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RESUMO

Os camarbes da familia Penaeidae sdo de grande importancia para as comunidades
bentdnicas, 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 camardo, foi criado o periodo de defeso que é definido como um periodo de
proibicdo de pesca durante o ciclo reprodutivo desses organismos, bem como de outras
espécies de camardes de valor comercial. No' Oceano Atlantico, foram verificadas a
presenca ‘de ‘espécies ‘cripticas 1de” Xiphopenaeus,: que. sdol ‘especies maorfologicamente
semelhantes e geneticamente diferentes. As espécies cripticas podem possuir periodos
reprodutivos distintos ao longo de sua distribuicdo geografica. Diante disso, este
trabalho teve como objetivo avaliar a diversidade genética temporal de espécies
cripticas de Xiphopenaeus do litoral de Itacaré — BA através da utilizacdo dos genes
mitocondriais Citocromo Oxidase Subunidade | (COI) e 0 16S rRNA. As coletas foram
realizadas sazonalmente, durante o periodo de um ano. As andlises foram realizadas
através de Méxima Verossimilhanca (ML), Inferéncia Bayesiana (Bl) e Neighbor-
Joining (NJ). Para dar maior suporte as analises citadas acima, foram Delimitadas
Unidades Taxondmicas Operacionais Moleculares (MOTUSs) e calculadas as distancias
genéticas intra e interespecificas. Esta ultima objetivou verificar a presenca de barcode
gap. Os. resultados mostraram a formacdo de dois grupos, os quais foram denominados
X.sple X. sp2. Péde-se observar que o grupo formado pelos individuos.de X. spl, trata-
se da espécie X. kroyeri, enquanto que X..sp2-corresponde a espécie X. dincao, descrita
recentemente. A explicacdo para os ‘resultados ‘encontrados se deve a divergéncia
sazonal, pois X. sp2 reproduz-se durante o verao.enquanto que X. spl reproduz-se nas
demais estacbes, 0 que provavelmente levou a uma incompatibilidade reprodutiva,
causando o isolamento reprodutivo entre essas espécies. Portantdo, o presente estudo
apresenta grande relevancia para as medidas de conservacdo e manejo das espécies do
género Xiphopenaeus, visto que, essas duas espécies apresentam periodos reprodutivos
diferentes, dessa forma, as medidas de conservacdo devem ser tomadas de forma
distinta para cada espécie.

Palavras-Chave: Ciclo Reprodutivo — Conservacao — Biodiversidade - Sazonalidade.



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 rvaluenni cthe tAtlantic cOceanj the « presence’ “of 2 cryjtic « 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 | (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 showedthesformation of two groups;"which were called X.
spl and X. sp2. It was observed that the group formed by the individuals of X. spl, is
the species X. kreyeri, while X. sp2 corresponds to the species X. dintao, recently
described. The expianation for the results found is due to seasonal divergence, since X.
sp2 reproduces during.the summer while X. spl 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. INTRODUCAO

A variagdo genetica presente nas especies € de grande Importancia para a
sobrevivéncia e adaptacdo a possiveis mudangas do ambiente. Compreender os padroes
de distribuicdo da diversidade genética e o nivel de diferenciagdo intra-especifico
favorece a criacdo de medidas de conservacdo e uso consciente dos recursos naturais
nos diferentes ambientes.

Os marcadores moleculares sdo bastante utilizados para esses fins. Em
camardes, por exemplo, os genes mitocondriais Citocromo Oxidase subunidade 1 (COI)
e 16S rRNA tém se mostrado eficientes em diferentes analises genéticas, principalmente
envolvendo espécies de valor comercial, como é o caso de Xiphopenaeus kroyeri
(Heller, 1862). No comércio, Xiphopenaeus kroyeri possui grande importancia
econdmica, pois representa uma parcela significante de toda a pesca de camardo do
litoral brasileiro.

A divergéncia genética encontrada em animais marinhos, assim como em
peneideos € explicada pelas barreiras geografices que impedem o fluxo génica entre 0s
individuos, levando. ao surgimento de novas espécies. No entanto, 0s.resultados do
presente estudo mostram que a divergéncia genética pode ser causada por diferencas no
padrdo do ciclo reprodutivo dos organismos.

O género Xiphopenaeus tinha duas espécies descritas, X. kroyeri e X. riveti.
Ambas as espécies possuiam consideravel similaridade morfoldgica e por isso, durante
uma revisdo taxondmica, X." riveti “foi- considerada sinbnimo* junior-de X. kroyeri
(Farfante & Kensley, 1997). Através de dados moleculares, foi identificado espécies
cripticas em populac@es de X. kroyeri no Oceano Atlantico, as quais foram denominadas
Xiphopenaeus sp. 1 e Xiphopenaeus sp. 2 (Gusmdo et al., 2006). Em 2020 uma das
espécies cripticas 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 género.

Devido a exploragdo excessiva‘em X. kroyeri, a mesma.foisconsiderada sobre
explorada ou ameacada de sobre exploracdo(Ministério do Melo Ambiente, 2004). Para
que os estoques pesqueiros sejam consumidos de forma responsavel a Instrucdo
Normativa MMA n° 014, de 15 de outubro de 2004 determinou o periodo de proibigdo
de pesca (periodo de defeso). O fato de ocorréncia de espécies cripticas e novas espécies
em Xiphopenaeus € o ciclo reprodutivo das espécies que pode ser diferente em cada



16

localidade, torna necessario que as medidas de protecao reavaliem os periodos de defeso
estabelecidos para verificar se estdo adequadas para preservar todas as varricoes
genéticas desse género.

A especie X. kroyeri possui dois picos reprodutivos principais ao longo de sua
distribuicdo geografica. Em Itacaré - BA, foi encontrado dois grupos com periodos
reprodutivos distintos. Por tanto, as informacdes presentes.aqui sao.de grande relevancia
para o desenvolvimento de politicas de conservacdo e manejo. Além disso, sdo
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. REVISAO DE LITERATURA

2.1 Ordem Decapoda
2.2.1 Aspectos Gerais

A ordem Decapoda € considerada um dos maiores grupos do filo Arthropoda
(Brusca & Brusca, 2007), sendo composta por organismos popuiarmente conhecidos
como lagostas, siris, caranguejos e camardes.

Os decapodes possuem uma carapaca bem desenvolvida que recobre a cdmara
branquial, possuindo trés pares de maxilipedes e cinco pares de peredpodes unirremes
ou birremes (Brusca & Brusca, 2007). Esses sdo membros muito importantes das
comunidades bentdnicas tropicais, incluindo os estuarios: além de servirem de alimento
para 0os humanos, possuem importancia nas atividades econdmicas, sociais e culturais de
inimerasrcomunidades (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 reproducéo: as fémeas de Dendrobranchiata liberam
0S 0VOS ha agua, enquanto as fémeas 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 Carideos, a familia que
mais se destaca é a Palaemonidae devido as inUmeras espécies que ela abriga,
compreendendo organismos de agua doce, estuarios e marinhos (Pinheiro & Hebling,
1998).

Na subordem Dendrobranchiata os camardes da familia Penaeidae sdo os mais
abundantes e os mais conhecidos (Dall et al., 1990; Dutra et al., 2014), os quais sdo
importantes para a pesca e aquicultura em todo 0 mundo e estdo distribuidos por todos
0s continentes. Quando juvenis osspeneideos, habitam estuaries;«e quando adultos
migram para o mar, exceto os camaroes darespécie X. kroyeri, (Bauer,»2004; Lopes et
al., 2010).

Os camardes _peneideos representam um grupo bastante diversificado, com
aproximadamente 14.335 espécies, ocorrendo em todas as profundidades dos ambientes
aquaticos e algumas espécies vivendo em ambiente terrestre (De Grave et al., 2009).
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As familias Palaemonidae e Penaeidae sdo 0s recursos econdmicos mais
importantes dentro da ordem Decapoda; sendo comercializado internacionalmente no
mercado central do Japdo, Estados Unidos e Europa (FAO, 2009).'Na familia Penaeidae
encontram-se 0s camardes pertencentes ao genero Xiphopenaeus, do qual se refere o

presente estudo.

2.2.2 Género Xiphopenaeus

O género Xiphopenaeus possuia uma Unica espécie: Xiphopenaeus kroyeri, a
qual pertencia ao género 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 0
género continugu com seu carater monotipico.

Em 1907 Bouvier descreveu uma.nova espécie, X. rivetiyencontradano Sudeste
do Oceano Pacifico (Peru). Depois disso, 0 género Xiphopenaeus passou a ter duas
espécies: uma do Atlantico (X. kroyeri)- e outra do Pacifico (X. riveti). Estas duas
espécies foram divididas pelo estabelecimento do Istmo do Panama durante o Plioceno
(Dall et al., 1990), porém, devido a semelhanga em suas caracteristicas morfologicas, X.
riveti foi considerado sin6nimo junior de X. kroyeri (Pérez-Farfante & Kensley, 1997).

Posteriormente, - Gusmao. &  Solé-Cava: (2002),..a0 . analisarem marcadores
PCR/RFLP especificos, baseados em sequéncias parciais do gene mitocondrial COI
(Citocromo Oxidase Subunidade 1), mostraram dois diferentes haplotipos em
populacdes de X. kroyeri do litoral brasileiro, demonstrando a presenca de duas
possiveis espécies cripticas (espécies morfologicamente semelhantes e geneticamente
diferentes) de Xiphopenaeus. Gusmao et al. (2006), utilizando dados COI e aloenzimas,
confirmaram as espécies cripticas de Xiphopenaeus kroyeri no Atlantico. Os autores
denominaram as espécies cripticas de Xiphopenaeus sp. 1 e Xiphopenaeus sp. 2, as
quais se tratavam dos mesmos padrOes encontrados por Gusmao & Selé-Cava (2002).
Além disso, Gusméo.et al. (2006), legitimaram a.espéecie X. riveti do Pacifico:

Francisco (2009) realizou um estudo de identificacdo molecular por PCR para
identificar as.duas espécies de Xiphopenaeus da costa brasileira, e analisou populacdes
de Xiphopenaeus sp.1 nas regides 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. Il em Canan€ia/SP. Nos anos seguintes, Bissaro
et al. (2012); Gusmao et al. (2013) e Piergiorge et al. (2014) reafirmaram a existéncia
das espécies cripticas de Xiphopenaeus, conhecido também por ‘camardo sete-barbas.
Entretanto, apenas em 2020 novas especies do género foram descritas. Carvalho-Batista
et al. (2019) utilizaram uma abordagem integrativa e caracteres morfolégicos para
diferenciar _as.-espécies.. de ; X.. kroyeri .do_Atlantico. e _do. Pacifico. Os autores
identificaram cinco grupos que divergiram geneticamente. Eles denominaram 0s grupos
como Al, A2 e A3 encontradas no Atlantico, e P1 e P2 encontradas no Pacifico.
Segundo os mesmos autores, Al seria a especie X. kroyeri e A2 e A3 as novas espécies
X. dincao e X. baueri, respectivamente. P1 seria X. riveti, ja descrita anteriormente e P2
se trataria de uma provavel nova espécie de X. riveti, no entanto, como sé tinha um
representante da espécie, os autores ndo puderam descrevé-la como nova espécie. Dessa
forma, o género Xiphopenaeus passou a ter trés espécies no Atlantico (X. kroyeri, X.
dincao & X. baueri) e uma no Pacifico (X. riveti) (Carvalho-Batista et al., 2020).

