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     APRESENTAÇÃO 

A presente dissertação está estruturada em “Resumo”, “Abstract”, “Introdução         

Geral”, “Objetivos”, “Capítulo I” e “Considerações Finais” a fim de proporcionar um            

melhor entendimento a respeito das relações taxonômicas do camarão carídeo Thor           

manningi. A “Introdução Geral” corresponde a uma síntese acerca de taxonomia           

molecular e da história taxonômica da espécie alvo deste estudo. O “Capítulo I”             

caracteriza a posição taxonômica de Thor manningi ao longo de sua distribuição através             

de dados morfológicos e moleculares e apresenta a descrição de uma nova espécie para              

o gênero. As “Considerações Finais” consistem nas principais conclusões obtidas a           

partir deste estudo. A dissertação está formatada de acordo com as regras da revista              

Zoological Studies. 
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RESUMO 

Thor manningi possui uma ampla distribuição atlântica, sendo a única dentre as 15             

espécies de camarões do gênero Thor que possui um vasto registro de ocorrência no              

Brasil. Este gênero possui um histórico taxonômico complicado e, recentemente,          

análises moleculares verificaram a existência de espécies crípticas ao longo da grande            

distribuição de Thor amboinensis. Como os espécimes brasileiros nunca foram          

estudados, apenas o seu registro de ocorrência foi reportado, este trabalho realiza uma             

revisão taxonômica de T. manningi, incluindo espécimes oriundos do Mar do Caribe e             

do Brasil, a partir de dados morfológicos e moleculares, para verificar a possível             

existência de espécies crípticas ao longo de sua distribuição. As reconstruções           

filogenéticas (Verossimilhança e Análise Bayesiana) e divergências genéticas        

(distância-p) foram baseadas em dois genes mitocondriais (16S e COI) e revelaram a             

existência de duas linhagens distintas incluindo os espécimes previamente identificados          

como T. manningi: uma restrita ao Panamá e a outra com espécimes do Panamá e do                

Brasil. A partir da comparação morfológica com o espécime-tipo, verificou-se que a            

linhagem com espécimes do Brasil e do Panamá corresponde a T. manningi e a ampla               

distribuição atlântica foi confirmada para a espécie. Características morfológicas         

confirmaram que a outra linhagem representa uma nova espécie de Thor, que é descrita              

no presente estudo e pode ser separada de T. manningi pelos dentes na região              

supraorbital e na margem anteroventral da carapaça.  

.  

Palavras-chave:  chave de identificação, Oceano Atlântico, espécies crípticas, COI, 
16S. 
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     ABSTRACT 

 

Thor manningi has a wide Atlantic distribution, being the only one among the 15              

species of shrimp of the genus Thor that has a vast occurrence record on Brazil. This                

genus has a complicated taxonomic history and, recently, molecular analyzes have           

verified the existence of cryptic species over the large distribution of Thor amboinensis.             

As brazilian specimens have never been studied, only their occurrence record has been             

reported, this work realize a taxonomic review of T. manningi, including specimens            

from the Caribbean Sea and Brazil, based in morphological and molecular data, to             

verify the possible existence of cryptic species across their distribution. The           

phylogenetic reconstructions (Maximum Likelihood and Bayesian Inference) and        

genetic divergences (p-distance) were based on two mitochondrial genes (16s and COI)            

and revealed the existence of two distinct lineages including the specimens previously            

identified as T. manningi: one restricted to Panamá and other with specimens from             

Panamá and Brazil. From the morphological comparison with the type specimen, it was             

verified that the lineage that has specimens from Brazil and Panamá corresponds to T.              

manningi, confirming a wide Atlantic distribution for the species. Morphological          

characteristics confirmed that the other lineage represents a new species of Thor, which             

is described in the present study and can be separated from T. manningi by the teeth                

present in the supraorbital region and in the anteroventral margin of carapace. 

Keywords: identification key, Atlantic Ocean, cryptic species, COI, 16S.  
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     INTRODUÇÃO GERAL 

Taxonomia molecular 

Taxonomia é a ciência de caracterizar, classificar e nomear táxons          

(Schlick-Steiner et al. 2010). Essa é imprescindível para a compreensão da           

biodiversidade, sendo fundamental para o desenvolvimento de outras áreas de estudos           

(Wilson 2004). Tradicionalmente, a delimitação taxonômica das espécies é realizada a           

partir de um conjunto de características morfológicas evidentes (Cook et al. 2010). No             

entanto, a delimitação de espécies baseada somente em um critério operacional tem sido             

discutida (De Queiroz 2007). Segundo este autor, a morfologia representaria apenas um            

aspecto da diversidade biológica e seriam necessárias novas linhas de evidências para a             

formação de uma hipótese taxonômica consistente. Nesse contexto, surgiu a taxonomia           

integrativa proposta por Dayrat (2005) que busca a delimitação das espécies a partir de              

perspectivas múltiplas e complementares, através da integração da taxonomia         

tradicional a novas abordagens como a filogeografia, anatomia comparada, genética          

populacional, ecologia, biologia comportamental, entre outras. De acordo com Dayrat          

(2005), a utilização de métodos multidisciplinares na delimitação de espécies deveria se            

tornar uma prática padrão em taxonomia, pois táxons propostos com base em dados             

integrados são hipóteses mais bem definidas e suportadas, facilitando inclusive o           

desenvolvimento de outros estudos. Dessa forma, qualquer informação que auxilie na           

delimitação das espécies é vista como benéfica e os debates acerca de qual metodologia              

deve ser utilizada seriam ineficazes (Pires and Marinoni 2010). 

Além disso, o uso da morfologia como única fonte de informação pode gerar             

algumas limitações, como identificações erradas devido a plasticidade fenotípica e          
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variabilidade genética dos caracteres diagnósticos, dificuldade do reconhecimento de         

diferentes estágios do desenvolvimento, uma vez que os táxons são descritos apenas em             

um estágio de vida, e a identificação de espécies crípticas (Hebert et al. 2003). As               

espécies crípticas são definidas como duas ou mais espécies classificadas como uma            

única espécie nominal por serem morfologicamente indistinguíveis (Bickford et al.          

2007). Por isso, a taxonomia integrativa tem sido muito utilizada na delimitação de             

espécies crípticas, que são relativamente comuns nos principais táxons e habitats do            

ambiente marinho. Sua abundância reflete tanto o estudo inadequado da morfologia dos            

organismos vivos (pseudo-criptoespécies), bem como a divergência em habitat e          

história de vida sem uma diversificação morfológica evidente paralela (Knowlton 1986           

1993). Por essa razão, seu reconhecimento é difícil ou mesmo impossível usando            

métodos taxonômicos tradicionais, apenas morfologia (Mathews and Anker 2009).         

Nesse contexto, a sistemática molecular tem sido uma importante ferramenta para           

estudar os padrões de biodiversidade e para o reconhecimento de espécies crípticas            

(Bickford et al. 2007). 

Atualmente, por ser uma metodologia relativamente rápida e possibilitar o acesso           

a diversos caracteres indicados na forma de nucleotídeos, os dados moleculares são            

bastante utilizados como ferramenta alternativa e complementar à morfologia para a           

delimitação de espécies (Avise 2004; Cook et al. 2010). Em Decapoda, genes            

mitocondriais são comumente utilizados como ferramenta para a solução de problemas           

taxonômicos e filogenéticos (Lefébure et al. 2006; Pileggi and Mantelatto 2010;           

Carvalho et al. 2013; De Grave et al. 2014; Terossi et al. 2017; Oliveira et al. 2019).                 

Isso ocorre, pois, a quantidade de genoma mitocondrial em uma célula é superior à de               

genoma nuclear, facilitando assim a sua amplificação e utilização (Schubart 2009).           
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Além disso, genes mitocondriais possuem maior taxa de mutação, podendo acumular           

um sinal filogenético em um tempo relativamente menor, e, por serem herdados de             

forma uniparental, a sua interpretação é mais simplificada (Schubart 2009). 

O citrocomo c oxidase subunidade I (COI) é um gene codificante, seu produto             

consiste em uma proteína essencial na sequência final da cadeia respiratória (Schubart et             

al. 2000). Por ser um marcador de variação rápida, ele é um dos genes mitocondriais               

utilizados para separar táxons que não haviam sido identificados com base apenas na             

morfologia (Hillis 1987), cuja variabilidade morfológica foi considerada insuficiente ou          

inconclusiva (Tourinho et al. 2012) ou apenas não percebida (Gusmão et al. 2006;             

Santos et al. 2006). Ademais, este gene tem sido usado com resultados satisfatórios na              

análise de variação genética entre populações (Mandai 2015; Oliveira et al. 2019).  

Outro gene mitocondrial utilizado é o 16S rRNA, que é um gene estrutural, seu              

transcrito integra parte dos ribossomos mitocondriais que participam da tradução de           

mRNAs em proteínas (Schubart et al. 2000). Esse possui regiões conservadas e            

variáveis e por isso pode refletir eventos de especiação antigos e recentes (Schubart et              

al. 2000). Este é comumente empregado para análises de divergências genéticas           

interespecíficas, pois a sua variação intraespecífica pode ser pequena ou mesmo nula            

(Francisco and Galetti Jr. 2005; Vergamini et al. 2011).  

O uso conjunto dos genes COI e 16S rRNA tende a ser suficiente na              

demonstração de divergência genética a nível específico e genérico (Negri et al. 2012;             

Nishiwaka 2017; Terossi et al. 2017; Mandai 2015).  

Thor manningi  Chace 1972  
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A ordem Decapoda Latreille 1802 compreende mais de 15.000 espécies vivas e            

3.000 espécies fósseis amplamente classificadas como "camarões", "lagostas" e         

"caranguejos" (Wolfe et al. 2019). Seus representantes apresentam distribuição         

cosmopolita e são os crustáceos mais estudados e reconhecidos devido a seu amplo             

registro fóssil (desde o Devoniano), sua grande variação morfológica, taxonômica e           

ecológica, além de elevado interesse econômico e comercial (Martin and Davis 2001;            

Bracken et al. 2009a; Schram 2016) 

Decapoda é dividida em Dendrobranchiata Bate 1888 e Pleocyemata Burkenroad          

1963 e a monofilia dessas subordens é sustentada por estudos morfológicos e            

moleculares (De Grave et al. 2009; Wolfe et al. 2019). Entre os decápodes, o formato               

corporal típico de camarões é encontrado na subordem Dendrobranchiata e nas           

infraordens Caridea Dana 1852, Stenopodidea Claus 1872 e Procarididae Manning and           

Chace 1972 da subordem Pleocyemata (Martin and Davis 2001; Bracken et al. 2009a).             

