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RESUMO 

 

Os cachalotes, Physeter macrocephalus Linnaeus, 1758, são amplamente distribuídos 

por todos os oceanos do mundo. Todavia, os machos e fêmeas têm diferenças marcadas em seu 

padrão de distribuição. Globalmente, estudos genéticos, ecológicos e de comportamento vocal 

comparando populações sugerem a existência de uma forte estrutura social matrilinear com alta 

filopatria das fêmeas nas regiões tropicais, sendo o fluxo gênico mediado pelos machos. As 

populações do oceano Atlântico Sul Ocidental (ASO) ainda são tidas como as menos 

pesquisadas e conhecidas. A fim de identificar possíveis unidades de manejo da espécie na 

região, o presente estudo apresentou a primeira análise da diversidade genética e a avaliação da 

potencial estruturação das populações de cachalotes ao longo do ASO, utilizando sequências 

da região controladora do DNA mitocondrial (DNAmt) de 565 pb obtidas de amostras coletadas 

na região. Além disso, objetivou-se também estabelecer as relações filogeográficas entre estas 

populações do ASO e as do resto do mundo. Para a realização deste estudo foram analisadas 58 

amostras de cachalotes de três áreas geográficas na costa brasileira (nordeste =15, sudeste =3, 

sul = 36) e uma da costa argentina (n = 4), e comparadas com 1.577 sequências de outros 

oceanos, disponíveis publicamente no GenBank (Atlântico = 362, Índico = 159 e Pacífico = 

1.056). Além disso, o sexo de 39 espécimes foi determinado molecularmente, a fim de se testar 

a existência de mais de uma população de cachalotes no ASO, a partir da detecção de fêmeas 

em áreas além do nordeste brasileiro. A análise das sequências do DNAmt revelou a existência 

de quatro grupos genéticos e sete haplótipos no ASO. As diversidades haplotípica (Hd) e 

nucleotídica (π) observadas para a espécie como um todo no ASO foram Hd = 0,6824 e π = 

0,002296, respectivamente. Os testes de neutralidade seletiva não sugeriram mudanças 

significativas no tamanho efetivo e nem expansão populacional recente da espécie no ASO. Os 

resultados das análises de variância molecular (AMOVA) revelaram que entre 9,14% (ΦST) e 

12,31% (FST) da variação genética observada deve-se a diferenças entre as populações. 

Contudo, essa diferenciação geográfica só foi significativa entre as populações do nordeste e 

sudeste-sul do Brasil, as quais possuíam altos índices de fixação entre si (nordeste e sudeste-

sul do Brasil: FST = 0,1089; ΦST = 0,1378; nordeste do Brasil e Argentina: FST = -0,1076; ΦST = 

-0,0512; sudeste-sul do Brasil e Argentina: FST = 0,0742; ΦST = 0,1206; P<0,00001). A 

população do nordeste do Brasil apresentou a diversidade genética mais baixa do estudo (Hd = 

0,5128 e π = 0,001796), quando comparada com as populações do sudeste-sul (Hd = 0,6659 e 

π = 0,002482), e Argentina (Hd = 0,8333 e π = 0,002043). A costa sudeste-sul do Brasil 

apresentou três haplótipos exclusivos num total de sete, enquanto a costa da Argentina 



apresentou um haplótipo particular. Apenas a região sudeste-sul apresentou um grupo genético 

exclusivo, sugerindo que a distribuição da variação genética é melhor compreendida com a 

existência de três grupos ao longo do ASO (nordeste, sudeste-sul e Argentina), os quais seriam 

considerados diferentes unidades de manejo. Em relação a comparação mundial entres as 

populações de cachalotes, foram recuperados 39 haplótipos e quatro grupos genéticos, sendo 

que apenas o oceano Pacífico apresentou um grupo genético exclusivo. A AMOVA revelou que 

entre 8,89% (FST) e 16,39% (ΦST) da variação genética observada deve-se a diferenças entre as 

populações do mundo. A AMOVA indicou que há diferenciação geográfica entre o ASO e os 

demais oceanos, os quais possuíam altos índices de fixação entre si (ASO e Atlântico Norte: 

FST = 0,1837; ΦST = 0,3142; Atlântico Sul Ocidental e Índico: FST = 0,0898; ΦST = 0,1661; 

Atlântico Sul Ocidental e Pacífico: FST = 0,1140; ΦST = 0,0757; P<0,00001). A amostra 

unificada do oceano ASO não apresentou haplótipos exclusivos. Entretanto, os indivíduos da 

região sudeste-sul do Brasil compartilharam seis dos seus sete haplótipos com a população do 

oceano Pacífico. Dos 39 cachalotes com sexo determinado molecularmente nove eram machos 

e 30 fêmeas, tendo sido encontradas 18 fêmeas na região sul, fora da região tropical, sugerindo 

que há pelo menos mais de uma população reprodutiva no ASO. Estes resultados, aliados as 

diferenças de variabilidade genética e ao pouco compartilhamento de haplótipos entre as 

populações estudadas, sugere que os cachalotes do sudeste-sul do Brasil seriam uma unidade 

de manejo, potencialmente isolada em termos reprodutivos das demais. Contudo, o DNAmt é 

um marcador matrilinear e apresenta exclusivamente a história evolutiva das fêmeas. Desta 

forma, a continuidade destes estudos, incluindo novas amostras e marcadores nucleares, será 

fundamental para a identificação de reais unidades de manejo da espécie no ASO e 

principalmente em águas brasileiras. 

 

Palavras-chave: Cetacea. DNAmt. Genética de populações. Odontoceti. Sexagem. 



ABSTRACT 

 

Sperm whales, Physeter macrocephalus Linnaeus, 1758, are widely distributed 

throughout the world's oceans. However, males and females have marked differences in their 

distribution pattern. Worldwide studies on genetics, ecology and vocal behavior comparing 

populations suggested the existence of a strong matrilineal social structure with female high 

philopatry in tropical regions, and gene flow mediated by males. The populations of the 

southwestern Atlantic Ocean (SWA) are still considered the least known and studied. In order 

to identify possible management units of the species in the SWA, the present study presented 

the first analysis of the genetic diversity and the evaluation of the potential structuring of the 

sperm whale populations along the SWA, using sequences from the mitochondrial DNA control 

region (mtDNA) of 565 bp obtained from samples collected in the region. In addition, it was 

also aimed to establish the phylogeographic relationships among these SWA populations and 

those of the rest of the world. Fifty-eight sperm whales from three geographic areas on the 

Brazilian coast (northeast = 15, southeast = 3, south = 36) and one from the coast of Argentina 

(n = 4) were analyzed and compared with 1577 sequences from other oceans and available in 

GenBank (Atlantic = 362, Indian = 159 and Pacific = 1056). In addition, the sex of 39 specimens 

was molecularly determined in order find females outside of the northeastern coast of Brazil, 

which would confirm the existence of more than one sperm whale population in the SWA. The 

analysis of mtDNA sequences revealed the existence of four genetic groups and seven 

haplotypes in SWA. The haplotype (Hd) and nucleotide (π) diversities observed for the species 

as a whole in SWA were Hd = 0.6824 e π = 0.002296, respectively. The selective neutrality 

tests did not suggest significant changes in the effective population size or recent population 

expansion for the species in SWA. The results of the molecular analysis of variance (AMOVA) 

revealed that between 9.14% (ΦST) and 12.31% (FST) of the genetic diversity variation observed 

are due to differences between populations. However, this geographical differentiation was only 

significant between the populations of northeast and southeast-south Brazil, which had the 

highest fixation index between them (northeast and southeast-south Brazil: FST = 0.1089, ΦST = 

0.1378; northeast Brazil and Argentina: FST = - 0.1076; ΦST = - 0.0512; southeast-south of Brazil 

and Argentina: FST=0.0742; ΦST=0.1206; P<0.00001). The population of northeastern Brazil 

had the lowest genetic diversity of the study (Hd = 0.5128 and π = 0.001796), when compared 

to the southeast-south populations (Hd = 0.6659 and π = 0.002482), and Argentina (Hd = 0.8333 

and π = 0.002043).  The southeast-south coast of Brazil presented three exclusive haplotypes 

in a total of seven, while the coast of Argentina presented a particular haplotype. Only the 



samples from the southeast-south region of Brazil presented an exclusive genetic group, 

suggesting that the distribution of the genetic variation is better understand with the existence 

of three groups of sperm whales along the SWA (northeast of Brazil, southeast-south of Brazil 

and Argentina), which could be considered as different management units. Regarding the 

worldwide genetic structure of sperm whales, 39 haplotypes and four genetic groups were 

recovered, and only the Pacific Ocean presented an exclusive genetic group. AMOVA revealed 

that between 8.89% (FST) and 16.39% (ΦST) of the observed genetic variation was due to 

differences among the populations of the world. AMOVA indicated that there is a geographical 

differentiation between the SWA and the other oceans, which had high indexes of fixation 

between them (SWA and North Atlantic: FST = 0.1837, ΦST = 0.3142, SWA and Indian Ocean: 

FST = 0.0898; ΦST  = 0.1661; SWA and Pacific: FST = 0.11140; ΦST = 0.0757; P<0.00001). The 

unified sample of the SWA did not present exclusive haplotypes. However, individuals from 

the southeast-south of Brazil only shared six of seven haplotypes with the population of the 

Pacific Ocean. From 39 sperm whales with sex molecularly determined, nine were males and 

30 females, 18 females were found in the southern region, outside the tropical region, 

suggesting that there are at least more than one reproductive population in WSA. These results, 

together with the differences in genetic variability and the lack of sharing of haplotypes among 

the studied populations, suggest that sperm whales from southeast-south of Brazil would be a 

management unit, potentially isolated, in reproductive terms, from the others. However, 

mtDNA is a matrilineal marker and exclusively presents the evolutionary history of females. In 

this context, the continuity of these studies, including new samples and nuclear markers, will 

be fundamental for the identification of real units of management of the species in the SWA 

and particularly in Brazilian waters. 

 

Keywords: Cetacea. mtDNA. Genetics of populations. Odontoceti. Sex molecularly. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

Os cachalotes, Physeter macrocephalus Linnaeus, 1758, são amplamente distribuídos 

por todos os oceanos do mundo (DILLON, 1996; DUFAULT et al., 1999; WHITEHEAD, 

2003; WATWOOD et al., 2006), alimentando-se principalmente de cefalópodes em 

profundidades entre 200 e 2000 m, e ocasionalmente de peixes mesopelágicos (LYRHOLM & 

GYLLENSTEN, 1998; CHRISTAL & WHITEHEAD, 2001; WATWOOD et al., 2006). 

Entretanto, sua distribuição não é contínua, sendo frequentemente associada a frentes 

oceanográficas, cânions submarinos e alta produtividade primária e secundária (DUFAULT et 

al., 1999; LYRHOLM et al., 1999). 

A espécie é considerada o maior odontoceto (cetáceos com dentes) e possuidora de 

acentuado dimorfismo sexual, com machos medindo até 18 m de comprimento e possuindo o 

triplo de biomassa das fêmeas, as quais medem em média 12 m de comprimento (LYRHOLM 

& GYLLENSTEN, 1998; DUFAULT et al., 1999; CHRISTAL & WHITEHEAD, 2001; 

TOLEDO & LANGGUTH, 2009; DEGRATI et al., 2011). O crescimento também é diferente 

entre os sexos, os machos crescem mais rápido que as fêmeas, acelerando sua taxa de 

crescimento principalmente no início da puberdade, entre 19 e 20 anos (ou entre 11 e 12 m de 

comprimento), enquanto as fêmeas diminuem sua taxa de crescimento após a maturidade 

sexual, a partir dos nove anos de idade (ou entre 8 e 9 m de comprimento) (DUFAULT et al., 

1999). 

Além das diferenças mencionadas acima, os machos e fêmeas têm diferenças marcadas 

em seu padrão de distribuição. Acredita-se que a temperatura possa ser o fator mais importante 

na dispersão das fêmeas e de neonatos, restringindo seus movimentos a um intervalo de 1.000 

km da costa, principalmente em águas tropicais (até 30ºC) e também subtropicais, sendo 

raramente encontradas além das latitudes 45-50°N e 40°S (RICE, 1989), formando grupos 

sociais de longo prazo, enquanto os machos, por sua vez, dispersam-se do seu grupo original 

geralmente aos seis anos de idade, quando se unem a grupos de machos, diminuindo sua 

sociabilidade e aumentando o seu percurso migratório ao longo dos anos (DILLON, 1996; 

LYRHOLM & GYLLENSTEN, 1998; LYRHOLM et al., 1999; WHITEHEAD, 2003; 

TOLEDO & LANGGUTH, 2009). A partir do primeiro período reprodutivo, os machos se 

tornam solitários e migram em direção aos polos geralmente a partir dos seis anos de idade, 

onde toleram temperaturas próximas de 0°C, usufruindo de novas áreas e recursos alimentares. 

Contudo, após a maturação sexual, aos 35-40 anos (BEST, 1970), em cada período reprodutivo 

eles voltam para seus grupos de origem nos trópicos, mas não permanecem permanentemente 
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com seu grupo social (DILLON, 1996; LYRHOLM & GYLLENSTEN, 1998; DUFAULT et 

al., 1999; LYRHOLM et al., 1999; MESNICK et al., 2011). 

A maior parte da informação histórica existente sobre os cachalotes é oriunda dos dados 

de capturas das operações baleeiras (MESNICK et al., 2011). A exploração comercial dos 

grandes cetáceos começou no século XVII e terminou em 1988, com a recomendação da 

moratória da caça pela Comissão Internacional Baleeira (CIB, do inglês International Whaling 

Commission - IWC) (LYRHOLM & GYLLENSTEN, 1998; DUFAULT et al., 1999). Nesse 

período, foram identificadas pela CIB as áreas com maior abundância e frequência de 

cachalotes (e de outros cetáceos), as quais foram definidas como stocks populacionais 

(DUFAULT et al., 1999). Estes stocks referem-se a unidades biológicas, divisões geográficas 

ou de um ponto de vista comercial, para unidades que podem ser manejadas e utilizadas pelo 

homem (DILLON, 1996; DUFAULT et al., 1999). Recentemente em função do 

desenvolvimento de técnicas não-letais de amostragem (e.g. foto-identificação, biópsias de 

pele, gravação de vocalizações) foi obtida uma melhor compreensão dos padrões de distribuição 

e estruturação populacional e social dos cachalotes (WHITEHEAD, 2003), bem como dos seus 

stocks, até então somente conhecidos com base nos dados biológicos disponíveis do período da 

caça (DILLON, 1996; JAQUET, 1996; DUFAULT et al., 1999). 

De modo geral, as populações de cachalote dos oceanos Atlântico Norte e Pacífico como 

um todo, foram as mais estudadas. Esta última, em função dos interesses privados do Japão e 

da Rússia em operações baleeiras, recebeu um grande esforço para compreensão de sua 

estrutura populacional (DILLON, 1996; DUFAULT et al., 1999). Como resultado foi proposta 

a existência no oceano Pacífico Norte de três stocks populacionais distribuídos 

longitudinalmente: um a leste (oeste da costa da América do Norte), outro a oeste (leste da costa 

de Ásia) e outro entre estas duas áreas sem apresentar limites claros, inclusive com a observação 

de alguns indivíduos se deslocando entre estas regiões (DILLON, 1996; DUFAULT et al., 

1999). Historicamente, as populações do Atlântico Norte eram consideradas como um stock 

único (DILLON, 1996; DUFAULT et al., 1999). Entretanto, estudos mais recentes encontraram 

diferenças genéticas significativas em genes mitocondriais entre as populações do Golfo do 

México, do noroeste do oceano Atlântico, do Mar do Norte e do Mar Mediterrâneo (DROUOT 

et al., 2004; WHITEHEAD et al., 2012), e também entre as frequências dos genes nucleares 

(ENGELHAUPT et al., 2009). 

Globalmente, estudos genéticos, ecológicos e de comportamento vocal comparando as 

populações do oceano Pacífico Norte, oceano Atlântico Norte e hemisfério sul (incluindo 

apenas os oceanos Índico e Antártico, o qual se estende desde a costa da Antártica até à latitude 
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de 60°S), sugerem a existência de uma forte estrutura social matrilinear com alta filopatria das 

fêmeas nas regiões tropicais e subtropicais, sendo o fluxo gênico mediado pelos machos, 

incluindo entre as diferentes bacias oceânicas (LYRHOLM & GYLLENSTEN, 1998; 

DUFAULT et al., 1999; LYRHOLM et al., 1999). Além disso, determinadas populações nos 

oceanos Atlântico norte e Pacífico, poderiam estar isoladas das demais (WHITEHEAD et al., 

2012; GERO et al., 2014), como a população do Grande Caribe, a qual apresenta características 

particulares de dispersão, tamanho de grupo e repertório vocal (GERO et al., 2007; GERO et 

al., 2014), o que poderia levar ao seu isolamento das demais populações do oceano Atlântico 

Norte. O mesmo pode estar ocorrendo nas populações do oceano Pacífico Sul, porém ainda não 

existem informações suficientes sobre as mesmas que sustentariam a hipótese dessas 

populações estarem reprodutivamente isoladas (DILLON, 1996; DUFAULT et al., 1999; 

MESNICK et al., 2011). 

Recentemente foi descoberta que a espécie apresenta uma baixa diversidade genética, 

mas com altas diferenças populacionais na região controladora do DNA mitocondrial (DNAmt) 

tanto dentro, como entre as bacias oceânicas (ALEXANDER et al., 2016) e no nível do grupo 

social (LYRHOLM & GYLLENSTEN, 1998). Este resultado é um indicativo de uma reduzida 

dispersão de fêmeas entre regiões geográficas distantes, bem como entre os oceanos ou entre 

os hemisférios norte e sul no mesmo oceano (LYRHOLM & GYLLENSTEN, 1998; 

LYRHOLM et al., 1999; ENGELHAUPT et al., 2009). Por outro lado, diferenças significativas 

nas frequências alélicas de diferentes loci nucleares (6 a 16 microssatélites), foram encontradas 

somente em populações de locais isolados, como a comparação entre o Mar Mediterrâneo e o 

Golfo do México (LYRHOLM et al., 1999; ENGELHAUPT et al., 2009) e entre os oceanos 

(MESNICK et al., 2011), fato que indica um fluxo gênico intermediado pelos machos em cada 

bacia, mas não ocorrendo migração de machos entre elas. Estudos mais recentes sobre os 

padrões de dispersão associados com a distribuição e abundância das presas no Golfo de 

Califórnia (JAQUET et al., 2003), estrutura social no Arquipélago de Galápagos (CHRISTAL 

& WHITEHEAD, 2001) e cooperação dos clãs vocais (grupos sociais com vocalizações 

particulares) de cachalotes no oceano Pacífico Sul (RENDELL et al., 2012) determinaram que 

a configuração do stock e a sua variabilidade genética são mais fortemente relacionadas com as 

diferenças culturais entre os clãs do que com as distâncias geográficas (DUFAULT et al., 1999; 

RENDELL et al., 2012; WHITEHEAD et al., 2012). Além disso, existem diferenças 

substanciais entre os oceanos nos dialetos vocais, tamanho do grupo social feminino e 

proporção de neonatos dentro dos grupos sociais (WHITEHEAD et al., 2012; Gero et al., 2015), 
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sugerindo que a importância dos grupos sociais femininos na diversidade genética pode variar 

de acordo com o oceano. 

Em função da complexa estrutura social dos cachalotes, da especialização no uso dos 

recursos, da filopatria das fêmeas e do fluxo gênico mediado pelos machos, seria esperado uma 

alta diversidade genética como observado em outras espécies de cetáceos com ampla 

distribuição, como a baleia-fin (Balaenoptera physalus) (LYRHOLM et al., 1999; 

ALEXANDER et al., 2012). No entanto, os estudos genéticos existentes sobre cachalotes 

identificaram baixa diversidade genética para as populações de todo o mundo (DUFAULT et 

al., 1999; LYRHOLM et al., 1999; MORIN et al., 2007; ENGELHAUPT et al., 2009; 

RENDELL et al., 2012; ALEXANDER et al., 2016), fato que foi atribuído provavelmente a 

uma população mundial muito jovem, tendo sido estimado seu surgimento entre 25.000 e 

100.000 anos (LYRHOLM & GYLLENSTEN, 1998; LYRHOLM et al., 1999; 

ENGELHAUPT et al., 2009; ALEXANDER et al., 2012). Resultados similares foram 

observados em orcas (Orcinus orca), outra espécie que, apesar de sua ampla distribuição 

geográfica e complexa estrutura social matrilinear, apresenta baixa diversidade genética e 

surgimento entre 145.000 e 210.000 anos (HOELZEL et al., 2002). 

Durante os últimos 20 anos, esforços de investigação desta espécie aumentaram 

significativamente como resultado de estudos moleculares e de marcação-recaptura de 

indivíduos foto-identificados (DUFAULT et al., 1999; ALEXANDER et al., 2016), os quais 

forneceram informações valiosas sobre a biologia e estrutura social, principalmente no oceano 

Atlântico Norte e no oceano Pacífico. Por outro lado, a situação das populações de cachalotes 

das demais regiões é quase totalmente ignorada. Recentemente, Alexander et al. (2016) 

publicaram um extenso estudo sobre a diversidade genética global da espécie, incluindo 

marcadores nucleares (13 loci de microssatélites) e extranucleares (394 pb da região 

controladora do DNAmt) de praticamente todos os oceanos do mundo. Contudo, os autores não 

possuíam nenhuma amostra da região do oceano Atlântico Sul Ocidental (porção sul do oceano 

Atlântico que banha a América do Sul) e não incluíram nenhuma amostra do Pacífico Sul 

Oriental (Peru e Chile) em suas análises. Neste sentido, as populações do oceano Atlântico Sul 

Ocidental ainda são as menos pesquisadas e conhecidas da espécie. Com base exclusivamente 

na aparente descontinuidade geográfica, foi proposta a existência de dois stocks populacionais 

na região: um na costa leste da América do Sul e o outro na costa oeste da África (DUFAULT 

et al., 1999). No entanto, esta proposta é baseada em evidências bastante limitadas do ponto de 

vista biológico e não considera, por exemplo, a possibilidade da existência de uma estruturação 
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ao longo da costa atlântica da América do Sul, visto a ocorrência dos registros da espécie ao 

longo de toda a costa brasileira (OTT et al., 2009; OTT et al., 2013; COSTA et al., 2017). 

No Brasil, os dados sobre a espécie datam do período de caça às baleias durante meados 

do século XX, quando estações baleeiras ainda estavam operantes em Cabo Frio (Rio de 

Janeiro) e Costinha (Paraíba) (RAMOS et al., 2001; ANDRIOLO et al., 2010). Estudos recentes 

sobre a presença de cachalotes são escassos e avaliações das suas populações foram feitas 

somente com base em eventos de encalhe ao longo da costa brasileira (RAMOS et al., 2001; 

MAGALHÃES et al., 2008; SICILIANO et al., 2008; MEIRELLES et al., 2009). Como 

resultado, sugeriu-se a existência de padrões sazonais e espaciais destes encalhes, os quais 

ocorreriam com maior frequência entre julho e agosto para latitudes mais altas (entre 18-25°S) 

e entre janeiro e abril nas latitudes mais baixas (entre 7-3°S) (RAMOS et al., 2001; 

MEIRELLES et al., 2009; TOLEDO & LANGGUTH, 2009). Townsend (1935) publicou 

quatro mapas transcritos de livros de registro de embarcações de baleias pelágicas norte-

americanas datados de 1761 a 1920, com as localizações de mais de 50.000 capturas de quatro 

espécies de baleias, sendo que 36.908 destas eram cachalotes. Os dados apresentam duas 

concentrações de cachalotes, sendo uma na região sudeste-sul e outra na região nordeste, 

exibindo uma possível população de cachalotes fêmeas fora da região tropical de distribuição 

(Apêndice A e B). 

Neste sentido, é evidente a lacuna no conhecimento sobre o padrão de distribuição 

espacial e estruturação populacional, bem como sobre os aspectos básicos da biologia e ecologia 

desta espécie no Brasil e no oceano Atlântico Sul Ocidental. O Ministério do Meio Ambiente 

(MMA), por meio dos Planos de Ação Nacional para a Conservação dos Mamíferos Aquáticos 

(ICMBio, 2011a; 2011b), destacou como ações prioritárias a identificação de unidades de 

manejo da espécie. 

Desta forma, o presente trabalho é o primeiro estudo genético que visa avaliar a 

distribuição da variabilidade genética e testar a potencial estruturação das populações de P. 

macrocephalus no oceano Atlântico Sul Ocidental. Para tanto, avaliou-se a diversidade genética 

e a potencial estruturação das populações de cachalotes ao longo da costa brasileira e da costa 

argentina, a fim de identificar possíveis unidades de manejo da espécie. Além disso, este estudo 

procurou estabelecer as relações filogeográficas entre as populações de cachalote que habitam 

as águas do Brasil e Argentina com as demais populações do mundo. Espera-se que as 

informações produzidas neste estudo forneçam subsídios para o planejamento de medidas de 

proteção mais realistas nas áreas de ocorrência da espécie, principalmente na costa brasileira. 

1.1 OBJETIVOS 
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1.1.1 Objetivo Geral 

 

O objetivo deste estudo foi avaliar a distribuição da variabilidade genética das 

populações de Physeter macrocephalus ao longo do oceano Atlântico Sul Ocidental, 

estabelecendo as relações filogeográficas entre estas populações, e também com as populações 

mundiais. 

 

1.1.2 Objetivos Específicos 

 

- Analisar a variabilidade genética das populações do oceano Atlântico Sul Ocidental de P. 

macrocephalus utilizando um marcador molecular extranuclear (região controladora do DNA 

mitocondrial); 

- Verificar a existência de estruturação geográfica nas populações de P. macrocephalus ao 

longo da costa do oceano Atlântico Sul Ocidental; 

- Testar a hipótese de que há estruturação populacional norte-nordeste e sudeste-sul de P. 

macrocephalus na costa do Brasil; 

- Testar se existe estruturação geográfica suficiente para proposição de unidades de manejo de 

P. macrocephalus no oceano Atlântico Sul Ocidental; 

- Avaliar se existem evidências de expansão populacional de P. macrocephalus no oceano 

Atlântico Sul Ocidental; 

- Examinar a existência de fêmeas de P. macrocephalus fora da região tropical (nordeste do 

Brasil), o que corroboraria a potencial existência de mais de uma população reprodutiva de 

cachalotes no oceano Atlântico Sul Ocidental e; 

- Estabelecer as relações entre as populações de P. macrocephalus no Brasil, com as demais 

populações do oceano Atlântico Sul Ocidental e de outros oceanos.  
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2 MATERIAL E MÉTODOS 

 

2.1 COLETA DE AMOSTRAS 

 

Para a realização deste estudo foram analisadas 58 amostras de tecido de cachalotes 

(Tabela 2), Physeter macrocephalus, previamente coletadas entre 1986 e 2016 por instituições 

colaboradoras do projeto e que abrangem três áreas geográficas na costa brasileira e também a 

costa argentina (Figura 1) durante 30 anos de amostragem (Apêndice C). As amostras de tecido 

da costa do Rio Grande do Sul foram obtidas a partir de biópsias de animais vivos e cedidas 

pelo Instituto Aqualie (n = 17) (amostrados na zona do talude entre os anos de 2011 e 2012) e 

animais mortos em monitoramentos costeiros pelo Grupo de Estudos de Mamíferos Aquáticos 

do Rio Grande do Sul (GEMARS) (n = 8) entre os anos de 1999 a 2016 e pelo Laboratório de 

Ecologia e Conservação da Megafauna Marinha (EcoMega) do Instituto de Oceanografia da 

Universidade Federal do Rio Grande (FURG) (n = 8) entre os anos 2009 e 2012. As amostras 

da costa do Rio de Janeiro foram obtidas pelo Grupo de Estudos de Mamíferos Marinhos da 

Região dos Lagos ligado à Fundação Oswaldo Cruz (GEMM-Lagos & Fiocruz) (n = 2) nos 

anos de 1999 a 2005 e pelo Museu Nacional ligado à Universidade Federal do Rio de Janeiro 

(UFRJ) (n = 1) no ano de 1999 a partir de espécimes mortos. No nordeste do Brasil as amostras 

foram obtidas pela Associação de Pesquisa e Preservação de Ecossistemas Aquáticos (Aquasis) 

na costa do Ceará (n = 14), entre os anos de 2005 e 2012, também a partir de espécimes mortos 

e encalhados. Na costa de Santa Catarina, as amostras de espécimes encalhados mortos foram 

obtidas pelo Laboratório de Mamíferos Aquáticos (LAMAQ) da Universidade Federal de Santa 

Catarina (UFSC) (n = 1) em 1989 e pelo Laboratório de Nectologia da Universidade da Região 

de Joinville (UNIVILLE) (n = 2) nos anos de 2013 e 2016. Na costa da Bahia, a única amostra 

obtida foi no ano de 2016 pelo Grupo de Estudos de Mamíferos Aquáticos do Rio Grande do 

Sul (GEMARS). Na costa da Argentina, o Laboratório de Mamíferos Marinhos (LAMAMA) 

do Centro Nacional Patagônico (CENPAT), ligado ao Conselho Nacional de Investigações 

Científicas e Técnicas (CONICET) do Ministério de Ciência, Tecnologia e Inovação Produtiva 

da Argentina, obteve entre os anos de 1986 e 2014 quatro espécimes encalhados mortos. Todas 

as amostras continham aproximadamente 1 cm³ de tecido e foram preservadas em álcool 70%. 

 

 

 

Tabela 2. Relação de amostras cedidas pelas respectivas instituições. N: número de amostras. 
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Região de 
Coleta 

Localidade Instituição Acrônimo da 
coleção 

Tipo de 
amostra 

N 

Nordeste 
do Brasil 

Ceará Aquasis1 AQUASIS Encalhe 14 

Bahia GEMARS2 BAH Encalhe 1 

Sudeste do 
Brasil 

Rio de Janeiro Fiocruz3 GEMM-Lagos Encalhe 2 

Rio de Janeiro UFRJ4 MN Encalhe 1 

Sul do 
Brasil 

Santa Catarina UFSC5 UFSC Encalhe 1 

Santa Catarina UNIVILLE6 PM Encalhe 2 

Rio Grande do Sul FURG7 FURG Encalhe 8 

Rio Grande do Sul GEMARS2 GEMARS Encalhe 8 

Rio Grande do Sul Instituto Aqualie IA Biópsia 17 

Argentina Argentina CENPAT8 CENPAT Encalhe 4 
1Associação de Pesquisa e Preservação de Ecossistemas Aquáticos 
2Grupo de Estudos de Mamíferos Aquáticos do Rio Grande do Sul 
3Grupo de Estudos de Mamíferos Marinhos da Região dos Lagos ligado à Fundação Oswaldo Cruz 
4Museu Nacional ligado à Universidade Federal do Rio de Janeiro 
5Laboratório de Mamíferos Aquáticos da Universidade Federal de Santa Catarina 
6Laboratório de Nectologia da Universidade da Região de Joinville 
7Laboratório de Ecologia e Conservação da Megafauna Marinha do Instituto de Oceanografia da 

Universidade Federal do Rio Grande 
8Laboratório de Mamíferos Marinhos do Centro Nacional Patagônico ligado ao Conselho Nacional de 

Investigações Científicas e Técnicas do Ministério de Ciência, Tecnologia e Inovação Produtiva da 

Argentina 

 

Para a realização do mapa de distribuição das amostras da espécie no oceano Atlântico 

Sul Ocidental, as coordenadas geográficas informadas pelos coletores foram importadas para o 

programa ArcGIS versão 10.5 contendo os dados de batimetria obtidos por meio do modelo 

ETOPOS-1 (modelo de relevo oceanográfico global). 
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Figura 1. Mapa das regiões de coleta de amostras de tecido de Physeter macrocephalus ao 

longo do oceano Atlântico Sul Ocidental. Círculos laranjas: espécimes encontrados mortos na 

costa. Círculos verdes: biópsias de espécimes vivos na região do talude. Tracejado: limite 

batimétrico da região de talude ao longo do oceano Atlântico. A: Amostras de encalhes 

coletadas na região nordeste do Brasil. B: Amostras de encalhe coletadas na região sudeste do 

Brasil. C: Amostras de encalhes coletadas na região sul e de biópsias coletadas na região do 

Oceano Atlântico 
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talude do Rio Grande do Sul. D: Amostras de encalhe coletadas na costa patagônica da 

Argentina. 

 

Todas as análises moleculares foram executadas no Laboratório de Biologia Molecular 

da Universidade do Vale do Rio dos Sinos. 

 

2.2 EXTRAÇÃO DE DNA 

 

A extração do DNA genômico foi realizada utilizando-se o protocolo de diluição do 

Thermo Scientific™ Phire™ Animal Tissue Direct PCR Kit (Thermo Fisher Scientific Inc.), o 

protocolo padrão do PureLink™ Genomic DNA Mini Kit (Thermo Fisher Scientific Inc.), e o 

método fenol-clorofórmio (SAMBROOK et al., 1989). 

 

2.3 AMPLIFICAÇÃO DA REGIÃO CONTROLADORA DO DNA MITOCONDRIAL 

 

Foram desenhados dois primers novos e específicos para Physeter macrocephalus por 

meio dos programas MEGA7 (Molecular Evolutionary Genetics Analysis) versão 7.0, Unipro 

Ugene versão 1.26 e Primer3web versão 4.0.0, utilizando sequências da espécie previamente 

depositadas no GenBank. O primer senso foi chamado PhyM_F (5’ 

AGAGTTACGCCTCCCTAAGAC 3’), enquanto o primer anti-senso foi intitulado PhyM_R2 

(5’ AAACGACCAGATGCCTATAAC 3’), amplificando um fragmento de 654 pb da região 

controladora do DNA mitocondrial (DNAmt). A região amplificada é indicada para análises 

filogeográficas em escala de tempo microevolutivas, pois apresenta uma taxa de substituição 

extremamente rápida e alto nível de polimorfismo intraespecífico (AVISE, 1994). 

As reações para amplificação da região alvo foram realizadas via reação em cadeia da 

polimerase (PCR) em um volume final de 25 µl (sendo 3 µl de DNA genômico com 

concentração de pelo menos 20 ng/µl) sob as seguintes concentrações: 1x de GoTaq® Green 

Master Mix (Promega Biotecnologia do Brasil Ltda.); 0,4 mM de cada primer; 2 mM de MgCl2. 

As reações de amplificação foram realizadas em termocicladores, seguindo as condições 

dos primers desenhados, consistindo em uma etapa inicial de desnaturação à 94ºC por cinco 

minutos; 38 ciclos de um minuto de desnaturação a 94°C, um minuto de anelamento a 60ºC e 

um minuto de extensão a 72ºC; seguidos de um período de 10 minutos de extensão final a 72ºC. 

Uma pequena alíquota do produto de PCR (3 µl) foi utilizada para a verificação do resultado 

das amplificações, por meio de comparação com um marcador de tamanho molecular utilizado 
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como referência quando submetidos à eletroforese horizontal em gel de agarose 1% com 

tampão Tris-Boro-EDTA 1x, sendo corados com GelRed™ (Biotium) e visualizados em 

transluminador ultravioleta. No caso de amplificações de boa qualidade (i.e. somente um 

fragmento e rendimento adequado de aproximadamente 20 ng/µl), o restante do volume da 

reação de PCR foi purificado por meio da incubação com as enzimas Thermo Scientific™ 

Exonuclease I (Thermo Fisher Scientific Inc.) e Thermo Scientific™ FastAP Thermosensitive 

Alkaline Phosphatase (Thermo Fisher Scientific Inc.) a fim de remover iniciadores 

remanescentes e nucleotídeos não incorporados. Os amplicons da região controladora do 

DNAmt foram lidos em ambas as direções no sequenciador automático na empresa coreana 

Advancing through Genomics Macrogen Inc.. 

 

2.4 ANÁLISES DAS SEQUÊNCIAS DO DNA MITOCONDRIAL 

 

As sequências nucleotídicas de 565 pb obtidas foram avaliadas pela visualização dos 

cromatogramas, editadas manualmente quando necessário, e alinhadas usando o algoritmo 

ClustalW no programa MEGA7 (Molecular Evolutionary Genetics Analysis) versão 7.0. Foram 

obtidas as informações genéticas de 58 indivíduos de Physeter macrocephalus oriundas de 

encalhes e biópsias coletadas no oceano Atlântico Sul Ocidental, ao longo da costa do Brasil e 

da Argentina. 

 

2.4.1 Estruturação populacional no oceano Atlântico Sul Ocidental 

 

O grau de subdivisão (estruturação) existente entre as populações no Atlântico Sul 

Ocidental foi avaliado utilizando o programa Baps versão 6.0 que utiliza uma abordagem 

bayesiana para inferir estruturação genética populacional assumindo que os dados investigados 

representam uma mistura de k subpopulações. O modelo pressupõe que as subpopulações estão 

em equilíbrio de Hardy-Weinberg e tenta gerar k grupos de indivíduos de modo que aqueles 

alocados no mesmo grupo se assemelhem geneticamente tanto quanto possível. Neste programa 

foi testada a possibilidade de existência de até 20 populações (k = 2 até k = 20) dentro do 

Atlântico Sul Ocidental, sendo que para cada valor de k foram realizadas 10 corridas 

independentes de 1.000.000 de interações MCMC, precedidas de burn-in de igual magnitude. 

O módulo utilizado foi o Genetic mixture analysis with sequences or linked loci. 

Adicionalmente, o programa Arlequin versão 3.5.2.2 foi utilizado para a análise da 

estruturação populacional por meio de dois estimadores: o primeiro usando apenas a frequência 
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dos haplótipos encontrados em cada população (FST; WEIR & COCKERHAM, 1984); e o 

segundo calculado pela frequência e o número de diferenças nucleotídicas existentes entre cada 

par de haplótipos considerados (ΦST; TAMURA & NEI, 1993). No mesmo programa, a 

distribuição geográfica dos haplótipos foi investigada através da análise de variância adaptada 

para dados moleculares (AMOVA). Esta análise permitiu identificar o quanto da variação 

existente na espécie é devido a variações dentro das populações e o quanto é decorrente de uma 

estruturação geográfica, ou seja, de variações entre as populações. Todas as análises foram 

realizadas com 10.000 permutações para a significância, valor de significância estatística 

P<0,05, e computando as estatísticas F sobre as frequências dos haplótipos. Três cenários de 

subdivisão amostral ao longo do Atlântico Sul Ocidental foram adotados levando em 

consideração primeiramente o local da coleta. 

Desta forma o cenário amostral inicial considerou a existência de cinco populações no 

Atlântico Sul Ocidental: Argentina (n = 4), nordeste do Brasil (n = 13), sudeste do Brasil (n = 

3), sul do Brasil (região costeira) (n = 21) e sul do Brasil (talude) (n = 17). Os espécimes 

amostrados na região sul do Brasil foram designados a priori como pertencentes a zona costeira 

(encalhes) e talude (biópsias). Desta forma, foi adotado este cenário populacional para que se 

pudesse testar a frequência dos grupos genéticos ao longo da distribuição da espécie no 

Atlântico Sul Ocidental. O segundo cenário para as análises de estruturação populacional a 

posteriori seguiram o cenário de subdivisão populacional resultante das análises exploratórias 

do programa Baps versão 6.0 (ver resultados). E o terceiro e último cenário para avaliação da 

estrutura populacional no Atlântico Sul Ocidental procurou testar a existência de estruturação 

latitudinal norte-nordeste e sudeste-sul ao longo da costa brasileira. 

As relações entre as populações do Atlântico Sul Ocidental foram avaliadas por meio 

da geração de uma rede de haplótipos pelo programa PopArt (Population Analysis with 

Reticulate Trees) versão 1.7, através do algoritmo de TCS, o qual tem sido usado para análises 

de nível populacional quando as divergências são baixas (GEORGIADIS et al., 1994; 

ROUTMAN et al., 1994; GERBER & TEMPLETON, 1996; HEDIN, 1997; SCHAAL et al., 

1998; VILÁ et al., 1999; GÓMEZ-ZURITA et al., 2000). 

 

 

 

 

2.4.2 Estruturação populacional mundial 
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Para as análises a nível oceânico e mundial, a fim de se estabelecer as relações entre as 

populações da espécie dentro do oceano Atlântico Sul Ocidental e as demais populações de 

outras bacias oceânicas, as 58 sequências obtidas neste estudo foram ajustadas para um 

consenso menor com apenas 380 pb alinhados e comparadas com 1.577 sequências publicadas 

anteriormente (ALEXANDER et al., 2016) e disponíveis publicamente no banco de sequências 

GenBank, sendo que destas, 1.231 sequências foram utilizadas nas análises a nível regional 

(Apêndice D). 

Para a avaliação da estruturação populacional entre as bacias oceânicas do Atlântico Sul 

Ocidental, Atlântico Norte, Pacífico e Índico foi também utilizado o programa Arlequin versão 

3.5.2.2 pelos mesmos estimadores mencionados acima: a frequência dos haplótipos encontrados 

em cada população (FST; WEIR & COCKERHAM, 1984); e a frequência de diferenças 

nucleotídicas existentes entre cada par de haplótipos considerados (ΦST; TAMURA & NEI, 

1993). 

A análise da variância molecular (AMOVA) foi utilizada para estimar a porcentagem 

da variação genética observada que se deve a diferenças dentro e entre as populações mundiais 

também com o auxílio do programa Arlequin versão 3.5.2.2. 

A relação filogenética entre as populações do Atlântico Sul Ocidental e as demais 

populações do mundo foi estimada através da geração de uma rede de haplótipos pelo programa 

PopArt (Population Analysis with Reticulate Trees) versão 1.7, através do algoritmo TCS. Os 

resultados gerados foram comparados com a rede de haplótipos de Alexander et al. (2016). 

 

2.4.3 Diversidade genética 

 

A diversidade haplotípica (Hd) e a diversidade nucleotídica (π) foram calculadas com o 

auxílio do programa DnaSP versão 5.10.1 para cada região amostral do Atlântico Sul Ocidental 

definida após a análise de estruturação populacional, para cada oceano e para a espécie como 

um todo. 

 

 

 

 

2.4.4 Demografia 
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A fim de se detectar sinais de expansão populacional da população do oceano Atlântico 

Sul Ocidental como um todo e em suas subdivisões, além das outras bacias oceânicas, foram 

realizados os testes de neutralidade D de Tajima (1989) e Fs de Fu (1996) no programa Arlequin 

versão 3.5.2.2, sendo a significância calculada através de 10.000 simulações. Em adição, foi 

realizado o teste de Mismatch Distribution no programa DnaSP versão 5.10.1. 

 

2.5 DETERMINAÇÃO MOLECULAR DO SEXO 

 

A determinação do sexo dos indivíduos amostrados foi realizada geneticamente via 

amplificação de regiões específicas dos cromossomos X e Y de mamíferos (Page et al., 1987). 

A amplificação da região SRY no cromossomo Y dos machos foi realizada usando os primers 

SRY-R (5’ CATTGTGTGGTCTCGTGATC 3’) e SRY-F (5’ AGTCTCTGTGCCTCCTCGAA 

3’) (Richard et al., 1994) gerando um fragmento de 152 pb. A amplificação do cromossomo X 

utilizou os primers P1-5EZ (5’ ATAATCACATGGAGAGCCACAAGCT 3’) e P2-3EZ (5’ 

GCACTTCTTTGGTATCTGAGAAAGT 3’) descritos por Aasen & Medrano (1990), visando 

amplificar um fragmento de 442 pb presente no íntron Zfx tanto em machos como em fêmeas. 

As reações para amplificação das regiões alvos foram realizadas em um volume final de 

11 µl (sendo 1 µl de DNA genômico com concentração de pelo menos 20 ng/µl) sob as seguintes 

concentrações: 0,9x de High Fidelity Buffer (Thermo Fisher Scientific Inc.); 2,27 mM de 

MgCl2; 0,36 µM de cada primer; 0,18 mM de dNTPs; 0,25 U de Platinum™ Taq DNA 

Polymerase High Fidelity (Thermo Fisher Scientific Inc.). 

As reações de PCR foram realizadas em termocicladores, consistindo de uma etapa 

inicial de desnaturação à 94ºC por três minutos; 35 ciclos de 45 segundos de desnaturação a 

94°C, 45 segundos de anelamento 58ºC e um minuto de extensão a 72ºC; seguidos de um 

período de 10 minutos de extensão final a 72ºC. Uma pequena alíquota do produto de PCR (5 

µl) foi utilizada para a verificação do resultado das amplificações, por meio de comparação com 

um marcador de tamanho molecular utilizado como referência quando submetidos à 

eletroforese horizontal em gel de agarose 1,6% com tampão Tris-Boro-EDTA 1x, sendo 

corados com GelRed™ (Biotium) e visualizados em transluminador ultravioleta. 

2.5.1 Análise da ocorrência de machos e fêmeas em cada região estudada 

 

Em função dos cachalotes machos e fêmeas apresentarem diferenças marcadas em seu 

padrão de distribuição espacial, onde as fêmeas e neonatos restringem seus movimentos 

principalmente até os 30°C, mas podendo chegar entre as latitudes 45-50°N e 40°S, enquanto 
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os machos, por sua vez, dispersam-se do seu grupo original, chegando até os polos (DILLON, 

1996; LYRHOLM & GYLLENSTEN, 1998; LYRHOLM et al., 1999; WHITEHEAD, 2003; 

TOLEDO & LANGGUTH, 2009), espera-se encontrar uma maior frequência de fêmeas adultas 

e neonatos de ambos os sexos na região tropical da distribuição da espécie, o que corresponderia 

a região nordeste da amostragem deste estudo. Contudo, devido a existência de padrões 

sazonais e espaciais de encalhes diferenciados entre latitudes mais altas (entre 18-25°S) e 

latitudes mais baixas (entre 7-3°S) (RAMOS et al., 2001; MEIRELLES et al., 2009; TOLEDO 

& LANGGUTH, 2009), a concentração de cachalotes na região sudeste-sul e nordeste 

(TOWNSEND, 1935), e a fim de se testar a existência de uma segunda população reprodutiva 

de cachalotes, a qual poderia estar reprodutivamente isolada das demais e ser considerada uma 

potencial unidade de manejo, calculou-se a frequência de fêmeas e machos em cada área 

amostrada dentro do Atlântico Sul Ocidental. Para que essa hipótese seja confirmada espera-se 

detectar fêmeas adultas e neonatos de ambos os sexos também em áreas além do nordeste 

brasileiro. 

A definição dos adultos e neonatos foi feita utilizando as medidas de comprimento total 

disponíveis na literatura, sendo classificados como neonatos os espécimes com comprimento 

total menor que 4 metros (SHIRIHAI & JARRETT, 2006).  
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3 RESULTADOS 

 

3.1 ESTRUTURAÇÃO GENÉTICA DAS POPULAÇÕES DE CACHALOTE DO OCEANO 

ATLÂNTICO SUL OCIDENTAL 

 

A diversidade genética das sequências de DNA da região controladora foi avaliada em 

um fragmento de 565 pb alinhados em um total de 58 indivíduos da costa brasileira (n = 54) e 

da costa argentina (n = 4). Foram encontrados 6 sítios polimórficos (83,3% de transições e 

16,7% de transversões), que determinaram 7 haplótipos no oceano Atlântico Sul Ocidental. A 

análise do programa Baps sugeriu a existência de estruturação genética com quatro grupos 

genéticos (k = 4) (Figura 2). Como mencionado nos métodos, os espécimes coletados na região 

sul do Brasil foram designados a priori como pertencentes a zona costeira (encalhes) e talude 

(biópsias). Desta forma, foi adotado este cenário populacional para que se pudesse testar a 

frequência dos grupos genéticos ao longo da distribuição da espécie no Atlântico Sul Ocidental. 

 

 

 

 

 

Figura 2. Atribuição dos grupos genéticos (k = 4) sugerida pelo programa Baps aos 58 

indivíduos com base em sequências da região controladora do DNA mitocondrial de Physeter 

macrocephalus no oceano Atlântico Sul Ocidental nas regiões de coleta. As barras verticais 

indicam cada indivíduo e a cor de cada barra representa o grupo genético (k) em que o indivíduo 

foi atribuído. Cor vermelha: Grupo 1. Cor verde: Grupo 2. Cor azul: Grupo 3. Cor amarela: 

Grupo 4. As barras verticais que indicam cada indivíduo estão na seguinte ordem: AQUASIS 

02C0410/530, AQUASIS 02C0412/307, AQUASIS 02C0410/281, AQUASIS 02C0410/308, 

AQUASIS 02C0410/338, AQUASIS 02C0412/348, AQUASIS 02C0412/434, AQUASIS 

02C0410/495, AQUASIS 02C0410/532, AQUASIS 02C0411/564, AQUASIS 02C0412/280, 

AQUASIS 02C0410/477, AQUASIS 02C0411/542, AQUASIS 02C0410/303, BAH 1 (região 

nordeste); GEMM-Lagos 001, MN-UFRJ 54999, GEMM-Lagos 092 (região sudeste); UFSC 

Talude 

Nordeste 

Sudeste 

Sul 

Argentina 

Costeira 
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1080, PM 985, PM 512, FURG 19, FURG 21, GEMARS 0803, FURG 20, GEMARS 0570, 

FURG 14, GEMARS 1377, FURG 15, GEMARS 0941, FURG 16, GEMARS 1267, GEMARS 

1275, GEMARS 1427, FURG 18, FURG 17, GEMARS 1274 (região sul (costeira)); IA 1221, 

IA 1223, IA 1232, IA 1231, IA 1227, IA 1230, IA 1229, IA 1228, IA 1226, IA 1224, IA 006, 

IA 1222, IA 001, IA 002, IA 005, IA 1225, IA 004 (região sul (talude)); CENPAT 2, CENPAT 

5, CENPAT 3, CENPAT 6 (Argentina). 

 

A análise da variância molecular (AMOVA) indicou que não há uma alta diferenciação 

entre as cinco populações determinadas a priori pela região de coleta, uma vez que apenas 

5,75% da variação total foi explicada por essas diferenças (Tabela 3). Com relação as análises 

de estruturação populacional avaliadas pelo índice de fixação de Wright, também não foi 

encontrada uma diferenciação significativa, visto que apenas 7,39% da variação foi explicada 

entre todas as populações sugeridas analisadas par a par. 

 

Tabela 3. Análise da variância molecular (AMOVA) baseada nos valores de fixação (FST e 

ΦST) para a região controladora do DNA mitocondrial de Physeter macrocephalus no oceano 

Atlântico Sul Ocidental entre as regiões de coleta. Os valores obtidos não foram significativos 

para P<0,05. 

Fonte de variação 
DNAmt 

FST (%) ΦST (%) 

Entre as populações 7,39 5,75 

Dentro das populações 92,61 94,25 
 

Quando comparados os valores pareados entre as populações estabelecidas a priori de 

acordo com a região de coleta, estes valores não foram significativos, tanto para o FST quanto 

para o ΦST, sendo encontrada diferenciação genética considerada significativa apenas entre as 

populações do nordeste do Brasil e da região do talude do Rio Grande do Sul do Brasil (Tabela 

4). 
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Tabela 4. Análise pareada das estatísticas F da região controladora do DNA mitocondrial de 

Physeter macrocephalus do oceano Atlântico Sul Ocidental entre as regiões de coleta. Diagonal 

superior ΦST e diagonal inferior FST. Valores significativos para P<0,05 estão em negrito. 

População Argentina 
Nordeste do 

Brasil 
Sudeste do 

Brasil 
Sul do Brasil 

(costeira) 
Sul do Brasil 

(talude) 
Argentina - -0,1076 -0,1473 0,0095 0,1999 

Nordeste do 
Brasil 

-0,0512 - -0,1796 0,0664 0,2117 

Sudeste do 
Brasil 

-0,1358 -0,1796 - -0,1150 -0,0339 

Sul do Brasil 
(costeira) 

0,0475 0,0920 -0,0968 - 0,0134 

Sul do Brasil 
(talude) 

0,2151 0,2395 0,0189 -0,0040 - 

 

A diversidade haplotípica do oceano Atlântico Sul Ocidental (ASO) como um todo foi 

de Hd = 0,6824 (σ = 0,0370), enquanto a nucleotídica foi de π = 0,002296 (σ = 0,001592). Os 

testes de neutralidade seletiva D de Tajima (0,1563; P = 0,5277) e Fs de Fu (-0,7172; P = 

0,4129) não sugerem mudanças significativas no tamanho e nem expansão populacional recente 

da espécie como um todo no oceano Atlântico Sul Ocidental. A análise de Mismatch 

Distribution unimodal evidencia que não houve expansão populacional recente no oceano 

Atlântico Sul Ocidental como um todo (Figura 3). 

 

 

Figura 3. Gráfico da análise de Mismatch Distribution de diferenças par a par do DNA 

mitocondrial de Physeter macrocephalus no oceano Atlântico Sul Ocidental. Exp: Expectativa. 

Obs: Observado. 

 

Conforme os resultados observados acima foram estabelecidos quatro grupos 

populacionais de acordo com as cores representadas na Figura 2 dentro do Atlântico Sul 

Ocidental, os quais não possuíam limites geográficos estabelecidos (Figura 4): Grupo 1 
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formado por biópsias e encalhes exclusivamente do Rio Grande do Sul (IA 1221, IA 1223, 

FURG 19); Grupo 2 composto por biópsias e encalhes do sul do Brasil, encalhes do nordeste, 

sudeste e Argentina (AQUASIS 02C0410/530, IA 1232, AQUASIS 02C0412/307, AQUASIS 

02C0410/532, AQUASIS 02C0411/542, IA 1231, AQUASIS 02C0410/281, AQUASIS 

02C0410/308, AQUASIS 02C0410/338, AQUASIS 02C0412/348, AQUASIS 02C0412/434, 

AQUASIS 02C0410/495, GEMARS 0803, CENPAT 2, CENPAT 5, BAH 1, FURG 20, 

GEMM-Lagos 001, GEMARS 0570, FURG 14, GEMARS 1377, IA 1227, IA 1230, MN-UFRJ 

54999); Grupo 3 formado por biópsias e encalhes do sul do Brasil, encalhes de sudeste e 

nordeste (IA 1229, IA 1228, IA 1226, IA 1224, IA 006, IA 1222, IA 001, IA 002, AQUASIS 

02C0410/303, IA 005, IA 1225, UFSC 1080, FURG 21, AQUASIS 02C0411/564, FURG 15, 

GEMM-Lagos 092, GEMARS 0941, FURG 16, GEMARS 1267, GEMARS 1275, GEMARS 

1427, IA 004, PM 985); e Grupo 4 formado por encalhes do sul e nordeste do Brasil e Argentina 

(FURG 18, FURG 17, AQUASIS 02C0412/280, AQUASIS 02C0410/477, CENPAT 3, 

CENPAT 6, GEMARS 1274, PM 512). 

 

 

 

Figura 4. Atribuição dos grupos genéticos (k = 4) sugerida pelo programa Baps aos 58 

indivíduos com base em sequências da região controladora do DNA mitocondrial de Physeter 

macrocephalus no oceano Atlântico Sul Ocidental nas regiões de coleta. As barras verticais 

indicam cada indivíduo e a cor de cada barra representa o grupo genético (k) em que o indivíduo 

foi atribuído. As barras verticais que indicam cada indivíduo estão na seguinte ordem: Cor verde 

(Grupo 1):  IA 1221, IA 1223, FURG 19; Cor vermelha (Grupo 2):  AQUASIS 02C0410/530, 

IA 1232, AQUASIS 02C0412/307, AQUASIS 02C0410/532, AQUASIS 02C0411/542, IA 

1231, AQUASIS 02C0410/281, AQUASIS 02C0410/308, AQUASIS 02C0410/338, 

AQUASIS 02C0412/348, AQUASIS 02C0412/434, AQUASIS 02C0410/495, GEMARS 

0803, CENPAT 2, CENPAT 5, BAH 1, FURG 20, GEMM-Lagos 001, GEMARS 0570, FURG 

14, GEMARS 1377, IA 1227, IA 1230, MN-UFRJ 54999; Cor azul (Grupo 3): IA 1229, IA 

1228, IA 1226, IA 1224, IA 006, IA 1222, IA 001, IA 002, AQUASIS 02C0410/303, IA 005, 

IA 1225, UFSC 1080, FURG 21, AQUASIS 02C0411/564, FURG 15, GEMM-Lagos 092, 

1 2 3 4 
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GEMARS 0941, FURG 16, GEMARS 1267, GEMARS 1275, GEMARS 1427, IA 004, PM 

985; Cor amarela (Grupo 4): FURG 18, FURG 17, AQUASIS 02C0412/280, AQUASIS 

02C0410/477, CENPAT 3, CENPAT 6, GEMARS 1274, PM 512. 

 

Uma AMOVA usando o novo cenário de quatro grupos genéticos proposto pelo 

programa Baps indicou que entre estes novos grupos genéticos há uma grande diferenciação 

(95%) (Tabela 5), diferentemente do cenário anterior quando as cinco populações determinadas 

a priori pela região de coleta foi testada. Entretanto, estes grupos genéticos (exceto o Grupo 1, 

formado por indivíduos apenas da região sul), estão presentes em mais de uma população 

estabelecida a priori, sendo difícil atribuir a um padrão geográfico de populações as diferenças 

genéticas encontradas. Além disso, as distâncias genéticas pareadas entre os grupos 

geneticamente formados foram todas significativas, tanto para o FST quanto para o ΦST (Tabela 

6). 

 

Tabela 5. Análise da variância molecular (AMOVA) baseada nos valores de fixação (FST e 

ΦST) para a região controladora do DNA mitocondrial de Physeter macrocephalus no oceano 

Atlântico Sul Ocidental entre os grupos genéticos. Todos os valores obtidos foram 

significativos para P<0,05. 

Fonte de variação 
DNAmt 

FST (%) ΦST (%) 

Entre as populações 95,06 95,06 

Dentro das populações 4,93 4,93 
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Tabela 6. Análise pareada das estatísticas F da região controladora do DNA mitocondrial de 

Physeter macrocephalus do oceano Atlântico Sul Ocidental entre os grupos genéticos. Diagonal 

superior ΦST e diagonal inferior FST. Valores significativos para P<0,05 estão em negrito. 

População Grupo 1 Grupo 2 Grupo 3 Grupo 4 

Grupo 1 - 1,0000 0,9740 0,8738 

Grupo 2 1,0000 - 0,9800 0,9382 

Grupo 3 0,9221 0,9575 - 0,9045 

Grupo 4 0,6642 0,8791 0,8061 - 

  

As maiores diversidades haplotípica e nucleotídica dos grupos genéticos do oceano 

Atlântico Sul Ocidental foram do Grupo 4: Hd = 0,4643 (σ = 0,2000) e π = 0,00833 (σ = 

0,00896), respectivamente (Tabela 7). 

 

Tabela 7. Diversidade genética da região controladora do DNA mitocondrial de Physeter 

macrocephalus no oceano Atlântico Sul Ocidental nos grupos genéticos. N: número de 

amostras. S: sítios variáveis. H: número de haplótipos. Hd: diversidade haplotípica. π: 

diversidade nucleotídica. SD: desvio padrão. Os valores obtidos para o D de Tajima e o Fs de 

Fu não foram significativos. 

População N S H Hd (SD) π (SD) D de Tajima (P) FS de Fu (P) 

Grupo 1 3 0 1 0,0000 (0,0000) 0,00000 (0,00000) 0,0000 (1,0000) 0,0000 (1,0000) 

Grupo 2 24 0 1 0,0000 (0,0000) 0,00000 (0,00000) 0,0000 (1,0000) 0,0000 (1,0000) 

Grupo 3 23 1 2 0,0870 (0,0778) 0,00145 (-0,00305) -1,1610 (0,1439) -0,9930 (0,0729) 

Grupo 4 8 2 3 0,4643 (0,2000) 0,00833 (0,00896) -1,3101 (0,0961) 0,9990 (0,0536) 

 

Mesmo com este novo arranjo populacional, os testes de neutralidade seletiva D de 

Tajima e FS de Fu não sugerem mudanças significativas no tamanho e nem expansão 

populacional recente da espécie como um todo no oceano Atlântico Sul Ocidental. Entretanto, 

a análise de Mismatch Distribution unimodal sugeriu que existe expansão populacional recente 

nos grupos genéticos 3 e 4 deste novo arranjo amostral (Figura 5). 
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Figura 5. Gráfico da análise de Mismatch Distribution de diferenças par a par do DNA 

mitocondrial de Physeter macrocephalus nos grupos genéticos no oceano Atlântico Sul 

Ocidental. Exp: Expectativa. Obs: Observado. A: Grupo 3. B: Grupo 4. Não foi possível 

analisar os grupos genéticos 1 e 2, pois não há polimorfismos. 

 

A rede de haplótipos com este novo arranjo populacional com quatro grupos genéticos 

(Figura 6) apresentou 7 haplótipos. O grupo 1 apresentou um único haplótipo (haplótipo 2), 

assim como o grupo 2 (haplótipo 1). O grupo 3 apresentou dois haplótipos (haplótipos 3 e 4), e 

o grupo 4 possui três haplótipos (haplótipos 5, 6 e 7) (Tabela 8). Apesar do padrão geral da rede 

lembrar uma estrela, não houve sinal de expansão, como já demonstrado pelos testes de 

neutralidade (ver tabela 7). 

A 

B 
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Figura 6. Rede de haplótipos das sequências da região controladora do DNA mitocondrial de 

Physeter macrocephalus nos grupos genéticos no oceano Atlântico Sul Ocidental. Os círculos 

representam os haplótipos encontrados e seus tamanhos são proporcionais à frequência de 

indivíduos que os apresentam. Número dos haplótipos (Tabela 8). Os passos mutacionais são 

representados pela quantidade de barras nos ramos. As cores são referentes aos grupos genéticos 

aos quais os indivíduos pertencem. Cor vermelha: Grupo 1. Cor verde: Grupo 2. Cor cinza: 

Grupo 3. Cor azul: Grupo 4. 
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Tabela 8. Lista de haplótipos da região controladora do DNA mitocondrial de Physeter 

macrocephalus dos grupos genéticos no oceano Atlântico Sul Ocidental: relação de frequência 

e grupos que os compõe. 

Número do Haplótipo Frequência Cluster 

1 24 Grupo 2 

2 3 Grupo 1 

3 22 Grupo 3 

4 1 Grupo 3 

5 1 Grupo 4 

6 6 Grupo 4 

7 1 Grupo 4 

 

Contudo, levando em consideração a possível existência de uma estruturação norte-

nordeste e sudeste-sul da espécie na costa do Brasil, as novas análises de estruturação 

populacional (Baps e AMOVA) testaram esta hipótese usando apenas três populações a priori:  

nordeste do Brasil, sudeste-sul do Brasil e Argentina. Os resultados do Baps sugeriram que 

espécimes coletados na costa sudeste e sul do Brasil apresentaram um grupo genético exclusivo 

(Grupo 1, cor verde) (Figura 7), e os demais três grupos genéticos foram compartilhados com 

a costa nordeste do Brasil e Argentina. A costa da Argentina compartilhou dois grupos 

genéticos com a costa do Brasil como um todo, desta forma nenhum destes grupos foi exclusivo 

de nenhuma área geográfica. Como mencionado anteriormente, apesar destes grupos genéticos 

(exceto o Grupo 1, formado por indivíduos apenas da região sul), estarem presentes em mais 

de uma população estabelecida a priori, é difícil atribuir a um padrão geográfico de populações 

as diferenças genéticas encontradas. 

O grupo 4 (amarelo) ocorre nas três áreas amostradas, mas com frequência baixa, sendo 

apenas 15% no nordeste do Brasil e 10% no sudeste-sul do Brasil. O grupo 1 (verde) é raro, 

sendo encontrado apenas na costa sudeste-sul do Brasil e com uma frequência de apenas 7%. 

As maiores diferenças ocorrem nos grupos 2 (vermelho) e 3 (azul), onde o primeiro apresenta 

uma maior frequência no nordeste do Brasil (70%) em contraste com o sudeste-sul do Brasil 

(32%), sendo que o contrário é observado no grupo 3, apresentando uma baixa frequência no 
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nordeste do Brasil (15%) e alta no sudeste-sul do Brasil (51%). Na Argentina os grupos 2 e 4 

representam 50% cada, entretanto, a amostragem é pequena para fazer maiores inferências. 

 

 

Figura 7. Atribuição dos grupos genéticos (k = 4) sugerida pelo programa Baps aos 58 

indivíduos com base em sequências da região controladora do DNA mitocondrial de Physeter 

macrocephalus entre o nordeste, sudeste-sul e Argentina no oceano Atlântico Sul Ocidental. As 

barras verticais indicam cada indivíduo e a cor de cada barra representa o grupo genético (k) 

em que o indivíduo foi atribuído. Cor verde: Grupo 1. Cor vermelha: Grupo 2. Cor azul: Grupo 

3. Cor amarela: Grupo 4. 

 

Os novos resultados da AMOVA levando em consideração um cenário com apenas três 

grupos geográficos indicaram que há grande diferenciação significativa (P<0,05) entre as áreas 

em geral (ΦST = 9% e FST = 12%,) (Tabela 9). Entretanto, a maior variação se encontra dentro 

das próprias populações do que entre as mesmas. 

 

Tabela 9. Análise da variância molecular (AMOVA) baseada nos valores de fixação (FST e 

ΦST) para a região controladora do DNA mitocondrial de Physeter macrocephalus no oceano 

Atlântico Sul Ocidental entre as regiões nordeste e sudeste-sul e Argentina. Todos os valores 

obtidos foram significativos para P<0,05. 

Fonte de variação 
DNAmt 

FST (%) ΦST (%) 

Entre as populações 12,31 9,14 

Dentro das populações 87,69 90,86 

 

As distâncias par a par entre as áreas do Brasil e da Argentina não foram significativas, 

tanto para o FST quanto para o ΦST. Entretanto, as distâncias par a par entre as populações do 

Nordeste Sudeste-sul Argentina 
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nordeste e sudeste-sul do Brasil foram significativas, apresentando uma diferenciação genética 

(Tabela 10). 

 

Tabela 10. Análise pareada das estatísticas F da região controladora do DNA mitocondrial de 

Physeter macrocephalus entre as regiões nordeste e sudeste-sul e Argentina no oceano 

Atlântico Sul Ocidental. Diagonal superior ΦST e diagonal inferior FST. Valores significativos 

para P<0,05 estão em negrito. 

População Argentina Nordeste do Brasil Sudeste-sul do Brasil 

Argentina - - 0,0512 0,1206 

Nordeste do Brasil  - 0,1076 - 0,1378 

Sudeste-sul do Brasil 0,0742 0,1089 - 

 

A população do nordeste do Brasil apresentou três haplótipos, e possui a mais baixa 

diversidade haplotípica (Hd = 0,5128) e nucleotídica (π = 0,00179) (Tabela 11) do estudo. 

 

Tabela 11. Diversidade genética da região controladora do DNA mitocondrial de Physeter 

macrocephalus nas regiões nordeste e sudeste-sul e Argentina no oceano Atlântico Sul 

Ocidental. N: número de amostras. S: sítios variáveis. H: número de haplótipos. Hd: diversidade 

haplotípica. π: diversidade nucleotídica. SD: desvio padrão. Os valores obtidos para o D de 

Tajima e o Fs de Fu não foram significativos. 

População N S H Hd (SD) π (SD) D de Tajima (P) FS de Fu (P) 

Argentina 4 2 3 0,8333 (0,2224) 0,00204 (0,001941 0,5916 (0,8205) - 0,6579 (0,1593) 

Nordeste 
do Brasil 

13 3 3 0,5128 (0,1436) 0,00179 (0,00144) 0,1926 (0,6331) 0,8268 (0,6561) 

Sudeste-sul 
do Brasil 

41 6 6 0,6659 (0,0524) 0,00248 (0,00172) 0,0279 (0,5712) - 0,2190 (0,4792) 

 

Os testes de neutralidade seletiva D de Tajima e FS de Fu não sugerem mudanças 

significativas no tamanho e nem expansão populacional recente (Tabela 11), tanto nas 

populações separadas do nordeste, sudeste-sul e Argentina quanto na espécie como um todo no 

oceano Atlântico Sul Ocidental. A análise de Mismatch Distribution unimodal evidencia que 

não existe expansão populacional recente na costa do oceano Atlântico Sul Ocidental (Figura 

8). 
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Figura 8. Gráfico da análise de Mismatch Distribution de diferenças par a par do DNA 

mitocondrial de Physeter macrocephalus entre o nordeste, sudeste-sul e Argentina no oceano 

Atlântico Sul Ocidental. Exp: Expectativa. Obs: Observado. A: Amostras da região nordeste do 

Brasil. B: Amostras da região sudeste-sul do Brasil. C: Amostras da Argentina. 

 

A rede de haplótipos (Figura 9) apresentou alguns haplótipos divergentes dos demais 

(e.g. haplótipos da costa sudeste-sul do Brasil e da costa da Argentina). Há três haplótipos 

compartilhados entre as áreas do nordeste e sudeste-sul do Brasil, sendo que dois são 

compartilhados com a costa da Argentina. Com esta nova configuração a costa sudeste-sul do 

Brasil apresentou três haplótipos exclusivos e a costa da Argentina apresentou um haplótipo 

particular. A costa nordeste do Brasil não apresentou haplótipos exclusivos. O padrão geral da 

A 

B 

C 
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rede lembra uma estrela, possuindo um haplótipo central, entretanto, os clados não estão 

geograficamente bem estruturados. 

 

 

Figura 9. Rede de haplótipos das sequências da região controladora do DNA mitocondrial de 

Physeter macrocephalus nas regiões nordeste e sudeste-Sul e Argentina no oceano Atlântico 

Sul Ocidental. Os círculos representam os diversos haplótipos encontrados e seus tamanhos são 

proporcionais à frequência de indivíduos que os apresentam. Número dos haplótipos (Tabela 

12). Os passos mutacionais são representados pela quantidade de barras nos ramos. As cores 

são referentes às localidades dos indivíduos. Cor vermelha: indivíduos da costa Nordeste do 

Brasil. Cor azul: indivíduos da costa Sudeste-Sul do Brasil. Cor cinza: indivíduos da costa da 

Argentina. 

 

O haplótipo central ocorre apenas na costa argentina (Tabela 12), enquanto os três 

haplótipos derivados do mesmo são os mais abundantes, e a partir destes, apenas no sudeste-

sul do Brasil existem novos haplótipos. 
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Tabela 12. Lista de haplótipos da região controladora do DNA mitocondrial de Physeter 

macrocephalus das regiões Nordeste e Sudeste-Sul e Argentina no oceano Atlântico Sul 

Ocidental: relação de frequência e localidades que os compõe. 

Haplótipo Frequência Localidade 

1 24 
Nordeste, sudeste-sul e 

Argentina 

2 3 Sudeste-sul 

3 22 Nordeste e sudeste-sul 

4 1 Sudeste-sul 

5 1 Sudeste-sul 

6 6 
Nordeste, sudeste-sul e 

Argentina 

7 1 Argentina 

 

3.2 ESTRUTURAÇÃO GENÉTICA DAS POPULAÇÕES DE CACHALOTE A NÍVEL 

MUNDIAL, DE BACIA OCEÂNICA E REGIONAL 

 

A diversidade genética das sequências de DNA da região controladora a nível mundial 

e de bacia oceânica (Atlântico Norte, Índico e Pacífico e Atlântico Sul Ocidental) foi avaliada 

em um fragmento de 380 pb alinhados em um total de 1.635 indivíduos. Foram encontrados 30 

sítios variáveis (100% de transições), que determinam 39 haplótipos mundiais. A análise do 

programa Baps sugeriu que a estruturação genética com maior verossimilhança é a que 

apresentou quatro grupos genéticos novamente (k = 4) (Figura 10), apenas o oceano Pacífico 

apresentou um grupo genético exclusivo (cor amarela), enquanto compartilhou os outros três 

grupos genéticos com os outros oceanos. 
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Figura 10. Atribuição dos grupos genéticos (k = 4) sugerida pelo programa Baps aos 1.635 

indivíduos com dados do DNA mitocondrial de Physeter macrocephalus nos oceanos Atlântico 

Sul Ocidental, Atlântico Norte, Índico e Pacífico. As barras verticais indicam cada indivíduo e 

a cor de cada barra representa cada grupo genético (k) em que o indivíduo foi atribuído. 

 

A análise da variância molecular (AMOVA) indicou que há diferenciação entre oceanos 

em geral (entre 8% e 16%) (Tabela 13), entretanto, a maior variação se encontra dentro das 

próprias populações do que entre as mesmas, padrão similar ao encontrado no oceano Atlântico 

Sul Ocidental. 

 

Tabela 13. Análise da variância molecular (AMOVA) baseada nos valores de fixação (FST e 

ΦST) para a região controladora do DNA mitocondrial de Physeter macrocephalus 

mundialmente e entre oceanos Atlântico Sul Ocidental, Atlântico Norte, Índico e Pacífico. 

Todos os valores obtidos foram significativos para P<0,05. 

Fonte de variação 
DNAmt 

FST (%) ΦST (%) 

Entre as populações 8,89 16,39 

Dentro das populações 91,11 83,61 

 

As distâncias genéticas par a par entre os oceanos foram significativas, tanto para o FST 

quanto para o ΦST, sendo assim, todos os oceanos apresentaram uma diferenciação genética 

significativa entre eles (Tabela 14). 

 

 

 

Atlântico Norte Índico Pacífico 
Atlântico Sul 

Ocidental 
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Tabela 14. Análise pareada das estatísticas F da região controladora do DNA mitocondrial de 

Physeter macrocephalus dos oceanos Atlântico, Índico e Pacífico. Diagonal superior ΦST e 

diagonal inferior FST. Valores significativos para P<0,05 estão em negrito. ATL: Oceano 

Atlântico. PAC: Oceano Pacífico. IND: Oceano Índico. 

População ATL PAC IND 

ATL - 0,1740 0,1953 

PAC 0,0820 - 0,1250 

IND 0,1188 0,0946 - 

 

O oceano Atlântico Sul Ocidental apresentou diferenças significativas com todos os 

outros oceanos, inclusive ao ser comparado com as demais amostras do próprio oceano 

Atlântico (indivíduos do Atlântico Norte) (Tabela 15). 

 

Tabela 15. Análise pareada das estatísticas F da região controladora do DNA mitocondrial de 

Physeter macrocephalus dos oceanos Atlântico Sul Ocidental, Atlântico Norte, Índico e 

Pacífico. Diagonal superior ΦST e diagonal inferior FST. Valores significativos para P<0,05 

estão em negrito. ASO: Oceano Atlântico Sul Ocidental. ATL: Oceano Atlântico Norte. PAC: 

Oceano Pacífico. IND: Oceano Índico.  

População ASO ATL PAC IND 

ASO - 0,3142 0,0757 0,1661 

ATL 0,1837 - 0,2271 0,2445 

PAC 0,1140 0,1019 - 0,1251 

IND 0,0898 0,1490 0,0947 - 

 

A diversidade haplotípica incluindo todas áreas estudadas foi de Hd = 0,8195 (σ = 

0,0054), e a diversidade nucleotídica foi de π = 0,00555 (σ = 0,00361) (Tabela 16). 
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Tabela 16. Diversidade genética da região controladora do DNA mitocondrial de Physeter 

macrocephalus mundialmente e nos oceanos Atlântico, Índico e Pacífico. N: número de 

amostras. S: sítios variáveis. H: número de haplótipos. Hd: diversidade haplotípica. π: 

diversidade nucleotídica. SD: desvio padrão. Os valores obtidos para o D de Tajima e o Fs de 

Fu significativos (P<0,05 e P<0,02, respectivamente) estão em negrito. 

População N S H Hd (SD) π (SD) D de Tajima (P) FS de Fu (P) 

ATL 362 6 8 0,7767 (0,0085) 0,00437 (0,00302) 0,4215 (0,6396) -0,4911 (0,5049) 

PAC 1056 26 33 0,7814 (0,0079) 0,00504 (0,00336) -1,3631 (0,0471) -21,4238 (0,0004) 

IND 159 6 8 0,7881 (0,0146) 0,00558 (0,00364) 1,2088 (0,8917) 0,3786 (0,6206) 

Total 1635 30 39 0,8195 (0,0054) 0,00555 (0,00361) -1,3457 (0,0480) -25,1963 (0,0004) 

 

Os testes de neutralidade seletiva de Tajima’s D e Fs de Fu sugeriram mudanças 

significativas no tamanho efetivo da população mundial, com expansão populacional recente 

na espécie como um todo (Tabela 16). Contudo, avaliando os oceanos separadamente, apenas 

o Pacífico apresentou valores significativos sugeridos como expansão populacional. A análise 

de Mismatch Distribution bimodal sugeriu uma possível expansão no oceano Índico, entretanto, 

não apontou a existência de expansão da população mundial ou nos oceanos (Figura 11). 
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Figura 11. Gráfico da análise de Mismatch Distribution de diferenças par a par do DNA 

mitocondrial de Physeter macrocephalus mundialmente e nos oceanos Atlântico, Índico e 

Pacífico. Exp: Expectativa. Obs: Observado. A: Oceano Atlântico. B: Oceano Índico. C: 

Oceano Pacífico. D: Mundial. 
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A rede de haplótipos (Figura 12) apresentou quatro haplótipos compartilhados entre as 

quatro áreas (haplótipos centrais A, B, C e N, Tabela 17), não apresentando haplótipos 

diferentes do encontrado por Alexander et al. (2016) (Figura 13). O padrão geral da rede 

apresenta 3 haplótipos ancestrais, dos quais os demais derivaram, apontando uma possível 

expansão mundial derivada de um único grupo ancestral com baixa diversidade. Contudo, 

alguns haplótipos não foram compartilhados entre todos os oceanos (e.g. haplótipos do oceano 

Atlântico Sul Ocidental e do oceano Pacífico). 

 

 

Figura 12. Rede de haplótipos das sequências da região controladora do DNA mitocondrial de 

Physeter macrocephalus nos oceanos Atlântico, Índico e Pacífico. As letras representam os 

haplótipos encontrados por Alexander et al. (2016) para análise de estruturação mundial dos 

cachalotes (Tabela 17). Cor azul: indivíduos do oceano Pacífico. Cor amarela: indivíduos do 

oceano Atlântico. Cor verde: indivíduos do oceano Índico. Cor vermelha: indivíduos do oceano 

Atlântico Sul Ocidental. 
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Figura 13. Rede de haplótipos baseada em 394 pb da região controladora do DNA 

mitocondrial. Os haplótipos são coloridos pelo oceano, com exceção dos haplótipos V e W que 

não foram localizados em um oceano específico em estudos. O tamanho do círculo do haplótipo 

é proporcional numa escala logarítmica ao número total de amostras com o haplótipo. As linhas 

representam substituições. Novos haplótipos descobertos por Alexander et al. (2016) são 

delineados em vermelho. Fonte: Alexander et al. (2016). 

 

O oceano Pacífico apresentou o maior número de haplótipos (n = 33), dos quais 25 eram 

exclusivos, enquanto os oceanos Atlântico e Índico apresentam três haplótipos exclusivos cada 

um. As amostras do oceano Atlântico Sul Ocidental não apresentaram haplótipos exclusivos, 

entretanto, indivíduos da região sudeste-sul deste estudo possuíam dois haplótipos 

compartilhados somente com o oceano Pacífico (E e JJ). 
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Tabela 17. Lista de haplótipos da região controladora do DNA mitocondrial de Physeter 

macrocephalus dos oceanos Atlântico Sul Ocidental, Atlântico, Índico e Pacífico: relação de 

frequência e grupos que os compõe. As amostras deste trabalho estão em negrito. 

Haplótipo Frequência Localidade 

A 509 
Atlântico, Índico, Pacífico e Atlântico Sul 

Ocidental (nordeste, sudeste-sul e Argentina) 
(haplótipo 1 do presente estudo) 

B 325 
Atlântico, Índico, Pacífico e Atlântico Sul 

Ocidental (Argentina) (haplótipo 7 do presente 
estudo) 

C 301 
Atlântico, Índico, Pacífico e Atlântico Sul 

Ocidental (nordeste, sudeste-sul e Argentina) 
(haplótipo 6 do presente estudo) 

D 23 Pacífico 

E 49 
Pacífico e Atlântico Sul Ocidental (sudeste-

sul) (haplótipo 2 do presente estudo) 

F 6 Pacífico 

G 5 Pacífico 

H 13 Pacífico 

I 16 Pacífico 

J 72 Índico e Pacífico 

K 2 Pacífico 

L 1 Pacífico 

M 8 Pacífico 

N 76 
Atlântico, Índico, Pacífico e Atlântico Sul 

Ocidental (nordeste e sudeste-sul) (haplótipos 
3 e 4 do presente estudo) 

O 20 Pacífico 

P 2 Pacífico 

Q 2 Pacífico 

R 2 Pacífico 

S 8 Pacífico 

T 3 Pacífico 
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U 1 Pacífico 

X 106 Atlântico 

Y 10 Atlântico 

Z 2 Pacífico 

AA 2 Pacífico 

BB 3 Atlântico e Pacífico 

CC 2 Pacífico 

DD 1 Pacífico 

EE 3 Pacífico 

FF 2 Pacífico 

GG 2 Índico 

HH 2 Pacífico 

II 3 Pacífico 

JJ 2 
Pacífico e Atlântico Sul Ocidental (sudeste-

sul) (haplótipo 5 do presente estudo) 

KK 46 Índico 

LL 1 Pacífico 

MM 1 Atlântico 

NN 2 Pacífico 

OO 1 Índico 

 

A análise da variância molecular (AMOVA) indicou que há diferenciação entre as áreas 

em geral (entre 22% e 29%) quando levamos em conta as regiões mundiais (Tabela 18), 

apresentando um índice mais alto do que as diferenças entre os oceanos. 
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Tabela 18. Análise da variância molecular (AMOVA) baseada nos valores de fixação (FST e 

ΦST) para a região controladora do DNA mitocondrial de Physeter macrocephalus entre as 

regiões dos oceanos Atlântico, Índico e Pacífico. Todos os valores obtidos foram significativos 

para P<0,05. 

Fonte de variação 
DNAmt 

FST (%) ΦST (%) 

Entre as populações 22,25 29,78 

Dentro das populações 77,75 70,22 

 

Os haplótipos centrais (A, B, C e N) foram compartilhados pela maioria das regiões 

(Tabela 19). As amostras da região Sudeste-Sul do oceano Atlântico Sul Ocidental possuem 

haplótipos compartilhados exclusivamente somente com regiões do oceano Pacífico, sugerindo 

desta forma que o Pacífico seria a população mais próxima filogeneticamente da população 

Atlântico Sul Ocidental. O haplótipo E foi compartilhado com as populações do Chile, Golfo 

da Califórnia, Galápagos, Havaí, Costa japonesa, Nova Zelândia, Oregon, Peru, Papua-Nova 

Guiné e Passagem do Pacífico, e o haplótipo JJ foi compartilhado com Galápagos. 
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Tabela 19. Lista de haplótipos da região controladora do DNA mitocondrial de Physeter 

macrocephalus das regiões mundiais: relação de frequência e regiões que os compõe. As 

amostras deste trabalho estão em negrito. