete-barbas. 

Entretanto, apenas em 2020 novas espécies do gênero foram descritas. Carvalho-Batista 

et al. (2019) utilizaram uma abordagem integrativa e caracteres morfológicos para 

diferenciar as espécies de X. kroyeri do Atlântico e do Pacífico. Os autores 

identificaram cinco grupos que divergiram geneticamente. Eles denominaram os grupos 

como A1, A2 e A3 encontradas no Atlântico, e P1 e P2 encontradas no Pacífico. 

Segundo os mesmos autores, A1 seria a espécie X. kroyeri e A2 e A3 as novas espécies 

X. dincao e X. baueri, respectivamente. P1 seria X. riveti, já descrita anteriormente e P2 

se trataria de uma provável nova espécie de X. riveti, no entanto, como só tinha um 

representante da espécie, os autores não puderam descrevê-la como nova espécie. Dessa 

forma, o gênero Xiphopenaeus passou a ter três espécies no Atlântico (X. kroyeri, X. 

dincao e X. baueri) e uma no Pacifico (X. riveti) (Carvalho-Batista et al., 2020). 

Nos estudos de Carvalho-Batista et al. (2019), foi verificado que a espécie 

Xiphopenaeus sp. 1 se trata de X. kroyeri e Xiphopenaeus sp. 2 se trata de X. dincao. No 

Atlântico, Xiphopenaeus kroyeri (Heller, 1862), pode ser encontrada da Virgínia – US 

(~36°N) até o Rio Grande do Sul – BR (~32ºS) (D’Incao, 1999; Costa et al., 2003). De 

acordo com Carvalho-Batista et al. (2019), X. kroyeri, é uma espécie abundante, 

encontrada em aproximadamente todas as localidades do Norte, Sul e Sudeste do Brasil 

(fig. 1A). Já X. dincao e X. baueri só foram encontradas no Norte do Brasil, entre 

Caracas (Venezuela) e São Luís, no Maranhão. Além disso, Kerkhorve et al. (2019) 

encontrou Xiphopenaeus sp. 2 (X. dincao) na Guiana Francesa, Suriname e Colômbia 

(fig. 1A). Vale ressaltar que as espécies X. dincao e X. baueri foram devidamente 

validadas para cumprir as normas da International Code of Zoological Nomenclature 

(ICZN) (Carvalho-Batista et al., 2020). 
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Figura 1. Mapa da distribuição geográfica das espécies do gênero de Xiphopenaeus. A. 

mapa de distribuição geográfica das espécies adquiridas nos Bancos de Dados 

(GenBank e BOLD); B. Local de Coleta dos espécimes do presente estudo. 

Fonte: A. Carvalho-Batista et al. (2019); B. Diva Gis v. 7.5.0 (HIJMAN et al., 1998). 

Elaborado por: SANTOS, R.A. 
 

2.2.3 Ciclo de vida 

 

O camarão sete-barbas possui um ciclo de vida que dura aproximadamente 17 

meses (Branco, 2005), sendo composto por seis fases: as fases larvais que 

correspondem a três etapas (náuplio, protozoea e mysis), posteriormente a fase pós-

larval, juvenil e adulta. Na fase adulta ocorre a reprodução desses organismos (Mota-

Alves & Rodrigues, 1977) (fig. 2). Diferente de outros camarões peneídeos, adultos e 

juvenis de X. kroyeri, são encontrados no mesmo ambiente, demostrando que não existe 

dependência de estuários para desenvolvimento dos juvenis (Castro et al., 2005). 
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Figura 2. Representação esquemática do ciclo de vida de um espécime de camarão 

Decápode. 

Fonte:https://www.unisanta.br/materialdidaticorm/arquivos/crustaceaaula9malacostraca

parteIIIa105003.pdf 
 

Quanto ao ciclo reprodutivo de X. kroyeri, desde 1990 foi descrito como sendo 

tropical/subtropical por Dall et al. significando possuir dois picos reprodutivos ao longo 

do ano e esse padrão não mudou ao longo dos tempos, pois os autores Branco (2005) e 

Graça-Lopes et al. (2007) também verificaram esse padrão no  ciclo de vida de X. 

kroyeri na costa Sudeste-Sul do Brasil. Castro et al. (2005) descreveram que o principal 

pico reprodutivo de X. kroyeri é na primavera, com um pico menor no outono. Martins 

et al. (2013), no Espírito Santo, encontrou um padrão na atividade reprodutiva do 

camarão sete-barbas contínua, com um período intenso no verão. Já o período de 

recrutamento sendo no outono e na primavera (Graça-Lopes et al., 2007). Para Martins 

et al. (2013) o pico de recrutamento principal foi durante o inverno (julho, agosto) e 

início da primavera (setembro). 

https://www.unisanta.br/materialdidaticorm/arquivos/crustaceaaula9malacostracaparteIIIa105003.pdf
https://www.unisanta.br/materialdidaticorm/arquivos/crustaceaaula9malacostracaparteIIIa105003.pdf
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O início do estágio de maturação também é um evento crítico no ciclo de vida 

dos animais marinhos. Em camarões peneídeos este processo pode ser definido como 

uma medida de tamanho, variando entre as espécies e entre populações de uma mesma 

espécie em diferentes localidades (Martins et al., 2013). Em X. kroyeri as fêmeas podem 

ser encontradas em estágio de maturação, maduras e desovadas (Eutrópio et al., 2013). 

A primeira maturação, em X. kroyeri, variou com aproximadamente 6 a 14 cm em São 

Paulo (Castro et al., 2005) e no Ceará (Mota-Alves & Rodrigues, 1977), 

respectivamente. Nos estudos de Martins et al. (2013), o tamanho de primeira 

maturação foi 9 cm, corroborando com os estudos de Branco (2005) em Santa Catarina 

(7,9 e 9,0 cm) e Silva et al. (2007), que foi em torno de 10 cm. 

 

2.2 Atividade Pesqueira 

 

A atividade pesqueira é praticada por muitas pessoas, possuindo importância 

comercial e social em todo o mundo. No Brasil, a pesca ocorre por mais de 8.500 km de 

Costa (MAPA, 2019). 

Atualmente, a pescaria é regulamentada pela Lei nº 11.959, de 29 de junho de 

2009, que atua sobre a Política Nacional de Desenvolvimento Sustentável da 

Aquicultura e da Pesca (MAPA, 2019). Segundo a EMBRAPA (2019) o marco da lei 

pesqueira se deu em 2003 com a Medida Provisória, correspondendo atualmente a lei 

10.683, responsável por criar o órgão encarregado pelas políticas voltadas ao setor 

pesqueiro. 

A pesca é dividida em duas categorias: pesca industrial e artesanal. A pesca 

industrial é feita através de embarcações de pequeno, médio e grande porte e exige uma 

infraestrutura de porto apropriada, possuindo fins comerciais. Já a pesca artesanal, de 

acordo com o artigo 8º da Lei nº 11.959/09 é “aquela praticada diretamente por 

pescador profissional, de forma autônoma ou em regime de economia familiar, com 

meios de produção próprios ou mediante contrato de parceria, desembarcado, podendo 

utilizar embarcações de pequeno porte” (Brasil, 2009).  

A exploração de camarões é uma atividade antiga, tradicional e mundialmente 

difundida nas regiões tropicais e subtropicais do Brasil (Leite & Petrere, 2006). Estas 

regiões apresentam condições ambientais com temperatura e salinidade altas, e baixas 

concentrações de nutrientes, mas possuem também zonas de ressurgência que se 
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associam as correntes marinhas, estas por sua vez, são ricas em nutrientes, o que tornam 

os recursos pesqueiros abundantes (Rodrigues & Giudice, 2011). 

A pesca de animais marinhos, incluindo os camarões, chegou a 79,3 milhões de 

toneladas no ano de 2016, apresentando uma diminuição de aproximadamente dois 

milhões de toneladas quando comparado ao ano de 2015 (FAO, 2018). De acordo com a 

FAO (2014), nos últimos dez anos o declínio das capturas de animais marinhos, é 

devido principalmente à pesca excessiva e isso gera escassez de pescado para atender a 

demanda da sociedade.  

A captura marinha total mundial foi de 79,3 milhões de toneladas em 2016, 

representando uma diminuição de quase 2 milhões de toneladas em comparação com 

2015. As capturas de anchoveta (peixe) no Peru e no Chile, que muitas vezes são 

altamente variáveis devido à influência do El Niño, representaram 1,1 milhão de 

toneladas, com outras espécies principais também mostrando capturas reduzidas entre 

2015 e 2016. A diminuição das capturas afetou 64 por cento dos 25 principais países 

produtores. 

Segundo os dados do Ministério da Pesca e Aquicultura (MPA, 2011), os peixes 

apresentaram 87% da produção total, seguido pelos crustáceos com 10% e moluscos 

com 3%. Sendo que, as espécies de camarões mais capturadas no Brasil foi a espécie 

Xiphopenaeus kroyeri com cerca de 15.417,8 t e as espécies do gênero Farfantepenaeus 

(F. paulensis, F. brasiliensis e F. subtilis) que atingiram cerca de 10.331,2 t. Em 2005 a 

maior produção de camarão sete-barbas chegou a 5.408 t (CEPENE, 2007; IBAMA, 

2007), enquanto que em 2013, Xiphopenaeus kroyeri foi o principal alvo da produção 

marinha de crustáceos. O volume total extraído foi de aproximadamente 27% (MPA, 

2013). Porém, em outros locais, a produção da pesca artesanal dessa espécie de camarão 

chegou a ser superior a 90% (Santos & Ivo, 2000; Santos et al., 2007). 

