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Epigrafe
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Resumo

A atividade pesqueira desempenha um importante papel ambiental e socioecondmico, pois é fonte de
renda e alimento para milhdes de pessoas no mundo. Entretanto, falhas em sua gestdo e lacunas nos
dados bioldgicos para muitas espécies, tem resultado na sobreexplotacéo de seus estoques, o que pode
impactar diversos ecossistemas marinhos. Neste contexto, 0s peixes-de-bico, grupo formado pelas
familias Xiphiidae e Istiophoridae, sdo considerados valiosos recursos pesqueiros, porém ainda ndo ha
consenso sobre o numero e a validade das espécies da familia Istiophoridae e também hé incertezas
sobre a avaliacdo atual de seus estoques. Sendo assim, o objetivo deste estudo € o de delimitar as
espécies da familia Istiophoridae e os estoques genéticos do agulhdo-vela Istiophorus platypterus no
Oceano Atléntico utilizando marcadores moleculares mitocondriais. Entre os resultados dos testes de
delimitacdo de espécies, 0 numero variou entre 6 e 12 taxons possiveis, dependendo do teste aplicado.
Em relacdo a delimitacdo dos estoques genéticos de I. platypterus no Atlantico, assumindo-se apenas
uma espécie no género Istiophorus, nossos resultados apontam a existéncia de alta diversidade
genética, componde um Unico estoque genético no Atlantico (&st=0,01121, p=0,02438), apresentando
um alto fluxo génico. Porém, pela anéalise da rede de haplotipos e da inferéncia bayesiana observa-se
a existéncia de diferentes linhagens mitocondriais simpatricas, que divergiram durante o Mioceno
Superior e foram reaproximadas, interrompendo seu processo de especiacdo. Em tal contexto, o papel
da genética € extremamente importante, pois a preservacao destas linhagens é considerada critica para
a manutencdo a longo prazo da atividade pesqueira sustentavel. Os resultados deste estudo ainda
mantém a discussdo sobre o status taxonémico dos peixes-de-bico, mas apresentam informacdes
relevantes sobre a diversidade genética, estrutura genética populacional, conectividade e histéria
demogréfica de I. platypterus, apoiando o desenvolvimento de planos de gestdo e manejo pesqueiros

e a conservacao da espécie no Oceano Atlantico.



Palavras-chave: Peixes-de-bico, Istiophorus platypterus, recursos pesqueiros, estoques genéticos,

panmixia, diversidade genética, fluxo génico, delimitacao de espécies, estrutura genética populacional.



Abstract

Fishing activity plays an important environmental and socio-economic role, as it is a source of income
and food for millions of people worldwide. Although, shortcomings in management and gaps in
biological data for many species resulted in the overexploitation of their stocks, which may impact
several marine ecosystems. In this context, billfishes, a group compounded by the Xiphiidae and
Istiophoridae families, are considered valuable fish resources, but there is still no consensus on the
number and validity of the species of Istiophoridae family and there are also uncertainties about the
current fisheries stocks assessments. Thus, the main objectives of this study are to delimit the species
of the Istiophoridae family and the genetic stocks of the sailfish, Istiophorus platypterus, in the Atlantic
Ocean using mitochondrial molecular markers. Among the species delimitation tests results, the
number ranged from 6 to 12 possible taxa depending on the test applied. In order to determine the
genetic stock of I. platypterus in the Atlantic Ocean, assuming only one species in the genus
Istiophorus, our results point to the existence of high genetic diversity, comprising a single genetic
stock in the Atlantic (&st = 0.01121, p = 0.02438), presenting a high gene flow. However, the analysis
of the network of haplotypes and Bayesian inference shows the existence of different sympatric
mitochondrial lines, which diverged during the Upper Miocene and were re-approximated, interrupting
their speciation process. In this context, the role of Genetics is of great importance, as the preservation
of these lineages is considered critical for the long-term maintenance of sustainable fishing activity.
The results still maintain the discussion about the taxonomic status of billfishes, but display relevant
information about the genetic diversity, genetic population structure, connectivity and demographic
history of I. platypterus, supporting the development of management plans and conservation of the

species in the Atlantic Ocean.
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Organization) Organizacdo das Nac6es Unidas para a
Alimentacdo e a Agricultura

FishStat - E um aplicativo de computador baseado em
Java, que fornece aos usuarios acesso a uma variedade
de conjuntos de dados estatisticos pesqueiros

