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RESUMO  

 

Macrobrachium jelskii é um camarão dulcícola que ocorre na América do Sul e na maioria dos 

Estados brasileiros, tendo uma ampla distribuição geográfica. Sendo importantes 

ecologicamente na manutenção da cadeia trófica e para o consumo humano. A sua dispersão é 

limitada devido a seu desenvolvimento larval abreviado, influenciando na variabilidade 

interespecífica, dificultando a sua identificação taxonômica. Visto a degradação nas áreas de 

ocorrência dessa espécie e a influência desses fatores em diferentes características biológicas 

nesses organismos foi analisado a variabilidade morfogenética dessa espécie de camarão de 

água doce amostradas em rios e em uma represa do Sul e Sudoeste da Bahia. Neste estudo 

realizamos a análise da morfometria geométrica e verificamos quatro morfotipos populacionais, 

com variações encontradas na forma do cefalotórax, comprimento do rostro e tamanho. Essas 

variações podem ser devido ao diferente estágio de maturação gonadal dos camarões e 

adaptações ambientais, como a distância hidrológica, a localização geográfica, clima e o 

ambiente aquático. Realizamos análise de genética molecular para identificação da espécie 

através do gene mitocondrial Citocromo C oxidase subunidade I (COI). Nas análises das 

sequências foi observado a presença de picos duplos e códons de parada na tradução das 

sequências, com 12 haplótipos, e apenas dois compartilhados, sendo os demais exclusivos para 

cada indivíduo, além de 43 mutações. A maior distância genética intraespecífica foi entre as 

sequências do presente estudo (2.6%) e, quando comparadas com sequências dos bancos de 

dados, a divergência interespecífica foi de 140.9% em relação a M. jelskii do BOLD e 135.1% 

em relação a M. rosenbergii, do GenBank, sequências obtidas por similaridade no BLAST. As 

árvores de neighbor-joining (NJ), máxima verossimilhança (ML) e inferência bayesiana (BI), 

apresentaram a mesma topologia com diferenças no valor de suporte. As sequências de M. 

jelskii do presente estudo formou um clado independente nos dois bancos de dados (BD1 e 

BD2) com alto suporte (NJ/ML/BI - BD1 100%/100% de bootstrap e 1 probabilidade posterior; 

BD2 95%/ 100% de bootstrap e 1 de probabilidade posterior). Estes resultados representam a 

possibilidade de amplificação de pseudogenes mitocondriais da região COI. Portanto, a espécie 

M. jelskii apresenta uma alta plasticidade fenotípica e a presença de pseudogenes podem 

acarretar em superestimação de espécies, enfatizando a importância do desenvolvimento de 

iniciadores específicos para cada táxon em determinadas situações. Estes resultados podem 

auxiliar em futuros estudos taxonômicos com camarões de água doce, enfatizando a 

importância da taxonomia integrativa, utilizando também genes nucleares, morfologia e 

ecologia. 
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ABSTRACT 

 

 

Macrobrachium jelskii is a sweet shrimp that occurs in South America and in most Brazilian 

states, with a wide geographical distribution. Being ecologically important in the maintenance 

of the trophic chain and for human consumption. Its dispersion is limited due to its abbreviated 

larval development, influencing interspecific variability, making taxonomic identification 

difficult. In view of the degradation in the areas of occurrence of this species and the influence 

of these factors on different biological characteristics in these organisms, the morphogenetic 

variability of this species of freshwater shrimp sampled in rivers and in a dam in the South and 

Southwest of Bahia was analyzed. In this study, we performed the analysis of geometric 

morphometry and verified four population morphotypes, with variations found in the shape of 

the cephalothorax, length of the rostrum and size. These variations may be due to the different 

stage of gonadal maturation of shrimp and environmental adaptations, such as hydrological 

distance, geographic location, climate and aquatic environment. We performed molecular 

genetic analysis to identify the species through the mitochondrial gene Cytochrome C Oxidase 

subunit I (COI). In the analysis of the sequences it was observed the presence of double peaks 

and stop codons in the translation of the sequences, with 12 haplotypes, and only two shared, 

the others being exclusive for each individual, in addition to 43 mutations. The greatest 

intraspecific genetic distance was between the sequences of the present study (2.6%) and, when 

compared with sequences in the databases, the interspecific divergence was 140.9% in relation 

to M. jelskii from BOLD and 135.1% in relation to M. rosenbergii, from GenBank, sequences 

obtained by similarity in BLAST. The neighbor-joining (NJ), maximum likelihood (ML) and 

Bayesian inference (BI) trees showed the same topology with differences in the support value. 

The M. jelskii sequences of the present study formed an independent clade in the two databases 

(BD1 and BD2) with high support (NJ / ML / BI - BD1 100% / 100% bootstrap and 1 posterior 

probability; BD2 95% / 100% bootstrap and 1 posterior probability). These results represent 

the possibility of amplification of mitochondrial pseudogenes from the COI region. Therefore, 

the species M. jelskii has a high phenotypic plasticity and the presence of pseudogenes can lead 

to overestimation of species, emphasizing the importance of developing specific primers for 

each taxon in certain situations. These results may assist in future taxonomic studies with 

freshwater prawns, emphasizing the importance of integrative taxonomy, also using nuclear 

genes, morphology and ecology. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

O conhecimento da biodiversidade é fundamental para a conservação das espécies nos 

diferentes ambientes. Principalmente no cenário atual de degradação, inclusive do ambiente 

aquático. Águas interiores continentais, como as bacias hidrográficas do Brasil, recebem grande 

quantidade de efluentes urbanos e industriais, além, da exploração de seus recursos, 

implantação de barragens e introdução de espécies exóticas. 

A bacia do rio de Contas é uma bacia importante no Estado da Bahia, que sofre com os 

impactos antrópicos citados acima, e compõe três componentes fisiográficos, desde semiárido 

até o semiúmido, porém com poucos estudos referente a composição da fauna aquática. 

Atualmente existem diversas metodologias que favorecem o conhecimento da 

biodiversidade dentro e entre as populações biológicas, como a morfometria geométrica, que 

analisa a variação na forma das estruturas biológicas, através de marcos anatômicos homólogos 

determinados, verificando a variação e covariação da forma dos indivíduos.  

E a genética molecular, que também vem sendo importante em estudos biológicos, 

auxiliando na compreensão das relações evolutivas das espécies, podendo ser aplicada em 

análises de indivíduos em qualquer estágio de desenvolvimento, tanto larval quanto juvenil, 

identificar indivíduos fragmentados quando não podem ser identificados morfologicamente, 

sendo utilizada principalmente na identificação de espécies crípticas (morfologicamente iguais 

e geneticamente distintas).  

As análises moleculares de estudos taxonômicos do DNA mitocondrial são bastante 

utilizadas, a técnica de DNA barcoding descrita por Hebert et al. (2003), analisa o gene 

mitocondrial Citocromo C Oxidase Subunidade I, e vem sendo uma ferramenta eficaz em 

estudos de taxonomia e identificação molecular, devido a sua maior taxa de mutação, 

permitindo estudos populacionais e filogenéticos. 

No entanto, a maioria dos estudos não abordam a possibilidade de obtenção de 

pseudogenes mitocondriais, que são cópias não funcionais das sequências mitocondriais que 

foram incorporadas ao genoma nuclear, acumulando mutações, que quando utilizados em uma 

perspectiva taxonômica, podem acarretar na superestimação de espécies e descrição errônea da 

biodiversidade. 

Portanto, neste estudo iremos analisar a espécie de camarão de água doce 

Macrobrachium jelskii (Miers, 1877), utilizando a morfometria geométrica e a genética 

molecular. Estudos do gênero Macrobrachium são dificultados pelas semelhanças morfológicas 



16 

 

entre as espécies, principalmente as sintópicas, e também devido a alta plasticidade fenotípica 

dentro das espécies. Assim, as ferramentas citadas acima podem favorecer a análise da 

variabilidade morfogenética da espécie de camarão de água doce Macrobrachium jelskii 

amostradas no Sul e Sudoeste da Bahia. 

 

2. REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 Considerações sobre os camarões 

 

Os camarões pertencem ao filo Arthopoda e subfilo “Crustacea”, com aproximadamente 

68.000 espécies descritas de crustáceos, ocorrendo em diversos ambientes marinhos, salobros 

e de água doce do planeta Terra (Pinheiro & Boos, 2016). Eles fazem parte da Ordem Decapoda, 

a qual inclui espécies conhecidas, como os caranguejos, siris, camarões, lagostins, lagostas e 

tatuzinhos-de-jardim (Silva et al. 2010).  

Regier et al. (2010), realizaram um estudo verificando as relações dos artrópodes através 

da análise de filogenômica de sequências codificadoras de proteínas nucleares de cópia única, 

onde analisaram 62 genes em 75 espécies de artrópodes. Os resultados das árvores filogenéticas 

do estudo foi o agrupamento do subfilo Hexapoda como grupo irmão de Xenocarida (clado do 

subfilo Crustacea), confirmando assim a paralifia de “Crustacea”. Este estudo demonstra a 

importância de análises de taxonomia molecular em espécies do subfilo Crustacea, afim de 

maximizar os dados disponíveis referente a evolução e morfogênese dos Arthopoda. 

Os decápodes são invertebrados que possuem uma ampla distribuição, sendo um dos 

grupos mais representativos de animais aquáticos. Eles possuem grande importância econômica 

por serem, utilizados na alimentação humana e como fonte de renda para pescadores locais 

(Melo, 2003). Além da importância econômica, estes organismos são essenciais nos processos 

ecológicos, como na manutenção da cadeia trófica: sendo herbívoros, predadores ou presas para 

outros grupos animais (Silva et al. 2010).  

Os Decapoda se subdividem em duas subordens, que se diferenciam de acordo com o 

tipo de reprodução: as fêmeas da subordem Pleocyemata incubam os ovos nas cerdas 

pleopodiais, enquanto as da subordem Dendrobranchiata (superfamílias Penaeoidea e 

Sergestoidea) os liberam diretamente na água (Pinheiro & Hebling, 1998).  

A subordem Pleocyemata é dividida em sete infra-ordens, Anomura, Astacidea, 

Brachyura, Caridea, Palinura, Stenopodidea e Thalassinidea. A maior parte das espécies de 

camarões pertencem a infra-ordem Caridea, que é composta de aproximadamente 2.500 
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espécies distribuídas em 31 famílias, tendo muitos representantes de água doce. No Brasil 

ocorrem três famílias de Caridea em águas continentais, sendo a família Palaemonidae a mais 

abundante. Esta é composta por numerosas espécies de camarões bentônicos que habitam 

regiões marinhas, estuarinas e de água doce. A família Palaemonidae e dividida em duas 

subfamílias, a Pontoniinae (Kingsley, 1878) (com 116 gêneros e 602 espécies) e Palaemoninae 

(Kingsley, 1878) (com 14 gêneros e 379 espécies), esta última apresenta camarões de grande 

porte pertencentes ao gênero Macrobrachium (Spence Bate, 1868) (Cintra et al. 2003 e 

Mantelatto et al. 2016). 

As demais famílias de camarões de água doce da infra-ordem Caridea, incluem, Atyidae 

que é composta por quatro espécies pertencentes aos gêneros Atya (Leach, 1816) e Potimirim 

(Holthuis, 1954).  

 

2.2 Gênero Macrobrachium 

 

Os camarões de água doce do gênero Macrobrachium (Spence Bate, 1868) (Decapoda: 

Palaemonidae) são um grupo altamente diversificado de crustáceos decápodes, com espécies 

distribuídas em regiões tropicais e subtropicais, sendo frequentemente utilizados 

comercialmente em aquicultura (Zimmermann et al. 2012). Atualmente, existem 246 espécies 

válidas de Macrobrachium, cerca de 40 espécies são encontradas nas águas doces e tropicais 

da América do Sul, das quais 19 ocorrem no Brasil (Pileggi & Mantelatto, 2012; Vera-Silva et 

al. 2016). As espécies geralmente possuem uma variabilidade intraespecífica alta que 

geralmente dificulta o trabalho taxonômico (Vera-Silva et al. 2016). 

Estudos taxonômicos com o gênero Macrobrachium são dificultados pelo restrito 

número de caracteres disponíveis para a identificação das espécies, uma vez que estas são 

bastante similares quanto à forma geral do corpo. As características morfológicas utilizadas 

para identificação das espécies incluem o rostro, o segundo pereópode e o télson. Entretanto, 

estas características são altamente variáveis dentro das espécies, tornando assim este gênero 

uma problemática taxonômica (Lopes, 2014).  

Dentro destas controvérsias taxonômicas, o monofiletismo do grupo se torna 

questionável, Pileggi & Mantelatto (2010), fizeram análises filogenéticas em 58 espécies do 

gênero Macrobrachium e discutem que apoiam a monofilia do grupo caso o Cryphiops (Dana, 

1852) fosse aceito como gênero sinônimo de Macrobrachium, visto que espécies destes dois 

gêneros foram agrupadas no mesmo clado.  
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Estudo realizado no complexo de espécies M. olfersii (Wiegmann, 1836), destacou que 

a identificação morfológica não foi suficiente para distinguir as espécies. Com as análises 

moleculares utilizando os marcadores (16S e COI mtDNA; Histona (H3) nDNA) foi possível 

identificar a separação entre o complexo de espécies e estimar a recente divergência genética 

(Rossi & Mantelatto, 2013).  

Dificuldades taxonômicas também são evidentes entre M. amazonicum (Heller, 1862) e 

M. jelskii (Miers, 1877), os quais apresentam muitas semelhanças morfológicas conservadas 

(principalmente no estágio juvenil), que dificultam a identificação dos mesmos. Este fato pode 

ainda ser agravado por tratarem-se de espécies sintópicas, ou seja, que podem ser coletadas 

juntas, no mesmo instrumento de coleta. Alguns estudos evidenciam uma alta proximidade 

entre M. amazonicum e M. jelskii tanto morfologicamente quanto geneticamente, sugerindo que 

poderiam pertencer a uma mesma espécie (Lopes, 2014; Guerra et al. 2014). No entanto, 

análises moleculares com genes mitocondriais e identificação morfológica rigorosa, mostraram 

que M. jelskii é monofilético e distinto de M. amazonicum (Vera-Silva et al. 2016). 

Macrobrachium jelskii (Miers, 1877) é conhecido popularmente no Brasil como 

“camarão sossego”. É endêmico da América do Sul, ocorrendo na Venezuela, Guiana, 

Suriname, Guiana Francesa, Bolívia, Brasil (estados do Amapá, Pará, Amazonas, Maranhão, 

Ceará, Rio Grande do Norte, Paraíba, Pernambuco, Alagoas, Sergipe, Bahia, Minas Gerais, Rio 

de Janeiro, Espírito Santo, Mato Grosso, São Paulo e Santa Catarina) (Melo, 2003; Pileggi et 

al. 2013) e Argentina. São comercialmente importantes (para o consumo humano e isca para 

pesca), além de fazer parte da manutenção da cadeia trófica, sendo predador e presa para outros 

animais. Podem ser encontrados em ambientes lênticos e lóticos, águas escuras ou claras e entre 

as raízes de plantas e gramíneas aquáticas, essas fornecem proteção e nutrição para as fêmeas 

ovígeras e larvas durante o desenvolvimento (Rocha & Barbosa, 2017).  

