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RESUMO

O estado do Ceara tem sido o maior exportador de lagostas do pais nas Gltimas décadas,
com destaque para as lagostas do género Panulirus. As espécies mais exploradas pelo
setor pesqueiro sdo aquelas que se encontram em maior abundancia no litoral cearense,
Panulirus argus e Panulirus laevicauda. Apesar de estudadas e gerenciadas durante
décadas, aspectos fundamentais da biologia dessas lagostas ainda ndo foram elucidados.
Uma das lacunas mais evidentes é o conhecimento acerca do recrutamento. No processo
de recrutamento uma das fases cruciais € o assentamento, representado no ciclo vital pela
fase de puerulus. Os estudos a respeito da distribui¢do e abundéncia dos pueruli de lagosta
sd0 escassos em territorio brasileiro, e se tornam mais complexos pela dificuldade de
identificacdo das espécies nessa fase de desenvolvimento. O presente trabalho teve como
objetivo realizar descri¢cbes morfologicas das diferentes fases de desenvolvimento de
pueruli amostrados na costa do Ceard, com o intuito de permitir a identificacdo no menor
nivel taxondmico possivel. Nos dias de hoje a identificacdo morfoldgica de espécies é
frequentemente sustentada e corroborada por caracteriza¢@es genéticas. Com a finalidade
de estabelecer um arcabouco para este tipo de estudo complementar, além da descricdo
morfoldgica também foi revisado e analisado o genoma mitocondrial das lagostas do
género Panulirus. As analises morfoldgicas foram realizadas por meio de observagdes e
medicBes sob estereomicroscépio e fotodocumentacdo digital. As analises genéticas se
basearam em genomas mitocondriais completos disponiveis no GenBank, assim como
em sequéncias inéditas do gene 16S para Panulirus echinatus, as quais foram usadas para
construir arvores filogenéticas. As analises morfoldgicas realizadas revelaram um padréo
semelhante de estruturas e coloracdo entre as amostras que estavam no mesmo estagio de
desenvolvimento. Foi possivel classificar as amostras em estagio mais avancado em nivel
de espécie, mas 0s estagios mais precoces mostraram caracteristicas que precisardo da
contraprova genética. As analises genéticas revelaram estabilidade no genoma
mitocondrial entre as diversas espécies do género Panulirus, quando comparado com o
genoma de Drosophila melanogaster. O gene mais conservado foi cox1 (p = 0,189) e a
porcdo mais varidvel do genoma foi a regido controle (p = 0,390). Avaliados
separadamente todos 0s genes produziram arvores de topologia semelhante com excecao
da regido controle. As arvores filogenéticas dividiram as lagostas analisadas em dois

grupos, consistentes com o conhecimento atual acerca da evolucdo destas lagostas. O



gene 16S de P. echinatus apresentou baixa variabilidade intraespecifica e foi
consistentemente diferente das demais espécies, indicando que podera ser utilizado para

caracterizagdo genética de pueruli.

Palavras-chave: Pueruli, Genoma mitocondrial, Morfologia, Panulirus, Filogenética



ABSTRACT

In recent decades, the state of Ceara has been the largest lobster exporter in Brazil, with
emphasis on lobsters from genus Panulirus. The main species exploited by the fishing
sector are those found in higher abundance, Panulirus argus and Panulirus laevicauda.
Despite decades of scientific studies and fishery management, fundamental aspects of the
biology of these lobsters have yet to be elucidated. One of the most significant gaps in
knowledge is about recruitment. In the recruitment process, one of the crucial phases is
settlement, represented in the life cycle by the puerulus phase. Studies on the distribution
and abundance of lobster pueruli are scarce and become more complex due to the
difficulty in identifying the species at this stage of development. This study study aimed
to present morphological descriptions of the different stages of development of pueruli
sampled on the coast of Ceara, in order to allow identification at the lowest possible
taxonomic level. Today, the morphological identification of species is often supported by
genetic characterizations. In order to establish a framework for this type of
complementary study, in addition to the morphological description, the mitochondrial
genome of Panulirus lobsters was also reviewed and analysed. Morphological analyses
were performed through observations and measurements under a stereomicroscope and
digital photo documentation. Genetic analyses were based on complete mitochondrial
genomes available on GenBank, as well as on unpublished 16S gene partial sequences
for Panulirus echinatus, which were used to build phylogenetic trees. The morphological
analyses performed revealed a similar pattern of structures and coloration among samples
that were at the same stage of development. It was possible to classify the later stage
samples at species level, but the earlier stages showed characteristics that will need
genetic validation. The genetic analysis revealed stability in the mitochondrial genome
among the different Panulirus species, when compared to the genome of Drosophila
melanogaster. The most conserved gene was cox1 (p = 0,189) and the most variable
portion of the genome was the control region (p= 0, 390). Assessed separately, all genes
produced trees of similar topology with the exception of the control region. The
phylogenetic trees divided the species into two groups, consistent with current knowledge
about the evolution of these lobsters. The 16S gene from P. echinatus showed low
intraspecific variability and was consistently different from the other species, indicating

that it could be used for genetic characterization of pueruli.

Key words: Pueruli, Mitochondrial DNA, Morphology, Panulirus, Phylogenetic
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1. INTRODUCAO

As lagostas espinhosas (Decapoda: Palinuridae) sdo consideradas um dos
recursos pesqueiros mais importantes do globo (GIRALDES; SMYTH, 2016). Em
territdrio brasileiro, a espécie Panulirus argus (Latreille,1804), conhecida popularmente
como lagosta vermelha, € a mais encontrada nos estoques, e consequentemente a mais
exportada, totalizando em média 5,3 mil toneladas anuais de peso inteiro nos ultimos 10
anos, e a Panulirus laevicauda (Latreille,1817), ou lagosta verde, com 900 toneladas de
peso inteiro (ARAGAO; CINTRA, 2019), enquanto as contribuicdes da lagosta pintada
e lagostas-sapateiras s3o inexpressivas comercialmente na costa brasileira (ARAGAO;
CINTRA, 2019). A pesca comercial de lagosta ocorre entre os estados do Amapa e Rio
de Janeiro (TUBINO et al., 2007), e de acordo com as estatisticas do Governo do Estado
do Ceara (GEC, 2019) o estado é o maior exportador do pais, chegando a exportar o valor
de US$ 29 milhes entre janeiro e agosto de 2019.

A costa cearense apresenta um ambiente favoravel para o assentamento de larvas
e desenvolvimento desses organismos, assim como zonas de alimentacéo e reproducéo,
possuindo um clima semiarido (KELTING, 2007), e um oceano com &guas quentes
devido a proximidade com o Trépico do Equador. As caracteristicas desse ambiente,
assim como outros que possuem o substrato coberto por algas vermelhas e Halimeda spp.
é um dos escolhidos pelas lagostas como area de alimentacdo, crescimento e reprodugédo
(FONTELES-FILHO, 2007).

Apds sairem dos ovos, os organismos chamados de phyllosoma pouco se parecem
com os animais adultos, estes permanecem no plancton marinho, e ap6s dez estagios de
desenvolvimento larval se tornam puerulus (GOLDSTEIN et al., 2008), um estagio de
pos-larva nectdnica, e que se assemelha aos individuos adultos, porém de coloragédo
transparente (PHILLIPS et al., 2006). Com relacdo ao estagio pds larval, os puerulus sdo
conhecidos por procurarem ambientes de assentamento em zonas protegidas de fortes
ondas e ventos, tendendo a se abrigarem em costas rochosas, recifes, fendas ou cavernas
(BOOTH; PHILLIPS, 1993) e em grandes massas de macroalgas flutuantes, como
Sargassum spp. (LEITE; TURRA, 2003) e Amansia sp. (IGARASHI, 2010). Nessa ultima
fase, € conhecido que puerulus de algumas espécies, como as dos géneros Jasus e
Panulirus, ndo se alimentam, dependendo da energia estocada durante os estagios larvais
anteriores (BOOTH, 2002; HAYAWAKA; NISHIDA, 2005; JEEFS et al., 1999;
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LEMMENS, 1994; NISHIDA, 2002).

Apds a muda de filossoma para puerulus, agora ja na fase de pos-larva, os
individuos nadam para zonas de plataforma continental ou litoranea, para ocorrer o seu
assentamento e se tornarem seres bentonicos que dardo prosseguimento ao seu ciclo de
vida (GOES; CARVALHO, 2005). Observacdes diretas de pueruli ativos foram apenas
registradas durante o periodo noturno, e na maioria foi visto o comportamento de natacao
em linha reta a centimetros da superficie oceéanica, e em algumas ocasides com condicao
de mar calmo foi possivel observar suas antenas acima da superficie (PHILLIPS; OLSEN,
1975). Esse movimento em direcdo a costa, comeca a ocorrer a distancias consideraveis
dela, acima de 50 km, envolvendo uma combinacao de fatores, como natacdo ativa em
direcdo a costa, uso de adveccéo natural onshore e processos passivos, como a circulagédo
superficial gerada pelo vento (BUTTLER; HERRNKIND, 2000).

Pesquisas relacionadas a descricdo morfoldgica e genética desses animais sdo
escassas na bibliografia brasileira, e internacionalmente o Unico trabalho que obteve
sucesso em analisar e desenvolver as fases larvais da lagosta espinhosa Panulirus argus
em cultivo, foi o de Goldstein et al. (2008), abordando aspectos morfologicos de cada um
dos 10 estagios larvais plancténicos, e sobre as pos larvas pueruli. Na fase de puerulus o
comprimento do cefalotérax € em torno de 8 mm (BOOTH; PHILLIPS, 1993), ja no
trabalho de Goldstein et al. (2008) o tamanho médio encontrado foi de 6,35 mm, sendo o
tamanho médio do corpo de 17 mm. A duracgdo desse estagio varia entre as espéecies, mas
geralmente € menor que um més, sendo a temperatura da &gua muito influente
(BUTTLER; HERRNKIND, 2000).