A efetivação da pesca do camarão-sete-barbas, e o monitoramento do mesmo, 

torna-se extremamente custoso nas regiões Sudeste e Sul do Brasil, pelo fato de ser 

multiespecífica, principalmente pelo tamanho da rede utilizada pelos pescadores 

(Franco et al., 2009) que contribui com o declínio da capacidade de produção ao longo 

dos anos (Pérez et al., 2001; Graça-Lopes et al., 2007; Castello, 2007).  Por isso, foram 

constituídas as leis ambientais: definição de tamanhos mínimos de captura; períodos de 

defeso (proibi a pesca em uma determinada época do ano); proibição do emprego de 

métodos predatórios de captura; determinação de tamanho de malha da rede de pesca; 
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dentre outras, estabelecendo, assim as medidas de ordenamento pesqueiro (Pereira, 

2012). 

Em Itacaré, a pesca é artesanal e comum entre os moradores locais (Alarcon et 

al., 2009). Este município está localizado no litoral sul da Bahia, Nordeste do Brasil 

(fig. 1B) e de acordo com o Decreto Estadual nº 2.186, de sete de junho de 1993, faz 

parte da Área de Proteção Ambiental (APA) Costa de Itacaré - Serra Grande, possuindo 

uma área total de 730 km2 (Eça, 2009). O litoral de Itacaré-BA sofre influência da massa 

de Água Costeira (AC) e da massa de Água Tropical (AT) as quais apresentam elevadas 

temperaturas (T>20°C) e de acordo com Eça (2009), possui um ambiente propício para 

a realização de análises sazonais. Essas altas temperaturas podem refletir na biologia 

dos animais marinhos, como os camarões. Dessa forma, informações sobre essas 

problemáticas pode contribuir para a criação de medidas preventivas e mitigadoras de 

pesca (MPA, 2011). 

Neste município são encontradas embarcações externas, como saveiros com 

guinchos para capturar camarões, gerando conflitos entre empresários da pesca e 

pescadores locais (Burda et al., 2007). No entanto a criação de medidas preventivas 

pode aplacar esses conflitos, como por exemplo a criação da Resex Marinha de Itacaré 

ou o estabelecimento de acordos de pesca (Alarcon et al., 2009). 

O processo de criação da Reserva Extrativista (RESEX) Marinha de Itacaré-BA 

teve início em 1998 (Alcantara & Schiavetti, 2005), sendo proposto uma área de 

aproximadamente 43.519,57 ha, abrangendo rios até onde são influenciados pelo mar e 

com limite de até oito milhas náuticas de distância da costa marinha. Esta reserva 

engloba quase toda a plataforma continental no trecho de Itacaré (Weigand & Lopes, 

2001).  

A criação da RESEX de Itacaré visa discutir principalmente as questões da 

pesca, já que a atividade pesqueira gera impactos no ambiente marinho e pode levar a 

sobrepesca e o desrespeito a períodos de defeso (Burda et al., 2007). 

 

2.3 Marcadores Moleculares (DNA mitocondrial - COI e 16S) 

 

O DNA mitocondrial (mtDNA) é circular, de origem extranuclear (fig. 3), seu 

genoma é encontrado em grande quantidade nas células (Jobim et al., 2006) e possui 

aproximadamente 14 a 26 mil pares de bases (Moritz et al., 1987). De acordo com a 

teoria endossimbionte o mtDNA originou-se de uma célula eucariótica que fagocitou 
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uma α-protobactéria e esta se diferenciou em mitocôndria; neste processo, parte do 

genoma da α-protobactéria foi transferido para o núcleo celular, originando-a (Gray et 

al., 2001). 

A mitocôndria possui uma função importante nas células: está envolvida na 

oxidação de açúcares e gorduras relacionados a respiração celular (Matioli, 2012). O 

conteúdo gênico do mtDNA apresenta um gene para o citocromo B, dois genes para as 

subunidades ribossômicas (12S e 16S), 22 genes para os RNA transportadores (RNAt), 

dois para as subunidades da ATPase (6 e 8), sete para as subunidades da NADH 

desidrogenase e três para as subunidades da enzima citocromo oxidase (COI, II e III) 

(fig. 3). Além disso, há uma região não codificadora, rica em A+T que é responsável 

pela origem da replicação e transcrição da molécula (Wostenholme, 1992). Essa 

molécula (mtDNA) é responsável por codificar 5% de toda a maquinaria necessária para 

o funcionamento da mitocôndria. Em se tratando de genes, o DNA mitocondrial é 

extremamente conservado, porém são observadas diferenças em organismos que 

divergiram há muito tempo (Matioli & Passos-Bueno, 2001). 

 

 

 

Figura 3. Modelo esquemático do mtDNA e seus genes. 

Fonte: http://www.lab314.com/mitocondria/mapas/mRNAs.htm 

 

O DNA mitocondrial é um gene molecular que tem se tornado eficiente para 

http://www.lab314.com/mitocondria/mapas/mRNAs.htm
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estudos de caracterização populacional, de delimitação de espécies e subespécies, além 

de estudos de caráter filogenético e evolutivo: não seguem os padrões mendelianos de 

segregação, por isso não sofre recombinação; apresenta herança materna; possui taxa de 

mutação relativamente rápida, o que pode ser devido ausência de mecanismos de reparo 

durante a replicação; possui estrutura gênica simples (não possui DNA repetitivo, 

transposons, íntrons ou pseudogenes) e apresenta alta taxa de evolução por mutação se 

comparado com o gene nuclear (Liu et al., 2007; Baker et al., 2008;Vergamini et al., 

2011).  

De acordo com Arias et al. (2003), as translocações de genes codificadores de 

tRNA são bastante frequentes e isso gera alterações na ordem gênica entre organismos 

filogeneticamente relacionados. Além disso, a abundância das mitocôndrias nas células 

junto com a facilidade de purificação, tornaram o mtDNA uma ferramenta eficaz no 

estudo das relações evolutivas entre indivíduos, espécies e populações (Frankham et al., 

2008; Matioli, 2012). 

No mtDNA pode-se detectar a diversidade genética através de várias 

metodologias moleculares, como por exemplo, análise com enzimas de restrição 

(RFLP-“Restriction Fragment Length Polymorphism”); construção de mapa de restrição 

para todo o genoma; ampliação via PCR continuado por digestão com endonucleases e 

sequenciamento (Arias et al., 2003; Frankham et al., 2008). Nas análises genéticas, um 

dos genes mitocondriais bastante utilizados é o Citocromo C Oxidase I (COI). Hebert et 

al. (2003a) propuseram a amplificação desse gene como uma ferramenta de “código de 

barras” genético (DNA barcode) para delimitação de espécies. 

Por este motivo foram criados bancos de dados que relaciona as referências, 

como por exemplo, o BOLD (Barcode of Life Data Systems), onde os dados de cada 

indivíduo (geografia, fotografias, taxonomia, localização das coletas, etc.) são 

combinados com dados moleculares para posteriores comparações (Hebert et al., 

2003a); o FISH-BOL (Fish Barcode of Life) e o ABBI (All Birds Barcode Initiative) são 

bancos de dados mais específicos para depósito de sequências de peixes e pássaros, 

respectivamente (Carvalho, 2007) e o CBOL (The Consortium for the Barcode of Life) 

que foi fundado como parte de uma organização internacional e também tem se 

mostrado uma ferramenta facilitadora para a identificação e a delimitação das espécies 

de animais (Hebert et al., 2003a, b). 

Estes bancos de dados possibilitam identificar os “códigos de barras” de DNA 

sequenciado de amostras desconhecidas através da comparação com as sequências 
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dessas bibliotecas de referência. Com isso é possível reforçar a taxonomia clássica, 

permitir a descoberta de novas espécies, contribuindo para a caracterização da 

diversidade taxonômica e genética de diferentes regiões geográficas e resoluções de 

complexos de espécies crípticas, que mesmo sendo morfologicamente similares, 

possuem unidades evolutivas independentes ou com isolamento reprodutivo (Hebert & 

Gregory, 2005; Costa et al., 2007; Frankham et al., 2008). 

Além disso, o COI pode ser utilizado para identificar ovos e larvas de animais 

que a identificação através das metodologias tradicionais não consegue (Frankham et 

al., 2008). Ainda de acordo com Frankham et al. (2008), as análises do gene COI 

podem ser utilizadas para examinar fezes ou substâncias do estômago com o objetivo de 

definir teias alimentares (Frankham et al., 2008).  

Um exemplo de estudo com o gene COI é o de Teodoro et al. (2016), que 

diferenciaram espécies de camarões Farfantepenaeus brasiliensis e F. paulensis em 

estágios juvenis, diferentemente dos métodos tradicionais (características morfológicas), 

que não foram eficazes, já que nessa fase de desenvolvimento as características sexuais 

secundárias (características geralmente usadas para diferenciar as espécies de camarões) 

não estão maduras.  