Macrobrachium jelskii é exclusivamente dulcícola e tem o desenvolvimento larval 

abreviado com 3 estágios larvais (2 zoea e 1 pós-zoea), que limita a sua dispersão, quando 

comparado a espécies com desenvolvimento larval prolongado (Vera-Silva et al. 2017).  A 

abreviação do desenvolvimento larval e a extensão do cuidado da ninhada, são interpretadas 

como adaptações às variações dos parâmetros hidrodinâmicos, fatores físico-químicos e 

disponibilidade de fitoplâncton em habitats de água doce.  O desenvolvimento abreviado está 

associado à redução da dispersão e do fluxo gênico entre as populações (Vogt, 2012), 

aumentando potencialmente a variabilidade interespecífica e dificultando a diferenciação 

morfológica dessa espécie com as demais simpátricas morfologicamente semelhantes (Vera-

Silva et al. 2017).  
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Os resultados obtidos por Guerra et al. (2014), pode ser devido as semelhanças 

morfológicas entre M. jelskii e M. amazonicum, que puderam acarretar em identificação 

errônea. Vera-Silva et al. (2017), fizeram a redescrição da espécie M. jelskii através de análises 

morfológicas, onde informam caracteres morfológicos que permitem a discriminação correta 

da espécie M. jelskii em relação as espécies semelhantes morfologicamente e simpátricas, como 

a M. amazonicum e M. acanthurus. Os principais caracteres diagnósticos foram a forma do 

carpo do segundo pereópode, o comprimento do rostro e nos indivíduos adultos os espinhos 

internos do télson, que ultrapassam o ápice mediano em M. jelskii. A taxonomia alfa correta 

dos organismos é essencial para a organização do conhecimento da diversidade biológica, 

principalmente na região Neotropical, onde a fauna de camarão de água doce é subestimada 

(Magalhães et al. 2016).  

Os caracteres morfológicos podem ser perdidos durante a coleta, onde alguns indivíduos 

podem ser fragmentados impedindo a identificação morfológica, sendo importante mais 

estudos, como da morfometria geométrica e genética molecular da espécie M. jelskii, 

principalmente no estado da Bahia, visto que a espécie ainda é pouco conhecida quanto às suas 

características biológicas e genéticas na região. Vera-Silva et al. (2016) revelou a existência de 

dois clados, o clado amazônico e o costeiro, dentro de M. jelskii, mas não encontram diferenças 

morfológicas para sustentar os clados, descartando a proposição de um novo status taxonômico 

para a espécie, podendo sugerir recente divergência das linhagens. Apesar da baixa 

variabilidade genética devido a atividade de introdução antrópica podendo homogeneizar as 

populações, a espécie possui variabilidade intraespecífica.  

Sendo assim, estudos morfogenéticos se tornam fundamentais, inclusive, para o sucesso 

do seu cultivo, conhecimento do impacto antrópico nas populações, desenvolvimento biológico, 

adaptações ambientais e para futuras medidas de conservação. Essas informações são 

fundamentais para a conservação da espécie, visto que as ameaças para os camarões de água 

doce na América do Sul ao longo dos anos são decorrentes dos impactos antropogênicos, como 

poluição, degradação, perda de habitat e introdução de espécies exóticas (Magalhães et al. 

2016). 

Levando em consideração esses dados, é provável que a plasticidade intraespecífica em 

Macrobrachium jelskii tenha contribuído para a dificuldade taxonômica. Nesse contexto, 

estudo da espécie não deve se basear apenas nas características morfológicas, mas na integração 

de fontes complementares de evidência (por exemplo, dados morfométricos e moleculares) 

(Castelin et al. 2017). Essa integração dos dados biológicos é conceituada como “Taxonomia 

Integrativa”, que consiste na união de diferentes abordagens (genética, ecológica e 



20 

 

morfométrica) na determinação de linhagens evolutivas, além de favorecer na compreensão dos 

processos de diversificação biológica (Dayrat, 2005) 

 

2.3 Impactos a biodiversidade de camarões dulcícolas 

O conhecimento da biodiversidade e de suas interações evolutivas é fundamental na 

conservação das espécies nos diferentes ambientes. A crescente atividade antrópica nas 

proximidades dos rios desencadeia no aumento da poluição, destruição dos ambientes naturais, 

sobrepesca, introdução de espécies exóticas e agronegócio, prejudicando a viabilidade das 

espécies nesses ambientes aquáticos naturais (Miranda et al. 2012).  

O agronegócio acarreta na diminuição do abastecimento de água, devido ao 

desmatamento, porque ocorre a conversão de florestas e vegetação nativa para a agricultura 

(áreas de cultivo e pastagens) e irrigação em grande escala para o cultivo, acarretando em 

mudanças climáticas, como a redução das chuvas regionais na estação seca, sendo necessário 

que o agronegócio utilize mais água para as plantações. Muitos corpos d’água no estado da 

Bahia, como riachos, foram secos ou assoreados devido ao agronegócio, e o nível de água nos 

rios estão reduzindo (Prager & Milhorance, 2018).  

Dentre as espécies animais que sofrem com os impactos citados, destacam-se os 

camarões de água doce, principalmente devido ao crescimento no interesse econômico na 

carcinocultura, por possuírem potencial para cultivo e comercialização (Sampaio et al. 2009). 

Entretanto pouco se conhece a respeito das espécies que habitam rios, represas, riachos, 

estuários e lagos do Brasil, inclusive das bacias da região Nordeste. É imprescindível a 

realização de estudos nestas áreas geográficas, tendo em vista as modificações ambientais já 

verificadas em várias bacias e sub-bacias do país (Guerra, 2011). 

É importante destacar que espécies de camarões de água doce que habitam diferentes 

ambientes, como as do gênero Macrobrachium, apresentam características adaptativas quanto 

aos seus aspectos morfológicos, fisiológicos e comportamentais, permitindo a realização de 

muitos estudos. Entretanto, dados sobre as relações biológicas (como genética e morfologia), 

desses organismos são escassos, visto que as maiorias dos trabalhos encontrados na literatura 

abordam, principalmente, aspectos ecológicos e do manejo de espécies com potencial comercial 

(Guerra, 2011). 

Visto a degradação dos ecossistemas aquáticos e a importância destes organismos para 

o equilíbrio do ambiente natural, estudos relacionados a conservação aquática no Brasil tem 
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sido realizados. Porém a maioria em ambientes marinhos, e a concentração dos estudos e 

programas de conservação são principalmente nas regiões Sul e Sudeste, possuindo muito mais 

conhecimentos acumulados que as demais regiões do Brasil (Mattos et al. 2014).  

Estudos no Nordeste, inclusive no estado da Bahia, poderão maximizar o conhecimento da 

diversidade e biologia das espécies de camarões de água doce, visto que esses organismos são 

pouco conhecidos no estado. Essas informações favorecem o entendimento da situação dessas 

espécies, tanto na perspectiva local quanto no contexto morfogenético.  

Características particulares dos rios contínuos e intermitentes dessa região do estado podem 

ter potencializado adaptações locais específicas, refletindo nas estimativas de diversidade 

genética. Como foi observado em microcrustáceos que vivem em rios intermitentes, eles são 

altamente diversificados, devido à sua plasticidade adaptativa para resistir a flutuações 

ambientais estressantes (Magalhães et al. 2016).  

 

2.4 Caracterização da bacia do rio de Contas 

 

A Região Hidrográfica do Atlântico Leste onde se encontra a bacia do rio de Contas 

ocupa 3,9% do território do Brasil, abrangendo quatro Estados (Bahia, Minas Gerais, Sergipe e 

Espírito Santo) (ANA, 2019). No estado da Bahia a bacia do rio de Contas é uma das seis mais 

importantes, tendo cerca de 500 km e ocupa uma área de 55.483 km2 na região centro-sul do 

Estado, abrangendo 76 municípios (INEMA, 2019). Esta bacia passa por três componentes 

fisiográficos: alto Contas (onde predominam as características climáticas e fisiográficas do 

semiárido baiano); médio Contas (onde ocorre a transição do clima semiárido da Caatinga para 

o clima semiúmido do baixo Contas) e Baixo Contas (com clima semiúmido e predominância 

de Mata Atlântica) (SRHSH, 1993). No médio Contas, esta a zona de transição do clima 

semiárido para o semiúmido, este trecho atravessa uma região semiárida com influência de rios 

intermitentes (SRHSH, 1993). 

Os três componentes fisiográficos da bacia do rio de Contas demonstra a elevada 

heterogeneidade ambiental presente na bacia. O alto Contas compreende áreas de caatinga, a 

partir do município de Jequié, há uma faixa de transição entre o clima semiárido e o semiúmido, 

e a sua foz em Itacaré tem o clima mais úmido, enquadrando-se nos domínios da mata atlântica 

e restinga (SRHSH, 1993). 

No rio de Contas foram construídas duas barragens em seu trecho médio, uma dessas 

presentes no município de Jequié/BA. Para a regularização das descargas do rio, controle de 

enchentes, abastecimento de água, irrigação agrícola e geração de energia elétrica. 
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 A construção de barragens muda drasticamente as características naturais de um rio, 

tornando as águas que tinham características de serem rápidas e com correntezas, em águas 

calmas e paradas, algumas espécies que são incapazes de se adaptarem a esse tipo de mudança 

podem ser levadas à extinção (Severi et al. 2010). Em espécies de camarões de água doce, as 

barragens influenciam no ciclo de vida de muitas espécies, como a maturação sexual, migração 

através das correntezas, acarretando em redução de fluxo gênico entre as populações. Um 

exemplo de espécie que está correndo risco de extinção no Nordeste por alta exploração, 

destruição de habitats, diminuição da vazão dos rios e construção de barragens, é a espécie Atya 

gabinensis, que está na lista vermelha como quase ameaçada de extinção (Mantelatto, 2016). 

O presente estudo foi realizado em uma represa e rios da bacia do rio de Contas do 

Estado da Bahia. A represa é isolada do rio de Contas em uma área preservada de Mata 

Atlântica, já a bacia recebe efluentes urbanos, resíduos industriais, agrícolas e de mineração, 

sendo a agricultura a atividade mais impactante nessa bacia, além da contaminação por metais 

pesados e elevado nível de assoreamento ao longo de praticamente todo o seu leito. Nas últimas 

décadas, esse sistema hidrográfico foi exposto a uma quantidade maior de efluentes das 

atividades mencionadas acima, devido ao desenvolvimento econômico local. No entanto, 

estudos da fauna aquática se tornam essenciais para compreender possíveis impactos antrópicos 

nesta bacia, que permanece pouco estudada (Jesus et al. 2014). 

 Barreto et al. (2016) realizaram na bacia do rio de Contas uma análise de taxonomia 

integrativa do gênero de peixes Nematocharax, analisando as sequências do gene COI e a 

análise de morfometria geométrica. Os resultados indicaram à presença de unidades 

evolutivamente significativas em N. venustus. Além disso foi destacado que a população do alto 

Contas foi a que mais divergiu tanto nos dados morfométricos quanto genéticos, indicando a 

presença de uma nova espécie de Nematocharax na bacia do rio de Contas. Estes resultados 

demonstram a importância da bacia do rio de Contas como área prioritária para a conservação 

biológica.  

Dentro dessa perspectiva de padrões de biodiversidade e alto grau de endemismo 

observado em diferentes regiões do estado, faz-se necessário analisar as espécies de camarões 

do Estado da Bahia, e no presente estudo analisamos a espécie Macrobrachium jelskii. Dentro 

dessa abordagem, a avaliação dos espécimes encontrados e a estimativa de diversidade dentro 

e entre os indivíduos são importantes para contextualizar esse grupo de organismo na região do 

presente estudo. Sendo assim, dados de morfometria geométrica são uma das alternativas para 

o maior entendimento da espécie em questão. 
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2.5 Morfometria geométrica  

 

Desde os primórdios do conhecimento científico uma das principais formas de 

identificação da biodiversidade é pelas características morfológicas dos organismos, essas 

características são descritivas e quantitativas. Em meados do século XX ocorreu a união da 

descrição quantitativa da morfologia e a análise estatística para caracterizar padrões de variação 

de formas dentro e entre os grupos de organismos, surgindo assim o moderno campo da 

morfometria. Este termo foi formulado em 1965 proposto por R. Blackith. Iniciou-se com o 

estudo da morfometria tradicional que verificava a variação na distância entre os pontos 

anatômicos dos organismos. Essa metodologia tinha dificuldade na descrição da forma do 

organismo completo, pois são multidimensionais. Além disso os taxonomistas analisavam a 

variação na forma dos organismos, relacionada tanto a forma como ao tamanho, sendo os dados 

obtidos praticamente específico para cada táxon, dificultando a comparação entre organismos 

(Fornel & Estela, 2012).  

Na década de 80 ocorreu o avanço significativo de ferramentas computacionais e 

pacotes estatísticos, revolucionando a morfometria através da união da biologia, estatística e 

geometria, criando assim a morfometria geométrica. O surgimento dessa ferramenta ocorreu no 

ano de 1984, onde o pesquisador Fred L. Bookstein propôs um novo método geométrico para 

estudar diferenças de forma em configurações de marcos anatômicos (em inglês landmarks) 

(Bookstein, 1991).  

Esta metodologia analisa detalhadamente a variação da forma nas estruturas dos 

organismos de diferentes tamanhos, detectando variações intra e interespecíficas, sendo 

adicionados marcos anatômicos em estruturas específicas, rígidas ou menos variáveis das 

espécies, sendo estes pontos homólogos. Estes pontos são determinados na estrutura do 

organismo e são utilizados como referência para obter informações da forma morfológica do 

organismo. Para ser considerado um marco anatômico, estes pontos devem ter algum 

significado no desenvolvimento estrutural, funcional ou evolutivo do organismo (Klingenberg 

& Polak, 2003).   

Existem três tipos de marcos anatômicos: tipo I, que possui uma homologia altamente 

confiável por justaposição de tecidos; tipo II, a homologia é medianamente confiável, os pontos 

ficam nas extremidades e curvaturas das estruturas; tipo III, pontos de homologia de baixa 

confiabilidade ou semimarcos, os quais representam extremidades de estruturas (contornos) ou 

ponto central (Bookstein, 1991; Monteiro & Reis, 1999).  
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Para realizar a análise por morfometria geométrica, utilizam-se imagens digitalizadas 

de uma câmera padrão e análise em programas. É necessária a inserção de marcos que 

possibilitarão a quantificação da forma por coordenadas cartesianas. As coordenadas 

demarcadas com os marcos contêm informações geométricas que indicam suas posições e são 

necessárias para o processo de sobreposição de Procrustes, para eliminar os efeitos de rotação, 

translação e escala, removendo o tamanho e os efeitos do espaçamento arbitrário (Gunz & 

Mitteroeckerb, 2013). A morfometria geométrica pode ser utilizada em estudos taxonômicos, 

sistemáticos, genéticos, populacionais, variação geográfica intraespecífica, ontogenéticos e 

dimorfismo sexual.  Esta ferramenta permite a reconstrução das variações de forma inferidas 

estatisticamente o que é de extrema importância na visualização das diferenças de forma, ou 

seja, identificar onde, como e em que magnitude estão ocorrendo as mudanças (Fornel & Estela, 

2012). 

A morfometria geométrica vem sendo eficaz para estudos populacionais, os quais 

analisam as diferenças intraespecíficas e interespecíficas, inclusive em crustáceos. Silva et al. 

