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INTRODUÇÃO 
Camarões do gênero Pleoticus (BATE, 1888) são organismos de hábitos demersais e 
podem ser encontrados em fundos lamosos e areno-lamosos, entre 5 e 730 metros de 
profundidade e temperatura variando entre 6ºC e 23ºC. A espécie Pleoticus muelleri, 
também conhecida como “camarão Santana” ou “camarão vermelho”, atinge no 
máximo 190 mm de cumprimento (HOLTHUIS, 1980) ocorrendo ao longo do Atlântico 
Ocidental – do Espirito Santo, no Brasil, até Santa Cruz, na Argentina. Está presente no 
mercado de frutos do mar da culinária mundial, principalmente nos países da América 
do Sul, o que reflete em uma importância econômica (FAO, 2009). A atividade 
reprodutiva do camarão vermelho ocorre em diferentes núcleos ao longo de sua 
distribuição, ou seja, as populações de diferentes localidades se reproduzem em 
períodos distintos, o que pode ocasionar uma barreira ao fluxo gênico e isolamento 
reprodutivo (FERNÁNDEZ et al., 2011). Há, na literatura, dados morfométricos e 
ecológicos que apontam a existência de, pelo menos, dois estoques de P. muelleri no 
Atlântico Sul Ocidental (CASTILHO et al., 2008a, b). E também, por análises do gene 
mitocondrial 16S, foram encontrados dois padrões de restrição em diferentes regiões da 
Argentina que sugerem a existência de dois estoques geneticamente distintos de P. 
muelleri (PASCOAL et al., 2008). No entanto, os dados obtidos até o presente não 
permitem maiores conclusões, o que acaba gerando dificuldades para a implementação 
de um manejo sustentável para a espécie.  
 
OBJETIVOS 
Avaliar a existência de diferentes estoques de P. muelleri ao longo de sua distribuição. 
Verificando a diversidade genética intra e interpopulacional, avaliando e comparando a 
estruturação genética das diferentes populações de P. muelleri ao longo de sua 
distribuição por meio de marcadores moleculares mitocondriais (COI e 16S) e nuclear 
(28S). 
 
METODOLOGIA 
As sequencias utilizadas no presente estudo foram obtidas a partir de amostras de tecido 
muscular retirada de representantes de P. muelleri depositados na coleção carcinológica 
do Museu de Zoologia da Universidade de São Paulo (MZUSP) e do GenBank. As 
localidades estudadas foram Rio de Janeiro, São Paulo, Paraná, Santa Catarina, Rio 
Grande do Sul, Uruguai e Argentina. O gDNA foi extraído utilizando-se kit comercial 



Wizard® Genomic DNA Purification Kit (Promega) seguindo o protocolo do fabricante. 
Os fragmentos de interesse foram amplificados via reação de PCR, utilizando-se Kit 
Comercial GoTaq® G2 Green Master Mix (Promega), e iniciadores universais para 
artrópodes - 16S (PALUMBI et al., 1991), COI (FOLMER et al., 1994) e 28S 
(CHOUDHURY e WERREN, 2006) e verificados em gel de agarose 2%. Os produtos 
de PCR contendo os fragmentos de interesse foram enviados para DNA da Humanizing 
Genomics Macrogen, na Coreia do Sul, para purificação e sequenciamento. As 
sequências foram comparadas às sequências depositadas no banco de dados NCBI 
(GenBank) e editadas e alinhadas no programa BioEdit Sequence Aligment Editor 
(HALL, 2009). A identificação e caracterização dos haplótipos mitocondriais e 
nucleares, os índices de diversidade genética incluindo o número de haplótipos (NH), a 
diversidade de haplótipos (Hd) e a diversidade de nucleotídeos (π), utilizando o modelo 
de substituição Tamura-Nei (TAMURA e NEI, 1993) foram calculados no ARLEQUIN 
3.1. As redes de haplótipos foram construídas utilizando o método Median-Joining 
NetWork (BANDELT et al., 1999) no programa NETWORK 4.6.1.3 (Copyright 2004-
2015 Fluxus Technology Ltda). Para a conversão de arquivos de entradas foi utilizado o 
DnaSP 5.10.01 (ROZAS et al., 2010). A estruturação populacional foi analisada através 
do ARLEQUIN 3.1, utilizando a medida de divergência genética FST e a diferenciação 
genética foi medida através da análise de pareamento para FST. 
 
RESULTADOS E DISCUSSÃO 
Foram obtidas 112 sequências das quais 90 foram apresentaram boa qualidade com 
picos bem definidos e com distância constante entre eles, enquanto que 22 foram 
descartadas pela má qualidade, apresentando picos mal definidos e sobreposições. A 
diversidade haplotipica (Hd) obtida para todos os fragmentos analisados foi alta, quando 
comparada a outros trabalhos, variando de 0.7874 para o fragmento 16 S e 0,253 para o 
28S, enquanto que a diversidade nucleotídica (π) foi baixa (< 5%) variando de 0,001847 
para o fragmento 16S e 0,000468 para o 28S. A população da Argentina apresentou a 
maior diversidade haplotípica (Hd = 0.9048; Hd = 0.6000) para os fragmentos COI e 
16S, respectivamente. Para o fragmento 28S a maior diversidade haplotípica foi obtida 
para a população do Uruguai (Hd = 0.4980). Um alto valor de diversidade haplotípica e 
associado a um baixo valor de diversidade nucleotídica indica um acúmulo de mutações 
após um Efeito Gargalo (Bottleneck). Neste evento ocorre uma redução drástica no 
tamanho da população em pelo menos uma geração e esta volta a crescer 
posteriormente, no entanto, mais com uma variação genética reduzida (DE CARLI, 
2012). Os índices de FST obtidos para o COI e 16S apontam para uma estruturação 
populacional. Concordando com os resultados de FST obtidos, as árvores haplotípicas 
(Figura 1) indicam a existência de pelo menos três estoques diferentes sendo eles: Rio 
de Janeiro + São Paulo, Santa Catarina + Rio Grande do Sul + Uruguai e Argentina, o 
que corrobora com o que foi indicado por Schumann (Comunicação pessoal) a partir de 
analises morfométricas. Os resultados encontrados no projeto estão de acordo com o 
que foi observado por Castilho et al., (2008 a, b) e Pascoal et al. (2008), pois há indícios 
da existência de mais de um estoque de P. muelleri ao longo de sua distribuição. Sabe-
se que a cada ano a atividade de pesca aumenta, principalmente na região da Argentina, 
e o fato de existir um estoque geneticamente distinto para esta localidade pode ser um 
fator preocupante, pois acaba levando a constante diminuição desta população, o que 
deve ser revertido com políticas de manejos para a espécie. 
 
 
 



Figura 1 - Rede de haplótipos construída a partir do fragmento mitocondrial COI (A), 16S (B) e 28S (C). 
O tamanho dos círculos é proporcional a frequência de haplótipos. 

 
 
CONCLUSÕES 
Utilizando os marcadores moleculares mitocondriais, COI e 16S, e o marcador nuclear 
28S, foi possível observar a alta diversidade genética intra e interpopulacional em 
diferentes populações do Camarão Vermelho (Pleoticus muelleri) ao longo de sua 
distribuição analisada no presente trabalho, que compreende desde o Rio de Janeiro 
(Brasil) até Punta Clara (Argentina). Deste modo, foi constatada a existência de 
diferentes estoques de Pleoticus muelleri. 
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