Atualmente existem sistemas que auxiliam o DNA barcode na identificação de 

espécies, são os chamados Delimitação de Unidades Taxonômicas Operacionais 

Moleculares (MOTUs), as quais são realizadas em plataformas online e contribuem para 

melhor confiabilidade dos dados (Barreto et al., 2015). Alguns deles são: o GMYC 

(General Mixed Yule-Coalescent analysis), que faz uso de uma árvore ultramétrica 

utilizada como arquivo de entrada, a qual dispõe de uma taxa evolutiva definida e usa o 

método coalescente de Yule. Os agrupamentos (OTUs) são identificados por meio de 

mudanças na taxa de ramificação na árvore de entrada (Esselstyn et al., 2012; Zhang et 

al., 2013; Fujisawa & Barraclough, 2013); o bPTP (Bayesian Poisson Tree Process), 

que se baseia na análise de dados, partindo de uma árvore filogenética de máxima 

verossimilhança, em que cada ramo se difere em tamanho, e essa diferença representa 

um número de substituição nucleotídica. O bPTP é bastante confiável devido à exaustão 

de busca das árvores prováveis. Nos ramos da árvore de entrada, são atribuídos valores 

de suporte de inferência Bayesiana, contribuindo para a eficiência do método (Zhang et 

al., 2013). 

O PTP (Poisson Tree Processes) é outro sistema que colabora na delimitação de 

espécies, em que não necessita de uma árvore ultramétrica para delimitar as espécies, 
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como o GMYC, pois a taxa de especiação utilizada pelo mesmo é modelada usando 

diretamente o número de substituições nucleotídicas (Zhang et al., 2013). O PTP é 

baseado nas diferenças significativas, possuindo valor estatístico dos relacionamentos 

dentro e entre as espécies que são reconstruídos. Neste caso, as diferenças irão se refletir 

nos comprimentos dos ramos. Sendo assim, é fundamental que o número de 

substituições dentro das espécies seja significativamente menor que entre as espécies.  

Existe também o mPTP (multiple Poisson Tree Processes), método 

desenvolvido de múltiplas taxas que ajusta múltiplas distribuições exponenciais para 

cada espécie delimitada de forma independente (Kapli et al., 2017) e o PhyloMap (mapa 

filogenético) que combina o PCoA, quantização vetorial e construção filogenética 

usando um grande conjunto de dados e capturando as relações precisas entre eles. 

Enquanto as análises das árvores filogenéticas tradicionais podem usar um conjunto 

máximo de centenas de sequências, o PhyloMap usa milhares de sequências ao mesmo 

tempo. Primeiro o PhyloMap descreve as principais convergências a partir do PCoA e 

depois usa a abordagem “Neural-Gas” com o objetivo de obter centros múltiplos 

representando seu conjunto de dados da melhor forma possível (Zangh et al., 2011). 

Outro marcador molecular bastante utilizado nas análises genéticas é o 16S 

rRNA (Small Subunit Ribosomal RNA) que é um gene estrutural não codificante e que 

possui regiões variáveis e conservadas. Pode ser utilizado para reconstruções 

filogenéticas bem como para estudos de taxonomia. Sua análise permite inferir tanto as 

relações filogenéticas antigas, quanto eventos recentes (Schubart et al., 2000; Liu et al., 

2007; Chen et al., 2009). Os pesquisadores Mantelatto et al. (2007) mostraram que a 

porção conservada do gene 16S rRNA foi eficaz em seus estudos filogenéticos com 

organismos decápodes. Além disso, o grande número de primers disponíveis para as 

análises moleculares em invertebrados faz com que muitos pesquisadores se sintam 

atraídos para utilizar esse gene (Schubart et al., 2000). 

 

2.4 A Genética na Conservação da Biodiversidade 

 

A genética da Conservação é uma ciência multidisciplinar. Esta ciência baseia 

suas pesquisas em genética molecular para elucidar pontos voltados à biologia das 

espécies para uso sustentável e conservação das mesmas (Frankham et al., 2002). 

A biodiversidade é fundamental para a sobrevivência das gerações futuras, como 

a criação de estratégias para a segurança econômica, alimentar e ecológica (Leite, 
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2001). A extinção das espécies implica na perda da diversidade genética e na redução da 

biodiversidade de uma região, sendo que a informação perdida não pode ser recuperada 

(Féral, 2002).  

Para os programas de conservação, a variação genética presente em uma espécie 

é de fundamental importância para sobrevivência e adaptação a possíveis mudanças do 

ambiente. Por isso compreender os padrões de distribuição da diversidade genética, o 

nível de diferenciação intra-específico e a identificação genética de populações é 

importante na criação de estratégias de conservação e uso sustentado dos recursos 

(Gribel, 2001). Em camarões, os marcadores moleculares como DNA mitocondrial e 

nuclear, alozimas, microssatélites, etc. vêm sendo bastante utilizados, principalmente 

envolvendo espécie de interesse comercial (Vaseeharan et al., 2012). Guerra (2011), 

analisando sequências dos genes mitocondriais COI e 16S rRNA de duas espécies de 

camarões do gênero Macrobrachium (M. amazonicum e M. jelskii), coletadas em 

diferentes localidades, observou que as populações de Macrobrachium jelskii de 

Mendonça e de Jaboticabal (SP) apresentaram valores de divergência genética elevados, 

em relação as demais localidades amostradas pela autora, sugerindo um desequilíbrio na 

estruturação genética das mesmas. Ainda de acordo com Guerra (2011) a taxa de 

divergência interespecífica para os indivíduos coletados em Mendonça foi elevada 

(5,5%), mostrando que se trata de um ambiente perturbado por interferência antrópica.  

Os marcadores moleculares também vêm se mostrando eficientes nos estudos de 

variação genética temporal e espacial. Borrel et al. (2007), estudando populações 

cubanas de Litopenaeus schmitti, através de análises de alozimas e microssatélites, 

verificaram que a diferenciação genética encontrada é devida a restrições ao fluxo 

gênico, tais como, variação espacial, variação na estrutura populacional da espécie e 

variação temporal. Gusmão et al. (2006) analisaram populações das espécies 

Xiphopenaeus Kroyeri e X. riveti através da utilização dos genes nuclear (alozimas) e 

mitocondrial (Citocromo Oxidase Subunidade I). Os autores observaram que as duas 

entidades de Xiphopenaeus, encontrada no Oceano Atlântico, vivem em simpatria em 

Natal e Ubatuba. Outros estudos evidenciaram a simpatria das espécies do gênero 

Xiphopenaeus, tais como, Piergiorge et al. (2014), onde os autores descreveram que as 

espécies X. kroyeri e X. dincao vivem simpatricamente em Cananéia (SP) e Caravelas 

(BA). Carvalho-Batista et al. (2019) demonstraram que essas mesmas espécies se 

sobrepõem em Baía Formosa e Maragogi. Além disso, Carvalho-Batista et al. (2019) 

relataram que as novas espécies X. dincao e X. baueri também vivem em simpatria na 
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Vigia e Oiapoque.  

Simpatria é um mecanismo evolutivo necessário para a formação das espécies 

simpátricas. O conceito de simpatria, de acordo com Ricklefs (1993), se trata de áreas 

de sobreposição em que as espécies simpátricas estão distribuídas, e estas, por sua vez, 

ocorrem na mesma área. Dessa forma, a especiação simpátrica ocorre quando há 

isolamento reprodutivo entre indivíduos de uma mesma população através de fatores 

ecológicos ou genéticos em um mesmo ambiente, como resultado de padrões 

comportamentais e reprodutivos (Abbott et al., 2013). 

Dentro da especiação simpátrica, existe um caso especial, a alocronia. A 

especiação alocrônica foi criado por Alexander e Bigelow (1960), que segundo o autor, 

se trata do isolamento reprodutivo temporal e não apresentam outros mecanismos de 

isolamento prévios.  

Assim, a condição de simpatria alocrônica pode constituir um parâmetro 

importante para a diferenciação das espécies crípticas de animais marinhos (Kekkonen e 

Hebert, 2014), bem como de Xiphopenaeus. Segundo Allison et al. (2003), alguns 

fatores criam ambientes instáveis que influenciam o ciclo reprodutivo de uma espécie, 

como mudanças climáticas, furacões, secas e outros fatores perturbadores naturais ou 

não, podendo levar a uma variação significativa da estrutura genética e variabilidade da 

população.  

Dessa forma, a identificação genética temporal de populações e estoques pode 

contribuir para a preservação da mesma (Valles-Jimenez et al., 2005). De acordo com 

Frankham et al. (2008), em populações panmíticas a gestão deve ser unificada, já os 

estoques diferentes, para cada unidade, devem-se tomar medidas distintas; os 

marcadores moleculares também auxiliam no manejo de população dessa magnitude.  