Com relacdo a reproducéo de lagostas espinhosas, essas sdo espécies ovuliparas,
apresentando fecundacéo e desenvolvimento embrionario externo, no qual os machos vdo
depositar uma massa espermatofdrica que vai endurecer e fornecer os espermatozoides,
na qual a fémea vai raspar a mesma apés a ovulacéo, para ocorrer a fecundacdo (CRUZ
et al., 2011). Os ovos possuem em torno de 1 mm de tamanho, e 0 estagio seguinte
compreende a fase larval (phyllosoma) e uma fase pos larval (puerulus nos Panulirus e
nisto nas Scyllarids), ambos precedendo o estagio juvenil das lagostas (PHILLIPS et al.,
2006).

A conservacdo e estudo desse estagio pds-larval da lagosta € de suma importancia
para 0 manejo pesqueiro e preservagio da espécie. E nesse estagio em que vai ocorrer 0
assentamento do animal, e transicao para a fase juvenil, e futuramente ao atingir tamanho

ideal este desloca-se para o grupo de individuos adultos da espécie em maiores
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profundidades, podendo ser explorado pelas atividades de pesca. Estudos ja trazem dados
sobre as capturas virem decrescendo com o passar dos anos, e apesar disso, 0s esforcos
de pesca estdo cada vez maiores (ARAGAOQ; CINTRA, 2019; MELO; BARROS, 2006).
Com isso, os pueruli se destacam para a manutengédo das espécies, pois sdo eles que irdo
passar pela fase de assentamento adiante, e consequentemente permitir a renovacdo da
populacéo e do estoque pesqueiro disponivel para as gerac@es futuras.

As espécies que geralmente sdo mais encontradas na costa cearense pertencem a
familia Palinuridae, do género Panulirus, que engloba as lagostas de espinho, sendo elas
Panulirus argus e Panulirus laevicauda. Alguns estudos (GIRALDES; SMYTH, 2016;
PEIXOTO et al., 2020; SARVER; SILBERMAN; WALSH, 1998) da espécie P. argus
abordaram que houve uma separacéo genética entre as lagostas caribenhas e brasileiras e
esta deve ter ocorrido no ultimo periodo glacial maximo, sendo a pluma gerada pelas
desembocaduras dos rios Amazonas e Orinoco a barreira fisica que deu inicio a essa
provavel especiacdo alopéatrica, sendo recente proposta a espécie Panulirus
meripurpuratus presente no litoral brasileiro, localizada a leste da foz de ambos os rios e
P. argus com distribuicdo a oeste da foz dos dois rios (GIRALDES; SMYTH, 2016).

Alguns estudos utilizam de ferramentas genéticas e moleculares para alcancar
seus resultados, abordando aspectos desde dieta de larvas de lagosta (O’RORKE et al.,
2012) até estudos sobre estruturas populacionais de adultos de lagostas espinhosas
(GAETA et al., 2020). Com o passar dos anos e com 0 avanco tecnoldgico e cientifico,
pesquisas como essas serdo cada vez mais frequentes e importantes para uma melhor
compreensdo da dindmica populacional e reprodutiva das lagostas, fornecendo bases
cientificas mais atuais e concretas para melhor manejo ecol6gico e pesqueiro das espécies.

Considerando este historico, o presente trabalho tem como objetivo revisar dados
bibliograficos acerca da morfologia de larvas de lagosta do género Panulirus no estagio
de puerulus, e integrar essas informacdes com caracteristicas de amostras coletadas na
enseada do Mucuripe, Fortaleza — Ceara, que foram observadas através de fotografias em
lupa. Objetiva-se também a realizacdo de analise in silico de dados obtidos a partir de
base de dados genéticos disponiveis online, acerca da genética de lagostas do género
Panulirus. Para essa analise genética serdo utilizadas sequéncias completas e parciais dos
genes mitocondriais disponiveis publicados no National Center for Biotechnology
Information (NCBI), com o intuito de avaliar a diversidade genética das espécies
encontradas no Brasil, e a distribuicdo de variabilidade no genoma mitocondrial das

mesmas.
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2. REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1 — Ciclo de vida das lagostas espinhosas

O complexo ciclo de vida das lagostas espinhosas vem sendo estudado
mundialmente ha algumas décadas, tendo ganhado cada vez mais destaque nos ultimos
anos devido as medidas de preservacédo por conta da elevada pressdo pesqueira sobre esses
animais, sendo registrada uma queda na captura dos estoques (ARAGAO; CINTRA,
2019; DINIZ, 2001; MELO; BARROQOS, 2006).

Ao longo do seu ciclo de vida, a lagosta habita os mais variados tipos de
ambientes, passando por varias mudancas fisiologicas e de habitat com base no seu
estagio de desenvolvimento (Figura 1). As fases gerais sao: o animal adulto, com mais de
80 mm de comprimento da carapaca (CRUZ; BERTELSEN, 2008), os ovos, que
apresentam em torno de 5 mm de diametro, apresentando uma cor que varia de laranja a
amarronzada de acordo com o desenvolvimento dos mesmos, e sdo carregados pelas
feméas ovadas até sua eclosdo e liberacéo das larvas filossoma em oceano aberto (CRUZ;
1980), seguida da de puerulus e pés-puerulus, juvenil, e fase de pré-recrutamento (CRUZ
etal., 2021; FAUSTO-FILHO; COSTA, 1969).

Figura 1 - Representacdo dos diferentes estagios de desenvolvimento de lagostas do

género Panulirus.

Fémea ovada

Larvas - Phyllosoma

Juvenis Pés larva - Puerulus de P. argus

Fonte: Gaeta (ndo publicado).
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Anterior a metamorfose para puerulus, a larva passa pela fase de filossoma,
conhecida por sua forma achatada semelhante a uma folha (Figura 2), ha a presenca de
11 estagios de desenvolvimento diferentes (LEWIS et al., 1951), chegando a até 13
estagios em Jasus lalandii (PHILLIPS et al., 2006), todos apresentando caracteristicas
morfoldgicas distintas, durando meses até a larva de lagosta se desenvolver para um
estagio conhecido como puerulus. Com relacdo a alimentacdo nesse estagio, através do
estudo molecular de (SUZUKI et al., 2006), que buscou identificar o DNA das presas
consumidas com a utilizagdo do hepatopéncreas das larvas, foram observadas que as

principais presas das filossoma séo espécies dos grupos do Urochordata e Cnidaria.

Figura 2 — Vista ventral de uma larva filossoma de Panulirus longipes no estagio VII de

desenvolvimento, barra de escala =5 mm

Fonte: Adaptado de SUZUKI et al. (2006).

A fase de puerulus, que vem apds a metamorfose de filossoma, vai ser discutida
de maneira mais aprofundada no proximo tépico, por ser o tema principal do trabalho, e
serdo abordados aspectos acerca da biologia e desenvolvimento entre as duas diferentes
fases desse estagio, puerulus e pos-puerulus ou juvenil solitério da fase algal (BUTLER,;
HERRNKIND, 2000)
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Apbs a fase de puerulus, as lagostas ja passaram pelo processo de assentamento
do ambiente pelagico para o bentdnico, se tornando juvenis a seguir, apresentando entre
16 e 50 mm de comprimento da carapaca. S&0 comumente encontrados agregados em
fendas de rochas marinhas, possivelmente como método de evitar a predagédo
(CHILDRESS; HERRNKIND, 1997; SMITH; HERRKIND, 1992).

A ultima fase, é o0 estagio de pré-recrutamento, momento anterior a idade adulta
das lagostas, apresentando o comprimento da carapaca entre 50 € 79 mm, na qual os
individuos vao migrar dos abrigos em aguas rasas litoraneas, para regides benténicas mais

profundas, onde a maioria dos animais ja adultos sdo encontrados (CRUZ et al., 2001a).

2.2 — Biologia de pueruli

Esse novo estagio de vida antecede a fase juvenil do animal, e inicialmente ndo
apresenta pigmentacdo e nem calcificacdo em seu corpo, logo sua coloracdo é
transparente, porém ao se aproximar da fase de pds-puerulus, a calcificacdo e
pigmentacdo ficam mais evidentes e ao final do estagio a larva ja esta semelhante ao
animal adulto, porém de tamanho bem reduzido (GOLDSTEIN et al., 2008; GUERAO et
al., 2006).

Nesse estdgio a larva ndo se alimenta, dependendo de reservas energéticas que
foram armazenadas através da alimentagdo nos estdgios de desenvolvimento anteriores.
(MCWILLIAMA; PHILLIPS, 1998). Anger (1989) criou o termo ‘lecitotrofia
secundaria’ para descrever esses estagios larvais em que o organismo nao se alimenta. A
metamorfose da fase de filossoma para puerulus aparentemente ndo é influenciada por
fatores ambientais, porém ela somente procede ap6s ocorrer uma acumulacao de reservas
energéticas suficientes para suprir as necessidades do estagio de puerulus
(MCWILLIAMA,; PHILLIPS, 1998).

