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Declaracéo de impacto do artigo: Estudos moleculares sdo necessarios para melhor
entendimento da composic¢éo populacional de tartarugas marinhas ameacgadas de extingéo.

Resumo

Das sete espécies de tartarugas marinhas, € possivel encontrar cinco no Brasil (Chelonia
mydas, Lepidochelys olivacea, Caretta carreta, Eretimochelys imbricata e Dermochelys
coreacea), todas ameacadas de extingdo. Assim, no intuito de auxiliar o monitoramento de
encalhes destes animais realizado no Maranhdo, este trabalho objetivou a identificacdo
molecular dos espécimes encalhados, especialmente aqueles cuja identificacdo morfologica
foi dificil devido ao estado de decomposicdo avancada. Além disso, devido aos casos
relatados de hibridizacao entre véarias das espécies de tartarugas marinhas no litoral brasileiro,
outro objetivo foi verificar a possivel ocorréncia de hibridos entre os animais encalhados.
Foram coletadas amostras de tecido de animais encalhados mortos, cujo DNA foi extraido e o
gene COI do DNA mitocondrial amplificado e sequenciado. A identificacdo das amostras foi
realizada comparando as sequéncias obtidas com as disponibilizadas no Genbank. No total, 0s
individuos amostrados foram identificados como pertencentes a Chelonia mydas,
Lepidochelys olivacea e Eretimochelys imbricata. Duas amostras, em que ndo foi possivel a
identificacdo morfoldgica devido ao avancando estado de decomposicdo, foram identificadas
pelo método do DNA barcoding como pertencentes a C. mydas, mas, em geral, as
identificacbes moleculares corroboraram as identificacdes morfologicas. No entanto, um
exemplar identificado morfologicamente como tartaruga verde foi identificado geneticamente
como tartaruga oliva, e quatro exemplares identificados como tartaruga oliva foram
geneticamente identificados como tartaruga verde. Esses dados sugerem, pela primeira vez,
eventos de introgressdo ou hibridizagcdo ocorrendo entre essas duas especies. Do ponto de

vista da conservacdo, além das pressdes antropicas (redes de pesca, poluicdo etc.), a
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hibridizacdo pode estar sendo um fator relevante para o declinio das tartarugas marinhas em

todo o mundo, uma vez que este fendmeno tem sido demonstrado para a maioria das espécies.

Palavaras-chave: hibridizacdo, introgressao, queldnios, encalhes, DNA mitocondrial.

Abstract

Of the seven species of sea turtles, five can be found in Brazil (Chelonia mydas, Lepidochelys
olivacea, Caretta carreta, Eretimochelys imbricata and Dermochelys coreacea), all of them
endangered. Thus, in order to assist the monitoring of the beaching of these animals
Maranhé&o, this research aimed to identify the beached turtles using DNA, especially those
individuals whose morphological identification was difficult due to advanced decomposition
stage. In addition, due to the reported cases of hybridization among several species of sea
turtles in the Brazilian coast, another objective was to verify the possible occurrence of
hybrids among the beached animals. Tissue samples were collected from dead beached
animals, whose DNA were extracted, following by amplification of the mitochondrial DNA
gene COI and sequencing. Samples identification was performed comparing the sequences
obtained with those available in Genbank. In total, the individuals were identified as
belonging to Chelonia mydas, Lepidochelys olivacea and Eretimochelys imbricata. Two
samples, in which it was not possible to identify morphologically due to advanced
decomposition stage were identified by the DNA barcoding method as belonging to C.
mydas, but, in general, the molecular identification corroborated the morphological
identification. However, a specimen morphologically identified as green turtle (Chelonia
mydas) was genetically identified as olive turtle (Lepidochelys olivacea), and four specimens
identified as olive turtle were genetically identified as green turtle. These data suggest, for the
first time, events of introgression or hybridization occurring between these two species. From
a conservation point of view, in addition to anthropogenic pressures (fishing nets, pollution
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etc), hybridization may be a relevant factor for the decline of sea turtles worldwide, since this

phenomenon has been demonstrated for most species.

Keywords: hybridization, introgression, chelonians, beaching, mitochondrial DNA.

Introducéo

Das sete espécies de tartarugas marinhas existentes (tartaruga cabecuda, Caretta
caretta Linnaeus, 1758; tartaruga verde, Chelonia mydas Linnaeus, 1758; tartaruga de pente,
Eretmochelys imbricata Linnaeus, 1766; tartaruga de couro, Dermochelys coriacea,Vandelli,
1761, tartaruga oliva, Lepidochelis olivacea Eschscholtz, 1829; tartaruga marinha australiana,
Natator depressus Garman, 1880; e a tartaruga de kempi, Lepidochelys kempi Garman, 1880),
é possivel encontrar populacdes das cinco primeiras citadas acima no Brasil (Almeida et al.

2011; Santos et al. 2011; Castilhos et al. 2011; Marcovaldi et al., 2011).

Todas as cinco espécies com distribuicdo no Brasil estdo ameacadas de extincao.
De fato, as tartarugas marinhas sdo um dos grupos de animais mais ameacados de extingao,
sendo as pressdes antropogénicas consideradas as principais causas dessa situacdo. Em todo o
ciclo de vida desses vertebrados singulares, as ameacas sao constantes, iniciando em seus
ninhos, que sofrem alagamentos e predagdo, que sdo as principais causas da baixa taxa de
sobrevivéncia dos filhotes (Ferreira Janior 2009). No entanto, fatores antropicos, como a
interacdo com redes e barcos de pesca, ingestdo de residuos plasticos e metalicos, sdo 0s
fatores de maior impacto nos individuos adultos, o que tem levado esses animais a uma
situagdo muito grave quanto a continuidade de suas espécies (Tomas et al. 2002; Reis et al.
2010b). O resultado disso é o encalhe de individuos mortos ou muito debilitados no litoral de

todo o mundo.
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E importante monitorar os encalhes de tartarugas marinhas e determinar sua
espécie, pois isso permite inferir os provaveis motivos da mortalidade, avaliar quais espécies
estdo sendo mais afetadas em uma determinada area, além de mapear os locais de sua
ocorréncia, resultando em um melhor entendimento das ondas migratorias e habitos
ecologicos das populacdes. No Maranh&o, esse monitoramento vem sendo feito pelo Grupo de
Pesquisa de Quelbnios Aquaticos do Maranhdo (QUEAMAR), da Universidade Federal do

Maranhao.