Destes, Caridea é o grupo mais diverso, compreendendo em torno de 3.500 espécies (De              

Grave and Fransen 2011), em constante processo de revisão e adição de novas espécies.              

Os camarões carídeos apresentam grande diversificação ecológica e morfológica,         

podendo ocorrer em ambientes marinhos, de água doce e de água salobra (Bond-Buckup             

and Buckup 1999; Bauer 2004). A característica diagnóstica de Caridea é a expansão             

lateral da pleura do segundo segmento abdominal que recobre lateralmente o primeiro e             

terceiro segmentos abdominais, o terceiro par de pereópodes não quelado e as fêmeas             

transportam seus ovos no abdomen (Holthuis 1955; Chace 1972; Bauer 2004). 

A subfamília Thorinae foi proposta em 1879 por Kingsley dentro da família            

Palaemonidae Rafinesque 1815, posteriormente, Holthuis (1955) separou as subfamílias         
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de Palaemonidae e incluiu os membros da subfamília Thorinae na família Hippolytidae            

Spence Bate 1888. Christoffersen (1987) propôs a divisão de Hippolytidae em sete            

famílias, ressuscitando Thorinae e a elevando a nível de família. No entanto, essa nova              

proposta de classificação para Hippolytidae não foi utilizada em trabalhos subsequentes,           

incluindo o catálogo de carídeos publicado em 2011 por De Grave and Fransen.             

Somente em 2014, De Grave et al., ao realizar a filogenia molecular de Hippolytidae,              

recuperaram a família Thoridae que então passou a ser considerada válida. Apesar dos             

caracteres morfológicos diagnósticos propostos por Christoffersen (1987) para Thorinae         

(= Thoridae) não terem se mostrado constantes, as análises moleculares recuperaram           

forte suporte para a monofilia deste táxon (De Grave et al. 2014). Atualmente, a família               

é composta por oito gêneros de camarões marinhos com distribuição mundial, Birulia            

Braznikov 1903, Eualus Thallwitz 1892, Heptacarpus Holmes 1900, Lebbeus White,          

1847, Paralebbeus Bruce and Chace 1986, Spirontocaris Spence Bate 1888, Thinora           

Bruce 1998 e Thor Kingsley 1878, sendo Thor o gênero-tipo (De Grave et al. 2014).  

Atualmente, Thor compreende 15 espécies distribuídas mundialmente (Chace        

1972; Komai et al. 2015): quatro ocorrem na costa oeste do Atlântico [T. amboinensis              

(De Man 1888), T. dobkini Chace 1972, T. floridanus Kingsley 1878 e T. manningi              

Chace 1972], três na região leste do Pacífico (T. algicola Wicksten 1987, T. cocoensis              

Wicksten and Vargas 2001 e T. cordelli Wicksten 1996), seis na região oeste do              

Pacífico [T. hainanensis Xu and Li 2014, T. intermedius Holthuis 1947, T. leptochelus             

(Xu and Li 2015), T. marguitae Bruce 1978, T. singularis Xu and Li 2015, T. spinipes                

Bruce 1983] e três na região Indo-oeste do Pacífico [T. amboinensis (De Man 1888), T.               

paschalis (Heller 1862) e T. spinosus Boone 1935]. Um dos caracteres diagnósticos para             
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o gênero é a presença de uma placa triangular móvel no terceiro segmento do pedúnculo               

antenal (Komai et al. 2015).  

A taxonomia de Thor é dificultada devido a semelhança morfológica que dificulta            

a identificação de espécies que ocorrem numa mesma região (Chace 1972) e a sua              

proximidade morfológica com Thinora Bruce 1998 que também apresenta a placa           

triangular móvel no terceiro segmento do pedúnculo antenal (Komai et al. 2015). A             

proximidade entre esses gêneros também foi evidenciada pela posição de Thinora como            

táxon irmão de Thor nas análises filogenéticas de De Grave et al. (2014). Thinora foi               

inicialmente proposto para acomodar Thor maldivensis Borradaile 1915 e, segundo          

Bruce (1998), esses gêneros se diferenciam pelo número de dentes no rostro (um ou              

mais dentes dorsais e ventrais em Thor e um dente dorsal e nenhum ventral em               

Thinora). Além disso, Thor não apresenta o primeiro pereiópodo dimórfico          

sexualmente, possui comumente de três a seis cerdas espiniformes flexores nos dáctilos            

do terceiro ao quinto pereiópodos e apêndice masculino desenvolvido nos machos.  

Os camarões desse gênero apresentam ampla diversidade de estilos de vida e de             

sistemas sexuais com algumas espécies que são simbióticas de anêmonas ou corais e             

outras que vivem em associação com algas ou pastos marinhos (Bauer 1986; Chace             

1997; Khan et al. 2004).  

Uma característica extraordinária da biologia reprodutiva dos camarões carídeos é          

a alta diversidade de sistemas sexuais, os quais apresentam ampla relação com fatores             

demográficos (densidade populacional e padrão de distribuição), ambientais (habitat,         

refúgio disponível e pressão de predação) e filogenéticos (morfológicos e fisiológicos)           
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(Correa and Thiel 2003), todos estes fatores podem influenciar na delimitação das            

espécies. 

Existem espécies com sexos separados (gonocóricos), hermafroditismo sequencial        

(protandria, em que os indivíduos nascem como machos, passam por uma fase de             

transição e se tornam fêmeas) e outras com hermafroditismo simultâneo (em que os             

indivíduos nascem como machos, passam por uma fase de transição e se tornam             

hermafroditas) (Bauer 2000). Das 15 espécies do gênero Thor, quatro já foram            

estudadas com relação ao sistema sexual, duas foram confirmadas como gonocóricas (T.            

dobkini  e T. floridanus, por Bauer and VanHoy 1996), entretanto a protandria simples              

foi reportada em T. amboinensis por Baeza and Piantoni (2010) e a protandria com              

machos primários (metade da população não sofre a transição para fêmeas) em Thor             

manningi por Bauer (1986).  

Coincidentemente, estas são as quatro espécies que já foram reportadas para a            

costa oeste do oceano Atlântico. Ao analisar estas espécies, Chace (1972) mencionou a             

dificuldade de identificação de caracteres morfológicos distintivos entre essas espécies          

devido à ocorrência de protandria em algumas delas. Para o Brasil, somente duas             

espécies foram reportadas: T. manningi (Christoffersen 1998), que foi descrita para o            

Mar do Caribe (Antigua) e posteriormente novos registros ampliaram sua distribuição           

para costa leste dos EUA, Bermuda, Brasil (Fernando de Noronha e do Ceará a São               

Paulo) e Ilha de Ascensão (Atlântico Central) (Christoffersen 1998); e T. amboinensis,            

que é um táxon circum-tropical amplamente distribuído (De Grave and Anker 2017)            

com registros pontuais para o Brasil (Coelho Filho 2006; Tavares et al. 2017).  
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Espécies de ampla distribuição, como T. manningi, podem na verdade se tratar de             

espécies crípticas. Alguns estudos com decápodes marinhos de ampla distribuição          

geográfica no Oceano Atlântico Oeste evidenciaram divergência genética e morfológica          

entre espécimes do Atlântico Norte e do Atlântico Sul. Por exemplo, análises            

moleculares e morfológicas do ermitão Calcinus tibicen (Herbst 1791) evidenciaram a           

existência de duas espécies crípticas separadas em Atlântico Norte e Brasil (Mandai            

2015), enquanto Negri et al. (2012) estudando Clibanarius vittatus (Bosc 1802)           

encontraram divergências suficientes para a separação taxonômica das populações do          

Golfo do México e do Brasil resultando na ressurreição de Clibanarius symmetricus            

(Randall 1840). Outras espécies, como Hippolyte obliquimanus Dana 1852 e Alpheus           

intrinsecus Spence Bate 1888, tiveram suas amplas distribuições confirmadas após uma           

revisão (Terossi and Mantelatto 2012; Cunha et al. 2017). Desta forma, em conjunto             

com o uso de dados morfológicos, dados moleculares têm se mostrado eficientes em             

revisões taxonômicas.  

Assim como as espécies citadas anteriormente, Thor manningi apresenta ampla          

distribuição ao longo de uma extensa faixa latitudinal, aumentando a possibilidade da            

existência de barreiras ecológicas ou físicas que impeçam o fluxo gênico entre            

determinadas áreas. A foz do rio Amazonas poderia representar uma barreira a esta             

espécie visto que anualmente 209.000 m³ de água doce desaguam no oceano Atlântico             

(Molinier et al. 1995). Este volume de água corresponde a aproximadamente um quinto             

de toda a água fluvial do planeta e poderia representar uma barreira fisiológica a              

dispersão das larvas do Atlântico Norte e Sul devido a mudança drástica de salinidade              

(Mandai 2015). 
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Recentemente, Titus et al. (2018) realizaram a análise molecular de T.           

amboinensis. Essa espécie apresenta distribuição mundial e, a partir deste estudo, foram            

identificadas a existência de pelo menos cinco linhagens crípticas: quatro na região            

Indo-oeste do Pacífico e uma na região oeste do Atlântico. Até o momento apenas Titus               

et al. (2018) realizaram estudos taxonômicos focando em uma espécie de Thor. Os             

demais trabalhos apenas incluíram o gênero em filogenias de níveis taxonômicos mais            

altos (Bracken et al. 2009b; De Grave et al. 2014).   
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OBJETIVOS GERAIS 

Análisar dados morfológicos e genéticos de espécimes de Thor manningi oriundos           

do Mar do Caribe e da costa brasileira a fim de testar a hipótese de existência de                 

espécies crípticas. 

Descrever a variação morfológica encontrada nos espécimes brasileiros de Thor          

manningi.  