FLO - Flérida

Fs — Teste de neutralidade Fs de Fu (1987)

Fst — Indice de Fixacdo (F) de Wright
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Lista de Figuras

Figura 1. Dados Reconstruidos combinados com os dados oficiais reportados e as estimativas reconstruidas de
dados néo reportados, incluindo os descartes, com referéncia as ZEEs. Os dados oficiais reportados sdo extraidos
principalmente do banco de dados FishStat da FAO http://www.fao.org/fishery/. A linha "Capturas Reportadas"

sobreposta no gréfico de captura representa todas as capturas consideradas reportadas, incluindo estrangeiras e
atribuidas a esta entidade espacial. Pauly & Zeller (2015). Sea Around Us concepts, design and data.

http://www.seaaroundus.org/

Figura 2. Gréficos de avaliacdo do status dos estoques pesqueiros pela média tri-anual da biomassa capturada
desde 1950. As categorias todas referem-se ao nivel maximo de captura ou pés-pico em cada série:
Desenvolvimento de capturas < 50% do pico da série temporal; Explotados > 50% das capturas de pico;
Sobreexplotados entre 50% e 10% do pico; Colapsados, <10% do pico e Reconstrucéo, capturas entre 10% e
50% do pico. Pauly & Zeller, (2015). Sea Around Us. Concepts, Design and Data.

http://www.seaaroundus.org/data/#/qlobal/stock-status

Figura 3. Representacdo da biodiversidade de espécies da ordem Istiophoriformes. ©2018 The Billfish

Foundation. https://billfish.org/education/what-are-billfish/

Figura 4. Captura Reportada de Peixes-de-bico por género e ndo identificadas entre 1950 a 2015. © FAO 2006-
2018. http://www.fao.org/fishery/

Figura 5. Exemplar de agulhdo-vela, Istiophorus platypterus (Shaw, 1792).
http://dx.doi.org/10.2305/IUCN.UK.2011-2.RLTS.T170338A6754507.en

Figura 6. Representacdo do genoma mitocondrial da espécie Istiophorus platypterus. Em verde, os genes
mitocondriais, em azul os RNAs ribossémicos (rRNAs) e em laranja os RNAs transportadores (tRNAS).

Imagem gerada com mtviz (http://pacosy.informatik.uni-leipzig.de/mtviz/) através de uma sequéncia de genoma

mitocondrial do GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AB470306.1).

Figura 7. Mapa da amostragem de agulhdo-vela, Istiophorus platypterus coletadas para o estudo no Oceano
Atlantico. FLO, Florida; VLZ, Venezuela; BRL, Brasil; SEN, Senegal; LIB, Libéria, IVC, Costa do Marfim.

Figura 8. Delimitacdo de espécies da familia Istiophoridae, cada coluna representa 0 nimero de possiveis
espécies delimitadas pelos diferentes métodos. BIN, Barcode Index Number; ABGD, Automatic Barcode Gap

Discovery; mPTP, multi-rate Poisson Tree Processes; PTP, implementacdo original do teste PTP de maxima
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verossimilhanga; bPTP, implementacéo com valores de Suporte Bayesiano da verséo original PTP; GMYC,
Generalized Mixed Yule Coalescent utilizando diferentes modelos, PB, Pure-Birth; BD, Birth-Death; CS,
Constant Size.

Figura 9. Rede de Haplétipos Median-Joinning da Regido Controle do DNA Mitocondrial da espécie
Istiophorus platypterus no Oceano Atlantico. Nimero indicam o nimero de passo mutacionais. Pontos negros,

haplétipos hipotéticos ndo-amostrados.

Figura 10. Estimativa do numero de migrantes por geracdo entre diferentes regides do Atlantico. Os numeros
no interior dos circulos representam o Tamanho Efetivo populacional (Ne). AS setas indicam o sentido da
migracdo e o0 nimero de migrantes (Nm) por geragdo. Em azul, o grupo do Atléantico Central Oeste, em verde,

Sudoeste Atlantico e em laranja, do Atlantico Central Leste.

Figura 11. Inferéncia Filogenética Bayesiana com idade dos n6s em anos inferidos a partir de 669 pb de
sequéncias de da regido controle do mtDNA do Istiophorus platypterus distribuidos no Oceano Atlantico. L1:
linhagem 1, L2: linhagem 2.