(2018), identificaram o dimorfismo sexual e etário do caranguejo de água doce da 

espécie Goyazana castelnaui. Os resultados demonstraram, para a vista ventral (pléon), 

nenhuma variação na forma entre jovens e adultos de fêmeas e machos, e na vista dorsal 

(cefalotórax), foi observada uma separação entre as fêmeas adultas e os demais grupos, 

indicando uma modificação notória do volume do cefalotórax para alocação das gônadas. 

Torres et al. (2014), analisaram populações da espécie Macrobrachium borellii (Nobili, 1896) 

ao longo de diferentes rios em um sistema de várzea. Eles observaram a forma do cefalotórax 

entre as populações que tinham maior distância hidrológica, e os machos apresentaram o rostro 

ligeiramente mais longo e orientado para cima. Essa variação pode ser devido a ausência de 

fluxo gênico entre as populações e a magnitude das correntes da água, que podem refletir nas 

forças exercidas pelos organismos na corrente. Já entre os sexos, as diferenças entre fêmeas e 

machos podem ser devido a um maior abdômen nas fêmeas para transportar ovos, e cefalotórax 

mais longo para o desenvolvimento das gônadas.  

Zimmermann et al. (2012), observaram em Macrobrachium australe (Guérin-

Méneville, 1838) que a forma do rostro varia com a velocidade da água, tendo a presença de 

dois morfotipos: o primeiro com população de ambiente lêntico com rostro longo e fino e o 

segundo de população de ambiente lótico com rostro curto e robusto, ressaltando a plasticidade 

fenotípica dentro do gênero Macrobrachium.  
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Moraes et al. (2020), analisaram a forma do cefalotórax em M. jelskii para investigar se 

a distribuição da espécie seria natural ou introduzida por atividades antrópicas. Foi observado 

uma baixa dissimilaridade fenotípica entre bacias, o que pode ser uma indicação de introdução. 

Nas análises de morfometria verificamos o efeito de alometria, a alometria nos informa 

se a forma está se alterando ou não em relação as variações no tamanho corporal, sendo útil em 

investigações morfológicas e evolutivas. Nesse contexto, a morfometria geométrica pode ser 

usada para visualizar alterações de forma para identificar modificações na forma corporal de 

um organismo durante o crescimento ou amadurecimento (Ruffini & Scalici, 2013).  

Em crustáceos o amadurecimento é marcado por alterações morfológicas causadas pelo 

crescimento diferenciado de algumas estruturas corporais, principalmente do estágio juvenil 

para o adulto. Entretanto estas alterações podem ser sutis, passando despercebida pela 

identificação taxonômica tradicional, sendo necessário análises morfométricas da variação da 

forma, bem como outras variáveis (por exemplo, sexo, estágios de maturação e características 

ambientais). O rostro, por exemplo, é uma estrutura morfológica com comprimento variável 

durante o desenvolvimento (Moraes et al. 2018). 

Portanto, a morfometria geométrica tem contribuído para a redução de incertezas 

taxonômicas, identificação de diferenças e variações significativas no formato e no tamanho de 

estruturas corpóreas, no intuito de entender questões evolutivas e ecológicas das espécies. 

Sendo assim, essas análises devem ser integradas em estudos da conservação da biodiversidade. 

 

2.6 DNA barcoding na identificação taxonômica  

 

Além de usar ferramentas morfológicas para o estudo dos organismos, é importante 

também analisar geneticamente, para compreender melhor as relações evolutivas e análises de 

diversidade dos mesmos. A genética molecular têm sido a principal metodologia na 

identificação de espécies crípticas, permitindo análises em qualquer fase de desenvolvimento 

dos organismos (larval e juvenil).   

A identificação errônea de espécie pode ter várias consequências, desde a subestimação 

da biodiversidade local, e ameaça de extinção de espécies raras e/ou ainda não descritas, que 

podem não esta sendo protegidas por serem morfologicamente similares a outras espécies mais 

comuns (Frankham et al. 2008). 

Devido às limitações existentes na identificação morfológica, a taxonomia associada a 

dados de sequências de DNA tem sido frequentemente utilizada a partir dos anos 2000 (Dayrat, 

2005), principalmente com o desenvolvimento de marcadores moleculares para complementar 
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os dados de taxonomia tradicional (análises morfológicas), o sequenciamento de fragmentos de 

DNA se tornou uma metodologia mais rápida e informativa para resoluções taxonômicas, pois 

permitiu a disponibilização desses dados em bancos de dados de DNA. 

Marcadores baseados em análise de genes mitocondriais têm sido utilizados nas últimas 

três décadas como marcadores moleculares de diversidade animal, devido as mitocôndrias 

possuírem um genoma próprio, denominado DNA mitocondrial (mtDNA) onde apresenta-se 

como uma molécula circular, fita dupla e compacta.  

O DNA mitocondrial é variável em populações naturais devido à sua maior taxa de 

mutação em relação ao DNA nuclear. O DNA mitocondrial pode gerar algum sinal sobre a 

história evolutiva da população em curtos períodos de tempo. Este marcador tem sido o mais 

utilizado para reconstrução de relações filogenéticas em vários níveis taxonômicos, de 

populações a filos, e resolução de incertezas taxonômicas (Galtier et al. 2009). 

Um fragmento mitocondrial, o Citocromo C oxidase subunidade I (COX1 ou COI), foi 

proposto como uma ferramenta padronizada para a taxonomia e identificação molecular 

(Galtier et al. 2009), conhecida como DNA barcoding (Hebert et al. 2003a). O DNA barcoding 

proposto por Hebert et al. (2003), consiste na utilização de uma região de aproximadamente 

650 pares de bases do gene mitocondrial Citocromo C oxidase subunidade I, esta região ficou 

conhecida como o “código de barras” genético.  

A metodologia envolve o sequenciamento dessa porção do DNA de um organismo, e 

posteriormente são quantificadas as distâncias intraespecíficas e interespecíficas das 

sequências. Também é feita a comparação dessas com outras sequências previamente 

depositadas em um banco de dados. As espécies são identificadas pela similaridade da 

sequência obtida com sequências disponíveis no banco de dados (Hebert et al. 2003a, b; 2004a).  

O primeiro estudo baseado nesta metodologia avaliou o potencial do gene COI como 

uma ferramenta taxonômica para identificação de metazoários. Na realização dos testes para 

identificação dos organismos foram utilizadas 55 amostras para o nível de filo, 50 para ordem 

e 150 para espécie. Foram obtidos 96,4%, 100% e 100% respectivamente de confiança na 

identificação taxonômica. Desta forma esta metodologia foi considerada ideal na identificação 

molecular de espécies, validando o COI como uma sequência barcoding para identificação de 

metazoários em escala mundial (Hebert et al. 2003a). 

Análises de polimorfismos nas sequências do gene COI têm sido utilizados nos estudos 

com camarões para caracterizar e identificar populações de espécies crípticas (Gusmão et al. 

2013). O conjunto de genes mitocondriais têm sido empregados também em estudo de 
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diversidade do gênero Macrobrachium (Guerra et al. 2014; Qing-yi et al. 2009; Vergamini et 

al. 2011; Thanh et al. 2015; Vera-Silva et al. 2016).  

Apesar da extensa utilização dos genes mitocondriais em diferentes questões genéticas 

e evolutivas, faz-se necessário avaliar a possível presença de pseudogenes e heteroplasmia nas 

análises genéticas, os quais podem interferir na divergência genética oriunda das sequências 

desses genes, podendo levar a superestimação da biodiversidade. 

 

2.6.1 Heteroplasmia e pseudogenes: implicações na conservação da biodiversidade 

 

O que muitos estudos com genes mitocondriais não abordam é a possibilidade de 

amplificação de pseudogenes ou a ocorrência de heteroplasmia.  

A heteroplasmia pode ser observada pela presença de múltiplos haplótipos de DNA 

mitocondrial em um único indivíduo/organismo (Magnacca et al. 2010).  

O nível de heteroplasmia da prole pode ser determinado pela deriva aleatória e seleção 

purificadora. Estudos afirmam que a presença de heteroplasmia de mtDNA pode dificultar o 

padrão de herança do mtDNA, mas não afeta a identificação molecular da espécie no gene COI 

(Koolkarnkhai et al. 2019).  

Koolkarnkhai et al. (2019) na espécie de caranguejo Portunus pelagicus verificaram que 

a maioria das variantes heteroplásmicas hereditárias apresentou mutação silenciosa através da 

transição. Segundo eles geralmente ocorrem mutações do tipo transição e não geram alteração 

na sequência de aminoácidos. 

A heteroplasmia de mtDNA também pode envolver repetições em tandem na região de 

controle não codificante do genoma mitocondrial (Williams et al. 2017). No caranguejo da 

espécie Callinectes sapidus foi observado um número elevado de haplótipos, totalizando 24 

haplótipos em um único indivíduo, sendo caracterizado a heteroplasmia oriunda de análises 

com genes de mtDNA. O número de haplótipos observado nessa espécie pode ser explicado por 

mutações acumuladas e erros na replicação, acarretando no acúmulo de sequências divergentes 

(Williams et al. 2017). 

Os pseudogenes são cópias não funcionais das sequências mitocondriais que foram 

incorporadas ao genoma nuclear, sendo conhecidos como DNA mitocondrial nuclear (ou 

nuclear mitochondrial pseudogenes - Numts) (Leite, 2012). A explicação da presença de 

pseudogenes mitocondriais são as duplicações que ocorrem em uma parte do mtDNA e 

subsequentes eventos de transferência horizontal para o genoma nuclear (Williams & 

Knowlton, 2001). 
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 O gene mitocondrial COI é um gene que tem a função de codificar proteína possuindo 

um quadro de leitura aberto, ou seja, não incluem códons de parada ou indels (Buhay, 2009). 

No entanto, o pseudogene mitocondrial é um gene mitocondrial transferido para o núcleo, que 

perde a sua função original, favorecendo o desenvolvimento e acumulo de mutações, mesmo 

que a taxa de mutação do DNA nuclear seja mais lenta que a do genoma mitocondrial. A 

estrutura do pseudogene é semelhante ao do mtDNA do qual se origina, porém eles podem ter 

códons de parada e não ter códon de início, dessa forma causando mudanças no quadro de 

leitura da codificação de proteínas, resultando em sequências não funcionais que não podem 

ser traduzidas em proteínas funcionais (Gerstein & Zheng 2006; Leite, 2012; Schizas, 2012). 

Se em um produto de PCR (Reação em Cadeia da Polimerase) tiver grande proporção 

de pseudogenes em comparação aos fragmentos de genes ortólogos do mtDNA, é possível gerar 

sequências inequívocas de genes parálogos. Isso acontece quando os iniciadores conservados 

ditos “universais” amplificam preferencialmente pseudogenes por causa da similaridade 

relativamente ancestral da sequência destes com o mtDNA ortólogo (Song et al. 2008). 

Song et al. (2008), em duas linhagens de artrópodes (gafanhotos) e peixe, amplificaram 

pseudogenes utilizando iniciadores universais de COI descritos por Hebert et al. (2004), tendo 

em seus resultados a superestimação de espécies. O mesmo foi encontrado em estudo com 

crustáceos, como o de Williams & Knowlton, (2001) em camarões do gênero Alpheus e Kim et 

al. (2013), em caranguejos do gênero Austinograea. 

Portanto é necessário a síntese de iniciadores específicos de cada grupo animal para 

evitar a estimação errônea da diversidade genética das espécies, visto que a amplificação de 

pseudogenes é um problema que todos os estudos baseados em PCR podem enfrentar, incluindo 

estudos de filogeografia e filogenia usando mtDNA. É por isso que estes estudos não devem 

ser apoiados apenas em dados de um marcador, torna-se necessário enfatizar a congruência 

entre vários marcadores, através da taxonomia integrativa, agregando dados morfológicos, 

fisiológicos, ecológicos, entre outros (Dayrat, 2005). 

É necessário a integração de marcadores, devido a genes parálogos estarem sendo 

utilizados no lugar dos ortólogos para reconstruções filogenéticas, levando a reconstruções 

errôneas e superestimação da diversidade genética animal. Para evitar erros nas análises com 

mtDNA, Song et al. (2008) sugere procurar ambiguidade entre sequências, verificar os 

cromatogramas com presença de ruídos ou picos duplos, fazer a tradução das sequências em 

busca de códons de parada e comparar as sequências amplificadas com outras sequências 

publicadas de espécies intimamente relacionadas. 
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Como parte da estrutura do DNA barcoding, foi fundado o CBOL (The Consortium for 

the Barcode of Life), uma organização internacional, cujo o intuito foi disponibilizar o potencial 

do barcoding como uma ferramenta prática para identificação e delimitação de todas as espécies 

animais (Hebert et al. 2003a, b; 2004a).  

Existem bancos de dados específicos de diversos grupos animais, como: FISH-BOL 

(Fish Barcode of Life), ABBI (All Birds Barcode Initiative) e All-Leps (Lepidoptera Barcode 

of Life) (Costa & Carvalho, 2007). E existe também uma plataforma bioinformática mundial 

que é o banco de dados BOLD (Barcode of Life Data Systems), com sequências de COI 

depositadas de diversos grupos animais.  

Outros bancos de dados como o National Center for Biotechnology Information (NCBI) 

conhecido como GenBank, possuem dados online com sequências nucleotídicas publicamente 

disponíveis para quase 260.000 espécies formalmente descritas (Benson et al. 2013). O BOLD 

e GenBank tem sido utilizado em muitos estudos como bancos de dados de referência para 

identificação de espécies. Bilgin et al. (2014) utilizaram esses bancos de dados para 

identificação genética de doze espécies de camarões (Decapoda), comparando as suas 

sequências, com as disponíveis no GenBank e BOLD. Atualmente existem plataformas online 

que têm sido incluídas às análises de DNA barcoding, garantindo a melhor confiabilidade dos 

dados, tais como o sistema de BINs. O Barcode Index Numbers (BIN) é uma ferramenta 

disponível gratuitamente na plataforma BOLD, as sequências depositadas são submetidas à 

análise BIN, validando as sequências depositadas como barcode tags. Além disso podem 

indicar unidades taxonômicas operacionais distintas (OTUs) a partir de dados de sequências 

sem informações taxonômicas anteriores. 

As utilizações de sequências de banco de dados em análises filogenéticas devem ser 

cuidadosas, pois banco de dados genômicos como o GenBank possuem sequências com códons 

de parada, incluindo sequências de crustáceos. Apesar de Buhay (2009) relatar que o GenBank 

agora está identificando essas sequências como “COI like” porque as traduções incluem códons 

de parada não sendo possível determinar se é um erro de edição da sequência ou pseudogene, 

já que não possuem os cromatogramas originais para serem examinados (Buhay, 2009). 

Algumas sequências ainda não estão sendo identificadas como “COI like” e apresentaram 

códons de parada na tradução, como as sequências do estudo de Vergamini et al. (2011) com 

camarão de água doce do gênero Macrobrachium.  

Visto a plasticidade fenotípica decorrente de adaptações ambientais e variabilidade 

genética presente no gênero Macrobrachium, neste estudo iremos analisar espécimes da espécie 
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M. jelskii no contexto morfogenético, favorecendo na contextualização deste grupo na região 

de estudo. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



31 

 

3. OBJETIVOS 

 

3.1 Objetivo Geral 

 

Analisar a variabilidade morfogenética na espécie de camarão de água doce Macrobrachium 

jelskii amostradas em rios e represa do Sul e Sudoeste da Bahia. 

 

3.2 Objetivos Específicos 

 

 Analisar e comparar a forma e tamanho do cefalotórax dos espécimes adultos coletados 

através da morfometria geométrica; 

 Verificar possíveis diferenças morfológicas nos diferentes pontos de coleta; 

 Realizar a identificação molecular da referida espécie através do gene COI; 

 Analisar a presença de pseudogenes mitocondriais no gene COI da espécie M. jelskii; 
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4. MATERIAL E MÉTODOS 

 

A dissertação foi organizada na forma de capítulos. O primeiro foi submetido à revista 

Nauplius The Journal of The Brazilian Crustacean Society (crustacea.org.br/pt/nauplius/), e o 

segundo será submetido a revista Journal of Crustacean Biology (academic.oup.com/jcb). 

Sendo assim, ambos encontram-se nas normas estabelecidas pelas revistas.   
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Resumo 

 

O camarão de água doce Macrobrachium jelskii (Miers, 1877), possui tanto importância no 

consumo humano como na manutenção da cadeia trófica e apresenta ampla distribuição 

geográfica no Brasil, podendo apresentar diferentes morfotipos. Desta forma, analisamos a 

variação da forma e tamanho do cefalotórax e rostro de M. jelskii em diferentes ambientes do 

Estado da Bahia, utilizando da morfometria geométrica. Foram inseridos 3 marcos e 7 semi-

marcos no lado direito do cefalotórax de fêmeas adultas. Foram realizadas as análises de 

sobreposição Procrustes, seguida de uma regressão para verificar efeito de alometria, Análise 

de Componentes Principais, função discriminante, validação cruzada, distância de Procrustes, 

Análise de Variância Multivariada e UPGMA. Como resultado, obtivemos para todas as 

análises a formação de quatro morfotipos populacionais, com variações encontradas na forma 

do cefalotórax, comprimento do rostro e tamanho. Estas alterações podem ser devidas a 

mudanças para acomodação das gônadas, visto que os camarões estavam em estágios distintos 

de maturação gonadal, tendo cefalotórax dorsalmente comprimido ou expandido; e a fatores 

ambientais, como a distância hidrológica, a localização geográfica, clima e o ambiente aquático, 

já que nas variações morfológicas entre as populações, tiveram o rostro comprimido em 

ambientes com menor taxa de predação e alongado para defesa. Dentro da espécie M. jelskii 

verificamos variações morfológicas importantes, as quais refletem da maturação das gônodas 

até adaptações ambientais destes camarões que apresentam grande plasticidade fenotípica. 

 

Palavras-chave: forma; morfometria geométrica; variação; maturação gonadal 

 

Introdução 

  

Os camarões de água doce da família Palaemonidae (Rafinesque, 1815), pertencentes à 

infraordem Caridea (Dana, 1852), estão amplamente distribuídos nas regiões tropicais e 

subtropicais. Dentre os palaemonídeos, 246 espécies válidas pertencem ao gênero 

Macrobrachium (Spence Bate, 1868) (Pinheiro e Boos, 2016), das quais 19 ocorrem em 

diferentes regiões no Brasil (Pileggi e Mantelatto, 2012).  

A espécie Macrobrachium jelskii (Miers, 1877), é caracterizada por ser uma espécie 

generalista, habitando ambientes lênticos e lóticos, sendo importantes na cadeia trófica e 

utilizados no consumo humano (Vera-Silva et al., 2016). Esta espécie possui o desenvolvimento 

larval abreviado o que limita a sua dispersão e fluxo gênico entre as populações, o que pode 

acarretar em variabilidade intraespecífica (Vogt, 2012). Vera-Silva et al., (2016), encontraram 

dois clados dentro da espécie, porém não houve diferenças morfológicas para a consistência do 

mesmo, sugerindo divergência recente dentro da espécie. A variabilidade encontrada na espécie 

pode esta sendo perdida devido a atividade de introdução antrópica da mesma. 

Macrobrachium jelskii pode ser encontrada por exemplo na bacia do rio de Contas que 

ocupa uma área de 55.483 km2 na região centro-sul do estado da Bahia, abrangendo 76 
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municípios (INEMA, 2015), esta bacia é uma das seis mais importantes do estado. Ela consiste 

de um ambiente lótico que possui pelo menos dois domínios morfoclimáticos, o semiárido 

(caatinga) e o semiúmido (mata atlântica), à medida que se aproxima de sua foz, no oceano 

Atlântico. A partir destes climas a bacia é dividida em alto, médio e baixo Contas (SRHSH, 

1993). Esta bacia tem sido alvo de impactos antrópicos, como efluentes urbanos, resíduos 

industriais, agrícolas e de mineração, além da presença de barragens (Jesus et al., 2014). Barreto 

et al., (2016) encontraram divergências em indivíduos do gênero de peixes Nematocharax na 

região do alto Contas, através da análise de morfometria geométrica e DNA mitocondrial, 

sugerindo uma nova espécie para este gênero monotípico, enfatizando a importância da bacia 

do rio de Contas como área prioritária para a conservação. 

O crescente aumento da degradação e poluição dos ambientes aquáticos contribui para 

perda de diversidade da sua fauna, limitando o conhecimento das populações e seus padrões 

biológicos, os quais são fundamentais para a conservação das espécies (Pereira et al., 2017). 

Atualmente, existem diversas metodologias que permitem verificar a composição de estoques 

aquáticos. A morfometria geométrica é uma dessas metodologias e vem sendo utilizada em 

estudos de crustáceos (Konan et al., 2010; Torres et al., 2014; Bissaro et al., 2013; 

Zimmermann et al., 2012, Moraes et al., 2020) resultando na análise estatística de variação e 

covariação da forma de estruturas biológicas. Estudos referente a morfometria geométrica da 

espécie M. jelskii são escassos, principalmente na bacia do rio de Contas, e esta abordagem se 

torna importante permitindo verificar diferenças na forma que podem indicar diferentes papéis 

funcionais desempenhados pela espécie, como de respostas a diferentes pressões seletivas, 

indicando padrões de história de vida que variam entre subpopulações, movimento limitado 

entre grupos e plasticidade fenotípica (Cadrin, 2000). 

O conhecimento da biologia da espécie M. jelskii em águas interiores do Sul e Sudoeste 

da Bahia, mais precisamente na bacia do rio de Contas do Estado da Bahia, é de fundamental 

importância pois irá ajudar na compreensão da estrutura populacional e variabilidade local. 

Desta forma, no presente estudo analisamos a variação da forma e tamanho corporal de 

populações do camarão de água doce M. jelskii, com o objetivo de inferir e explicar as variações 

morfológicas populacionais em diferentes ambientes do Estado da Bahia.  
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Material e Métodos 

 

Área de estudo  

 

As coletas foram realizadas em quatro ambientes aquáticos diferentes da bacia do rio de 

Contas e da represa Boa Vista, Estado da Bahia, Brasil. Dois locais de amostragem com 

impactos antrópicos estão nos municípios de Jequié e Ipiaú. O primeiro está localizado na zona 

de transição entre a região semiárida e semiúmida e o último na região semiúmida. Outro local 

de amostragem é o rio Santo Antônio, afluente do rio de Contas, no município de Itagi, que 

apresenta um substrato rochoso e é cercado por pastagens e plantações. Por fim, o quarto local 

de amostragem fica na represa Boa Vista, município de Jitaúna, um ambiente lêntico, cercado 

por Mata Atlântica e isolado do rio de Contas. Todos os ambientes aquáticos possuem águas 

escuras e vegetação aquática marginal (Fig. 1). 

 

Delineamento amostral 

 

Espécimes fêmeas de M. jelskii foram coletados em diferentes períodos descritos na 

tabela abaixo com os dados das localidades de amostragem (Tab. 1). As coletas foram realizadas 

com o auxílio de um puçá na vegetação marginal do rio/represa. Os espécimes coletados foram 

colocados em frascos etiquetados, separados por localidade, ponto e data de coleta, sendo 

fixados em etanol 70%.  

A identificação morfológica da espécie e sexagem de todos os exemplares foi realizada 

em microscópio estereoscópio. Os sexos foram diferenciados pelos caracteres sexuais 

específicos de acordo com a presença (machos) ou ausência (fêmeas) do apêndice masculino, 

localizado no segundo par de pleópodes (Mejía-Ortíz et al., 2008). A identificação morfológica 

foi com base em Melo, (2003), Valencia e Campos (2007), Sampaio et al., (2009) e Vera-Silva 

et al., (2017). Para as estimativas de maturação dos indivíduos foi mensurado o comprimento 

do cefalotórax (CC = da margem pós-orbital até a margem posterior do cefalotórax) com um 

paquímetro digital (precisão: 0,01 mm). 
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Análise da morfometria geométrica 

 

Foram fotografados o lado direito do cefalotórax de 108 indivíduos fêmeas adultas, 

utilizando uma câmera Canon PowerShot SX240 HS modo automático, com ausência de zoom. 

O cefalotórax dos camarões foi a região escolhida por ser mais rígida e conservada. A partir das 

imagens foi criado um arquivo com o formato TPS através do software tpsUtil 1.76 (Rohlf, 

2015). Posteriormente, foram digitalizados marcos e semimarcos (Tab. 2) e feitas as medidas 

utilizando o software tpsDig 2.30 (Rohlf, 2017), para maior precisão dos marcos foi realizada 

a calibração do medidor com repetições na digitalização dos marcos por no mínimo 72 horas. 

Os marcos e semimarcos foram definidos a partir do critério da precisão da localização e da 

possibilidade de serem visualizados no cefalotórax de todos os indivíduos. Foram inseridos três 

marcos e sete semimarcos no lado direito do cefalotórax (Fig. 2). 

Após a marcação de todos os marcos e semi-marcos, estes foram ajustados de acordo 

com a sobreposição generalizada de Procrustes (GPA) no MorphoJ versão 2.0 (Klingenberg, 

2011). Os semimarcos são alinhados através das coordenadas de Procrustes, que remove os 

efeitos de rotação, translação e escala, analisando apenas a forma através das informações 

geométricas dos organismos, removendo o tamanho e os efeitos do espaçamento arbitrário. 

Otimizando a posição dos semimarcos em relação à forma média de toda a amostra (média das 

coordenadas da forma de Procrustes) (Gunz e Mitteroeckerb, 2013).  

Em seguida foi realizada uma Análise de Regressão com 10.000 repetições para 

verificar se a forma do cefalotórax dos indivíduos varia em função do tamanho, ou seja, 

verificar o efeito da alometria. Os dados de forma foram tratados com Análise de Variância 

Multivariada (MANOVA), para verificar as diferenças entre as amostras, utilizando o programa 

PAST versão 2.17 (Hammer et al., 2001). Posteriormente, foram realizadas a Análise de 

Componentes Principais (ACP), função discriminante, validação cruzada e a distância de 

Procrustes calculada com 10.000 permutações para obtenção do p-valor, a partir do programa 

MorphoJ versão 2.0 (Klingenberg, 2011). A partir da distância de Procrustes foi realizada uma 

análise de agrupamento pelo método UPGMA (Unweighted Pair Group Method with 

Arithmetic Mean) no PAST versão 2.17 (Hammer et al., 2001). 

O tamanho do cefalotórax de cada indivíduo foi estimado de acordo com os estudos de 

Barros et al., (2012) e Silva et al., (2019), e posteriormente foi feita a Análise de Variância 

(ANOVA) para verificar se há diferenças de tamanho entre as populações, e as médias foram 

comparadas por meio do Teste de Tukey, realizados no programa PAST versão 2.17 

(Hammer et al., 2001). 
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Resultados 

 

Análise do comprimento do cefalotórax 

 

Todos os indivíduos analisados foram identificados como fêmeas adultas de acordo com 

a ausência do apêndice masculino, presença de maturação gonadal na região dorsal do 

cefalotórax e comprimento do cefalotórax de acordo com Barros et al., (2012) e Silva et al., 

(2019). O tamanho do comprimento do cefalotórax foi mensurado para cada localidade, e o 

comprimento médio e desvio padrão variou entre as populações, sendo que em Jequié foram 

observados indivíduos menores, e, em Jitaúna, os indivíduos maiores. Todas as populações 

tiveram presença de fêmeas ovígeras, exceto em Jequié. Os dados do comprimento do 

cefalotórax (mm) e desvio padrão estão na Tab. 3. 

 

Análise da morfometria geométrica  

 

A análise de regressão demonstrou não haver efeito de alometria (p>0.05). A MANOVA 

foi estatisticamente significativa (p<0.01), indicando que existe diferenças na forma do 

cefalotórax entre as populações. 

A ACP também indicou diferenças na forma do cefalotórax dos camarões entre as 

populações analisadas. Os dois primeiros eixos da ACP explicam 65.6% da variação total. O 

primeiro eixo (PC1) explicou 47.7% e o segundo eixo (PC2) explicou 17.9% da variação entre 

as populações (Fig. 3-A). O eixo positivo da PC1 foi constituído pelos indivíduos coletados em 

Itagi. O outline (Fig. 3-C) mostra que as diferenças morfológicas dos indivíduos coletados nessa 

localidade estão associadas ao cefalotórax ser comprimido na região posterior e o rostro 

alongado. Enquanto o eixo negativo da PC1, foi constituído dos indivíduos de Jitaúna (Fig. 3-

B). Pelo outline é possível verificar que o cefalotórax é mais expandido posteriormente e rostro 

mais comprimido em relação as demais localidades (Fig. 3 – B). O eixo positivo da PC2 foi 

constituído pelos indivíduos de Ipiaú, onde o cefalotórax mais expandido na região dorsal, 

comprimido posteriormente e rostro alongado (Fig. 3 –D). Enquanto o eixo negativo da PC2 

foi formado por indivíduos de Jequié, tendo o cefalotórax expandido posteriormente, com uma 

compressão dorsal e rostro alongado (Fig. 3 – E).  

A validação cruzada revelou que em média 86.90% dos espécimes foram classificados 

corretamente dentro dos seus respectivos grupos, sendo que os maiores índices de classificação 

correta (96.86%) foram nos municípios de Ipiaú e Jequié, ressaltando as diferenças entre estes 
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municípios. O menor índice (70.99%) foi em Itagi e Ipiaú, demonstrando que são os municípios 

com menores variações morfologicamente, mas com 70.99% de possibilidade de serem 

distintos, corroborando com os dados da ACP. 

O teste de distância de Procrustes fortalece a aproximação morfológica entre as 

populações Ipiaú e Itagi (0.0217), e as populações que ficaram mais distantes foram Jitaúna e 

Itagi (0.0619), sendo a de Jitaúna com maior variação na forma em relação as demais. Porém, 

todas as populações foram estatisticamente diferentes na forma do cefalotórax (Tab. 4; Fig. 4). 

Podemos observar o mesmo resultado no dendrograma gerado pelo método UPGMA 

com 1000 permutações e com base na distância de Procrustes, que teve um índice de correlação 

cofenética de 87.63%, evidenciando a consistência dos agrupamentos. A população mais bem 

definida com altos valores de suporte (100% de bootstrap) foi a de Jitaúna, tendo a forma mais 

distinguível entre as populações. Em seguida verifica-se as diferenças associadas as populações 

de Jequié, Ipiaú e Itagi, mas em concordância com os resultados da validação cruzada, as 

populações com mais similaridade morfológica são Ipiaú e Itagi, mas ainda tendo diferenças no 

cefalotórax como foi evidenciado na ACP (Fig. 4). 

