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INTRODUÇÃO	Comment by Reviewer: Sugiro reduzir um o tamanho da introdução para poder expandir o texto dos resultados e discussão. O texto tem muita informação (sugiro reduzir o 3° parágrafo e focar na espécie alvo)
Cavernas são cavidades naturais subterrâneas formadas por rocha maciça, preenchidas por água ou ar e que possuem dimensão acessível aos seres humanos (Juberthie, 2000). Além de estarem interconectadas a outros ambientes do subsolo, constituindo um sistema funcional único (Howarth, 1983), as cavernas geralmente apresentam ausência permanente de luz, alta umidade e tendência à temperatura constante nas regiões distantes das aberturas (Culver, 2015).   
No Brasil, são identificadas mais de 22 mil cavernas, mas apenas 33% dessas cavernas estão inseridas em unidades de conservação. O Rio Grande do Norte (RN) se destaca como o quarto estado em maior número de cavidades subterrâneas conhecidas, a maioria encontrada nos calcários do Grupo Apodi/Formação Jandaíra (CANIE/CECAV, 2022). Estudos também apontam que o RN, principalmente na região Oeste, é considerado de alta relevância bioespeleológica, visto que apresenta elevada riqueza e concentração de espécies de invertebrados troglóbios (espécies restritas a habitats subterrâneos), incluindo os únicos estiogóbios (troglóbios aquáticos) relictos oceânicos registrados no país (Bento et al. 2021). 
Dentre as espécies que possuem o ambiente subterrâneo como um de seus habitats, estão Oos aracnídeosesquizômidos do gênero Rowlandius Reddell & Cokendolpher, 1995, que também conhecidos como escorpião-chicote-de-cauda-curta, apresentam mais de 50 espécies descritas, sendo a maioria encontrada nas Ilhas do Caribe. Na América do Sul é representado por uma espécie na Venezuela (R. arduus Armas, Villareal & Colmenares, 2009), uma na Amazônia Oriental (R. sul Cokendolpher & Reddell, 2000), uma na Mata Atlântica do Nordeste do Brasil (R. linsduarteae Santos, Dias, Brescovit & Santos, 2008), e três espécies descritas para a Caatinga, R. potiguar Santos, Ferreira & Buzzato, 2013, que ocorre nas cavernas da região Oeste do Rio Grande do Norte, R. ubajara Santos, Ferreira & Buzzato, 2013, e R. pedrosoi Giupponi, Miranda & Villareal, 2016, que ocorrem em cavernas no estado do Ceará.
Esses esquizômidosesquizômidos possuem escassez de espécimes em outras regiões, em parte, devido à sua ocorrência em habitats mal amostrados e que dificultam sua coleta, como cavernas, serrapilheira, e ninhos de cupins e de formigas (Santos et al. 2008). Em contrapartida, é conhecida a distribuição de R. potiguar em 30 cavernas da região Oeste da Formação Jandaíra, o que , e algumas dessas cavernas não estão devidamente protegidas, colocando espécies em potenciais riscos devido a ameaças antrópicas. 
Estudos morfológicos de Rowlandius mencionam características consideradas como pré-adaptações ao ambiente hipógeo, como olhos menos desenvolvidos e apêndices mais alongados, o que poderia evidenciar traços troglomórficos (Santos et al. 2013). Com isso, associar essas características à ampla distribuição para uma espécie cavernícola despertou o questionamento de que R. potiguar poderia se tratar de um complexo de espécies. Desta forma, o objetivo deste trabalho é avaliar, por meio de uma abordagem filogeográfica, a distribuição de Rowlandius potiguar nas cavernas da formação Jandaíra, explicando os padrões e processos evolutivos envolvidos.

