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RESUMO 

 O monitoramento temporal de populações pode oferecer informações valiosas a 

respeito das alterações genéticas ao longo do tempo, que podem ser potencializadas 

principalmente em virtude de pressões ambientais e antrópicas. Neste estudo, foi 

realizada uma análise temporal da diversidade genética da população de golfinhos-

rotadores (Stenella longirostris) de Fernando de Noronha, PE, Brasil. As coletas de tecido 

de 223 animais vivos foram feitas no Mar de Dentro do arquipélago de Fernando de 

Noronha, por meio do método pouco invasivo de raspagem de pele, nos anos de 2006, 

2009, 2012 e 2019. A partir de fragmentos de 612 bp da região controle do DNA 

mitocondrial (D-loop) foram encontrados 12 haplótipos, sendo que um deles apresentou 

alta frequência (0,935). Foram verificados baixos índices de diversidade nucletotídica (π 

=0,00508) e haplotípica (h = 0,3138). As análises temporais revelaram redução 

significativa no número de haplótipos ao longo dos anos de amostragem (2006= 7 

haplótipos; 2009 = 4; 2012 = 6; 2019 = 4) e, consequentemente, na diversidade genética, 

sendo o maior índice de diversidade haplotípica encontrado para o ano de 2006 (h 

=0,5647) e o menor para o ano de 2019 (h =0,1791). O teste de estruturação temporal 

exibiu uma leve divergência quando comparado 2006 e 2009 com 2012 (Fst = 0,03904 e 

P = 0,03119) e uma maior estruturação entre 2006 e 2009 com 2019 (Fst = 0,08824 e P = 

0,03119). Em 2006 e 2009 a frequência do haplótipo principal era 74%, em 2019 essa 

passou para 93,5%. Estes achados sugerem uma mudança na composição genética da 

população nos últimos 10 anos, com uma redução na diversidade genética ao longo do 

tempo. Essa diminuição de diversidade pode estar sendo ocasionada, por um menor 

número de golfinhos visitantes à Fernando de Noronha ou um aumento da mortalidade 

para os animais que frequentam o arquipélago. Com isso está diminuindo a frequência de 

alelos diferenciados. Tais mudanças observadas podem estar relacionadas com o aumento 

do turismo no arquipélago ou com mudanças das condições ambientais na área. Os 

resultados apresentados neste estudo indicam a necessidade de acompanhamento e 

atenção à espécie na região.   

 

Palavras-chave: Cetáceos, Delphinidae, D-loop, Stenella longirostris, Variabilidade 

genética. 
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ABSTRACT 

 The temporal monitoring of populations can offer valuable information regarding 

genetic changes over time, which can be enhanced mainly due to environmental and human 

pressures. In this study, a temporal analysis of the genetic diversity of the spinner dolphins’ 

populations (Stenella longirostris) from Fernando de Noronha, PE, Brazil, was carried out. The 

tissue collections of 223 live animals were carried out in Mar de Dentro in Fernando de Noronha 

archipelago, using the less invasive method of skin scraping, in the years 2006, 2009, 2012 and 

2019. From 612bp fragments of the mitochondrial DNA control region (D-loop), 12 haplotypes 

were found, one of which had a high frequency (0.935). Low levels of nucleotide (π = 0.00508) 

and haplotype (h = 0.3138) diversities were found. Temporal analysis revealed a significant 

reduction in the number of haplotypes over the sampling years (2006 = 7 haplotypes; 2009 = 4; 

2012 = 6; 2019 = 4) and, consequently, in genetic diversity, with the highest index of haplotype 

diversity found for the year 2006 (h = 0.5647) and the lowest for the year 2019 (h = 0.1791). 

The temporal structuring test showed a slight divergence when comparing 2006 and 2009 with 

2012 (Fst = 0.03904 and P = 0.03119) and a greater structuring between 2006 and 2009 with 

2019 (Fst = 0.08824 and P = 0.03119). In 2006 and 2009 the frequency of the main haplotype 

was 74%, in 2019 it increased to 93.5%. These findings suggest a change in the genetic 

composition of the population in the past 10 years, with a reduction in genetic diversity over 

time.  This decrease in diversity may be caused by a smaller number of dolphins visiting 

Fernando de Noronha or an increase in mortality for animals that frequent the Archipelago. As 

a result, the frequency of differentiated alleles is decreasing. Such changes observed may be 

related to the increase in tourism in the archipelago or to changes in environmental conditions 

in the area. The results presented in this study indicate the need for monitoring and care for this 

population. 

 

Keywords: Cetaceans, Delphinidae, D-loop, Genetic variability, Stenella longirostris. 
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1. INTRODUÇÃO 

A família Delphinidae abrange um total de 33 espécies de cetáceos, sendo representada 

por 17 gêneros (LEDUC et al., 1999; LEDUC, 2009). Os golfinhos do gênero Stenella estão 

distribuídos em regiões tropicais, subtropicais e em oceanos temperados. Atualmente são 

reconhecidas cinco espécies deste gênero, sendo elas: Stenella attenuata (GRAY, 1846) 

golfinho-pintado-pantropical; Stenella clymene (GRAY, 1850) golfinho-de-Clymene; Stenella 

coeruleoalba (MEYEN, 1833) golfinho-listrado; Stenella frontalis (CUVIER, 1829) golfinho-

pintado-do-atlântico; e Stenella longirostris (GRAY, 1828) denominado popularmente como 

golfinho-rotador (PERRIN, 1989).  