Neste estagio ocorre um dos principais momentos de todo o ciclo larval e juvenil
das lagostas, o assentamento, a transi¢cdo do estdgio plancténico, no qual a larva é
dependente dos movimentos das correntes e ondas oceanicas para o seu deslocamento,
para 0 estagio bentdnico, no qual os pueruli irdo migrar dezenas de quilébmetros em
direcdo as zonas costeiras (WILKIN; JEFFS, 2011), procurando locais protegidos como
massas de algas flutuantes ou cavernas e rochas marinhas para o0 seu assentamento
(BUTLER; HERRNKIND, 2000).
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Os padrdes de dispersdo e os habitos de vida das larvas de lagosta é pouco
compreendido até o momento de seu retorno para o litoral onde ira ocorrer o
assentamento. Alguns estudos dizem que as larvas anteriores a fase de puerulus séo
totalmente dependentes dos padrdes de circulacdo oceénica, ficando muitas vezes retidas
em giros oceanicos ciclénicos ou anti-ciclénicos, servindo como fonte para o futuro
processo de assentamento (CRUZ et al., 2015; CRUZ et al., 2011) e consequentemente
do estoque adulto de lagostas das regides proximas (GAETA et al., 2020).

Com relagéo aos padrdes anuais de assentamento de puerulus na costa cearense
(Figura 3), é observado que ocorre o processo ao longo do ano todo, porém existe dois
picos anuais, um entre fevereiro e abril, na estacdo chuvosa, e outro entre julho e
setembro, na estacdo seca, estando relacionados aos padrfes de circulagcdo oceénica
préximo a costa do Ceara (CRUZ et al., 2015). Outras condi¢des oceanograficas, como
salinidade e temperaturas (PHILLIPS et al., 2006), condi¢6es atmosféricas, abordando a
questdo do El nifio (BOOTH et al., 2000), e até mesmo geoldgicas, como cadeias de
montanhas marinhas, por exemplo a dorsal mesoatlantica e erup¢6es vulcanicas (GAETA

et al., 2020), podem influenciar nesses padrdes de assentamento das larvas de lagosta.

Figura 3 — Padrdo de assentamento de pueruli no municipio de Flecheiras (CE) nos anos

de 2003, 2005 e 2006. O grafico mostra o0 nimero de puerulus por meses do ano.
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Fonte: CRUZ et al. (2015).

O ambiente que os recém formados pueruli irdo buscar ao chegar na costa é
variavel, procurando desde vegetacdo marinha densa, como gramas marinhas, macroalgas
marrons e vermelhas (HERRNKIND; BUTLER, 1986), até pequenos buracos ou fendas
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em rochas e pequenos recifes (BOOTH; PHILLIPS, 1993), em busca de regides
protegidas de fortes ondas e correntes e possiveis predadores, como polvos, caranguejos,
raias e o peixe-sapo (SMITH; HERRNKIND, 1992).

Com relagéo as larvas de Panulirus argus, a espécie de lagosta espinhosa mais
comum na costa cearense, sabe-se que a fase filossoma dura em torno de seis meses,
passando por 11 fases diferentes durante esse estagio, para a posterior metamorfose para
puerulus, com duracdo entre 4 e 8 dias em seu ambiente natural (BOOTH; PHILLIPS,
1993; BUTLER; HERRNKIND, 1991).

Os processos que induzem a metamorfose do estagio de filossoma para puerulus
ainda ndo sao totalmente compreendidos, mas as dedugfes abordam processos fisicos
oceanograficos que ocorrem proximos a quebra da plataforma continental (PHILLIPS;
MCWILLIAM, 1986) ou o contato da larva filossoma, em seu estagio final de
desenvolvimento, com o ambiente benténico (BOOTH; PHILLIPS, 1993) como possiveis
estimulantes para a metamorfose. Outros trabalhos abordam que a larva percebe ‘pistas’
quimicas e fisicas que remetem ao seu ambiente de origem (POLLOCK, 1990;
POLLOCK, 1992), mas essa sugestdo necessita de mais dados para ser melhor
esclarecida.

2.2.1 Diferentes fases de puerulus

A larva puerulus apresenta tamanho do comprimento do cefalotorax (em inglés
Carapace Lenght - CL) que varia de 6 a 12 mm, com um tamanho medio de 8 mm
(PHILIPPS et al., 2006; BOOTH; PHILIPPS, 1993).

De acordo com a bibliografia o inicio da pigmentacdo € um indicativo de que 0s
pueruli j& estdo se desenvolvendo para o estagio pds-puerulus, também conhecido como
fase algal (BUTLER et al., 1997), na qual os organismos passam a adquirir um
comportamento bent6nico, ocorrendo seu assentamento e consequentemente adquirindo
a coloracdo tipica da espécie em questdo (IVO; PEREIRA, 1996).

Com o avancar do desenvolvimento da po6s-larva (Figura 4), também é observado
uma maior quantidade de espinhos se desenvolvendo pelo cefalotérax e peddnculo
antenal, a defini¢do do sulco cervical, assim como a formag&o de ranhuras nos somitos

abdominais caso o puerulus pertenca a espécie Panulirus argus (LEWIS et al., 1951).

Figura 4 - Desenvolvimento da pés larva de Panulirus argus em trés diferentes estagios:
A, B e C, do mais inicial para o mais avangado, respectivamente.
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Fonte: LEWIS et al. (1951).

2.3 Genética de lagostas

Estudos geneticos envolvendo as populacdes de lagostas sdo cada vez mais
frequentes nos Gltimos anos, visto os avangos tecnoldgicos, gerando uma maior eficacia
dos resultados obtidos, e 0 aumento da demanda que tem surgido nesse ramo de pesquisa.
Geralmente essas pesquisas envolvem caracteristicas da ecologia, da biologia reprodutiva
de populacdes de lagostas e identificacdo de espécies (KENNINGTON et al., 2013;
SUZUKI et al., 2006), porém também tem se observado mais abordagens relacionadas as
relacBes filogenéticas entre 0s géneros e espécies de lagostas (GAETA et al., 2020;
NARO-MACIEL et al., 2011; PALERO et al., 2009; PTACEK et al., 2001).
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A estruturacdo das populacdes depende de varios fatores, sendo o principal as
barreiras fisicas que existem ou passaram a existir entre esses grupos, dificultando a
dispersdo larval pelas correntes oceénicas entre as populagbes (GAETA et al., 2020;
KENNINGTON et al., 2013; SARVER et al., 1998). Porém no caso das lagostas
espinhosas, a maioria das espécies apresentam uma inexisténcia de estruturacao genética
entre as populagdes, o que condiz com o seu longo periodo larval planctonico, que
apresenta uma alta capacidade de dispersdo em oceano aberto (CRUZ, 2002; OVENDEN
etal., 1992; SILBERMAN et al., 1994; THOMPSON et al., 1996; TOLLEY et al., 2005).

A respeito da variabilidade genética relacionada ao género Panulirus ao longo
do Atlantico, uma grande quantidade de variacdo genética foi encontrada no genoma
mitocondrial das populacdes de Panulirus argus, sendo uma caracteristica comum de
organismos que possuem estagios larvais de longa duracdo (AVISE, 1992; CAMPER et
al, 1993; CRUZ 2002). Alguns fatores podem intervir para dificultar a subdivisdo
genética entre as populacdes de lagosta vermelha, como o longo periodo larval sob a acédo
de fortes correntes marinhas, mantendo constante o fluxo génico entre as populacdes,
assim como a oceanografia fisica do oceano Atlantico, que favorece o fluxo entre os
continentes e as ilhas oceénicas. (SILBERMAN et al., 1994).

Gaeta et al. (2020) sugere que o sistema de circulacdo equatorial das correntes
do Atlantico, funciona como uma barreira biofisica entre os giros subtropicais do oceano
atlantico norte e sul para a disperséo de larvas de Panulirus echinatus entre as ilhas, e que
outros fatores acabam desempenhando a mesma fungdo, como a cadeia de montanhas
submarinas da dorsal mesoatlantica, a distancia entre os lados oeste e leste do oceano e
diferencas entre massas de agua.

Estudos tem buscado compreender a relacdo filogenética entre as populacdes de
lagosta do género Panulirus (GAETA et al., 2020; NARO-MACIEL et al., 2011;
PALERO et al., 2009). Ptacek et al. (2001) sugere que houve uma divergéncia entre as
duas maiores linhagens desse género em um periodo geoldgico anterior ao pleistoceno,
possivelmente no Mioceno tardio (GEORGE, 1997), suportando hipdteses mais antigas
baseadas em caracteristica morfologicas que mencionam essa divisdo (GEORGE; MAIN,
1967; MCWILLIAM, 1995).

A alta variabilidade genética, uma grande quantidade de haplotipos relacionados
e a presenca de duas linhagens de evolucédo distintas (NARO-MACIEL et al., 2011) é
consistente com a histéria de evolugdo das lagostas envolvendo dois abrigos formados

durante o ultimo periodo glacial maximo, seguido de uma alta expansdo das populacdes
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(GOPAL et al., 2006; PALERO et al., 2009; TOLLEY et al., 2005). Analises
comparativas de variacdo genética observadas em P. argus relevam um nivel de
divergéncia interespecifica parecido com o de varias espécies de Panulirus (NARO-
MACIEL et al., 2011), dando maior suporte a hip6tese de ocorréncia de panmixia nesse
local (OGAWA etal., 1991; TOLLEY etal., 2005; SILBERMAN et al., 1994).

Alguns métodos sdo mais comumente utilizados para analises da variabilidade
genética em organismos marinhos, como aloenzimas, polimorfismo de comprimento de
fragmentos de restricdo (RFLP), sequenciamento do DNA mitocondrial (mtDNA),
microssatélites, entre outros (DINIZ et al., 2005), destacando 0 mtDNA, como uma
importante regido do genoma para o estudo da variacdo genética em animais marinhos ao
nivel populacional.

Os genes mitocondriais com melhor acurécia para a analise e caracterizacdo da
variacdo genética em crustaceos sdo 0 16S rDNA (16S), 0 12S rDNA (12S) e o citocromo
oxidase subunidade I (COIl), pois apresentam um 6timo sinal filogenético, realizando uma
boa delimitacdo em grupos de crustaceos (TOON et al. 2009; MATZEN DA SILVA et
al. 2011; PEDRAZA-LARA et al. 2012).