Figura 12. Rede de Hapldtipos entre as linhagens mitocondriais. A esquerda, rede de haplétipos com o marcador
COl. A direito, com o marcador CR mtDNA.

Figura 13. Mismatch Distributions do Oceano Atlantico. A esquerda, curva tri-modal do teste de Expanséo
Demogréafica Stbita. A direita, curva tri-modal do teste de Expans&o Espacial. Ambos os testes foram realizados

com 1000 permutacdes.

Figura 14. Mismatch Distribution das linhagens mitocondriais. Mismatch Distributions do Oceano Atlantico.
Acima, curva bimodal do teste de Expansdo Demogréafica Sibita. Abaixo, curva bimodal do teste de Expansao

Espacial. Ambos os testes foram realizados com 1000 permutac@es. L1: linhagem 1, L2: linhagem 2.

Figura 15. Bayesian Skyline Plot (BSP) entre os grupos amostrais da espécie Istiophorus platypterus no Oceano
Atlantico. O eixo x esta em unidades de milhGes anos atrés e o eixo y € igual a Nez (0 produto do tamanho
efetivo da populagdo multiplicado pelo tempo de geragdo). A linha sélida é a estimativa mediana e as linhas ao

contorno mostram os limites de 95% de Maior Densidade & Posteriori (HPD).
Figura 16. Bayesian Skyline Plot (BSP) entre as linhagens mitocondriais da espécie Istiophorus platypterus no

Oceano Atlantico. O eixo x esta em unidades de milhGes de anos antes e 0 eixo y é igual a Nez (0 produto do

tamanho efetivo da populacdo multiplicado pelo tempo de geracdo). A linha solida é a estimativa mediana e as
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linhas ao contorno mostram os limites de 95% de Maior Densidade & Posteriori (HPD). L1: Linhagem 1, L2:

Linhagem 2.
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Lista de Tabelas

Tabela 1. Estatisticas Populacionais. n, nimero de individuos; S, nimero de sitios polimérficos; h, nimero de

haplétipos; Hd, diversidade haplotipica; =, diversidade nucleotidica.

Tabela 2. Cenarios hipotéticos da AMOVA. s, Iindice F de Wright; Pest, p-valor do indice F de Wright;
FLO: Flérida; VZL: Venezuela; BRA: Brasil; SEN: Senegal; LIB: Libéria; IVC: Costa do Marfim.

Tabela 3. Comparacéo por pares dos valores de Fsr entre as regiGes amostras no Oceano Atlantico abaixo da
diagonal e p-valores acima da diagonal. (*p>0,05 apds correcdo de Benjamini-Hochberg).

Tabela 4. Resultados do Migrate-n. Estimativas de @ (XNelt) e M (m/p) entre 0s grupos amostrais. O intervalo
de confianca (HDP) de 95% est4 indicado entre parénteses. As populacBes receptoras de migrantes sdo
mostradas ao longo do lado esquerdo e as populagdes doadoras de migrantes sdo indicadas na parte superior.

Tabela 5. Cenarios hipotéticos da AMOVA. &sr, indice F de Wright; Pasr, p-valor do indice F de Wright.

mtDNA, regido controladora do DNA mitocondrial, COl, citocromo c oxidase subunidade I.

Tabela 6. Estatisticas Populacionais. n, nimero de individuos; S, nimero de sitios polimoérficos; h, nimero de

haplétipos; Hd, diversidade haplotipica; n, diversidade nucleotidica.

Tabela 7. Estimativas de Mismatch Distributions para 1000 permutagdes e dos Testes de Neutralidade para o
Istiophorus platypterus entre as regides amostradas no Oceano Atlantico. Parametros da Expansdo Demogréafica
Pura: 7 (tempo de expansdo em unidades de tempo mutacional), 6 (tamanho da populagdo antes da expanséao)
e 61 (tamanho da populagdo ap0ds a expansdo), SSD (Soma dos Desvios de Qui-Quadrados), Pssp (p-valor da
SSD), Hir (indice de Irregularidade de Harpending), Puir (p-valor Hig). Pardmetros da Expansio Espacial: ¢
(tempo de expansdo em unidades de tempo mutacional), § (tamanho da populacdo), M (2Nm, tamanho
populacional multiplicado pela taxa de migracao). Parametros dos Testes de Neutralidade: Fs (Fs de Fu), Pes p-
valor de Fs, p>0,02), R> (Teste de Neutralidade R, de Ramos-Orsins & Rozas), Pr. (p-valor Rz, p>0,05). Em

negrito e * valores significativos apds a correcdo de Benjamini-Hochberg.
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1 Introducéo