Caso constatada a existência de espécie(s) críptica(s), realizar a descrição da(s)           

mesma(s).  
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RESUMO 

Thor manningi possui uma ampla distribuição atlântica, sendo a única dentre as 15             

espécies de camarões do gênero Thor que possui um vasto registro de ocorrência no              

Brasil. Este gênero possui um histórico taxonômico complicado e, recentemente,          

análises moleculares verificaram a existência de espécies crípticas ao longo da grande            

distribuição de T. amboinensis. Como os espécimes brasileiros nunca foram estudados,           

apenas o seu registro de ocorrência foi reportado, este trabalho realiza uma revisão             

taxonômica de T. manningi, incluindo espécimes oriundos do Mar do Caribe e do             

Brasil, a partir de dados morfológicos e moleculares, para verificar a possível existência             

de espécies crípticas ao longo de sua distribuição. As reconstruções filogenéticas           

(Verossimilhança e Análise Bayesiana) e divergências genéticas (distância-p) foram         

baseadas em dois genes mitocondriais (16S e COI) e revelaram a existência de duas              

linhagens distintas incluindo os espécimes previamente identificados como T. manningi:          

uma restrita ao Panamá e a outra com espécimes do Panamá e do Brasil. A partir da                 

comparação morfológica com o espécime-tipo, verificou-se que a linhagem com          

espécimes do Brasil e do Panamá corresponde a T. manningi e a ampla distribuição              

atlântica foi confirmada para a espécie. Características morfológicas confirmaram que a           

outra linhagem representa uma nova espécie de Thor, que é descrita no presente estudo              

e pode ser separada de T. manningi pelos dentes na região supraorbital e na margem               

anteroventral da carapaça.  

 

PALAVRAS-CHAVE: chave de identificação, Oceano Atlântico, Thoridae, COI, 16S. 
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INTRODUÇÃO 

Espécies crípticas correspondem a duas ou mais espécies classificadas como uma           

única espécie nominal devido a aparente falta de características morfológicas          

distinguíveis (Bickford et al. 2007). A grande riqueza de habitats e o desenvolvimento             

de relações interespecíficas especializadas entre muitos organismos podem fazer com          

que o ambiente marinho seja propício para esse tipo de especiação (Bickford et al.              

2007). Além disso, a dificuldade de acesso a animais marinhos vivos limita o acesso a               

características comportamentais, reduzindo grande parte das informações à morfologia         

que pode não refletir a diversificação de habitats e história de vida desses organismos              

(Knowlton 1986 1993 2000). Nesse contexto, a sistemática molecular tem se mostrado            

uma ferramenta eficaz na detecção e diferenciação de espécies crípticas (Knowlton           

2000; Bickford et al. 2007). Estudos taxonômicos e sistemáticos têm revelado a            

existência de espécies crípticas em crustáceos decápodos (Knowlton 1986; Negri et al.            

2012; Mandai 2015; Miranda et al. 2018; Titus et al. 2018) 

Dentre os camarões carídeos, está o gênero Thor Kingsley 1878 que compreende            

15 espécies com distribuição circuntropical e apresenta grande variedade de estilos de            

vida, podendo ser simbióticas de anêmonas ou corais, ou viver em associação com algas              

ou pastos marinhos, assim como de sistemas sexuais (Bauer 1986; Chace 1997; Khan et              

al. 2004; Komai et al. 2015; Anker and De Grave 2016). A existência de espécies               

crípticas em Thor foi sugerida inicialmente por Bartilotti et al. (2016) para Thor             

amboinensis (De Man 1888) e, posteriormente, confirmada por Titus et al. (2018) que             

evidenciaram a existência de pelo menos cinco linhagens crípticas ao longo de sua             

distribuição. Ademais a pouca variação morfológica inter e intragenérica em Thor foi            
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relatada em estudos taxonômicos (Chace 1972; Komai et al. 2015). Chace (1972), ao             

analisar as quatro espécies de Thor que ocorrem em simpatria na costa oeste do oceano               

Atlântico (T. amboinensis, T. manningi Chace 1972, T. floridanus Kingsley 1878 e T.             

dobkini Chace 1972), relatou dificuldade na identificação de caracteres morfológicos          

distintivos entre essas espécies devido à ocorrência de protandria em algumas delas.            

Dessas, apenas T. manningi e T. amboinensis ocorrem no Brasil, sendo que T.             

amboinensis consiste apenas em um registro pontual (Tavares et al. 2017). 

Thor manningi foi inicialmente descrita para o Mar do Caribe (Antigua) e novos             

registros ampliaram sua distribuição para costa leste dos EUA, Bermudas, Brasil           

(Fernando de Noronha e do Ceará a São Paulo) e Ilha de Ascensão (Atlântico Central)               

(Christoffersen 1998). A morfologia dos exemplares de T. manningi do Brasil nunca foi             

analisada, apenas sua ocorrência foi reportada. Provavelmente, estes registros foram          

baseados na chave de identificação proposta por Chace (1972) que foi elaborada a partir              

da análise apenas de espécimes do Mar do Caribe. 

O presente estudo visou realizar uma revisão taxonômica de T. manningi por meio             

da análise morfológica e genética de espécimes oriundos do Brasil e do Mar do Caribe,               

e descrever uma nova espécie do gênero Thor para o Atlântico.  

 

MATERIAL E MÉTODOS 

Os espécimes analisados neste trabalho estão depositados nas seguintes coleções          

carcinológicas: Coleção de Crustáceos do Departamento de Biologia da Faculdade de           

Filosofia, Ciências e Letras de Ribeirão Preto da Universidade de São Paulo            

(CCDB-USP); Florida Museum of Natural History (UF); Instituto de Ciências do Mar,            
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da Universidade Federal do Ceará (LABOMAR); Universidade Federal do Ceará          

(UFC), United States National Museum (USNM). Espécimes de Pernambuco, Brasil,          

foram doados e depositados na Coleção de Crustáceos do Departamento de Zoologia da             

Universidade Federal do Rio Grande do Sul (UFRGS). 

Dados morfológicos  

Foram analisados espécimes previamente identificados como T. manningi de 4          

localidades: 1 do Panamá e 3 do Brasil (Ceará, Pernambuco e São Paulo). Essa              

amostragem contemplou grande parte da distribuição descrita para a espécie, pois           

incluiu a região geográfica na qual a espécie foi descrita e os extremos da sua               

distribuição registrada para o Brasil. 

Os dados morfológicos foram obtidos somente de espécimes adultos de ambos os             

sexos. Os machos foram identificados pela presença do apêndice masculino no segundo            

par de pleópodos ou pelo terceiro par de pereiópodos na condição preênsil, enquanto as              

fêmeas pela presença de embriões em seu abdômen, ou pela ausência dos caracteres             

diagnósticos de machos (Bauer 1986). Os espécimes foram identificados e analisados           

com base nos caracteres morfológicos descritos por Chace (1972). As peças bucais            

foram dissecadas de espécimes dos lotes CCDB 2593 (T. manningi) e do UF 44393 e               

UF 44518 (Thor nova sp.). As mensurações e observações foram realizadas em            

estereomicroscópio Nikon SMZ800. Foram realizadas as seguintes medidas:        

comprimento da carapaça, comprimento do quinto e sexto segmento abdominal,          

comprimento e largura proximal do télson, comprimento do endópodo e exópodo do            

télson, comprimento e largura mediana do escafocerito, comprimento total e dos           

segmentos do terceiro maxilípodo, comprimento dos segmentos do primeiro ao quinto           
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pereiópodo (base, ísquio, mero, carpo, própodo e dáctilo, incluindo os artículos do carpo             

do segundo pereiópodo). As ilustrações da morfologia geral e das peças bucais foram             

feitas, respectivamente, em esteromicroscópio Nikon SMZ800 e microscópio Olympus         

CX31 e acoplados com câmara clara e, posteriormente, vetorizadas no programa Adobe            

Illustrator CS6.  

A nomenclatura das cerdas foi feita de acordo com Zimmer et al. (2009) e Garm               

(2004). 

Na lista sinonímica foram incluídos apenas trabalhos que incluíram espécimes          

utilizados neste estudo (na morfologia e/ou na genética) ou que as características            

morfológicas apontadas como diagnósticas de T. manningi neste trabalho pudessem ser           

confirmadas por meio de ilustrações ou descrições. 

Obtenção dos dados moleculares 

A extração do DNA foi realizada a partir do músculo abdominal dos espécimes             

por meio do Kit de Extração Qiagen, seguindo recomendação do fabricante.  

Uma região de ~600 pares de base do gene 16S mtDNA e ∼700 pares de base do                 

Citocromo Oxidase subunidade I - COI foram amplificadas a partir do DNA extraído             

por meio de uma reação em cadeia da polimerase (PCR) com uso de primers específicos               

já testados para o gênero por Terossi et al. (2018): 1472           

(5´-AGATAGAAACCAACCTGG-3´)/16SL2 (5´-GCCTGTTTATCAAAAACAT-3´)  

(Schubart et al. 2000 2002) para o 16S; e COL6b          

(5´-ACAAATCATAAAGATATYGG-3´)/COH6 

(5´-TADACTTCDGGRTGDCCAAARAAYCA-3) (Schubart and Huber 2006) para o       

COI. A PCR foi realizada nas seguintes condições: desnaturação inicial a 95°C por 5              
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min; anelamento em 40 ciclos de 95°C por 45s, 42-46°C para o 16S e 44-48°C para o                 

COI por 45s, 72°C por 1 min e extensão final de 72°C por 3min. Os reagentes utilizados                 

na PCR e suas respectivas quantidades por amostra foram: betaína (5µl), DNTP (4µl),             

Buffer (3µl), MgCl2 (3µl), primers de interesse (1µl de cada) e a Taq DNA polimerase               

(0,5µl). 

Os produtos da PCR foram purificados com Kit ExoSAP-IT, seguindo          

recomendação do fabricante, e enviados para o sequenciamento na empresa Ludwig           

Biotecnologia LTDA. Foram obtidas sequências das duas fitas de DNA e a sequência             

consenso foi obtida no programa computacional Bioedit 7.0.5 (Hall 2005) e verificadas            

manualmente para a correção de leituras inespecíficas quando necessária. 

Foram obtidas sequências de cinco espécimes de T. manningi contemplando três           

localidades: Panamá, São Paulo e Pernambuco e de três espécimes da nova espécie do              

Panamá (Tabela 1). Além disso, foram incluídas sequências adicionais de T. manningi            

obtidas no GenBank, de São Paulo e Porto Rico (Tabela 1). Thor amboinensis foi              

incluído como grupo externo devido à morfologia semelhante a T. manningi, sua            

ocorrência em simpatria e disponibilidade de sequências para ambos os genes de            

interesse (Chace 1972; Titus et al. 2018). Thinora malvidensis Borradaile 1915 foi            

escolhido pela proximidade morfológica e filogenética com Thor (De Grave et al. 2014;             

Komai et al. 2015), no entanto só havia sequência disponível para o 16S. Por fim,               

Thoralus cranchii (Leach 1817) foi selecionada pois pertence à mesma família (De            

Grave et al. 2014). 