O trabalho de Dos santos (2016), realiza uma descricdo do genoma mitocondrial
da lagosta Panulirus echinatus, abordando a sua organizacdo estrutural ( Figura 5)
contendo 15.808 pb de comprimento, um dos mais longos do género. O genoma esta
divido em 13 genes codificadores de proteinas, 22 tRNAs que sdo utilizados para a
traducdo de proteinas codificadas pelo mtDNA, duas subunidades do ribossomo da

mitocdndria (16S e 12S) e uma regido controle, também conhecida como d-loop.

Figura 5 — Organizacao do genoma mitocondrial da lagosta Panulirus echinatus, os genes
codificadores de proteinas estdo em verde, os 22 tRNAs estdo destacados em roxo pelas

setas, a regido controle esta em azul, e os rRNAs estdo em vermelho
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A proposta inicial do estudo era analisar geneticamente as amostras de puerulus

coletadas na enseada do Mucuripe em Fortaleza. No entanto, a pandemia de COVID-19

impossibilitou a realizacdo desta etapa laboratorial e, portanto, o trabalho foi

reorganizado, logo uma andlise in silico foi feita a respeito da genética de lagostas, para

melhor compreensédo de seu genoma devido a escassez de estudos a respeito dos aspectos

taxonémicos morfologicos e genéticos de puerulus, que é uma etapa do desenvolvimento

fundamental para a manutencéo dos estoques lagosteiros.
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3. OBJETIVO:

Caracterizar morfoldgica e geneticamente os pueruli das espécies de lagosta do

género Panulirus que ocorrem na costa do Ceara.
Objetivos especificos:
1. Descrever morfologicamente pueruli coletados na costa do Ceara

2. Avaliar a variabilidade e niveis de diferenciacdo dos genes mitocondriais das

lagostas espinhosas do género Panulirus

3. Avaliar a diversidade do gene 16S mitocondrial de Panulirus echinatus
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4. MATERIAIS E METODOS

4.1. Area de estudo e coleta

A coleta dos pueruli ocorreu na regido da enseada do Mucuripe, no late Clube
(Figura 6) (3°43” 12°°S, 38° 28’ 40°”W), localizada na orla de Fortaleza no litoral central

do estado do Ceara (CE) que ¢é banhado pelo oceano Atlantico tropical.

Figura 6 — Regido da coleta dos pueruli, na enseada do Mucuripe em Fortaleza (CE), a

seta em vermelho destaca o pequeno espigédo do late Clube, onde foi realizada a coleta

Fonte: Google maps (2019).

Coleta

Os organismos foram coletados ao longo dos meses de marcgo a maio de 2019, no
periodo diurno. Os pueruli foram encontrados em tijolos (Figura 7) que serviram de base
para placas de assentamento de outro experimento visando a avaliacdo da comunidade

bioldgica marinha.

Figura 7 - Placas de assentamento para avaliacdo da comunidade biolégica marinha. A —

Antes de ser instalado no oceano e B — Ap0s trés meses de acompanhamento no oceano.
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Fonte: Cedecam (2019).

Os tijolos proporcionam o habitat ideal para os puerulus, por possuir furos em
sua estrutura que criam um ambiente com caracteristicas de dguas calmas e por garantir
protecdo contra predadores (BOOTH; PHILLIPS, 1993). Apds a coleta os organismos
foram fotografados e conservados em alcool 95% para futuras analises morfoldgicas e

moleculares.
4.2 Analises morfoldgicas

As andlises morfologicas foram realizadas com a utilizagdo de uma lupa em
laboratorio, que permitiu a visualizagdo mais proxima e em melhor qualidade das
estruturas dos pueruli.

Todas as amostras foram observadas separadamente em uma placa de petri sob a
lupa com o fundo preto, para melhor visualizagdo e com o auxilio de um software de
visualizagdo das imagens e registro das mesmas em um computador.

As caracteristicas observadas em cada uma das larvas puerulus se basearam em
estudos anteriores a fim de comparagdo e que levaram em consideracdo a similaridade
morfologica desse estdgio entre as diferentes espécies de Panulirus o que torna a
identificagdo complexa, sendo necessaria a observagéo detalhada e focada em diferencas
na quantidade e tamanho dos espinhos, proporcdes corporais e 0 processo de calcificacéo,
para auxiliar na identificacdo (BOOTH; PHILLIPS, 1993). Além disso, para fins
didaticos foi feita a divisdo corporal de puerulus em duas partes, o cefalotérax e o
abdémen, conforme descrito previamente na bibliografia (GOLDESTEIN et al., 2008;
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GUERAO et al., 2006; HOLTHUIS, 1991; WILLIAMS, 1986). E em cada uma delas

foram observadas diversas estruturas que serdo detalhadas a seguir (Figura 8):

Figura 8: Representacdo da fase de puerulus, com numeracdo das estruturas analisadas
abaixo, sendo: 8 — Placa antennular, 7 — Antenulas, 6 — Antenas, 5 — Regido central do

cefalotdrax, 4 — Pereiopodes, 3 — Somitos abdominais, 2 — Telson, 1 — Urdpodes.

Fonte: Adaptado de Goldstein et al. (2008).

4.3 Analises de variabilidade genética

Foram compilados os genomas mitocondriais completos das lagostas do género
Panulirus que estavam disponiveis no GenBank: P. japonicus: NC_004251.1, P.
longipes: NC_052749.1, P. cygnus: NC_028024.1, P. homarus: NC_016015.1, P.
ornatus: NC_014854.1, P. penicillatus: NC_052750, P. stimpsoni: NC_014339, P.
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versicolor : NC_028627, P. argus: NC_039671, P. polyphagus: MK503959.1 e a lagosta
Homarus americanus : NC_015607.1, como grupo externo.

Com o auxilio do programa de analises filogenéticas MEGA X (KUMAR et al.,
2018) foram analisados separadamente a regido controle, as sequéncias codificadoras e
0s genes de Rna-s ribossémicos e de transferéncia, e ap6s isso foram construidas matrizes
de distancia percentual utilizando o modelo k2p. (KIMURA, 1980) para cada um dos
genes.

Finalmente, foram construidas arvores filogenéticas pelo método Neighbor
Joining (SAITOU; NEI, 1987) para cada um dos genes separadamente, com a avaliagéo
da consisténcia dos ramos por bootstrap (FELSENSTEIN, 1985) com 10.000 repetices.

Para as analises de P. echinatus, sequéncias inéditas para o gene 16S, disponiveis
no CEDECAM, foram incluidas nos alinhamentos do MEGA X e adicionadas a arvore
filogenética do gene 16S juntamente com as sequéncias das outras espécies analisadas,

para fins de comparacdo de distancias entre elas.
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5. RESULTADOS E DISCUSSAO

5.1 Descricdo morfologica
5.1.1 Fases de pueruli observadas

Foram coletadas ao todo 22 amostras que foram divididas em 2 grupos (Figura 9),
baseados na calcificacdo do exoesqueleto, sendo que a primeira fase em que a larva é
transparente/esbranquicada e que ja se iniciou o processo de calcificacdo do exoesqueleto
nas larvas (IVO; PEREIRA, 1996) e que foram coletadas dez amostras (amostras de 1 a
10, Figura 10A e 10B) de puerulus com estas caracteristicas. E a segunda fase em que 0s
pueruli iniciam o processo de calcificacdo e adquirem uma tonalidade diferente de
esbranquicada ou transparente, sendo observada essas pigmentacdes de coloracdo
avermelhada e amarronzada de diferentes intensidades, distribuidas em bandas laterais
pelo cefalotérax, rostrum e abdémen abrangendo 12 amostras (amostras de 11 a 22,
Figura 10C e 10D).

Figura 9: Os dois grupos de pueruli e pos-pueruli coletados na enseada do Mucuripe na

cidade de Fortaleza no litoral central do estado do Ceara.

Fonte: Cedecam, 2019.
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Figura 10: Diferentes estagios de desenvolvimento da larva puerulus. Primeira fase: A —
fase transparente e B — Inicio de pigmentacdo; Segunda fase: C — Pigmentacdo avancada

e pouca calcificagédo, D - Pigmentagéo e calcificacdo avancadas

Fonte: Cedecam, 2019.

5.1.2 Cefalotdrax

A) Regido Dorsal do cefalotorax
1. Anténula

Apresentam o peddnculo com trés segmentos (Figura 11), no qual ha pequenas
cerdas no 1° segmento ou segmento proximal, sendo cinco cerdas interiores, e uma cerda
exterior. O 2° e 3° segmentos, ou segmentos distais, apresentam menos cerdas. O flagelo
interno é levemente mais longo do que o externo, esse Gltimo apresentando varias cerdas
em sua extremidade anterior, sendo essas maiores que as presentes nos segmentos. As
caracteristicas morfologicas observadas na anténula sdo semelhantes as do trabalho de
Goldstein et al. (2008).

As anténulas ndo apresentam uma variacao significativa na sua coloracao entre 0s
estagios de puerulus e pos-puerulus, possuindo sempre uma coloragao esbranquicada sem

pigmentacao.

Figura 11 — Anténula da fase de puerulus em destaque, as numeragdes 1, 2 e 3 representam

a ordem dos segmentos, e a 4 destaca as cerdas do flagelo exterior.
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Fonte: Autor, 2020.

2. Antena

Possui quatro segmentos nos peddnculos, sendo o mais proximal e o distal os
menores, e 0s dois centrais maiores (Figura 12). O segmento proximal apresenta um
espinho anterolateral robusto, no segmento central distal ha a presenca de 8 espinhos
dorsais e um anterior e no segmento distal ndo ha espinhos e nem cerdas. Goldstein et al.
(2008), menciona que no 3° segmento ha um espinho arredondado na margem
anterolateral, o que néo foi possivel de ser observado em lupa e nas fotografias.