1.1 Aspectos Gerais da Atividade Pesqueira Mundial

As primeiras evidéncias de uso humano dos recursos marinhos e dos habitats costeiros foi
datada ha cerca de 125 mil anos (Walter et al., 2000; Erlandson et al., 2001). Da pré-histéria aos
tempos modernos, 0s humanos pescaram majoritariamente para subsisténcia. Ao longo do tempo, as
economias costeiras evoluiram de uma escala local e de subsisténcia para uma globalizada e comercial.
Com a Revolucdo Industrial, nos séculos XVIII e XIX, e o crescimento da populacdo, as crescentes
demandas globais por alimento impulsionaram o aprimoramento da tecnologia pesqueira, a fim de
abastecer os mercados consumidores emergentes (Pitcher, 2012). No século XX, durante a década de
1960, houve um aumento consideravel nas capturas pesqueiras, impulsionado pela transferéncia de
tecnologias do pos-guerra para 0s barcos de pesca e pelo crescente aumento na demanda por proteina
animal, sobretudo nos paises em grande desenvolvimento e crescimento populacional. No entanto, 0s
primeiros sinais da sobrepesca apareceram nas tendéncias de capturas globais durante a década de
1970, quadro se intensificaram durante as décadas de 1980 e 1990. Nas primeiras décadas do século
XXI, a pesca se tornou uma atividade econémica globalizada (Pauly, 2008) com a pesca industrial e a
aquicultura sendo as principais fontes de alimento e renda para cerca de 820 milhGes de pessoas no
mundo, sobretudo para as familias de baixa renda (Dey et al., 2005; FAO, 2016).

O comércio pesqueiro representa uma fonte significativa de ganhos em moeda estrangeira para
muitos paises em desenvolvimento. Estes paises, cujas exportacdes representavam apenas 37% do
comeércio mundial em 1976, viram sua participacdo aumentar para 54% do valor total das exportaces
pesqueiras mundiais e 60% da quantidade em peso vivo até 2014 (FAO, 2016). Suas exportacOes de
pescado foram avaliadas em US$ 80 bilhdes e suas receitas de exportacdo (exportacdes menos
importacGes) somaram US$ 42 bilhdes. Estes valores sdo superiores as demais principais commodities

agricolas, como carne, tabaco, arroz e agtcar, mesmo quando combinadas. Desta forma, globalmente



0 pescado fornece mais de 15% da proteina animal para um terco da populacdo do planeta e séo
importantes fontes de micronutrientes essenciais, como calcio, ferro, vitamina A e Zinco (Allison,
2011), o que contribui significativamente para a seguranca alimentar e nutricdo de uma populacao
global que devera atingir 9,7 bilhdes de habitantes até 2050 e provavelmente mais de 11 bilhdes até
2100 (Roser & Ortiz-Ospina, 2018).

A atividade pesqueira depende da captura de seus recursos, seja ela de pequena escala,
industrial ou de subsisténcia. De certo modo, uma pescaria é definida pela quantidade e o tipo de sua
espécie-alvo e seu valor econémico. A crescente demanda por pescado vem exigindo volumes de
capturas cada vez maiores e que ndo podem ser ofertados somente pelos estoques nas Zonas
Econdmicas Exclusivas (ZEES) de cada pais. Sendo assim, atualmente, os mercados consumidores sao
abastecidos por peixes importados de paises em desenvolvimento ou capturados nas ZEES estrangeiras
por diferentes frotas estrangeiras (Swartz et al., 2010a,b; Pauly et al., 2014).

Como consequéncia, as frotas industriais, pescam volumes cada vez maiores e em dguas mais
distantes de seu pais de origem (Manach et al., 2013; Pauly et al., 2014). O pescado tornou-se uma
commodity, mais comercializada do que consumida nos paises onde € capturada (Alder & Sumaila,
2004). As pescarias de pequena escala, que empregam cerca de 90% da mao-de-obra envolvida na
atividade pesqueira (FAO, 2016) e que tradicionalmente forneciam o pescado as comunidades
costeiras e ao interior dos paises em desenvolvimento (Belhabib et al., 2015), agora competem com as
frotas industriais sem o devido apoio e monitoramento de seus governos.

