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RESUMO

A tartaruga marinha da espécie Caretta caretta (Linnaeus, 1758) é considerada ameacada de
extingdo ou vulneravel, tanto por 6rgdos ambientais nacionais quanto internacionais. No Brasil, a
espécie é encontrada do litoral norte do Rio de Janeiro até o litoral do Ceara, sendo considerada a
mais abundante em relagdo ao nimero de desovas. Ainda assim, faltam estudos detalhados da
estrutura de suas populacbes. Dentro deste contexto, o presente estudo tem como objetivo
caracterizar a estrutura genética das populacdes da Bacia de Campos - RJ e Pirambu - SE, sendo
este 0 primeiro projeto para tais bases do TAMAR-IBAMA. Foram analisados fragmentos de
aproximadamente 420 pares de bases da regido controle do DNA mitocondrial (DNAmit) ou D-loop de
63 espécimes de C. caretta das temporadas de desova de 2004/2005 e 2005/2006. Apoés o
recebimento das amostras, estas tiveram seu DNA gendmico total extraido com tampao de lise
contendo CTAB 2% e a regido de D-loop foi amplificada para posterior purificacdo e sequienciamento
em MegaBACE 1000. Apos edicdo e analise das seqiiéncias por programas computacionais, foram
encontrados os haplotipos CC-A4 (85,71%), CC-A24 (6,35%) e um haplétipo de Lepidochelys
olivacea (Eschscholtz, 1829), que se convencionou chamar de CCxLO (7,94%), revelando o
hibridismo entre tais espécies.
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INTRODUCAO

A tartaruga marinha da espécie Caretta caretta (Linnaeus, 1758), popularmente conhecida
como cabecuda, pertencente a familia Cheloniidae, é considerada espécie ameacada de extingao
pela CITES (Convention on International Trade in Endangered Species of Wild Flora and Fauna),
assim como pela NOAA (National Oceanic and Atmospheric Administration), e espécie vulneravel
pela IUCN (The World Conservation Union) e pelo MMA (Ministério do Meio Ambiente). Assim como
as demais espécies, apresenta um ciclo de vida longo e complexo, envolvendo migracdes
transoceanicas, alternancia de habitats e de alimentacdo. A maioria das areas de desova localiza-se
em regides subtropicais. No Brasil, a espécie é encontrada do norte do litoral do Rio de Janeiro até o
litoral do Ceara, sendo considerada a mais abundante em relagdo ao nimero de desovas, que
ocorrem em maior concentracdo nas praias dos estados do Espirito Santo e Bahia. Ainda assim,
poucos estudos até hoje enfocaram o estudo genético de populac@es a priori brasileiras de C. caretta.

Dentro deste contexto, o presente estudo tem como objetivo caracterizar a estrutura genética
das populactes de C. caretta da Bacia de Campos - RJ e Pirambu - SE, sendo este o primeiro projeto
para tais bases do TAMAR-IBAMA. Sua estrutura genética € caracterizada através da andlise da
diversidade de hapl6tipos de regido controle do DNA mitocondrial (DNAmit) ou D-loop, um marcador
de matrilinhagem, de evolucdo rapida e amplamente utilizado para estudos populacionais, das
fémeas que desovam nestas areas. O conhecimento da diversidade haplotipica destas populacdes
permitira uma maior eficacia de manejo e conservacdo da espécie no Brasil e conseqiientemente
contribuird para uma maior protecéo global destes animais.

Este estudo é parte do Projeto Mamiferos e Quel6nios Marinhos coordenado e financiado
pela Geréncia de Avaliacdo e Monitoramento Ambiental do Centro de Pesquisas da PETROBRAS
(CENPES) e conta com a parceria e apoio do Projeto TAMAR-IBAMA.

AOCEANO - Associacao Brasileira de Oceanografia



XIl Congresso Latino-Americano de Ciéncias do Mar - Xl COLACMAR
Florianépolis, 15 a 19 de abril de 2007

MATERIAL E METODOS

As amostras de tecido de 63 fémeas de C. caretta foram coletadas em praias do litoral norte
do estado do Rio de Janeiro - Bacia de Campos (N = 49) e Sergipe - Pirambu (N = 14), monitoradas
pelo Projeto TAMAR-IBAMA durante suas atividades rotineiras de conservac¢do nas temporadas de
desova de 2004/2005 e 2005/2006. O material foi entdo acondicionado em frascos contendo etanol
70% e enviados ao Laboratorio de Genética Marinha (LGMar) da Universidade do Estado do Rio de
Janeiro (UERJ).