Os golfinhos-rotadores (Figura 1) são assim nomeados devido à capacidade de girar em 

torno do seu próprio eixo longitudinalmente (PERRIN, 2009). Estes apresentam hábitos 

pelágicos, com a preferência de águas profundas, contudo também se aproximam de ilhas, 

bancos e atóis (PERRIN & GILPATRICK JR, 1994). São caracterizados por possuir rostro 

alongado e fino, com padrão de coloração de tons de cinza. Os adultos maduros sexualmente 

desta espécie apresentam variação de peso entre 28 a 73 Kg, e comprimento entre 129 e 235 

cm. Além disso, o tamanho dos grupos desta espécie é variável, visto que estes alternam-se de 

forma dinâmica (COSTA, 2011).  

 

 

Figura 1. Stenella longirostris (golfinhos-rotadores). Imagem: Projeto Golfinho Rotador. 

 

Estes cetáceos estão distribuídos em águas tropicais e subtropicais dos oceanos 

Atlântico, Índico e Pacífico (LEDUC et al., 1999), sendo menos comuns em águas temperadas 

(Figura 2). Devido a essa ampla distribuição, são reconhecidas quatro subespécies de S. 

longirostris, sendo elas: S. longirostris centroamericana (golfinho-rotador centro-americano), 

onde a distribuição contempla águas Costeiras do Oceano Pacífico na América Central; S. 

longirostris longirostris (golfinho-rotador pantropical), associada a ilhas dos Oceanos 
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Atlântico, Índico e Pacífico; S. longirostris orientalis (golfinho-rotador oriental), presente no 

Oceano Pacífico Oriental; e S. longirostris roseiventris (golfinho-rotador anão), presente em 

águas do Golfo, Indonésia e Tailândia (PERRIN et al., 1990). Estes golfinhos apresentam uma 

ampla distribuição no litoral brasileiro (MORENO et al., 2005), sendo muito comuns para o 

arquipélago de Fernando de Noronha/PE.  

 

Figura 2. Distribuição geográfica dos golfinhos-rotadores (BRAULIK & REEVES, 2018). 

O arquipélago de Fernando de Noronha, é considerado um refúgio natural da espécie e a 

claridade da água permite a observação de um grande número destes animais (SILVA & 

SILVA-JR, 2009). Com relação ao comportamento destes nesta área, SILVA-JR et al. (2005) 

relataram à similaridade destes cetáceos com os rotadores do Havaí, os quais se destacam as 

interações com golfinhos de outras espécies, comportamento de cópula, amamentação e 

brincadeiras por meio de jogos. Além disso, no que se refere ao comportamento dos grupos 

avistados em Fernando de Noronha, FARRO (2006) verificou que 70% dos indivíduos 

identificados molecularmente no estudo eram do sexo masculino, ou seja, que em sua maioria 

foram os machos desta espécie que acompanharam os botes de coleta, o que corrobora com a 

hipótese de outros pesquisadores de que os grupos de machos se aproximam das embarcações 

com o intuito de proteger as fêmeas e seus filhotes (NORRIS & DOHL, 1979; SILVA-JR, 

2010).   

No que tange a conservação destes golfinhos, segundo a Lista Vermelha de Espécies 

Ameaçadas da União Internacional para a Conservação da Natureza, o status de S. longirostris 
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é classificado como Pouco Preocupante, uma vez que é um dos cetáceos mais numeroso em 

nível mundial (BRAULIK & REEVES, 2018). Contudo, de acordo com o Livro Vermelho da 

Fauna Brasileira Ameaçada de Extinção (ICMBio, 2018), esta espécie é categorizada como 

Deficiente de Dados (DD), devido a sua ampla distribuição e a falta de informações das 

populações no Atlântico Sul. 

Neste contexto, vale mencionar que alguns estudos genéticos já foram realizados com a 

espécie no Sudoeste do Oceano Atlântico utilizando marcadores moleculares (FARRO, 2006; 

FARRO et al., 2008a; FARRO et al., 2008b; VOLPI, 2012; FARIA, 2013; FARIA, 2018; 

FARIA et al., 2020).  A utilização de marcadores moleculares em pesquisas relacionadas à 

conservação, potencializa o entendimento da estrutura das populações, relações filogenéticas, 

diversidade genética, compreensão das vertentes biológica e evolutiva dos animais, além de 

auxiliar na gestão e manejo das populações (DIZON et al., 1991; WILSON et al., 1985). 

Ademais, o DNA mitocondrial (mtDNA) é muito utilizado em estudos populacionais de 

cetáceos, uma vez que se trata de uma região de rápida evolução, com altas taxas de substituição 

de bases (ARIAS et al., 2003). Se destaca a região de controle do mtDNA (D-loop), a qual é 

altamente polimórfico (BINI et al., 2003) e capaz de fornecer dados relacionados a estrutura 

populacional, diversidade genética e fluxo gênico (AVISE, 1998).  