Os mecanismos acerca da biologia sazonal em Xiphopenaeus é de grande 

relevância para compreensão dos processos de diversificação e especiação, bem como 

pode contribuir para a criação de medidas de proteção e manejo. Mesmo havendo 

evidências de que a seleção atua sobre as diferenças no tempo reprodutivo nas 

populações, poucos estudos analisaram a variação nos processos genéticos subjacentes a 

mudanças ou divergências no tempo sazonal dos organismos marinhos (Bauer et al., 

2018). Diante disso, as informações geradas pelas análises genéticas nas populações de 

espécies de animais marinhos são relevantes para o manejo e conservação dos 

organismos (Guerra et al., 2010). 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC2839949/#bib2
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3. OBJETIVOS 

 

3.1 Objetivo geral 

 

Avaliar a diversidade genética temporal de espécies crípticas de Xiphopenaeus 

do litoral de Itacaré - BA, comparando-as com sequências do BOLD e do GenBank, 

através da utilização dos genes mitocondriais Citocromo Oxidase Subunidade I (COI) e 

o 16S rRNA. 

 

3.2 Objetivos específicos 

 

Analisar a diversidade genética sazonal das espécies X. kroyeri e X. dincao na Costa de 

Itacaré - BA; 

Analisar se a especiação pode ser explicada por divergências sazonais; 

Analisar se os períodos de defeso atuais estão sendo efetivos para a proteção das 

espécies de Xiphopenaeus na região de Itacaré - BA. 
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4. MATERIAL E MÉTODOS 

 

Esta dissertação foi constituída de um capítulo, escrita em forma de artigo, o 

qual foi submetido a revista Biological Journal of the Linnean Society 

(https://academic.oup.com/biolinnean). 
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Resumo  

 

O gênero Xiphopenaeus vem sendo caracterizado pela descoberta de novas espécies no 

Atlântico e o entendimento desse processo é de grande valia para a conservação das 

espécies. Dessa forma, o presente estudo objetivou analisar a diversidade genética 

temporal de X. kroyeri no litoral de Itacaré - BA, através de análises dos genes 

mitocondriais Citocromo Oxidase I (COI) e o 16S rRNA e comparar com as espécies 

descritas recentemente. Foram analisados indivíduos coletados nas diferentes estações 

do ano. Os resultados mostraram dois grupos na costa de Itacaré - BA (X. sp1 e X. sp2). 

O grupo X. sp1 corresponde a X. kroyeri e X. sp2 corresponde à espécie descrita 

recentemente como X. dincao. De acordo com a análise temporal, pode-se verificar que 

a separação dessas duas espécies pode ser explicada pela divergência sazonal no ciclo 

reprodutivo, pois identificamos que X. sp2 se reproduz durante o verão, enquanto X. sp1 

se reproduz nas demais estações. As informações aqui apresentadas, possuem extrema 

importância, visto que a espécie X. dincao possui período reprodutivo diferente da 

espécie X. kroyeri. As medidas de defeso podem não estar protegendo essa variedade 

genética. Por isso, esses resultados podem contribuir para criação de novas medidas de 

conservação e manejo das espécies de Xiphopenaeus. 

 

Palavras-Chave: Alocronia - Camarões Decápodes - Ciclo reprodutivo - Conservação - 

DNA barcode – Defeso – Simpatria.   
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INTRODUÇÃO 

 

Os camarões são organismos importantes para a natureza por atuarem na cadeia 

trófica e contribuírem para a estabilidade das comunidades bentônicas (Pires, 1992), 

além de serem fundamentais para a sobrevivência de muitas famílias, pois possuem 

grande relevância nas atividades sociais, econômicas (pesca) e culturais em todo o 

mundo (Lima & Velasco, 2012; MPA, 2014).  

No Brasil, aproximadamente 40% da pesca inclui a espécie de camarão 

Xiphopenaeus kroyeri (FAO, 2014) conhecida como camarão sete-barbas, a qual 

distribui-se no Atlântico Ocidental, desde a Virgínia (Estados Unidos) até o Rio Grande 

do Sul (Brasil) (D’Incao 1999; Costa et al., 2003; Simões et al., 2010). Contudo, vários 

estudos têm relatado problemas com sua classificação taxonômica. De fato, trabalhos 

anteriores utilizando sequências do gene mitocondrial Citocromo Oxidase Subunidade I 

(COI) e análise de locos enzimáticos, identificaram a existência de dois clados na 

espécie, denominados Xiphopenaeus sp. 1 e Xiphopenaeus sp. 2 (Gusmão et al., 2006). 

Posteriormente, espécies crípticas foram relatadas no gênero Xiphopenaeus, assim como 

uma segunda espécie na população do Atlântico denominada de Xiphopenaeus sp. II e 

encontrada em Caravelas (Brasil) (Piergiorge et al., 2014). 

Um estudo mais recente confirmou a presença da espécie críptica Xiphopenaeus 

sp. 2 no Brasil, na Guiana Francesa, Suriname e Colômbia, demonstrando sua ampla 

distribuição geográfica. Os espécimes, foram diferenciados por características 

morfológicas encontradas em análises de microscopia eletrônica de varredura e óptica 

integrada com dados moleculares. Assim, a espécie Xiphopenaeus sp. 2/ Xiphopenaeus 

sp. II, corresponde a nova espécie Xiphopenaeus dincao (Carvalho-Batista et al., 2020). 

Este estudo de Carvalho-Batista et al. (2020) também traz a descrição de uma terceira 

espécie denominada Xiphopenaeus baueri, a qual ocorre no Atlântico Norte e América 

do Sul. 

O surgimento das espécies X. riveti e X. Kroyeri, bem como de outras espécies 

de animais marinhos pode ser explicado pelo surgimento do Istmo do Panamá. O Istmo 

do Panamá é uma faixa de terra que conecta as Américas do Norte e do Sul (Bacon et 

al., 2015) e seu fechamento ocorreu durante o Plioceno causando o isolamento entre os 

Oceanos Atlântico e Pacífico. Este evento (fechamento do Istmo do Panamá), constitui 

uma das principais barreiras geográficas que impede o fluxo gênico entre os organismos 
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(Bowen e Karl, 2007). No entanto, estudos apontam a existência de variação temporal e 

espacial e variação na estrutura populacional de X. kroyeri ao longo de sua distribuição 

geográfica e também apresenta diferentes níveis de isolamento reprodutivo (Gruenthal 

et al., 2007; Gusmão et al., 2006). 

A diversidade genética temporal pode ser um fator importante para explicar as 

variações encontradas e estudar esses processos, principalmente em animais de interesse 

econômico, como é o caso dessa espécie, é crucial para a criação de estratégias 

adequadas de manejo e conservação, além de contribuir para o conhecimento da 

biodiversidade (França et al., 2019). Diante disso, o presente estudo tem como objetivo 

avaliar se a diversidade genética temporal pode influenciar na delimitação de espécies 

de Xiphopenaeus, utilizando os genes mitocondriais Citocromo Oxidase Subunidade I 

(COI) e o 16S rRNA. 

 

MATERIAL E MÉTODOS 

Obtenção do material biológico 

 

Foram analisados um total de 44 indivíduos da espécie X. kroyeri, coletados na 

cidade de Itacaré-BA (latitude 14º 16’39” S e longitude 38º 59’ 48” W). As coletas 

foram realizadas nos meses de março (verão), junho (outono), setembro (inverno) e 

dezembro (primavera), durante o ano de 2014. Para a realização das coletas foram 

utilizados barcos camaroneiros motorizados de pequeno porte equipados com redes de 

arrasto em profundidades entre 5 e 20 m. Cada arrasto durou em média quatro horas. 

Após as coletas todos os indivíduos foram etiquetados, identificados, sexados, 

acondicionados em frascos contendo etanol 70% e armazenados no Laboratório de 

Genética Molecular da Universidade Estadual do Sudoeste da Bahia, campus Jequié. 

Todos os espécimes foram identificados como Xiphopenaeus kroyeri segundo a chave 

de classificação proposta por Costa et al. (2003). 

 

Extração de DNA, PCR e Sequenciamento 

 

Foi realizada a extração do DNA genômico da espécie X. kroyeri utilizando o kit 

de extração Wizard Genomic DNA Purification (PROMEGA) seguindo as normas do 

fabricante, em seguida as amostras foram quantificadas em gel de agarose 0,8 % e 

coradas com azul de bromofenol e GelRed (Invitrogen) na proporção de 3:1.  
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A região do DNA mitocondrial COI (citocromo c oxidase subunidade I) foi 

amplificada utilizando os primers universais LCO1490 (5’-

GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3’) e HCO2198 (5’-

TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3’) descritos por Folmer et al. (1994), 

enquanto que para a amplificação do gene 16S rRNA foi utilizado os primers 16Sar-5’ 

(5’-CGCCTGTTTATCAAAAACAT-3’) e 16Sbr-3’ (5’-

CCGGTCTGAACTCAGATCACGT-3’) (Palumbi, 1996). Ambas foram realizadas 

seguindo os passos descritos no protocolo de Jeffery et al. (2011), com algumas 

modificações. Para isso utilizou-se as concentrações de 2,5 mM de MgCl2 (Invitrogen), 

0,05 mM de dNTP (Invitrogen), buffer 1x (Invitrogen – 10xPCR Buffer: 200mM Tris-

HCl com pH 8.4, 500mM KCl), 1U de taq platinum (Invitrogen), 0,3μM de cada 

iniciador e 1 μl de DNA, tendo um volume final da reação de 12,5 μl.  