A extracdo do DNA gendmico total foi realizada segundo protocolo modificado de DAMATO &
CORACH (1996) e faz uso de tampéo de lise contendo brometo de cetiltrimetilaménio (CTAB 2% /
100 mM Tris-Cl pH 8,0 / 20 mM EDTA / 1,4 M NaCl). Em seguida, este foi quantificado em gel de
agarose 0,8% visualizado ap0s incubacdo em brometo de etideo (0,6 *g/mL). A amplificacdo da
regido controle do DNAmit ou D-loop (BOWEN et al., 1994; BOWEN et al., 1995) foi realizada através
da técnica de Reacdo em Cadeia da Polimerase (PCR; MULLIS & FALOONA, 1987), utilizando-se os
primers LCM15382 (Abreu-Grobois, comunicacdo pessoal 2005) e HDCM1 (ALLARD et al., 1994). O
fragmento amplificado foi, em seguida, purificado utilizando-se GFX™ PCR DNA and gel band
purification kit (GE Healthcare), seguindo as recomendag¢fes do fabricante. O seqienciamento foi
realizado utilizando-se ET Dye terminator cycle sequence kit (Amersham Biosciences) conforme
especificacbes para uso no sequenciador automatico MegaBace 1000. As seqiiéncias foram geradas
pelo menos quatro vezes tanto no sentido senso quanto no anti-senso. Para cada amostra, a
seqliéncia consenso foi gerada através dos programas CAP3 Sequence Assembly Program (HUANG
& MADAN, 1999) e BioEdit Sequence Alignment Editor versdo 7.0.1. Os hapldtipos foram definidos a
partir da comparacao com os ja depositados em bancos de dados, como o Archie Carr Center for Sea
Turtle Research (ACCSTR). Neste, encontram-se depositados 41 haplo6tipos da regido controle do
DNAmit para C. caretta do Atlantico e Mediterraneo.

RESULTADOS E DISCUSSOES

ApOs alinhamento e edicdo das seqiiéncias geradas das 63 amostras, estas foram
comparadas e identificadas segundo as seqiiéncias de haplotipos ja depositadas em bancos de
dados. A freqiiéncia dos haplétipos encontrados foi definida por regido estudada (Rio de Janeiro e
Sergipe), primeiro separadamente e depois em conjunto (Tab.1). Separadamente, as amostras do Rio
de Janeiro - Bacia de Campos (N = 49) sao representantes do haplétipo CC-A4 em 100% de sua
amostragem. As novidades ficam por conta das amostras de Sergipe - Pirambu (N = 14), das quais
cinco apresentam haplétipo convencionalmente chamado CCxLO, de espécimes considerados
hibridos por apresentarem morfologia externa mais parecida com C. caretta e DNAmit de
Lepidochelys olivacea (Eschscholtz, 1829); quatro s@o representantes do haplétipo CC-A24 e as
demais séo representantes do CC-A4. A ocorréncia de hibridismo entre C. caretta e L. olivacea na
amostragem proveniente de Sergipe pode estar relacionada a sobreposicdo das duas espécies
durante o periodo de reproducéo e desova, ja que nesta regido encontra-se a maior populacao de L.
olivacea no pais.

Quando as duas areas sdo analisadas em conjunto, 85,71% das amostras sé&o
representantes do haplétipo CC-A4, 6,35% do CC-A24 e 7,94% de hibridos, convencionalmente
chamados CCxLO (Tab.l). Este resultado mostra semelhanca estatistica (P = 0,05) com o de
SOARES (2004, dados ndo publicados), para as bases da Bahia e Espirito Santo, corroborando a
hipétese de que as populacdes de C. caretta em areas de desova do Brasil apresentam um perfil
haplotipico distinto do das demais regides do mundo.

Tabela 1 - Fregliiéncia dos haplotipos encontrados para as localidades de Rio de Janeiro (Bacia de
Campos) e Sergipe (Pirambu), analisadas separadamente e em conjunto. Onde: N = numero
amostral; % = porcentagem; RJ = Rio de Janeiro; SE = Sergipe.

Haplotipos  RJ(N) RJ(%) SE(N) SE (%) RJI+SE(N) RJ+SE (%)

CC-A4 49 100 5 35,71 54 85,71

CC-A24 0 0 4 28,58 4 6,35

CCxLO 0 0 5 35,71 5 7,94
Total = 49 Total = 14 Total = 63
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CONCLUSOES

Pela andlise destes resultados, pode-se afirmar que as populacdes do Rio de Janeiro e
Sergipe apresentam perfis haplotipicos que as diferem. Enquanto a populacéo da Bacia de Campos -
RJ mostra-se exclusivamente representada pelo hapl6tipo CC-A4, a populacao de Sergipe apresenta
maior variacdo, com a ocorréncia também do haplétipo CC-A24 e de um haplétipo de L. olivacea
(CCxLO), revelando a ocorréncia de hibridismo entre estas duas espécies nesta localidade. Este fato
estd provavelmente associado a grande ocorréncia de L. olivacea em Sergipe e a uma possivel
sobreposicdo de areas de reproducéo e desova entre estas duas espécies.

A ocorréncia de hibridos entre espécies de tartarugas marinhas € um fato recorrente na
literatura, tendo sido primeiramente mencionada por CONCEICAO et al. (1990). Entretanto, o
hibridismo entre C. caretta e L. olivacea ndo foi reportado por SOARES (2004, dados né&o
publicados), sendo este o primeiro registro para o Brasil.

Avaliando-se conjuntamente Rio de Janeiro e Sergipe, a analise estatistica do presente
trabalho corrobora os dados apresentados por SOARES (2004, dados ndo publicados). Isto indica
que tais populacdes apresentam um perfil haplotipico caracteristico de populagfes brasileiras.
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