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RESUMO 

 

Atualmente estamos em uma corrida entre a descrição da biodiversidade da Terra e sua 

extinção. Estima-se que a maior parte dessa biodiversidade está sendo extinta antes 

mesmo de ser descrita. Dentre essa grande diversidade, os peixes são os vertebrados de 

maior sucesso evolutivo, caracterizando uma diversidade impressionante. Os tubarões, 

por exemplo, caracterizam em predadores do topo de cadeia alimentar, sendo descritas 

atualmente aproximadamente 500 espécies, e cada vez mais novas descobertas são 

feitas com relação a novas espécies. Porém as populações de tubarões estão em declínio 

devido ao consumo desenfreado de suas nadadeiras pelo mercado e comércio asiático. 

Soma-se a isso a grande dificuldade na identificação morfológica que é associada à 

prática de remoção da cabeça e de partes do corpo. A descaracterização pode dificultar, 

ou no caso de algumas espécies, até mesmo impossibilitar sua identificação. Portanto a 

necessidade de identificar as espécies de forma mais rápida e eficiente levou ao 

desenvolvimento de marcadores moleculares, que pudessem servir de respaldo para o 

monitoramento e controle do comércio desses animais. Uma dessas ferramentas é o 

DNA Barcode, o qual foi utilizado nesse trabalho para a identificação de nadadeiras 

coletadas no mercado de peixe de algumas cidades como Santos, Ubatuba e Cananéia 

do estado de São Paulo. O sequenciamento do gene mitocondrial Citocromo Oxidase 

subunidade I foi realizado. Posteriormente foram analisadas as sequências no site do 

System BOLD para identificação das espécies. Com isso foi possível a identificação de 13 

espécies distintas, algumas delas no Anexo II da CITES, na lista vermelha da IUCN e na 

lista oficial de espécies ameaçadas de extinção do Ministério do Meio Ambiente, 

observando a grande necessidade de uma fiscalização maior com relação a suas 

capturas. Também foi feita uma comparação para saber quais espécies eram mais 

coletadas e que atualmente não são mais, inferindo assim que pode ter havido a 

sobrepesca de algumas dessas espécies. Por fim, além da caracterização da exploração 

pesqueira regional, a utilização de técnicas moleculares de identificação pode viabilizar 

estatísticas mais abrangentes determinando os níveis de exploração por espécie e 

permitindo a aplicação de planos de manejo e a ordenação da exploração pesqueira. 

  



 

 
 

ABSTRACT  

Nowadays we are in a race between the description of the Earth's biodiversity and 

extinction. It is estimated that most of this biodiversity is being extinguished before 

being described. Among this great diversity, fishes are vertebrate’s greatest 

evolutionary success, featuring a striking diversity. Sharks, for example, are 

characterized as top predators of the food chain. There are 500 described species of 

them and more and more new discoveries are made with respect to new species. 

However, shark populations are declining due to unbridled consumption of their fins by 

the market and Asian trade. Moreover, the practice of removing the head and body part 

adds great difficulty in morphological identification. The mischaracterization can make 

it difficult or, in the case of some species, even impossible identification. Therefore, the 

need to identify species faster and more efficiently led to the development of molecular 

markers that can serve as support for the monitoring and control of trading of these 

animals. One such tool is the DNA barcode. It was used in this work for fins identification 

collected at fish markets in some cities such as Santos, Ubatuba and Cananéia from São 

Paulo State. Firstly, the sequencing of the mitochondrial gene Cytochrome Oxidase 

subunit I was made. Afterwards the sequences were analyzed in the System BOLD site 

for species identification. It was possible to identify 13 different species, some of them 

in Appendix II of CITES, IUCN red list and the official list of endangered species of the 

Ministry of Environment. Observing the great need for greater oversight regarding their 

catch. A comparison was also made to identify which species were more collected and 

are no longer, inferring over-fishing of some of the remaining species. Finally, besides 

the characterization of regional fisheries exploitation, molecular identification 

techniques may enable more comprehensive statistics to determine the right 

exploration levels per species and allowing the implementation of management plans 

and organization of fisheries exploitation. 
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INTRODUÇÃO 