A Organizacdo das Nacdes Unidas para a Alimentacdo e a Agricultura (FAQO) é uma agéncia
de cooperacdo internacional para eliminar a fome e funciona como um férum neutro, no qual as na¢Ges
participantes podem negociar acordos e debater politicas. A organizagdo desempenha um papel
fundamental na politica pesqueira internacional e € responsavel pela compilagdo e publicacéo da base
de dados de capturas globais e no suporte a implementacdo de diretrizes internacionais sustentaveis

relativas as operagdes de pesca, incluindo gerenciamento de capturas acidentais, relatorios de



avaliacOes de estoques pesqueiros, reducéo dos descartes, a eficiéncia da cadeia de abastecimento e no
combate a pesca ilegal (FAO, 2018). De acordo com a agéncia, desde 2013, a producao de alimento
pela aquicultura continental e marinha, superam a producdo pela pesca extrativista mundial.
Entretanto, a pesca extrativista marinha ainda € a modalidade que apresenta a maior producéo
isoladamente. Em 2015, a captura de peixes, crustaceos, moluscos e outros animais aquaticos atingiu
92,6 milhdes de toneladas e, desta forma, a captura marinha representa 87,5% do total capturado com
81,2 milhdes de toneladas, enquanto a captura continental reportou apenas 11,5 milhdes de toneladas.

Entretanto, Pauly & Zeller (2016) apresentaram os resultados de uma abordagem chamada
“reconstrugdo de capturas” (Pauly, 1998; Zeller et al., 2007), a qual utiliza uma grande variedade de
fontes de dados para estimar as capturas omitidas nos dados oficiais reportados a FAO. Eles concluiram
que as capturas globais reconstruidas entre 1950 e 2010 foram 53% maiores em relacdo aos dados
reportados e estdo diminuindo de forma mais intensa. A trajetdria das capturas reconstruidas difere
substancialmente da reportada a FAO, as estatisticas reportadas sugerem que a partir de 1950, as
capturas mundiais aumentaram de forma constante em torno de 86 milhdes de toneladas em 1996,
estagnaram e depois declinaram lentamente para cerca de 77 milhdes de toneladas até 2010. Em
contrapartida, as capturas reconstruidas alcancaram 130 milhGes de toneladas em 1996 e apresentam
um declinio trés vezes maior em relacéo aos dados reportados a FAO (Fig. 1). Esse declinio reflete-se,
em grande escala, na diminuicdo das capturas industriais e, em menor escala, na diminuicdo dos
descartes. Os niveis de descarte representam entre 10% e 20% do total de capturas reconstruidas por
ano até o ano 2000, apo6s o qual os descartes representam menos de 10% das capturas anuais totais

(Pauly & Zeller, 2016).
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Figura 1. Dados Reconstruidos combinados com os dados oficiais reportados e as estimativas reconstruidas de
dados néo reportados, incluindo os descartes, com referéncia as ZEEs. Os dados oficiais reportados sdo extraidos

principalmente do banco de dados FishStat da FAO http://www.fao.org/fishery/. A linha "Capturas Reportadas"

sobreposta no grafico de captura representa todas as capturas consideradas reportadas, incluindo estrangeiras e
atribuidas a esta entidade espacial. Pauly & Zeller (2015). Sea Around Us concepts, design and data.

http://www.seaaroundus.org/

A sobreexplotacdo impacta diretamente o ecossistema marinho, a seguranca alimentar e as
identidades culturais das comunidades costeiras (Garcia & Rosenberg, 2010; Costello et al., 2012;
Inniss et al., 2016; FAO, 2016). Em seu estudo, Watson & Pauly (2001) demonstraram que os dados
de captura subestimados de paises em que ha pescarias de grande escala, combinados com uma grande
e muito variavel captura de espécies, podem gerar estimativas tendenciosas e influenciar as decis6es
sobre investimentos e a gestdo internacional da pesca. Estimativas recentes do atual status dos estoques
marinhos (Pauly et al., 1998; Worm et al., 2009; Garcia & Rosenberg 2010; Anderson et al., 2012;
Costello et al., 2012, 2016; Thorson et al., 2012; FAO, 2016) evidenciam que a biomassa de muitos
estoques esta abaixo dos niveis biologicamente sustentaveis.