 

Análise dos dados moleculares 
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As sequências finais foram alinhadas pelo método Muscle (Edgar 2004),          

implementado na plataforma Cyberinfrastructure for Phylogenetic Research (CIPRES)        

(Miller et al. 2010).. Para cada gene separadamente, foram geradas matrizes de distância             

genética e árvores filogenéticas pelos métodos de Verossimilhança (em inglês Maximum           

Likelihood – ML) e Análise Bayesiana (em inglês Bayesian Inference – BAY). O             

modelo de substituição que melhor se adequou aos dados foi definido pelo programa             

JModelTest 2 (Darriba et al. 2012) implementado na plataforma CIPRES, usando o            

Bayesian Information Criterion. 

 O modelo de substituição que melhor se adequou aos dados para o 16S foi o                

TPM3uf+G, com frequências de nucleotídeos de A = 0,3623, C = 0,1030, G = 0,1797 e                

T = 0,3550, e distribuição gama= 0,3070; e para o COI foi o TPM1uf+G, com               

frequências de nucleotídeos de A = 0,2894, C = 0,1585, G = 0,1535 e T = 0,3986, e                  

distribuição gama= 0,2240.  

A ML foi feita no programa RAxML (Stamatakis 2014), implementado na           

plataforma CIPRES com o modelo padrão GTR. A consistência das topologias foi            

mensurada pelo método bootstrap e as árvores ML foram visualizadas e editadas no             

programa Mega 7 (Kumar et al. 2016). Apenas os valores de suporte acima de 50%               

foram mostrados. 

A BAY foi realizada no programa MrBayes 3.2.6 (Ronquist et al. 2012)            

implementada na plataforma CIPRES, com os dados dos modelos de substituição           

obtidos, os resultados foram analisados no Tracer v1.6. (Rambaut et al. 2014). Os             

primeiros 15% dos parâmetros e árvores gerados foram descartados como burn-in. As            

árvores finais foram geradas com o programa Tree Annotator 1.8.4 (Drummond et al.             
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2012). As árvores foram visualizadas e editadas no programa Fig Tree 1.4.4 (Rambaut             

2009) e apenas os valores de suporte das probabilidades posteriores maiores que 90%             

foram mostrados. 

As matrizes de distância genética para cada gene por comparação par a par entre              

as sequências (pairwise comparison) usando a distância-p foram realizadas no programa           

MEGA (Kumar et al. 2016).  

 

RESULTADOS 

Análises moleculares 

Nas análises moleculares foram utilizadas sequências de sete indivíduos de T.           

manningi contemplando quatro locais de distribuição: Porto Rico, Panamá e Brasil           

(Pernambuco e São Paulo), sendo que a localidade Porto Rico foi analisada apenas para              

o gene 16S (Tabela 1) e de três indivíduos na nova espécie do Panamá. No total, foram                 

geradas 15 novas sequências (COI=7, 16S=8), não foi possível obter sequências dos            

espécimes de T. manningi do Ceará, provavelmente por problemas de má           

fixação/conservação, eles foram apenas incluídos na análise morfológica. As matrizes          

finais de cada gene apresentaram 570 pares de base (pb) para o COI e 520 pb para o                  

16S. 

As análises single locus (COI e 16S) apresentaram topologias similares nas duas            

metodologias de reconstrução filogenética empregadas (ML e BAY) para cada gene,           

ocorreram apenas pequenas variações nos valores de suporte e em alguns clados            
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terminais. Em razão disso, apenas a topologia da ML de cada gene foi mostrada, e os                

valores de suporte das duas análises foram incluídos.  

Ambas as árvores recuperaram T. manningi e Thor nova sp. como duas linhagens             

distintas (figuras 1 e 2). A primeira agrupou os espécimes do Brasil, Porto Rico e um                

espécime do Panamá (UF 44457) e a segunda consiste em três espécimes do Panamá              

pertencentes ao lote UF 44393. Essas linhagens foram recuperadas com altos valores de             

suporte nas duas análises (ML e BAY).  

Nas análises filogenéticas do gene COI (figura 1), o clado T. manningi (Brasil-PE)             

+ (Brasil-SP) + (Panamá UF 44457) aparece como grupo-irmão do clado linhagens de             

T. amboinensis + Thor nova sp. (Panamá UF 44393). O clado Thor nova sp. foi               

altamente suportado em ambas as análises filogenéticas, mas sua relação filogenética           

com os demais espécimes de T. amboinensis não. As linhagens de T. amboinensis             

Honduras + Panamá e Indonésia + Indonésia apresentaram altos valores de suporte tanto             

na ML, quanto na BAY. As demais relações entre os espécimes de T. amboinensis              

apresentaram suportes baixos.  

Nas análises filogenéticas do gene 16 S (figura 2) o clado T. manningi (Brasil-PE)              

+ (Brasil-SP) + (Panamá UF 44457) também foi recuperado e a amostra de Porto Rico               

obtida do GenBank se agrupou a esse clado com valor máximo de suporte em ambas as                

análises (figura 2). O clado Thor nova sp. foi recuperado com valor máximo de suporte               

e como grupo irmão de T. manningi. Os espécimes de T. amboinensis formaram um              

clado que seria grupo irmão de T. manningi + Thor nova sp..  

As análises de distâncias genéticas estimaram grande variação interespecífica para          

T. manningi e T. nova sp. entre si e com as demais espécies, sendo 0,230 para o COI e                   
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0,200 para o 16S (tabela 2 e 3). Em contrapartida, a variação intraespecífica destas duas               

espécies foi nula para ambos os genes analisados (COI=0,000; 16S=0,000). A sequência            

Thor cf. manningi de Porto Rico mostrou-se idêntica às de T. manningi (16S=0,000).             

Thor amboinensis apresentou valores de variação intra e interespecífica contrastantes          

em ambos marcadores (intraespecífica= 0,000-0,006 para o COI e 0,092 para o 16S;             

interespecífica= 0,130-0,170 para o COI e 0,178-0,220 para o 16S). Os maiores valores             

de distância-p foram encontrados entre Thoralus cranchii e T. nova sp. para ambos os              

genes. 

 

Sistemática  

Thoridae Kingsley 1879 

Thor Kingsley 1878 

Thor manningi Chace 1972 

(Figuras 3 e 4) 

Thor manningi Chace 1972: 130, 137, figs. 59-60; Williams 1984: 134, 137, fig. 96;              

Almeida et al. 2008: 28, figs. 2-3; Terossi et al. 2017: 3, fig. 2 e tab. S1; Terossi et al.                    

2018: 87, fig. 2 e tab. 1. 

Thor cf. manningi: Fiedler et al. 2010: tab. 1, fig. 1. 

Material examinado 

Holótipo. Antígua: 1 ♂, Mar do Caribe, Ilhas Leward, English Harbor, embaixo de            

“yacht”, USNM 135393, 04.iv.1956. 
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Outro material examinado. Panamá: 1 ♀ ovígera, Província de Bocas del Toro (9.233             

-82.112), UF 44457 (fotografia disponível), coletores: M. Leray, F. Michonneau & R.            

Lasley, 24/v/2016; 1 ♀ ovígera, Província de Bocas del Toro (09°19.805´N;           

82°15.087`O), CCDB 6407, coletor: F. Mantelatto, 02/viii/2011; Brasil: Ceará– 2 ♂ (1            

♂ preênsil e 1 ♂ com apêndice masculino), Trairí, Mundaú, UFC 300, coletores: equipe              

PROBIO, 14/iii/2003; 1 ♀ ovígera, Paracuru, UFC 320, coletor: P.P.G. Pachelle,           

23/ix/2010; 1 ♂ preênsil e 4 ♀ (3 ovígeras), Terminal Portuário do Pecém, LABOMAR              

732, coletores: equipe PROCAD, 29/i/2010. Pernambuco– 1 ♀ ovígera e 1 ♂ com             

apêndice masculino, Cabo de Santo Agostinho, Suape, UFRGS 6849, 26/v/2017; 2 ♂ (1             

♂ preênsil e 1 ♂ com apêndice masculino), Cabo de Santo Agostinho, Suape, UFRGS              

6850, 26/vi/2017; 1 ♀, Cabo de Santo Agostinho, Suape, UFRGS 6851, 23/viii/2017; 1             

♀ com câmara incubadora, Cabo de Santo Agostinho, Suape, UFRGS 6852,           

28/viii/2017; 2 ♀ ovígeras, Cabo de Santo Agostinho, Suape, UFRGS 6853, 29/iii/2018;            

1 ♀, Cabo de Santo Agostinho, Suape, UFRGS 6832, coletores: G. L. Bochini, A. O.               

Almeida & G. Soledade 21/iii/2019; 1 ♀, Cabo de Santo Agostinho, Suape, UFRGS             

6833, coletores: G. L. Bochini, A. O. Almeida & G. Soledade 21/iii/2019; 1 ♀, Cabo de                

Santo Agostinho, Suape, UFRGS 6834, coletores: G. L. Bochini, A. O. Almeida & G.              

Soledade 21/iii/2019; 1 ♀, Cabo de Santo Agostinho, Suape, UFRGS 6835, coletores:            

G. L. Bochini, A. O. Almeida & G. Soledade 21/iii/2019; 1 ♂ com apêndice masculino,               

Praia do Paraíso, UFRGS 6854, 26/iv/2017. São Paulo– 1 ♂ com apêndice masculino e              

5 ♀ (3 ovígeras), Ubatuba, Praia Itaguá (23°26'59"S; 045°01'49"O), CCDB 2593 (um            

espécime dissecado), coletor: F. L. Mantelatto, 17/ix/2008; 1 ♀ ovígera, Ubatuba, Praia            

Itaguá (23°26'59"S; 045°01'49"O), CCDB 1850, coletores: F. L. Mantelatto, I. C. Leone            

& R.C. Buranelli, 16/ix/2010; 3 ♂ com apêndices masculino e 4 ♀ (3 ovígeras e 1 com                 
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câmara incubadora), Ubatuba, Praia Itaguá (23°26'59"S; 045°01'49"O), CCDB 2737,         

coletores: F. L. Mantelatto, R. Robles, M. Terossi, I. C. Leone & N. M. Grilli,               

22/ii/2011; 1 ♂ com apêndice masculino, Engenho d'Água, Ilhabela, CCDB 3840,           

12/vii/2006. 

