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RESUMO

Sequéncias de DNA parciais dos genes citocromo b (cyt b) e citocromo oxidase I (COI) que foram
geradas na década de 1990 a partir de exemplares de cetdceos encalhados no Canada (Atlantico) e
Brasil e nunca disponibilizadas no GenBank foram compiladas, caracterizadas e analisadas
comparativamente a material disponivel por espécie no GenBank. A partir do acesso a arquivos
pertencentes ao Dr. Antonio Manuel de Andrade Furtado Neto (1963 — 2019), um total de 28
sequéncias foram obtidas: cinco de COI (495 pares de base) e 23 de cyt b (362 a 365 pares de base)
de 16 espécies pertencentes a cinco familias. Tanto as sequéncias de COI quanto de cyt b,
apresentaram percentuais de identidade altos (entre 96,77 e 100%), com demais parametros
excelentes (query cover e E-value). As sequéncias foram caracterizadas quanto ao percentual de
composicdo de bases. Realizou-se um levantamento do niimero de sequéncias disponiveis por gene
e por espécie no GenBank a fim de inferir o grau de ineditismo das sequéncias ainda ndo
depositadas. Dentre outros resultados relevantes destaca-se que, para Stenella frontalis, as
sequéncias ainda nao depositadas equivalem a 57% de todo o material disponivel para citocromo
b da espécie no GenBank e para Mesoplodon bidens, a sequéncia tnica ainda ndo depositada
equivale a 25% de todo o material disponivel para COI. Ainda, aspectos potencialmente relevantes
para os estudos populacionais foram observados para trés espécies, Steno bredanensis, Stenella
longirostris e Pontoporia blainvillei.

Palavras-chave: citocromo b; citocromo oxidase I; cetdceos; baleia; golfinho;
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1 INTRODUCAO

Os cetdceos incluem 89 espécies de baleias, golfinhos e botos globalmente distribuidos em
oceanos, mares e rios, incluindo regides tropicais, temperadas e circumpolares. No Brasil sdo
encontradas 47 espécies de ceticeos (MIRANDA, 2020; ZERBINI, 2004) enquanto mais ao norte,
na costa leste do Canad4, ocorrem 23 delas (REEVES, 2022). Algumas espécies possuem ampla
distribuicio mundial (e.g., golfinho-de-dentes-rugosos, Steno bredanensis, diversos paises e
oceanos abertos) enquanto outras possuem faixa de distribuicdo mais restrita (e.g. franciscana,
Pontoporia blainvillei, costa brasileira). Algumas espécies habitam apenas um hemisfério (e.g.
beluga, Delphinapterus leucas, hemisfério norte), enquanto outras transitam livremente entre

hemisférios ao longo de seu ciclo de vida (e.g., baleia jubarte, Megaptera novaeangliae).

Quando se analisam os aspectos evolutivos de cetdceos, ainda persistem muitas lacunas
quanto a complexa natureza evolutiva deste grupo (LEDUC et al., 1999; McGOWEN et al., 2009;
McGOWEN, 2011; MILMANN, 2021). Com isso, ressalta-se a necessidade da criacdo de um
banco de dados genético robusto para ceticeos (CABRERA, 2021). Ainda, levando-se em
consideragdo a urgéncia desses conhecimentos em fungdo das diversas ameagas que o tdxon
enfrenta, é sugerido concentrar esforcos e priorizar espécies em risco de extincdo (OLIVEIRA et
al., 2012). Espécies como a vaquita (Phocoena sinus) e a franciscana (Pontoporia blainvillei) sao
espécies de toninhas endémicas em risco de extin¢ao, sendo a primeira, o cetdceo mais ameagado
do mundo, classificada como Criticamente Ameagada pela Lista Vermelha da ITUCN (ROJAS-
BRACHO, 2022). A principal ameaca a vaquita é a pesca ilegal por redes de emalhe, sendo que,
assim como outros cetdceos, a espécie € afetada também pela poluicdo das dguas, a cacga e até
mesmo a polui¢do sonora advinda de embarcacdes (NOWACEK, 2007). No cendrio brasileiro, a
franciscana também se encontra sujeita consideraveis riscos de extin¢do, sendo classificada como
espécie Vulneravel pela [IUCN (ZERBINI, 2017), enfatizando a urgéncia na implementagdo de
estratégias de conservacio eficazes para mitigar essas ameagas € garantir a preservacao dessas

espécies de cetdceos.

A pesquisa sobre cetdceos, no entanto, enfrenta inimeros desafios, dada a considerdvel
propor¢ao dessas espécies que sdo em sua maioria de grande porte e de dificil acesso, com habitats

extensos. O estudo taxonOmico dos misticetos, subgrupo que compreende as baleias de barbatanas,



¢ particularmente desafiador devido ao tamanho corporal desses animais, o que dificulta coletas e
o armazenamento adequado de material para andlises e comparagdes morfologicas (DIAS, 2015).
Outros habitam principalmente o alto mar e zonas de alta profundidade (e.g. Steno bredanensis),
de maneira que o acesso a amostras por pesquisadores depende majoritariamente de encalhes que,
por muitas vezes, ndo apresentam boas condi¢des para determinados tipos de andlise. Espécies
como S. bredanensis possuem muitas lacunas em aspectos da sua ecologia social, comportamental
e alimentar, preferéncias por habitat e até mesmo a que ameacas estdo sujeitas (HETZEL; LODI,

1998).

Nesse contexto, os marcadores moleculares representam ferramentas valiosas para a
conservacdo de cetdceos marinhos (LOZAIGA et al., 2023). O uso de marcadores como 0 gene
citocromo ¢ oxidase I (COI) e o citocromo b (cyt b) tem se destacado, fornecendo informacdes
genéticas essenciais para avaliar a diversidade, estrutura populacional e dinamica evolutiva desses
mamiferos. O sequenciamento destes genes tem sido fundamental para compreender e desenvolver
estratégias eficazes de conservacdo para cetdceos, orientando esforcos de preservacdo e
promovendo a sustentabilidade dessas espécies essenciais para os ecossistemas marinhos. O gene
citocromo b tem taxa evolutiva adequada para diferenciar espécies de vertebrados marinhos
(ARNASON; GULBERG, 1994), enquanto o gene COI é amplamente usado para DNA barcoding,
apresentando resultados eficientes de identificacdo para a maioria dos cetdceos (SILVA et al.,
2021; mas ver também AMARAL et al., 2007; VIRICEL, 2011; ALFONSI et al., 2013 sobre a
dificuldade em diferenciar delfinideos). O presente trabalho teve como objetivo apresentar e
caracterizar sequéncias de DNA dos genes cyt b e COI geradas na década de 1990 de exemplares

de cetaceos encalhados na costa do Canada e do Brasil, no Atlantico Oeste.
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2 MATERIAL E METODOS