Figura 12 — Antenas de puerulus anterior a fase de calcificacdo, em numeracdo de 1 a 4

0s segmentos do pedunculo antenal, e representando a antena, esta 0 numero 5.
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Fonte: Autor, 2020.

A antena € maior em comprimento do que o tamanho corporal da larva puerulus,
sendo maior que o peddnculo antenal, possuindo varios pares de espinhos diminutos
distribuidos na lateral por todo o seu comprimento. A coloracéo inicial é esbranquicada,
tanto na antena, como no peddnculo, porém a medida que ocorre o desenvolvimento da
larva, o peddnculo é o primeiro que apresenta a alteracdo inicial da cor, surgindo tons
vermelho-amarronzados nessa estrutura, que se estendem até a base das antenas, porém

nessas com menor intensidade da cor ao longo de sua distribuicdo (Figura 13).

Figura 13 — Antenas de puerulus na fase de calcificagdo mais avancada, perceba a
mudanca da coloracdo para vermelho amarronzado do pedunculo antenal até a base das
antenas, seguindo a seta ilustrada.
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Fonte: Autor, 2020.

3. Placa antenular

A placa antenular, situada entre os olhos, se caracteriza como a base das antenas
e antenulas, se assemelhando a um formato de uma placa triangular, a partir da fase
juvenil surgem na regido um ou dois pares de espinhos robustos (HOLTHUIS, 1991).

Os estagios de puerulus sem pigmentacéo evidente ndo apresentaram espinhos
em sua estrutura, com excec¢ao da amostra 5, que havia 2 espinhos anterolaterais finos na
mesma (Figura 14). Porém nas amostras de pds-puerulus era visivel o crescimento de um
par de pequenos espinhos posterolaterais na estrutura, se tornando mais evidente a medida
que o desenvolvimento da pds-larva ocorre (Figura 15), sendo possivel notar o
crescimento do 2° par de espinhos da imagem. Em algumas amostras 0s espinhos eram
mais robustos, nessas era evidente o desenvolvimento para pos-larva, porém em uma, na
amostra 13, em que a pigmentacao da larva ja havia se iniciado, se apresentou mais fina,

semelhante ao que foi observado na amostra 5.

Figura 14 — Placa antennular do puerulus da amostra 5, destaque para a presenca de um

par de espinhos finos na regido anterior da estrutura.
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Fonte: Cedecam, 2019.

Figura 15 - Placa antennular de puerulus na fase de calcificacdo, perceba o crescimento
do par de espinhos robustos na regido anterior da estrutura
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Fonte: Cedecam, 2019.

Com relacéo a calcificagdo, ndo foram observadas mudancas significativas nessa
estrutura, apresentando um tom amarelado esbranquigado na maioria das vezes, porém,
nos estagios de poOs-puerulus, as regiGes mais proximas as margens, adquirem uma

tonalidade amarronzada vermelha.

4. Regido Orbital
Espinhos

Na regido orbital do cefalotérax das amostras sem calcificagcdo foram observados
0s pares de espinhos mais visiveis nessa estrutura (Figura 16), sendo esses o par de
espinhos supraorbitais, espinhos anterolaterais, espinhos posteriores aos anterolaterais, e

0s espinhos branquiais mais abaixo, assim como descritos em Goldstein et al. (2008).



38

Figura 16 — Regido orbital do cefalotérax de Puerulus sem calcificacdo com os 4 pares

de espinhas em destaque, notemos que o sulco cervical ndo € perceptivel.

-

Fonte: Cedecam, 2019.

A medida que ocorre o desenvolvimento larval, com o aumento da calcificacio
sobre a estrutura corporal, outros espinhos se desenvolvem, e os espinhos ja observados

tornam-se mais proeminentes e visiveis (Figura 17).

Figura 17 — Regido orbital do cefalotérax de puerulus que ja iniciou a fase de calcificacéo,
em destaque os 4 pares de espinhas descritos, note para o aumento da quantidade de

espinhos e formacéo do sulco cervical nessa regido, entre 0 3 ° e 0 4° par de espinhos
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Fonte; Cedecam, 2019.

B. Regido distal do cefalotorax
1. Sulco cervical

Na regido mais posterior do cefalotérax ndo foi perceptivel a observacao do sulco
cervical nas amostras em fase transparente. A medida que se inicia o processo de

calcificacdo no corpo da larva, se torna mais evidente a formagdo do sulco, estando
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localizado entre os pares de espinhos branquiais e 0s pares de espinhos posteriores aos
anterolaterais (Figura 18). Em Palinurus mauritanicus, uma lagosta de espinho
mediterranea, Guerao et al. (2006) observaram o sulco cervical ja visivel no estagio de

puerulus, e no estagio de pés-puerulus ja se encontra semelhante ao sulco do animal.

Figura 18 — Comparacao entre a regido do sulco cervical das larvas pueruli com o trabalho
de Guerao et al (2006), um puerulus em fase sem calcificagdo e outro ja na fase de

calcificacdo avancada, as setas azuis indicam a regido do sulco cervical.

Fonte: Cedecam (2019) e Guerao et al. (2006).
C. Regido lateral do cefalotorax
1. Brénquias

A regido branquial é bem visivel nas amostras em fase sem calcificagdo, sendo
mais transparente que os arredores, sendo que estdo localizadas dos lados esquerdo e

direito do cefalotdrax, abaixo dos pares de espinhos branquiais (Figura 19).

Figura 19 — Puerulus anterior a fase de calcificagdo, em destaque a regido branquial

localizada dos lados esquerdo e direito do cefalotorax
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Fonte: Cedecam, 2019.

D) Regido Ventral do Cefalotorax
1. Esterno

Apresenta um formato triangular, e possui uma cuticula fina na regido, de
coloragdo transparente leitosa (Figura 20). Goldstein et al. (2008) menciona a
visualizagdo de um par de pequenos espinhos esternais anterolaterais, préximas a base do
5° pereidpode, e menciona a existéncia de protuberancias arredondadas proximas a base
do 2° a0 5° pereidpodes, ambos ndo visualizados nas amostras analisadas. E perceptivel a
divisdo cada vez mais evidente do esterno, a medida que a larva atinge o estado de pos-

puerulus, ficando bem visivel a divisdo entre o esterno e os pereidpodes (Figura 21).

Figura 20 — Regido ventral do cefalotérax de puerulus sem calcificacdo, com o esterno

destacado na imagem
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Fonte: Cedecam, 2019.

Figura 21 — Regido ventral do cefalotérax de puerulus que ja se iniciou a fase de

calcificacdo, perceba a melhor divisdo existente entre o esterno e os pereiopodos.
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Fonte: Cedecam, 2019.

2. Pereiopodos

As lagostas sdo animais decapodes, que remete a ‘dez pés’, possuindo assim
cinco pares de pereiopodes em seu corpo, sendo também observados em suas larvas no
estagio de puerulus. Cada pereidpodo é dividido em seis segmentos, sendo 0s seguintes
dos mais proximal para o distal: 1 - Base, 2 - Ischium, 3 - Merus, 4 - Carpus, 5 - Propodus
e 6 - Dactilus, sendo possivel observar a divisdo dos mesmos nas amostras de pueruli
(Figura 22). Com relacdo ao tamanho dos segmentos, do maior para 0 menor: Merus,
Propodus, Carpus, Ischium, Dactilus, este apresenta uma ponta fina, como se fosse uma
unha, e pbr fim a base, o segmento menor. Ndo foram observadas cerdas ou espinhos
nessas estruturas.

Com relacédo a coloracdo, até a fase sem calcificagdo, todas apresentam uma
coloracdo esbranquicada leitosa em seus pereidpodes, porém a partir das amostras com
indicios do processo de calcificagdo e coloracdo, uma coloracdo vermelho-amarronzada

comeca a se tornar cada vez mais evidente, se destacando em bandas horizontais pelos
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pereidpodes, apresentando intensidades diferentes, aumentando de acordo com o grau de

desenvolvimento da larva para o estagio de pos-larva (Figura 23).

Figura 22 - Regido ventral do cefalotérax do puerulus anterior a fase de calcificagéo,
representando os pereiépodos, a numeracdo em preto representa 0s segmentos dos
pereidpodos 1 - Base, 2 - Ischium, 3 - Merus, 4 - Carpus, 5 - Propodus e 6 — Dactilus. E
a numeracdo em vermelho indica os cinco pares de pereiopodos, a legenda estd

representada na imagem em branco

- Base

- Ischium

- Merus

- Carpus

- Propodus
- Dactilus

- 5° Pereiopode
- 4° Pereiopode
- 3° Pereiopode
- 2° Pereiopode
- 1° Pereiopode

Fonte: Cedecam, 2019.

Figura 23 — Regido ventral do cefalotérax do puerulus na fase de calcificacdo
representando os pereiépodos, perceba a modificacdo das cores com um padrdo
intercalado de coloragdo amarronzada e branca que ocorre ao longo dos pereiépodos
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Fonte: Cedecam, 2019.

5.1.3 Abddmen
A) Regido Dorsal do abdémen
1. Somitos abdominais

A regido € dividida em seis somitos abdominais e o télson. As placas pleurais
terminam no formato de um dente alongado (Figura 24), com exce¢do da amostra 19 que
ja se apresentava mais avangada no processo de desenvolvimento para pos puerulus, e
que as placas pleurais terminavam no formato de dois dentes alongados (Figura 25),
porém as amostras 14 e 21 também se encontravam avangadas nesse processo, e possuiam
as placas pleurais semelhantes as outras.