Diagnose. Dente supraorbital presente, com formato obtuso ou agudo. Margem          

anteroventral da carapaça arredonda e não armada. Télson com com 3 a 6 pares de               

cerdas espiniformes dorsolaterais (3 e 4 pares mais frequentes); e 3 pares de cerdas              

espiniformes distais. Mero do primeiro pereiópodo armado com 1 ou 2 de cerdas             

espiniformes na região flexora da metade basal, raramente 3. Dáctilo do quarto e quinto              

pereiópodos armados com 2 ou 3 cerdas espiniformes, raramente 1 ou 4.  

Redescrição. Rostro inclinado ventralmente (figura 3A-B); comprimento variável entre         

não atingir a margem distal do primeiro artículo antenular e atingir a margem distal do               

segundo artículo antenular; armado com 3 a 4 dentes dorsais, raramente 5 (figura 3B);              

posição do dente dorsal mais posterior variável em relação a órbita ocular, podendo             

estar um pouco anterior, em linha ou posterior a esta; margem ventral do rostro armada               

com um dente formando o aspecto bífido, sendo menos comum a condição não armada.              

Dente supraorbital presente, com formato obtuso ou agudo. Córnea geralmente mais           

larga e menos comprida que o pedúnculo ocular. Dente antenal agudo. Margem            

anteroventral da carapaça arredonda e não armada.  

Pleuras (figura 3F) dos três somitos abdominais anteriores arredondadas         

posteroventralmente; pleuras dos três somitos abdominais posteriores agudas        

posteroventralmente. Sexto somito corresponde a aproximadamente 1,5 vezes o         
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comprimento do quinto somito; télson corresponde a aproximadamente 1,2 vezes o           

comprimento do sexto somito.  

Télson (Figura 3I) 3 vezes mais longo que largo (largura proximal), com 3 a 6               

pares de cerdas espiniformes dorsolaterais (3 e 4 pares mais frequentes); e 3 pares de               

cerdas espiniformes distais sendo a intermediária maior e a externa a menor.. 

Pedúnculo antenular com estilocerito agudo de comprimento variável entre         

alcançar a margem distal do segundo artículo antenular e ultrapassar a margem distal do              

terceiro artículo antenular (Figura 3C); estilocerito armado com um dente na margem            

lateral na região basal. Primeiro artículo antenular armado com uma cerda espiniforme            

na região mediana da margem lateroventral (Figura 3D). Segundo artículo antenular           

armado com um dente na margem lateral com comprimento variável entre alcançar a             

metade e ultrapassar a margem distal do terceiro artículo antenular. Placa dorsal do             

terceiro artículo antenular triangular. Flagelo antenular filiforme, curto em relação ao           

flagelo antenal, articulado, com base levemente mais larga que o ápice.  

Pedúnculo antenal apresenta comprimento variável podendo não alcançar ou         

ultrapassar a metade escafocerito. Artículo antenal basal com dois dentes ventrais.           

Escafocerito ultrapassa a margem distal do terceiro artículo do pedúnculo antenular,           

apresenta um dente na margem lateral da região distal (figura 3E), 2,3 vezes mais longo               

do que largo (largura mediana). Flagelo antenal filiforme, longo, articulado, com base            

levemente mais larga que o ápice. 

Mandíbula (Figura 4A) composta pelos processos molar e incisivo. Superfície          

molar serrilhada; incisivo com 5 dentes. Palpo ausente. 

Maxílula (Figura 4B) com endópodo delgado e não dividido, com uma cerda            

simples distal. Endito proximal alargado na região mediana, com ápice levemente           
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agudo, coberto por numerosas cerdas plumosas e 9 cerdas espiniformes. Endito distal            

delgado, região distal levemente mais delgada que a região proximal, coberto com            

numerosas cerdas plumosas..  

Maxila (Figura 4C) com endito coxal unilobado truncado distalmente e endito           

basal bilobado levemente arredondado distalmente, numerosas cerdas plumosas em         

ambos os enditos . Endópodo curto, delgado distalmente, sem cerdas. Exópodo           

(escafognatito) bem desenvolvido, margem terminal arredondada, fina, coberta por         

cerdas plumosas.  

Primeiro maxilípodo (Figura 4D) com endito coxal de comprimento subigual ao           

endito basal, margem distal levemente arredondada, coberta por numerosas cerdas          

plumosas. Endito basal grande, margem distal levemente côncava na região mediana e            

arredondada nas extremidades, coberto com numerosas cerdas plumosas. Endópodo não          

segmentado, curto, levemente delgado na região distal, com cerdas plumosas na região            

proximal. Exópodo bem desenvolvido e não dividido, com algumas cerdas plumosas na            

região proximal e numerosas cerdas plumosas na região distal. Epipodito grande com            

lóbulos proximal e distal de comprimento semelhante.  

Segundo maxilípodo (Figura 4E) com protopodito com cerdas plumosas.         

Endópodo com 3 segmentos, dáctilo coberto por numerosas cerdas plumosas; própodo           

aproximadamente 0,25 vez o comprimento do dáctilo; carpo aproximadamente 0,5 vez o            

comprimento do dáctilo; mero e ísquio fundidos ao protopodito. Exópodo longo,           

delgado, não dividido, algumas cerdas plumosas na região proximal e numerosas cerdas            

plumosas na região distal.  

Terceiro maxilípodo (figura 4G) ultrapassa a margem distal do terceiro artículo           

do pedúnculo antenular, coberto com cerdas simples e plumosas; antepenúltimo          
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segmento 0,9 vez o comprimento do último segmento; último segmento          

aproximadamente 3,3 vezes o comprimento do penúltimo segmento; região distal do           

antepenúltimo segmento pode apresentar ou não uma cerda papilosa (figura 4F) que            

pode estar associada ou não com 1, 2 ou 3 cerdas espiniformes, estruturas com posições               

variáveis; último segmento com tufo de cerdas plumosas na margem ventral, região            

distal com 7 ou 8 cerdas espiniformes; exópodo não alcança a margem distal do              

antepenúltimo segmento, possui tufo de cerdas plumosas na margem distal. 

Primeiro pereiópodo (Figura 3G) de comprimento variável, podendo não alcançar          

ou ultrapassar a metade do escafocerito; ísquio, mero, carpo e própodo,           

respectivamente, 1,9, 3,2, 2,8, 4,1 vezes o comprimento da base; ísquio armado com 1              

ou 2 cerdas espiniformes na região flexora de metade apical; mero armado com 1 ou 2                

cerdas espiniformes na região flexora da metade basal, raramente 3; própodo com uma             

linha de cerdas plumosas na base da região ventrolateral; dáctilo 0,4 vez o comprimento              

do própodo; com tufo de cerdas em ambas as quelas. Segundo pereiópodo (Figura 3H)              

com ísquio, mero, carpo e própodo, respectivamente, 2,6, 3,6, 5,9, 2,8 vezes o             

comprimento da base; ísquio com 2 ou 3 cerdas simples e longas na base da região                

flexora; carpo com 6 subartículos, respectivamente, 1,0, 0,5, 1,2, 0,9, 0,6, 1,0 vezes o              

comprimento da base; dáctilo 0,4 vez o comprimento do própodo; dáctilo com tufo de              

cerdas em ambas as quelas. Terceiro pereiópodo (Figura 3J) com ísquio, mero, carpo e              

própodo, respectivamente, 2,2, 4,9, 2,5, 5,7 vezes o comprimento da base; mero armado             

com 1 a 4 cerdas espiniformes laterais na metade apical, raramente não armado ou com               

5 ou 6 cerdas espiniformes; carpo com o ápice da região dorsal projetado             

posteriormente; região flexora do própodo armada com 8 a 13 cerdas espiniformes,            

sendo a cerda mais distal dupla; dáctilo 0,2 vez o comprimento do própodo, com 2 ou 3                 
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cerdas espiniformes, ausência ou a presença de apenas 1 cerda foi encontrada em             

espécimes com o terceiro pereiópodo prêensil. Quarto pereiópodo (Figura 3K) com           

ísquio, mero, carpo e própodo, respectivamente, 2,2, 4,8, 2,5, 5,8 vezes o comprimento             

da base; mero armado com 1 a 3 cerdas espiniformes, raramente 4; tufo de cerdas no                

ápice da região dorsal; carpo com o ápice da região dorsal projetado posteriormente;             

região flexora do própodo armada com 8 a 12 cerdas espiniformes, sendo a cerda mais               

distal dupla; dáctilo 0,2 vez o comprimento do própodo, armado com 2 ou 3 cerdas               

espiniformes, raramente 1 ou 4. Quinto pereiópodo (Figura 3L) com ísquio, mero, carpo             

e própodo, respectivamente, 2,2, 4,4, 2,5, 5,6 vezes o comprimento da base; mero pode              

ou não ser armado com 1 cerda espiniforme, tufo de cerdas no ápice da região dorsal;                

carpo com o ápice da região dorsal projetado posteriormente; região flexora do própodo             

armada com 8 a 12 cerdas espiniformes, sendo a cerda mais distal dupla; alguns              

espécimes com um tufo de cerdas simples na região distal da margem flexora (número              

de cerdas espiniformes não contados nestes espécimes devido a presença das cerdas            

simples impossibilitar a visualização dessas estruturas); dáctilo 0,2 vez o comprimento           

do própodo, armado com 2 ou 3 cerdas espiniformes, raramente 1 ou 4. 

Urópodo com exópodo 1,1 vezes mais longo que o endópodo (Figura 3I); exópodo             

armado com dente lateral na região distal.  

Localidade-tipo. English Harbour, Antigua, Antigua e Barbuda 

Distribuição. Atlântico oeste — México (Quintana Roo), Porto Rico, Ilhas Virgens           

Britânicas, Anguilla, São Cristóvão e Nevis, Antigua e Barbuda, Guadalupe, Dominica,           

Santa Lúcia, Granada, Trinidad e Tobago, Panamá, Brasil (Ceará, Pernambuco e São           

Paulo) (Chace, 1972; Almeida et al. 2008; Fielder et al. 2010; Terossi et al. 2017, 2018;                

presente estudo). 
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Considerações: as variações de comprimento das estruturas ou número de cerdas           

espiniformes dos pereiópodos não apresentaram nenhuma relação com a distribuição          

geográfica dos espécimes analisados. Alguns espécimes apresentaram variação no         

número de cerdas espiniformes do mero do terceiro e quarto pereiópodos e de cerdas              

espiniformes dorsolaterais do télson, ou seja, um mesmo espécime pode apresentar           

número distinto dessas estruturas em cada lado do corpo. Esse fato indica que essas              

estruturas poderiam gerar problemas se utilizadas como caractere diagnóstico devido a           

sua alta variabilidade. 