A ANOVA aplicada ao tamanho do cefalotórax foi significativa (p<0.01) revelando 

diferenças entre os valores médios, e o teste de Tukey demonstrou que os indivíduos coletados 

em Jequié são menores e os de Jitaúna são maiores. Além disso, não houve diferenças 

significativas entre Itagi e Ipiaú para o tamanho do cefalotórax (Fig. 5).  

 

Discussão 

 

No presente estudo coletamos apenas indivíduos fêmeas, isso pode ser devido ao fato 

de que todas as populações foram coletadas na margem dos rios/represa e próximo a vegetações. 

O local de coleta influencia na proporção de machos e fêmeas capturados, pois as fêmeas 

buscam abrigo entre a vegetação marginal, e as plantas aquáticas são importantes áreas de 

desova e viveiro (Lucena et al., 2020). Este padrão de predominância de fêmeas de 

Macrobrachium jelskii também foi relatado nos estudos de Barros-Alves et al. (2012) em Minas 

Gerais e Rocha e Barbosa (2017) em Cruz das Almas, na Bahia. E o maior número de fêmeas 

na população favorece um maior índice de fertilização (Taddei et al., 2017), sendo importante 

para M. jelskii que possui uma reprodução contínua. Além disso os machos da espécie não são 

territoriais sendo altamente móveis, o sucesso reprodutivo é de acordo com o número de fêmeas 

que eles fertilizam, dessa maneira uma proporção maior de fêmeas iria favorecer o número de 
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fêmeas disponíveis para o acasalamento, o que aumentaria a produção reprodutiva da população 

(Rocha e Barbosa, 2017). 

Além disso, para o gênero Macrobrachium a proporção sexual favorável as fêmeas, 

pode ser devido a predação dos machos, já que as fêmeas se refugiam em locais para se tornarem 

menos susceptíveis aos predadores. As diferentes condições ambientais e de predação podem 

atuar de forma distinta na mortalidade de cada sexo (Silva et al. 2019).  

A análise de morfometria geométrica do cefalotórax realizada no presente estudo revelou 

variações morfológicas entre as quatro populações. As variações se concentraram na forma do 

cefalotórax e comprimento do rostro. Esses resultados podem ser devido a maturação gonadal 

(Ventura et al. 2019) e fatores ambientais e geográficos (Konan et al., 2010; Bissaro et al., 2013; 

Zimmermann et al., 2012; Chen et al., 2015). Sabe-se que em camarões os efeitos do ambiente e 

seleção natural podem produzir diferenças morfométricas dentro de uma espécie e entre 

diferentes áreas geográficas, mesmo quando essas áreas são espacialmente próximas e não são 

separadas por barreiras físicas, e essas variações como tamanho do corpo e maturidade sexual 

são influenciadas pelas condições de habitat correlacionadas com a latitude (por exemplo, 

temperatura da água e suprimento alimentares/nutrientes) (Carvalho et al., 2019).  A temperatura 

exerce grande influência sobre a taxa metabólica e o fluxo de energia e, consequentemente, no 

crescimento de crustáceos (Montagna, 2011). 

A influência sazonal pode ser descartada, visto que em M. jelskii estudos afirmam a 

presença de indivíduos jovens e fêmeas ovígeras ao longo de todo ano, sendo a sua reprodução 

classificada como contínua, ou seja, se reproduz durante todo o ano, embora possa sofrer 

influência da precipitação por favorecer a disponibilidade de alimentos e das temperaturas mais 

altas que estimulam o desenvolvimento gonadal (Barros-Alves et al., 2012; Soares et al., 2015; 

Rocha e Barbosa, 2017). É importante ressaltar que todas as localidades estudadas no presente 

estudo tiveram presença de fêmeas ovígeras e não ovígeras, exceto em Jequié (somente não 

ovígeras, mas em estágio de maturação gonadal). 

 As análises da forma do cefalotórax realizadas no presente estudo apresentaram 

separação para todas as populações. Os indivíduos de Jequié, Ipiaú e Itagi apresentaram maior 

similaridade apesar de serem estatisticamente diferentes quanto a forma do cefalotórax, o que 

era esperado, pois foram coletados em localidades com relativa proximidade, em rios que 

pertencem à mesma bacia hidrográfica (Bacia do rio de Contas) e possuem um ambiente lótico. 

Os indivíduos de Ipiaú e Itagi não tiveram diferenças significativas no tamanho e foram mais 

próximos morfologicamente, podendo ser pelo fato do rio Santo Antônio desaguar mais 

próximo de Ipiaú, o que poderia ajudar na conectividade hidrológica (Torres et al., 2014). Mas 
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a espécie M. jelskii possui o desenvolvimento larval abreviado, o qual está associado à redução 

da dispersão e do fluxo gênico (Vogt, 2012), sendo a distância hidrológica um fator limitante 

para esta espécie, o que pode reduzir o fluxo gênico proporcionando diferenças entre as 

características morfológicas dessas populações.  

Contra nossas expectativas, indivíduos coletados em locais distintos do mesmo rio (rio 

de Contas, em Jequié e Ipiaú) ou em um afluente do rio de Contas (rio Santo Antônio, em Itagi), 

apresentaram diferenças morfológicas. Essas variações podem ser devido ao local de coleta, 

visto que as populações foram coletadas em ambientes com níveis distintos de preservação. O 

trecho do rio Santo Antônio em Itagi é uma área com vegetação marginal preservada, substrato 

rochoso e baixo impacto antrópico, somente pastagens e plantações. Por outro lado, o trecho do 

rio de Contas em Ipiaú e Jequié recebe efluentes urbanos, industriais, agrícolas e resíduos de 

mineração, tendo contaminação por metais pesados (Jesus et al., 2014) e são utilizados como 

área de lazer pelos banhistas. 

Os indivíduos coletados em Itagi, apresentaram o rostro mais alongado. Em um estudo 

com camarão da espécie Xiphopenaeus kroyeri, os autores descrevem que o rostro alongado, 

pode ser uma resposta evolutiva da interação presa-predador no nível morfológico, já que a 

coluna rostral alongada serviria de proteção contra a deglutição por um predador (Moraes et al., 

2018). Em M. jelskii, o alongamento do rostro ajudaria na defesa de fêmeas adultas contra 

predadores, como peixes carnívoros, dentre eles, Hoplias malabaricus e Serrasalmus brandtii 

presentes na bacia do rio de Contas (Jesus et al. 2014), visto que os camarões são os principais 

itens alimentares dessas espécies de peixes (Corrêa e Piedras, 2009). 

O rio de Contas tem climas diferentes ao longo da bacia, ocorrendo em uma transição do 

semiárido da Caatinga para o clima semiúmido da Mata Atlântica. Os municípios de Jequié, Ipiaú 

e Itagi pertencem ao trecho médio Contas, que engloba essa zona de transição, onde o clima de 

Itagi e Ipiaú fica cada vez mais úmido, e o de Jequié geralmente mais seco (SRHSH, 1993). O 

clima pode influenciar na temperatura da água, refletindo na morfologia dos camarões. O 

desenvolvimento dos tecidos gonadais são influenciados pela temperatura da água (Soares et al. 

2015), e pode influenciar na estrutura do cefalotórax, devido ao processo de muda que ocorre 

durante a maturação gonadal (Lobão et al. 1996).  

Assim, a diferença na morfologia do cefalotórax comprimido posteriormente dos 

indivíduos de Ipiaú e Itagi em relação as demais localidades, também pode ser devida à situação 

geográfica dos dois rios. O trecho do rio de Contas em Ipiaú e o rio Santo Antônio em Itagi estão 

localizados na região de Mata Atlântica, portanto, estavam sob a mesma variação climática, 

tornando os indivíduos mais similares.  
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O cefalotórax da população de Ipiaú foi mais expandido dorsalmente, essa característica 

pode ser devido às fêmeas já estarem em seu estágio completo de maturação gonadal 

(desenvolvido), e com ovários maduros preenchendo toda a cavidade cefalotorácica dorsal (Silva 

et al., 2007). Maiores dimensões do cefalotórax em fêmeas podem corresponder ao 

desenvolvimento do ovário e produção de ovócitos, representando o aumento na fertilidade 

(Bissaro et al., 2013). 

A população de Jequié apresentou algumas diferenças na forma, como foi demonstrado 

em todas as análises, podendo ser devido a maior distância hidrológica e variações na maturação 

gonadal. A população de Jequié, apresentou o cefalotórax expandido na região posterior e 

dorsalmente comprimido, além do rostro alongado, e nenhuma fêmea ovígera. A região dorsal 

do cefalotórax mais comprimida, é a mesma onde são localizadas as gônadas, e esta apresentou 

estágio de maturação gonadal, sugerindo que se tratam de fêmeas adultas que estão no início da 

maturação sexual, ou seja, as gônadas não estão maduras o suficiente para que o cefalotórax 

esteja expandido dorsalmente. Portanto, as variações encontradas no cefalotórax são reflexo do 

início da maturidade, que nos crustáceos é sinalizado por uma série de transformações 

morfológicas. Quando estes organismos crescem, algumas de suas dimensões morfológicas 

aumentam a uma taxa diferente de outras, o que resulta em uma mudança nas proporções 

corporais conhecida como crescimento relativo (Williner et al., 2014). Ainda, o crescimento dos 

crustáceos tem a característica de ser descontinuo, ou seja, durante o processo de troca do 

exoesqueleto, as fêmeas aumentam de tamanho, porém, devido ao processo reprodutivo, utilizam 

suas reservas energéticas para a maturação das gônadas e, consequentemente reduz a taxa de 

crescimento (Silva et al., 2007; Montagna, 2011). As diferenças de tamanho no início da 

atividade reprodutiva também podem estar relacionadas à oferta de itens alimentares ou estresse 

ambiental (Mascareñas e Torres, 2016).  

Além disso, os indivíduos de Jequié apresentaram o menor tamanho médio do 

cefalotórax (7.4mm) de todos os locais amostrados, podendo ser devido também ao estágio 

inicial de maturação gonadal e a população não apresentar fêmeas ovígeras, visto que as 

ovígeras apresentam em média um tamanho maior do cefalotórax (a média varia de 8.21 a 9.21 

mm) (Barros et al., 2012; Silva et al., 2019) e a maturidade sexual em fêmeas a jusante de 

barragem tiveram o cefalotórax em média 8.45 mm (Soares et al., 2015). A obtenção de fêmeas 

menores nessa localidade pode ser devido ao comportamento reprodutivo dos indivíduos que 

vivem a jusante da barragem do rio de Contas; sugere-se que em locais que tem presença de 

barragens as fêmeas maiores e reprodutivamente ativas podem ficar perto da barragem para 

reproduzir e facilitar a dispersão larval a jusante, este comportamento foi relatado para M. 
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amazonicum no estudo de Rodrigues et al., (2020) no Sudeste do Brasil. Assim, a presença de 

indivíduos menores na margem do rio, pode ser devido a esta estratégia, que poderia ser 

utilizada por camarões da espécie M. jelskii, pelo fato de sua dispersão ser dificultada pelo seu 

desenvolvimento larval abreviado (Vogt, 2012).  

No presente estudo, os indivíduos de Ipiaú e Jequié foram coletados em um mesmo rio 

(rio de Contas), mas com diferenças ambientais locais (clima), além disso o período de 

maturidade gonadal distinto dessas populações refletiram em variações morfológicas no 

cefalotórax principalmente na região dorsal onde ocorre o desenvolvimento gonadal. Portanto, 

variações morfológicas como expansão e compressão dorsal do cefalotórax em fêmeas devem 

ser avaliadas, visto que essas variações são oriundas do estágio gonadal, afim de evitar a 

superestimação de morfotipos, visto que a maturação influenciou na forma do cefalotórax em 

fêmeas. Os parâmetros ambientais como temperatura da água podem modificar o período da 

maturidade nos crustáceos, caracterizando variações entre populações de uma mesma espécie 

(Soares et al. 2015).  

Os indivíduos coletados em Jitaúna, na represa Boa Vista, foram os que mais se 

divergiram dos demais. As diferenças encontradas estão associadas ao fato da população estar 

isolada em uma represa, sem conexão com o rio de Contas. A barreira geográfica entre o rio e 

a represa, que impede o fluxo gênico entre as populações, permitindo a diferenciação entre elas 

(Konan et al., 2010). As principais variações encontradas nestes indivíduos foram o rostro mais 

comprimido e o comprimento médio do cefalotórax maior que as demais localidades. Estas 

diferenças podem ser devido ao fato destes indivíduos estarem isolados em região de Mata 

Atlântica conservada e serem introduzidos no local, passando por um efeito fundador. A represa 

foi caracterizada visualmente sendo um ambiente lêntico, que possui maior disponibilização de 

alimentos, devido a abundante vegetação marginal que fornecem recursos nutricionais e 

proteção para as fêmeas ovígeras.  

Como estes indivíduos foram introduzidos na represa (comunicação pessoal), e 

provavelmente habitavam um ambiente lótico de correnteza mais forte. O rostro mais 

comprimido seria uma característica deste ambiente, Mazancourt et al. (2017), relataram que a 

velocidade da corrente resulta em forças mecânicas mais fortes aplicada ao rostro dessa forma 

limitando seu crescimento em camarões de água doce Caridina. Os diversos parâmetros 

ambientais que variam de acordo com a velocidade da água, influenciam na forma do 

cefalotórax. Além disso, diferentes níveis de predação relacionados a diferentes coberturas 

vegetais podem estimular variação no desenvolvimento do rostro. A forma do cefalotórax 

também pode variar como uma resposta a plasticidade fenotípica adaptativa, a diferenças nos 
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níveis de oxigênio em água parada ou em água em movimento (Zimmermann et al., 2012). 

Espécies de ampla distribuição como a M. jelskii, em ambientes heterogêneos ou 

geograficamente isoladas, podem apresentar variações fenotípicas, pois tendem a apresentar 

respostas plásticas a diferentes influências ambientais (Rossi e Mantelatto, 2013).  

As quatro populações de M. jelskii tiveram morfologia distintas, essas variações entre 

as populações também podem ser oriundas de diferenças genéticas, tendo uma estruturação 

genética local, visto que estudo com camarões X. kroyeri relatou que o fluxo gênico restrito, 

deriva genética aleatória, novas mutações e seleção natural de subpopulações em diferentes 

ambientes, podem ser reveladas como variações morfológicas e adaptações locais que mudam 

as características morfológicas, indicando divergências populacionais (Gusmão et al., 2013). 

O estudo da morfologia externa tem sido utilizado por pesquisadores para identificar 

espécies, descrever estrutura e dinâmica populacional. Diante deste contexto, a morfometria 

geométrica vem sendo uma ferramenta importante em estudos biológicos, nos informando 

variações morfológicas que não podem ser estimadas pela taxonomia tradicional e ajudando a 

compreender a biologia das espécies. Dentro da espécie M. jelskii verificamos variações 

morfológicas importantes, refletindo desde alterações relacionadas a maturação das gônadas 

dos indivíduos até adaptações ambientais destes camarões que apresentam grande variabilidade 

morfológica interpopulacional. A compreensão desses parâmetros irá auxiliar em futuras 

medidas de conservação desta espécie de interesse ecológico e econômico. 
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Figura 1. Mapa do Estado da Bahia destacando a bacia do rio de Contas (cinza) (A) elaborado no programa 

Quantum GIS 3.0.3. Em detalhe, os quatro locais de coleta de Macrobrachium jelskii (B). 