No 6° somito abdominal, dois espinhos laterais robustos se fazem presentes
(Figura 25), direcionadas posterolateralmente, também de acordo com o que foi
observado por Goldstein et al. (2008). Com relacédo a presenca de sulcos ou ranhuras nos
somitos, um fator chave para a diferenciacdo entre Panulirus argus e Panulirus

laevicauda, na qual a primeira espécie apresenta ranhuras nos somitos e a segunda possui
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somitos lisos (WILLIAMS, 1986), foram observadas ranhuras nos somitos das larvas
mais desenvolvidas, com destaque para as que ja estavam iniciando o estagio de pos
puerulus, na qual era bem perceptivel os sulcos presentes nesses segmentos (Figura 26).
Portanto, as pds pueruli com a presenca de ranhuras foram identificadas
morfologicamente como pertencentes a espécie P. argus.

Com relagédo a coloracdo, as amostras em estagios iniciais de puerulus, nao
apresentaram nenhum tipo de pigmentacéo no abdémen, sendo esse de cor esbranquicada.
Porém a medida que vao avancando para o estagio de pds-puerulus, bandas amarronzadas
comegam a aparecer nas laterais opostas do abddmen, se estendendo e cobrindo
inteiramente as placas pleurais, seguindo 0 mesmo padrdo de coloracdo observado no
cefalotorax, em um padrao vertical.

Figura 24 — Regido dorsal do abdémen do puerulus, representando em destaque as

placas pleurais terminadas no formato de um dente alongado.

Fonte: Cedecam, 2019.
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Figura 25 — Regido dorsal do abddmen do puerulus, as setas apontam para os sulcos nos

somitos abdominais e as regides circuladas mostram as placas pleurais terminando em

dois dentes alongados, a numeracéo de 1 a 6 representa cada somito.

Fonte; Cedecam, 2019.

Figura 26 — Regido dorsal do abddmen de puerulus, destacando o par de espinhos

presentes no 6° segmento abdominal.
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Fonte: Cedecam, 2019.

2. Uropodes

Os pueruli apresentam 2 pares de urépodes separados pelo télson (Figura 27). Essa
estrutura possui um espinho robusto posterolateral em cada urépode na margem
calcificada, e na divisdo entre a margem exterior e interior dos urépodes, ha a presenca
de pequenos espinhos, havendo seis em cada uma. Cerdas ndo sao visiveis nas amostras
que ndo se desenvolveram para o estdgio de pds-puerulus, sendo bem visiveis nas
amostras 14, 19 e 21, com cerdas bem desenvolvidas na margem posterior da parte ndo
calcificada (Figura 28).

Apresenta tons semelhantes ao télson, de coloracdo transparente na parte
calcificada e mais esbranquicada na parte ndo calcificada, e ao ocorrer o desenvolvimento
para a fase de pos-puerulus a inversao de coloragdo ocorre, sendo a margem interior mais
esbranquicada e com leve pigmentagdo avermelhada, e a exterior mais transparente com
também uma leve pigmentacao vermelha.

Em Goldstein et al. (2008), as cerdas e espinhas observadas estdo de acordo com

0 que foi descrito nesse trabalho, porém em relacéo ao de Guerao et al. (2006), que analisa
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morfologia de puerulus de Palinurus mauritanicus, apenas as cerdas observadas nas

margens posteriores do ramo externo sao semelhantes ao observado.

Figura 27 — Regido dorsal do abdomen de puerulus, representando os uropodes, as
numeracOes 1 — 4 indicam os 4 urdpodes, 0 2° estd quase totalmente coberto pelo télson.
A zonas em destaque de vermelho representam 0s espinhos robustos na margem

calcificada dos urdpodes, e as setas brancas 0s espinhos entre a divisdo da margem

calcificada e ndo calcificada.

Fonte: Cedecam, 2019.

Figura 28 — Representacdo da zona dorsal do abddmen do puerulus na fase de
calcificacdo, em destaque os urdpodes apresentando cerdas desenvolvidas em suas
extremidades posteriores, a numeracao representa a quantidade de urépodes, com o télson

entre eles.
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Fonte: Cedecam, 2019.

3. Télson

Apresenta um par de espinhos na parte lateral da margem calcificada do télson,
com alguns espinhos distribuidos diagonalmente a partir desses, na divisdo entre a
margem exterior e interior. Na parte ndo calcificada do télson ndo ha espinhos, ndo
apresentando cerdas na sua margem posterior, sendo que essas se tornam bem mais
evidentes nas amostras que apresentam um desenvolvimento mais avancado para a fase
de pds-puerulus (Figura 28).

De coloragéo transparente na parte calcificada, e mais esbranquicada na parte
ndo calcificada (Figura 27), o que se observa com o desenvolvimento para a fase de pos-
puerulus € umainversdo da coloracdo, se tornando mais esbranquicada a parte calcificada,
e mais transparente a parte ndo calcificada, somado a isso, uma pigmentacdo mais
avermelhada é observada em ambas as partes (Figura 28), podendo ser um efeito do
processo de calcificacdo dessas larvas.
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B) Regido Ventral do abddomen
1. Ple6podes

Os pledpodes estdo presentes somente entre 0 2° e 5° somitos abdominais,
havendo um total de 4 pares. Ha presenca de cerdas longas e aplumadas no ramo interior
e exterior (Figura 29). Em relacdo ao tamanho o exopode é bem mais robusto que o
enddpode.

A coloracdo é esbranquicada em todas as amostras, ndo adquirindo uma
pigmentacdo caracteristica, mesmo nas amostras em etapas iniciais de pos-larval, ndo foi

observado uma mudanca significativa na coloracdo dessas estruturas.

Figura 29 — Regido ventral do abddémen, representando os pledpodes, a numeracao
representa a quantidade de pares, e a seta branca destaca as cerdas presentes nos

endopodes e exdpodes. Somitos abdominais em formato de um dente alongado circulados

em branco.

Fonte: Cedecam, 2019.
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5.1.4 ldentificacdo das amostras

N&o existem chaves de identificacdo para os pueruli de lagostas, existindo
somente trabalhos que fazem uma descricdo morfoldgica desse estagio (GOLDSTEIN et
al., 2008; GUERAO et al., 2006). Com isso, na tentativa de identificar as amostras de
puerulus descritas acima, foram utilizadas chaves de identificacdo de lagostas adultas
como guia (WILLIAMS, 1986).

N&o é possivel ser realizada uma diferenciagdo em espécies das amostras de
puerulus que ndo apresentaram inicio do processo de calcificagdo, ou seja, de coloragédo
transparente a esbranquicada, devido a falta de diferencgas entre as amostras pelo estagio
de desenvolvimento em que se encontravam. Porém sabe-se que todas pertencem ao
género Panulirus, devido a presenca de pequenos espinhos distribuidos pelo cefalotorax
e nas antenas (HOLTHUIS, 1991) e de acordo com a morfologia geral descrita para as
larvas desse género, e entre as espécies pertencentes ao género. Panulirus argus,
Panulirus laevicauda e Panulirus echinatus sdo as espécies mais encontradas no litoral
cearense (CRUZ et al., 2021; HOLTHUIS, 1991), indicando uma maior probabilidade
das larvas pertencerem a essas espécies.

Para individuos adultos, as principais diferencas observadas entre P. argus e P.
laevicauda sdo os padrfes de coloragdo, que nédo é possivel observar nos pueruli devido
a sua coloracéo transparente. Portanto, a presenca de ranhuras nos somitos abdominais
indicativos da espécie P. argus, ou auséncia de ranhuras nos somitos indicando a
possibilidade de pertencer a espéecie P. laevicauda ou P. echinatus (WILLIAMS, 1986).

Até o inicio da fase de p6s-puerulus ndo séo perceptiveis a presenca de ranhuras
nos somitos abdominais, porém em todas as amostras de pos-puerulus é perceptivel a
presencas dessas ranhuras, como foi descrito anteriormente, logo, conclui-se que essas
pos-larvas (amostras 14, 19 e 21) apoOs analises morfologicas pertencem a espécie

Panulirus argus.

5.2 Variabilidade genética de lagostas do género Panulirus
5.2.1 — Tabelas de distancias genéticas entre os genes mitocondriais

Ap0s as analises realizadas no programa MEGA X (KUMAR et al., 2018), foram

obtidas as distancias genéticas médias para os genes da regido controle, COXI, COXII,
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COXIII, tRNA12s e tRNA16s, Citocromo b, ATP 6 e ATP 8, NADH 1, NADH 2, NADH
3, NADH 4, NADH 4L, NADH 5 e NADH 6, de cada uma das sequéncias do DNA
mitocondrial completo das lagostas do género Panulirus que estavam disponiveis no
GenBank.

Duas tabelas foram criadas, uma representa as distancias sem a inclusdo do grupo
externo (Tabela 1), representado pela espécie Homarus americanus, e a outra tabela
representa as distancias médias com a inclusdo no grupo externo na analise filogenética
(Tabela 2). Dois métodos foram empregados para analisar as distancias, o p-distance e o
Kimura-2-parameter.
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Tabela 1 — Distancias genéticas entre 0s genes sem 0 grupo externo, Homarus

americanus, incluido na anélise filogenética. p € distancia percentual, e K2P se refere ao

modelo de Kimura (1980) e e.p. representa o erro padrao.

Gene ple.p.) K2P (e.p.)