ANDREWS et al. (2010) avaliaram sequências da região de controle do DNA 

mitocondrial D-loop e locos de microssatélites, dos golfinhos-rotadores do arquipélago do 

Havaí. Com base nisso, constataram que tanto a estruturação quanto a diversidade genética se 

diferenciam ao longo das ilhas do arquipélago. Ademais, verificaram que as populações com 

estrutura social mais consistente, apresentaram maior fluxo gênico.  Tais autores sugerem que 

estes achados são influenciados principalmente pela disponibilidade de recursos e habitats ao 

longo do arquipélago.  

No Brasil, VOLPI (2012) avaliou a variabilidade genética dos golfinhos-rotadores ao 

longo do litoral brasileiro, por meio dos marcadores mitocondriais D-loop e Citocromo Oxidase 

Subunidade I (COI) em quatro unidades amostrais, sendo elas: Nordeste (G1), Fernando de 

Noronha (G2 e G3) e no Sudeste e Sul do Brasil (G4). Neste estudo foi encontrada estruturação 

entre os grupos e fluxo gênico restrito.  

Quanto aos estudos que contemplam o arquipélago de Fernando de Noronha, FARIA et 

al. (2020) analisaram a diversidade e estruturação genética dos golfinhos-rotadores da região, 

através dos marcadores D-loop e microssatélites, com amostras coletadas nos anos de 2004, 

2006, 2009 e 2012. No que tange ao marcador mitocondrial, foi revelada baixa diversidade 

haplotípica (h) e nucleotídica (π), as quais corresponderam respectivamente, a 0,3747 e 0,006. 

Foram detectados também elevada diferenciação e isolamento entre a população de Fernando 
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de Noronha quando comparada a outras populações de sua distribuição. Onze haplótipos foram 

identificados para a região, os quais dois foram mais frequentes, e poucos haplótipos exclusivos 

para os rotadores de Fernando de Noronha; além de estruturação temporal entre as coletas de 

2006 e 2012. Já com relação aos marcadores nucleares, foi detectado polimorfismo em todos 

os locos microssatélites, bem como encontraram níveis moderados a altos de heterozigosidade, 

e o teste de estruturação temporal usado neste estudo não demonstrou valores de Fst 

significativos. 

O presente trabalho visa dar continuidade ao monitoramento temporal genético dos 

golfinhos-rotadores de Fernando de Noronha, através do marcador mitocondrial D-loop, uma 

vez que as amostras coletadas depois de 2012 não haviam sido avaliadas e modificações na 

composição populacional podem estar ocorrendo ao longo do tempo. 

2.  OBJETIVOS  

2.1. Objetivo Geral 

Monitorar temporalmente a diversidade e estrutura genética dos golfinhos-rotadores do 

arquipélago de Fernando de Noronha/PE, Brasil. 

2.2. Objetivos Específicos 

- Avaliar a diversidade genética da região controle do mtDNA da população em 2019; 

- Averiguar a proporção sexual dos animais amostrados a partir de sexagem molecular; 

- Comparar as diversidades haplotípicas e nucleotídicas encontradas nos diferentes anos de 

amostragem. 

- Avaliar a existência de estruturação temporal entre os indivíduos amostrados em diferentes 

anos. 

3. MATERIAL E MÉTODOS 

3.1. Coleta e armazenamento das amostras     

Um total de 242 amostras de tecido de pele de golfinhos-rotadores foram coletadas no 

arquipélago de Fernando de Noronha-PE nos anos de 2006 (N = 35), 2009 (N = 67), 2012 (N = 

59), sendo estas já sequenciadas anteriormente em outro estudo (FARIA et al., 2020), e 2019 

(N = 81), sequenciadas e analisadas neste presente trabalho (Figura 3).  

As campanhas foram feitas a partir do método de raspagem, utilizando-se bote inflável, 

com motor de popa. As coletas foram realizadas no Mar de Dentro do arquipélago (voltado para 

o continente brasileiro), principalmente na região “Entre Ilhas” (Figura 3).  
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Figura 3. Mapa da rota de coleta de tecido de golfinhos-rotadores no Arquipélago 

de Fernando de Noronha, PE, Brasil. 

O procedimento de coleta por raspagem consiste em uma técnica pouco invasiva, uma 

vez que não é necessário perfurar a pele do animal para obtenção do material epidérmico. Com 

isso, utilizam-se esponjas constituídas por material abrasivo e fibras sintéticas (HARLIN et al., 

1999), de tamanho 8x8 cm, firmados com prendedores de plástico em um mastro de madeira 

(denominado “amostrador”) de 130 cm, já testado e padronizado para S. longirostris (FARRO 

et al., 2008a). 

Após a retirada do tecido, essas amostras foram armazenadas em microtubos contendo 

álcool 70%. Em laboratório, os microtubos foram armazenados à temperatura de -20C.  

O processamento das amostras foi realizado no Laboratório de Genética e Conservação 

Animal (LGCA) do Centro Universitário Norte do Espírito Santo (CEUNES), São Mateus (ES). 

3.2. Extração e Quantificação do DNA 

O DNA de todas as 81 amostras, ainda não processadas, foi extraído através do 

protocolo de extração com a resina Chelex (SIGMA) a 5%, visto que este não precisa de grandes 

quantidades de tecido. 