 

 

Figura 2. Vista do lado direito do cefalotórax de Macrobrachium jelskii. Os pontos vermelhos demonstram os 

marcos (1) ápice do rostro, (2) espinho hepático, (9) ângulo anterior inferior e os pretos os semimarcos anatômicos 

(3,4,5,6,7,8,10). 
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Figura 3. A) Análise de Componentes principais (ACP) para a forma do cefalotórax das fêmeas de 

Macrobrachium jelskii. No gráfico, cada localidade é representada por um símbolo e cor. B, C, D, E) Outlines 

apresentando as variações na forma dos espécimes. As linhas azuis escuras representam a variação e as linhas azuis 

claras representam a forma média dos indivíduos. O escore da PC1 (eixo x) positivo está disposto à direita, e o 

negativo na esquerda, e o escore da PC2 (eixo y) positivo na esquerda e o negativo na direita.  
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Figura 4. Dendrograma gerado por UPGMA ilustrando as distâncias morfométricas médias entre a forma do 

cefalotórax de Macrobrachium jelskii, oriundas de diferentes localidades do Estado da Bahia, com 1.000 

permutações.  
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Figura 5. Boxplot do tamanho do cefalotórax obtido para as fêmeas de Macrobrachium jelskii. Letras iguais não 

diferem estatisticamente entre si pelo teste de Tukey (p<0.01). 
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Tabela 1. Dados dos locais de amostragem dos municípios em que foram realizadas as coletas. 

Bacias Hidrográficas Coordenadas Geográficas Data de Coleta Localidade 

Rio Santo Antônio 14°8' 57''S  ; 40°0' 45''W 22/09/2018 Itagi/BA 

Rio de Contas 14°7'40,04''S ; 39°45'28,64''W 30/06/2019 Ipiaú/BA 

Represa Boa Vista 13°56'56,69''S ; 39°51'44,98''W 01/07/2019 Jitaúna/BA 

Rio de Contas 13°51'56,07''S ; 40°14'10,19''W 14/03/2020 Jequié/BA 

 

Tabela 2. Descrição da localização de cada marco e semimarco anatômico implementado no cefalotórax da espécie 

Macrobrachium jelskii. 

Número dos marcos e semimarcos no cefalotórax Marco (Landmarks - LM) ou semimarco 

(Semilandmarks - SLM) 

1 LM: Ápice do rostro 

2 LM: Espinho hepático 

3 SLM: ponto dorsal anterior 

4 SLM: ponto médio dorsal 

5 SLM: ponto dorsal posterior 

6 SLM: ponto ventral posterior 

7 SLM: ponto médio ventral 

8 SLM: ponto ventral anterior 

9 LM: ângulo anterior inferior 

10 SLM: ângulo anterior orbital 

 

Tabela 3. Classes e valores médios do comprimento do cefalotórax (CC) e desvio padrão (SD) de fêmeas de 

Macrobrachium jelskii por localidade de coleta. 

 

Município Min e Max 

CC (mm) 

Média±SD do 

 CC (mm) 

Maturação Nº de fêmeas 

ovígeras 

Nº de fêmeas 

não ovígeras 

Ipiaú 7.8 – 9.5 8.4±0.36 Adulto 13 20 

Itagi 6.4 – 10.7 8.2±1.25 Adulto 2 12 

Jequié 6.6 – 8.3 7.4±0.45 Adulto 0 31 

Jitaúna 8.4 – 10.9 9.7±0.60 Adulto 19 11 
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Tabela 4. Teste da distância de Procrustes com 10.000 permutações entre as formas do cefalotórax das populações. 

Destacado em negrito a menor e maior distância. 

 

Municípios Ipiaú Itagi Jequié Jitaúna 

Ipiaú - 0.0113 0.0001 0.0001 

Itagi 0.0217 - 0.0001 0.0001 

Jequié 0.0378 0.0408 - 0.0001 

Jitaúna 0.0435 0.0619 0.0466 - 

O triângulo inferior esquerdo indica as distâncias entre os locais e o triângulo superior direito fornece os valores 

de p do teste de permutação para as distâncias entre as formas da população. 
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Resumo 

 

Os camarões da espécie Macrobrachium jelskii são amplamente distribuídos no Brasil, sendo 

importante tanto para a manutenção da cadeia trófica quanto para o comércio e consumo 

humano. A identificação dessa espécie baseada na morfologia é dificultada pela sua semelhança 

morfológica com espécies sintópicas do gênero, principalmente no estágio juvenil. Por esse 

motivo, utilizamos o DNA barcoding (COI) para a identificação molecular, além de estimar a 

variabilidade genética dentro da referida espécie. As estimativas na variabilidade genética 

foram superestimadas devido à amplificação de pseudogenes mitocondriais nucleares (Numts). 

Os pseudogenes foram caracterizados através da presença de picos duplos nos cromatogramas 

do sequenciamento, códons de parada na tradução e 12 haplótipos com 42 sítios variáveis 

(polimórficos) e 43 mutações. As sequências de pseudogene tiveram divergência intraespecífica 

de 2.6% e, quando comparadas com sequências dos bancos de dados, a divergência 

interespecífica foi de 140.9% em relação as sequências de M. jelskii obtidas do BOLD e 135.1% 

em relação as sequências de M. rosenbergii do GenBank. As árvores de neighbor-joining (NJ), 

máxima verossimilhança e inferência bayesiana, apresentaram a mesma topologia, e o 

pseudogene de M. jelskii formou um clado independente nos dois bancos de dados com alto 

suporte (NJ - 95% e 100% de bootstrap). No presente estudo, apresentamos evidências de que 

os pseudogenes podem acarretar em superestimação da biodiversidade. Esses resultados podem 

ajudar em futuros estudos taxonômicos e filogenéticos usando genes mitocondriais em 

camarões de água doce. Dentro dessa perspectiva torna-se importante a utilização de genes 

nucleares e de outras ferramentas integrativas, como morfológicas e ecológicas, para reduzir a 

superestimação de espécies. 

 

Palavras-chave: COI, divergência, pseudogene 
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Introdução 

 

O gênero Macrobrachium (Spence Bate, 1868) (Decapoda: Palaemonidae) é 

compreendido com 246 espécies válidas que habitam regiões tropicais e subtropicais. Inúmeras 

espécies, possuem interesse comercial e são importantes para a manutenção da cadeia trófica 

(Zimmermann et al., 2012). Os estudos taxonômicos deste gênero são dificultados pelo restrito 

número de caracteres disponíveis para a identificação das espécies, uma vez que estas são 

bastante similares quanto à forma geral do corpo (Lopes, 2014). Isso é observado 

principalmente em espécies sintópicas e que apresentam muitas semelhanças morfológicas 

conservadas (principalmente no estágio juvenil), como Macrobrachium jelskii (Miers, 1877) e 

Macrobrachium amazonicum (Heller, 1862). De fato, alguns estudos evidenciam uma alta 

proximidade entre essas espécies, tanto morfologicamente e geneticamente (Lopes, 2014; 

Guerra et al., 2014). Vera-Silva et al., (2017) fizeram a redescrição da espécie M. jelskii, 

destacando caracteres morfológicos para identificação da espécie, afim de evitar identificação 

errônea com espécies similares, como a M. amazonicum e M. acanthurus (Wiegmann, 1836). 

Os camarões da espécie Macrobrachium jelskii são endêmicos da América do Sul. São 

exclusivamente dulcícola e de desenvolvimento larval abreviado (três estágios larvais), sendo 

que os dados genéticos existentes são incipientes na região de estudo. Vale ressaltar que a 

taxonomia alfa correta é essencial para a organização do conhecimento da diversidade 

biológica, principalmente na região Neotropical, onde a fauna de camarão de água doce é 

subestimada (Magalhães et al., 2016). 

Devido às limitações existentes na identificação morfológica, referente ao estado de 

preservação do material biológico e desenvolvimento, a taxonomia associada a dados de 

sequências de DNA tem sido frequentemente utilizada, principalmente com os marcadores 

moleculares baseados em genes mitocondriais. O fragmento mitocondrial Citocromo C oxidase 

subunidade I (COI), foi proposto como uma ferramenta padronizada para a taxonomia e 

identificação molecular da diversidade de diversos animais (Galtier et al., 2009), sendo 

conhecida como DNA barcoding (Hebert et al., 2003).  

Essa metodologia é baseada no sequenciamento dessa região do DNA e vem sendo 

utilizada em diversos estudos com crustáceos com eficiência (Qing-yi et al., 2009; Vergamini 

et al., 2011; Thanh et al., 2015; Vera-Silva et al., 2016).  

Vera-Silva et al., (2016), analisaram a espécie M. jelskii utilizando os genes 

mitocondriais COI e 16S, e identificaram a presença de dois clados (clado amazônico e costeiro) 

com maior divergência genética entre os mesmos, porém com ausência de sinapomorfia 
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morfológica consistente para sugerir uma espécie críptica para M. jelskii. E a distribuição atual 

da espécie é devido a introdução antrópica o que pode acarretar em perda da diversidade e 

homogeneização da espécie. 

Entretanto apesar da identificação taxonômica eficaz do DNA barcoding, a 

variabilidade genética dentro das espécies estudadas utilizando essa metodologia pode ser 

superestimada devido a possibilidade de amplificação de pseudogenes, também conhecidos 

como DNA mitocondrial nuclear (Numts), os quais representam cópias não funcionais das 

sequências mitocondriais que foram incorporadas ao genoma nuclear (Leite, 2012). A 

transferência do gene mitocondrial para o núcleo, faz com que a função do gene seja perdida, 

acumulando mutações (Gerstein & Zheng, 2006).  

A análise baseada somente no DNA barcoding (Hebert et al., 2003), foi criticada por 

Song et al. (2008), pelo fato da amplificação de pseudogenes utilizando iniciadores universais 

descrito por Hebert et al. (2004), terem resultado em uma superestimação de espécies. As 

sequências originadas através do gene COI devem ser verificadas detalhadamente, 

principalmente no que se refere a qualidade do sequenciamento, códons de parada e 

similaridade com outras sequências do gene COI de banco de dados (Song et al., 2008), visto 

que os pseudogenes não reconhecidos em estudos filogenéticos ou populacionais podem revelar 

delimitação errônea da biodiversidade, como observados em alguns estudos com camarões 

(Williams & Knowlton, 2001; Moraes, 2017). E as análises taxonômicas devem ser realizadas 

de forma integrativa, incluindo dados morfológicos, fisiológicos, ecológicos e comportamentais 

(Dayrat, 2005). 

Nesse sentido, o objetivo do presente estudo é analisar a possibilidade de pseudogenes 

na espécie M. jelskii do Estado da Bahia, e suas implicações em estudos que visam inventariar 

à biodiversidade por meio do gene mitocondrial COI. 

 

Material e métodos 

 

Obtenção do material biológico 

 

No total 165 espécimes fêmeas de Macrobrachium jelskii foram coletados entre os 

meses de Setembro de 2018 e Março de 2020. As coletas foram realizadas com o auxílio de um 

puçá na vegetação marginal do rio/represa (Tab. 1).  

A identificação morfológica e sexagem de todos os exemplares foi realizada em 

microscópio estereoscópio, diferenciando os sexos pelos caracteres sexuais específicos de 
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acordo com Mejía-Ortíz et al. (2008). A identificação morfológica dos camarões foi com base 

em Melo, (2003), Valencia & Campos (2007), Sampaio et al. (2009) e Vera-Silva et al. (2017). 

As amostras de tecido muscular abdominal foram retiradas de cada indivíduo coletado, 

armazenadas em álcool etílico à 99.5% e estocadas em freezer a -20°C, e posteriormente os 

indivíduos foram armazenados em álcool 70%. 

 

Extração do DNA genômico 

 

Foi realizado extração do DNA (ácido desoxirribonucléico) utilizando o kit de extração 

Wizard® Genomic DNA Purification (PROMEGA) de acordo com o fabricante com algumas 

modificações. A integridade e qualidade do DNA extraído foi verificada por eletroforese em 

gel de agarose a 0.8% e corado com azul de bromofenol e GelRed® (Invitrogen) na proporção 

3:1. 

 

Amplificação e sequenciamento do gene Citocromo C oxidase subunidade I (COI) 

 

Para identificação molecular da espécie foi amplificado fragmentos do gene 

mitocondrial Citocromo C Oxidase subunidade I (COI). Foram testados os seguintes iniciadores 

descritos na Tab. 2.  

Os parâmetros de desnaturação inicial foram de 60 segundos a 94°C, seguido de 35 

ciclos de 30 segundos a 94°C, 90 segundos a 52°C e 60 segundos a 72°C, com extensão final 

de 5 minutos a 72 °C. Os produtos de PCR foram visualizados em gel de agarose a 1.2 %.  

Após a amplificação, foi realizado a purificação dos fragmentos com polietilenoglicol 

20%. Em seguida foram sequenciados bidireccionalmente pelo método de 

dideoxirribonucleotídeos terminais (ddNTPs) (Sanger et al., 1977) usando o Kit BigDye 

Terminator v3.1 Cycle Sequencing (Applied Biosystems/Life Technologies, USA).  

 Para a reação de sequenciamento foi utilizado 2.5 μl de água ultrapura, 2 μl de tampão 

BigDye, 1 μl do mix BigDye terminator, 1 μl de primer (20 µM) e 5 μl do produto de PCR 

purificado. Os parâmetros utilizados foram: 1 minuto a 96°C; 25 ciclos de 15 segundos a 96°C, 

15 segundos a 52°C e 4 minutos a 60°C. Em seguida as amostras foram precipitadas utilizando-

se 80µl de isopropanol 75% e 200µl etanol a 70% e depois foram enviadas para leitura na 

Fundação Oswaldo Cruz (Fiocruz) de Salvador, Bahia. 

 



66 

 

Análise dos dados do DNA mitocondrial 

 

As sequências forward e reverse obtidas foram editadas e utilizadas para a construção 

de uma sequência consenso no programa DNA Baser Sequence Assembler v. 4.16 (Heracle 

BioSoft, 2013). Em seguida, as sequências foram traduzidas no programa MEGA v.6 (Tamura 

et al., 2013) a fim de verificar possíveis códons de parada. O alinhamento final das sequências 

foi realizado com a ferramenta Clustal W Multiple Alignment (Thompson et al., 1994) 

implementado no programa BioEdit Sequence Alignment Editor 7.1.9 (Hall, 1999). Cada 

sequência do presente estudo foi testada para a saturação de substituições utilizando gráficos 

de transições e transversões contra distância F84 no DAMBE5 (Xia, 2013). 

As distâncias intra e interespecífica entre grupos foram obtidas no MEGA v.6 (Tamura 

et al., 2013) e a árvore de Neighbor-Joining (NJ) (Saitou & Nei, 1987) baseada no método de 

substituição nucleotídica Kimura-2-Parâmetros (K2P) (Kimura, 1980) com 1000 réplicas de 

bootstrap. 

Para confirmar a confiabilidade dos ramos foram realizadas as análises probabilística de 

máxima verossimilhança (ML) e inferência Bayesiana (BI), utilizando os softwares RaxML-

HPC BlackBox v.8 e MrBayes on XSEDE v. 3.2.7, ambos implementados na plataforma online 

CIPRES Science Gateway (https://www.phylo.org/portal2). Na ML os valores de suporte dos 

ramos foram estimados pelo teste de bootstrap (Felsenstein, 1985) com 1000 pseudoréplicas.  