2.1. Sequéncias de DNA

O presente estudo analisou 28 sequéncias parciais de DNA nunca disponibilizadas no
GenBank de dois genes mitocondriais, citocromo oxidase I (COI; n =5, com 495 pares de base) e
citocromo b (cyt b; n =23, com 362 a 365 pares de base), obtidas de 26 exemplares de cetdceos
encalhados no litoral do Canadd (n = 6) e do Brasil (n = 20) (sequéncias referidas como ‘ndo
depositadas’ ao longo do texto). Todas estas sequéncias foram geradas por Antonio Manuel
Andrade de Furtado Neto durante o seu doutorado em Biologia na Memorial University of
Newfoundland (Canadd) e sob a orientacdo do Dr. Steven M. Carr (FURTADO-NETO, 1998;
FURTADO-NETO et al., 1998a; FURTADO-NETO et al., 1998b; cadernos de laboratério e
arquivos pessoais de Furtado Neto). Apds mais de uma década mantidas arquivadas, foi iniciado
um esforco para uso destas sequéncias em novas andlises, com sua concomitante disponibiliza¢ao
para a comunidade cientifica. A partir disso, foram gerados estudos voltados para identificacao
molecular de espécies, quando entdo as primeiras seis sequéncias de cyt b (FALCAO et al., 2014)
e sete de COI (FALCAO et al., 2017) foram entio depositadas no GenBank. No entanto, esse
esfor¢o foi interrompido pelo prematuro falecimento de Furtado Neto em dezembro de 2019

(VETORAZZI; FARIA, 2020).

Posteriormente, este esforco foi retomado a partir de um inventdrio de arquivos digitais
pessoais e de cadernos de laboratério originais de Furtado Neto (BELEM, 2021). Este esfor¢o
resultou nas sequéncias ja mencionadas acima, que nunca foram disponibilizadas ao GenBank.
Estas sequéncias permaneceram por mais de duas décadas armazenadas na forma de arquivos do
tipo Nexus. Inicialmente, estes arquivos estavam mantidos em disquetes de 3 Y2, como parte do
acervo pessoal de Furtado Neto. Ainda em vida, ele solicitou a Vicente Faria a recuperagdo destes
arquivos, quando entdo foram transferidos para armazenamento em CD e posteriormente também

em nuveny drive.

Furtado-Neto gerou estas sequéncias de DNA a partir de amostras de tecido coletadas de
cetaceos encalhados no Canada e no Brasil entre 1986 e 1996 e que foram coletadas por ele mesmo
e por varios colaboradores. As amostras coletadas no Canadd (n = 6) foram coletadas ao longo da

costa de Newfoundland, regido nordeste do pais, ao passo que as amostras coletadas no Brasil
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foram obtidas nos estados do Ceard, Pernambuco, Bahia, Rio de Janeiro, Santa Catarina e Rio
Grande do Sul (Tabela 1). Os codigos/identificagdes originais das amostras utilizadas por Furtado
Neto et al. como descrito em seus cadernos de laboratério ou contidos em seus arquivos foram
reproduzidos no presente estudo. As cinco sequéncias parciais de COI (495 pb) correspondem a
regido E3-I5 do COI (do locus 685 ao locus 1179 do gene; FALCAO et al. 2017) e foram obtidas
de cinco espécies (Tabela 1). Ja as 23 sequéncias parciais de cyt b (362 a 365 pb) correspondem a
porc¢ao inicial do gene (do locus 1 ao locus 362 ou locus 365) e foram obtidas de 15 espécies
(Tabela 1). Os procedimentos especificos de extracio de DNA, amplificagdo por PCR e
sequenciamento de DNA (Sanger) para COI e cyt b foram descritos por Furtado-Neto (1998),
(1998b), e (2014; 2017).

Furtado-Neto et al. Falcao et al.

Tabela 1 - Informacdes sobre as 26 amostras de tecido de cetdceos encalhados no Canadd e no
Brasil entre 1986 e 1997 que foram utilizadas para obten¢do das 28 sequéncias parciais nao

depositadas de citocromo oxidase I (COI) e citocromo b (cyt b).

Identificacao Coletor(es)/ DNA
Familia/Espécie original da Fonte Localidade Fornecedor(es)
amostra da amostra —
COI cytb
[ T T T T T T 1
Balaenopteridae
Megaptera HWI1_RJ_95 Caderno de laboratério;  Rio de Janeiro/RJ, Tony X
novaeangliae Furtado-Neto et al. Brasil, 01/1995 Dickinson/
(1998a) Colaboradores*
Megaptera HW2_CE_97 Caderno de laboratério;  Praia de Tabuba, Colaboradores* X
novaeangliae Furtado-Neto et al. Caucaia/CE, Brasil,
(1998a) 11/1997
Megaptera HW3_NF 90 Caderno de laboratério;  Frenchnois Cove, Jon Lien X
novaeangliae Furtado-Neto et al. Newfoundland,
(1998a) Canadi, 21/06/1990
Delphinidae
Delphinapterus Delphinapterus  Furtado-Neto (1998) Chance Cove Jon Lien X
leucas (05/1989) ou St.
Anthony
(06/1990),
Newfoundland,

Canada
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Identificacao Coletor(es)/ DNA
Familia/Espécie original da Fonte Localidade Fornecedor (es)
amostra da amostra —
COI cytb
I I | | 1
Lagenorhynchus WS1_NF_95 Furtado-Neto et al. Newfoundland, Jon Lien X
acutus (1998b) Canad4, 05/1995
Lagenorhynchus L. acutus Furtado-Neto (1998) Arnold’s Cove, Jon Lien X
acutus Newfoundland,
Canada, 10/1994
Orcinus orca OR1_RS_95 Caderno de laboratério;  Rio Grande/RS, Colaboradores* X
manuscrito nao Brasil, <1995
publicado
Peponocephala PE1d_CE_9%4 Caderno de laboratério;  Praia do Pecém, Sdo  Manuel Furtado X
electra manuscrito nao Gongalo do Neto/
publicado Amarante/CE, Colaboradores*
Brasil, 06/1994
Steno bredanensis ST1b_CE Caderno de laboratério;  Ceard, Brasil, 1994  Manuel Furtado X
manuscrito nao - 1996 Neto/ Grupo de
publicado Estudos de
Cetaceos do
Ceard (GECC)
Steno bredanensis S. bredanensis Furtado-Neto et al. Cear4, Brasil, 1994  Manuel Furtado X
(1998Db) - 1996 Neto/ GECC
Sotalia guianensis**  S. fluviatil Furtado-Neto et al. Cear4, Brasil, 1995 GECC X
ou (1998b) - 1996
SO1b_CE_95 Caderno de laboratério;
manuscrito nao
publicado
Stenella frontalis S. frontalis Furtado-Neto et al. Cear4, Brasil, 1995 GECC X
(1998Db) - 1996
Stenella frontalis SFr1_CE_96 Caderno de laboratério;  Icarai do Norte Manuel Furtado X X
manuscrito nao (Icarai de Neto/
publicado; Furtado- Amontada), Colaboradores*
Neto (1998) Amontada/CE,
Brasil, 26/04/1996
Stenella frontalis SFr2_SP_98 Caderno de laboratério;  Sao Paulo/SP, Colaboradores* X
manuscrito nao Brasil, <1998
publicado; Furtado-
Neto (1998)
Stenella frontalis SFr3_SC_97 Caderno de laboratério;  Florianpolis/SC, Colaboradores* X
manuscrito nao Brasil, 1997
publicado
Stenella longirostris ~ Stenella sp. Furtado-Neto et al. Babhia, Brasil, Grupo de X
ou Stl (1998b) 07/05/1995 Estudo de

