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Genética de populagdes

A tartaruga-de-couro (Dermochelys coriacea) é amplamente distribuida geograficamente, ocorrendo
em areas tropicais e temperadas ao redor do mundo. Por passarem a maior parte do seu ciclo de vida
em oceano aberto, elas realizam longas migragdes entre as areas de nidificacdo e de alimentacao,
sendo a maior parte dos estudos genéticos realizados em areas de desova. No Atlantico Sudoeste, a
subpopulacédo de D. coriacea é composta por poucos individuos e a desova ocorre frequentemente
no litoral norte do Espirito Santo, entretanto, desovas ocasionais podem acontecer em outros estados
brasileiros. O objetivo deste estudo foi caracterizar geneticamente a diversidade e a composicdo
genética de tartarugas-de-couro em areas de alimentacéo do Brasil, comparando com outras areas de
nidificagdo. Foram coletados tecido epitelial e muscular de animais adultos e juvenis entre 2016 e
2022 em éareas de encalhes/alimentacdo (Rio de Janeiro, N = 10, Parana, N = 19 e Santa Catarina, N
= 16). Sequenciamos fragmentos de 763 pares de bases da regido controle do DNA mitocondrial e
0s combinamos com dados de estudos publicados em &reas de nidificacdo do Oceano Atléantico da
Africa e do Espirito Santo, América Central do Norte, e de uma érea de alimentacio no Rio Grande
do Sul. Os valores de diversidade genética (Fst) foram obtidos através do programa Arlequin v3.5.
As diversidades haplotipicas variaram de 0,142 a 0,533, sendo a maior encontrada em duas
localidades, na regido de desova de Guiana Francesa/Suriname e do Espirito Santo. As areas de
alimentacdo do Sul do Brasil foram agrupadas em uma Unica regido por homogeneidade genética
(Fst<-0,005; p>0,001) e apresentaram uma diversidade haplotipica de 0,493. O teste de Fsypareado
revelou que os individuos encontrados em é&reas de alimentacdo da regido Sul possuem
homogeneidade genética com os do Gabédo (Fst = 0,003; p > 0,200) e de Gana (Fsr = 0,020; p >
0,050), indicando um fluxo migrat6rio entre a Africa e o Brasil. A auséncia de estruturagio genética
do SUL com Gab&o e Gana auxilia em meios para a conservagdo dessa populacgdo africana em areas
de forrageamento. As analises do DNAmt sdo Uteis para compreender a origem dos individuos em
areas de alimentacdo, no entanto, analises com marcadores biparentais ajudara a aprofundar os dados
obtidos sobre as areas de alimentacéo, a conhecer melhor os fluxos migratorios e a elaborar projetos
de manejo e conservagdo para a espécie.
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