Nos estudos-de Carvalho-Batista etral«(2019), foi verificadorque a espécie
Xiphopenaeus sp. 1 se trata de X. kroyeri e Xiphopenaeus sp. 2 se trata de X. dincao. No
Atlantico, Xiphopenaeus kroyeri (Heller, 1862), pode ser encontrada da Virginia — US
(~36°N) até o Rio Grande do Sul — BR (~32°S) (D’Incao, 1999; Costa et al., 2003). De
acordo com Carvalho-Batista et al. (2019), X. kroyeri, € uma espécie abundante,
encontrada em aproximadamente todas as localidades do Norte, Sul e Sudeste do Brasil
(fig. 1A). Ja X. dincao e X. baueri s0 foram encontradas no. Norte do Brasil, entre
Caracas (Venezuela) e Sdo Luis, no Maranhdo. Além disso, Kerkhorve et al. (2019)
encontrou Xiphopenaeus sp. 2 (X. dincao) na Guiana Francesa, Suriname e Colombia
(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 distribuicdo geogréfica das espécies do género de Xiphopenaeus. A.
mapa dewdistribuicdo geografica daswespécies adquiridas nes «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 camaréo 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 trés.etapas (nauplio, protozoea. e. mysis), posteriormente a fase pos-
larval, juvenil e adulta. Na fase adulta ocorre a reproducdo desses organismos (Mota-
Alves & Rodrigues, 1977) (fig. 2). Diferente de outros camardes peneideos, adultos e
juvenis de X. kroyeri, sdo encontrados no mesmo ambiente, demostrando que nédo existe

dependéncia de estuarios para desenvolvimento dos juvenis (Castro et al., 2005).
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Figura 2. Representacdo esquematica do ciclo de vida de um espécime de camarao
Decéapode. Lk
Fonte:https://www.unisanta.br/materialdidaticorm/arquivos/crustaceaaula9malacostraca
partel11a105003.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 padrdo ndo mudou ao longo dos tempos, pois os autores Branco (2005) e
Graca-Lopes et al. (2007) também verificaram esse padrdo 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 primavéra, com um pico menor no@ outono. Martins
et al. (2013),/no-Espirito Santo, ‘encontrou-um padrdo na atividade rreprodutiva do
camardo sete-barbas continua, com um ‘periodo /intenso no verdo. J4 o periodo de
recrutamento.sendo no outono e na primavera (Graca-Lopes et al., 2007). Para Martins
et al. (2013) o pico de recrutamento principal foi durante o inverno (julho, agosto) e

inicio da primavera (setembro).


https://www.unisanta.br/materialdidaticorm/arquivos/crustaceaaula9malacostracaparteIIIa105003.pdf
https://www.unisanta.br/materialdidaticorm/arquivos/crustaceaaula9malacostracaparteIIIa105003.pdf
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O inicio do estagio de maturacdo também € um evento critico no ciclo de vida
dos animais marinhos. Em camar@es peneideos este processo pode ser definido como
uma medida de tamanho, variando entre as espécies e entre populacdes de uma mesma
espécie em diferentes localidades (Martins et al., 2013). Em X. kroyeri as fémeas podem
ser encontradas em estagio de maturacdo, maduras e desovadas (Eutropio et al., 2013).
A primeira maturacdo, em.X. kroyeri, variou.com.aproximadamente 6.a,14 cm em S&o
Paulo (Castro et al., 2005) e no Ceara (Mota-Alves & Rodrigues, 1977),
respectivamente. Nos estudos de Martins et al. (2013), o tamanho de primeira
maturacdo foi 9 cm, corroborando com os estudos de Branco (2005) em Santa Catarina
(7,9 € 9,0 cm) e Silva et al. (2007), que foi em torno de 10 cm.

2.2 Atividade Pesqueira

Aratividade pesqueira é praticada por muitas pessoas, possuindo importancia
comerclal 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 n® 11.959, de 29.de junho de
2009, que atua sobre a Politica Nacional de Desenvolvimento Sustentavel da
Aquicultura e da Pesca (MAPA, 2019). Seqgundo a EMBRAPA (2019) o marco da lei
pesqueira se deu em 2003 com a Medida Provisoria, correspondendo atualmente a lei
10.683, responséavel por criar 0 6rgdo encarregado pelas politicas voltadas ao setor
pesqueiro.

A pesca é dividida em duas categorias: pesca industrial e artesanal. A pesca
industrial € feita através de embarcacGes de pequeno, médio e grande porte e exige uma
infraestrutura de porto apropriada, possuindo fins comerciais. J& a pesca artesanal, de
acordo com o artigo 8° da Lei n® 11.959/09 ¢ ‘“aquela praticada diretamente por
pescador profissional, de forma autbnoma ou em regime de economia familiar, com
meios de producgdo proprios ou mediante contrato de parceria, desembarcado, podendo
utilizar embareacdes de pequeno porte” (Brasil, 2009).

A explaracdo de camardes'é uma atividade antiga, tradicional @ mundialmente
difundida nas regifies tropicais e subtropicais do Brasil (Leite & Petrere, 2006). Estas
regides apresentam condicGes ambientais com temperatura e salinidade.altas, e baixas

concentragfes de nutrientes, mas possuem também zonas de ressurgéncia que se
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associam as correntes marinhas, estas por sua vez, Sao ricas em nutrientes, o que tornam
0S recursos pesqueiros abundantes (Rodrigues & Giudice, 2011).

A pesca de animais marinhos, incluindo os camardes, chegou a 79,3 milhdes de
toneladas no ano de 2016, apresentando uma diminuicdo de aproximadamente dois
milhGes de toneladas quando comparado ao ano de 2015 (FAO, 2018). De acordo com a
FAO (2014), nos ultimos. dez. anos, 0. declinio :das. capturas. de. animais marinhos, ¢
devido principalmente a pesca excessiva e isso gera escassez de pescado para atender a
demanda da sociedade.

A captura marinha total mundial foi de 79,3 milhdes de toneladas em 2016,
representando uma diminuicdo de quase 2 milhdes de toneladas em comparacdo com
2015. As capturas de anchoveta (peixe) no Peru e no Chile, que muitas vezes sdo
altamente varidveis devido a influéncia do El Nifio, representaram 1,1 milhdo de
toneladas, com outras espécies principais também mostrando capturas reduzidas entre
2015 e12016. A diminuicdo das capturas afetou 64 por centoftlos 25 principais paises
produtores.

Segundo os dados do Ministério da Pesca e Aquicultura (MPA, 2011), 0s peixes
apresentaram 87%  da producdo total, seguido pelos crustaceos com 10% e moluscos
com 3%. Sendo que, as espécies de camardes mais capturadas no Brasil foi a espécie
Xiphopenaeus kroyeri com cerca de 15.417,8t e as espécies do género Farfantepenaeus
(F. paulensis, F. brasiliensis e F. subtilis) que atingiram cerca de 10.331,2 t. Em 2005 a
maior producao de camardo sete-barbas chegou a 5.408 t (CEPENE, 2007; IBAMA,
2007), enquanto que em 2013, Xiphopenaeus kroyeri foi o principal alvo da produgéo
marinha de crustaceos. O volume total extraido foi de aproximadamente 27% (MPA,
2013). Porém, em outros locais, a producdo da pesca artesanal dessa espécie de camarao
chegou a ser superior a 90% (Santos & Ivo, 2000; Santos et al., 2007).

A efetivacdo da pesca do camardo-sete-barbas, e 0 monitoramento do mesmo,
torna-se extremamente custoso nas regides Sudeste e Sul do Brasil, pelo fato de ser
multiespecifica, principalmente pelo tamanho da rede utilizada pelos pescadores
(Francoeet al., 2009) que contribuijgom 0 declinio da capacidade de producgéo ao longo
dos anos. (Pérez et al.; 2001; Graca-Lopes.et.al;.2007; Castellg, 2007). Por.isso, foram
constituidas asileis ambientais: definicao de tamanhos minimos de captura; periodos de
defeso (proibi a pesca em uma determinada época do ano); proibicdo ‘do emprego de

métodos predatorios de captura; determinagdo 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 municipio esta localizado no litoral sul da Bahia, Nordeste do Brasil
(fig. 1B) e de acordo com o Decreto Estadual n® 2.186, de sete de junho de 1993, faz
parte da Area de Protecio Ambiental (APA) Costa. de ltacaré - Serra.Grande; possuindo
uma érea total de 730 km? (Eca, 2009). O litoral de Itacaré-BA sofre influéncia da massa
de Agua Costeira (AC) e da massa de Agua Tropical (AT) as quais apresentam elevadas
temperaturas (T>20°C) e de acordo com Eca (2009), possui um ambiente propicio para
a realizacdo de analises sazonais. Essas altas temperaturas podem refletir na biologia
dos animais marinhos, como os camarfes. Dessa forma, informacbes sobre essas
problematicas pode contribuir para a criacdo de medidas preventivas e mitigadoras de
pesca (MPA, 2011).

Neste municipio sdo encoftradas embarcagBes externas, como saveiros com
guinchoes, para capturar camardes, gerando=conflitos entre empresarios da pesca e
pescadores locais (Burda et al., 2007). No enianto a criacdo de medidas preventivas
pode aplacar esses conflitos, como por exemplo a criacdo da Resex Marinha de Itacaré
ou o estabelecimento de acordos de pesca (Alarcon et al., 2009).

O processo de criacdo da Reserva Extrativista (RESEX) Marinha de Itacaré-BA
teve inicio em 1998 (Alcantara & Schiavetti, 2005), sendo proposto uma area de
aproximadamente 43.519,57 ha, abrangendo rios. até onde sao influenciados.pelo mar e
com limite de até oito milhas nduticas de distancia da costa marinha. Esta reserva
engloba quase toda a plataforma continental no trecho de Itacaré (Weigand & Lopes,
2001).

A criacdo da RESEX de Itacaré visa discutir principalmente as questbes da
pesca, ja que a atividade pesqueira gera impactos no ambiente marinho e pode levar a

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

2.3 Marcadores Moleculares (DNA mitogondrial - COl e 16S)

O DNA mitocondrial (mtDNA) € circular, de origem extranuclear (figs 3), seu
genoma € 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 o0 mtDNA originou-se de uma célula eucariética que fagocitou
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uma a-protobactéria e esta se diferenciou em mitocéndria; neste processo, parte do
genoma da a~protobactéria foi transferido para o nucleo celular, originando-a (Gray et
al., 2001).