As amplificações foram realizadas seguindo as seguintes condições: 1 ciclo de 

94°C a 60 segundos (s), seguido de 5 ciclos de 94°C a 60 s; 45°C a 40 s e 72°C a 60 s, 

mais 35 ciclos de 94°C a 60 s; 51°C a 40 s e 72°C a 60 s e uma extensão final de 72°C a 

5 min. Para a visualização dos produtos de PCR foi utilizado gel de agarose 1,2 %, os 

quais foram em seguida purificados com polietilenoglicol (PEG) 20%. As reações de 

sequenciamento (foward e reverse) foram realizadas com Big Dyev3.1 (Apllied Bio 

system) e as amostras foram encaminhadas para a leitura em sequenciador automático 

na Universidade Estadual Paulista (UNESP), Jaboticabal-SP. 

 

Análise dos dados do DNA mitocondrial 

 

Foram adquiridas as sequências consenso de cada indivíduo para os genes COI e 

16S rRNA (tabela 1) a partir da edição e alinhamento realizados no programa Bio Edit 

Sequence Alignment Editor v.7.2.5 (Hall, 1999), utilizando a ferramenta Clustal W 

Multiple Alignment. 

Para efeitos comparativos e para avaliar a real diversidade genética no gênero, 

foram adicionadas a análise 103 sequências de Xiphopenaeus referentes às espécies X. 

kroyeri, X. riveti, X. dincao, X. baueri e espécies sem identificação morfológica prévia 

mas inseridas nos BINs do gênero (Tabelas 2 e 3), provenientes das plataformas 

gratuitas online GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) e Barcode of Life 

Data Systems (BOLD) (https://v4.boldsystems.org/)  das mesmas regiões genômicas. 

Foram analisadas um total de 136 sequências para o gene COI e 51 sequências para o 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
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16S rRNA, sendo que do presente estudo, foram 33 sequências do gene COI e 30 do 

16S rRNA. Como grupo externo foi escolhido a espécie da família Penaeidae: 

Solenocera crassicornis (tabelas 2 e 3). 

A árvore de Neighbor-Joining (NJ) (Nei & Kumar, 2000), assim como as 

distâncias intra e interespecíficas calculadas para verificação da presença de barcode 

gap (entre as espécies Lineanas e as MOTUs aqui delimitadas), foram realizadas no 

software MEGA v. 6.0 (Tamura et al., 2013) utilizando o modelo evolutivo Kimura-2-

Parâmetros (K2P) (Kimura, 1980) com 1.000 réplicas de bootstrap (Felsenstein, 1985), 

conforme preconizado na metodologia do DNA barcode.  

Adicionalmente, foram realizadas as análises filogenéticas por meio da 

Inferência Bayesiana (BI) e Máxima Verossimilhança (ML) para verificar o grau de 

confiabilidade dos agrupamentos entre as sequências. A árvore gerada pela BI foi feita 

através do programa MrBayes on XSEDE e a ML pelo programa RAxML-HPC Black 

Box, com 1000 réplicas de bootstrap, ambos implementados na plataforma online 

CIPRES Science (https://www.phylo.org/portal2). 

Os critérios de análise para a BI foram: duas séries independentes com 4 cadeias 

Markov e 10.000.000 de gerações, com 10% de burn-in e modelo de evolução 

nucleotídica HKY85 gama para o gene COI e 16S, obtidos no Kakusan v. 3.5 (Tanabe, 

2007). O desempenho dessa análise foi verificado no programa Tracer v. 1.6 (Rambaut 

et al., 2013) e as árvores geradas foram editadas nos programas FigTree v.1.4.2 

(Rambaut, 2014) e Adobe Photoshop CC v.14.0 para a construção de uma árvore 

resumo. 

Em seguida, os dados com ambas as regiões genômicas foram submetidos a 

análises de delimitação de Unidades Taxonômicas Operacionais Moleculares (MOTUs) 

por meio dos algoritmos de delimitação de espécies: Bayesian implementation of the 

PTP model (bPTP) (Zhang et al., 2013), Phylogenetic Map PTP (PhyloMap) (Zhang et 

al., 2011), Poison Tree Processes (PTP) e Mult-rate Poison Tree Processes (mPTP) 

(Kapli et al., 2017), General Mixed Yule-Coalescent analysis multiple and simple 

(mGMYC e GMYC) (Fujisawa & Barraclough, 2013). Para estas análises foi utilizado 

um subconjunto de dados contendo o seguinte: para haplótipos compartilhados com 

mais de dois indivíduos, foram escolhidos dois ou três indivíduos de um mesmo 

haplótipo e para haplótipos exclusivos, foi utilizado um indivíduo por haplótipo. Os 

haplótipos foram selecionados no DnaSP (DNA sequence Polymorphism) v. 5.10 

(Rozas et al., 2010).  

https://www.phylo.org/portal2
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Para os algoritmos bPTP, PhyloMap, PTP e mPTP foi utilizado uma árvore de 

ML como input nas respectivas plataformas da web https://species.h-its.org/ e 

https://mptp.h-its.org/#/tree.  

A análise do sGMYC e mGMYC foi realizada na plataforma online 

https://species.h-its.org/gmyc/ e utilizou-se como arquivo de entrada uma árvore 

filogenética ultramétrica, obtida no BEAST 1.8.2 (Drummond et al., 20123) segundo os 

critérios: modelo de substituição HKY para ambos os genes 16S e COI, relógio 

molecular estrito, taxa de mutação arbitrária (1,0 substituição/sítio/Ma), método de 

coalescência de Yule a priori, 10 milhões de gerações com amostragem a cada 1.000 

gerações para o gene COI e para o 16S foi utilizado 50 milhões de gerações com 

amostragem a cada 5.000 gerações. Foi utilizado o programa Tracer v. 1.6 (Rambaut et 

al., 2013) para verificar se os valores dos parâmetros Tamanho Efetivo da Amostra 

(ESS) ficaram acima de 200 e as árvores foram sumarizadas utilizando o programa Tree 

Anotator 1.8.2 (Rambaut & Drummond, 2015b). 

 

Análises concatenadas 

 

As sequências do presente estudo, COI e 16S combinadas numa única matriz 

utilizando o software SeaViewversion4 (Gouy et al., 2010), foram submetidas às 

análises de Neighbor-Joining, Máxima Verossimilhança e Inferência Bayesiana, 

seguindo os mesmos critérios descritos para as regiões genômicas separadas. Em 

seguida foi adicionada sequências disponíveis no GenBank referentes ao trabalho de 

Carvalho-Batista et al. (2019) que incluiu espécies de Xiphopenaeus da costa do Brasil, 

seguindo os mesmos critérios descritos acima. Para o grupo externo foi adicionada 

sequências da espécie Rimapenaeus constrictus (Tabelas 2 e 3). 

 

RESULTADOS 

 

O alinhamento final das espécies de Xiphopenaeus incluiu 610 pares de bases 

(pb) para o gene COI e 560 pb para o 16S rRNA. Para melhor compreensão, os 

indivíduos coletados durante o inverno, outono e primavera foram denominados X. sp1 

e os indivíduos coletados no verão foram denominados X. sp2. No entanto, ressalta-se 

que dois indivíduos coletados na primavera e um indivíduo coletado no outono, foi 

agrupado junto com os indivíduos do verão e por este motivo, foram considerados X. 

https://species.h-its.org/
https://species.h-its.org/gmyc/
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sp2. 

As árvores concatenadas dos genes COI e 16S rRNA de sequências do presente 

estudo mostraram a formação de dois grupos (X. sp1) e (X. sp2) apoiadas com 1 e 99 de 

suporte (BI e NJ, respectivamente) (fig. 4), mostrando a real separação dos indivíduos 

coletados durante o verão dos indivíduos coletados na demais estações. 

As árvores ML, BI e NJ baseadas em sequências do gene COI do presente 

estudo e dos bancos de dados (GenBank/BOLD) compartilharam a mesma topologia, 

com valores de suporte ≥ 99 de bootstrap e ≥ 0.99 de probabilidade posterior (Fig. 5). 

Em todos os três métodos foram delimitadas cinco espécies, sendo que X. sp1 foi 

agrupada com X. kroyeri com valores máximos de suporte (1 e 100%), enquanto X. sp2 

se agrupou com X. dincao com 100% na ML, 99 na NJ e 1 na BI, embora a maioria dos 

indivíduos de X. sp2 tenham formado um subgrupo, o suporte foi baixo. A espécie X. 

riveti formou duas linhagens distintas com altos valores de suporte em todas as análises 

(1 e 100%) e X. baueri também foi confiavelmente delimitada em todas as análises com 

altos valores de suporte (100% na ML, 99 na NJ e 1 na BI). Ressalta-se que os 

indivíduos identificados como Penaeidae sp. (BOLD), foram agrupados com X. kroyeri 

+ X. sp1 e apoiados por quatro algoritmos, exceto pelo mGMAYC e mPTP, portanto 

sugere-se que esses indivíduos pertencem a espécie X. kroyeri (fig. 5). 