Um monitoramento eficiente depende da identificacdo da espécie a que pertence
o0s espécimes encalhados, contudo, dependendo do estado de decomposi¢cdo do animal, essa
atividade se torna dificil usando apenas dados morfolégicos. No entando, com o advento do
uso do DNA para identificacdo de espécies, esse problema foi praticamente resolvido, embora
envolva custos financeiros maiores para os projetos de monitoramento. O DNA barcoding é,
nesse sentido, um dos métodos mais populares para identificacdo de espécies, mesmo em
avancado estado de decomposic¢do (Lara-Ruiz et al. 2006). O método é baseado em um gene
do DNA mitocondrial (mtDNA) (citocromo oxidase subunidade | -COl), que possui uma
variacdo nucleotidica interespecifica maior do que a intraespecifica, permitindo a delimitacéo
de espécies na grande maioria dos casos. As sequéncias do gene COI estdo armazenadas numa
plataforma online, que pode ser acessada e comparada com as sequéncias de COI produzidas
para os espécimes que se pretende assinalar a uma espécie (Ratnasi ngham & Hebert 2007). O
DNA barcoding tem sido cada vez mais utilizada em estudos com espécies de tartarugas

marinhas, inclusive no Brasil (Vargas et al. 2009; Poietti et al. 2009, 2014).

Além de permitir a identificagdo de animais encalhados em elevado estado de
decomposi¢do, o método também pode até mesmo indicar a ocorréncia de hibridizacdo ou

introgressdo entre espécies de tartarugas marinhas. No Brasil, estudos demonstram que ha um
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elevado numero de hibridos, principalmente entre tartaruga cabecuda e a tartaruga de pente

(Lara-Ruiz et al. 2006; Vilaga et al. 2012).

Assim, no intuito de auxiliar o monitoramento de encalhes de tartarugas realizado
pela equipe do QUEAMAR, este trabalho objetivou a identificacdo molecular dos espécimes
encalhados, especialmente aqueles cuja identificacdo morfoldgica é dificil devido ao estado
de decomposicdo avangada, outro objetivo foi verificar a possivel ocorréncia de hibridos entre

0s animais encalhados.

Métodos

A identificacdo morfolégica dos espécimes foi feita usando a chave de
identificacdo descrita por Pritchard e Mortimer (1999). A amostra de tecido solido foi retirada
dos 6rgdos mais internos dos individuos encontrados em 6bito, com o auxilio de pincas e
bisturis. As coletas foram realizadas em toda bacia sedimentar costeira dos municipios de Séo
Luis, Séo José de Ribamar, Raposa e Ilha de Curupu (llha do Maranhéo, 25 animais) e em
Atins (municipio de Barreirinhas) (27 animais) (Parque Nacional dos Lenc¢ois Maranhenses)

(Fig. 1A) durante os anos de 2014 a 2017.

O material coletado foi fixado em etanol absoluto e armazenado em freezer -20°C.
A extracdo de DNA seguiu o protocolo de tampdo salino desenvolvido por Aljanabi e
Martinez (1997). Os DNAs extraidos foram avaliados quanto a sua qualidade por meio de
eletroforese em gel de agarose corado com GelRed (Biotium), e visualizado em

transiluminador de luz ultravioleta.

Um fragmento do gene COI foi amplificado por meio da técnica de PCR (Reagéo
em Cadeia da  Polimerase), utilizando  os primers L-turtCOI  (5°-

ACTCAGCCATCTTACCTGTGATT-3) e H-turtCOlc (5°-

15
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TGGTGGGCTCATACAATAAAGC-3%), nas seguintes condi¢des: 94° a 2 minutos, 35 ciclos
de 94°C a 30 segundos, 35 ciclos de 47°C a 45 segundos, 35 ciclos de 72°C a 1 minuto, 72°C a
5 minutos. As amplificagdes foram feitas com um mix, contendo Tamp&o da Taq Polimerase
1X, 1,5 mM de MgCl,, 200 pM de DNTP, 0,3 uM cada primer, 1 U de Taq polimerase,
DMSO 1%, DNA (50 a 100 ng) e agua ultra-pura na medida que completasse um volume

final de 25 pL de volume final de reagéo.

As amostras amplificadas foram purificadas usando o kit Illustra GFX PCR DNA
and Gel Band Purification (GE Healthcare) e sequenciadas pelo método de Sanger et al.
(1977) em sequenciador automatico ABI 3500, usando Big Dye™ Terminator Cycle

Sequencing usando ambos os primers de amplificacéo.

A identificacdo das amostras foi realizada comparando-se as sequéncias de COI
dos exemplares encalhados com as disponibilizadas nos bancos de DNA do NCBI (National
Center for Biotechnology Information) por meio do algoritmo BLAST (Altschul et al. 1997),
utilizando-se como parametro de validacdo da identificacdo de uma espécie a divergéncia

genética maxima de 2% entre as sequéncias (Herbert et al. 2003).

A andlise e o alinhamento das sequéncias foram realizados no software BioEdit
(Hall 2011), usando o aplicativo ClustalW (Thompson et al. 1994). Somente sequéncias de
COl de alta qualidade seguiram para a fase de alinhamento, apds a qual foi feita a inferéncia
de haploétipos, célculo de distancias genéticas (modelo Kimura-2-parametros K2P, Kimura
1980) e construcdo de uma arvore filogenética de Neighbor-joining (1000 pseudoréplicas do
tipo bootstrap) no software MEGA 6.06 (Tamura et al. 2011). Foram acrescentadas as
analises 33 sequéncias de COI retiradas do Genbank das mesmas espécies identificadas no
Maranhdo: 25 de tartaruga verde, seis de tartaruga oliva, e duas para formagdo do grupo

externo (uma de tartaruga de couro e uma de tartaruga de pente) (Apéndice 1). Para o calculo
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das distancias genéticas, foram retiradas todas as amostras cuja identificagdo molecular nao

foi compativel com a morfoldgica.

Resultados

Das 52 amostras obtidas de tartarugas marinhas encalhadas na Ilha de S&o Luis e
Atins, apenas 26 puderam ter o gene COI sequenciado, e dessas, apenas 21 foram submetidas
a comparagdo com o0 Genbank para identificacdo molecular. O sequenciamento falhou para 0s

cinco individuos que ndo foram usados para identificacdo molecular.

Foram identificados trés das cinco espécies de tartarugas marinhas que ocorrem
no Brasil entre as 21 amostras em que foi possivel obter sequéncias com qualidade minima
para comparacdo junto ao Genbank: tartaruga verde (18 individuos), tartaruga oliva (dois
individuos) e tartaruga de pente (um individuo). Para esta Gltima espécie, o material biolégico

foi retirado de um filhote natimorto coletado em um ninho na ilha de Curupu, Maranhdo.

Duas amostras, em que ndo foi possivel a identificacdo morfol6gica devido ao
avancando estado de decomposicdo foram identificadas pelo método do DNA barcoding
como pertencentes a tartaruga verde. Nos outros casos, as identificacdes moleculares
corroboraram com as identificagdes morfoldgicas, exceto para cinco individuos: um exemplar
identificado morfologicamente como tartaruga verde (llha de Sdo Luis) foi identificado
geneticamente como tartaruga oliva (Fig. 2B) e quatro exemplares morfologicamente
identificados como tartaruga oliva (llha de Sdo Luis e Atins) foram geneticamente
identificados como tartaruga verde (Fig. 2D). Esses resultados sugerem a ocorréncia de

eventos de hibridizacdo introgressiva, ou apenas hibridizacdo entre essas duas espécies.

As sequéncias de COI de tartaruga verde e tartaruga oliva encalhadas em territorio

maranhense, quando comparadas as sequéncias dessas mesmas espécies de varias localidades
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nos trés oceanos e depositadas no Genbank, permitiu identificar 10 haplétipos, sem
compartilhamento de hapldtipos entre as espécies, com excecdo das amostras suspeitas de
hibridizacdo. Tartaruga verde foi caracterizada por 7 haplétipos distintos. Todas as amostras
do presente estudo eram de um mesmo haplétipo, o qual era compartilhado com individuos de
outras regides do Oceano Atlantico (Rio Grande do Norte e Espirito Santo - Brasil, Ilhas
Virgens Americanas, Suriname, Reino Unido, Africa, Venezuela, Costa Rica e Estados
Unidos) e do Mar Mediterraneo (Chipre e Italia). Para a tartaruga oliva, foram encontrados
trés haplétipos distintos, com as amostras do Maranhao compartilhando o mesmo haplétipo
com individuos dos oceanos Atlantico (Caribe e Gana) e Pacifico (Costa Rica). Os outros dois

hapldtipos eram do Oceano indico (india) (Fig. 1B).

As distancias genéticas intra e interpopulacionais das amostras de tartaruga verde
e tartaruga oliva encalhadas no Maranhdo foram iguais a zero, indicando alta homogeneidade
genética. As distancias interpopulacionais para a tartaruga verde em relacdo as sequéncias
depositadas no Genbank originadas a partir de individuos coletados em varias regifes do
mundo foram zero quando comparadas com amostras do Oceano Atlantico (Rio Grande do
Norte e Espirito Santo - Brasil, llhas Virgens Americanas, Suriname, Reino Unido, Africa,
Venezuela, Costa Rica e Estados Unidos) e Mar Mediterraneo (Chipre e Italia), 0,9% quando
comparadas a amostras do Oceano Pacifico (Equador e México), 1% em relagdo as amostras
do Oceano indico (India e Australia) e 1,1%, quando comparadas com duas outras localidades
do Oceano Pacifico (Malasia e Australia) (Tabela 1). Para a tartaruga oliva, apenas sequéncias
da India demonstraram distancia genética de 0,5%. Para as demais localidades nos oceanos
Pacifico e Atlantico, a divergéncia genética foi zero. As tartarugas verde e oliva apresentaram

divergéncia genética entre si de 8,4%.
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Dois clados para a tartaruga verde foram formados na arvore filogenética (Fig. 3),
com um deles apresentando alto suporte de bootstrap (97), englobando amostras do Mar
Mediterraneo e do Oceano Atlantico, incluindo as amostras do Maranhdo. O outro grupo,
mesmo com baixo suporte (54), agrupou apenas amostras do Oceano Pacifico e Indico,
indicando uma estruturacao populacional dessa espécie associada aos diferentes oceanos. Para

a tartaruga oliva, apenas um clado foi observado (Fig. 3).

Discussao

A utilizacdo do método do DNA barconding para identificacdo de tartarugas
encalhadas em praias do Maranhdo € uma ferramenta eficiente, corroborando as identificacdes
morfoldgicas na grande maioria dos casos. Mas o0 método foi especialmente eficiente no caso
de duas amostras em que nédo foi possivel a identificacdo morfoldgica devido ao avancado
estagio de decomposicdo, indicando com alto grau de certeza a espécie de origem dos
individuos. Isso demonstra a importancia e o aspecto complementar do método em casos nos
quais a identificacdo morfoldgica da espécie pode ser dificil ou ambigua. Por exemplo,
Vargas et al. (2009) identificaram 26 amostras de tartarugas (tartaruga verde, oliva, de pente,
cabecuda e de couro) encalhadas em quatro regides do litoral brasileiro (Bahia, Pernambuco,
Sergipe e Rio Grande do Sul), reafirmando a importancia de utilizar estratégias moleculares
para identificar as tartarugas marinhas ao nivel de espécie, principalmente em casos de

impossibilidade de identificacdo morfoldgica.

No presente estudo, nés identificamos entre as amostras encalhadas no Maranh&o,
trés das sete espécies de tartarugas marinhas existentes no mundo, incluindo a identificagdo de
um filhote natimorto de tartaruga de pente, corroborando informagdes da literatura que ja

indicavam o litoral do Maranhdo como ponto de desova da espécie (Ribeiro et al. 2014).
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Também verificamos neste estudo a ocorréncia de hibridizacdo introgressiva entre
duas espécies para as quais ndo havia dados definitivos da ocorréncia de tal fenbmeno
(tartaruga verde x tartaruga oliva). Erros de identificacdo das espécies podem ser descartados
como explicacdo para os haplotipos de uma espécie estarem presentes dentro do clado da
outra espécie (Fig. 3), pois elas sdo bem distintas entre si mesmo em estado de decomposicao
avancada, considerando que a identificacdo € baseada principalmente na quantidade de pares
de placas presentes na carapaca (Pritchard & Mortimer 1999). A tartaruga verde (Fig. 2A e
2B) possui quatro pares de placas enquanto a tartaruga oliva (Fig. 2C e 2D) possui cinco ou
mais pares. Além disso, as placas da tartaruga oliva sdo mais alongadas e finas do que as da

tartaruga verde (Pritchard & Mortimer 1999).

O fato de os individuos hibridos terem aspectos fenotipicos apenas de uma das
espécies que participou da hibridizacdo, mas DNA mitocondrial da outra espécie envolvida,
sugere hibridizacdo introgressiva, que ocorre quando o hibrido de primeira geragéo retrocruza
com uma das especies parentais, mas mantendo o DNA mitocondrial do outro parental. 1sso
significa dizer que o genoma nuclear desses hibridos possa ainda pertencer a apenas uma das
espécies parentais dado que a identificagdo morfoldgica desses animais em nossa amostragem

deu-se com a mesma facilidade que a dos animais nao hibridos.

Todos o0s casos de hibridizacdo introgressiva revelados neste estudo
demonstraram que os caracteres morfoldgicos mais marcantes foram herdados, portanto, do
macho de uma das espécies parentais, uma vez que o DNA mitocondrial s6 é passado de
forma matrilinear em vertebrados. No entanto, apesar da facil distin¢do visual entre as duas
espécies, caracteristicas como placas pré-oculares, placas pré-frontais e cor do plastrdo nem
sempre sdo possiveis de identificar com tanta facilidade em individuos em 6bito, o que pode

acabar levando possiveis caracteristicas hibridas no fen6tipo do hibrido a ndo estarem téo
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evidentes. Resultado parecido foi encontrado em um estudo (Kelez et al. 2016) que relata a
captura de uma tartaruga marinha com a maior parte de suas caracteristicas morfoldgicas
similares a tartaruga verde, entretanto seu DNA mitocondrial era compativel com o da
tartaruga de pente, demonstrando que a espécie herdou a maior parte das suas caracteristicas

fisicas do macho da tartaruga verde do que da fémea da tartaruga de pente.

Casos de introgressdao sdo relatados em outras familias da ordem Chelonia,
abrangendo também as espécies subaquaticas (Mitchell et al. 2016). A hibridizacdo entre
espécies da familia Chelonidae, da qual fazem parte a tartaruga verde e a tartaruga oliva, ja
vem sendo descrita desde o inicio dos anos 80 (Kamezaki 1983), com o relato de um possivel
evento entre as tartarugas cabecuda e de pente. Mesmo as espécies mais distintas da familia
Chelonidae sdo capazes de produzir hibridos viaveis (Karl e Bowen 1999). Sdo conhecidos
casos de hibridos entre tartaruga verde x tartaruga de pente (Wood et al. 1983; Kelez et al.
2016), tartaruga cabecuda x tartaruga de pente (Conceigéo et al. 1990; Vilaga et al. 2012),
tartaruga verde x tartaruga cabecuda (James et al. 2004), tartaruga cabecuda x tartaruga oliva
(Reis et al. 2010a; Vilaga et al. 2012) e tartaruga oliva x tartaruga de pente (Vilaga et al.

2012).

No Brasil, casos de hibridizacdo e introgressdo em tartarugas marinhas sdo cada
vez mais documentados, como por exemplo: hibridos entre a tartaruga cabecuda e a tartaruga
de pente no litoral da Bahia, Ceara e Rio Grande do Sul, identificados por DNA mitocondrial
e morfologia (Proietti et al. 2014); hibridos entre tartaruga oliva x tartaruga de pente, tartaruga
oliva x tartaruga cabeguda e tartaruga cabecuda x tartaruga de pente, identificados por
marcadores microssatélites e DNA mitocondrial, incluindo um individuo tri-hibrido com
alelos de loci de microssatélites de trés espécies diferentes (tartaruga de pente, tartaruga

cabecuda e tartaruga verde) (Vilacga et al. 2012).
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Havia, entdo, até 0 momento, relatos de casos de hibridizacao para varios pares de
espeécies de tartarugas marinhas, exceto para o par tartaruga verde x tartaruga oliva, o qual foi
demonstrado no presente estudo por meio de DNA mitocondrial. Embora Vilaca e Santos
(2013) descrevam evidéncias por dados morfologicos de hibridizacdo entre essas duas
espeécies, ndo ha trabalhos publicados sobre o assunto com DNA, mas apenas uma mencao de

comunicagdo oral também a partir de dados morfolégicos.

Numa perspectiva mais ampla, nossos dados, combinados aos dados da literatura,
mostram que eventos de hibridizagdo/introgressdo ocorrem para todos 0s pares de espécies de
tartarugas marinhas encontradas no Brasil, exceto para a tartaruga de couro. Permanece sem
resposta até o momento a questdo sobre se esses eventos ocorrem naturalmente por conta de
barreiras reprodutivas incompletas, mesmo entre espécies de géneros diferentes, ou se a
diminuicdo nos tamanhos populacionais das espécies devido a pressao antropogénica sobre

elas, somada as barreiras reprodutivas incompletas, é que esta favorecendo a hibridizacéo.

Sob a Gtica da conservacao de espécies ameacadas, a hibridizacdo é um fendmeno
negativo para a manutencao das espécies, e no caso das tartarugas marinhas, este fenbmeno é
amplamente presente entre as espécies, revelando um cenario bastante negativo para a
conservacao desses animais. Este argumento é especialmente valido no caso de hibridizacao
introgressiva revelado no presente estudo para a tartaruga verde e a tartaruga oliva, pois a
partir de poucos individuos encalhados analisados (21), cinco eram hibridos (23%),
evidenciando dois cenarios possiveis: ou esses hibridos possuem baixa viabilidade (depressédo
exogamica), o que ocasiona uma alta mortalidade, refletida em sua fécil deteccdo mesmo a
partir de uma amostragem pequena de individuos encalhados; ou os tamanhos populacionais
das duas espécies sdo tdo pequenos que os individuos delas ndo obtém sucesso no encontro de

seus congéneres durante o periodo reprodutivo, restando o encontro casual entre individuos de
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especies diferentes, que aliado a barreiras reprodutivas incompletas, acaba favorecendo o
cruzamento interespecifico. Em ambos 0s casos, as estratégias de conservacdo precisam levar
em conta que a hibridizacdo pode ser um dos agentes importantes que podem estar levando
espécies de tartarugas marinhas ao vortice de extin¢do, do qual dificilmente se consegue
trazer as espécies para uma situacdo mais confortavel em termos de seus status de

conservacao.

Outras consideracfes podem ser feitas em relagcdo ao fendmeno de hibridizacéo.
Em geral, os hibridos F1 (primeira geracdo) tém maior oportunidade de formar progénies por
retrocruzamento com um dos parentais do que por cruzamento entre si, porque que os hibridos
estdo, em geral, em nimero menor quando comparados aos individuos das espécies parentais.
Além disso, a alta fertilidade das espécies parentais em comparacdo com uma esperada baixa
fertilidade dos hibridos, produzird um maior nUmero de gametas parentais disponiveis para
fertilizar os gametas dos hibridos. Por fim, a progénie obtida por retrocruzamento contém
genes das espécies parentais, que tem maior probabilidade de estarem bem adaptados a um
habitat j& existente. A comparacao entre animais hibridos e seus parentais feita por Soares et
al. (2017) em area de reproducdo demonstra que a Unica desvantagem do ninho dos hibridos é
um menor sucesso de emergéncia, 0 que sugere um menor sucesso embrionario, porém, em
outros aspectos, como quantidade de ovos depositados, periodo de desova e de incubacdo dos
ovos, os hibridos apresentaram sempre fatores intermediarios, sobrepondo com o dos seus

parentais.