Cetaceos da
Bahia (GECET)
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Identificacao Coletor(es)/ DNA
Familia/Espécie original da Fonte Localidade Fornecedor (es)
amostra da amostra —
COI cytb
I ] | | 1
Stenella longirostris S. longi-FN Furtado-Neto et al. Fernando de José Martins da X
(1998b) Noronha/PE, Brasil, Silva Janior -
04/1997 Projeto
Golfinho
Rotador
Stenella clymene S. clymene Sequéncia descrita em Ceard, Brasil, entre =~ Manuel Furtado X
um manuscrito nao 01/1992 e 07/1996 Neto/
publicado/ arquivo de Colaboradores*
computador pessoal de
Furtado-Neto. Dados do
exemplar de onde a
amostra foi obtida
disponiveis em Parente
et al. (1999)
Tursiops truncatus TT1_CE_96 Caderno de laboratério;  Almofala, Manuel Furtado X
manuscrito nao Itarema/CE Neto/
publicado. (16/03/1996) ou Colaboradores*
Fortaleza/CE
(22/11/1996), Brasil
Tursiops truncatus T. truncatus Furtado-Neto ef al. Newfoundland, Jon Lien X
(1998b) Canada, 05/1995
Physeteridae
Physeter SWI1_CE_95 Caderno de laboratério;  Paracuru/CE, Manuel Furtado X
macrocephalus manuscrito nao Brasil, 05/1995 Neto/
publicado Colaboradores*
Pontoporiidae
Pontoporia PB1_RS_94 Caderno de laboratério;  Rio Grande/RS, Colaboradores* X X
blainvillei manuscrito nao Brasil, 31/10/1994
publicado
Pontoporia PB_RJ 95 Caderno de laboratério;  Praia de Iquipari Colaboradores* X
blainvillei manuscrito nao (02/1995), ou
publicado Grussaf ou Atafona
(03/1995), Sao Jodo
da Barra/RJ, Brasil
Ziphiidae
Ziphius cavirostris 7. cavirostris Sequéncia descrita em Cear4, Brasil, entre =~ Manuel Furtado X

um manuscrito nao
publicado/ arquivo de
computador pessoal de
Furtado-Neto. Dados do
exemplar de onde a
amostra foi obtida

01/1992 4 07/1996

Neto/
Colaboradores*
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Identificacao Coletor(es)/ DNA
Familia/Espécie original da Fonte Localidade Fornecedor (es)
amostra da amostra —
COI cytb

! ! | | I | 1 1
disponiveis em Parente

et al. (1999)

Mesoplodon MD1_RS_93 Caderno de laboratério;  Rio Grande - RS, Colaboradores™ X
densirostris manuscrito ndo Brasil, 02/1993
publicado
Mesoplodon bidens Mesoplodon Furtado-Neto (1998) Newfoundland, Jon Lien X
Canad4, 1986

*Colaboradores: Alexandre Zerbini, Ana Paula Di Beneditto, Eduardo Secchi, Everaldo Queiroz, Francisco Avila,
José Lailson Brito Jr., José Silva Jr., Marcus Santos, Paulo Flores, Renata Ramos, Salvatori Siciliano e Vera da Silva.
**QOriginalmente identificada como Sotalia fluviatilis. *** A data de coleta e procedéncia da amostra foram
informadas por Furtado-Neto (1998) como “Mar 95” (margo de 1995) e “Rio de Janeiro-RJ”. No entanto, informagdes
mais detalhadas quanto a data e localidade se encontram descritas em seu caderno de laboratério, tal qual descrito
nesta tabela. Fonte: Elaborado pela autora.

2.2. Identidade de espécies, grau de ineditismo e caracterizacio das sequéncias

A identidade da espécie associada a cada sequéncia de DNA foi verificada usando-se a
andlise BLASTn (Ferramenta Bésica de Busca por Alinhamento Local; ALTSCHUL et al., 1990),
disponivel no site do Centro Nacional de Informacdes em Biotecnologia - NCBI
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi; NCBI, 2016). As andlises foram realizadas seguindo
parametros padrao. As varidveis percentual de identidade, query cover e E-value foram analisadas
em relacdo a uma sequéncia referéncia disponivel no GenBank, onde query cover (percentual de
cobertura da amostra) indica se as duas sequéncias comparadas apresentam o mesmo tamanho e
E-value (valor E), indica a chance do alinhamento em questdo ter ocorrido ao acaso.

Para compreender a originalidade ou grau de ineditismo dessas sequéncias nao depositadas,
o numero de sequéncias analisadas no presente estudo para cada gene/espécie foi comparado ao
numero de sequéncias respectivas disponiveis no GenBank para qualquer regido do COI e cyt b.
Os nimeros obtidos foram dispostos em tabela e um percentual foi calculado para expressar o
quanto as sequéncias analisadas no presente estudo sdo ‘raras’ ou ‘comuns’ no GenBank, para uma
dada combinagio de espécie e gene. E importante ressaltar que a regido E3-I5 do gene COI difere
da regido folmer, normalmente utilizada para barcoding, e, portanto, as sequéncias COI aqui

analisadas ndo foram comparadas ao material disponivel no software BOLD Systems.
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Finalmente, para caracterizacdo das sequéncias, cada uma delas foi utilizada para compor
arquivos para COI e cyt b utilizando-se o software Molecular Evolutionary Genetic Analysis -
MEGA 11 (TAMURA, 2021). Para cada gene, foi realizado um alinhamento. Cada sequéncia foi
entdo caracterizada quanto a sua composicdo de bases (%). Valores médios da composi¢ao de

bases para cada gene foram gerados.

2.3.  Aspectos de genética populacional

Esta abordagem foi aplicada apenas para sequéncias de cyt b de trés espécies - Steno
bredanensis, Stenella frontalis e Pontoporia blainvillei - com duas sequéncias cada. Para cada uma
dessas espécies, as respectivas sequéncias foram alinhadas usando o MEGA 11. Em seguida, cada
haplétipo foi identificado com base na inspecdo visual de mutacdes. Cada haplétipo foi rotulado
com as iniciais do nome da espécie seguido por 'cytb' e uma numeracgao iniciada a partir de '1' (por
exemplo, 'Pbcytb1' para um haplétipo de Pontoporia blainvillei). Cada haplétipo foi caracterizado
pela diferenca de base observada em relacdo a(s) outra(s) sequéncia(s), considerando-se um
mesmo locus. Além disso, o alinhamento resultante também foi traduzido para um aminodacido
inferido, seguindo-se o c6digo de uma letra da Unido Internacional de Bioquimicos. Para isso, foi
também utilizado o software MEGA 11, considerando-se o cédigo genético de DNA mitocondrial
de vertebrados.

Para fins de visualizacdo da relagdo entre haplétipos em uma maior escala geogrifica,
andlises de distancia genética (vizinho mais préximo/neighbor-joining) foram realizadas para duas
destas trés espécies, Steno bredanensis e Pontoporia blainvillei. A matriz de distancia é ajustada
para diferencas nas taxas de evolu¢do de cada tdxon (ramo), sendo apropriada para andlises quando
as sequéncias analisadas sdo de tamanho limitado (LACEY et al., 2006). Em ambos os casos,
sequéncias de citocromo b de cada espécie disponiveis no GenBank foram adicionadas ao
alinhamento de cada respectiva espécie. As partes da sequéncia que nao eram homélogas a porcao
inicial do gene cyt b foram removidas. O conjunto de dados resultante foi submetido a andlise
mencionada, incluindo teste de bootstrap com 10000 pseudoreplicacdes e utilizando o modelo
distancia p, onde infere-se a distincia evolutiva entre as sequéncias sendo proporcional a
quantidade de nucleotideos em que elas diferem. Os demais parametros, seguiram as configuracoes

padrdo do MEGA 11.
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3 RESULTADOS

3.1. Citocromo oxidase I (COI): Identidade de espécies, grau de ineditismo e caracterizacao

das sequéncias

O percentual de identidade para cada uma das cinco sequéncias de COI variou de 96,77 a
99,60% em relacdo a sequéncias disponiveis no GenBank. Todas as andlises tiveram E-value igual

a 00. J& o query cover variou entre 99 e 100%  (Tabela 2).

Tabela 2 - Percentual de identidade de sequéncias de citocromo oxidase I (COI) obtidas apds

andlise BLASTn na plataforma GenBank.

(Mesoplodon)

(NC_042218.1)

Familia/Espécie Sequéncia referéncia no GenBank Query Cover  E-value Percentual de identidade
(ID da amostra)
[ | | ] I 1

Delphinidae

Stenella frontalis Stenella frontalis 100% 0,0 99,19%

(S. frontalis) (NC_060612.1)

Lagenorhynchus acutus Lagenorhynchus acutus 100% 0,0 99,60%

(L. acutus) (NC_050265.1)

Monodontidae

Delphinapterus leucas Delphinapterus leucas 99% 0,0 99,60%

(Delphinapterus) (MW316272.1)

Pontoporiidae

Pontoporia blainvillei Pontoporia blainvillei 100% 0,0 96,77%

(Pontoporia) (NC_005277.1)

Ziphiidae

Mesoplodon bidens Mesoplodon bidens 99% 0,0 97,57%

Fonte: Elaborado pela autora.

Quanto ao grau de ineditismo das sequéncias de COI de cada espécie, relativo ao nimero
de sequéncias atualmente disponivel no Genbank para a mesma espécie e gene, pode-se destacar
o seguinte: (a) a sequéncia nido depositada de Mesoplodon bidens equivale a 25%; (b) a de

Lagenorhynchus acutus equivale a 11%; e (c) a de Pontoporia blainvillei equivale a 7% (Tabela

3).
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Tabela 3 - Grau de novidade das sequéncias nao depositadas do gene citocromo oxidase I (COI)

em relacdo a sequéncias de mesma espécie e gene disponiveis no GenBank.

Disponibilidade no GenBank

Familia/Espécie Sequéncias nio depositadas de COI
I 1 (495 pb)
Qualquer regiao COI
| | 1
Delphinidae
Delphinapterus leucas 218 1
Lagenorhynchus acutus 9 1
Stenella frontalis 26 1
Pontoporiidae
Pontoporia blainvillei 14 1
Ziphiidae
Mesoplodon bidens 4 1

Fonte: Elaborado pela autora.

Quanto a composicao de bases, o percentual de cada nucleotideo do COI foi relativamente
estavel entre as espécies. Considerando-se o comprimento da sequéncia (495 pb), o percentual

médio de nucleotideos foi: T = 32,7%, C = 222%, A = 27,4%, G = 17,7% (Tabela 4).
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Tabela 4 - Composi¢ao de bases das sequéncias ndo depositadas do gene citocromo oxidase I (COI)

Familia/Espécie Id. da amostra N° pb T% C% A% G %
|
Delphinidae
Stenella frontalis Stenella 495 34,7 20,4 27,9 17,0
Lagenorhynchus acutus L. acutus 495 33,9 20,6 27,9 17,6
Monodontidae
Delphinapterus leucas Delphinapterus 495 30,3 24,0 27,5 18,2
Pontoporiidae
Pontoporia blainvillei Pontoporia 495 32,1 22,8 27,1 18,0
Ziphiidae
Mesoplodon bidens Mesoplodon 495 31,7 24,2 26,1 18,0
Média 495 32,7 22,2 27,4 17,7

analisadas no presente estudo.

Fonte: Elaborado pela autora.

3.2. Citocromo b (cyt b)
3.2.1 Identidade de espécies, grau de ineditismo e caracterizaciao das sequéncias

O percentual de identidade de cada sequéncia variou de 97,26% e 100% em relacdo a
sequéncias disponiveis no GenBank. O E-value foi igual a 0,0 para todas as sequéncias. J4 o query

cover variou de 98 a 100% (Tabela 5).
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Tabela 5 - Percentual de identidade de sequéncias de citocromo b (cyt b) obtidas apds andlise

BLASTn na plataforma GenBank.

Familia/Espécie Sequéncia referéncia no GenBank  Query Cover E-value  Percentual de identidade

(ID da amostra)

Balaenopteridae

Megaptera novaeangliae ~ Megaptera novaeangliae 100% 0,0 99,50%
(HW1_RJ_95) (MF409246.1)

Megaptera novaeangliae ~ Megaptera novaeangliae 100% 0,0 99,50%
(HW2_CE_97) (MF409246.1)

Megaptera novaeangliae ~ Megaptera novaeangliae 100% 0,0 100%

(HW3_NF_90) (MF409246.1)

Delphinidae

Delphinus delphis Delphinus delphis 99% 0,0 99,75%
(D. delphis) (MF669498.1)

Lagenorhynchus acutus Lagenorhynchus acutus 100% 0,0 99,50%
(WS1_NF_95) (NC_050265.1)

Orcinus orca Orcinus orca 100% 0,0 100%

(OR1_RS_95) (KR180366.1)

Peponocephala electra Peponocephala electra 100% 0,0 100%

(PE1d_CE_9%4) (ON652905.1)