A mitocéndria possui uma funcao importante nas células: esta envolvida na
oxidacdo de acUcares e gorduras relacionados a respiracao celular (Matioli, 2012). O
contetido génico do mtDNA apresenta um gene para,o citocromo, B, dois genes para as
subunidades ribossdmicas (12S e 16S), 22 genes para 0s RNA transportadores (RNALt),
dois para as subunidades da ATPase (6 e 8), sete para as subunidades da NADH
desidrogenase e trés para as subunidades da enzima citocromo oxidase (COl, I1 e I1I)
(fig. 3). Além disso, ha uma regido ndo codificadora, rica em A+T que é responsavel
pela origem da replicagdo e transcricdo da molécula (Wostenholme, 1992). Essa
molécula (MtDNA) é responsavel por codificar 5% de toda a maquinaria necessaria para
o funcionamento da mitocéndria. Em se tratando de genes, o DNA mitocondrial é
extremamente “conservado, porém’ sao @bservadas diferencas em organismos que

divergiram ha.muitotempo (Matioli' & Passos=Bueno, 2001).
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Figura 3. Modelo esquematico do mtDNA € seus genes.
Fonte: http://www.lab314.com/mitocondria/mapas/mRNAs.htm

O DNA mitocondrial € um gene molecular que tem se tornado eficiente para
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estudos de caracterizacdo populacional, de delimitacdo de espécies e subespécies, além
de estudos de carater filogenético e evolutivo: nao seguem os padrdes mendelianos de
segregacéo, por isso ndo sofre recombinacao; apresenta heranga materna; possui taxa de
mutacdo relativamente rapida, o que pode ser devido auséncia de mecanismos de reparo
durante a replicacdo; possui estrutura génica simples (ndo possui DNA repetitivo,
transposons, .intrans ou pseudogenes) e apresenta alta taxa,de evolucdo por mutagéo, 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 translocacGes de genes codificadores de
tRNA s&o bastante frequentes e isso gera alteragdes na ordem génica entre organismos
filogeneticamente relacionados. Além disso, a abundéancia das mitocondrias nas células
junto com a facilidade de purificacdo, tornaram o0 mtDNA uma ferramenta eficaz no
estudo das relacdes evolutivas entre individuos, espécies e populagdes (Frankham et al.,
2008; Matioli, 2012).

No mtDNAwpode-se detectar a diversidade genética atravéswde Vvérias
metodologias ‘moleculares, como por exempio, ‘analise com enzimas de 'restricao
(RFLP-“Restriction Fragment Length Polymorphism”); constru¢ao de mapa de restri¢do
para todo o genoma; ampliacdo via PCR continuado por digestdo com endonucleases e
sequenciamento (Arias et al., 2003; Frankham et al., 2008). Nas analises genéticas, um
dos genes mitocondriais bastante utilizados é o Citocromo C Oxidase | (COIl). Hebert et
al. (2003a) propuseram a amplificacao desse gene como uma ferramenta de “codigo de
barras” genético (DNA barcode) para delimitacdo de espécies.

Por este motivo foram criados bancos de dados que relaciona as referéncias,
como por exemplo, 0 BOLD (Barcode of Life Data Systems), onde os dados de cada
individuo (geografia, fotografias, taxonomia, localizacdo das coletas, etc.) sédo
combinados com dados moleculares para posteriores comparacdes (Hebert et al.,
2003a); o FISH-BOL (Fish Barcode of Life) e 0 ABBI (All Birds Barcode Initiative) séo
bancos de dados mais especificos para depdsito de sequéncias de peixes e passaros,
respectivamente (Carvalho, 2007) e.0 CBOL (The Consortiumsfor the:Barcode of Life)
que foi fundado.como parte de uma organizacdo internacional e também tem se
mostrado uma-ferramenta facilitadora para a identificacdo e a delimitacao das espécies
de animais (Hebertetal., 2003a, b).

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

sequenciado de.amostras desconhecidas-através da comparacdo com-as sequéncias
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dessas bibliotecas de referéncia. Com isso é possivel reforcar a taxonomia classica,
permitir a descoberta de novas espécies, contribuindo para a: caracterizacdo da
diversidade taxondmica e genética de diferentes regides geograficas e resolucbes de
complexos de especies cripticas, 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 identificacdo através das metodologias tradicionais ndo consegue (Frankham et
al., 2008). Ainda de acordo com Frankham et al. (2008), as analises do gene COI
podem ser utilizadas para examinar fezes ou substancias do estbmago com o objetivo de
definir teias alimentares (Frankham et al., 2008).

Um exemplo de estudo com o gene COIl é o de Teodoro et al. (2016), que
diferenciaram espécies de camardes Farfantepenaeus brasiliensis e F. paulensis em
estagios juvenis; diferentemente dos métodes tradicionais (caracteristicas morfoldgicas),
que ndo foram eficazes, ja que nessa fase.de desenvolvimento as caracteristicas sexuais
secundarias (caracteristicas geralmente usadas para diferenciar as espéecies de camardes)
ndo estdo maduras.

Atualmente existem sistemas que auxiliam o DNA barcode na identificacéo de
espécies, sao s chamados Delimitacdo de Unidades Taxondmicas Operacionais
Moleculares (MOTUSs), as quais sdo realizadas em plataformas online e contribuem para
melhor. confiabilidade dos dados (Barreto.et al., 2015). Alguns deles sdo: 0 GMYC
(General Mixed Yule-Coalescent analysis), que faz uso de uma arvore ultramétrica
utilizada como arquivo de entrada, a qual dispde de uma taxa evolutiva definida e usa o
método coalescente de Yule. Os agrupamentos (OTUs) sdo identificados por meio de
mudancas na taxa de ramificacdo na arvore de entrada (Esselstyn et al., 2012; Zhang et
al., 2013; Fujisawa & Barraclough, 2013); o bPTP (Bayesian Poisson Tree Process),
que se baseia na analise de dados, partindo de uma arvore filogenética de maxima
verossimilhanga, em que cada ramo se difere em tamanho, e essa diferenca representa
um numero de substituicdo nucleotidica. O:bPTP é bastante confiavel devido a exaustéo
de busca das arvores. provaveis. Nos. ramos dasérvore de entrada, sao atribuidos valores
de suporte de inferéncia-Bayesiana, contribuindo para a eficiéncia do método (Zhang et
al., 2013).

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

espécies, em gue nao necessita de uma arvore ultramétrica para delimitar as espécies,
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como 0 GMYC, pois a taxa de especiacao utifizada pelo mesmo é modelada usando
diretamente o -numero de substitui¢des nucleotidicas (Zhang et al:; 2013). O PTP é
baseado nas diferengas significativas, ‘possuindo valor estatistico'dos relacionamentos
dentro e entre as espécies que sdo reconstruidos. Neste caso, as diferencgas irdo se refletir
nos comprimentos dos ramos. Sendo assim, é fundamental que o nimero de
substituicdes dentro das espécies seja significativamente menor. que entre.as especies.
Existe também o mPTP (multiple Poisson Tree Processes), método
desenvolvido de multiplas taxas que ajusta multiplas distribuicdes exponenciais para
cada espécie delimitada de forma independente (Kapli et al., 2017) e o PhyloMap (mapa
filogenético) que combina o PCoA, quantizacdo vetorial e construcdo filogenética
usando um grande conjunto de dados e capturando as relagdes precisas entre eles.
Enquanto as analises das arvores filogenéticas tradicionais podem usar um conjunto
méaximo de centenas de sequéncias, 0 PhyloMap usa milhares de sequéncias ao mesmo
tempo. Primeiro o PhyloMap descréeve as principais convergéncias a partir do PCoA e
depois ‘usa a.abordagem “Neural-Gas”.com o objetivo de “ebter centros: multiplos
representando seu conjunto de dados da melhor forma possivel (Zangh'et al., 2011).
Outro-marcador molecular bastante utilizado nas andalises gengéticas ¢ o 16S
rRNA (Small Subunit Ribosomal RNA) que € um gene estrutural nao codificante e que
possui regioes varidveis e conservadas. Pode ser utilizado para“ reconstrucdes
filogenéticas bem como para estudos de taxonomia. Sua analise permite inferir tanto as
relacdes 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
porcdo conservada do gene 16S rRNA foi eficaz em seus estudos filogenéticos com
organismos decapodes. Além disso, o grande nimero de primers disponiveis para as
analises moleculares em invertebrados faz com que muitos pesquisadores se sintam

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

2.4 A Genética na Conservacao da Biodiversidade

A genética da Conservacde é uma ciéncia multidisciplinar. Esta ciéncia baseia
suas pesquisas em genética molecular para elucidar pontos voltados a biologia das
espécies para uso.sustentavel e conservacao das mesmas (Frankham et al., 2002).

A biodiversidade é fundamental para a sobrevivéncia das geracoes futuras, como

a criacdo de estrategias para a seguranca econdmica, alimentar e ecoldgica (Leite,
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2001). A extincdo das espécies implica na perda da diversidade genética e na reducao da
biodiversidade de uma regido, sendo que a informacéo perdida ndo pode ser recuperada
(Féral, 2002).

Para os programas de conservacao, a variacao geneética presente em uma espécie
é de fundamental importéancia para sobrevivéncia e adaptacdo a possiveis mudancas do
ambiente, Por. isso.compreender.os:padrdes. de distribuicdo._da diversidade genética, o
nivel de diferenciacdo intra-especifico e a identificacdo genética de populagdes é
importante na criacdo de estratégias de conservacdo e uso sustentado dos recursos
(Gribel, 2001). Em camardes, os marcadores moleculares como DNA mitocondrial e
nuclear, alozimas, microssatélites, etc. vém sendo bastante utilizados, principalmente
envolvendo espécie de interesse comercial (Vaseeharan et al., 2012). Guerra (2011),
analisando sequéncias dos genes mitocondriais COIl e 16S rRNA de duas espécies de
camarGes do género Macrobrachium (M. amazonicum e M. jelskii), coletadas em
diferentes localidades, observou Que as populacbes de Macrobrachium jelskii de
Mendonga e de Jaboticabal (SP) apresentaram-valores de divergéncia genética elevados,
em relacdo as demais localidades amostradas pela autora, sugerindo um desequilibrio na
estruturacdo genetica das mesmas. Ainda de acordo com Guerra (2011) a taxa de
divergéncia interespecifica para os individuos coletados em Mendonca foi elevada
(5,5%), mostrando que se trata de um ambiente perturbado por interferéncia antropica.

Os marcadores moleculares também vém se mostrando eficientes nos estudos de
variacao. genética temporal e espacial. Borrel .et al. (2007), estudando populacdes
cubanas de Litopenaeus schmitti, através de analises de alozimas e microssatélites,
verificaram que a diferenciagdo genética encontrada € devida a restricfes ao fluxo
génico, tais como, variacdo espacial, variacdo na estrutura populacional da espécie e
variacdo temporal. Gusmao et al. (2006) analisaram populacdes das espécies
Xiphopenaeus Kroyeri e X. riveti através da utilizacdo dos genes nuclear (alozimas) e
mitocondrial (Citocromo Oxidase Subunidade I). Os autores observaram que as duas
entidades de Xiphopenaeus, encontrada no Oceano Atlantico, vivem em simpatria em
Natal esUbatuba. Outros estudosgevideneiaram a simpatria «das espécies do género
Xiphopenaeus, taisicomo, Piergiorge et al. (2014), onde os autores descreveram que as
especies X. krayeri e X..dincao vivem simpatricamente em Cananéia:(SP) e Caravelas
(BA). Carvalho-Batista et al. (2019) demonstraram que essas mesmas espécies se
sobrepdem em Baia Formosa e Maragogi. Aléem 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 Oiapogue.

Simpatria € um mecanismo evolutivo necessario para a formagao das espécies
simpatricas. O conceito de simpatria, de acordo com Ricklefs (1993), se trata de areas
de sobreposicao em que as espécies simpatricas estdo distribuidas, e estas, por sua vez,
ocorrem na mesma area. Dessa forma, a especiacdo simpatrica ocorre quando ha
isolamento_reprodutivo entre individuos. de .uma mesma populacdo. através de fatores
ecolégicos ou genéticos em um mesmo ambiente, como resultado de padrdes
comportamentais e reprodutivos (Abbott et al., 2013).

Dentro da especiacdo simpatrica, existe um caso especial, a alocronia. A
especiacdo alocronica foi criado por Alexander e Bigelow (1960), que segundo o autor,
se trata do isolamento reprodutivo temporal e ndo apresentam outros mecanismos de
isolamento prévios.

Assim, a condicdo de simpatria alocrénica pode constituir um parametro
importante para‘a diferenciacdo dasespécies cripticas de animais marinhos (Kekkonen e
Hebert,”2014), bem«como de Xiphopenaeus: Segundo Allison et al. «(2003), alguns
fatores criam ambientes instaveis que influenciam o ciclo reprodutive de uma especie,
como mudancgas climaticas, furacGes, secas € outros fatores perturbadores naturais ou
ndo, podendo levar a uma variagdo significativa da estrutura genética e variabilidade da
populacéo.

Dessa forma, a identificacdo genética temporal de populacbes e estoques pode
contribuir para a preservacao da mesma (Valles-Jimenez et al., 2005). De acordo com
Frankham et al. (2008), em popula¢fes panmiticas a gestdo deve ser unificada, ja 0s
estoques diferentes, para cada unidade, devem-se tomar medidas distintas; o0s
marcadores moleculares também auxiliam no manejo de populacéo dessa magnitude.

Os mecanismos acerca da biologia sazonal em Xiphopenaeus é de grande
relevancia para compreensdo dos processos de diversificacdo e especia¢do, bem como
pode contribuir para a criacdo de medidas de protecdo e manejo. Mesmo havendo
evidéncias de que a selecdo atua sobre as diferencas no tempo reprodutivo nas
populagdes, poucos estudos analisaram a variacdo nos processos genetieos subjacentes a
mudangas ou divergéncias no tempo sazonal.dos organismos marinhos. (Bauer et al.,
2018). Diante disso, as informacdes geradas pelas analises geneticas nas populagdes de
espéecies de animais marinhos sdo relevantes para 0 manejo e conservacdo 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 cripticas de Xiphopenaeus
do litoral de ltacaré - BA, comparando-as com sequéncias do BOLD e do GenBank,
atraves da utilizacao dos genes mitocondriais Citocromo OXxidase Subunidade 1 (COI) e
0 16S rRNA.

3.2 Objetivos especificos

Analisar a diversidade genética sazonal das espécies X. kroyeri e X. dincao na Costa de
Itacaré - BA,

Analisar se.a especiacdo pode ser explicada por divergéncias sazonais;

Analisar se os periodos de defeso atuais estdo sendo efetivos para.a protecdo das

espeécies deXiphopenaeus na regiao de ltacare - BA.
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Resumo

O género Xiphopenaeus vem sendo caracterizado pela descoberta de novas espécies no
Atlantico e o entendimento desse processo € de grande valia para a conservagdo das
especies. Dessa forma, o presente estudo objetivou analisar a diversidade genética
temporal de X. kroyeri no litoral de Itacaré - BA, através de analises dos genes
mitocondriais Citocromo Oxidase |1 (COI) e 0 16S rRNA e comparar com as espécies
descritas recentemente. Foram analisados individuos coletados nas diferentes estagdes
doano. Os resultados maestrarani dois’grupos na costa de ‘Itacaré ¥ BA'(X. spl eX. sp2).
O grupo X. spl corresponde a X. kroyeri e X. sp2 corresponde a espécie descrita
recentemente como X. dincao. De acordo com a analise temporal, pode-se verificar que
a separacdo dessas duas espécies pode ser explicada pela divergéncia sazonal no ciclo
reprodutivo, pois identificamos que X. sp2 se reproduz durante o verdo, enquanto X. spl
se reproduz nas demais estagdes. As informacgdes aqui apresentadas, possuem extrema
importancia, visto que a espécie X. dincao possui periodo reprodutivo diferente da
espécie X. kroyeri. As medidas de defeso podem ndo estar protegendo essa variedade
genética. Por isso, esses resultados podem contribuir para criacdo de novas medidas de
conservacao e manejo das espécies de Xiphopenaeus.

Palavras=Chave: Alocronia - Camardes‘Decéapodes - Ciclo reprodutivo - Conservacao -
DNA barcode —+ Defeso — Simpatria.
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INTRODUCAO

Os camardes sdo organismos importantes para a natureza por atuarem na cadeia
tréfica e contribuirem para a estabilidade das comunidades bentdnicas (Pires, 1992),
além de serem fundamentais para a sobrevivéncia de muitas familias, pois possuem
grande relevancia -nas- atividades -sociais, “‘econémicas- (pesca) e “culturais em todo o
mundo (Lima & Velasco, 2012; MPA, 2014).

No Brasil, aproximadamente 40% da pesca inclui a espécie de camardo
Xiphopenaeus kroyeri (FAO, 2014) conhecida como camardo sete-barbas, a qual
distribui-se no Atlantico Ocidental, desde a Virginia (Estados Unidos) até o Rio Grande
do Sul (Brasil) (D’Incao 1999; Costa et al., 2003; Simdes et al., 2010). Contudo, varios
estudos tém relatado problemas com sua classificagdo taxondmica. De fato, trabalhos
anterioresyutilizando sequéncias do gene.mitocondrial Citocroma,@xidase Subunidade |
(CQOI) & anélise: de locos enzimaticos, identificaram a existéncia derdois clados na
espécie, demominados Xiphopenaeus sp:1 € Xiphopenaeus sp. 2 (Gusmac et al., 2006).
Posteriormente; especies cripticas foram relatadas no género Xiphopenaeus, assim como
uma segunda espécie na populacdo do Atlantico denominada de Xiphopenaeus sp. 1l e
encontrada em Caravelas (Brasil) (Piergiorge et al., 2014).

Um estudo mais recente confirmou a presenca da espécie criptica Xiphopenaeus
sp. 2 no Brasil, na Guiana Francesa, Suriname e Colémbia, demonstrando sua ampla
distribuicdo " geograficar 1Os i1e€spécimes; . faram | (diferenciadosc pori caracteristicas
morfoldgicas encontradas em analises de microscopia eletrénica de varredura e optica
integrada com dados moleculares. Assim, a espécie Xiphopenaeus sp. 2/ Xiphopenaeus
sp. Il, corresponde a nova espécie Xiphopenaeus dincao (Carvalho-Batista et al., 2020).
Este estudo de Carvalho-Batista et al. (2020) também traz a descricdo de uma terceira
espécie denominada Xiphopenaeus baueri, a qual ocorre no Atlantico Norte e América
do Sul.

O.surgimento das especies X. riveti e X. Kroyeri, bem como.de outras espécies
de animais marinhos pode ser explicado pelo surgimento do Istmo do Panama. O Istmo
do Panamé.éuma faixa de terra que eonecta as Americas do Norte-e do Sul (Bacon et
al., 2015) e seu fechamento ocorreu durante. o Plioceno causando o isolamento entre os
Oceanos Atlantico e Pacifico. Este evento (fechamento do Istmo do Panama), constitui

uma das principais barreiras geograficas que impede o fluxo génico entre 0s organismos
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(Bowen e Karl, 2007). No entanto, estudos apontam a existéncia de varia¢do temporal e
espacial e variagao na estrutura populacional de X. kroyeri ao longo de sua distribuicdo
geogréfica'e também apresenta diferentes niveis de isolamento reprodutivo (Gruenthal
et al., 2007; Gusmao et al., 2006).

A diversidade genética temporal pode ser um fator importante para explicar as
variacOes encontradas e estudar, esses. processos, principalmente.em animais de interesse
econdmico, como é o caso dessa espécie, é crucial para a criacdo de estratégias
adequadas de manejo e conservacdo, além de contribuir para o conhecimento da
biodiversidade (Franca et al., 2019). Diante disso, 0 presente estudo tem como objetivo
avaliar se a diversidade genética temporal pode influenciar na delimitacdo de espécies
de Xiphopenaeus, utilizando os genes mitocondriais Citocromo Oxidase Subunidade |
(COl) e 0 16S rRNA.

MATERIALE METODOS
Obtencae do material bioldgico

Foram analisados um total de 44 individuos da espécie X. kroyeri, coletados na
cidade de ltacare-BA (latitude 14° 16’39 S ¢ longitude 38° 597 48” W). As coletas
foram realizadas nos meses de marco (verdo), junho (outono), setembro (inverno) e
dezembro (primavera), durante o ano de 2014. Para a realizacdo 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.

Apos as coletas todos os individuos foram etiquetados, identificados, sexados,
acondicionados em frascos contendo etanol 70% e armazenados no Laboratério de
Genética Molecular da Universidade Estadual do Sudoeste da Bahia, campus Jequié.
Todos os espécimes foram identificados como Xiphopenaeus kroyeri segundo a chave

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

Extracdo de DNA, PCR e Sequenciamento

Foi realizada a extracdo do DNA genémico da especie X. kroyeri utilizando o kit
de extracdo 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 proporgao de 3:1.
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A regido do DNA mitocondrial COI (citocromo ¢ oxidase subunidade 1) foi
amplificada utilizando 0S primers universais LCO1490 (5°-
GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3?) e HCO2198 (5°-
TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3") descritos por Folmer et al. (1994),
enquanto que para a amplificacdo 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
modificagdes. Para isso utilizou-se as concentrac@es de 2,5 mM de MgCI2 (Invitrogen),
0,05 mM de dNTP (Invitrogen), buffer 1x (Invitrogen — 10xPCR Buffer: 200mM Tris-
HCI com pH 8.4, 500mM KCI), 1U de taq platinum (Invitrogen), 0,3uM de cada
iniciador e 1 pl de DNA, tendo um volume final da reag¢do de 12,5 pl.