Nosso estudo € pioneiro no relato de hibridizacdo entre espécies de tartarugas
marinhas na costa Norte do Brasil, indicando, pela primeira vez, que o par tartaruga verde x
tartaruga oliva também esta hibridizando. Uma melhor caracterizagdo deste evento depende

de estudos moleculares com marcadores nucleares para entender a extensdo desse fenébmeno
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nessas duas espécies e seu potencial para piorar o estado de conservacdo delas. Perguntas que
também exigem respostas urgentes sdo: como os fatores antropogénicos podem estar
associados aos casos de hibridizacdo relatados? A hibridizacdo ndo é um problema para a
conservacao dessas espéecies porque a selecdo natural age contra os hibridos, o que explicaria
um possivel encalhe mais frequente desses individuos? Respostas a essas e outras questoes
sdo importantes para direcionar melhor os esfor¢os de conservagdo das tartarugas marinhas

tanto no litoral brasileiro quanto no resto do mundo.
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Tabela 1. Estimativas de divergéncias genéticas (Kimura 2 parametros) pareadas do gene COI para duas espécies de tartarugas marinhas
identificadas no Maranh&o comparadas com sequéncias congéneres de outros locais do mundo.

Espécies/populactes 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17
Chelonia mydas

1. C.m. (BR-MA-OA)

2.C.m. (IVA-OA) 0,000

3.C.m. (BR-ES-OA) 0,000 0,000

4. C.m. (Suriname-OA) 0,000 0,000 0,000

5. C.m. (RU-OA) 0,000 0,000 0,000 0,000

6. C.m. (Africa-OA) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000

7. C.m. (Venezuela-OA) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000

8. C.m. (Chipre-MM) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000

9. C.m. (CR-OA) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000

10. C.m. (EUA-OA) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000

11. C.m. (Equador-OP) 0,009 0,009 0,009 0,009 0009 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009

12. C.m. (Mexico-OP) 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009 0,000

13. C.m. (EUA-OP) 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009 0,000 0,000

14. C.m. (Austéalia-Ol) 0,010 0,010 0,010 0,010 0,010 0,010 0,010 0,010 0,010 0,010 0,001 0,001 0,001

15. C.m. (Malésia-OP) 0,011 0,011 0,011 0,011 0,011 0,011 0,011 0,011 0,011 0,011 0,002 0,002 0,002 0,001
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16. C.m. (Australia-OP)
17. C.m. (Italia-MM)
18. C.m. (india OI)
Lepidochelys olivacea

1. L.o. (BR-MA-OA)

2. L.o. (CR-OP)

3. L.o. (Caribe-OA)

4. L.o. (OP)

5. L.0. (Gana-OA)

6. L.o. (India)

0,011
0,000

0,010

0,000
0,000
0,000
0,000

0,005

0,011
0,000

0,010

0,000
0,000
0,000

0,005

0,011
0,000

0,010

0,000
0,000

0,005

0,011 0,011 0,011 0,011 0,011 0,011 0,011 0,004 0,004 0,004 0,004 0,004
0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,009 0,009 0,009 0010 0011 0,011

0,010 0,010 0,010 0,010 0,010 0,010 0,010 0,006 0,006 0,006 0006 0,006 0,007 0,010

4 5
0,000
0,005 0,005

C.m.: Chelonia mydas; L.o.: Lepidochelys olivacea; BR: Brasil; MA: Maranhdo; ES: Espirito Santo; IVA: llhas Virgens Americanas; RU: Reino
Unido; EUA: Estados Unidos da América; CR: Costa Rica; OA: Oceano Atlantico; OP: Oceano Pacifico; Ol: Oceano Indico; MM: Mar

Mediterraneo
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Figura 1. A. Pontos de coletas realizadas pela equipe do QUEAMAR representados pelas
tartarugas na cor verde: llha de Sdo Luis (S8o Luis, Sdo José de Ribamar, Raposa e Ilha de
Curupu) e Atins, municipio de Barreirinhas, no Parque Nacional dos Lencdis Maranhenses
(Fonte: Valber Chagas). B. Mapa de distribuigdo dos haplétipos encontrados para as espécies
Chelonia mydas (CM1,CM2,CM3,CM4,CM5,CM6,CM7) e Lepidochelys olivacea
(LO1,LO2,L03) (Fonte: Valber Chagas).
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Figura 2. A. Exemplar vivo de Chelonia mydas (Foto: Marlla Arouche). B. Exemplar de
Chelonia mydas em elevado estado de decomposi¢do encontrada em Atins (Foto: Lara
Chagas). C. Exemplar vivo de Lepidochelys olivacea (Foto: Marlla Arouche) D. Exemplar
morto de Lepidochelys olivacea encontrado em Atins (Foto: Lara Chagas).
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Figura 3. Arvore de Neighbor-joining de sequéncias de COI de amostras de Chelonia mydas
e Lepidochelys olivacea encalhadas no Maranh&o junto com sequéncias dessas mesmas
especies retiradas do Genbank (em parénteses, SL: amostras da ilha do Maranhdo; Le:
amostras coletadas no municipio de Atins e 0 nimero de acesso da sequéncia no banco de
dados). Os possiveis casos de hibridizacdo introgressiva estdo representados pelos ramos azul
dentro do vermelho e vice-versa. Em rocho, o haplo6tipo dos dois exemplares em que néo foi
possivel a identificagdo morfologica devido ao avancado estado de decomposic¢do, mas que 0
DNA permitiu identifica-lo a especie C. mydas. AO: Oceano Atantico; MS: Mar
Mediterraneo; 10: Oceano indico; PO: Oceano Pacifico.
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Apéndice 1 - Sequéncias retiradas do GeneBank e suas devidas localidades
e Chelonia mydas

JX454990.1 Chelonia mydas isolate CGG-01Cmyd mitochondrion, complete genome -
Tortuguero, CR (Costa Rica)

JX454972.1 Chelonia mydas isolate Sample ID 9277 mitochondrion, complete genome —
Peninsula de Karpas, CY (Chipre)

JX454978.1 Chelonia mydas isolate 54903 mitochondrion, partialgenome - Galapagos, EC
(Equador)

JX454974.1 Chelonia mydas isolate 13768 mitochondrion, complete genome - llhas
Revillagigedo, MX (México)