Os algoritmos PTP, bPTP, GMYC e PhyloMap apoiaram o agrupamento 

formado por X. kroyeri e X. sp1 (fig. 5), contudo, o suporte para o algoritmo bPTP foi 

de apenas 0.701. O algoritmo mGMYC apoiou um agrupamento formando pela maioria 

dos indivíduos de X. kroyeri + X. sp1, no entanto alguns indivíduos de X. kroyeri foram 

separados em três linhagens distintas. As duas linhagens de X. riveti (L1 e L2) foram 

apoiadas por todos os algoritmos, exceto pelo mPTP. O agrupamento formado por X. 

sp2 + X. dincao foi apoiado pelos algoritmos GMYC e mGMYC, no entanto o subgrupo 

com a maioria dos indivíduos de X. sp2 foram separados desse agrupamento pelos 

algoritmos PTP, bPTP e PhyloMap, porém no algoritmo bPTP, o suporte foi baixo 

(0.680). A espécie X. baueri também foi apoiada por todos os algoritmos, exceto pelo 

mPTP (fig. 5). 

Para o gene rRNA 16S, as árvores de ML, BI e NJ compartilharam a mesma 

topologia, com valores de suporte < 92 de bootstrap e ≥ 0.98 de probabilidade posterior 

(fig. 6). Em todos os três métodos foram delimitadas 4 espécies, no entanto, todos os 

indivíduos de X. sp2 foram agrupados com X. dincao. A espécie X. riveti apresentou 

baixo suporte para o gene 16S rRNA e um indivíduo adquirido do GenBank, 
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identificado morfologicamente como X. kroyeri, foi agrupado com a espécie X. baueri, 

na época em que a sequência foi depositada no banco de dados (2008), a espécie X. 

baueri ainda não havia sido descrita, portanto, este indivíduo pertence a X. baueri 

suportada por 1 de probabilidade posterior e pelos algoritmos PTP e PhyloMAp (fig. 6). 

Os algoritmos de delimitação GMYC e mGMYC apoiaram X. kroyeri + X. sp1, 

enquanto que os algoritmos PTP e PhyloMap apoiaram X. sp2 + X. dincao (fig. 6). O 

Algoritmo bPTP apoiou todas as 4 espécies formadas pela ML, BI e NJ, no entanto, um 

indivíduo de X. sp1, um indivíduo de X. sp2 e um indivíduo de X. baueri foram 

separados de seus respectivos grupos, porém o suporte foi baixo (0.609, 0.615 e 0.615, 

respectivamente) (fig. 6).  

As árvores concatenadas dos genes COI e 16S rRNA de espécimes do presente 

estudo com sequências de Carvalho et al. (2019) confirmam os agrupamentos formado 

por X. sp1 + X. kroyeri e X. sp2 + X. dincao, sendo que, X. sp1 + X. kroyeri foram 

apoiadas com 0.99 e 100 de suporte (BI e NJ, respectivamente) e X. sp2 + X. dincao 

com 0.99 de probabilidade posterior e 99 de bootstrap. Embora separadas, o suporte que 

agrupa X. sp2 + X. Dincao é maior que o suporte que as separam (89 na ML, 0.96 na BI 

e 97 na NJ). As espécies X. riveti (0.99-BI) e X. baueri (99-ML/NJ, 1-BI) também 

foram bem apoiadas (fig. 7). 

As distâncias genéticas intraespecíficas para o gene COI, com base nos 

agrupamentos formados na árvore (fig. 5) variaram de 0% para X. dincao e X. riveti L1a 

0.2% em X. Kroyeri, com uma média de 0.1%. A distância interespecífica mínima foi de 

1.5% entre X. dincao e X. sp2e a máxima foi 14.4% entre X. baueri e X. kroyeri, 

obtendo uma média de 12.1% (tabela 4).  

Para o gene 16SrRNA, com base nos agrupamentos formados na árvore (fig. 6), 

a distância intraespecífica variou de 0.1% para as espécies X. kroyeri e X. dincao a 0.9% 

para X. riveti obtendo uma média de 0.3%. A distância interespecífica variou de 1.4% 

entre X. kroyeri e X. riveti a 4.4% entre X. baueri e X. riveti com uma média de 8.3% 

(tabela 5). Ambos os genes COI e rRNA 16S apresentaram valores médios de distâncias 

interespecífica superior a 10 vezes a média intraespecífica caracterizando a presença de 

barcode gap. 

 

 

DISCUSSÃO 
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Através das análises realizadas no presente estudo com gene COI e 16S rRNA, 

verificamos que X. sp1 corresponde a X. kroyeri e X. sp2 corresponde a espécie críptica 

identificada por Gusmão et al. (2006) (Xiphopenaeus sp. 2) e descrita por Carvalho-

Batista et al. (2020) como X. dincao. No estudo de Carvalho-Batista et al. (2019), os 

autores reavaliaram o gênero Xiphopenaeus e descreveram duas novas espécies (X. 

dincao e X. baueri) (Carvalho-Batista et al., 2020), dessa forma, o gênero Xiphopenaeus 

passou a ser constituído por quatro espécies descritas (X. dincao, X. baueri e X. kroyeri) 

do Atlântico e (X. riveti) do Pacífico.  

De acordo com Gusmão et al. (2006), as espécies Xiphopenaeus sp. 2 e X. riveti, 

assim como as espécies X. kroyeri e X. riveti, foram isoladas devido à elevação do Istmo 

do Panamá durante o Plioceno e, neste período, um ancestral do Atlântico deu origem a 

X. riveti. Assim, a maioria dos estudos explicam que a especiação em camarões 

peneídeos ocorre devido ao surgimento de barreiras geográficas (Gusmão et al., 2006; 

Carvalho et al., 2019). No entanto, o presente estudo mostra que a divergência sazonal 

também contribui para a diferenciação genética das espécies. No estudo de Carvalho-

Batista et al. (2019), os autores reafirmam a diferenciação das espécies X. kroyeri x X. 

riveti e X. kroyeri x X. baueri (nova sp.) pelas diversas aberturas e fechamentos do 

Istmo do Panamá.  

Nossos resultados mostraram que o Gene COI foi eficiente para a separação dos 

grupos, visto que a distância genética intraespecífica média (0.1%) foi menor do que a 

distância média interespecífica (12.1%), caracterizando a presença de barcode gap. A 

menor distância interespecífica foi entre o subgrupo formado por alguns indivíduos de 

X. sp2 e X. dincao (1.5%). No estudo de Carvalho-Batista et al. (2019), as menores 

distâncias genéticas interespecíficas foi de 2.7 a 3.3% entre X. dincao e X. baueri, ou 

seja, maiores do que a menor distância interespecífica encontrada no presente estudo. 

Dessa forma, verifica-se que X. sp2 e X. dincao representa uma mesma unidade 

taxonômica. 

De acordo com Carvalho-Batista et al. (2019), as maiores distâncias 

interespecíficas foi de 12.9 a 13.5% entre X. kroyeri e X. riveti (P2). No presente estudo, 

a maior distância interespecífica foi entre os grupos formados por X. kroyeri + X. sp1 e 

X. baueri (14.4%) e também entre X. kroyeri + X. sp1 e X. dincao (11.1%).  

O gene 16S rRNA, também apresentou o limiar de barcode gap, tendo a 

distância média interespecífica (8.3%) superior a 10 vezes a média intraespecífica 

(0.3%). A menor distância intraespecífica foi de 0.1% em X. kroyeri e a maior foi de 
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0.9% em X. riveti. As distâncias genéticas encontradas por Carvalho-Batista et al. 

(2019), para o gene 16S rRNA, dentro dos grupos, variaram de 0 a 0.4%. Vale ressaltar 

que as duas linhagens de X. riveti (L1 e L2) foram colocadas no mesmo grupo, por isso 

a distância genética dentro desse grupo foi maior do que o encontrado no trabalho de 

Carvalho-Batista et al. (2019) para este gene.  

Ainda de acordo com Carvalho-Batista et al. (2019), as distâncias genéticas 

interespecíficas menores para o gene 16S rRNA, foram entre X. kroyeri e X. riveti (P1) 

(1.0 – 1.2%) e as maiores foram entre X. baueri e X. riveti (P2) (3.2 – 3.6%), 

corroborando com nossos resultados, onde a menor distância interespecífica foi entre X. 

kroyeri + X. sp1 e X. riveti (1.4%) e as maiores foram entre X. baueri e X. riveti (4.4%). 

Semelhantemente, a distância entre os grupos formados por X. kroyeri + X. sp1 e X. 

dincao + X. sp2 foi de 3.7%. Assim, tanto o COI, como o 16S rRNA, corroboram a 

separação de todas as espécies do gênero Xiphopenaeus nas análises de ML, BI e NJ.  

No presente trabalho, verificou-se que a divergência genética encontrada entre 

X. sp2 (X. dincao) e X. sp1 (X. kroyeri), está relacionada ao padrão no ciclo reprodutivo 

do gênero Xiphopenaeus, visto que os indivíduos de X. sp2 foram coletados durante o 

verão e X. sp1 foram coletados nas demais estações (primavera, outono e inverno). 