Steno bredanensis Steno bredanensis 98% 0,0 98,23%
(ST1b_CE) (NC_042761.1)

Steno bredanensis Steno bredanensis 98% 0,0 97,7%
(S. bredanensis) (NC_042761.1)

Sotalia guianesis Sotalia guianensis 100% 0,0 98,50%
(S. fluviatil ou (KY236019.1)

SO1b_CE_95)

Stenella frontalis Stenella frontalis 99% 0,0 99,75%
(S. frontalis) (EU517714.1)

Stenella frontalis Stenella frontalis 99% 0,0 99,50%
(SFr2_SP_98) (AF084090.1)

Stenella frontalis Stenella frontalis 99% 0,0 99,75%
(SFr1_CE_96) (EU517714.1)

Stenella frontalis Stenella frontalis 100% 0,0 100%

(SFr3_SC_9%6) (EU517713.1)

Stenella longirostris Stenella longirostris 100% 0,0 99,75%
(Stenella sp. ou St1) (KX857461.1)

Stenella longirostris Stenella longirostris 100% 0,0 99,25%

(S. longi-FN)

(KX857459.1)
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Familia/Espécie Sequéncia referéncia no GenBank  Query Cover E-value  Percentual de identidade
(ID da amostra)
| 1
Stenella clymene Stenella clymene 100% 0,0 100%
S. clymene (NC_060611.1)
Tursiops truncatus Tursiops truncatus 99% 0,0 98,99%
(TT1_CE_96) (MG762991.1)
Tursiops truncatus Tursiops truncatus 99% 0,0 98,49%
(T. truncatus) (MG762990.1)
Physeteridae
Physeter macrocephalus Physeter catodon 100% 0,0 97,26%
(SWI1_CE_95) (NC_002503.2)
Pontoporiidae
Pontoporia blainvillei Pontoporia blainvillei 100% 0,0 100%
(PB1_RS_94) (AF304069.1)
Pontoporia blainvillei Pontoporia blainvillei 100% 0,0 100%
(PB_RJ_95) (AF229170.1)
Ziphiidae
Ziphius cavirostris Ziphius cavirostris 100% 0,0 100%
(Z. cavorostris) (KC776715.1)
Mesoplodon densirostris Mesoplodon densirostris 100% 0,0 98,00%

(MD1_RS_93)

(KF032875.2)

Fonte: Elaborado pela autora.

Quanto ao grau de ineditismo das sequéncias de cyt b de cada espécie, relativo ao

atualmente disponivel no Genbank para a mesma espécie e gene, pode-se destacar o seguinte: (a)

as quatro sequéncias nao depositadas de Stenella frontalis equivalem a 57%; (b) as duas de

Pontoporia blainvillei equivalem a 33%; e (c) a Unica de Lagenorhynchus acutus equivale a 11%

(Tabela 6).
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Tabela 6 - Grau de novidade das sequéncias ndo depositadas do gene citocromo b (cyt b) estudo em relacio

a sequéncias de mesma espécie e gene disponiveis no GenBank.

Disponibilidade no GenBank
Familia/Espécie Sequéncias nio depositadas de cyt b
| 1 (362 - 365 pb)

Qualquer regiao cyt b

| |
Balaenopteridae
Megaptera novaeangliae 47 3
Delphinidae
Lagenorhynchus acutus 9 1
Orcinus orca 231 1
Peponocephala electra 38 1
Steno bredanensis 26 2
Sotalia guianensis 30 1
Stenella frontalis 7 4
Stenella longirostris 221 2
Stenella clymene 27 1
Tursiops truncatus 330 2
Physeteridae
Physeter macrocephalus 138 1
Pontoporiidae
Pontoporia blainvillei 6 2
Ziphiidae
Ziphius cavirostris 33 1
Mesoplodon densirostris 63 1

Fonte: Elaborado pela autora.

O percentual de cada nucleotideo do cyt b variou consideravelmente entre as espécies,

tomando-se como parametro o observado neste estudo para COI. De todo modo, considerando-se
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o comprimento de 362 a 365 pares de base, o percentual médio de nucleotideos foi: T =29,4%, C

=29,3%, A=27,2% e G = 14,1% (Tabela 7).

Tabela 7 - Composicdo de bases das sequéncias nao depositadas do gene citocromo b (cyt b)
analisadas no presente estudo.
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Familia/Espécie Id. da amostra N° pb T% C% A% G %
Balaenopteridae
Megaptera novaeangliae  HW1_RIJ_95 365 26,8 30,4 29,0 13,7
Megaptera novaeangliae  HW2_CE_97 365 26,8 30,4 29,0 13,7
Megaptera novaeangliae  HW3_NF_90 365 26,8 30,7 28,8 14,0
Delphinidae
Delphinus delphis D. delphis 365 30,1 28,8 26,6 14,5
Lagenorhynchus acutus WS1_NF 95 365 30,1 29,0 27,1 13,7
Orcinus orca OR1_RS_95 365 28.8 30,4 26,6 14,2
Peponocephala electra PE1d_CE_94 365 29,6 29,3 27,1 14,0
Steno bredanensis ST1b_CE 365 30,0 28,9 26,7 14,3
Steno bredanensis S. bredanensis 364 29,4 29,7 26,6 14,3
Sotalia guianensis S. fluviatil ou 362 29,0 30,4 27,1 13,5

SO1b_CE_95
Stenella frontalis S. frontalis_BR 365 31,0 28,2 27,1 13,7
Stenella frontalis SFr1_CE_96 365 31,0 28,2 27,1 13,7
Stenella frontalis SFr2_SP_98 365 31,2 27,9 27,1 13,7
Stenella frontalis SFr3_SC_97 365 31,0 27,9 27,1 14,0
Stenella longirostris gtelnella sp. ou 364 30,2 28,8 26,6 14,3
t

Stenella longirostris S. longi-FN 364 30,8 28,8 26,1 14,3
Stenella clymene S. clymene 365 30,7 28,2 26,6 14,5
Tursiops truncatus TT1_CE_96 365 30,1 28,8 26,6 14,5
Tursiops truncatus T. truncatus 363 29,5 28,9 27,3 14,3
Physeteridae
Physeter macrocephalus SWI1_CE_95 362 25,4 31,2 28,5 14,9
Pontoporiidae
Pontoporia blainvillei PB1_RS_94 365 28,8 30,1 27,1 14,0
Pontoporia blainvillei PB_RJ_95 365 28,8 30,1 27,1 14,0
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Ziphiidae

Ziphius cavirostris 7. cavirostris 365 28,2 30,4 26,8 14,5

Mesoplodon densirostris ~ MDI1_RS_93 365 31,5 26,8 27,9 13,7
Média 364,5 29,4 29,3 27,2 14,1

Fonte: Elaborado pela autora.