COXI 0,189 (0,007) 0,223 (0,010)
Coxil 0,207 (0,011) 0,250 (0,015)
ATP 8 0,247 (0,021) 0,318 (0,039)
ATP 6 0,220 (0,010) 0,270 (0,016)
coxii 0,178 (0,009) 0,210 (0,012)
NADH 3 0,236 (0,014) 0,318 (0,024)
NADH 5 0,230 (0,007) 0,285 (0,010)
NADH 4 0,215 (0,007) 0,262 (0,011)
NADH 4L 0,221 (0,016) 0,277 (0,025)
NADH 6 0,269 (0,012) 0,351 (0,021)
CYTB 0,206 (0,008) 0,248 (0,012)
NADH 1 0,215 (0,009) 0,263 (0,013)
165 0,229 (0,007) 0,311 (0,013)
125 0,206 (0,008) 0,278 (0,015)
Regido controle 0,390 (0,013) 0,577 (0,030)
NADH 2 0,291 (0,009) 0,386 (0,017)

Fonte: Autor, 2021.

Tabela 2 — Distancias genéticas entre 0s genes com 0 grupo externo, Homarus

americanus, incluido na analise filogenética. p € distancia percentual, e K2P se refere ao

modelo de Kimura (1980) e e.p. representa o erro padrao.

Gene ple.p.) K2P (e.p.)

COXI 0,239 (0,009} 0,290 (0,014)
COxXl 0,299 (0,010} 0,386 (0,017)
ATP 8 0,368 (0,013) 0,507 (0,027)
ATP 6 0,331 (0,015} 0,438 (0,028)
COXl 0,253 (0,003} 0,311 (0,004)
NADH 3 0,319 (0,013} 0,419 (0,024)
NADH 5 0,348 (0,012} 0,470 (0,024)
NADH 4 0,330 (0,012} 0,440 (0,023)
NADH 4L 0,370 (0,021} 0,518 (0,043)
NADH 6 0,440 (0,013) 0,674 (0,035)
CYTB 0,276 (0,008} 0,348 (0,014)
NADH1 0,289 (0,009} 0,371 (0,016)
165 0,287 (0,069} 0,379 (0,150)
125 0,323 (0,062) 0,439 (0,142)
Regido controle 0,434 (0,043) 0,670 (0,108)
NADH 2 0,404 (0,011} 0,587 (0,026)

Fonte: Autor, 2021.
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Dentre todos os genes analisados, 0 que apresentou maior variabilidade entre os
genomas foi a regido controle, uma regido ndo codificante do DNA mitocondrial, que
apresentou o tamanho variando entre 576 pb para P. argus, a até 1487 pb para H.
americanus, com os valores registrados pelo método K2P sempre maiores que 0s obtidos
por p-distance.

A regido dos genes COXI, COXIl e COXIII, e da Citocromo oxidase b, foram 0s
que apresentaram menor variabilidade nas analises, sendo consideradas regifes mais
conservadas geneticamente, e sdo regides codificantes de proteinas no genoma. O COXIII
foi aregido menos variavel, apresentando uma distancia genética entre o género Panulirus
de 0,178 com 0,009 de erro percentual para p-distance, e 0,210 com 0,012 de erro
percentual para K2P.

J& entre as analises que foram realizadas em comparagdo com 0 grupo externo
Homarus americanus, a regido controle e o gene da desidrogenase 6 (NADH 6), foram
0s que apresentaram os maiores indices de variabilidade, sendo o da desidrogenase, uma
regido codificante de proteinas, ainda maior que o da regido controle, que ndo é
codificante.

Com relagéo ao grupo externo, 0s genes que apresentaram menor variabilidade
foram os genes COXI, COXIII e a Citocromo oxidase b. Nessa analise o gene 16S e o
desidrogenase 1 (NADH 1) apresentaram valores de variacdo mais reduzidos que o
COXIl, um gene que normalmente apresentou valores mais conservados de diferencas
genéticas.

A ordem dos principais genes que compdem o genoma mitocondrial das lagostas
analisadas nesse estudo, ndo sofreram nenhum rearranjo entre si, sendo normalmente
iniciado pelo COXI, COXII, ATP 8, ATP 6, COXIII, NADH 3, NADH 5, NADH 4,
NADH 4L, NADH 6, Citocromo b, NADH 1, 16S, 12S e por fim a regido controle,
também conhecida como d-loop.

Realizando uma comparacdo com a ordem do genoma mitocondrial da Drosophila
melanogaster (GARESSE, 1988; WOLSTENHOLME; CLARY, 1985) (Figura 31), a
mosca da fruta, é perceptivel que segue a mesma organiza¢do do mtDNA das Panulirus
mencionada no paragrafo anterior, ndo existindo um rearranjo com o genoma da

Drosophila.

Figura 30 — Genoma mitocondrial da espécie Drosophila melanogaster.
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Fonte: Garesse (1988).

Outro estudo que abordou dados sobre a organizagdo do mtDNA de lagostas do
género Panulirus foi o de Baeza (2020), em que é possivel observar o mtDNA de P. argus
(Figura 32), e perceber que o arranjo € o mesmo observado para P. echinatus (Figura 5)
e para D. melanogaster (Figura 31), suportando ainda mais a ndo existéncia de rearranjo
entre 0S mesmos.

Figura 31 — Organizacgdo do mtDNA da lagosta Panulirus argus
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5.2.2 — Arvores filogenéticas dos genes mitocondriais

Apos as andlises da variabilidade dos genes que compde o genoma mitocondrial
das sequéncias que estavam disponiveis no GenBank, foram elaboradas arvores de
topologia no pelo método Neighbor Joining, para cada um dos genes separadamente, com
a avaliacdo da consisténcia dos ramos das arvores por bootstrap, com 10.000 repeticdes
cada.

Em todos os genes analisados, com excecdo da regido controle, que apresentou
muita inconstancia entre os ramos, os padrdes de proximidade genética ndo apresentaram
grandes variacdes, sendo observado dois grandes grupos monofiléticos nos resultados
obtidos. A arvore utilizada nos estudos se chama filograma, e o comprimento de seus
ramos esté relacionado ao acimulo de diferengas genéticas a partir do ultimo ancestral

comum das espécies.
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Nas figuras abaixo, pode-se observar as arvores para os diferentes genes do
genoma mitocondrial das lagostas analisadas, e é perceptivel a presenca de dois grupos
monofiléticos, o primeiro composto por Panulirus homarus, P. ornatus, P. stimpsoni, P.
versicolor, P. penicillatus e o mais distante mas ainda incluso no grupo, P. polyphagus.
O segundo é composto por P. argus, 0 mais distante, seguido de P. japonicus, P. longipes
e P. cygnus. Por fim, a espécie H. americanus, fica de fora dos grupos monofiléticos, por

pertencer a um género diferente.

Figura 32 — Arvore genética em filograma representando as relacées de evolucio entre o
gene mitocondrial COXI para as sequéncias analisadas, o0 nimero ao lado do nome das
espécies representa o codigo identificagdo da sequéncia no GenBank. A barra abaixo

marca a escala da arvore.

85 P. homarus NC 016015.1
32 | P. ornatus NC 014854.1
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P. polyphagus MK503959.1

P. argus NC 039671.1:

P. japonicus NC 004251.1

92

P. longipes NC 052749.1

99

99 P. cygnus NC 028024.1

H. americanus NC 015607.1

Fonte: Autor, 2021.
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Figura 33 - Arvore genética em filograma representando as relacdes de evoluco entre o
gene mitocondrial COXII para as sequéncias analisadas, 0 nimero ao lado do nome das
espécies representa o codigo de identificacdo da sequéncia no GenBank. A barra abaixo

marca a escala da arvore

41 P. homarus NC 016015.1

23 P. ornatus NC 014854.1

P. penicillatus NC 052750.1

3 P. stimpsoni NC 014339.1
L P. polyphagus MK503959.1
59 P. versicolor NC 028627.1

P. argus NC 039671.1

P. japonicus NC 004251.1
99

o P. longipes NC 052749.1

93 P. cygnus NC 028024.1

H. americanus NC 015607.1

0.08

Fonte: Autor, 2021.

Figura 34 - Arvore genética em filograma representando as relagdes de evolugdo entre o
gene mitocondrial ATP 8 para as sequéncias analisadas, 0 nimero ao lado do nome das
espécies representa o cédigo de identificacdo da sequéncia no GenBank. A barra abaixo

marca a escala da arvore
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Fonte: Autor, 2021.

Figura 35 - Arvore genética em filograma representando as relagdes de evolugio entre o
gene mitocondrial ATP 6 para as sequéncias analisadas, 0 numero ao lado do nome das
espécies representa o codigo de identificacdo da sequéncia no GenBank. A barra abaixo

marca a escala da arvore
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P. argus NC 039671.1

P. japonicus NC 004251.1
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o P. longipes NC 052749.1

99— P cygnus NC 028024.1

H. americanus NC 015607.1

005

Fonte: Autor, 2021.
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Figura 36 - Arvore genética em filograma representando as relacdes de evoluco entre o
gene mitocondrial COXIII para as sequéncias analisadas, 0 nUmero ao lado do nome das
espécies representa o codigo de identificacdo da sequéncia no GenBank. A barra abaixo

marca a escala da arvore

a3 P. homarus NC 016015.1
* P. ornatus NC 014854.1
35 P. versicolor NC 028627.1
- P. polyphagus MK503959.1
+ P. penicillatus NC 052750.1

P. stimpsoni NC 014339.1

P. argus NC 039671.1:

P. japonicus NC 004251.1
97

P. longipes NC 052749.1

69

93 P. cygnus NC 028024.1

H. americanus NC 015607.1

0.05

Fonte: Autor, 2021.