A porcentagem destes estoques dentro de niveis biologicamente sustentaveis diminuiu de 90%
em 1974 para 68,6% em 2013. Desta maneira, estima-se que 31,4% dos estoques mundiais estejam
explorados em niveis biologicamente insustentaveis. Da totalidade dos estoques pesqueiros avaliados
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em 2013, 58,1% encontram totalmente explotados, enquanto 10,5% encontravam-se subutilizados.
Consequentemente, a porcentagem de estoques pesqueiros biologicamente insustentaveis aumentou,
nos anos 1980, de 10% em 1974 para 26% em 1989. Apds os anos 1990, o numero de estoques em
niveis insustentaveis continuou a aumentar, embora de forma mais lenta para 31,4% em 2013
(FAO,2016). Em uma analise paralela, segundo a Sea Around Us, uma iniciativa privada entre
pesquisadores, atualmente entre os estoques avaliados, 6,1% estdo em reconstrucdo, 17,8% em

desenvolvimento, 57,3% explotados, 17,1% sobreexplotados e 1,8% colapsados (Fig. 2).

Porcentagem

e i i s e G e e s

e C plapsado e Sobreex plotado Explotado — eemDeserrvolvimento —es=Beconstrugio

Figura 2. Gréficos de avaliacdo do status dos estoques pesqueiros pela média tri-anual da biomassa capturada
desde 1950. As categorias todas referem-se ao nivel maximo de captura ou pds-pico em cada série:
Desenvolvimento de capturas < 50% do pico da série temporal; Explotados > 50% das capturas de pico;
Sobreexplotados entre 50% e 10% do pico; Colapsados, <10% do pico e Reconstrucéo, capturas entre 10% e
50% do pico. Pauly & Zeller, (2015). Sea Around Us. Concepts, Design and Data.

http://www.seaaroundus.org/data/#/global/stock-status

Estoques sobreexplotados sdo aqueles cuja a intensidade da captura de uma ou todas as faixas
etarias da populacdo sdo tdo elevadas, que reduz sua biomassa, seu potencial reprodutivo e suas

capturas, a niveis inferiores aos sustentaveis, o que resulta em mudancas que podem ser sutis a curto
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prazo, como a reducdo da diversidade genética ou o aumento da endogamia, porém com graves
consequéncias a longo prazo, como o colapso populacional dos estoques (Gascoigne & Lipcius, 2004)
podendo erradicar importantes populacdes ou estoques genéticos, ocasionando a diminui¢do do
potencial adaptativo da espécie explorada (Worm et al., 2006; Castorani et al., 2015).

Assim, o objetivo da delimitacdo de estoques é obter unidades de gestdo que compreendam
unidades bioldgicas significativas, melhorando assim os esfor¢os na gestdo de recursos (Abaunza et
al., 2008). Nesse contexto, o papel da genética é fundamental quando se trata da preservacdo de
estoques locais que possuem diversidade adaptativa, o que é critico para a manutencao a longo prazo

da pesca sustentavel.
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6 Conclusao

Baseando-se nos resultados dos testes de delimitacdo de espécies, também mantivemos em
aberto o nimero real de espécies da familia Istiophoridae, sendo provavelmente de 10 a 12 unidades
taxonémicas. Sugerimos que para uma nova abordagem genética seja resolutiva, deve-se lancar mao
de técnicas de gendmica associadas a uma abordagem taxondmica integrativa.

Em relacdo a delimitacdo de estoques genéticos no Atlantico, admitindo-se que a espécie
Istiophorus platypterus seja uma Unica espécie, temos apenas uma populacdo com alta diversidade
genética, composta por duas linhagens mitocondriais simpatricas e fluxo génico permeando toda a
bacia Atlantica. Estas linhagens divergiram durante o Pleistoceno, época marcada por ciclos glaciais e
interglaciais com avanco e retracdo das geleiras e aumento e diminuicdo do nivel dos oceanos.

Estas informacGes podem auxiliar planos de manejo na exploracdo pesqueira de 1. platypterus,
sendo um ponto importante de sua manuten¢do, a conservacdo da variabilidade genética, sobretudo
nas linhagens de menor tamanho populacional. A ICCAT divide esta espécie em dois estoques
pesqueiros no Atlantico entre as porcgdes leste e oeste. No entanto, com base em nossos resultados,
sobretudo considerando o fluxo génico quase irrestrito determinado pela alta migracdo e dispersao da
espécie, sugerimos a reavaliacdo desta preposicdo e adequacdo dos métodos de gerenciamento da
pesca, considerando as linhagens identificadas para I. platypterus como as unidades validas para

conservacéo.
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