3.2.2 Aspectos de genética populacional

As duas sequéncias de Steno bredanensis representam cada uma um haplétipo. Ambos os
haplétipos sdo provenientes do Ceard. O grau de diferenca entre estes haplétipos € incerto,
podendo diferir de duas a quatro mutacdes (T>C e C>T) em dois a quatro loci (48, 70, 73 e 147).

Independente da divida na composic¢do de bases, as mutacdes sao silenciosas (Tabela 8).

Tabela 8 - Caracterizac@o de haplétipos para as sequéncias nao depositadas de citocromo b (cyt

b) de Steno bredanensis.

Posi¢ao da base Aminoacido inferido
Amostra Localidade N° bp Haplétipo
48 70 73 147 16 24 25 49
I T 1
ST1b_CE Ceara - Brasil 365 Sbeytb1 T T Y Y S L L T
S. bredanensis  Ceard - Brasil

364|Sbcytb2|C|C|C|J||u|u|u|u

A representacdo Y indica que o nucleotideo em questdo pode ser C ou T. Fonte: Elaborado pela autora.

Quando analisadas por meio de distancia genética, as duas sequéncias do Ceard se

mostraram consideravelmente distantes de sequéncias desta mesma espécie geradas a partir de

exemplares de outras partes do Brasil e do mundo (Figura 1).
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Figura 1 - Andlise de distancia genética (vizinho mais préximo) mostrando a relacido entre as

sequéncias ndo publicadas STIbCE e S. Bredanensis com sequéncias obtidas no GenBank, cujo

nimero de identificacdo encontra-se associado

33

81

97

ao nome da sequéncia.

63 | Cpac 9 OL461813
4' AF084076.1 Eastern tropical Pacific
JF339982 1 Mexico: Eastern Pacific
MHB10343.1 Yeosu Coreia do Sul
NC 042761.1 Yeosu Coreia do Sul
EF027032.1 Brasil
GR253567 .1 India
EU121107 1 Eastern Tropical Pacific
EPac15 OL461806
EPac14 OL461810
EPac 6 OL461807
CPac12 OL461809
WPac 1 OL461796
Ind 1 OL461797
VWALI11 OL461803
VWAL 7 OL461799
VWALl 5 OL461801
EPac 3 OL461812
—— WPac 2 OL461798
VWAL 4 OL461802
VWAL 6 OL461805
VWAL 8 OL4651804
VWAL 9 OL461800
AF084077.1 - VA USA

5. bredanensis CE
S. bredanensis bredanensis

B

CPac 7 OL461811

oo

Fonte: Elaborado pela autora.

EFac10 OL4G1814

As duas sequéncias de Stenella longirostris representam cada uma um haplétipo. Um

haplétipo foi obtido a partir de amostra de um exemplar da Bahia, ao passo que o segundo

haplétipo foi obtido de amostras de um exemplar de Fernando de Noronha (PE). O grau de

diferenca entre estes haplotipos € incerto, podendo diferir de uma a trés mutagdes (T>G, G>T e

A>T) em dois a quatro loci (258, 315, 321). A mutagdo expressa no locus 258 pode ser do tipo

silenciosa (M>M ou I>I) ou nio-sindbnima do tipo conservativa (M>I ou [>M), uma vez que os

aminodcidos metionina e isoleucina sdo apolares com cadeias laterais alifdticas. As referidas

mutagoes para os loci 315 e 321 foram silenciosas (Tabela 11).
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Tabela 11 - Caracterizagdo de haplétipos sequéncias de citocromo b (cyt b) de Stenella longirostris

analisadas no presente estudo.

Posicao da base Aminoacido inferido
Amostra Localidade N°bp Haplotipo
258 315 321 86 105 107
| | |
Stenella sp. Bahia - Brasil 364 Slcytbl K A A M/ v L
S. longi-FN Fernando de Noronha- 364 Slcytb2 0 T T 0 0 0
PE - Brasil

A representacdo K indica que o nucleotideo em questdo pode ser T ou G. Fonte: Elaborado pela autora.

As duas sequéncias de Pontoporia blainvillei representam cada uma um haplétipo. Um
haplétipo foi obtido a partir de amostra de um exemplar do Rio Grande do Sul, ao passo que o
segundo haplétipo foi obtido de amostra de um exemplar do Rio de Janeiro. Estes haplétipos
diferem por duas mutacdes (G>A e A>G) em dois loci (204 e 349). A mutagdo do loci 204 foi
silenciosa. Por sua vez, a mutacdo do loci 349 foi do tipo ndo-sindnima conservativa, uma vez que
a mudanga de A>G em 349 leva a alteracdo do aminodcido metionina para valina, ambos apolares

de cadeia lateral alifatica (Tabela 13).

Tabela 13 - Caracteriza¢do de haplétipos sequéncias ndo depositadas de citocromo b (cyt b) de
Pontoporia blainvillei.

Posicao da base Aminoacido inferido
Amostra Localidade N° bp Haplétipo
204 349 68 117
| | |
PB1_RS_94  Rio Grande-RS - Brasil 365 Pbcytbl G A ’ R ’ M
PB_RJ_95 Rio de Janeiro-RJ - Brasil 365 | Pbcytb2 | A | G | | O | A%

Fonte: Elaborado pela autora.

Para além das duas sequéncias de P. blainvillei do presente estudo, sequéncias de diferentes
localidades disponiveis no GenBank (N=5) foram incluidas no alinhamento. Dessa forma, a partir
de um dataset composto de sequéncias de sete exemplares (dois do presente estudo + cinco do

GenBank), foi obtido o seguinte: (a) As sete sequéncias podem ser agrupadas em trés haplotipos;
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(b) foram identificados trés sitios de mutacdo nos loci 204, 349 e 350; (c) os loci 349 e 350
compdem uma Unica trinca de nucleotideos, exercendo influéncia conjunta no aminoicido
codificado. A mutacdo em 204 € silenciosa, no entanto, as mutacdes em 349 e 350 s@o ndo-
sindnimas. Entre Pbcytbl e Pbcytb2 o amino4cido metionina € substituido pelo aminoédcido valina,
conforme discutido previamente. Pbcytb3 por sua vez apresenta uma mutacdo de sentido trocado
ndo conservativa em relacio a Pbcytbl e Pbcytb2, uma vez que o aminoécido triptofano (W) possui

cadeia lateral aromatica (Tabela 14).

Tabela 14 - Caracterizagdo adicional de haplétipos das sequéncias nao depositadas de citocromo
b (cyt b) de Pontoporia blainvillei em comparagdo a outras sequéncias da mesma espécie e gene
disponiveis no GenBank.