 

     Thor nova sp.  

(Figuras 5 e 6) 

Material examinado 

Holótipo. Panamá: ♀ ovígera, Província de Bocas del Toro, Seagal (9.289° -82.296°),            

UF 44518, coletores: M. Leray, F. Michonneau & R. Lasley, 27/v/2016; comprimento            

da carapaça: 2,67mm. 

Parátipos. Panamá: 7 ♀ (5 ovígeras e 2 com câmara incubadora), Província de Bocas              

del Toro, Punta STRI (Smithsonian Tropical Research Institute's) (9.349° -82.263°), UF           

44393 (fotografia disponível, um espécime dissecado), coletores: M. Leray, F.          

Michonneau & R. Lasley, 09/v/2016; 1 ♂ com apêndice masculino, Província de Bocas             

del Toro, Ponsak (9.294° -82.332°), UF 44289, coletores: M. Leray, F. Michonneau &             

R. Lasley, 13/v/2016; 1 ♂ com apêndice masculino e 8 ♀ (6 ovígeras e 2 com câmara                 

incubadora), Província de Bocas del Toro, Seagal (9.289° -82.296°), UF 44518           
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(fotografia disponível, um espécime dissecado), coletores: M. Leray, F. Michonneau &           

R. Lasley, 27/v/2016. 

Diagnose. Dente supraorbital vestigial ou ausente. Margem anteroventral da carapaça          

armada com um dente. Télson com 3 pares de cerdas espiniformes dorsolaterais; e 3              

pares de cerdas espiniformes. Mero do primeiro pereiópodo armado com 1 ou 2 cerdas              

espiniformes na região flexora da metade basal, raramente 3 ou 4. 

Descrição. Rostro inclinado ventralmente (Figura 5A-B); comprimento variável entre a          

atingir a margem distal do primeiro segmento antenular e a margem distal do segundo              

segmento antenular; armado com 4 ou 5 dentes dorsais (Figura 5B); posição do dente              

dorsal mais posterior variável em relação a órbita ocular, podendo estar um pouco             

anterior ou alinhado a esta; margem ventral do rostro armada com um dente formando o               

aspecto bífido, sendo menos comum a condição não armada ou armada com 2 dentes.              

Dente supraorbital vestigial ou ausente. Córnea geralmente mais larga e menos           

comprida que o pedúnculo ocular. Espinho antenal agudo. Margem anteroventral da           

carapaça armada com um dente.  

Pleuras (Figura 5F) dos três somitos abdominais anteriores arredondadas         

posteroventralmente; pleuras dos três somitos abdominais posteriores agudas        

posteroventralmente. Sexto somito corresponde a aproximadamente 1,6 vezes o         

comprimento do quinto somito; télson corresponde a aproximadamente 1,1 vezes o           

comprimento do sexto somito.  

Télson (Figura 5I) 2,5 vezes mais longo que largo (largura proximal), com 3 pares              

de cerdas espiniformes dorsolaterais; e 3 pares de cerdas espiniformes distais sendo a             

intermediária maior e a externa a menor. 
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Pedúnculo antenular com estilocerito agudo de comprimento variável entre a          

margem distal do primeiro e do segundo artículo antenular (Figura 5C); estilocerito            

armado com um dente na margem lateral na região basal. Primeiro artículo antenular             

armado com uma cerda espiniforme na região mediana da margem lateroventral (Figura            

5D). Segundo artículo antenular armado com um dente na margem lateral com            

comprimento variável entre alcançar a metade ou ultrapassar a margem distal do            

terceiro artículo antenular. Placa dorsal do terceiro artículo antenular triangular. Flagelo           

antenular filiforme, curto em relação ao flagelo antenal, articulado, com base levemente            

mais larga que o ápice. 

Pedúnculo antenal apresenta comprimento variável podendo não alcançar ou         

atingir a metade escafocerito. Artículo antenal basal com dois dentes ventrais.           

Escafocerito ultrapassa o comprimento do pedúnculo antenular, apresenta um dente na           

margem lateral da região distal (Figura 5E), 2,5 vezes mais longo do que largo (largura               

mediana). Flagelo antenal filiforme, longo, articulado, com base levemente mais larga           

que o ápice. 

Mandíbula (Figura 6A) composta pelos processos molar e incisivo. Superfície          

molar serrilhada; incisivo com 5 dentes. Palpo ausente. 

Maxílula (Figura 6B) com endópodo delgado e não dividido, com uma cerda            

simples distal. Endito proximal alargado na região mediana, com ápice levemente           

agudo, coberto por numerosas cerdas plumosas e 11 cerdas espiniformes. Endito distal            

delgado, região distal levemente mais delgada que a região proximal, coberto com            

numerosas cerdas plumosas.  

Maxila (Figura 6C) com endito coxal unilobado truncado distalmente e endito           

basal bilobado levemente arredondado distalmente, numerosas cerdas plumosas em         
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ambos os enditos Endópodo não segmentado, região distal delgada e com cerdas            

plumosas. Exópodo (escafognatito) bem desenvolvido, margem terminal subretlínea,        

fina, coberta por cerdas plumosas.  

Primeiro maxilípodo (Figura 6D) com endito coxal de comprimento subigual ao           

endito basal, margem distal levemente arredondada, coberta por numerosas cerdas          

plumosas. Endito basal grande, levemente arredondado na região mediana e          

arredondada nas extremidades, coberto com numerosas cerdas plumosas. Endópodo não          

segmentado, grande, com formato sublosangular, com cerdas plumosas. Exópodo bem          

desenvolvido e não dividido, com algumas cerdas plumosas na região proximal e            

numerosas cerdas plumosas na região distal. Epipodito grande com lóbulos proximal e            

distal de comprimento semelhante.  

Segundo maxilípodo (Figura 6E) com protopodito com cerdas plumosas.         

Endópodo com 3 segmentos, dáctilo coberto por numerosas cerdas plumosas; própodo           

aproximadamente 0,25 vez o comprimento do dáctilo; carpo aproximadamente 0,4 vez o            

comprimento do dáctilo; mero e ísquio fundidos ao protopodito. Exópodo longo,           

delgado, não dividido, algumas cerdas plumosas na região proximal e numerosas cerdas            

plumosas na região distal. 

Terceiro maxilípodo (Figura 6G) ultrapassa a margem distal do terceiro artículo           

do pedúnculo antenular, coberto com cerdas simples e plumosas; antepenúltimo          

segmento 0,9 vez o comprimento do último segmento, último segmento          

aproximadamente 3,7 vezes o comprimento do penúltimo segmento; região distal do           

antepenúltimo segmento pode apresentar uma cerda papilosa (Figura 6F) associado ou           

não a uma cerda espiniforme, estruturas com posições variáveis; último segmento com            

tufo de cerdas plumosas na margem ventral, região distal com 7 ou 8 cerdas              
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espiniformes; exópodo não alcança a margem distal do antepenúltimo segmento, possui           

tufo de cerdas plumosas na margem distal. 

Primeiro pereiópodo (Figura 5G) de comprimento variável, podendo não alcançar          

ou ultrapassar a metade do escafocerito; ísquio, mero, carpo e própodo,           

respectivamente, 2,0, 3,2, 2,8, 3,9 vezes o comprimento da base; ísquio armado com 1              

espinho na região flexora de metade apical; mero armado com 1 ou 2 cerdas              

espiniformes na região flexora da metade basal, raramente 3 ou 4; própodo com uma              

linha de cerdas plumosas na base da região ventrolateral; dáctilo 0,4 vez o comprimento              

do própodo; com tufo de cerdas em ambas as quelas. Segundo pereiópodo Figura 5H)              

com ísquio, mero, carpo e própodo, respectivamente, 4,3, 4,6, 7,2, 2,6 vezes o             

comprimento da base; ísquio com 2 cerdas simples e longas na base da região flexora;               

carpo com 6 subartículos, respectivamente, 1,0, 0,6, 2,1, 1,3, 0,7, 1,4 vezes o             

comprimento da base; dáctilo 0,4 vez o comprimento do própodo; dáctilo com tufo de              

cerdas em ambas as quelas. Terceiro pereiópodo (Figura 5J) com ísquio, mero, carpo e              

própodo, respectivamente, 2,2, 4,3, 2,1, 5,1 vezes o comprimento da base; mero armado             

com 1 cerda espiniforme lateral na metade apical; carpo com o ápice da região dorsal               

projetado posteriormente; região flexora do própodo armada com 7 a 16 cerdas            

espiniformes, sendo a cerda mais distal dupla, um espécime macho com um tufo de              

cerdas na região distal da margem flexora; dáctilo 0,2 vez o comprimento do própodo,              

com 2 ou 3 cerdas espiniformes, raramente 4. Quarto pereiópodo (Figura 5K) com             

ísquio, mero, carpo e própodo, respectivamente, 2,3, 4,9, 2,5, 5,7 vezes o comprimento             

da base; mero armado com 1 cerda espiniforme, tufo de cerdas no ápice da região               

dorsal; carpo com o ápice da região dorsal projetado posteriormente; região flexora do             

própodo armada com 8 a 12 cerdas espiniformes, sendo a cerda mais distal dupla;              
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dáctilo 0,2 vez o comprimento do própodo, armado com 2 ou 3 cerdas espiniformes.              

Quinto pereiópodo (Figura 5L) com ísquio, mero, carpo e própodo, respectivamente,           

2,2, 4,2, 2,2, 5,4 vezes o comprimento da base; mero geralmente armado com 1 cerda               

espiniforme, menos comum a condição não armada, tufo de cerdas no ápice da região              

dorsal; carpo com o ápice da região dorsal projetado posteriormente; região flexora do             

própodo armada com 8 a 15 cerdas espiniformes, sendo a cerda mais distal dupla,              

alguns espécimes com um tufo de cerdas na região distal da margem flexora (número de               

sendo a cerda mais distal dupla não contadas nestes espécimes devido a presença das              

cerdas impossibilitar a visualização dessas estruturas); dáctilo 0,2 vez o comprimento do            

própodo, armado com 2 ou 3 cerdas espiniformes, raramente 1. 

