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Resumo 

O tubarão mako, ou anequim-preto Isurus paucus, é uma espécie oceânica-pelágica que 

habita regiões tropicais e temperadas em todo mundo. Suas características biológicas, 

como fecundidade tardia e baixa taxa de natalidade, aliadas à forte pressão pesqueira, têm 

contribuído para o aumento de desequilíbrios em sua dinâmica populacional. Isurus 

paucus é comumente capturado por embarcações atuneiras e, no entanto, os registros 

disponíveis são esporádicos e mesmo sua distribuição geográfica completa ainda não está 

clara. Atualmente, I. paucus está classificada como “Vulnerável” na Lista Vermelha da 

União Internacional para a Conservação da Natureza e dos Recursos Naturais (IUCN), 

porém, há poucos estudos relacionados à sua biologia, dinâmica pesqueira, além da falta 

de dados relacionados ao status populacional da espécie. Assim, utilizando a região 

controladora do DNA mitocondrial, o presente estudo buscou caracterizar a variabilidade 

genética, sua distribuição e estrutura populacional na região equatorial do Oceano 

Atlântico. No presente estudo foram caracterizaram apenas 11 haplótipos com baixos 

índices de diversidade nucleotídica (π=0.00224 ± 0.00017) e moderada diversidade 

haplotípica (h=0.790 ± 0.020), além da ausência de estruturação populacional (ΦST= -

0.02123), com alto fluxo gênico nas porções leste e oeste do Atlântico. Tais resultados 

contribuem para o conhecimento sobre esta espécie e contribuir no aperfeiçoamento de 

estratégias de manejo das pescas e conservação no Atlântico. 
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1. Introdução

Os elasmobrânquios compreendem animais popularmente conhecidos como tubarões 

e raias, são peixes que possuem esqueleto cartilaginoso, grandes maxilares superiores e 

inferiores, fendas branquiais laterais (no caso dos tubarões) ou ventrais (no caso das 

raias).  

A medida que peixes teleósteos vêm se tornando menos abundantes, a pressão de 

pesca tem aumentado substancialmente sobre outros grupos, como os elasmobrânquios 

(peixes com esqueleto cartilaginoso, que compreendem os tubarões e raias), os quais 

também vêm experimentando o crescente valor de sua carne, nadadeiras, fígado e arcos 

branquiais, entre outros. (Fowler et al., 2002, Clarke et al., 2006, Lack & Sant, 2009).   

Apesar de estarem entre os vertebrados de maior sucesso evolutivo (Castro, 1987) 

e desempenharem importantes papéis na estrutura e função do ecossistema costeiro e 

oceânico (Stevens et al., 2000, Ferreti et al., 2010), tubarões e raias estão ainda dentre os 

vertebrados mais negligenciados, em relação aos efeitos da sobrepesca (Stevens et al., 

2005; Dulvy et al., 2014). Dados da Food and Agriculture Organization of the United 

Nations (FAO) registraram a captura total de elasmobrânquios em 2010 de 

aproximadamente 742 mil toneladas. Em 2015 as mesmas estatísticas revelaram uma 

captura global de aproximadamente 756 mil toneladas.  

Um ponto importante sobre este aspecto é que, embora o Brasil seja um dos 

maiores consumidores de carne de tubarões em todo o mundo, a obtenção de dados de 

captura e análises estatísticas de pesca marinha estão paralisadas desde 2007, em toda a 

faixa de uso econômico exclusivo brasileiro (Barreto et al., 2017). Assim, diversas 

espécies de tubarões, mesmo os ameaçados, são livremente comercializadas, embora 

sejam proibidos por legislações locais e/ou recomendações internacionais. Atualmente, a 
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frequência de elasmobrânquios (incluindo os tubarões) ameaçados no Brasil (33% de 145 

espécies) excede a taxa global (25%) para o mesmo grupo (Barreto et al., 2017). 

Pescarias que visam espécies altamente migratórias e de grande distribuição global 

são geridas por comissões internacionais (Fishery Management Organizations - RFMOs), 

das quais fazem parte diversos países. Atualmente, cinco comissões dividem jurisdições 

sobre as regiões dos oceanos: a Comissão Internacional para a Conservação do Atum no 

Atlântico (ICCAT), a Comissão do Atum do Oceano Índico (IOTC), a Comissão de Pescas 

do Pacífico Ocidental e Central (WCPFC), a Comissão Interamericana do Atum Tropical 

(IATTC), supervisionando a atividade pesqueira no Leste Oceano Pacífico e a Comissão 

para a Conservação do Atum Azul (Thunnus macoyii) (CCSBT), supervisionando todas 

as pescarias desta espécie no hemisfério sul. Essas comissões são responsáveis, também, 

pelo manejo de qualquer outra espécie capturada em associação com a espécie-alvo. A 

ICCAT, por exemplo, reportou em 2010 que os tubarões são um dos principais grupos 

capturados no Oceano Atlântico, representando mais de 15% de todas as espécies pescadas 

(ICCAT, 2010).  

Ainda nesse sentido, a CITES (Convenção sobre o Comércio Internacional de 

Espécies da Fauna e Flora Selvagens Ameaçadas de Extinção), que tem como objetivo 

garantir o comércio internacional sustentável de espécimes de animais selvagens e plantas 

classificou recentemente dez elasmobrânquios em seu Apêndice II (espécies que ainda 

podem ser negociadas internacionalmente, mas exigem um certificado de que os 

espécimes exportados foram capturados em condições sustentáveis) e sete no Apêndice I 

(espécies que não podem ser comercializadas internacionalmente, exceto sob permissão 

especial para espécimes cultivados e para fins científicos). 

Em 1999 foi criada pela FAO a Comissão das Pescas (COFI), que tem por objetivo 

estabelecer diretrizes para estudos e monitorar a exploração sustentável dos recursos 
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Considerações finais 

Considerando que o entendimento da variabilidade genética de Isurus paucus e as 

variáveis ambientais são fatores fundamentais para diminuir o impacto da sobrepesca, 

pode-se notar que o fenômeno da ressurgência equatorial possivelmente influenciou a 

permanência dos indivíduos na região amostrada, modulando do fluxo gênico. Porém a 
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falta de estudos sobre a biologia e dinâmica da espécie ainda não nos permite confirmar 

essa hipótese.  

Dentre os estudos já realizados utilizando a região controle do DNAmt em 

elasmobrânquios, a identificação de baixos índices de diversidade genética tem sido 

bastante comum (Schultz et al. 2008, Pereyra et al., 2010; Phillips et al., 2011; Karl et 

al., 2011; Portnoy et al., 2014, Andreotti et al., 2016, Camargo et al., 2016). Nas 

populações estudadas de Isurus paucus os indivíduos apresentaram valores dentro do 

esperado para elasmobrânquios, caracterizando uma população com alto grau de 

intercruzamento.  

Sendo a mudança ambiental um processo contínuo, a perda da diversidade 

genética diminui o valor adaptativo da espécie, deixando-a menos apta a tais mudanças. 

Apesar das populações de Isurus paucus descritas no presente estudo possuem alto grau 

de conectividade e índices de diversidade genética de uma população panmítica, a 

manutenção da variabilidade genética não deve ser ignorada, pois sua perda pode levar à 

endogamia e perda do sucesso reprodutivo. 

Assim, considerando a vulnerabilidade ao qual a espécie está sujeita (Queiroz et 

al., 2015), nossos dados ressaltam a importância de mais estratégicas efetivas para o 

manejo e conservação, que exijam colaboração internacional, afim de viabilizar a 

manutenção da variabilidade genética, bem como a pesca por vias sustentáveis.  
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