 Para iniciar, com o auxílio de uma tesoura esterilizada com hipoclorito, álcool e 

flambada na chama, cortou-se a ponta de uma ponteira de 1000 µl. Esta foi utilizada para 
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colocar 200 µl da resina Chelex em microtubos de 1,5 mL. Em seguida, os tecidos foram 

picotados e adicionados aos microtubos com a resina. As amostras foram então colocadas em 

banho-maria à 65°C por 16 hs e posteriormente à 95°C por 15 minutos. O produto foi 

centrifugado a 1400 rpm por 3 min e o sobrenadante foi transferido a um novo tubo com o 

auxílio de uma ponteira de 20 a 200 µL. Após, o DNA extraído foi colocado na geladeira por 

24 horas. 

As amostras de DNA foram quantificadas em espectrofotômetro (NanoDrop – ND-

2000, Uniscience), utilizando-se 1µL das soluções. 

3.3. Certificação da espécie com citocromo b 

 Com o objetivo de desconsiderar qualquer falha na identificação da espécie S. 

longirostris, foi realizada uma análise molecular via Reação em Cadeia da Polimerase (PCR) 

utilizando-se marcador mitocondrial citocromo b (Cit-b). Este foi amplificado a partir dos 

primers L14724 (PALUMBI et al., 1991) e H15387 (ROSEL et al., 1994). O produto de PCR 

obteve um volume final de 20 µL e foi composto por: Tampão 10x para PCR (Invitrogen), 

1,5mM de MgCl2 (50 mM), 0,15mM de dNTP (10 mM), 0,3mM de cada primer (10 mM), 0,05 

de unidades Taq DNA polimerase (Invitrogen), completando o volume com água ultrapura. Em 

seguida as amostras foram direcionadas ao termociclador e os ciclos de PCR consistiram: 94°C 

em 30s, seguidos de 35 ciclos de 94°C em 30s, 45°C em 30s, 72°C em 30s consecutivos por 

extensão de 72 °C por 7 minutos. 

 Após isso, os fragmentos amplificados foram observados em gel de agarose 1%, com 

GelRed (Biotium).  

3.4. Sexagem Molecular via PCR 

Dado que não é possível realizar a identificação do sexo dos indivíduos durante as coletas, 

tais espécimes foram sexados via PCR. Para amplificação dos genes ZFX e SRY, foram 

utilizados os primers ZFX0582 e ZFX0923 (BÉRUBÉ & PALSBOLL, 1996); PMSRYF 

(RICHARD et al., 1994) e TtSRYR (ROSEL, 2003), respectivamente. 

As reações de PCR foram preparadas como sugerido por ROSEL, (2003), com alterações: 

Tampão 10x para PCR (Invitrogen), 1,5 mM de MgCl2 (50 mM), 1,5mM de dNTP (10 mM), 

0,3 mM de cada primer (10mM), salvo o reverse para o SRY que foi aplicado 0,06 mM, 1,5 de 

unidades Taq DNA polimerase (Invitrogen) e o volume final foi de 25 µL. As condições no 

termociclador foram programadas para efetuar os seguintes passos: 92°C em 30 s, seguido de 

35 ciclos de 94°C em 30 s, 51°C em 45 s e 72°C em 45 segundos. Os produtos amplificados 

foram visualizados em gel de agarose 2,5% e corados com GelRed (Biotium).  
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Em seguida, foi calculado a proporção sexual (machos/fêmeas) e para determinar se algum 

dos sexos demonstrou maior evidência estatística, utilizou-se o teste exato binomial. 

3.5. Amplificação da Região Controle do DNA Mitocondrial 

Os primers DLp 1.5 (BAKER et al., 1998) e DLp8 (PICHLER et al., 2001) foram 

utilizados para amplificar a região de controle do mtDNA, também conhecida como D-loop, 

para gerar um fragmento de aproximadamente 600 pb.   

As reações de PCR obtiveram um volume de 20 µL, contendo: 1 µL (10-100 ng/µL) de 

DNA, tampão 10x para PCR (Invitrogen), 2,5 mM de MgCl2 (50mM), 0,4 mM de cada dNTP 

(10mM), 0,035 de unidades Taq DNA Polimerase (Invitrogen), 0,4 mM de cada primer (10 

mM), completando o volume com água ultrapura. Após isso, as amostras foram direcionadas 

ao termociclador, para o qual os ciclos de PCR consistiram em: 94°C em 2 min, seguidos de 35 

ciclos de 94°C em 30s, 55°C em 45s, 72°C em 40s, consecutivos de uma extensão final de 72°C 

em 10 minutos.  

Posteriormente, os fragmentos amplificados foram visualizados em gel de agarose 1% 

com GelRed (Biotium). 

3.6. Purificação e Sequenciamento 

Após o processo de PCR, os produtos que obtiveram as bandas amplificadas foram 

purificados com 1 µL da enzima ExoSap-IT (USB Corporation), com objetivo de remover os 

reagentes em excesso. Em seguida, foram encaminhados à empresa Macrogen para o 

sequenciamento dos fragmentos.  