MATERIAL E MÉTODOS
A área de estudo compreendeu cavernas inseridas nos calcários da Formação Jandaíra, no Rio Grande do Norte, nos municípios de Mossoró, Baraúna, Felipe Guerra, Governador Dix-Sept Rosado e Apodi. A região se encontra no bioma Caatinga e parte da área de estudo, que compreende os municípios de Felipe Guerra e Governador Dix-Sept Rosado, é considerada de importância biológica muito alta e prioritária para a conservação da Caatinga, conforme os critérios adotados pelo Ministério do Meio Ambiente (MMA, 2018). Algumas cavernas dos municípios de Mossoró e Baraúna estão protegidas após a criação do Parque Nacional da Furna Feia (Brasil, 2012). 	Comment by Reviewer: Sugiro incluir um mapa para auxiliar a visualização da área de estudo
A coleta dos espécimes de Rowlandius potiguar foi realizada por busca ativa nos potenciais habitats de cada caverna como depósitos de guano, espaço sob rocha e locais úmidos (Santos et al. 2013) por meio da licença do SISBIO/ICMBio (nº 54334-11 de 2023). Com o auxílio de pincéis, os espécimes foram coletados e fixados em etanol absoluto P.A. Os exemplares estão depositados no laboratório do Departamento de Botânica e Zoologia da Universidade Federal do Rio Grande do Norte.
O DNA total dos espécimes coletados foi extraído utilizando o kit DNeasy Blood & Tissue Kit (Qiagen). As sequências dos marcadores mitocondrial e nuclear foram amplificadas por reação em cadeia da polimerase (PCR), sendo obtidas sequências parciais do gene mitocondrial citocromo C oxidase I (cox1), utilizando os primers LCO-1490 (forward) e HCO-2198 (reverse) (Folmer et al.,1994), e para o marcador nuclear da região 28S foram utilizados os primers 28S_DIF (forward) e 28Sb (reverse) (Framenau et al., 2018). 
As sequências consenso foram montadas no Geneious Prime (https://www.geneious.com/), alinhadas utilizando o algoritmo ClustalW (Thompson et al. 1994), e implementadas no programa MEGA 11.0 (Tamura et al. 2021), onde foram feitas inspeções visuais para ajustá-las e estimar as distâncias genéticas. Foi incluído R. ubajara como grupo externo para as análises. As redes de haplótipos foram construídas no programa PopArt (Leigh & Bryant, 2015) a partir de uma análise de distribuição de haplótipos realizada no programa DNAsp v.5 (Librado & Rozas, 2009). Para as análises filogenéticas foram feitas reconstruções filogenéticas de máxima verossimilhança, ainda no software Mega 11.0, e inferência bayesiana (IB) no Beauti & Beast (Drummond et al. 2012) utilizando o modelo de substituição Tamura 3- parameter selecionado pelo programa Jmodel test (Posada, 2008). Para o relógio molecular foi utilizado uma taxa de mutação relaxada de 0,23% por milhão de anos estimado para insetos (Wessel et al. 2013) e Fforam realizadas 10.000.000 gerações de MCMC (Markov Chain Monte Carlo) utilizando um burn-in de 15%. Uma árvore de consenso de regra da maioria de 50% foi feita acessando valores de probabilidade posteriores dos nós utilizando o software TreeAnnotator v.1.8.1 (Drummond et al. 2012) e as árvores foram visualizadas e editadas no programa FigTree (http://tree.bio.ed.ac.uk/). Também foram implementadas diferentes abordagens de delimitação de linhagens a fim de verificar a distribuição dos grupos genéticos tanto baseadas em distância (ABGD) quanto em coalescência (GMYC e PTP). 	Comment by Reviewer: Incluir nos resultados	Comment by Reviewer: O modelo foi selecionado em qual software? Jmodel test? Sugiro incluir	Comment by Origilene Dantas: Sim

RESULTADOS E DISCUSSÃO	Comment by Reviewer: O texto dos resultados e discussão é o momento de fazer o trabalho brilhar. Sugiro trabalhar melhor a exposição dos resultados articulando com os objetivos propostos.Com aredução da Introdução, será possível trabalhar o texto dentro do limite proposto de 3 páginas. É de suma importância a inclusão de uma imagem que contenha: mapa de amostragem, filogenia e rede de haplotipos (sugiro colocar uma imagem ao lado da outra para economizar espaço).