Urópodo com exópodo aproximadamente 1,1 vezes mais longo que o endópodo           

(figura 5I); exópodo armado com dente lateral na região distal.  

Localidade-tipo. Província de Bocas del Toro, Panamá 

Distribuição. Atlântico oeste — Panamá  

Considerações: estes espécimes possuem o dente na margem lateral na região basal do             

estilocerito mais desenvolvido se comparado a Thor manningi. Dentre os dois           

espécimes machos analisados, um deles apresentou um tufo de cerdas no ápice da região              

dorsal do mero do terceiro pereiópodo, enquanto o outro não.  

 

 

DISCUSSÃO 

A separação observada nas análises filogenéticas (ML e BAY) em dois clados            

distintos com alto valor de suporte para ambos os genes analisados (espécimes do Brasil              
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+ Panamá e um clado apenas com espécimes do Panamá), juntamente com a presença              

de dentes na região supraorbital e na margem anteroventral da carapaça mostrou que a              

taxonomia integrativa é um ferramenta eficiente no reconhecimento de espécies          

crípticas. 

A partir da análise da morfologia do espécime-tipo de T. manningi de Antigua,             

verificou-se que a linhagem composta por espécimes do Brasil + Panamá corresponde à             

T. manningi. Logo, baseado em evidências morfológicas (descritas comparativamente a          

seguir) e moleculares, constatou-se que a linhagem restrita ao Panamá representa uma            

nova espécie do gênero Thor para o Atlântico (Thor nova sp.). 

As análises de distância genética ratificaram os resultados das reconstruções           

filogenéticas. A variação intraespecífica foi nula para T. manningi (COI: 0%; 16S: 0%)             

e T. nova sp. (COI: 0%; 16S: 0%). Em contrapartida, os valores de variação              

interespecífica entre essas duas espécies foram elevados (COI: 23,0%; 16S: 20,0%).           

Tais valores são semelhantes, ou até mesmo superiores, aos encontrados em           

comparação com as distintas populações de T. amboinensis (T. manningi- COI:           

13,0-17,0%; 16S: 17,8-19,0%; T. nova sp.- COI: 14,0-14,5%; 16S: 20,0-22,0%) e em            

comparações intergenéricas (T. manningi- COI: 22,0%; 16S: 24,8-25,4%; T. nova sp.-           

COI: 23,0%; 16S: 23,7-26,9%). 

Thor manningi possui dentre supraorbital e o seu formato pode ser agudo ou             

obtuso, enquanto em Thor nova sp. ele está ausente ou é apenas vestigial. Em outras               

espécies de Thor do Atlântico e do leste do Pacífico essa característica também se              

mostra variável (Chace 1972, Wicksten 1996). T. dobkini, T. floridanus e T. cordelli             

Wicksten 1996 possuem dente supraorbital. Este apresenta formato obtuso em T.           
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dobkini e T. floridanus (Chace 1972) e, na descrição de T. cordelli, Wicksten não              

menciona diretamente o formato, mas o ilustra como agudo (Wicksten 1996). Já T.             

amboinensis, T. cocoensis Wicksten and Vargas 2001 e T. algicola Wicksten 1987 não             

apresentam dente supraorbital (Chace 1972, Wicksten and Vargas 2001, Wicksten 1987,           

respectivamente), mas Wicksten (1987) relata que em espécimes maiores de T. algicola            

é possível ver vestígios do dente supraorbital.  

Thor manningi e T. cordelli podem ser diferenciados por suas distribuições           

geográficas serem restritas, respectivamente, aos oceanos Atlântico e Pacífico. Além          

disso, o carpo do segundo pereiópodo de T. manningi é dividido em 6 subartículos,              

enquanto o de T. cordelli possui 5 subartículos (Wicksten 1996). A presença de uma              

cerda espiniforme na metade distal da margem flexora do mero do primeiro pereiópodo             

distingue T. dobkini (Chace 1972) das demais espécies de Thor do Atlântico, incluindo             

a espécie descrita neste estudo. Chace (1972) menciona a presença de espinhos            

(nomeadas de cerdas espiniformes aqui) no mero do primeiro pereiópodo em alguns            

espécimes de T. manningi e T. floridanus, mas que “estes certamente não seriam             

homólogos com o espinho de T. dobkini”. Em T. dobkini eles estariam na metade distal               

da margem flexora do mero do primeiro pereiópodo (Chace 1972), enquanto o            

observado neste estudo é que em T. manningi eles estariam restritos a metade proximal              

da margem flexora do mero do primeiro pereiópodo. Por isso, concordamos com Chace             

(1972) em considerar que essas estruturas não seriam homólogas. O autor também            

define que T. manningi poderia ser separado morfologicamente de T. floridanus pelo            

número de cerdas espiniformes do dáctilo do quarto e quinto pereiópodos. No entanto,             

esse caráter deveria ser analisado com cautela, diante da possibilidade de sobreposição.            

Chace (1972) relata a ocorrência de 3 cerdas espiniformes, algumas vezes 2 ou 4, para               
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T. manningi; e 4 ou 5 cerdas espiniformes, raramente 3 ou 6, T. floridanus. Nos               

espécimes analisados neste estudo, a variação encontrada foi de 1 a 3 cerdas             

espiniformes. Além disso, essas espécies apresentam sistemas sexuais distintos, sendo          

T. floridanus gonocórico (Bauer and VanHoy 1996) e T. manningi protândrico com            

machos primários (Bauer 1986).  

A presença de um dente na margem anteroventral da carapaça que diferencia T.             

nova sp de T. manningi, também é encontrado em outras quatro espécies: T.             

amboinensis, T. hainanensis Xu and Li 2014, T. singularis Xu and Li 2015 e T.               

paschalis (Heller 1862) (Chace 1972, Xu and Li 2015, Anker and De Grave 2016,              

respectivamente). Dentre essas, T. amboinensis é a única que ocorre em simpatria com             

Thor nova sp. (Chace 1972). A presença de um dente na margem anteroventral da              

carapaça foi reportada por Chace (1972) em espécimes de T. amboinensis do Mar do              

Caribe, porém Xu and Li (2015) não mencionam ou ilustram a presença dessa estrutura              

em espécimes do Mar da China Meridional. Recentemente, Titus et al. (2018) revelaram             

a existência de pelo menos cinco linhagens em T. amboinensis. Portanto essa            

incongruência relacionada à presença do dente na margem anterolateral da carapaça em            

T. amboinensis poderia representar uma variação morfológica entre essas diferentes          

linhagens dentro de T. amboinensis. Na descrição da espécie realizada por De Man             

(1988) essa estrutura não é mencionada. Morfologicamente, Thor nova sp. se distingue            

de T. amboinensis dessas duas localidades pelo número de cerdas espiniformes da            

margem distal do télson. Thor nova sp. possui 3 pares de cerdas espiniformes, enquanto              

os espécimes de T. amboinensis dessas duas regiões apresentariam 4 pares de cerdas             

espiniformes (Chace 1972, Xu and Li 2015). Além disso, as análises filogenéticas e de              

distância genética do gene COI, que incluíram sequências de T. amboinensis do            
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Atlântico, demonstraram que T. amboinensis e Thor nova sp. correspondem a espécies            

distintas. Thor hainanensis e T. singularis diferem morfologicamente de Thor nova sp.            

pela existência de epipoditos, somente no primeiro pereiópodo em T. hainanensis e no             

primeiro e segundo pereiópodo em T. singularis (Xu and Li 2014 2015). Já T. paschalis               

não possui o estilocerito armado com um dente na margem lateral na região basal              

(Komai et al. 2015). Para T. spinosus Boone 1935, T. intermedius Holthuis 1947 e T.               

spinipes Bruce 1983 não foram obtidas informações relativas presença do dente na            

margem anteroventral da carapaça. No entanto, essas espécies podem ser diferenciadas           

de Thor nova sp. pela presença de um dente supraorbital em T. spinosus e T. spinipes; e                 

de apenas 1 par de cerdas espiniformes dorsolaterais no télson em T. intermedius             

(Komai et al. 2015).  

A confirmação da ampla distribuição atlântica para T. manningi e a não existência             

de variação genética entre as populações do Mar do Caribe e do Brasil indicam provável               

existência de fluxo gênico entre essas duas regiões. Tal fato pode ser explicado pela              

grande capacidade de dispersão das espécies marinhas em sua fase larval (Gopurenko            

and Hughes 2002). No entanto, existe uma lacuna no registro da espécie na região entre               

a Guyana e o Norte do Brasil. Essa ausência de registro pode ocorrer devido à falta de                 

estudos faunísticos ou à existência de uma barreira ecológica que separa essas duas             

regiões. Por exemplo, o camarão carídeo Hippolyte obliquimanus possui distribuição          

semelhante a T. manningi, inclusive com a presença de uma lacuna no seu registro de               

ocorrência nessa mesma área. Terossi and Mantelatto (2012) confirmaram a extensa           

distribuição atlântica para a espécie, porém encontraram evidências de isolamento          

genético entre populações do Brasil e do Mar do Caribe que poderia ser explicada pela               
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existência de uma barreira ecológica criada pelo rio Amazonas. Futuros estudos           

filogeográficos poderiam elucidar essa questão em T. manningi.  

Thor nova sp. tem até o momento sua distribuição restrita ao Panamá (Mar do              

Caribe) e T. manningi já foi anteriormente reportada para Atlântico Oeste- Bermuda,            

EUA (Carolina do Norte) até Brasil, Atlântico Central- Ilha Ascensão (Manning and            

Chace 1990; Christoffersen 1998; Coelho Filho 2006). No entanto, apesar de nossas            

tentativas, não foi possível obtermos amostras destas outras localidades, e os estudos            

citados são apenas listas, não possuem ilustrações ou material depositado em coleções.            

Por isso, novos estudos taxonômicos e faunísticos, assim como a análise de espécimes             

anteriormente identificados como T. manningi, seriam imprescindíveis para a melhor          

compreensão dos limites da distribuição dessas duas espécies no Atlântico. Todos os 36             

espécimes oriundos do Brasil (incluindo seus limites norte de sul de distribuição            

reportada no país, Ceará e São Paulo) foram identificados como T. manningi, indicando             

que até o presente momento somente esta espécie estaria presente na costa brasileira. 