3.7. Alinhamento e Edição 

Primeiramente, analisou-se as sequências provenientes da coleta de 2019 no programa 

MEGA 7.0 (KUMAR, et al., 2016) e as ferramentas online BLAST e DNA Surveillance (ROSS 

et al., 2003), foram utilizadas para a confirmação da espécie. Para a análise temporal, foram 

incluídos um total de 161 indivíduos sequenciados por FARIA et al. (2020) e publicadas no 

GenBank com os seguintes números de acesso: MK184992 a MK185002 (Anexo 1).  

3.8. Análise da Diversidade Genética e Construção da Rede de Haplótipos 

 O programa DNAsp (ROZAS et al., 2017) foi usado para gerar arquivos de entrada para 

os outros programas utilizados, bem como calcular número de mutações e sítios polimórficos. 
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O programa Arlequin v.3.11 (EXCOFFIER & LISCHER, 2010) foi utilizado para calcular 

as diversidades nucleotídicas e haplotípicas, número de haplótipos, análise de variância 

molecular (AMOVA), teste de estruturação temporal (FST), os testes de neutralidade seletiva 

(D de Tajima e Fs de Fu) e distribuição Mismatch. Além disso, o programa PopArt (LEIGH & 

BRYANT, 2015) foi utilizado para a construção de rede de haplótipos por meio dos cálculos 

de Median-Joining. 

4. RESULTADOS 

As concentrações de DNA das 81 amostras extraídas variaram de 3,4 a 146 ng/µL, com 

média de 3,6 ng/µL.  

Para o marcador Cit-b, 61 sequências mostraram-se de qualidade para análises. Com as 

ferramentas online BLAST e/ou DNA Surveillance, confirmou-se a espécie de todos os 

indivíduos, sendo todos da espécie S. longirostris. Em caso de não amplificação para o Cit-b os 

espécimes foram verificados a partir das sequências do marcador D-loop.  

Dentre os golfinhos-rotadores coletados, foi possível identificar molecularmente o sexo de 

68 indivíduos, os quais 45 corresponderam a machos e 23 a fêmeas (Figura 4). A proporção 

sexual foi de 1,95 (machos/fêmeas) e o teste estatístico mostrou-se significativo para o sexo 

masculino (P = 0,01). 

 

 

Figura 4.  Fragmentos de DNA amplificados para sexagem 

molecular de seis espécimes de S. longirostris. Duas bandas 

representam machos e uma banda fêmeas. A primeira e última 
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coluna correspondem ao ladder e ao branco, respectivamente. Gel 

de agarose à 2,5%. 

Das sequências geradas a partir da região de controle do DNA mitocondrial, 62 

apresentaram qualidade para as análises. Deste modo, obteve-se um produto de 

aproximadamente 700 bp de DNA (Figura 5), que após o alinhamento e edição, o tamanho final 

ficou em 612 bp.  

 

 

Figura 5. Fragmentos de DNA amplificados para a região de controle do 

mtDNA em golfinhos-rotadores. A primeira coluna corresponde ao ladder e a 

última corresponde ao branco. Gel de agarose à 1%. 

 

Dentre os espécimes coletados em 2019, encontrou-se um total de quatro haplótipos e 13 

sítios polimórficos. A frequência absoluta (FA) variou de 1 a 58 e a frequência relativa (FR) de 

0,016 a 0,935 (Tabela 1). A rede de haplótipos exibiu uma elevada frequência para o haplótipo 

1 (Nor 1), distante a um passo mutacional dos haplótipos 8 e 12 (Nor 8 e Nor 12, 

respectivamente). Já o haplótipo 2 (Nor 2) se mostrou bem divergente, estando distante 10 

passos mutacionais de Nor 8 (Figura 6). 
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Tabela 1. Sítios polimórficos, Frequência Absoluta (FA) e Frequência Relativa (FR) dos 

haplótipos (Nor) encontrados para a espécie S. longirostris utilizando-se o marcador D-loop 

(612bp). 

Sítios Polimórficos 

D-loop 

612 bp 

      1 2 2 3 3 3 3 3 4 4 5 

4 9 7 6 7 5 6 6 6 8 0 9 4 

6 4 2 0 8 0 7 8 9 2 3 7 0 

FA FR  

 

Nor 1 CGAAGGGGAGTTC 58 0,935 
 

Nor 2 TAGGAAAAGAC .  . 2 0,032 
 

Nor 8 . . .  .  .  .  .  .  .  .  .  . T 1 0,016 
 

Nor 12 . . . .  .  .  .  .  .  .  .  G . 1 0,016  

 

 

 

 

Figura 6. Rede de haplótipos de S. longirostris, correspondente a coleta de 2019, realizada no 

arquipélago de Fernando de Noronha, PE. Cada círculo representa um haplótipo, cujo seus tamanhos 

demonstram suas frequências na população. Já os traços demonstram número de passos mutacionais 

entre os haplótipos. 

 

 Considerando todos os indivíduos como uma única unidade amostral os índices de 

diversidade nucleotídica (π) e haplotípica (h) corresponderam a 0,001302 e 0,1791, 
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respectivamente. No que tange a análise temporal, foram encontrados maiores índices de 

diversidade haplotípica (h), nucleotídica (π) e número de haplótipos para a coleta de 2006 

(Tabela 2 e Figura 7). 