Os modelos selecionados na BI foram: no primeiro banco de dados (BD1) foi o modelo 

HKY+G e no segundo bando de dados (BD2) foi TPM2uf+G obtidos no jModelTest (Posada, 

2008).  As árvores geradas foram editadas nos programas FigTree v.1.4.4 (Rambaut, 2014) e a 

construção da árvore resumo foi realizada no Inkscape v. 1.0. 

Os cálculos da estatística sumária (diversidade haplotípica – Hd e diversidade 

nucleotídica – π) e a caracterização do polimorfismo das sequências, número de mutações e 

sítios variáveis foram realizados com o programa DNA Sequence Polymorphism (DnaSP v.6) 

Foi construído uma rede de haplótipos com o programa DnaSP v.6 com o parâmetro Midian 

Joining Network (Bandelt et al. 1999) a partir do cálculo dos vetores medianos, implementado 

no programa PopArt (Population Analysis with Reticulate Trees-http://popart.otago.ac.nz).  

 

 

 

https://www.phylo.org/portal2
http://popart.otago.ac.nz/
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Obtenção do banco de dados 

 

Para efeitos comparativos foram adicionadas ao banco de dados do presente estudo, 

sequências obtidas das plataformas gratuitas (Barcode of Life Data Systems - BOLD) e 

GenBank (Tab. 4). As análises foram realizadas em dois bancos de dados de sequências. O 

primeiro (denominado de BD1) incluiu 21 sequências do gene COI de M. jelskii do BOLD e do 

presente estudo (13 sequências obtidas através dos iniciadores COIa e COIf). As sequências do 

BOLD foram utilizadas para validar a região amplificada como gene COI, devido a 

confiabilidade das sequências depositas na plataforma, as quais passam por um processo 

criterioso de qualidade, sendo analisadas quanto a presença de códons de parada e atribuídas a 

um Barcode Index Numbers (BIN), procedimento previsto pelo sistema BOLD depois de 

validar as sequências depositadas como barcode tags. Este sistema BIN divide as sequências 

de COI em unidades taxonômicas operacionais moleculares. Todas as sequências de M. jelskii 

do BOLD utilizadas no conjunto de dados são referentes aos BINs ADK1112 e ADK1113. 

O segundo banco de dados (denominado BD2) foi constituído por 95 sequências do 

gênero Macrobrachium do GenBank selecionadas utilizando a ferramenta BLAST (Basic 

Alignment Search Tool) juntamente com 4 sequências de M. amazonicum de pseudogene do 

GenBank e do presente estudo (13 sequências obtidas através dos iniciadores COIa e COIf) 

(Tab. 4). O grupo externo utilizado em todas as análises foi a espécie Exopalaemon orientis 

(Palaemonidae) obtida da mesma plataforma. 

 

Resultados 

 

Foram realizados testes de amplificação do fragmento do gene COI de acordo com 

Bilgin et al., (2014) com modificações, os que tiveram maior qualidade nos fragmentos 

amplificados foram descritos na Tab. 3. 

 Os iniciadores que tiveram melhores fragmentos amplificados foram os COIa e COIf, 

os outros iniciadores os fragmentos tiveram baixa qualidade. Fizemos o sequenciamento de 

amostras do conjunto CrustF2 e HCO2198 e a maioria das sequências teve abaixo de 250pb, 

somente uma sequência reverse (primer HCO2198) e uma sequência forward (primer Crust F2) 

teve entre 690 a 700pb. Para confirmar os fragmentos amplificados e para a identificação 

molecular das espécies das amostras, as sequências consensos foram submetidas e comparadas 

com sequências referências depositadas no banco de dados GenBank através da ferramenta 
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BLAST (Basic Alignment Search Tool) e a taxa de similaridade foi de 85% a 92,47% com as 

sequências da espécie Macrobrachium jelskii disponíveis no banco de dados, porém a 

similaridade foi baixa para concluir a identificação da espécie. 

Realizamos o sequenciamento do conjunto de iniciadores COIa e COIf e a validação da 

qualidade das sequências obtidas, analisando 13 sequências do gene COI obtidas com estes 

iniciadores devido a melhor qualidade durante a amplificação por PCR e sequenciamento. As 

mesmas foram submetidas a ferramenta BLAST para identificação molecular da espécie. As 

sequências apresentaram maior taxa de similaridade de 95.60% a 98.60% para a espécie 

Macrobrachium jelskii, corroborando com a identificação morfológica. Portanto selecionamos 

as 13 sequências para as análises posteriores. 

Apesar da eficiente identificação molecular da espécie M. jelskii através do gene COI, 

os cromatogramas das 13 sequências apresentaram em alguns pontos picos duplos (sobreposição 

dos sinais de fluorescência de dois nucleotídeos em um mesmo sítio) e ruídos (Fig. 1). Além da 

presença de códons de parada após a tradução e troca no quadro de leitura (inserções/deleções) 

baseadas no BLAST (GenBank) através da pesquisa de similaridade, com possibilidade de 

amplificação de pseudogenes mitocondriais.  

O gráfico de transições e transversões versus a distância F84, não demonstrou 

substituição saturada dentro das 13 sequências do presente estudo (Fig. 2). 

A rede de haplótipos das sequências revelou, para cada sequência, um haplótipo 

exclusivo, exceto as sequências MjIp149 e MjJe235 que compartilharam o mesmo haplótipo. 

Pudemos observar que para a maioria dos haplótipos variaram a quantidade de passos 

mutacionais, de 1 a 9 (Fig.  3).  

Para fins comparativos fizemos uma análise de diversidade haplotípica, polimorfismos 

de DNA e variabilidade nucleotídica, analisamos separadamente as 13 sequências do presente 

estudo de M. jelskii pseudogene, e posteriormente as sequências de M. jelskii do BOLD (BINs 

- ADK1112; ADK1113) de Vera-Silva et al., (2016) e as de M. amazonicum pseudogene de 

Iketani et al., (2019) (Tab. 5).  

As árvores de Neighbor-joining (NJ) com 1000 réplicas de bootstrap (Fig. 4 e 5) 

apresentaram topologias semelhantes as obtidas por Máxima Verossimilhança (ML) e Inferência 

Bayesiana (BI), diferindo ligeiramente em seus valores de suporte em ambas as análises. 

No BD1 foi observado a formação de dois clados altamente suportados. Pode ser 

observado a divergência das sequências de M. jelskii do BOLD (BINs - ADK1112; ADK1113) 

das sequências do presente estudo (pseudogenes, destacadas com um *) com suporte de 100% e 

100% de bootstrap e 1 de probabilidade posterior (Fig. 4).  
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A distância genética intraespecífica usando a distância K2P e com base nos 

agrupamentos mostrados na árvore (Fig. 4) variou de 0% (M. jelskii do BOLD - BIN ADK1113) 

a 2.6% (M. jelskii pseudogene) e a média foi 1.5%. A distância genética interespecífica variou 

de 9.5% M. jelskii do BOLD (BINs – ADK1112 x ADK1113) a 140.9% (M. jelskii pseudogene 

x BIN ADK1113) e a média 119% (Tab. 6), desconsiderando a distância com o grupo externo. 

O BD2 as sequências de pseudogenes do presente estudo estão relacionadas as espécies 

do gênero Macrobrachium, mas ficaram em um clado independente (95% e 100% de bootstrap; 

1 de probabilidade posterior) das demais sequências de Macrobrachium do GenBank, exceto a 

sequência do GenBank de M. jelskii (código GU929469) (Fig. 5). 

A distância genética intraespecífica usando a distância K2P e com base nos 

agrupamentos mostrados na árvore (Fig. 5) variou de 0.2% (M. striatum) a 2.6% (M. jelskii 

pseudogene e M. jelskii GU929469) e a média 1.2%. A distância genética interespecífica variou 

de 2.6% (M. amazonicum (baixo suporte) x M. amazonicum 96% bootstrap; 0.87 de 

probabilidade posterior) a 135.1% (M. rosenbergii x M. jelskii pseudogene e M. jelskii 

GU929469) e a média 41.8% (Tab. 7), desconsiderando a distância do grupo externo.  

Com base nesses resultados de alta divergência genética nas sequências da espécie M. 

jelskii, estas foram caracterizadas como pseudogenes mitocondriais originários do gene COI. 

 

Discussão 

 

Apesar do gene COI ser eficiente na identificação molecular de espécies, foi observado 

um alto índice de variabilidade entre as sequências do presente estudo, sendo que a maioria 

(84.6%) apresentou haplótipos exclusivos. As sequências da espécie Macrobrachium jelskii 

obtidas no presente estudo na maioria das análises foram alocadas em um clado distinto com alto 

suporte quando comparadas com sequências do banco de dados do gênero Macrobrachium 

(BD2) e da espécie M. jelskii do BOLD (BD1). 

O gene COI vem sendo utilizado na técnica de DNA barcoding em muitos estudos com 

crustáceos, porém a utilização de iniciadores universais em inferências filogenéticas deve ser 

avaliada de forma criteriosa, devido a possível amplificação de pseudogenes. 

A presença de pseudogenes em crustáceos são mais comuns que em outros 

invertebrados aquáticos (Venera-Pontón et al., 2020), podendo interferir nos resultados e 

inferências decorrentes de suas análises. 
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Broussard & Neigel, (1997), relataram a presença de pseudogenes em crustáceos pela 

primeira vez em duas espécies de caranguejo Menippe mercenaria e M. adina.  

Williams & Knowlton, (2001), verificaram a presença de pseudogenes em camarões do 

gênero Alpheus utilizando os iniciadores universais descritos por Knowlton et al. (1993) e 

Baldwin et al. (1998).  Kim et al. (2013), em caranguejos do gênero Austinograea, utilizando 

os iniciadores universais descritos por Folmer et al. (1994). 

A utilização dos iniciadores universais COIa e COIf resultou em sequenciamento com 

presença de picos duplos e ruídos em nossos eletroferogramas, além dos códons de parada na 

tradução, sugerindo a amplificação de diferentes sequências e por conseguinte pseudogene 

mitocondrial (Numts) na espécie M. jelskii.  

Smith, Kelley & Patton, (1992) ao analisarem o gene mitocondrial Citocromo b 

observaram a presença de códons de parada em uma sequência, que impediriam a tradução e a 

produção de uma proteína funcional, deduzindo que a sequência não era de origem 

mitocondrial. Esses dados são importantes pois indicam que, em certas situações onde essas 

características citadas acima são encontradas nas sequências, recomenda-se o desenvolvimento 

de iniciadores táxons específicos, para evitar a amplificação de Numts, que pode levar a 

superestimação de unidades taxonômicas operacionais (OTUs). 

Moraes, (2017), analisaram a espécie M. jelskii utilizando os iniciadores universais 

COIa e COIf, e também tiveram a presença de pseudogenes. Estes iniciadores amplificaram 

pseudogenes em M. jelskii podendo ser explicado pelo fato destes ter afinidade mais alta pela 

região do pseudogene do que o próprio gene COI (Kim et al., 2013). 

Foi possível a identificação da espécie utilizando estes iniciadores, visto que 

pseudogenes podem coamplificar com a sequência alvo mitocondrial (Gíslason et al., 2013), mas 

estes iniciadores não são ideais para estudos filogenéticos da espécie M. jelskii. Entretanto, estes 

iniciadores foram eficientes para a amplificação da região COI com ausência de pseudogenes em 

outras espécies do gênero Macrobrachium, sendo utilizados em diversos estudos populacionais 

e filogenéticos (Vergamini et al., 2011; Rossi & Mantelatto, 2013; Guerra et al., 2014; 

Udayasuriyan et al., 2015; Maidin et al., 2017; Udayasuriyan et al., 2017).  

Segundo Schubart, (2009), em uma célula normal teremos muitas cópias do genoma 

mitocondrial em comparação ao nuclear. No entanto, se utilizarmos iniciadores universais que 

teriam maior afinidade ao pseudogene nuclear do que o mtDNA, estes iniciadores iriam 

preferencialmente se hibridizar ao DNA nuclear, apesar do grande número de cópias de mtDNA, 

podendo resultar em uma amplificação com a interferência dos produtos ou sequências de 

pseudogene. Ele afirma que a ocorrência de pseudogenes diminui fortemente ao usar iniciadores 
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específicos para táxons, e afirma que os iniciadores universais, como HCO2198 e LCO1490 de 

Folmer et al. (1994) apresentam baixa eficiência em obtenção do gene COI em crustáceos, porque 

estes resultaram frequentemente em sequências que possuem artefatos nas análises das 

sequências ou que não representam o produto mitocondrial. 

Rossi & Mantelatto, (2013), analisaram 45 espécimes da espécie Macrobrachium 

olfersii de diferentes Estados brasileiros, além da Costa Rica e Panamá, utilizando o gene COI e 

os iniciadores COIa e COIf (os mesmos utilizados no presente estudo). Foi observado 28 

haplótipos, sendo 3 polimórficos, tendo assim um polimorfismo menor do que o observado em 

nosso estudo com M. jelskii. 

De acordo com os resultados da análise dos haplótipos e polimorfismos de DNA das 

sequências de M. jelskii pseudogene (presente estudo) e dos pseudogenes de M. amazonicum de 

Iketani et al., (2019), podemos concluir que as mutações são devido principalmente o número de 

transições, como foi demonstrado no gráfico (Fig. 1) das sequências de M. jelskii pseudogene, 

que podem causar mutações de sentido trocado podendo alterar trinca de bases. 

Nos dados do BD1 a distância intraespecífica foi maior nas sequências de M. jelskii 

pseudogene (2.6%) e a maior interespecífica foi entre sequências de M. jelskii do BOLD (BIN 

ADK1113) e M. jelskii pseudogene (140.9%). Quando analisamos BD2 também foi observado 

uma distância interespecífica elevada (135.1%) entre a espécie M. rosenbergii e o agrupamento 

de M. jelskii pseudogene com a M. jelskii do GenBank (código GU929469).   

Dessa forma sem as análises detalhadas das sequências, as distâncias seriam 

interpretadas erroneamente e poderiam ser classificadas como espécies distintas, visto que uma 

das premissas do DNA barcoding é baseada em um limiar de identificação, onde o valor de 

divergência genética superior a 2% é utilizado para identificação/separação de espécies (Hebert 

et al., 2003). 

Jose et al., (2015), distinguiu duas espécies morfologicamente semelhantes do gênero 

Macrobrachium utilizando marcadores mitocondriais, considerando o valor de divergência 

genética interespecífica 13.8% a 21.0% alto para as espécies M. striatum e M. equidens. 

Portanto, o alto índice de divergência genética obtido nas comparações intraespecíficas e 

interespecíficas (maior que 100% entre espécies do gênero Macrobrachium e M. jelskii 

pseudogene) nos permitiu concluir que as sequências obtidas neste estudo seriam pseudogenes 

mitocondriais.   

O pseudogene pode ter se originado de uma linhagem mitocondrial divergente daquela 

estabelecida para o gênero, devido a alta divergência encontrada em nossos dados (Gerstein & 

Zheng, 2006). Williams & Knowlton (2001) afirmam que em camarões há uma alta taxa de 
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transferência de genes mitocondriais para o genoma nuclear, sendo que geralmente acontecem 

duplicações de uma parte do mtDNA e subsequentes eventos de transferência horizontal para o 

genoma nuclear. As treze sequências do presente estudo foram alocadas em um clado separado 

(100% de bootstrap na NJ e ML; 1 de probabilidade posterior na BI) da sequência do mtDNA 

de M. jelskii do BOLD (Fig. 3), enfatizando que essas sequências seriam possivelmente 

pseudogenes mitocôndrias da espécie M. jelskii. Esses resultados poderiam nos levar a assumir 

a existência de uma linhagem distinta dentro de M. jelskii. 

