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O conhecimento da diversidade genética entre populagoes de lagosta espinhosa, Panulirus echinatus, sob intensa
exploracdo pesqueira, é de fundamental importancia & conservagdo da espécie e manutencio da pesca como
atividade de valor econémico. A diversidade genética do dominio hipervariavel da regido controle (HV-CRd1I)
do DNA mitocondrial do estoque de Ponta Grossa - CE (PG), comunidade cuja economia se baseia na pesca de
lagosta, foi investigada e comparada a diversidade apresentada pelo estoque de Penedos de Sdo Paulo e Sdo Pedro
(PSP). Essa regido, por ndo ser uma regido codificante, é mais sensivel como marcador populacional apresentando
uma alta taxa de evolugéo. Dentro dessa regido, os dominios periféricos, possuem uma alta taxa de substituigdo
de bases comparada ao dominio central. Amostras de DNA de 16 individuos foram obtidas de tecido muscular,
digeridos com Proteinase K e 20% dodecil sulfato de sédio, seguindo o método PCI (Phenol - Chloroform - Isoamyl
Alcohol) (25:24:1, v/v/v). Fragmentos de 521 bp foram obtidos por PCR, seguida de eletroforese em gel de agarose,
utilizando os primers CRL-F e CRL-R. Os produtos da PCR foram purificados com Qiagen Qiaquick PCR Purification
columns e sequenciados em ambas as direcoes (Forward e Reverse), utilizando-se ABI Prism Big Dye Ready Mix
(Applied Biosystems) e os primers CRPa-F e CRPa-R.. Seguiu-se a analise em sequenciador ABI Prism Model 310
Automated DNA Sequencer (Applied Biosystems). As sequéncias foram inspecionadas com CHROMAS v.2.23,
alinhadas com CLUSTAL W, implementado no BIOEDIT, e analisadas com MEGA4 e DNAsp. Para as analises,
utilizou-se o modelo de substituicdo Kimura-2-parameter. A composi¢do nucleotidica do dominio hipervaridvel
foi AT-rich, apresentando 62,6% de bases A+T e 37,4% de bases C+G. A composi¢do nucleotidica é similar em
outros invertebrados e concordante com a relacédo: A (35,1%) > T(27,5%) > C(23,5%) > G(13,9%). As sequéncias
apresentaram 478 sitios conservados, 43 varidveis, sendo 15 destes “singletons” e nenhum indel. A estimativa da
diversidade (d) dentro das populagées foi menor na populacéo de Ponta Grossa (0.008) que na populacdo Penedos
(0.033). Isso pode ser reflexo da perda de estoques causada pela pesca predatéria. A diversidade genética entre os
grupos foi de 0.023. A regifo apresentou 14 hapldtipos distintos. A diversidade haplotipica (Hd) entre as populagdes
foi de 0,975 e a diversidade nucleotidica (p) foi de 0.018. O nivel de divergéncia baseado na regido controle observado
dentro das populagdes de Panulirus echinatus foi de pequena magnitude comparada aos niveis encontrados para
P argus.