As amplificacbes foram realizadas seguindo as seguintes condi¢des: 1 ciclo de
94°C a'60 segundos (s), seguido de 5 ciclos de 94°C a 60 s; 45°C 2 40's e 72°C a 60 s,
mais 35 eiciosde94°C a 60 s; 51°Ca 40 s'e 72°C:a 60 s e uma extensaosfinalde 72°C a
5 min. Para a visuaiizag@o dos produtos de PCR foi utilizado gel de agarose 1,2 %, os
quais foram em seguida purificados com polietilenoglicol (PEG) 20%. As reacdes de
sequenciamento (foward e reverse) foram realizadas com Big Dyev3.1 (Apllied Bio
system) e as amostras foram encaminhadas para a leitura em sequenciador automatico
na Universidade Estadual Paulista (UNESP), Jaboticabal-SP.

Analise dos dados do DNA mitocondrial

Foram adquiridas as sequéncias consenso de cada individuo para os genes COl e
16S rRNA (tabela 1) a partir da edi¢cdo 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 género,
foram adicionadas a andlise 103 sequencias de Xiphopenaeus referentes as especies X.
kroyeri, X. riveti, Xu.dincao, X. baueri e espécies.sem identificacéo morfoldgica prévia
mas inseridas«<nos BINs do género (Tabelas 2 & 3), provenientes: das plataformas
gratuitas online GenBank (https://www.ncbr.nlm.nih.gov/genbank/) e Barcode of Life
Data Systems (BOLD) (https://v4.boldsystems.org/) das mesmas regides gendmicas.

Foram analisadas um total de 136 sequéncias para o gene COI e 51 seguéncias para 0
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16S rRNA, sendo que do presente estudo, foram 33 sequéncias do gene COIl e 30 do
16S rRNA. Como grupo externo foi escolhido a espécie da familia Penaeidae:
Solenocera crassicornis (tabelas 2 e 3).

A arvore de Neighbor-Joining (NJ) (Nei & Kumar, 2000), assim como as
distancias intra e interespecificas calculadas para verificacdo da presenca de barcode
gap. (entre as espécies. Lineanas.e as. MOTUWs aqui,delimitadas), foram realizadas no
software MEGA v. 6.0 (Tamura et al., 2013) utilizando o modelo evolutivo Kimura-2-
Parametros (K2P) (Kimura, 1980) com 1.000 réplicas de bootstrap (Felsenstein, 1985),
conforme preconizado na metodologia do DNA barcode.

Adicionalmente, foram realizadas as analises filogenéticas por meio da
Inferéncia Bayesiana (BI) e Méaxima Verossimilhanca (ML) para verificar o grau de
confiabilidade dos agrupamentos entre as sequéncias. A arvore gerada pela Bl foi feita
através do programa MrBayes on XSEDE e a ML pelo programa RAXML-HPC Black
Box, com 1000 réplicas de bootstrap, ambos implementades na plataforma online
CIPRES Science (https://www.phylo.org/portal2):

Os critérios de analise para a Bl foram: duas séries independentes com 4 cadeias
Markov e 10.000.000 de geracdes, com 10% de burn-in e modelo de evolucdo
nucleotidica HKY85 gama para o gene COI e 16S, obtidos no Kakusan v. 3.5 (Tanabe,
2007). O desempenho dessa andlise foi verificado no programa Tracerv. 1.6 (Rambaut
et al., 2013) e as arvores geradas foram editadas nos programas FigTree v.1.4.2
(Rambaut, 2014). e Adobe Photoshop CC v.14.0 para_a construcdo de uma arvore
resumo.

Em seguida, os dados com ambas as regibes gendmicas foram submetidos a
analises de delimitacdo de Unidades Taxondmicas Operacionais Moleculares (MOTUSs)
por meio dos algoritmos de delimitacdo 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
(mMGMYC e GMYC) (Fujisawa & Barraclough, 2013). Para estas analises foi utilizado
um subeonjunto .de.dados contendo o seguinte:.para haplotipos compartithados com
mais de dois «ndividuos, foram escolhidos dois ou trés individuos de um:.mesmo
hapldtipo e para haplotipos exclusivos, foi utilizado um individuo_por - haplotipo. Os
haplo6tipos foram selecionados no DnaSP (DNA sequence Polymorphism) v. 5.10
(Rozas et al., 2010).
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Para os algoritmos bPTP, PhyloMap, PTP e mPTP foi utilizade uma arvore de
ML como input nas respectivas plataformas da web https://species.h-its.org/ e
https://mptp.h-its.org/#/tree.

A analise do sGMYC e mGMYC foi realizada na plataforma online
https://species.h-its.org/gmyc/ e utilizou-se como arquivo de entrada uma arvore
filogenética ultramétrica,.obtida no BEAST-1.8.2 (Drummand. et al., 20123) segundo. 0s
critérios: modelo de substituicdo HKY para ambos os genes 16S e COI, relogio
molecular estrito, taxa de mutacdo arbitraria (1,0 substituicdo/sitio/Ma), método de
coalescéncia de Yule a priori, 10 milhGes de geracdes com amostragem a cada 1.000
geracOes para o gene COIl e para o 16S foi utilizado 50 milhdes de geracdes com
amostragem a cada 5.000 geragdes. Foi utilizado o programa Tracer v. 1.6 (Rambaut et
al., 2013) para verificar se os valores dos parametros Tamanho Efetivo da Amostra
(ESS) ficaram acima de 200 e as arvores foram sumarizadas utilizando o programa Tree
Anotator 1.8 2'(Rambaut & Drummond, 2015b).

Analises concatenadas

As sequéncias do presente estudo, COl e 16S combinadas numa Gnica matriz
utilizando o software SeaViewversion4d (Gouy et al., 2010), foram submetidas as
analises de Neighbor-Joining, Maxima Verossimilhanca e Inferéncia Bayesiana,
seguindo 0s mesmos critérios descritos para as.regiGes gendmicas separadas. Em
seguida foi adicionada sequéncias disponiveis 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

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

RESULTADOS

O alinhamento final das espécies de Xiphopenaeus ineluiu 610 pares de bases
(pb) para o gene.COIl e 560 pb para o 16S.rRNA. Para melhor compreensdo, 0s
individuos coletados durante o inverno, outonc e primavera foram denominados X. spl
e os individuos coletados no verdo foram deneminados X. sp2. No entanto, ressalta-se
que dois individuos coletados na primavera € um individuo coletado no outono, foi

agrupado junto.com os individuos do verdo-€ por este motivo, foram considerados X.


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

49

sp2.

As arvores concatenadas dos genes COl e 16S rRNA de sequéncias do presente
estudo mostraram a formacao de dois grupos (X. spl) e (X. sp2) apoiadas com 1 e 99 de
suporte (Bl e NJ, respectivamente) (fig. 4), mostrando a real separa¢ao dos individuos
coletados durante o verdo dos individuos coletados na demais estacoes.

As_arvores ML, Bl e NJ_baseadas em sequéncias.do.gene COIl 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 trés métodos foram delimitadas cinco espécies, sendo que X. spl foi
agrupada com X. kroyeri com valores maximos 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
individuos 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 analises
(1 e 100%) e X:baueri também foilconfiavelmente delimitada €m todas as analises com
altos valores_dersuporte (100% na ML, 99 na: NJ e 1 na ‘Bl). Ressaltasse que os
individuos identificados como Penaeidae sp. (BOLD), foram agrupadas com X. kroyeri
+ X. spl e apoiados por quatro algoritmos, exceto pelo mMGMAYC e mPTP, portanto
sugere-se que esses individuos pertencem a espécie X. kroyeri (fig.5).

Os algoritmos PTP, bPTP, GMYC e PhyloMap apoiaram 0 agrupamento
formado por X. kroyeri e X. spl (fig. 5), contudo, o suporte para o algoritmo bPTP foi
de apenas 0.701. O algoritmo mGMYC apoiou um agrupamento formando pela maioria
dos individuos de X. kroyeri + X. sp1, no entanto alguns individuos de X. kroyeri foram
separados em trés 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 individuos de X. sp2 foram separados desse agrupamento pelos
algoritmos PTP, bPTP e PhyloMap, porem 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 0_gene:rRNA 16S, as arvores desML, Bl e NJ compartilharam a mesma
topologia, com valcres de suporte < 92 debootsirap e > 0.98 de probabilidade posterior
(fig. 6). Em todos es trés métodos foram delimitadas 4 espécies, no entanto, todos os
individuos de X. sp2 foram agrupados com X. dincao. A espécie X. riveti apresentou

baixo suporte.para o gene 16S rRNA.e um individuo adquirido-do GenBank,
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identificado marfologicamente como X. krayeri, fol agrupado com a espécie X. baueri,
na época em que a sequéncia foi depositada no banco de dados (2008), a espécie X.
baueri ainda ndo havia sido descrita, portanto, este individuo pertence a X. baueri
suportada por 1 de probabilidade posterior e pelos algoritmos PTP e PhyloMAp (fig. 6).

Os algoritmos de delimitacdo GMYC e mGMYC apoiaram X. kroyeri + X. sp1,
enquanto. que 0s algaritmos PTP. e PhyloMap. apoiaram X. sp2. + X. dincao. (fig. 6). O
Algoritmo bPTP apoiou todas as 4 espécies formadas pela ML, Bl e NJ, no entanto, um
individuo de X. spl, um individuo de X. sp2 e um individuo 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 arvores concatenadas dos genes COIl e 16S rRNA de espécimes do presente
estudo com sequéncias de Carvalho et al. (2019) confirmam os agrupamentos formado
por X. spl + X. kroyeri e X. sp2 + X. dincao, sendo que, X. spl + X. kroyeri foram
apoiadas com 0.99 e 100 de suporte (Bl € NJ, respectivamente) e X. sp2 + X. dincao
com 0.99 de probabilidade posterior e 99 de bootstrap. Embora separadas;0'suporte que
agrupa X. sp2 + X. Dincao € maior que o suporie que as separam (89 na ML, 0.96 na Bl
e 97 na NJ). As especies X. riveti (0.99-Bl) e X. baueri (99-ML/NJ, 1-Bl) também
foram bem.apoiadas (fig. 7).

As distancias genéticas intraespecificas para o gene COI, com base nos
agrupamentos formados na arvore (fig. 5) variaram de 0% para X. dincao e X. riveti L1la
0.2% em X. Krayeri, com uma media de 0.1%. A.distancia interespecifica minima foi de
1.5% entre X. dincao e X. sp2e a maxima 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 arvore (fig. 6),
a distancia intraespecifica 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 distancia interespecifica 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 COIl e rRNA 16S apresentaram valores médios de distancias
interespecifica superior a 10 vezesa mediasintraespecifica caracterizando a presenca de

barcode gap.