Figura 37 - Arvore genética em filograma representando as relacdes de evolugdo entre o
gene mitocondrial NADH 3 para as sequéncias analisadas, o numero ao lado do nome das
espécies representa o codigo de identificacdo da sequéncia no GenBank. A barra abaixo

marca a escala da arvore:
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Fonte: Autor, 2021.
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Figura 38 - Arvore genética em filograma representando as relacdes de evolucgéo entre o

gene mitocondrial NADH 5 para as sequéncias analisadas, o numero ao lado do nome das

espécies representa o codigo de identificacdo da sequéncia no GenBank. A barra abaixo

marca a escala da arvore
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Fonte: Autor, 2021.
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Figura 39 - Arvore genética em filograma representando as relacdes de evolucgo entre o
gene mitocondrial NADH 4 para as sequéncias analisadas, o nimero ao lado do nome das
espécies representa o codigo de identificacdo da sequéncia no GenBank. A barra abaixo

marca a escala da arvore

a7 P. homarus NC 016015.1

87 P. ornatus NC 014854.1

o P. penicillatus NC 052750.1

26 P. stimpsoni NC 014339.1
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P. polyphagus MK503959.1

P. argus NC 039671.1

P. japonicus NC 004251.1

99

o P. longipes NC 052749.1

100 P. cygnus NC 028024.1

H. americanus NC 015607.1

0.05

Fonte: Autor, 2021.

Figura 40 - Arvore genética em filograma representando as relagdes de evolugio entre o
gene mitocondrial NADH 4L para as sequéncias analisadas, o nimero ao lado do nome
das espécies representa o codigo de identificacdo da sequéncia no GenBank. A barra

abaixo marca a escala da arvore
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Fonte: Autor, 2021.

Figura 41 - Arvore genética em filograma representando as relagdes de evolugio entre o
gene mitocondrial NADH 6 para as sequéncias analisadas, o numero ao lado do nome das
espécies representa o codigo de identificacdo da sequéncia no GenBank. A barra abaixo

marca a escala da arvore
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Fonte: Autor, 2021.

Figura 42 - Arvore genética em filograma representando as relacdes de evolugo entre o
gene mitocondrial Citocromo b para as sequéncias analisadas, 0 nimero ao lado do nome
das espécies representa o cddigo de identificacdo da sequéncia no GenBank. A barra

abaixo marca a escala da arvore
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Figura 43 - Arvore genética em filograma representando as relagdes de evolugdo entre o

gene mitocondrial NADH 1 para as sequéncias analisadas, o nimero ao lado do nome das

espécies representa o cédigo de identificacdo da sequéncia no GenBank. A barra abaixo

marca a escala da arvore
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Figura 44 - Arvore genética em filograma representando as relacdes de evoluco entre o
gene mitocondrial 16S para as sequéncias analisadas, 0 numero ao lado do nome das

espécies representa o codigo de identificacdo da sequéncia no GenBank. A barra abaixo
marca a escala da arvore
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Fonte: Autor, 2021.

Figura 45 - Arvore genética em filograma representando as relacdes de evolugo entre o
gene mitocondrial 12S para as sequéncias analisadas, 0 numero ao lado do nome das

espécies representa o codigo de identificacdo da sequéncia no GenBank. A barra abaixo
marca a escala da arvore
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Figura 46 - Arvore genética em filograma representando as relagdes de evolugo entre o
gene mitocondrial Regido controle para as sequéncias analisadas, 0 nimero ao lado do

nome das espécies representa o codigo de identificacdo da sequéncia no GenBank. A

barra abaixo marca a escala da arvore
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Figura 47 - Arvore genética em filograma representando as relagdes de evolugio entre o
gene mitocondrial NADH 2 para as sequéncias analisadas, o numero ao lado do nome das
espécies representa o codigo de identificacdo da sequéncia no GenBank. A barra abaixo

marca a escala da arvore
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Observando os resultados obtidos com as tabelas, é perceptivel que os genes
NADH 1, 6 e 4L, e 0 ATP 8, foram 0s que apresentaram 0s ramos mais alongados entre
os filogramas, indicando que esses teriam acumulado maiores diferencas genéticas a
partir da evolucdo do ultimo ancestral em comum das espécies analisadas.

Ja as regibes ndo codificantes, como 12S, 16S e Regido controle, apresentaram
ramos bem curtos, indicando poucas alteracdes genéticas nesses genes, ao longo da
evolucdo dos organismos. Porém, ainda é perceptivel a formacdo de dois grupos
monofiléticos, com excecdo da regido controle, como foi abordado anteriormente, mas a
espécie Panulirus longipes, se manteve fora dos grupos, indicando um grau de evolugédo
diferente das outras espécies, ou erros no processo de alinhamento das sequéncias.

Ptacek et al. (2001) traz dados muito interessantes com relagdo a todas as espécies
do género Panulirus, realizando analises de variacfes nos genes 16S e COI, e montando
uma arvore filogénetica (Figura 48), abordando a analise de maxima parcimdnia dos
conjuntos de dados para 16S e COIl combinados para o 22 tdxons analisados no estudo, e
também utilizando a analise de maxima verossimilhanca para a montagem de outra arvore

filogénetica na mesma figura.

Figura 48 — Arvore filogénetica dividida em duas analises: A - Consenso estrito de sete
arvores de comprimento minimo com base na analise de maxima parciménia dos
conjuntos de dados 16S e COIl combinados para 0s 22 taxons examinados. B: Topologia

de arvore ideal da andlise de méaxima verossimilhanga com os comprimentos dos ramos
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indicados. No estudo de Ptacek et al. (2001) a espécie Jasus edwardsii foi utilizada como

grupo externo nas analises.

A. o * 0215
P. argus (1) P. argus (l)
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Fonte: Ptacek et al. (2001).

Em relagdo as arvores montadas no atual estudo, € possivel observar uma grande
semelhanga das espécies analisadas separadas em dois maiores grupos como Ptacek et.
al. (2001) observou, na qual P. argus, P. japonicus, P. cygnus e P. longipes se mantém
no grupo 1, uma radiagdo evolutiva mais antiga do género Panulirus, se comparada as
espécies do grupo dois, que no atual estudo seriam P. homarus, P. ornatus. P. stimpsoni,
P. versicolor e P. polyphagus, divergindo mais recentemente. P. penicillatus foi a que se
diferenciou nesse estudo, se mantendo no grupo dois.

A arvore para 0 gene 16S incluindo as sequéncias de DNA inéditas (Figura 49),
nos mostra uma divisdo semelhante a observada nas outras arvores, sendo que com a
adicdo de P. echinatus no grupo 1, mais proxima geneticamente de P. argus, P. japonicus,
P. cygnus e P. longipes, sendo de acordo com Ptacek et al. (2001) considerada parte de

uma divergéncia evolutiva mais antiga do género Panulirus, que engloba essas espécies.
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Figura 49 — Arvore genética em filograma representando as relacdes de evolugio entre o
gene mitocondrial 16S para as sequéncias analisadas com sequéncias do banco de dados
em que 0s nimeros ao lado do nome das espécies representam o codigo de identificagdo
da sequéncia no GenBank e com a adicdo das sequéncias inéditas com cédigos em que as
siglas utilizadas representam a localidade de coleta sendo AR (Atol das Rocas), FN
(Fernando de Noronha) e CV (Cabo Verde) e os numeros indicam diferentes espécimes

da espécie P. echinatus
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Fonte: Autor, 2021.
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6. CONCLUSAO

A descricdo morfologica foi realizada para as amostras de pueruli. Todas que
estavam no mesmo nivel de desenvolvimento apresentaram um padrdao de estruturas e
coloragéo semelhantes entre si, sendo todas pertencentes ao género Panulirus, devido a
localizacdo e presenga de espinhos pelo corpo. Foi possivel classificar trés amostras mais
avancadas no processo de desenvolvimento e calcificacdo, como pertencentes a espécie
P. argus, devido a presenca de ranhuras nos somitos abdominais, o que a difere das outras
duas espécies que ocorrem na costa cearense, P. echinatus e P. laevicauda, que ndo
apresentam essa caracteristica.

Os genes mitocondriais apresentaram pouca variabilidade entre as analises
realizadas para distancia percentual, k2p e nas arvores filogenéticas. A variabilidade se
tornou mais acentuada nas tabelas quando foi incluido o grupo externo, H. americanus
entre as espécies de Panulirus, por pertencer a outro género de lagostas. A regido controle
foi a que apresentou maiores niveis de divergéncia genética, se comparada as regides
codificantes e 0s genes 16S e 12S, ja o gene COXI foi o mais conservado entre 0s
genomas analisados. Nas arvores filogramas, as espécies se comportaram de maneira
semelhante entre os diferentes genes, sendo 0s mesmos grupos de espécies observados.

A regido do gene 16S analisado nas sequéncias inéditas que estavam disponiveis
para P. echinatus, nos mostra que essa espécie esta mais proxima geneticamente da
lagosta P. japonicus, estando também no mesmo grupo evolutivo de P. argus, P. cygnus
e P. longipes. Quase nenhuma variabilidade foi observada entre as sequéncias, sendo um
gene mitocondrial eficaz para a identificacdo de espécies diferentes de puerulus que sejam
encontrados coexistindo em uma localidade.

Uma pesquisa abordando tais questdes tem grande importancia, pois revisa dados
acerca da genética desses organismos, que é pouco conhecida, assim como caracteristicas
morfoldgicas desta fase pos-larval. As informagdes novas trazidas pelo estudo podem ser
utilizadas por trabalhos futuros, ou até mesmo para elaborar um melhor plano de manejo,
baseado nas localidades de assentamento de pueruli, visando uma reducéo dos impactos
nestas regides a fim de preserva-las, para que esses organismos possam se reproduzir e

dessa forma evitar que as atividades pesqueiras desenfreadas e as mudancas climaticas
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(DINIZ, 2001; PUTTEN et al., 2016) causem impactos negativos nas populacdes de

lagostas espinhosas do nosso litoral.
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