Foram coletados espécimes em 26 cavernas, sendo 12 em  e sequenciados indivíduos de 8 das 30 localidades da sua distribuição geográfica conhecida, e em 14 cavernas que não haviam registrandos  10 novasde ocorrências para o táxon (Fig.1C) alvo. Foram obtidas 31 sequências parciais do gene mitocondrial cox-1 e nuclear 28s, que foram concatenadas em um tamanho final de 1559 bp para 21 localidades, incluindo três localidades de R. ubajara como grupo externo. para as análises filogenéticas e identificados 26 haplótipos. 
Com um valor alto de probabilidade posterior, a IB (Fig.1A) e as distâncias genéticas indicaram trêsdois clados. De forma similar, os três métodos de delimitação de espécies identificaram trêsduas linhagens, sugerindoendo uma nova, na qual nos referimos como Rowlandius sp. nov. A menor distância entre as linhagensas duas linhagens foi de 5,8%. 6,3 – 7,6%. 	Comment by Reviewer: Qual o padrão espacial de distribuição destas linhagens/clados? Uma imagem única com a filogenia, a rede de haplótipos (citada nos métodos mas não comentada nos resultados) e o mapa de amostragem, uma ao lado da outra, facilitaria a visualização dos dados sem utilizar muito espaço.
Também foram identificados um total de 26 haplótipos (Fig.1B), sendo 14 haplótipos para R. potiguar entre 10 localidades, 9 para Rowlandius sp. nov. entre 9 localidades e 3 para R. ubajara entre 3 localidades. Foi observado uma quantidade considerável de passos multacionais entre as diferentes linhagens e não houveram haplótipos compartilhados entre as localidades analisadas, sugerindo fluxo gênico ausente como já visto em outros organismos subterrâneos (Mammola et al., 2015).  
[image: ]Figura 1. Resultado das análises moleculares a partir de genes concatenados (cox-1 e 28s) de R. potiguar (cor verde), Rowlandius sp. nov. (cor roxa) e R ubajara (cor laranja). A – Árvore consenso de IB e testes de delimitação de linhagens. Cada ramo apresenta o valor da probabilidade posterior; B – Rede de haplótipos; C – Distribuição de cavernas onde foram coletados espécimes de R. potiguar e Rowlandius sp. nov. no Rio Grande do Norte. 

A partir desses resultados pode-se observar uma estruturação populacional significativa, indicando o isolamento genético entre as cavernas  uma vezvisto que não há sobreposição das duas linhagens em uma mesma caverna das que foram avaliadaslocalidade, sugerindo haver uma exclusão competitiva ou especiação aloprática (Fiser et al. 2018).	Comment by Reviewer: Sugiro uma análise de Fst par-a-par entre as linhagens para checar o nível de diferenciação entre elas.	Comment by Origilene Dantas: Não consegui realizar essa análise, mas até o congresso consigo realiza-la e mostrar na apresentação oral. 

Estudos moleculares com invertebrados cavernícolas identificaram linhagens diferentes e endêmicas de uma a poucas cavernas próximas, sendo evidenciado uma variação na fauna entre cavernas de diferentes bacias hidrográficas (Bento et al., 2021), porém tanto R. potiguar quanto a R. sp. n. são encontrados em cavernas das duas margens do Rio Apodi-Mossóro. Apesar de não haver um padrão geográfico claro, a distribuição dessas linhagens pode estar relacionada a eventos climáticos pretéritos no Pleistoceno que levaram as populações da superfície a buscarem microrrefúgios nas cavernas por encontrarem melhores condições de sobrevivência (Bátori et. al 2022).    
CONCLUSÕES
O uso da abordagem filogeográfica revelou que Rowlandius potiguar apresenta-se estruturada em dois grupos geneticamente distintos, indicando se tratar de um complexo de espécies. Além disso Além disso, os dados contribuem para reconhecer a riqueza de espécies do gênero Rowlandius no Nordeste, sugerindo uma potencial espécie nova com distribuição em 15 cavernas, ao passo que restringe a distribuição de R. potiguar de 30 para 27 cavernas, sendo 5 registros inéditos. Ainda mais, se faz necessário mais análises para compreender a história evolutiva dessas linhagens, resolver questões taxonômicas e fornecer informações para subsidiar planos e áreas prioritárias para conservação.    sendo necessárias análises adicionais com outros marcadores moleculares a fim de melhor compreender sua história evolutiva. 
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