DISCUSSAO
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Através das andlises realizadas no presente estudo com gene COI e 16S rRNA,
verificamos que X. spl corresponde a X. kroyeri e X. sp2 corresponde a especie criptica
identificada por Gusméo 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 género Xiphopenaeus e descreveram duas novas especies (X.
dincao e X. baueri) (Carvalho-Batista et al.; 2020), dessa forma, 0.género Xiphopenaeus
passou a ser constituido por quatro espécies descritas (X. dincao, X. baueri e X. kroyeri)
do Atlantico e (X. riveti) do Pacifico.

De acordo com Gusmao et al. (2006), as espécies Xiphopenaeus sp. 2 e X. riveti,
assim como as espécies X. kroyeri e X. riveti, foram isoladas devido a elevagdo do Istmo
do Panama durante o Plioceno e, neste periodo, um ancestral do Atlantico deu origem a
X. riveti. Assim, a maioria dos estudos explicam que a especiacdo em camardes
peneideos ocorre devido ao surgimento de barreiras geograficas (Gusméo et al., 2006;
Carvalho et al.;2019). No entanto} 0 presente estudo mostra que a divergéncia sazonal
também contribui-para a diferenciagdo genética-das espécies.'No estudo-de: Carvalho-
Batista et al. (2019), os autores reafirmam a diierenciacdo das espécies X. krayeri x X.
riveti e X. kroyeri X X. baueri (nova sp.) pelas diversas aberturas e fechamentos do
Istmo do Panama.

Nossos resultados mostraram que 0-Gene COI foi eficiente para a separacdo dos
grupos, Vvisto que a distancia genética intraespecifica média (0.1%) foi menor do que a
distancia média. interespecifica (12.1%), caracterizando a presenca de. barcode gap. A
menor distancia interespecifica foi entre o subgrupo formado por alguns individuos de
X. sp2 e X. dincao (1.5%). No estudo de Carvalho-Batista et al. (2019), as menores
distancias genéticas interespecificas foi de 2.7 a 3.3% entre X. dincao e X. baueri, ou
seja, maiores do que a menor distancia interespecifica encontrada no presente estudo.
Dessa forma, verifica-se que X. sp2 e X. dincao representa uma mesma unidade
taxondmica.

De acordo com Carvalho-Batista et al. (2019), as maiores distancias
interespecificas:foi de 12.9 a 13.5%entre X: kroyeri e X. riveti (P2). No presente estudo,
a maior distancia.interespecifica fol entre 0s.grupos formados por X. Kroyeri.+ X. spl e
X. baueri (14.4%) e também entre X. kroyeri + X. spl e X. dincao (11.1%).

O gene 16S rRNA, também apresentou o limiar de barcode gap, tendo a
distdncia media interespecifica (8.3%) superior a 10 vezes a média intraespecifica

(0.3%). A menor distancia intraespecifica foi de 0.1% em X. kroyeri.e-a maior foi de
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0.9% em X. riveti. As distancias genéticas encontradas por Carvalho-Batista et al.
(2019), para 0 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 distancia 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. distancias genéticas
interespecificas 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 distancia interespecifica foi entre X.
kroyeri + X. spl e X. riveti (1.4%) e as maiores foram entre X. baueri e X. riveti (4.4%).
Semelhantemente, a distancia entre os grupos formados por X. kroyeri + X. spl e X.
dincao + X. sp2 foi de 3.7%. Assim, tanto o COIl, como o 16S rRNA, corroboram a
separacao de todas as espécies do género Xiphopenaeus nas analises de ML, Bl e NJ.

No presente trabalho, verificou-se gue a divergéncia genética encontrada entre
X. sp2 (X. dincao)e X: spl (X. kroyeri), estarelacionada ao padréo no cieloreprodutivo
do género Xiphopenaeus, visto que os individuos de X. sp2 foram coletados durante o
verdo e X. spl foram coletados nas demais estacbes (primavera, outono € inverno).
Segundo Dall et al. (1990), Xiphopenaeus apresenta ciclo reprodutivo denominado
como tropical/subtropical, tendo alternancia nos picos reprodutivos da primavera com
picos do outono, e que, neste caso, 0s individuos que desovam na primavera contribuem
para o estoque de outono, mas, os.individuos que desovam no.outono nao contribuem
para o estoque da primavera. Os principais picos reprodutivos encontrados no presente
estudo para X. spl e X. sp2 corrobora com os dados de Santos & Ivo (2000); Graca-
Lopes et al. (2007) e Martins et al. (2013) onde os autores descrevem dois principais
picos reprodutivos para 0 camardo sete-barbas, sendo um no verdo e 0 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 sobreposi¢cdo em sua distribui¢do
geogréfica. Essa distribuicdo foi relatadayprimeiramente, em:Natal (RN) e Ubatuba
(SP), e posteriormente, em Cananéia (SP) e Caravelas (BA) pelos autores. Gusmao et al.
(2006); Piergiorge et al: (2014) e Carvalho-Batista et al. (2019). Ne presente estudo
essas duas espécies foram coletadas em diferentes estacdes do ano na costa de Itacare-
BA. A variacdo genética somada ao padréo na sazonalidade reprodutiva, revela que as

divergéncias encontradas entre as duas espécies sdo oriundas de variagdo reprodutiva
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sazonal que levaram a um isolamento reprodutivo, ou seja, especiagao simpatrica
alocronica, visto que o ambiente marinho da cidade de Itacaré-BA, em que o0s
individuos ‘coexistem ndo possui barreira geografica ou fisica.

Nos estudos de Tauber et al. (1977) ao analisar duas popula¢oes de insetos que
vivem em simpatria (Chrysopa carnea e Chrysopa downesi), 0s autores evidenciam que
estas duas espécies se hibridizam em.condicoes. de lahoratorio, mas na natureza ha
isolamento reprodutivo devido as diferencas nos periodos sazonais. Seus resultados
comprovaram que o isolamento sazonal entre Chrysopa carnea e Chrysopa downesi
refletem em pequenas diferencas genéticas.

A especia¢do simpatrica oriunda do ciclo reprodutivo sazonal em X. kroyeri e X.
dincao pode ser explicada por fatores ambientais que impedem a reproducdo entre 0s
individuos, por exemplo, Jackson & Burford, (2003), verificaram que o0
desenvolvimento das larvas da espécie de camardo Penaeus semisulcatus entre 0s
estagios de nauplio e misis I, foitinfluenciado pela temperatiira. Quando expostas a
temperaturas _entre 20 a 32°C as larvas creseeram mais rapido.sob temperaturas mais
altas. Preston® (1985), analisou trés espécies de peneideos, Melicerius plebejus,
Metapenaeus macleayie Metapenaeus bennettae, e verificou que em temperaturas mais
altas (34°C) os estagios de nauplio | e protozoea | levaram menos.tempo (entre 30 e 32
horas) para completar seu desenvolvimento, enquanto que, em temperaturas menores
(19°C), levaram cerca de 66 e 72 horas. Visto estas caracteristicas de atraso ou
aceleracdo nos. estagios iniciais do desenvolvimento em camarGes marinhos, este
comportamento pode ocorrer em Xiphopenaeus influenciando no ciclo reprodutivo,
favorecendo, dessa maneira, a especiacdo simpatrica devido a reproducédo sazonal.

A partir das variacBes sazonais existentes no ciclo reprodutivo para o género
Xiphopenaeus, 0s nossos resultados indicam que os dois grupos (X. spl e X. sp2), foram
isolados pelos dois periodos reprodutivos, sendo que X. sp2 se reproduz apenas no
verdo, pois a temperatura da dgua acelera a maturacdo e X. spl se reproduz nos outros
periodos do ano, tendo a maturacdo mais lenta, favorecendo a especiacdo simpétrica por
incompatibilidade no periodo reprodutive: Ou seja, um grupo pode representar 0s
individuos que apresentam pico reprodutivor.na primavera e 0 0Utr0;.0S que se
reproduzem na verdo. No entanto, nota-se que alguns individuos da primavera e do
outono foram agrupados com individuos do werao, estes individuos podem ter sido
capturados no momento da pesca ao se dispersarem do estoque.

Considerando que X. sp2 possul um.periodo reprodutivo no verdo, no litoral de
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Itacaré - BA, 0 periodo de defeso estipulado (1° de abril a 15 de maio - outono), nao
abrange esses organismos. No entanto os individuos de X. spl sdo protegidos pelo
periodo de defeso estipulado que vai de 15 de setembro a 31 de‘outubro (primavera).
Matos, 2013 encontrou periodos reprodutives do camardo sete-barbas na primavera e no
verdo na Armacao do Itapocoroy, Penha, SC, segundo a autora, os periodos de defeso
estabelecidos para.a regido ¢ de.1°.de.marco a 31 de maio.e a.legislacdo vigente ndo
contempla os estoques pesqueiros de camardes do verdo, abrangendo apenas os do
outono.

Dessa forma fica evidente a importancia deste trabalho na regido de Itacaré —
BA, onde fornecemos dados sobre a genética temporal em Xiphopenaeus, aléem de
relatarmos, pela primeira vez, a espécie X. dincao, nesta regido. Fica também a ressalva
da importancia da realizacdo de mais estudos sobre a biologia e pesca da espécie X.
dincao na regido, uma vez que estes camarfes sdo alvos de pesca juntamente com X.
kroyerite o ndo reconhecimento {destas espécies distintas, jpode levar a perda da
diversidade genética-ou até mesmo-aexiingao-local.

AGRADECIMENTOS

Agradecemos ao programa de pés-=Graduacdo em Genética, Biodiversidade e
Conservacao — Universidade Estadual do Sudoeste da Bahia (UESB) pelo espago para
realizacdo da pesquisa; a Coordenacao de Aperfeicoamento de Pessoal de Nivel
Superior (FAPESB) pela bolsa concedida; aos pescadores de Itacaré-BA pelas coletas e

Jarlan S. de Souza pela contribui¢do na leitura e organizagéo do artigo.

REFERENCIAS

Baldwin JD, Bass AOL, Bowen BW, Clark WH. 1998. Molecular phylogeny and
biogeography of the marine shrimp Penaeus. Molecular Phylogenetics Evolution 10:
399-407.

Branca JO. 2005. Biologia e pesca do camardo sete-barbas Xiphopenaeus kroyeri
(Heller)"(Crustacea, “Penaeidae), na.Armacédo do_Itapocoroy, Penha, Santa Catarina,
Brasil. Revista Brasileira de Zoologia 22: 1050-1062.

Bacon CD, Silvestro D, Jaramillo C, Smithd BT, Chakrabartye P, Antonelli A. 2015.
Biological evidence supports an early and complex emergence of the Isthmus of
Panama. Proceedings of the National Academy of Sciences 112: 6110-6115.



55

BOWEN B W, KARL SA. 2007. Population~genetics and phylogeography of sea
turtles. Molecular Ecology. 16: 4886 — 4907.

Campos BR, Dumont LFC, D’Incao F, Branco JO. 2009. Ovarian development and
length at first maturity of the sea-bob-shrimp Xiphopenaeus kroyeri (Heller) based on
histological analysis. Nauplius 17:9-12.