 

Tabela 2. Número amostral (n), número de haplótipos (N), diversidade nucleotídica (π), diversidade 

haplotípica (h) e teste de neutralidade (D de Tajima e Fs de Fu) de S. longirostris para os diferentes anos 

de coleta, 2006, 2009, 2012 e 2019, em Fernando de Noronha.  Em destaque os menores valores de π e h. 

mtDNA  

Coletas n N π h D de Tajima Fs de Fu 

2006 35 7 0,0102% 0,5647 
-0,86681 

(P=0,21800) 

2,32104 

(P=0,84000) 

2009 67 4 0,006635% 0,37 
0,09071 

(P= 0,60400) 

5,18870 

(P= 0,95300) 

2012 59 6 0,010030 0,2507 
-1,41297 

(P=0,06200) 

0.83959 

(P=0,070700) 

2019 62 4 0,001302 0,1791 
-2,09665 

(P=0,00200) 

0,33340   

(P=0,58900) 

Total 223      

              

 

 

 

 

Figura 7. Índices de diversidades haplotípicas (D-loop) encontrados em diferentes anos de coleta 

para os golfinhos-rotadores de Fernando de Noronha/PE. 
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Para a população total foram detectadas 12 haplótipos, com o acréscimo de um haplótipo 

(Nor 12) comparado ao estudo de FARIA et al., 2020 (Tabela 3). A diversidade nucleotídica 

correspondeu à 0,005080 e haplotípica à 0,3138. Estes foram definidos por 25 sítios 

polimórficos, e o tamanho final do fragmento correspondeu a 391 bp. 

 

Tabela 3. Haplótipos correspondentes à pesquisa realizada por FARIA et al., 2020 e suas frequências 

absolutas (FA). Em destaque o novo haplótipo encontrado neste estudo para a população. 

Haplótipos  2006 2009 2012 2019 FA   

Nor 1 22 52 51 58 185   

Nor 2 8 12 4 2 26   

Nor 3 1 - - - 1   

Nor 4 1 - - - 1   

Nor 5 1 - - - 1   

Nor 6 1 - - - 1   

Nor 7 1 - - - 1   

Nor 8 - 1 2 1 4   

Nor 9 - 2 - - 2   

Nor 10 - - 1 - 1   

Nor 11 - - 1 - 1   

Nor 12 - - - 1 1   

Total 35 67 59 62 223   

 

 O haplótipo denominado Nor 1 mostrou-se como mais frequente na rede de haplótipos 

temporal (Figura 8), sendo compartilhado por todos os anos de amostragem. Já o haplótipo Nor 

2 apresentou-se o mais divergente dentre todos, distante oito passos mutacionais de Nor 1. O 

haplótipo Nor 8 foi compartilhado por quatro espécimes, coletados nos anos de 2009, 2012 e 

2019 (Figura 8).  
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Foram encontrados para todos os anos de amostragem haplótipos exclusivos, sendo 

estes: Nor 3, Nor 4, Nor 5 e Nor 6, correspondentes a coleta de 2006; Nor 9 em 2009; Nor 10 e 

Nor 11 a 2012; e Nor 12 em 2019. Contudo, estes foram pouco frequentes, quando comparados 

com os haplótipos compartilhados entre os anos de amostragem. 

Figura 8. Rede de haplótipos temporal de S. longirostris correspondente as coletas dos anos de 2006, 

2009, 2012 e 2019 em Fernando de Noronha, PE. Os círculos coloridos representam um haplótipo, cujo 

seus tamanhos demonstram suas frequências na população. Cada traço indica os paços mutacionais entre 

os haplótipos e os círculos pretos demonstram haplótipos não amostrados. 

 

Os testes de estruturação temporal demonstraram valores significativos entre os anos de 

2006 e 2012; 2006 e 2019; 2009 e 2019, uma vez que os valores de P desses anos foram menores 

que 0,05 (Tabela 4). Uma segunda análise de estruturação foi realizada com a junção das 

populações putativas de 2006 e 2009, já que não houve estruturação entre ambos os anos. Esta 

revelou uma pequena diferenciação genética quando comparada à 2012 (Fst = 0,03904 e P = 

0,03119) e uma maior diferenciação com 2019 (Fst = 0,08824 e P = 0,03119).   

A análise AMOVA revelou 0,05245 e 0,95418 de variância entre e dentro das populações, 

respectivamente.   
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Tabela 4. Valores de estruturação temporal (Fst), abaixo da diagonal, encontrados para os quatro anos 

de amostragem: 2006, 2009, 2012 e 2019; acima da diagonal encontram-se os valores de P. Em destaque 

os valores significativos. 

Coletas 2006 2009 2012 2019 

2006 * 0,42728 0,00040 0,00020 

2009 -0,00665 * 0,08722 0,00475 

2012 0,07349 0,02646 * 0,25413 

2019 0,15667 0,08758 0,00436 * 

 

Os testes de neutralidade D de Tajima e Fs de Fu para a população corresponderam 

respectivamente a -1.43582 (P = 0,04900) e - 0,98853 (P = 0,42700). Já os testes de neutralidade 

para cada ano de coleta demonstraram valores não significativos, com exceção para 2019 (P < 

0,02) (Tabela 2). A análise mismatch da região de controle do mtDNA apresentou uma curva 

bimodal tanto para a população total, quanto para as análises individuais de 2006, 2009 e 2012, 

com exceção do gráfico de 2019, que apresentou uma curva unimodal (Figura 9).  

 

 

Figura 9. Distribuição de Mismatch para as amostragens 2006 e 2009, 2012, 2019 e para a população 

geral de golfinhos-rotadores de Fernando de Noronha. Os eixos X e Y de cada gráfico representam o 

número de Mismatch e a frequência destes, respectivamente. 
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5. DISCUSSÃO 

Este trabalho faz parte de um monitoramento genético de mais de 15 anos da população de 

golfinhos-rotadores de Fernando de Noronha. Neste estudo aumentou-se o número amostral 

para a região de controle do DNA mitocondrial (N=62), com animais coletados em 2019, em 

relação ao trabalho realizado por FARIA et al. (2020), no qual foram analisados animais 

amostrados até 2012.  

Com relação às sexagens moleculares, para as coletas de 2006, 2009 e 2012 foram 

detectados aproximadamente 70%, 60% e 53% de machos amostrados, respectivamente 

(FARRO, 2006; FARIA, 2018). Neste trabalho, o valor correspondente para este sexo foi de 

66%. O significativo número de machos coletados corrobora com ideia de que em sua maioria 

são os golfinhos deste sexo que se aproximam dos botes de coleta em comportamento de guarda, 

com a finalidade de manter as fêmeas e seus filhotes afastados (NORRIS & DOHL, 1979; 

SILVA-JR, 2010). 

Tratando da diversidade genética, desde o início do monitoramento, foram registrados doze 

haplótipos, sendo apenas um novo (Nor 12), apresentado neste estudo. A rede de haplótipos da 

análise temporal demonstrou maior frequência para dois haplótipos divergentes, assim como 

detectado por FARIA et al. (2020), o que pode indicar a colonização de pelo menos duas 

linhagens matrilineares em Fernando de Noronha. No entanto, em 2006 e 2009 a frequência do 

haplótipo principal (Nor 1) era de 74% (FARIA, 2010), já em 2019 esta porcentagem passou 

para 93,5%. Assim, observa-se um aumento significativo da amostragem dos indivíduos deste 

haplótipo e redução no número dos outros. FARIA et al. (2020) sugerem a ocorrência de uma 

provável população residente de golfinhos-rotadores em Fernando de Noronha, que permanece 

no arquipélago em virtude da disponibilidade de recursos e áreas de descanso, e outra população 

transiente, a qual se desloca para outras áreas, apenas visitando o arquipélago.  

A elevada frequência de Nor 1 pode ser justificada pelo efeito fundador. Esta afirmação 

corrobora com os testes de neutralidade total e a curva bimodal apresentada pelo gráfico de 

mismatch, o qual indica que esta unidade populacional passou por uma expansão demográfica 

recente (ROGERS & HARPENDING, 1992; SLATKIN & HUDSON, 1991). Todavia, as 

análises isoladas da distribuição de mismatch de cada ano, revelaram curvas bimodais para as 

coletas de 2006, 2009 e 2012. Contudo, o gráfico de 2019, evidenciou uma curva unimodal, o 

que pode indicar um efeito de redução no tamanho populacional mais recente. Hipótese 

corroborada pelo teste de Tajima, que mostrou um valor significativo de P. 

Índices decrescentes de diversidade genética foram encontrados para a população de 

golfinhos-rotadores ao longo do tempo. Os níveis de diversidade haplotípica e nucleotídica, que 
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já eram os mais baixos que qualquer outra população de S. longirostris ao longo da distribuição 

(FARIA et al., 2020) foram ainda mais reduzidos para 2019.  

Valores menores de diversidade foram encontrados para os golfinhos de Hector 

(Cephalorhynchus hectori) do Norte da Nova Zelândia (h = 0) (PICHLER & BAKER, 2000), 

para as toninhas (Pontoporia blainvillei) do Norte do Espírito Santo (FMAIa, Brasil) (h = 0,041) 

(DE OLIVEIRA et al., 2020) e para os botos-cinzas, Sotalia guianensis da costa brasileira (h = 

0,284) (CABALLERO et al., 2018).  

Com a diminuição da quantidade de haplótipos e o baixo índice de diversidade mitocondrial, 

sugere-se que a população de golfinhos-rotadores de Fernando de Noronha possa estar tendendo 

a uma homogeneidade genética, como sugerido para Phocoena phocoena do mar negro 

(CHEHIDA et al., 2020). Tal hipótese pode estar atrelada a uma redução no número de 

golfinhos-rotadores transientes, ou visitantes ao arquipélago, os quais poderiam vir de 

localidades distintas com alelos diferenciados, aumentando a variabilidade genética dos 

golfinhos do local. Uma outra possibilidade, é um provável aumento da mortalidade dos 

animais que frequentam o arquipélago, tendo como consequências a perda destes indivíduos. 

No que tange às análises de estruturação, foram verificadas diferenças significativas entre 

as amostragens de 2006 e 2009, quando comparadas a 2019, o que indica uma possível alteração 

na composição populacional, que pode estar sendo potencializada por mudanças alélicas 

(HUTCHINSON et al., 2003), neste caso com a perda de alelos.  

Uma hipótese atrelada a estes achados, principalmente no que se refere a campanha de 2019, 

pode estar ligada ao turismo excessivo na região. Em uma pesquisa anterior realizada para o 

arquipélago do Havaí, foi demonstrado que o tráfego intenso de mergulhadores e navios 

provocou mudanças na área de descanso desses animais, além da diminuição de suas atividades 

aéreas (COURBIS, 2004). Já para o arquipélago de Fernando de Noronha, nos últimos dez anos 

houve uma intensificação no turismo. Somente no ano de 2015, aproximadamente 80.000 

pessoas visualizaram golfinhos-rotadores a partir de passeios de barco (SILVA-JR, 2017), 

sendo este uma das mais importantes fontes econômicas do arquipélago. SILVA-JR. (2010) 

concluiu que a interação entre os barcos e os golfinhos-rotadores causou mudanças no 

comportamento destes cetáceos, de modo a provocar divisão dos grupos e aumento da 

velocidade de deslocamento. Este supõe que o turismo de observação dos golfinhos é produto 

de estresse nestes animais, e que pode acarretar a diminuição das taxas de reprodução e o 

aumento da mortalidade destes cetáceos. Já TISCHER et al. (2017) relataram mudança no uso 

do arquipélago, com o registro de ocupação de indivíduos para outras regiões, o que indica uma 

possibilidade destes animais procurarem áreas com menor impacto antrópico. Além desses 
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dados encontrados em literatura, foram observadas alterações no comportamento e ocupação 

da área durante as coletas realizadas ao longo dos anos (comunicação pessoal).  

A partir desta perspectiva, vale ressaltar que mudanças nas condições ambientais também 

podem estar atuando sob esta área. Uma possibilidade atrelada a isto são alterações nas 

correntes oceânicas, visto que estas alternam-se constantemente (HAYS, 2017). 

POLOCZANSKA et al. (2007) evidenciaram a influência das mudanças na Corrente da 

Austrália Oriental sob a dinâmica de migração das baleias jubarte (Megaptera novaeangliae). 

Um outro fator pode estar atrelado aos efeitos das mudanças climáticas sob a região, dado que 

estas causam uma pressão adicional sob os ecossistemas marinhos (HOEGH-GULDBERG & 

BRUNO, 2010). SOUZA et al. (2019) analisou a vulnerabilidade de espécies de cetáceos em 

resposta as mudanças climáticas no Oceano Atlântico Nordeste, no arquipélago da Madeira, 

onde verificaram que tal efeito gera impactos na distribuição geográfica e migração sazonal 

destes animais. 

GASPARI et al. (2019) encontraram diferenças populacionais de S. coeruleoalba 

consideráveis ao longo de 21 anos de amostragem. Estes indicam que os padrões de composição 

genética refletem nos tamanhos demográficos, e afirmam que os efeitos ambientais sob a 

genética populacional podem ser detectados a partir de estudos contínuos. Já de acordo com 

MENDEZ et al. (2010) às pressões antrópicas sob as populações de pequenos cetáceos, podem 

acarretar em mudanças significativas na composição das populações e em seus níveis de 

diferenciação quando comparadas a outras. 

A baixa diversidade pode representar um risco para as populações, uma vez que tem 

potencial de indicar uma limitação por parte das espécies em reagir a diferentes ameaças 

(PICHLER & BAKER, 2000). No entanto, FARIA et al. (2020) encontraram valores de 

heterozigosidade moderados a altos para os rotadores de Fernando de Noronha, quando foram 

considerados marcadores nucleares. Nesse estudo esse tipo de marcador não foi contemplado, 

por isso, torna-se necessária uma análise futura incluindo avaliação de locos microssatélites das 

amostras de 2019.  

O estudo temporal de populações pode revelar alterações genéticas em virtude de pressões 

ambientais (GASPARI et al., 2019) e antrópicas (MENDEZ et al., 2010). As coletas realizadas 

ao longo desses anos ofereceram a possibilidade de um valioso monitoramento da diversidade 

genética e de uma melhor compreensão acerca dos processos evolutivos atuantes sob os 

golfinhos-rotadores de Fernando de Noronha. 
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6. CONCLUSÃO 

Este estudo apresenta dados de mais de 15 anos de monitoramento genético e reforça a baixa 

diversidade genética mitocondrial dos golfinhos-rotadores no arquipélago de Fernando de 

Noronha, bem como um acentuado declínio dessa diversidade ao longo do tempo. A população 

está sofrendo perdas em sua composição alélica e sugere-se que possa estar tendendo a uma 

homogeneidade genética, sendo então necessário maior atenção para a conservação desses 

cetáceos na região. 
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8. ANEXOS 

Anexo 1. Código de acesso, haplótipos e referências das sequências de D-loop obtidas no 

GenBank de S. longirostris. 

 

 

 

 

 

Haplótipos Acesso no GenBank Referência 

Nor 1 MK184992 

Faria et al., 

(2020) 

Nor 2 MK184993 

Nor 3 MK184994 

Nor 4 MK184995 

Nor 5 MK184996 

Nor 6 MK184997 

Nor 7 MK184998 

Nor 8 MK184999 

Nor 9 MK185000 

Nor 10 MK185001 

Nor 11 MK185002 