 

 
 

 

1 INTRODUÇÃO 

 

1.1 INTRODUÇÃO GERAL 

 

A classificação das espécies é um dos feitos mais antigos do intelecto humano 

(Bock 1973). A aplicação dessa habilidade aos seres vivos remonta à própria origem, 

sendo encontrada em todas as culturas humanas, civilizadas ou não (Diamond 1966, 

Hunn 1982). Surgindo vários conceitos para delimitar ou reconhecer espécies, que 

foram delimitados ao longo da história. 

No processo de reconhecimento do conceito de espécies, muitas vezes seus 

limites parecem estar condicionados a visão de mundo do próprio estudioso, deixando 

de lado, por vezes, o seu real significado biológico (Brothers 1983, Bezerra e Fernandes 

1984, Mayr 1998, Judd et al. 2009). 

Dois avanços marcaram a história da classificação de espécies, buscando uma 

unidade conceitual de significado biológico, um baseia-se na difusão das ideias 

darwinistas, que o conceito de espécies reflita sua evolução (Bock 1973). Outro, busca a 

necessidade de métodos objetivos para a inferência taxonômica (Holmes 1980). Estes 

dois aspectos foram contemplados na sistemática filogenética, originalmente proposta 

por Hennig (1966), que apesar das desvantagens, tem uma capacidade de recuperar a 

melhor explicação evolutiva (Wiley 1975). 

Observando esses aspectos, estava pronto toda a estrutura para a utilização de 

técnicas moleculares, as quais são amplamente utilizadas nos últimos 30 anos na 

detecção de unidades biológicas. Sendo uma das principais ferramentas de reconstrução 



filogenética, permitindo inferências evolutivas nos mais variados organismos e níveis 

hierárquicos (Hall 2001, Amorim 2002, Schneider 2003, Avise 1997, Judd et al. 2009).  

Apesar de 250 anos de estudos taxonômicos, a grande maioria da diversidade 

biológica continua sem descrição ou sem ser descoberta, em parte devido à um menor 

número de taxonomistas, e em parte devido à natureza tediosa da pesquisa (Wilson, 

2000). Portanto, algumas tentativas para quantificar a extensão da biodiversidade 

desconhecida têm sido feitas, por exemplo, Mora et al. (2011) sugerem que 86% das 

espécies do planeta e 91% das espécies nos oceanos ainda não foram descobertas. 

Esta perturbação ambiental é cada vez mais evidenciada pela perda ou 

deterioração dos recursos e serviços relacionados com a biodiversidade, tentativas 

recentes e de longa data tentam destacar e solucionar o problema aos mais altos níveis 

internacionais, portanto as técnicas moleculares de descrição de espécies são de 

extrema importância para resolver a questão. Do total de espécies conhecidas, 25% 

corre sério risco de extinção nos próximos vinte anos (Bisby et al. 2010). 

Mesmo com toda a evolução molecular e com toda a ação antrópica, a 

biodiversidade no mundo ainda se faz expressiva, não tendo sido identificado o número 

total das espécies existentes. 

 



CONSIDERAÇÕES 

FINAIS  



5 CONSIDERAÇÕES FINAIS

A atual Constituição Brasileira, promulgada em 1988, Art. 225, inclui um 

importante instrumento legal para a proteção das espécies que compõem a nossa 

biodiversidade. Determina como responsabilidade do Poder Público "proteger a fauna 

e a flora, vedadas, na forma da lei, as práticas que coloquem em risco sua função 

ecológica, provoquem a extinção das espécies ou submetam os animais à crueldade". 

Para o cumprimento desses compromissos, tanto no âmbito externo quanto 

interno, o Brasil dispõe de uma série de mecanismos voltados à conservação e proteção 

da biodiversidade, com destaque para a elaboração de listas das espécies ameaçadas, 

monitoramento, planos de gestão e programas para recuperação de espécies 

ameaçadas. 

Listas que, por exemplo, hoje incluem muitas espécies de tubarões. A pesca 

desenfreada dessas populações está levando essas espécies a uma queda drástica nos 

seus estoques pesqueiros, correndo um grande risco de extinção. Como a genética 

molecular nessas últimas décadas avançou bastante, hoje as amostras que antes seriam 

descartadas por não ser possível uma identificação morfológica tradicional, hoje pode 

ser possível fazer essa identificação a nível de espécies, sendo imprescindível para a 

correta avaliação dos estoques e para que haja um manejo adequado das mesmas. 

Mesmo com a ampla gama de estudos que vem sendo feito para a conservação 

e identificação dessas populações, ainda não é o suficiente, pois, em escala mundial, o 

manejo dos estoques de elasmobrânquios é complicado pela falta de informações 

básicas sobre a dinâmica de suas populações. Nesse sentido torna-se fundamental 

conhecer para poder preservar, isto é, a ampliação do conhecimento sobre a 



 

 
 

composição de recursos vivos e seus estoques genéticos nos vários ecossistemas 

existentes. A partir desse conhecimento é que serão gerados os subsídios para a 

preservação ou a utilização planejada e sustentável dos recursos naturais. 

Com um crescente interesse na sustentabilidade da pesca no âmbito 

internacional começaram a ser desenvolvidos planos de manejo e conservação de 

elasmobrânquios, como por exemplo, o plano de ação para conservação de tubarões 

(IPOA-Sharks - Plan of Action for the Conservation and Management of Sharks), adotado 

pela “United Nations Food and Agricultural Organization” (FAO) com o intuito de 

incentivar os países a desenvolver seus próprios planos de manejo, conservação e 

sustentabilidade de tubarões e seus ecossistemas, dando especial atenção às espécies 

vulneráveis ou ameaçadas de extinção (FAO 1999). 

Neste contexto, o presente trabalho foi desenvolvido para que complementasse 

dados sobre a pesca de elasmobrânquios no litoral do estado de São Paulo, que ainda 

hoje são muito defasados. O método de identificação empregado no presente trabalho, 

o DNA Barcode, se mostrou eficiente na identificação de espécies protegidas, pela 

legislação vigente no período da coleta, irregularmente comercializadas.  

Podendo portanto verificar que os dados estatísticos de pesca atuais não 

corroboram com os dados obtidos, subestimando a importância das espécies que estão 

sendo sobre-exploradas de populações de tubarões. 

Outro ponto importante é que os dados obtidos no presente trabalho, mostrou 

que há 13 espécies sendo desembarcadas no litoral de São Paulo, entretanto apenas 

uma está sendo exportada/importada com o Nomenclatura Comum do Mercosul 

(NCM), específica, sendo o restante comercializada com o NCM geral. 

Consequentemente, a partir dessas constatações, surgem questionamentos, como: "Se 



apenas uma espécie tem um código específico de importação e exportação, o que 

acontece com as outras 12 espécies encontradas no presente trabalho, estão sendo 

vendidas de forma geral como cação?", "Está havendo uma fraude, venda trocada no 

comércio dessas espécies?", "Quais serão os dados reais de espécies comercializadas 

internamente e externamente de tubarões?". Questões essas que podem ser 

respondidas utilizando métodos moleculares, que demonstraram em vários trabalhos 

serem ferramentas extremamente eficazes no desenvolvimento de hipóteses 

abrangentes na área. 

Desse modo, para que ações de conservação sejam efetivas no âmbito nacional 

e internacional do ambiente marinho, torna-se fundamental e de grande urgência que 

haja uma precisa identificação de seus estoques e a elaboração de estatísticas rigorosas 

que quantifiquem a exploração possibilitando o manejo biológico adequado das 

populações em conjunto com fiscalizações rigorosas em pontos de desembarque. Estas 

medidas de monitoramento ambiental poderão ao longo do tempo estabilizar a taxa de 

mortalidade a um nível sustentável, para que as populações se tubarões possam um dia 

estar em equilíbrio. 
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