Carvalho-Batista /Ay Terossi M) ZarauR) Mantelatto”FL ; /Costa'R€C.r2019. A ‘multigene
and morphological analysis expands the diversity of the seabod shrimp Xiphopenaeus
Smith, 1869 (Decapoda: Penaeidae), with descriptions of two new species. Scientific
Reports Nature Research 9:15281.

Carvalho-Batista A, Terossi M, Zara FJ, Mantelatto FL, Costa RC. 2020. Validation of
Xiphopenaeus dincao Carvalho-Batista, Terossi, Zara, Mantelatto e Costa and
Xiphopenaeus baueri Carvalho-Batista, Terossi, Zara, Mantelatto e Costa (Decapoda:
Penaeidae) from western Atlantic. Zootaxa 4772: 597-599.

Castilho AL, Costa RC, Fransozo A, Boschi EE. 2007. Reproductive pattern of the
South American endemic shrimp Artemesia longinaris (Decapoda, Penaeidae), off the
coast of Séo Paulo state, Brazil. San José. International Journal of Tropical Biology and
Conservation 55::39-48.

Costa RC, Fransozo. A, Melo GAS, Freire FAM. 2003. Chave ilustrada para
identificacdo dos camardes Dendrobranchiata do litoral do estado de Séo Paulo, Brasil.
Biota Neotropica 3:1 — 12.

Costa FO, Waard JR de, Boutillier J, Ratnasingham S, Dooh RT, Hajibabaei M, Hebert
PDN.2007. Biological identifications through DNA barcode: the case of the Crustacea.
Canadian Journal of Fisheries and Aquatics Sciences 64: 272-295.

Dall W, Hill BJ, Rothlisberg' PC, Staples 'BJ.-1990.- The biology ‘of the' Penaeidae, In:
Blaxter JHS, Southward AJ. London, Academic Press. Advances in Marine Biology 27:
1-489.

D’Incao, F. 1999. Subordem Dendrobranchiata (camardesmarinhos). 275-299.

Drummond AJ, Suchard MA, Xie D, Rambaut A. 2012. Bayesian hylogenetics with
BEAULti and the BEAST 1.7. Molecular Biology and Evolution. 29: 1969-1973.

Food and Agriculture Organization of the United Nations (FAQO). 2014. The State of
World Fisheries and Aquaculture: opportunities and challenges. Rome. E-ISBN 978-92-
5-108276-8 p243.

Felsenstein J.1985. Confidence limits_on phylogenies: an approach using bootstrap.
Evolution 39: 783-791.

Folmer O, Black M, Hoeh W, Lutz R, Vrijenhoe k R. 1994. DNA" primers for
amplification of mitochondrial cytochrome ¢ oxidase subunit | from diverse metazoan
invertebrates. Molecular Marine Biology and Biotechnology 3: 294-299.



56

Franca FFC, Moraes AB de, Carvalho-Batista“A, Melo MCRB de, Greco-Lopes L,
Mantelatto FL, Freire FA de M. 2019. Farfantepenaeus subtilis (Pérez-Farfante, 1967)
and F. brasiliensis' (Latreille, 1817) (Decapoda, Penaeidae): Ontogenetic comparison
using the combined analysis of secondary sexual characters and molecular markers.
Fisheries Research 216: 89-95.

Fransozo V, Santos DC 'dos, Lopez-Greco, LS, Janior, EAB. 2011. Development of
secondary’ sexual characters 'in the seabob’shirimp-Xiphopenaeus’kroyeri (Heller 1862)
(Crustacea, Decapoda, Penaeidae): a scanning electron microscope study. Invertebrate
Reproduction and Development 55: 37-41.

Fujisawa T, Barraclough TG. 2013. Delimiting Species Using Single-Locus Data and
the Generalized Mixed Yule Coalescent Approach: A Revised Method and Evaluation
on Simulated Data Sets. Systematic Biology 62: 707-724.

Graca-Lopes R, Santos EP, Severino-Rodrigues E, Braga FMS, Puzzi A. 2007. Aportes
ao conhecimento da biologia e da pesca do camardo-sete-barbas (Xiphopenaeus kroyeri
Heller, 1862) no litoral do Estado de Sao Paulo, Brasil. Boletim Instituto da Pesca 33:
63-84.

Gruenthal KM, wAcheson, LK, Burton; RS.«2007. Genetic_structure wof natural
populations” of Caiifornia red abalone (Haiiotisrufescens) using .muliiple. genetic
markers. Marine Biology 152: 1237-1248.

Gusmdo J, Solé-Cava A.M. 2002. Um sistema de diagnostico molecular para a
identificacao de especies comerciais de camarfes marinhos brasileiros. | CONGRESO
IBERO AMERICANO VIRTUAL DE ACUICULTURA. (http://www.civa2002.0rg).
754-764.

Gusmdo J, Lazoski C, Monteiro FA, Solé-Cava AM. 2006. Cryptic species and
population structuringof'the Atlantic/and Pacific seabob ishrimpispecies; Xiphopenaeus
kroyeri and Xiphopenaeus riveti. Marine Biology 149: 491 — 502.

Gouy M, Guindon S, Gascuel O. 2010. SeaView version 4: a multiplatform graphical
user interface for sequence alignment and phylogenetic tree building. Molecular
Biology and Evolution 27: 221-224.

Hall TA. 1999. BioEdit: a user-friendly biological sequence alignment editor and
analysis program for Windows 95/98/NT. NucleicAcids. Symposium. Series. 41: 95-98.

IBAMA 2007. Estatistica da pesca 2007 - Brasil: grandes regides e unidades da
Federacdo: Brasilia, 113p. Acessoem: <10 de Nov. de 2019= Disponivel em:
http://www.ibama.gov.br/ documentos-recursos-pesqueiros/estatistica-pesqueira.

Jackson CJ; Burford MA. 2003. The effects of temperature and salinity on growth and
survival of larval shrimp Penaeus semisulcatus (Decapoda: Penaeoidea). Journal of
Crustacean Biology 23: 819-826.

Jeffery, NW, Elias-Gutiérrez M, Adamowicz SJ. 2011. Species Diversity and Phylo
geographical Affinities of the Branchiopeda (Crustacea) of Churchill, Manitoba,


https://www.sciencedirect.com/science/article/abs/pii/S016578361930089X#!
https://www.sciencedirect.com/science/article/abs/pii/S016578361930089X#!
https://www.sciencedirect.com/science/article/abs/pii/S016578361930089X#!
https://www.sciencedirect.com/science/article/abs/pii/S016578361930089X#!
https://www.sciencedirect.com/science/article/abs/pii/S016578361930089X#!
https://www.sciencedirect.com/science/article/abs/pii/S016578361930089X#!
https://www.sciencedirect.com/science/article/abs/pii/S016578361930089X#!
http://www.civa2002.org/
http://www.ibama.gov.br/%20documentos-recursos-pesqueiros/estatistica-pesqueira

57

Canada. PLoS ONE 6: £18364.

Kapli P, Lutteropp S, Zhang J, Kobert K, Pavlidis P, Stamatakis A, Flouri T. 2017.
Multi-rate Poisson tree processes for single-locus species delimitation under maximum
likelihood and.Markov chain Monte Carlo. Bio informatics 33:1630-1638.

Kerkhove TRH, Boyen J, Backer A de, Mol JH, Volckaert FAM, Leliaert F, Troch M
de. 2019. Multilocus data reveal cryptic species in the Atlantic seabob shrimp
Xiphopenaeus ' kroyeri | (Crustacea:” 'Decapotla). Biological “Journal 16f the' Linnean
Society. 127: 847-862.

Lima BB, Velasco G. 2012. Estudo piloto sobre autoconsumo de pescado entre
pescadores artesanais do estuario da Lagoa dos Patos, RS, BRASIL. Boletim do
Instituto de Pesca 38: 357 — 367.

Marko PB. 2002. Fossil calibration of molecular clocks and the divergence times of
geminate species pairs separated by the Isthmus of Panama. Molecular Biology
Evolution 19: 2005-2021.

Martins AS, Pinheiro HT, Leite-Janior N'de O. 2013. Biologia feprodutiva do camarao
sete-barbas no litoral centro Sul e Sul do Espirito Santo, Brasil. Boletim do Instituto de
Pesca 39: 205+~ 215.

Matzen da SJ, Creer S, dos Santos A, Costa AC, Cunha MR, Costa FO, Carvalho GR.
2011. Systematic and Evolutionary Insights  Derived from mtDNA COIl Barcode
Diversity in the Decapoda (Crustacea: Malacostraca). PLoS ONE 6: €19449.

MPA - MINISTERIO DA PESCA E AQUICULTURA, 2014. Pesca artesanal
brasileira. Aspectos conceituais, historicos, institucionais e prospectivos. Embrapa
Pesca e Aquicultura ISSN 2358-6273.

Nei' M, Kumar-S. 2000.- Molecular Evolution and Phylogenetics. Oxford University.
p.103.

Palumbi SR. 1996. Microspatial genetic structure and speciation in marine taxa with
high dispersal abilities. In: Molecular Zoology, Advances, Strategies and Protocols,
Ferraris JD, Palumbi SR. edicdo New York, NY: Wiley-Liss. 101-117.

Pérez-Farfante I, Kensley B. 1997. Penaeoid and sergestoid shrimps and prawns of the
world. Keys and diagnoses for the families and genera - Mémoires du Muséum National
d’Histoire naturelle 175: 1-233.

Piergiorge RMy Pontes MN, Duarte’ AVB,;:Gusméo J. 2014. Haplotype-Specific Single
Locus “ Multiplex PCR Assay for Molecular Identification of Sea-bob Shrimp,
Xiphopenaeus kroyeri (Heller, 1862);.cryptic species from the Seuthwest Atlantic using
a DNA pooling strategy for simultaneous identification of multiple 'samples.
Biochemical Systematics and Ecology. 54: 348-353.

Preston N. 1985. The effects of temperature and salinity on survivai and growth of
larval Penaeus piebejus, Metapenaeus macieaya and M. bennettae. In: Rothlisberg PC,



58

Hill BJ, Staples DJ. Second Australian National Prawn Seminar (NPS2), Cleveland,
Australia 31-40.

Pires AMS. 1992. Structure and dynamics of benthic megafauna on the continental shelf
offshore of Ubatuba, southeastern, Brazil. Marine Ecology Progress Series 86: 63-76.

Puillandre N, Lambert A, Brouillet S, Achaz G. 2012. ABGD, automatic barcode gap
discovery for primary species delimitation. Molecular Ecolology 21: 1864-1877.

Rambaut A, Suchard MA, Xie W, Drummond AJ. 2013. Tracer v.1.6.0: MCMC Trace
Analysis Tool. http://beast.bio.ed.ac.uk.

Rambaut A. 2014. Figtree, a graphical viewer of phylogenetic trees. 1.4.2 ed.
Edinburgh: The author, Institute of Evolutionary Biology, University of Edinburgh.