O estudo taxonômico utilizando o DNA barcoding é baseado principalmente pelas 

similaridades entre as sequências e divergências genéticas, a alta variabilidade pode sugerir a 

presença de uma nova espécie ou complexo de espécies, e isso se torna um problema quando 

sequências de pseudogenes altamente divergentes são confundidas com sequências 

mitocondriais funcionais (Buhay, 2009). 

Para evitar essas interferências na interpretação dos dados entre gene mitocondrial e 

pseudogenes mitocondriais, deve-se ter um controle na qualidade das sequências para 

submissão, usar iniciadores específicos em genes que apresentam essas características nas 

análises, e realizar a comparação das sequências obtidas com outras sequências de banco de 

dados, para reduzir o erro na construção de filogenias e delimitação de novas espécies (Leite, 

2012). 

Outro mecanismo que pode interferir na qualidade das sequências é a ocorrência de 

heteroplasmia, levando á estimativas com alto nível de divergência haplotípica. A 

heteroplasmia é caracterizada pela presença de mais de um haplótipo mitocondrial em um 

indivíduo/organismo (Magnacca et al., 2010). Estudos em crustáceos verificaram a presença de 

heteroplasmia (Williams et al., 2017; Koolkarnkhaia et al., 2019; Rodriguez et al., 2020).  

Os resultados do presente estudo demonstram que o gene COI foi eficiente na 

identificação molecular da espécie. Os pseudogenes certamente não afetam a eficácia de uma 

abordagem de DNA barcoding na identificação de amostras desconhecidas por meio de 

comparações com sequências de banco de dados de DNA (Venera-Pontón et al., 2020). Porém 

a amplificação de pseudogenes pode ser um problema em estudo de filogenia e filogeografia 

usando esse gene de mtDNA.  

Sendo assim, a utilização somente de um gene e as possíveis presenças de pseudogenes 

podem causar futuras confusões taxonômicas, resultando na superestimação da biodiversidade 

dos organismos do estudo. A utilização de genes nucleares e de outras ferramentas integrativas, 

como morfológicas e ecológicas, pode favorecer uma delimitação correta de espécies (Song et 
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al., 2008). As sequências de possíveis pseudogenes não devem ser descartadas, mas devem ser 

incluídas em bancos de dados de DNA barcoding, como recurso potencialmente informativo.  
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Figura 1. Cromatogramas das sequências MjIp134 e MjJi186 obtidas com os iniciadores COIa e COIf visualizados 

no programa BioEdit. As setas estão evidenciando a sobreposição de “picos”.  

 

 

 

Figura 2. Gráfico indicando as taxas de transições (azul) e transversões (verde) versus distância F84 para as 

sequências de Macrobrachium jelskii. 
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Figura 3. Rede haplotípica do gene mitocondrial Citocromo C oxidase subunidade I de 13 sequências da espécie 

Macrobrachium jelskii. O tamanho dos círculos é proporcional ao número de sequências que compartilham cada 

haplótipos (em frente de cada círculo possui o código da sequência). Os traços entre os ramos estão representando 

o número de eventos mutacionais entre os pseudogenes.   
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Figura 4. Árvore representativa baseada em NJ das sequências do COI de Macrobrachium jelskii BOLD e 

sequências de M. jelskii pseudogene marcadas com (*) do presente estudo. Os valores acima dos ramos 

representam o grau de confiabilidade (>80%) e os valores de probabilidade a posteriori (BI) acima de 0,8 e valores 

abaixo foram representados pelo (*).  
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Figura 5. Árvore representativa baseada em NJ das sequências do COI do gênero Macrobrachium obtidas pelo 

BLAST e sequências de pseudogene marcadas com (*), os pseudogenes incluíram Macrobrachium jelskii 

pseudogene (presente estudo) e Macrobrachium amazonicum pseudogene do GenBank. Os valores acima dos 

ramos representam o grau de confiabilidade (>80%) e os valores de probabilidade a posteriori (BI) acima de 0,8, 

valores abaixo foram representados pelo (*). 
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Tabela 1. Lista dos locais de amostragem e coordenadas geográficas dos municípios em que foram realizadas as 

coletas. 

Bacias Hidrográficas Coordenadas Geográficas Localidade Nº de espécimes 

Rio Santo Antônio  14°8' 57''S  ; 40°0' 45''W Itagi/BA 16 

Rio de Contas 14°7'40,04''S ; 39°45'28,64''W Ipiaú/BA 49 

Represa Boa Vista 13°56'56,69''S ; 39°51'44,98''W Jitaúna/BA 40 

Rio de Contas 13°51'56,07''S ; 40°14'10,19''W Jequié/BA 60 

 

Tabela 2. Iniciadores utilizados para a amplificação do gene mitocondrial COI na espécie Macrobrachium jelskii 

e suas respectivas sequências. 

 

 

Tabela 3. Descrição dos protocolos testados para amplificação do gene COI na espécie de camarão de água doce 

Macrobrachium jelskii. 

 
Iniciadores  Descrição do Protocolo de Amplificação Nº de amostras 

amplificadas/Nº de 

amostras testadas 

 

LCO1490 e HCO2198 

1 μL de DNA molde em 14μL contendo 0.05 

mM de dNTP, tampão 1x (Invitrogen 10x 

PCR/200mM Tris-HCl (pH 8.4), 2.2 mM de 

MgCl², 0.10μM de primer, 1.5 U de Taq 

polymerase e H2O ultrapura.  

 

 

1/1 

 

CrustF1, CrustF2, LCO1490 e 

HCO2198 

1 μL de DNA molde em 14μL contendo 0.05 

mM de dNTP, tampão 1x (Invitrogen 10x 

PCR/200mM Tris-HCl (pH 8.4), 2.2 mM de 

MgCl², 0.10μM de primer, 1.5 U de Taq 

polymerase e H2O ultrapura.  

 

 

1/2 

 

CrustF2 e HCO2198 

1 μL de DNA molde em 14μL contendo 0.25 

mM de dNTP, tampão 1x (Invitrogen 10x 

PCR/200mM Tris-HCl (pH 8.4), 3.5 mM de 

MgCl², 0.20μM de primer, 1.5 U de Taq 

polymerase e H2O ultrapura.  

 

 

3/3 

 

COIa e COIf 

2 μL de DNA molde em 12.5μL contendo 0.25 

mM de dNTP, tampão 1x (Invitrogen 10x 

PCR/200mM Tris-HCl (pH 8.4), 3.0 mM de 

MgCl², 0.20μM de primer, 1.5 U de Taq 

polymerase e H2O ultrapura.  

 

 

21/21 

Iniciadores Sequência (5’-3’) Autores 

COIa 

COIf 

F: 5’AGTATAAGCGTCTGGGTAGTC-3’ 

R: 5’ CCTGCAGGAGGAGGAGACCC 3’ 

Palumbi & Benzie, 

(1991) 

LCO1490 

HCO2198 

F: 5’ GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG 3’ 

R: 5’ TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA 3’ 

Folmer et al., (1994) 

Crust F1 

Crust F2 

F: 5’ TTTTCTACAAATCATAAAGACATTGG 3’ 

F: 5’ GGTTCT TCTCCACCAACCACAARGAYATHGG 3’ 

Costa et al., (2007) 
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Tabela 4. Sequências obtidas do presente estudo e dos bancos de dados BOLD e GenBank usadas nas análises moleculares. 

Espécies GenBank Autores BOLD Autores Presente estudo 

 

M. amazonicum 

GU929532 GU929524 GU929515 GU929499 

GU929481 GU929474 GU929480 GU929471 

Vergamini 

et al., 

2011 

- - - 

 

M. amazonicum 

 

 

 

 

 

 

 

 

M. amazonicum 

pseudogene 

MK936500 MK936502  MK936503 MK936504 

MK936505 MK936507 MK936508 MK936509 

MK936510 MK936513 MK936512 MK936514 

MK936518 MK936517 MK936516 MK936519 

MK936520 MK936521 MK936522 MK936523 

MK936524 MK936526 MK936527 MK936530 

MK936531 MK936532 MK936533 MK936534 

MK936487 MK936499 MK936491 

 

MK936535 MK936536 

MK936537 MK936538 

Iketani et 

al., 2019 

 

 

 

 

 

 

 

Iketani et 

al., 2019 

- - - 

M. amazonicum HM352486 HM352487 Pileggi et 

al., 2010 

- - - 

M. amazonicum KM101542 Pileggi et 

al., 2014 

- - - 

M. edentatum AB235247 Liu et al., 

2006 

- - - 
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M. jelskii 

 

 

GU929469 

 

 

Vergamini 

et al., 

2011 

 

KP054316 KP054317 KP054318 KP054319 

KP054320 KP054321 KP054322 KP054323 

KP054324 KP054325 KP054326 KP054328 

KP054329 KP054330 KP054331 KP054332 

KP054335 KP054336 KP054334 KP054337 

KP054333 

 

Vera-

Silva et 

al. 2016 

 

MjIt74 MjIp134 

MjIp142 MjIp145 

MjIp149 

MjJi185 

MjJi186 

MjJi187 

MjJi194 

MjJi195 

MjJe235 

MjJe236 

MjJe239 

M. jelskii HM352484 Pileggi et 

al., 2010 

- - - 

M. 

malcolmsonii 

MK792413 MK792414 MK792415 MK792416 

MK792417 

Saravana 

et al., 

2019 

- - - 

 

M. 

malcolmsonii 

MK782960 MK782961 MK782962 MK782963 

MK782964 MK782965 MK782966 MK782967 

MK782968 MK782969 

KR703252 KR703253 KR703254 KR703255 

KR703256 KR703257 KR703259 KR703260 

KR703261 

 

Jose et al., 

2019 

- - - 
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M. 

malcolmsonii 

MF838938 Udayasuri

yan et al., 

2017 

- - - 

M. naso AB235285 Liu et al., 

2006 

- - - 

M. neglectum AB235286 Liu et al., 

2006 

- - - 

 

M. rosenbergii 

KX151823 KX151824 KX151827 KX151829 

KX151831 KX151834 KX151835 KX151836 

KX151837 

Maidin et 

al., 2017 

- - - 

 

M. striatum 

KM236789 KM236790 KM236792 KM236794 

KM236795 KM236797 KM236799 KM236800 

 

Jose et al., 

2015 

- - - 

M.sp. AB235299 Liu et al., 

2006 

- - - 
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Tabela 5. Dados de polimorfimos de DNA de M. jelskii pseudogene (presente estudo), M. amazonicum 

pseudogene e M. jelskii do BOLD para fins comparativos. 

Sequências 

 

                       Análises 

M. jelskii pseudogene M. amazonicum 

pseudogene 

M. jelskii (BOLD) 

BINs - ADK1112; 

ADK1113 

Composição nucleotídica 

Adenina (A) 

Citosina (C) 

Guanina (G) 

Timina (T) 

 

(A) 32.3% 

(C) 16.2% 

(G) 22.6% 

(T) 28.9% 

(A) 27.8% 

(C) 21.4% 

(G) 18.4% 

(T) 32.4% 

(A) 28.5% 

(C) 26.4% 

(G) 17.1% 

(T) 28.0% 

Nº de sequências 13 4 21 

Sítios polimórficos 42 72 39 

Sítios monomórficos 593 470 385 

Mutações 43 72 39 

Sítios variáveis singletons 9 70 1 

Nº de haplótipos 12 4       12 

Diversidade haplotípica (Hd) 0.9872 1.000     0.881 

Diversidade nucleotídica (π) 0.02518 0.06704 0.04313 

 

 

Tabela 6.  Matriz de distância genética da espécie M. jelskii do BOLD (BINs) e M. jelskii pseudogene 

(presente estudo), com base no modelo evolutivo Kimura-2-Parâmetros (K2P). 

Espécies Distância 

intraespecífica 
Distância interespecífica 

       1 2 3  

M. jelskii pseudogene 0.026 
      

Exopalaemon orientis - 1.907      

BIN ADK1112 0.019 1.359 1.248     

BIN ADK1113 0 1.409 1.178 0.095    
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Tabela 7.  Matriz de distância genética de M. jelskii pseudogene do presente estudo e sequências de Macrobrachium obtidas pelo BLAST no GenBank, com base no modelo 

evolutivo Kimura-2-Parâmetros (K2P). 

 

Espécies 

Distância 

intraespecífica 

Distância 

interespecífica 

  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

M. jelskii GenBank 

e pseudogene 

0.026 
             

M. amazonicum 0.019 0.155 
             

M. jelskii - 1.208 1.192 
             

M. amazonicum 0.019 1.116 1.101 0.152 
          

M. edentatum - 1.211 1.227 0.169 0.194 
           

M. rosenbergii 0.016 1.351 1.336 0.201 0.177 0.188 
          

M. amazonicum 0.012 1.155 1.136 0.162 0.027 0.203 0.179 
       

M. neglectum - 1.231 1.215 0.158 0.149 0.185 0.183 0.151 
        

M. amazonicum - 1.124 1.108 0.162 0.028 0.207 0.174 0.037 0.153 
      

M.sp. - 1.145 1.168 0.174 0.197 0.140 0.190 0.196 0.154 0.198 
      

M. amazonicum 0.005 1.180 1.165 0.157 0.026 0.209 0.184 0.034 0.149 0.033 0.212 
    

M. naso - 1.229 1.236 0.194 0.184 0.198 0.184 0.191 0.205 0.187 0.195 0.184 
    

E. orientis - 1.374 1.383 0.221 0.215 0.208 0.230 0.208 0.215 0.220 0.197 0.208 0.227 
   

M. striatum 0.002 1.273 1.253 0.166 0.143 0.165 0.201 0.149 0.141 0.149 0.164 0.144 0.177 0.217 
  

M. malcolmsonii 0.004 1.226 1.199 0.194 0.191 0.182 0.137 0.199 0.208 0.185 0.182 0.198 0.241 0.209 0.198 
 

M. amazonicum 

pseudogene 

0.004 1.218 1.249 0.215 0.143 0.223 0.193 0.143 0.188 0.149 0.227 0.153 0.217 0.249 0.203 0.226 
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8. CONCLUSÕES GERAIS 

 

 

 Os camarões de água doce da espécie Macrobrachium jelskii do Sul e Sudoeste 

da Bahia apresentaram variações morfológicas com o ambiente influenciado na 

forma do cefalotórax e tamanho dos mesmos.  

 As variações morfológicas foram relacionadas a maturação gonadal e adaptações 

ambientais, demonstrando a variabilidade morfológica interpopulacional dessa 

espécie, mesmo em ambientes próximos ou isolados, com diferentes estados de 

preservação. 

 Essas variações morfológicas demonstram como o ambiente aquático reflete na 

adaptação e desenvolvimento dos camarões de água doce. 

 A técnica de DNA barcoding foi eficiente na identificação molecular da espécie 

de M. jelskii. 

 A amplificação do gene mitocondrial COI utilizando iniciadores universais 

resultou na amplificação de possíveis pseudogenes mitocondriais na espécie M. 

jelskii. 

 As informações morfológicas e genéticas obtidas são importantes para a 

conservação e delimitação adequada da espécie. Agregando conhecimento 

biológico e enfatizando as implicações dos pseudogenes na superestimação de 

espécies na taxonomia molecular. Estes dados favorecerão em futuras medidas de 

manejo e conservação desta espécie de interesse ecológico e econômico. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


