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Variabilidade no DNA mitocondrial

de Lepidochelys olivacea (tartaruga
marinha Oliva) na costa brasileira

Por muito tempo as tartarugas marinhas tém sido globalmente ameagadas por atividades humanas. Populagdes
ja foram extintas e muitas outras foram drasticamente diminuidas. A cria¢do de projetos de conserva¢do, como
o TAMAR no Brasil, e pelo mundo todo tém permitido uma maior protecdo a estas espécies, porém elas ainda
correm riscos devido a matanca de fémeas, captura de ovos nas praias e a captura acidental em atividades de
pesca. As rotas migratérias, o grau de isolamento entre as populacdes e a fidelidade ao sitio de desova, sdo
questdes que precisam ser mais estudadas ndo s6 na tartaruga Oliva (Lepidochelys olivacea) como em todas as
outras espécies de tartarugas marinhas. A Oliva é uma das mais abundantes tartarugas marinhas, é encontrada
globalmente pelos mares tropicais, migrando entre as dreas de alimentacdo e desova nas praias continentais e ilhas
ocednicas. Segundo dados do projeto TAMAR, a Oliva apresenta uma populagdo reduzida na costa brasileira.
No litoral de Sergipe ocorre a maior concentragdo de fémeas desovando no Brasil. Muito pouco é conhecido
sobre a diversidade genética das populagoes dessa espécie e sua estruturagdo geogrifica. Estas questdes precisam
ser melhor conhecidas para que seja possivel aprimorar as estratégias globais de conservac¢do. Este trabalho
tem como objetivo estimar a variabilidade genética no DNA mitocondrial de L. o/ivacea no litoral brasileiro e
comparar com populacdes de outros locais de desova no mundo. Até o momento foram estudadas 49 amostras
de pele ou musculo coletadas nas bases do Projeto TAMAR nos estados de Sergipe: bases de Pirambu (z=31),
Abafs (2=07), Ponta dos Mangues (2=06) e Bahia: base de Sitio do Conde (7=05) nas temporadas de 2002/2003
e 2003/2004. As amostras conservadas em dlcool 70% tiveram seu DNA extraido utilizando-se protocolos
diferentes: fenol:cloroférmio e silica. O gene para o citocromo b foi amplificado através de PCR, seqiienciado,
e as seqiiéncias obtidas foram alinhadas no programa ClustalX e editadas manualmente no BioEdit. Todas as
seqiiéncias foram idénticas entre si, em aproximadamente 1000pb do gene, corroborando um estudo anterior
que aponta para niveis extremamente baixos de variabilidade genética no mtDNA para L. o/ivacea como um
todo, e auséncia de variabilidade na populac¢do do Sergipe e Bahia. Este estudo pretende analisar também toda

a regido controle do DNA mitocondrial. M
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