Segundo Dall et al. (1990), Xiphopenaeus apresenta ciclo reprodutivo denominado 

como tropical/subtropical, tendo alternância nos picos reprodutivos da primavera com 

picos do outono, e que, neste caso, os indivíduos que desovam na primavera contribuem 

para o estoque de outono, mas, os indivíduos que desovam no outono não contribuem 

para o estoque da primavera. Os principais picos reprodutivos encontrados no presente 

estudo para X. sp1 e X. sp2 corrobora com os dados de Santos & Ivo (2000); Graça-

Lopes et al. (2007) e Martins et al. (2013) onde os autores descrevem dois principais 

picos reprodutivos para o camarão sete-barbas, sendo um no verão e o outro na 

primavera. No entanto, nos estudos de Branco (2005) um dos picos reprodutivos de X. 

kroyeri, em Itapocoroy (SC) ocorre durante o outono. 

As espécies X. kroyeri e X. dincao apresentam sobreposição em sua distribuição 

geográfica. Essa distribuição foi relatada, primeiramente, em Natal (RN) e Ubatuba 

(SP), e posteriormente, em Cananéia (SP) e Caravelas (BA) pelos autores Gusmão et al. 

(2006); Piergiorge et al. (2014) e Carvalho-Batista et al. (2019). No presente estudo 

essas duas espécies foram coletadas em diferentes estações do ano na costa de Itacaré-

BA. A variação genética somada ao padrão na sazonalidade reprodutiva, revela que as 

divergências encontradas entre as duas espécies são oriundas de variação reprodutiva 
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sazonal que levaram a um isolamento reprodutivo, ou seja, especiação simpátrica 

alocrônica, visto que o ambiente marinho da cidade de Itacaré-BA, em que os 

indivíduos coexistem não possui barreira geográfica ou física. 

Nos estudos de Tauber et al. (1977) ao analisar duas populações de insetos que 

vivem em simpatria (Chrysopa carnea e Chrysopa downesi), os autores evidenciam que 

estas duas espécies se hibridizam em condições de laboratório, mas na natureza há 

isolamento reprodutivo devido às diferenças nos períodos sazonais. Seus resultados 

comprovaram que o isolamento sazonal entre Chrysopa carnea e Chrysopa downesi 

refletem em pequenas diferenças genéticas.  

A especiação simpátrica oriunda do ciclo reprodutivo sazonal em X. kroyeri e X. 

dincao pode ser explicada por fatores ambientais que impedem a reprodução entre os 

indivíduos, por exemplo, Jackson & Burford, (2003), verificaram que o 

desenvolvimento das larvas da espécie de camarão Penaeus semisulcatus entre os 

estágios de náuplio e misis I, foi influenciado pela temperatura. Quando expostas a 

temperaturas entre 20 a 32ºC as larvas cresceram mais rápido sob temperaturas mais 

altas. Preston (1985), analisou três espécies de peneídeos, Melicertus plebejus, 

Metapenaeus macleayie Metapenaeus bennettae, e verificou que em temperaturas mais 

altas (34ºC) os estágios de náuplio I e protozoea I levaram menos tempo (entre 30 e 32 

horas) para completar seu desenvolvimento, enquanto que, em temperaturas menores 

(19ºC), levaram cerca de 66 e 72 horas. Visto estas características de atraso ou 

aceleração nos estágios iniciais do desenvolvimento em camarões marinhos, este 

comportamento pode ocorrer em Xiphopenaeus influenciando no ciclo reprodutivo, 

favorecendo, dessa maneira, a especiação simpátrica devido a reprodução sazonal. 

A partir das variações sazonais existentes no ciclo reprodutivo para o gênero 

Xiphopenaeus, os nossos resultados indicam que os dois grupos (X. sp1 e X. sp2), foram 

isolados pelos dois períodos reprodutivos, sendo que X. sp2 se reproduz apenas no 

verão, pois a temperatura da água acelera a maturação e X. sp1 se reproduz nos outros 

períodos do ano, tendo a maturação mais lenta, favorecendo a especiação simpátrica por 

incompatibilidade no período reprodutivo. Ou seja, um grupo pode representar os 

indivíduos que apresentam pico reprodutivo na primavera e o outro, os que se 

reproduzem no verão. No entanto, nota-se que alguns indivíduos da primavera e do 

outono foram agrupados com indivíduos do verão, estes indivíduos podem ter sido 

capturados no momento da pesca ao se dispersarem do estoque.  

Considerando que X. sp2 possui um período reprodutivo no verão, no litoral de 
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Itacaré - BA, o período de defeso estipulado (1º de abril a 15 de maio - outono), não 

abrange esses organismos. No entanto os indivíduos de X. sp1 são protegidos pelo 

período de defeso estipulado que vai de 15 de setembro a 31 de outubro (primavera). 

Matos, 2013 encontrou períodos reprodutivos do camarão sete-barbas na primavera e no 

verão na Armação do Itapocoroy, Penha, SC, segundo a autora, os períodos de defeso 

estabelecidos para a região é de 1º de março a 31 de maio e a legislação vigente não 

contempla os estoques pesqueiros de camarões do verão, abrangendo apenas os do 

outono.  

Dessa forma fica evidente a importância deste trabalho na região de Itacaré – 

BA, onde fornecemos dados sobre a genética temporal em Xiphopenaeus, além de 

relatarmos, pela primeira vez, a espécie X. dincao, nesta região. Fica também a ressalva 

da importância da realização de mais estudos sobre a biologia e pesca da espécie X. 

dincao na região, uma vez que estes camarões são alvos de pesca juntamente com X. 

kroyeri e o não reconhecimento destas espécies distintas, pode levar a perda da 

diversidade genética ou até mesmo a extinção local. 
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Figura 4. Árvore de Neighbor-Joining (NJ) concatenada baseada em sequências dos genes mitocondriais 

Citocromo Oxidase subunidade I (COI) e 16S rRNA de espécimes de Xiphopenaeus do litoral de Itacaré-

BA, seguindo o modelo de evolução nucleotídica Kimura-2-paramêtros. Os números nos ramos são os 

valores de suporte de ML, BI e NJ, respectivamente.  
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Figura 5. Árvore de Neighbor-Joining (NJ) baseada em sequências do gene mitocondrial Citocromo 

Oxidase Subunidade I (COI) de Xiphopenaeus, seguindo o modelo de evolução nucleotídica Kimura-2-

paramêtros. Os números nas bases dos ramos são os valores de bootstrap de ML, BI e NJ, 

respectivamente. Valores de suporte menores que 50 não foram amostrados. As barras verticais indicam a 

delimitação das espécies de acordo com os algoritmos. Os asteriscos indicam que não ouve suporte para 

aquele grupo. X. sp2 são sequências coletadas durante o verão e X. sp1 foram sequências coletadas nas 

demais estações.  
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Figura 6. Árvore de Neighbor-Joining (NJ) baseada em sequências do gene 16S rRNA de Xiphopenaeus, 

seguindo o modelo de evolução nucleotídica Kimura-2-paramêtros. Os números nas bases dos ramos são 

os valores de bootstrap de ML, BI e NJ, respectivamente. As barras verticais indicam a delimitação das 

espécies de acordo com os algoritmos. Os asteriscos indicam que não ouve suporte para aquele grupo 

naquela respectiva análise. 
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Figura 7. Árvore de Neighbor-Joining (NJ) concatenada baseada em sequências do gene Citocromo 

Oxidase I (COI) e 16S rRNA de espécimes do presente estudo e de Carvalho-Batista et. al. (2019) de 

Xiphopenaeus, seguindo o modelo de evolução nucleotídica Kimura-2-paramêtros. Os números nas bases 

dos ramos são os valores de bootstrap de ML, BI e NJ, respectivamente.  

 

 

 

 

Tabela 1 – Códigos dos espécimes de Xiphopenaeus kroyeri utilizados nas análises dos genes 16S rRNA 

e Citocromo Oxidase subunidade I (COI) do presente estudo. 
Verão  Outono  Inverno  Primavera  

COI  16S  COI  16S  COI  16S  COI  16S  

03ver -  X  07out X  X  19inv -  X  01prm X  -  

04ver -  X  11out X  X  24inv X  X  02prm X  X  

12ver X  X  12out X  -  26inv X  -  05prm X  -  

17ver X  -  21out X  -  28inv X  -  09prm -  X  

21ver -  X  25out X  X  29inv X  X  10prm X  -  

22ver X  X  28out X  X  33inv -  X  11prm X  X  

28ver X  -  30out X  -  38inv -  X  14prm X  -  

30ver X  X  34out X  X  39inv -  X  15prm X  X  

39ver X  -  36out X  X  41inv X  X  20prm X  -  

40ver - X 40out X X 42inv - X  24prm X  - 

44ver X X    45inv - X  29prm X  X  

45ver X X          

Total 8 9  10 7  5 9  10 5 

Legenda: X região amplificada; - região não amplificada 
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Tabela 2. Espécies do gênero Xiphopenaeus adquiridas do BOLD e GenBank para o gene mitocondrial Citocromo Oxidase Subunidade I (COI) e seus respectivos números de 

acesso, locais de coleta e referências. 