JX454971.1 Chelonia mydas isolate 8855 mitochondrion, complete genome -
FrenchFrigateShoals, FFS, Havai, USA

JX454976.1 Chelonia mydas isolate 28666 mitochondrion, complete genome — llha Sipadan,
MY (Malésia)

GQ152882.1 Chelonia mydas voucher CM-COI-A2 cytochrome oxidase subunit | (COI)
gene, partialcds; mitochondrial - Atol das Rocas, RN, BR; Trindade, ES, BR; Suriname; Ilha
de Ascensdo, UK (Reino Unido); Guiné-Bissau, Africa; Ilha das Aves, VE (Venezuela)

GQ152881.1 Chelonia mydas voucher CM-COI-Al cytochrome oxidase subunit | (COI)
gene, partialcds; mitochondrial - Florida, USA; Ilha das Aves, VE (Venezuela)

GQ152877.1 Chelonia mydas voucher CM-COI-P1 cytochrome oxidase subunit I (COI) gene,
partialcds; mitochondrial - llhas Cocos, AU (Australia); Ilhas Lacepedes, AU (Australia);
PortBradshaw, AU (Australia); Michoacan, MX (México)

GQ152878.1 Chelonia mydas voucher CM-COI-P2 cytochrome oxidase subunit I (COI) gene,
partialcds; mitochondrial - Ilha Heron, AU (Australia); SootReef, AU (Australia)

GQ152879.1 Chelonia mydas voucher CM-COI-P3 cytochrome oxidase subunit I (COI) gene,
partialcds; mitochondrial - BrambleCay, AU (Australia)

GQ152880.1 Chelonia mydas voucher CM-COI-P4 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene,
partialcds; mitochondrial - BrambleCay, AU (Australia)

KF894758.1 Chelonia mydas voucher AUTKG69 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene,
partialcds; mitochondrial — india, NE

KF894757.1 Chelonia mydas voucher AUTK79 cytochrome oxidase subunit I (COI) gene,
partialcds; mitochondrial — india, NE

JQ026233.1 Chelonia mydas mitochondrion, partialgenome — Tortuguero, CR (Costa Rica)
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JQ034420.1 Chelonia mydas mitochondrion, partialgenome — llha Buck, St. Croix, USVI
(Ilhas Virgens Americanas)

KU958179.1 Chelonia mydas cytochrome c¢ oxidase subunit I (COI) gene, partialcds;
mitochondrial — Avola, Sicilia, IT (Italia)

e Lepidochelys olivacea

JX454991.1 Lepidochelys olivacea isolate CGG-01Lol mitochondrion, complete genome -
Ostional, CR (Costa Rica)

JX454987.1 Lepidochelys olivacea isolate 78920 mitochondrion, partialgenome — Caribe

JX454979.1 Lepidochelys olivacea isolate 55352 mitochondrion, partialgenome — OP,
Nordeste (Oceano Pacifico)

GQ152890.1 Lepidochelys olivacea voucher LO-COI-AP1 cytochrome oxidase subunit |
(COI) gene, partialcds; mitochondrial - Ada Foah, Gana; Axleylstans, AU (Austrélia)

KF894766.1 Lepidochelys olivacea voucher AUTK76 cytochrome oxidase subunit 1 (COIl)
gene, partialcds; mitochondrial — india, NE

KF894767.1 Lepidochelys olivacea voucher AUTK77 cytochrome oxidase subunit I (COIl)
gene, partialcds; mitochondrial — india, NE

e Dermochelys coriacea

GQ152876.1 Dermochelys coriacea voucher DC-COI-AP1 cytochrome oxidase subunit |
(COl) gene, partial cds; mitochondrial

e Eretmochelys imbricata

GQ152885.1 Eretmochelys imbricata voucher EI-COI-P1 cytochrome oxidase subunit | (COI)
gene, partial cds; mitochondrial
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Anexo | — Normas da revista Conservation Biology

Observacdo aos membros da banca: Os artigos publicados na revista possuem alinhamento
a esquerda, porém, por uma questdo de estética, adotamos o alinhamento justificado.

Instructions for Authors

Conservation Biology welcomes submissions that address the science and practice of
conserving Earth's biological diversity. Conservation Biology articles emphasize issues
germane to any of Earth's ecosystems or geographic regions and apply diverse approaches to
analyses and problem solving. Manuscripts relevant to conservation that transcend the

particular ecosystem, species, or situation described are prioritized for publication.
Before you submit your manuscript read these instructions and the Style Guide for Authors.
Article Categories and Word Limits

Word count includes all text from the Abstract through Literature Cited. It does not include
table or figure legends or the body of tables. Manuscripts substantially exceeding the word
limits specified below will not be sent for review. Revisions addressing reviewer comments
should also not substantially exceed word limits even if reviewers request additional

information.

Contributed Paper (3000-6000 words): research papers on original theoretical, empirical, or

synthetic research in the natural or social sciences.

Research Note (3000 words): similar to Contributed Paper, but results and inferences may be

more focused or preliminary.

Review (7500 words): comprehensive reviews of topics generally well developed in the
literature that provide a thorough synthesis of findings or illuminate trends and have relevance

at both global and local levels.

Essay (6000 words): essays on novel issues in the natural or social sciences important to
conservation science and practice; grounded in evidence from the literature, policy, or legal
documents; typically relevant beyond a single case study; and that propose evidence-based
solutions to problems. Well-reasoned and supported submissions that debate alternative
perspectives, challenge current paradigms, or advance new conservation-science approaches

are encouraged.
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Conservation Practice and Policy (5000 words): papers on applications of conservation
science to specific goals for management, policy, or education that report findings important
to decision making, planning, and implementation of conservation and provide opportunities

for learning. They can include discussions of setbacks, failures, and unintended consequences.
Conservation Methods (up to 6000 words): papers on a novel conservation-science method.

Comment (2000 words): papers that respond to material previously published in Conservation

Biology.

Diversity (2000 words): short opinion pieces on conservation concepts, methods, or

applications or on current and immediate regional or global conservation problems.

Letter (1000 words): communications regarding topics of immediate interest to readers,
including observations on controversial subjects or papers previously published in
Conservation Biology.

Book Reviews are by invitation only. All books for possible review should be sent directly to

Gabor Lovei (gabor.lovei@agro.au.dk).
Submission Requirements

Submit manuscripts online at http://mc.manuscriptcentral.com/conbio. If you do not have
adequate internet access for online submission via ScholarOne Manuscripts, please contact

Frith Jarrad (fjarrad@conbio.org).