Posicao da base Aminoacido inferido
Amostra Localidade N° bp Haplétipo
| |
204 349 350 68 117
[ I ] I ] ] ] LI |

PB1_RS_9%4 Rio Grande-RS - Brasil 365 Pbceytbl G A T R M
AF304069.1 sudoeste Atlantico 365 Pbcytbl O O O O O
PB_RJ_95 Rio de Janeiro-RJ - Brasil 365 Pbcytb2 A G A | \'%
AF229170.1 Argentina 365 Pbcytb2 O O O O O
AF334488.1 sudoeste Atlantico 365 Pbcytb2 ad ad ad ad ad
AJ554060.1/  sudoeste Atlantico 365 Pbcytb3 O T G O W
NC_005277
X92535.1 sudoeste Atlantico 365 Pbcytb3 ad T G ad ad

AF304069.1: Cassens et al. (2000); AF229170.1: Yang et al.(2006); AF334488.1: Hamilton et al. (2001);
AJ554060.1/NC_005277: Arnason et al.(2004); X92535.1: Arnason e Gullberg (1996). Fonte: Elaborado pela
autora.

Quando analisadas por meio de distincia genética, as duas sequéncias do Rio de Janeiro e
do Rio Grande do Sul se agruparam com outras sequéncias em clados diferentes. Pode-se destacar
que a sequéncia oriunda de exemplar do Rio de Janeiro se agrupou em um clado que contém uma

sequéncia obtida de exemplar amostrado na Argentina (Figuras 3 e 4).
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Figura 3 - Andlise de distancia genética (vizinho mais proximo) mostrando a relacdo entre sete
exemplares de Pontoporia blainvillei. A anélise foi baseada em sequéncias de DNA parciais do
gene citocromo b (365 pares de base). Nimeros em cada ramo indicam valores de bootstrap apds
10000 pseudoreplicatas. Sequéncias geradas por Furtado-Neto (1998) e ainda ndo depositadas no
Genbank: PB RJ 95, obtida de exemplar amostrado no Rio de Janeiro-RJ; e PB RS 94, obtida de
exemplar amostrado em Rio Grande-RS. Sequéncias obtidas pelo GenBank: AF304069.1, Cassens
et al. (2000); AF229170.1, Yang et al. (2006); AF334488.1, Hamilton et al. (2001);
AJ554060.1/NC_005277, Arnason et al. (2004); X92535.1: Arnason e Gullberg (1996).

AF229170.1 - Argentina

63

AF334488 1 - sudoeste Atlantico

FB RJ 95

FE1 RS 94

AF304069 1 - sudoeste Atlantico

KO92535 1 - sudoeste Atlantico

AJS54060 1/MNC 005277 .1 - sudoeste Atlantico

0.oo01a

Fonte: Elaborado pela autora.
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4. DISCUSSAO

Os resultados obtidos de percentual de identificacdo via BLASTn sugerem uma seguranga
na identificacdo das espécies de cetdceos estudadas, baseado em sequéncias de citocromo b (cyt
b) e de citocromo oxidase I (COI). Os valores obtidos para query cover e E-value também atestam
para a qualidade da metodologia empregada no presente estudo, uma vez que mostram,
respectivamente, que as sequéncias foram comparadas com sequéncias-referéncia de tamanho
correspondente e que a probabilidade de as correspondéncias terem ocorrido ao acaso pode ser
considerada nula. Os valores de composi¢cdo de nucleotideos (ATCG) também reforcam a
qualidade dos datasets analisados, visto que refletem uma taxa de variacdo esperada onde a
composi¢ao de bases de COI foi mais conservada entre as espécies. Em comparagdo, observou-se
maior variabilidade na regido estudada do cyt b (respeitadas as diferencas de tamanho e
composi¢ao de espécies entre os datasets). Ainda, neste dltimo gene, a inferéncia de muta¢des nao
silenciosas a partir de hapl6tipos obtidos de individuos coletados em localidades relativamente
distantes entre si (potencialmente refletindo maior isolamento geogrifico) também sugere a
qualidade do dataset baseado em sequéncias de cyt b. Exemplos disto incluem, pelo menos,
Megaptera novaeangliae do Canadd e Brasil e Pontoporia blainvillei do Rio de Janeiro-RJ e do
Rio Grande-RS. Dessa forma, os dados utilizados no presente estudo podem ser considerados

confiaveis.

Apesar de as sequéncias de DNA ainda ndo depositadas analisadas no presente estudo
terem sido geradas faz pelo menos % de século, elas ainda detém considerdvel potencial como
novidade cientifica. Isto porque, para algumas espécies, como por exemplo Mesoplodon bidens e
Lagenorhynchus acutus, o nimero de sequéncias disponiveis no GenBank € relativamente baixo,
fazendo com que as sequéncias nao depositadas possam ter um impacto real ao serem registradas
no GenBank. Das 28 sequéncias ndo depositadas no GenBank analisadas no presente estudo (ver
Tabela 1), oito ja haviam sido descritas na forma de tabelas de haplotipos por Furtado-Neto (1998;
cinco COI e trés cyt b) e por Furtado-Neto et al. (1998b; seis cyt b). Embora nenhum uso
subsequente destas sequéncias tenha sido encontrado, um cientista interessado poderia digitar
manualmente essas sequéncias diretamente em algum software. No entanto, 10 sequéncias
analisadas no presente estudo (todas cyt b) estavam apenas em arquivos pessoais €, portanto, se

encontram ainda indisponiveis para a comunidade cientifica e correram real risco de serem
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perdidas antes de terem seu uso publico. Por fim, cabe ressaltar que a abrangéncia geografica
(procedéncia) e taxondOmica das sequéncias analisadas no presente estudo reforcam a sua
relevancia: elas abrangem 27% das espécies que ocorrem no Brasil e 25% das espécies que

ocorrem no Canadé, sendo sete delas espécies comuns aos dois paises.

Com relagdo aos ceticeos da costa brasileira, os resultados obtidos reforcam que a situacao
de Steno bredanensis carece de investigacdo adicional. Embora os resultados de BLASTn a partir
de sequéncias de cyt b tenham corroborado de forma inequivoca a identificacao desta espécie para
exemplares amostrados no Ceard e no Rio de Janeiro, os valores obtidos foram os menores dentre
todos os exemplares do presente estudo. O peso das mutacdes responsdveis por esse valor de
BLASTn mais baixo ficou evidente na andlise filogenética que posicionou os exemplares em
questdao como basais em relacdo a representantes desta espécie amostrados em todas os oceanos,
incluindo o préprio Brasil (a Gnica exce¢do foi um exemplar do Pacifico Central que se agrupou
com espécies de outros géneros da familia Delphinidae). A visualiza¢cdo por meio de rede de
haplétipos reforga esse distanciamento entre os hapl6tipos obtidos no presente estudo e os demais.
Aparentemente, este padrio se assemelha a um previamente detectado através de estudos da regido
controle do DNA mitocondrial desta espécie. Um haplétipos obtido de um exemplar amostrado no
Ceara (CABALLERO et al, 2008) quando inserido em um estudo realizado a partir de
amostragens em uma escala global se agrupou em anélises com exemplares do oceano Indico
(SILVA et al. 2015; H13). Esse comportamento andmalo do referido haplétipo se repetiu em pelo
menos dois outros estudos (KEREM et al. 2016; ALBERTSON et al. 2022). Dessa forma, o padrao
obtido no presente estudo a partir de sequéncias de cyt b reforcam que o padrdo previamente

observado a partir da regido controle é considerado andmalo.