Rambaut A, Drummond AJ. 2015b. Tree Annotator v1.8.2: MCMC Output analysis.
http://beast.bio.ed.ac.uk.

Rocha SS da, Barbosa R de J. 2017. Population biology of Macrobrachium jelskii
(Miers, _1877) (Decapoda, Palaemonidae) from an artificial _pond in Bahia, Brazil.
Nauplius The Journal of the Brazilian Crustacean Society 25: 2358-2936.

Rozas J, Librado P, Sanchez-Delbarrio"JC, Messeguer X, Rozas R.2010. DnaSP, DNA
Sequence Polymorphism version 5.10, Universitat de Barcelona.
http://www.ub.edu/dnasp/.

Santos MCF, lvo CTC. 2000. Pesca, biologia e dinamica populacional do camardo sete-
barbas, Xiphopenaeus kroyeri (Heller, 1862) (Crustacea: Decapoda: Penaeidae),
capturado em frente ao municipio de Caravelas (Bahia-Brasil). Boletim Técnico-
Cientifico CEPENE, Tamandaré 8:131-164.

Santos MCF, Silva CGM" da. 2008." Aspectos bioldgicos do" camarao sete-barbas,
Xiphopenaeus kroyeri (Heller, 1862) (CRUSTACEA, DECAPODA, PENAEIDAE), no
Municipio de Caravelas (Bahia — Brasil). Boletim Técnico-Cientifico do Cepene.
Tamandaré — PE. 16: 85-97.

Simdes SM, Costa RC, Fransozo A, Castilho AL. 2010. Diel variation in abundance and
size of the seabob shrimp Xiphopenaeus kroyeri (Crustacea, Penaeoidea) in the Ubatuba
region, Southeastern Brazil. Anais da Academia Brasileira de Ciéncias. 82.

Tauber CA, Tauber MJ, Nechols JR. 1977. Two Genes Control Seasonal Isolation in
Sibling Species American Association for the Advancement of Science. 197: 592-593.

Tamura K, Stecher G, Peterson D, Filipski A, Kumar S. 2013. MEGAG6: Molecular
Evolutionary.«Genetics. Analysis Version 6.0. Molecular Biology..and Evolution 30:
2725-2729.

Tanabe AS. 2007. KAKUSAN: A computer program to automate the selection of a
nucleotide substitution model and the configuration of a mixed model on multilocus
data. Molecular Ecology Notes 7: 962 — 964.


http://beast.bio.ed.ac.uk/
http://beast.bio.ed.ac.uk/
http://www.ub.edu/dnasp/
https://www.researchgate.net/journal/1471-8286_Molecular_Ecology_Notes

59

Teodoro SSA, Teressi M, Mantelatto FL,;+Costa RC. 2016. Discordance in the
identification of juvenile pink shrimp (Farfantepenaeus brasiliensis and F. paulensis:
Family Penaeidae): An integrative approach using morphology, morphometry and
barcoding. Fisheries Research 183: 244-253.

Zacharia S, Kakati, VS. 2004. Optimal salinity and temperature for early developmental
stages of Penaeu smerguiensis De man. Aquaculture 232: 373-382.

Zhang C, Zhang D, Zhu T, Yang Z. 2011. Evaluation of a Bayesian coalescent method
of species delimitation. Systematic Biology 60:747-761.

Zhang J, Kapll P, Pavlidis P, Stamatakis A. 2013. A general species delimitation
method with applications to phylogenetic placements. Bio informatics 29: 2869-2876.

X spl-29prm
L- X spl-28out
EX spl-11prm
X spl-02prm
X spl-400ut
LX spl-250ut
Ao spl-llout
X spl-07out
X spl-24inv
6l spl-29inv
*1990 ¥ spl1-36out
L X spl-4linv

X. spl-15prm
X._spl-34out
X sp2-12ver
X sp2-22ver
X. sp2-44ver
X. sp2-30ver
-~ X, sp2-45ver

98/1/99

63

Rimapenaeus constrictus
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Figura 4. Arvore de Neighbor-Joining (NJ) concatenada baseada em sequéncias dos genes mitocondriais
Citocromo Oxidase subunidade | (COI) e 16S rRNA de espécimes de Xiphopenaeus do litoral de Itacaré-
BA, seguindo o modelo de evolugdo nucleotidica Kimura-2-paramétros. Os nimeros nos ramos Sao 0S
valores de suporte de ML, Bl e NJ, respectivamente.
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Figura 5. Arvore de Neighbor-Joining (NJ) baseada em sequéncias do gene mitocondrial Citocromo
Oxidase Subunidade | (COI) de Xiphopenaeus, seguindo o modelo de evolugdo nucleotidica Kimura-2-
paramétros. Os numeros nas bases dos ramos sdo os valores de bootstrap de ML, Bl e NJ,
respectivamente. Valores de suporte menores que 50 ndo foram amostrados. As barras verticais indicam a
delimitacdo das espécies de acordo com os algoritmos. Os asteriscos indicam que ndo ouve suporte para
aquele grupo. X. sp2 sdo sequéncias coletadas durante o verdo e X. spl foram sequéncias coletadas nas
demais estagdes.
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Tabela 1 — Codigos dos espécimes de Xiphopenaeus kroyeri utilizados nas analises dos genes 16S rRNA
e Citocromo Oxidase subunidade | (COI) do presente estudo.

Veréo Outono Inverno Primavera

0{0]| 16S col 16S €Ol 16S col 16S
O3ver - X O7out X X 19inv - X 0lprm X -
O4ver - X 1lout X X 24inv X X 02prm X X
12ver X X 12out X - 26inv X - 05prm X -
17ver X - 2lout X - 28inv X - 09prm - X
21ver - X 250ut X X 29inv X X 10prm X -
22ver X X 28out X X 33inv - X 11prm X X
28ver X - 30out X - 38inv - X l4prm X -
30ver X X 34out X X 39inv - X 15prm X X
39ver X - 36out X X 41inv X X 20prm X -
40ver - X 400ut X X 42inv - X 24prm X -
44ver X X 45inv - X 29prm X

45ver X X

Total 8 9 10 7 5 9 10 5

Legenda: X regidoramplificada; - regido nd0 amplificada



Tabela 2. Espécies do génera Xiphopenaeus adquiridas do BOLD e GenBank para o genesmitocondrial Citocromo Oxidase Subunidade | (COI) e seus respectivos nimeros de

acesso, locais de coleta e referéncias.

Autores
Espécies Acesso BOLD/GenBank Local de Coleta
Egypt: Abbas E & Sharawy Z
X. kroyeri GBCM19981-19; GBCM19982-19; GBCM19983-19. MediterraneanSea
: BGSF08515; BGSF086-15; BGSFO87115. (ERepapY Guenther et al.
Penaeidae sp.
X. kroyeri GBCM21822-19 Germany Spielmann G.
GBCMD25392-19; GBCMD25396-19; GBCMD25395-19; GRCMD25394-19 Brasil: Aracaju, SE
X. kroyeri GBCMD25393-19. Carvalho-Batista et al. (2019)
GBCMD25384-19; GBCMD25391-19; GBCMD25390-19; GBCMD25389-19; Brasil: Ubatuba, SP
X. kroyeri GBCMD25388-19; GBCMD25387-19; GBCMD25386-19; GBCMD25385-19. 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; Brasil: Baia Formosa, RN Carvalho-Batista et al. (2019)
GBCMD25402-19; GBCMD25401-19; GBCMD25400-19; GBCMD25399-19;
GBCMD25398-19.
X. kroyeri GBCMDZ25409-19 Brasil: Marataizes, 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; KY¥449158.1; KY44915.1. Mexico: Tehuantepec, Qaxaca Carvalho-Batista et al. (2019)
X. dincao KY449119.1; KY449129.1; KY449128.1; KY449127.1: KY449125.1; KY449124.1;  Brasil: Maragogi, AL Carvalho-Batista et al. (2019)
K¥Y449123.1; KY449122.1; KY449121.1; KY449120.1. :
KY449119.1; KY449129.1; KY449128.1; KY449127.1; KY449125 1, KY449124.1; o copr oo oon
X. dincao KY44912311; KY449122.1; KY449121.1; KY449120.1. ' gogt, 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-Batistaet 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;  México: Tabasco Carvalho-Batista et al. (2019)
KY449144.1; KY449143.1; KY449142.1.
X. baueri KY449150.1; KY449151.1. Mexico: 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; Brasil: Maragogi, Al _
KY449117.1 ' Carvalho-Batista et al. (2019)
X.Kkroyeri 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: Marataizes, ES Carvalho-Batista et al. (2019)
X. kroyeri MKO000242.1 - 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: - auséncia de informagéo 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 género Xiphopenaeus adquiridas do BOLD e GenBank para 0 gene rRNA 16S e

seus respectivos nlimeros.de acesso, locais de coleta e referéncias.

Espécies Acesso Loca! de Coleta Autores
BOLD/GenBank

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 MKO000274.1 - 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. bauefi KY449076.1 Brasil: Qiapogue, 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'etal. (2019)
X. dincao KY449072.1 Brasil: Qiapogue, AP Carvalho-Batista et al. (2019)
S. crassicornis . KC545791.1 - Liu H.
R. constrictus ' KT959496.1 - Carvalho-Batista et al. (2019)

Legenda: - auséncia de informacdo nos bancos de dados

Tabela 4. Matriz de, distancias-intraje interespecificas dorgene Citocromo: OxidaserSubunidade 1/(COl) de
espécies do género Xiphopenaeus com base no modelo evolutivo Kimura-2-Pardmetros (K2P). Os
simbolos L1 e L2 refere-se a linhagem 1 e 2 da espécie Xiphopenaeus riveti, respectivamente. S.
crassicornis trata-se do grupo externo.

Espécies Distancia intraespecifica Distancia interespecifica
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 10.110 10.094
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
género Xiphopenaeu
Se a0 grupo exte

Espécies

X. kroyeri

X. baueri 0.003 0.039

X. dincao 0.001 0.037 ~ 0.021
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7. CONCLUSOES GERAIS

Através das analises realizadas utilizando os genes COIl e 16S rRNA foi possivel identificar
dois grupos geneticamente distintos entre as estacdes: X. spl(X. kroyeri) e X. sp2 (X.
dincao), as quais diferenciaram-se devido as variacGes sazonais existentes no ciclo
reprodutivo. Por tanto, conclui-se que as divergéncias genéticas também podem ser

explicadas por variacdes na sazonalidade no padrao do ciclo vida dos organismos.

Devido ao fato de X. sp2 possuir periodo reprodutivo no verdo e X. spl nas demais
estacOes, ou seja, periodos reprodutivos distintos, verifica-se que o periodo de
proibicdo de pesca ndo abrange todas as variedades de Xiphopenaeus na regido
estudada. Por tanto, sugere-se mais estudos nesta regido para o desenvolvimento de

politicas de conservacdo e manejo mais adequado.

Os_genes mitocondriais COI e 16S rRNA foram eficientes na identificacdo e separacao

das espécies de Xiphopenaeus.