 

Chave para as espécies de Thor do Atlântico (adaptada de Chace 1972): 

1. Mero do primeiro pereiopodo armado com 1 ou 2 cerdas espiniformes na metade              

distal da margem flexora .............................................................................................     

Thor dobkini 

Mero do primeiro pereiopodo desarmado na metade distal da margem          

flexora............................................................................................................................... 2 

2. Dente supraorbital ausente ou vestigial; margem anteroventral da carapaça armada           

com um dente ....................................................................................................................3 
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Dente supraorbital presente, obtuso ou agudo; margem anteroventral da carapaça não           

armada 

...........................................................................................................................................4 

3. Télson armado com 4 pares de cerdas espiniformes distais...............Thor amboinensis 

Télson armado com 3 pares de cerdas espiniformes distais......................... Thor nova sp. 

4. Dáctilo do quarto e quinto pereiópodos armado com 4 ou 5 cerdas espiniformes na               

margem flexora, raramente 3 ou 6 ............................................................ Thor floridanus 

Dáctilo do quarto e quinto pereiópodos armado com 3 ou 2 cerdas espiniformes na              
margem flexora, raramente 1 ou 4 ............................................................. Thor manningi 

  

Considerações sobre a chave proposta: devido a possibilidade de sobreposição da            

quantidade de cerdas espiniformes no dáctilo do quarto e quinto pereiópodos em T.             

floridanus e T. manningi, esses espécimes devem ser analisados cautelosamente. Em           

nosso estudo, foi encontrado apenas uma fêmea grande de T. manningi com 4 cerdas              

espiniformes no dáctilo do quarto e quinto pereiópodos, o que condiz com o reportado              

por Chace (1972) de que essa condição seria rara para a espécie. Além disso, Chace               

(1972) reportou 3 cerdas espiniformes que apenas em juvenis e machos pequenos.            

Como não tivemos acesso a espécimes de T. floridanus, não foi possível uma análise              

mais aprofundada de sua morfologia e nos restringimos às características descritas na            

literatura 

CONCLUSÕES  

As análises moleculares e morfológicas indicam a existência de duas linhagens           

distintas identificadas previamente como T. manningi a partir da chave proposta por            
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Chace (1972). A comparação morfológica com o espécime-tipo sustenta a ampla           

distribuição atlântica para T. manningi e uma nova espécie que estaria restrita à região              

do Mar do Caribe é proposta, Thor nova sp.. Novos estudos incluindo espécimes de              

outras localidades do Mar do Caribe seriam necessários para identificar os limites da             

distribuição destas duas espécies na região. O uso dos genes mitocondriais 16S e COI              

associados a dados morfológicos se mostrou eficaz na identificação de espécies crípticas            

para o gênero. 
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Tabela 1. Lista de espécimes utilizados nas análises moleculares deste estudo e suas             

respectivas localidades, números de acesso do GenBank e coleção/lote. CCDB: Coleção           

de Crustáceos do Departamento de Biologia, Faculdade de Filosofia Ciências e Letras            

de Ribeirão Preto; MSLKHC: Simon F.S. Li Marine Science Laboratory, The Chinese            

University of Hong Kong; UF: Florida Museum of Natural History; UFRGS: Coleção            

de Crustáceos do Departamento de Zoologia, Universidade Federal do Rio Grande do            

Sul; ULLZ: University of Louisiana, Lafayette Zoological Collections. Marcadores         

moleculares- 16S: Subunidade Ribossomal 16S; COI: Citocromo Oxidase subunidade I.          

Referências sequências Genbank: a De Grave et al. 2014 b Titus et al. 2018 c Fiedler et                 

al. 2010 d Terossi et al. 2017 e Terossi et al. 2018 f K.G. Lundin (dados não publicados) g                   

Bracken et al. 2009 . Sequências geradas neste estudo estão em negrito. 

Espécie Localidade COI 16S Coleção/Lote 

Thinora 

malvidensis  
Moorea - KF023099 a GenBank 

Thor amboinensis 

Arábia Saudita  MF378826 b 
-     UF 038021 

Ilha Iriomote, Japão - 
HQ315573 c GenBank 

Bise Point, Okinawa, Japão - 
HQ315572 c GenBank 

Okinawa, Japão MF378788 b 
- 

GenBank 

Hong Kong - KF023120 a 

MSLKHC.2010

.CA0002 

Arquipélago de Tuamotu  MF378819 b 
- UF 035384 

Bali, Indonésia 
 MF378781 b 

- 
GenBank 
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 MF378782 b 
- 

GenBank 

Bocas del Toro, Panamá MF379053 b 
- 

GenBank 

Cayos Cochinos, Honduras MF378990 b 
- 

GenBank 

  Porto Rico - 
HQ315573 c GenBank 

  Panamá  MT021440 MT020853 UF 44457 

 Thor manningi  
Pernambuco, Brasil 

 MT021441  MT020854 UFRGS 6832 

 MT021442 MT020855 UFRGS 6833 

  

São Paulo, Brasil 

- MT020857 CCDB 2593 

  MT021443  MT020856 CCDB 2593 

  KX589004 d KU312995 e    CCDB 2737 

Thor nova sp. 

  MT021444  MT020858  UF 44393 

Panamá MT021445  MT020859  UF 44393 

  MT021446  MT020860  UF 44393 

Thoralus cranchii - MG935123 f - GenBank 

  - EU868667 g ULLZ 6969 
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Tabela 2. Matriz de distância genética (distância-p) do gene mitocondrial COI 

 

Tabela 3. Matriz de distância genética (distância-p) do gene mitocondrial 16S 
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Figura 1. Filograma baseado na análise de Verossimilhança (ML) com o fragmento do gene              

mitocondrial Citocromo Oxidase I. Números próximos aos nós indicam os valores de            

bootstrap (ML)/probabilidade posterior (BAY). Valores de bootstrap inferiores a 50 e           

probabilidades posteriores menores que 0,90 não são mostrados. Hifens “-” representam nós            

recuperados em ambas as análises filogenéticas (ML e BAY), mas com valores de suporte              

inferiores aos citados. Asteriscos “*” indicam nós não recuperados por uma das análises             

(incongruências). Atl: Oceano Atlântico, IOP: Indo-oeste do Pacífico, MJ: Mar do Japão, MV:             

Mar Vermelho, SPC: sul do Pacífico Central, PE: Pernambuco, SP: São Paulo. 

64 
 



 

 

Figura 2. Filograma baseado na análise de Verossimilhança (ML) com o fragmento do             

gene mitocondrial 16S. Números próximos aos nós indicam os valores de bootstrap            

(ML)/probabilidade posterior (BAY). Valores de bootstrap inferiores a 50 e          

probabilidades posteriores menores que 0,90 não são mostrados. Atl: Oceano Atlântico,           

PE: Pernambuco, SP: São Paulo. 

 

 

 

65 
 



 

 

Figura 3. Thor manningi Chace, 1972. Brasil, São Paulo. Duas fêmeas (CCDB 2593).             

A- cefalotórax, vista lateral esquerda; B- rostro, vista lateral esquerda; C- antênula            

esquerda, vista dorsal; D- antênula esquerda, vista ventral; E- antena esquerda, vista            

ventral; F- abdômen, vista lateral esquerda; G- primeiro pereiópodo esquerdo, vista           

lateral; H- segundo pereiópodo esquerdo, vista lateral; I- télson e urópodos, vista dorsal;             

J- terceiro pereiópodo esquerdo, vista lateral; K- quarto pereiópodo esquerdo, vista           
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lateral; L- quinto pereiópodo esquerdo, vista lateral. Barras de escala: A, F-K: 0,83mm;             

C-E:0,625mm; E: 2,5mm; H: 1,0mm. 
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Figura 4. Thor manningi Chace, 1972. Brasil, São Paulo. Duas fêmeas (CCDB 2593).             

A- mandíbula direita, vista lateral. B- maxílula direita, vista lateral. C- maxila esquerda,             

vista lateral. D- primeiro maxilípodo esquerdo, vista lateral. E- segundo maxilípodo           

esquerdo, vista lateral. F- cerda papilosa. G- terceiro maxilípodo esquerdo, vista lateral.            

Barras de escala: A-E, G: 0,25 mm no aumento de 10X no microscópio; F: 0,06 mm no                 

aumento de 10X no microscópio. 
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Figura 5. Thor nova sp. Província de Bocas del Toro, Panamá. Holótipo, fêmea (UF              

44518). A- cefalotórax, vista lateral esquerda; B- rostro, vista lateral esquerda; C-            

antênula esquerda, vista dorsal; D- antênula esquerda, vista dorsal; E- antena esquerda,            

vista ventral; F- abdômen, vista lateral esquerda; G- primeiro pereiópodo esquerdo,           

vista lateral; H- segundo pereiópodo esquerdo, vista lateral; I- télson e urópodos, vista             

dorsal; J- terceiro pereiópodo esquerdo, vista lateral; K- quarto pereiópodo esquerdo,           
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vista lateral; L- quinto pereiópodo esquerdo, vista lateral. Barras de escala: A, F-K:             

0,83mm; C-E:0,625mm; E: 2,5mm; H: 1,0mm. 
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Figura 6. Thor nova sp. Província de Bocas del Toro, Panamá. Parátipos, fêmeas (A, B,               

D, E - UF 44393; C, F - UF 44518). A- mandíbula direita, vista lateral. B- maxílula                 

direita, vista dorsal. C- maxila esquerda, vista dorsal. D- primeiro maxilípodo esquerdo,            

vista dorsal. E- segundo maxilípodo esquerdo, vista dorsal. F- cerda papilosa. G-            

terceiro maxilípodo esquerdo, vista dorsal. Barras de escala: A-E, G: 0,25 mm no             

aumento de 10X no microscópio; F: 0,06 mm no aumento de 10X no microscópio. 

 

CONSIDERAÇÕES FINAIS 

Os resultados obtidos na análise morfológica apontam que os espécimes          

previamente identificados como Thor manningi correspondem a duas linhagens         

separadas, sendo tal fato ratificado pelas análises moleculares. Através da comparação           

morfológica com o holótipo de T. manningi, definiu-se que a linhagem cuja distribuição             

mantém-se restrita ao Mar do Caribe corresponde a uma nova espécie para o gênero              

(Thor nova sp.) e corroborou-se a ampla distribuição atlântica para T. manningi. Estas             

espécies são distinguidas principalmente por caracteres como a presença ou ausência de            

dentes na região supraorbital e margem anteroventral da carapaça. 
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