Uma das sequéncias de cyt b de Stenella longirostris analisadas no presente estudo tem
potencial para ajudar a preencher uma lacuna geografica do conhecimento da genética da espécie.
Esta espécie que possui distribuicao global e tem sido alvo de estudos de estruturagdo populacional
na costa e ilhas oceanicas brasileiras a partir de dados de sequéncias de COI, cytb, regido controle
(FARIA et al., 2020; 2022). Neste ultimo estudo, exemplares destas espécies foram amostrados na
costa brasileira nos estados do Cear4, Rio Grande do Norte, Pernambuco, Espirito Santo e ao largo
de uma por¢do da costa que incluiu do Rio de Janeiro até Santa Catarina (FARIA et al., 2022).

Considerando que o presente estudo descreve uma sequéncia inédita obtida de exemplar amostrado
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na Bahia, tem-se entdo um primeiro dado de sequéncia de DNA para uma localidade situada em
uma lacuna de conhecimento de mais de 1.500 km da costa brasileira (entre Pernambuco e Espirito

Santo).

Sobre Pontoporia blainvillei, esta espécie tem um nimero relativamente baixo de
sequéncias COI e cyt b disponiveis no GenBank, o que torna ainda mais relevante a andlise e
disponibilizacdo das sequéncias ndo depositadas aqui reportadas para os respectivos genes para
esta espécie. Como ja demonstrado a partir de sequéncias da regido controle do mtDNA, P.
blainvillei esté estruturada geograficamente em diferentes unidades e subunidades de manejo (e.g.,
SECCHI et al. 1998; LAZARO et al., 2004; CUNHA et al., 2014; OLIVEIRA et al., 2020). Os
resultados obtidos para cyt b no presente estudo reforcam essa estruturacio, destacando a presenca
de haplétipos distintos do Rio de Janeiro (RJ) e do Rio Grande do Sul (RS). A observacao de uma
mudanga de aminodcido inferida a partir de uma das mutagdes que diferenciam estes dois
haplétipos € sugestivo do grau de isolamento genético. De fato, a comparacdo com as escassas
sequéncias de citocromo b disponiveis no GenBank revelou, mesmo com um conjunto de dados
tao reduzido, composto por apenas sete sequéncias e de tamanho relativamente pequeno (365 pares
de base), a identificacio de um novo haplétipo e uma mutagdo adicional. Assim sendo, o
agrupamento dessas sete sequéncias em trés clados reforga, pela primeira vez para citocromo b,

um padrdo ja amplamente demonstrado pela regido controle, tal como citagdes acima.

Levando-se em conta a coeréncia das andlises do presente estudo para cyt b de P.
blainvillei, pode-se entdo destacar que uma evidéncia obtida no presente estudo potencialmente
corrobora uma andlise prévia da regido controle desta espécie que foi considerada andmala. De um
modo geral, andlises baseadas na regido controle mostram que, dentro de sua faixa de distribuicao,
P. blainvillei € consideravelmente estruturada geograficamente. Nesse sentido, o trabalho seminal
€ o desenvolvido por Secchi et al. (1998). Este trabalho gerou uma sequéncia de regido controle
que, em um subsequente estudo conduzido por Cunha et al. (2014), aparentemente violou o padrao
que estruturagdo genética da espécie. Nas andlises conduzidas por Cunha et al. (2014), o H14 se
mostrou mais proximo de um haplétipo encontrado do estado de Sao Paulo até a Argentina, do que
de outros haplétipos do Espirito Santo e do proprio norte do estado do Rio de Janeiro. Esse
resultado chamou a atencdo de Cunha et al. (2014) porque a conclusdo destes apontou uma divisao

populacional de P. blainvillei em duas unidades significativas evolutivamente (ESUs): (a) do
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Espirito Santo até o norte do estado do Rio de Janeiro; e (b) do sul do estado do Rio de Janeiro até
a Argentina (CUNHA et al., 2014). Estes autores entdo questionaram a confiabilidade da
localidade de coleta da amostra. O presente estudo, pela primeira vez, mostra por um outro
marcador (cyt b), este mesmo padrdo onde uma sequéncia obtida de um exemplar amostrado no
litoral norte do Rio de Janeiro € o mesmo obtido para um exemplar amostrado na Argentina. A
diferenca na taxa de evolucdo da regidao controle e cyt b poderia, em principio, sugerir se tratar de
um haplétipo ancestral presente em ambas as subpopulacdes. Esta possibilidade ndo pode ser
descartada, porém o relativamente alto grau de estrutura¢io observado no presente estudo sugere
que o cyt b preserve resolucdo suficiente para se investigar estruturacdo populacional desta
espécie. Uma outra possibilidade seria considerar esses resultados como evidéncia de fluxo génico

(histérico ou atual) entre individuos da ESUs I e 11

5. CONCLUSOES

Todas as 28 sequéncias analisadas e caracterizadas no presente estudo apresentaram
resultados satisfatérios quanto a sua identidade e gene sequenciado e, juntamente com 0s seus
dados de coleta e localidade, sdo consideradas aptas ao depdsito em bancos de dados publicos.

As sequéncias ndo depositadas, ainda que sequenciadas na década de 1990, apresentam
grau de ineditismo considerdvel por gene e espécie.

Sobre Steno bredanensis, o sequenciamento do gene citocromo b aparentemente corrobora
evidéncia previamente existente, baseada na regido controle, de individuo amostrado no Ceard que
se mostrou fora do padrao esperado para a estruturagao populacional espécie.

Sobre Stenella longirostris, a sequéncia de citocromo b de exemplar da Bahia ajuda a
preencher uma lacuna de informagdo geografica significativa (cerca de 1500 km entre PE e ES)

Sobre Pontoporia blainvillei, o citocromo b aparentemente corrobora evidéncia
previamente existente, baseada na regido controle, sobre individuo que se mostrou fora do padrdo

esperado para a estruturacdo populacional espécie.
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6. CONSIDERACOES FINAIS

As novas (antigas) sequéncias analisadas no presente estudo ampliam o conhecimento
sobre a genética das espécies de cetdceos do Atlantico Oeste, a0 mesmo tempo em que chamam a
atencdo para a importancia de se tornar publico resultados que correm o risco de permanecerem
armazenados indefinidamente ou serem simplesmente perdidos. Ao preencherem lacunas e
expandirem o conjunto de dados genéticos disponiveis, elas podem ajudar a pavimentar uma base
cientifica para a conservacdo de espécies ameagadas. Cada sequéncia de DNA representa uma
valiosa peca de um ‘quebra-cabeca’, contribuindo para a compreensao cada vez mais completa da
histéria evolutiva de um grupo e, consequentemente, potencialmente contribuindo para a

formulacao de estratégias mais eficazes de preservacio e gestao.
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