 

Espécies Acesso BOLD/GenBank Local de Coleta 

Autores 

X. kroyeri  GBCM19981-19; GBCM19982-19; GBCM19983-19. 

Egypt: 

MediterraneanSea 

Abbas E & Sharawy Z 

Penaeidae sp. 
BGSF085-15; BGSF086-15; BGSF087-15. 

Germany 

 
Guenther et al. 

X. kroyeri GBCM21822-19 Germany Spielmann G. 

X. kroyeri 

GBCMD25392-19; GBCMD25396-19; GBCMD25395-19; GBCMD25394-19 

GBCMD25393-19.  

Brasil: Aracaju, SE 

 Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. kroyeri 

GBCMD25384-19; GBCMD25391-19; GBCMD25390-19; GBCMD25389-19; 

GBCMD25388-19; GBCMD25387-19; GBCMD25386-19; GBCMD25385-19. 

Brasil: Ubatuba, SP 

 Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. kroyeri GBCMD25406-19; GBCMD25408-19; GBCMD25407-19. Brasil: Macaé, RJ Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. kroyeri  GBCMD25397-19; GBCMD25405-19; GBCMD25404-19; GBCMD25403-19; 

GBCMD25402-19; GBCMD25401-19; GBCMD25400-19; GBCMD25399-19; 

GBCMD25398-19. 

Brasil: Baia Formosa, RN 

 

 

Carvalho-Batista et al. (2019) 

 

 

X. kroyeri GBCMD25409-19 Brasil: Marataízes, ES Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. kroyeri GBCMD31716-19 - Spielmann G.  

X. dincao MH729880.1; MH729878.1; MH729879.1; MH729881.1 Brasil: Baia Formosa, RN Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. riveti KY449160.1; KY449155.1; KY449156.1; KY449157.1; KY449158.1; KY44915.1. Mexico: Tehuantepec, Oaxaca Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. dincao  

 

 

KY449119.1; KY449129.1; KY449128.1; KY449127.1; KY449125.1; KY449124.1; 

KY449123.1; KY449122.1; KY449121.1; KY449120.1. 

Brasil: Maragogi, AL 

 
Carvalho-Batista et al. (2019) 

 

X. dincao  

KY449119.1; KY449129.1; KY449128.1; KY449127.1; KY449125.1; KY449124.1; 

KY449123.1; KY449122.1; KY449121.1; KY449120.1. 
Brasil: Maragogi, AL 

Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. dincao KY449130.1; KY449135.1; KY449134.1; KY449133.1; KY449132.1; KY449131.1 Brasil: Cananéia, SP Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. baueri KY449136.1 Brasil: Oiapoque, AP Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. dincao  KY449137.1 Brasil: Oiapoque, AP Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. dincao  KY449138.1; KY449139.1 Brasil: Vigia, PA Carvalho-Batista et al. (2019) 

http://www.boldsystems.org/index.php/Public_RecordView?processid=GBCMD25409-19
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449119
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449119
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449136
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449137
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449138
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449139
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X. baueri KY449140.1 Brasil: Vigia, PA Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. baueri 

 

KY449141.1; KY449149.1; KY449148.1; KY449147.1; KY449146.1; KY449145.1; 

KY449144.1; KY449143.1; KY449142.1. 

México: Tabasco 

 

Carvalho-Batista et al. (2019) 

 

X. baueri KY449150.1; KY449151.1. México: Carmen, Campeche Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. baueri KY449152.1; KY449153.1; KY449154.1 EUA: Galveston, Texas Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. kroyeri 

 

KY449118.1; KY449112.1; KY449113.1; KY449114.1; KY449115.1; KY449116.1; 

KY449117.1 
Brasil: Maragogi, Al 

Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. kroyeri KY449111.1; KY449107.1; KY449108.1; KY449109.1; KY449110.1 Brasil: Santos, SP Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. kroyeri KY449106.1; KY449104.1; KY449105.1. Brasil: Marataízes, ES Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. kroyeri MK000242.1 - Spielmann G. 

X. kroyeri MH300662.1 - Spielmann G. 

X. kroyeri KX196599.1 Brasil Rossi N & Mantelatto FL. 

X. baueri MH737707.1; MH737705.1; MH737706.1. México: Laguna Terminos Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. kroyeri MH737704.1; MH737703.1 Brasil: Ilhéus Carvalho-Batista et al. (2019) 

S. crassicornis KC545792.1 - Liu H. 

R. constrictus KF783863 - Carvalho-Batista et al. (2019) 

      Legenda: - ausência de informação nos bancos de dados  

 

 

 

 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449140
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449141
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449149
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449148
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449147
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449146
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449145
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449144
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449143
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY449142
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KC545792.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=GF3NKX4X016


 

 

Tabela 3. Espécies do gênero Xiphopenaeus adquiridas do BOLD e GenBank para o gene rRNA 16S e 

seus respectivos números de acesso, locais de coleta e referências. 

 

Espécies Acesso 

BOLD/GenBank 

Local de Coleta Autores 

X. kroyeri MH300629.1 - Spielman G. 

X. kroyeri KY449069.1 Brasil: Macaé, RJ Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. kroyeri KY449068.1 Brasil: Aracaju, SE Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. kroyeri KY449067.1 Brasil: Penha, SC Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. kroyeri KY449066.1 Brasil: Baia Formosa, RN Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. kroyeri KY449065.1 Brasil: Ubatuba, SP Carvalho-Batista, et al. (2019) 

X. kroyeri AY622217.1 - Chan et al. (2008)  

X. kroyeri AF192093.1 - Maggioni et al. (2001)  

X. kroyeri AF192092.1 - Maggioni et al. (2001)  

X. kroyeri AF192091.1 - Maggioni et al. (2001)  

X. kroyeri AF192090.1 - Maggioni et al. (2001)  

X. kroyeri MK000274.1 - Spielmann G. 

X. kroyeri MK000260.1 - Spielmann G. 

X. kroyeri MH300643.1 - Spielmann G. 

X. kroyeri KY449074.1 Brasil: Maragogi, Al Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. kroyeri KY449073.1 Brasil: Vigia, PA Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. baueri KY449076.1 Brasil: Oiapoque, AP Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. baueri KY449075.1 USA: Galveston, TX Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. riveti KY449071.1 Costa Rica: Sierpe, Puntarenas Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. riveti KY449070.1 México: Tehuantepec, Oaxaca Carvalho-Batista et al. (2019) 

X. dincao KY449072.1 Brasil: Oiapoque, AP Carvalho-Batista et al. (2019) 

S. crassicornis KC545791.1 - Liu H. 

R. constrictus KT959496.1 - Carvalho-Batista et al. (2019) 

      Legenda: - ausência de informação nos bancos de dados  

 

 

Tabela 4. Matriz de distâncias intra e interespecíficas do gene Citocromo Oxidase Subunidade I (COI) de 

espécies do gênero Xiphopenaeus com base no modelo evolutivo Kimura-2-Parâmetros (K2P). Os 

símbolos L1 e L2 refere-se a linhagem 1 e 2 da espécie Xiphopenaeus riveti, respectivamente. S. 

crassicornis trata-se do grupo externo. 

Espécies 

 

Distância intraespecífica 

 

Distância interespecífica 

 

   1 2 3 4 5 6 7 

X. baueri 0.001        

X. kroyeri 0.002  0.144       

X. dincao 0.000 0.037 0.111      

X. riveti L2 n/c 0.122 0.133 0.096     

X. riveti L1 0.000 0.095 0.129 0.076 0.070    

X. sp2 0.001 0.036 0.126 0.015 0.110 0.094   

S. crassicornis n/c 0.195 0.201 0.177 0.202 0.184 0.193  

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KC545791.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=GF4VN8MV016


 

 

Tabela 5. Matriz de distâncias intra e interespecíficas do gene mitocondrial 16S rRNA de espécies do 

gênero Xiphopenaeus com base no modelo evolutivo Kimura-2-Parâmetros (K2P). S. crassicornis refere-

se ao grupo externo. 

Espécies  Distância intraespecífica Distância interespecífica 

  1 2 3 4 5 

X. kroyeri 0.001      

X. baueri 0.003 0.039     

X. dincao 0.001 0.037 0.021    

X. riveti 0.009 0.014 0.044 0.036   

S. crassicornis n/c 0.162 0.164 0.152 0.165  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

7. CONCLUSÕES GERAIS 

 

• Através das análises realizadas utilizando os genes COI e 16S rRNA foi possível identificar 

dois grupos geneticamente distintos entre as estações: X. sp1(X. kroyeri) e X. sp2 (X. 

dincao), as quais diferenciaram-se devido as variações sazonais existentes no ciclo 

reprodutivo. Por tanto, conclui-se que as divergências genéticas também podem ser 

explicadas por variações na sazonalidade no padrão do ciclo vida dos organismos.  

 

• Devido ao fato de X. sp2 possuir período reprodutivo no verão e X. sp1 nas demais 

estações, ou seja, períodos reprodutivos distintos, verifica-se que o período de 

proibição de pesca não abrange todas as variedades de Xiphopenaeus na região 

estudada. Por tanto, sugere-se mais estudos nesta região para o desenvolvimento de 

políticas de conservação e manejo mais adequado. 

 

• Os genes mitocondriais COI e 16S rRNA foram eficientes na identificação e separação 

das espécies de Xiphopenaeus.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