Conservation Biology uses double-blind peer review. In the

. submitted manuscript,
. supporting information (online appendices), and
. file names there should be no content, except for self-citations, through which authors

or their institutions could be identified. If data, for example, are being made available through
a data-storage service, make sure you cannot be identified from these files. FigShare allows

authors to remain anonymous.

***Submit a separate manuscript cover page with specified information (see “Cover Page”

below). Do not include cover-page information anywhere in the manuscript itself.***
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The cover page is not visible to reviewers.

You are required to provide the names of 6 potential reviewers. These reviewers must not
have close professional or personal relationships with any of the authors. The identity of

reviewers is kept confidential unless reviewers choose to waive confidentiality.
Transparency, Openness, and Reproducibility

All authors are required to complete a 15-point checklist aimed at promoting study
reproducibility and data transparency such that another researcher with relevant expertise
could replicate the study. You may wish to review the Transparency, Openness, and
Reproducibility Checklist before you start the submission process. It is available under the
Instructions and Forms tab in ScholarOne.

Do not cite work or data that have not been published or are not available. Include such work
or data as online Supporting Information and cite it as such in the text. If the data are available

in a publically accessible database, cite that database. Include databases in Literature Cited.
Files to Upload

Your manuscript must be in Word format. Upload a separate cover page (see “Cover Page”
below and “Manuscript Requirements” above). You may place figures at the end of the
manuscript or go through the step in the submission process to upload figures separately.
Place figure legends in two places: on a separate page after tables and on figures themselves.
At submission, no particular file format for figures is required. Tables must be in the
manuscript (not uploaded separately to ScholarOne), follow Literature Cited, and precede
figure legends. Name each uploaded file based on its general content, and do not use author
initials or names (e.g., Manuscript, AppendixS1). Use the figure number in names of figure
files (e.g., Figl).

ORCID Identifier

An ORCID identifier uniquely identifies you and links you with your professional activities.
Entering your ORCID number upon submission is required. For more information, go to
http://orcid.org/. If you are opposed to having an ORCID identifier, contact Frith Jarrad
(fjarrad@conbio.org).

Manuscript Specifications
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The Conservation Biology Style Guide for Authors contains detailed information on how to
format a manuscript for Conservation Biology.

Language: English (We strongly recommend authors whose first language is not English ask

a colleague who is a native English speaker to proofread the manuscript before submission.)
Spacing: double-space all text

Line numbering: number all lines (except in figures and tables)

Footnotes: do not use footnotes

Organization: Use introduction, methods, results, and discussion (IMRAD) format. Do not

combine results and discussion sections.

Title: Do not use a hanging title (those with a colon or dash), a title that is a complete
sentence, a headline-like title, an interrogative title, or a title that references colloquialisms or

popular culture (see Style Guide for Authors for more information).

Article impact statement: In <140 characters (including spaces and punctuation), provide a
statement that reveals the paper’s primary importance to conservation. See “Article Impact
Statement” below. Units of measure: metric only. Page numbering: number all pages.

Spelling: U.S. rather than British
Cover Page

Submit your cover page as a separate document. It should NOT be part of the manuscript
itself. The cover page must include the title of the paper; an article impact statement (see
below); a running head (short title of 35 or fewer characters); a list of 5-8 keywords (do not
repeat words in the title); word count (all text from the first word of the Abstract through the
last word of the Literature Cited but not including table or figure legends or the body of
tables); authors' complete mailing addresses (including street addresses and postal codes) at
the time the work was conducted and present addresses if different; name and complete
address (including email) of the person to whom correspondence should be sent; and text of

your Acknowledgments section.

Article Impact Statement
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In <140 characters (including spaces and punctuation) this statement should emphasize the
paper’s practical or policy importance. The statement may be a report of the primary result or
theme if the practical or policy importance of the result is obvious. It should not be a
reiterated or lengthened title or describe what is presented (e.g., “A method to x is

presented.”).
Abstract

Include the abstract before the introduction as part of the main document. Above the abstract
provide the title of the paper. Manuscripts in all categories except Comments, Diversity, and
Letters must contain an abstract that does not exceed 300 words. The abstract should state
concisely the aims, methods, principal results, and major inferences of the work (i.e., it should
be a miniversion of the paper), and introduction, methods, results, and discussion sections
should be easily identifiable. Do not include incomplete or uninformative descriptions (e.g.,
"A new method of analysis is described." or “We discuss how our approach promotes
sustainable management of forest systems.”). Do not state conclusions that are not supported

by evidence reported in the abstract. Do not provide a Spanish translation of the abstract.
Human and Animal Subjects

When reporting on studies that involve human participants or animal subjects, supply a
statement in methods that specifies the ethical guidelines with which you complied. Include

permit numbers, if applicable.
Citations

Use the following format for literature citations in the text: (Buckley & Buckley 2000b; Pacey
2004). Arrange strings of citations in chronological order (oldest first). Do not cite work that
has not been published as either unpublished or data not shown. A submitted manuscript is
not published. Examples of how to handle unpublished materials and how to cite proceedings

and databases are provided in the Style Guide for Authors.

Tables and Figures

A reader should be able to interpret tables and figures without referring to the text and having

read only the abstract. Include no more than 1 supporting element (i.e., table or figure) for
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every 4 pages of text (from the Abstract through Literature Cited). If a table or figure has only
a few data points, incorporate the data into the text. Text boxes are not allowed.

Tables

Tables must be double-spaced, should not contain vertical or horizontal rules, must not
duplicate material in the text or figures, and must be editable in Word. Table legends should
be one sentence. Additional explanations should be placed in footnotes. Tables should not

contain color, gray-scale shading, or other graphical elements.
Figures

Whether you upload figure files to Scholar One or place them at the end of the manuscript
file, place the figure’s legend below the figure and supply a separate figure-legend page in the
manuscript. Double-space figure legends. Figures must be of sufficient quality and resolution
to remain clear at 60% reduction. Before publication, you will be required to supply figures in
tif, eps, or pdf format. Author portrayals of borders or other jurisdictional boundaries on maps
in published articles do not imply support of those representations by the journal or the

Society for Conservation Biology.

For guidance on best practices in graphic design, refer to the following link used with
permission from Oryx - The International Journal of Conservation and Fauna & Flora

International: http://scalar.usc.edu/works/graphics-for-conservation/index.
Online Supporting Information

Online appendices are allowed. They can be in any format. They should be named, cited, and
described in text as specified in the Style Guide for Authors. These materials are not

copyedited or proofread.
Translations

After provisional acceptance, your paper will be edited and sent back to you for a response.
When you submit your response to editing, you may upload a translation of the manuscript as
an online appendix (i.e., supporting information). The translation should match the version of
the manuscript you submitted in response to editing (all track changes accepted). List the

translation in the Supporting Information paragraph (see Style Guide for Authors).

Required Permission
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If you have a figure or table in your manuscript that was published previously, after
acceptance you must obtain permission from the copyright holder to reprint it and supply the

notice of permission as an additional file in ScholarOne.
Review Process

If the editor in chief determines the manuscript topic is appropriate for the journal and meets
standards of content and presentation, then a regional editor examines the submission and
decides to recommend rejection, nominate reviewers, or assign the manuscript to a handling
editor with expertise in the manuscript’s topic. If the handling editor deems the manuscript is
of sufficient quality and novelty, she or he will request reviews. Once reviews have been
received, the handling editor or regional editor summarizes reviewer points, provides an
assessment, and makes a recommendation (accept, revise, or reject) to the editor in chief.
Revisions are usually sent for assessment to the regional or handling editor, who may then

initiate another round of review.
Appeal Process

An appeal of a publication decision must be made within 3 months of a decision. Address
appeals directly to the editor in chief via the email link on the online submission webpage.

Accepted-Article Publication, Early View, and Issue Compilation

Unedited and unformatted accepted manuscripts are posted online in Accepted Articles
shortly after a paper has been accepted. Manuscript editing and then the production process
follow. When ready, the final typeset version supplants the Accepted Article, and the paper is
published online in Early View and is later placed in an issue (online and hard copy). The

official date of publication is the day the paper is posted to Accepted Articles.
Media-Release Process

When an article is posted to Accepted Articles (AA), it is accessible to the media and others.
If a media release is to be prepared, inform the senior editor (emain@conbio.org) immediately
after receiving the acceptance email, and AA posting will be postponed. When the release is
ready, a posting date will be set by the production editor. The release can go out after
midnight on the posting day. Your paper will receive the most attention if you publicize it at
the AA stage, after which most media outlets will consider it old news.
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Page and Color-Printing Charges

Conservation Biology is published on behalf of the Society for Conservation Biology, a
nonprofit organization. Payment of page charges helps the society support conservation
science, management, policy, and education worldwide. Charges are US$150 per page for
those with grant or institutional support for publication costs and $50 per page for those
without support who are able to pay at this rate. Page charges will be waived for authors who
affirm they do not have institutional support or other means of paying page charges. An
author's ability to pay will not influence whether the manuscript is accepted for publication or

any aspect of the review process. If a paper is to be open access, there are no page charges.

The fee for printing color figures, US$700 per page, can be waived only if open-access
publication (see OnlineOpen below) is selected. We discourage the use of color because in
some countries download speeds are slow and gray-scale photocopies of articles are common.
Figures may be in color online and in gray-scale in print for no charge. However, reference to
color cannot be made in the figure legend or in the text, and elements in the gray-scale version

must be distinguishable.
Postacceptance Points

If after acceptance a manuscript is changed substantially for any reason, it is the responsibility

of the lead author to inform coauthors of these changes.

Currently, we do not use author-supplied photographs on the cover. However, you may
supply photos to the senior editor for consideration by the social media editor for use on
Twitter and Facebook in postings related to your paper. Supply a caption for each photo.

Policy on Duplicate Publication of Research Results

Submission of a manuscript to Conservation Biology implies it has not been published
previously and is not being considered for publication elsewhere (see also, Preprint Policy
below). At the time of submission, describe in the cover letter any data, figures, or text in the
manuscript that have been published or that are in press, submitted, or soon to be submitted
elsewhere. If any of the data in the manuscript have been included in other published or
unpublished manuscripts, the legend of each table or figure reporting such data must cite
those manuscripts. All authors are expected to conform to the Society for Conservation

Biology's Code of Ethics, available under the Instructions and Forms tab in ScholarOne .
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OnlineOpen

OnlineOpen (i.e., open access) is available to authors who wish to make their article available
for free or whose funding agency requires grantees to archive the final version of their article.
With OnlineOpen, the author, the author's funding agency, or the author's institution pays a
fee of US$3000 to ensure the article is made available to nonsubscribers upon publication via
Wiley Online Library and is deposited in the funding agency's preferred archive. The fee for
OnlineOpen cannot be reduced or waived.

In addition to publication online via Wiley Online Library, authors of OnlineOpen articles are
permitted to post the final, published pdf of their article on a website, institutional repository,
or other free public server immediately on publication. More information on OnlineOpen is

available at https://authorservices.wiley.com/bauthor/onlineopen_order.asp.
Copyright Information

If your paper is accepted, the author identified as the formal corresponding author for the
paper will receive an email prompting her or him to log in to Author Services, where, via the
Wiley Author Licensing Service (WALS), this person will be able to complete the license
agreement on behalf of all authors on the paper.

If the OnlineOpen option is not selected, the corresponding author will be presented with the
copyright transfer agreement (CTA) to sign. The terms and conditions of the CTA can be
previewed in the samples associated with the Copyright FAQs at CTA Terms and Conditions:

http://authorservices.wiley.com/bauthor/fags_copyright.asp.

If the OnlineOpen option is selected the corresponding author will have a choice of the
following: Creative Commons License Open Access Agreements (OAA), Creative Commons
Attribution License OAA, Creative Commons Attribution Non - Commercial License OAA,
or Creative Commons Attribution Non-Commercial-NoDerivs License OAA. To preview the
terms and conditions of these open-access agreements please visit the Copyright FAQs hosted
on Wiley Author Services (http://authorservices.wiley.com/bauthor/fags_copyright.asp) and
visit http://www.wileyopenaccess.com/details/content/12f25db4c87/Copyright --

License.html.

If you select the OnlineOpen option and your research is funded by The Wellcome Trust and

members of the Research Councils UK (RCUK), you will be given the opportunity to publish
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your article under a CC - BY license supporting you in complying with Wellcome Trust and
Research Councils UK requirements. For more information on this policy and the journal’s

compliant self-archiving policy please visit http://www.wiley.com/go/funderstatement.
Preprint Policy

Conservation Biology does not consider for publication articles that have been published in
substantial part or in full in a scientific journal, book, or similar entity. Organizational
working papers and manuscripts that appear on the author’s personal website or in an
institutional repository, however, are not viewed as prior publication, and such articles can
therefore be submitted. The journal will also consider for publication manuscripts that have
been posted in a recognized preprint archive (such as arXiv and PeerJ PrePrints), provided
that upon acceptance of the article for publication the author is still able to grant the journal an
exclusive license to publish the article or agrees to the terms of an OnlineOpen agreement and

pays the associated fee.

It is the responsibility of authors to inform the journal at the time of submission if and where
their article has been posted previously. If the manuscript is accepted for publication in
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