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RESUMO

Moluscos da familia Neritidae possuem conchas com variacdo de coloragdo e
formato, ocupando ambientes estuarinos € marinhos. O género Vitta é amplamente
distribuido no Brasil e Caribe, sendo Vitta meleagris confundida no Brasil com Vitta
virginea. Este estudo investigou a morfometria e a diversidade genética deV.
meleagris e V. virginea em diferentes regides costeiras do Brasil. Foram avaliadas
populacdes das seguintes praias: 1-Camocim/CE, 2-Arpoeiras/CE, 3-Grossos/RN,
4-Manguinhos/RJ, 5-llha Grande/RJ, 6-Baia do Araga/SP, e 7-ltacaré/BA. Os
estudos de morfometria ocorreram nos pontos de 1 a 6. Trés transectos tracados
perpendicularmente a linha d’agua foram realizados, sendo coletados 5 quadrados
(25cmx25cm) em cada transecto. As variaveis morfométricas medidas com
paquimetro foram: Altura e largura da concha; Altura e largura da abertura. A
variacdo morfométrica entre as espécies e entre os locais foi avaliada com a
PERMANOVA. O estudo alométrico foi realizado através de regressao linear. As
analises moleculares foram realizadas em trés localidades: Arpoeiras, Manguinhos e
ltacaré (n=30/site) usando marcador molecular COl de DNA extraido do musculo do
pé. Foram gerados alinhamentos utilizando ClustalW com sequencias de 634pb. As
relagdes filogenéticas reconstruidas por inferéncia bayesiana com 5x10° geracées
utilizando modelo evolutivo pré-selecionado. A rede de haplétipos construida
usando o algoritmo TCS. A diversidade e a variancia genética das populagdes foram
estimadas com Fg pareado e AMOVA. Sequéncia adicionais de populagdes do
Caribe e Brasil foram obtidas através do GenBank. A morfometria apresentou
diferengas entre espécies e populagdes ao longo da costa brasileira, apresentando
conchas com crescimento alométrico negativo em todas as relagbes, com excecao
d e V. virginea em Grossos. A reconstrucdo filogenética mostrou clados com
separagcdo das espécies de V. virginea e V. meleagrissuperior a 70% com
agrupamentos de populagdes de regides distintas. A espécie V. virginea apresentou
56 haplétipos e alta diversidade genética (h=0,95), compartilhados Brasil e Caribe. A
diversidade genética de Arpoeiras (h=1,00£0,05) foi maior, seguido de Panama
(h=0,95+0,05), Itacaré (h=0,94+0,04). A AMOVA identificou varidncia genética
significante (p<0,05) entre as populagdes (¢¢=0,18) e entre regides (Ps=0,18). As
populagbes de V. meleagris nao apresentaram estruturagdo. Apresentaram 12
haplétipos e alta diversidade (h=0,78) com semelhangas entre regides do Brasil. A
diversidade de Arpoeiras (h=0.83£0.12) foi maior, seguido de Manguinhos
(h=0.80£0.1131) e Piaui (h=0.6667+0.31). Portanto, as espécies foram distintas
morfometricamente, apresentando alta diversidade genética, sendo V. virginea
bastante similar em relacdo Brasil e Caribe, e pouca estruturacdo nas
suas populagdes.
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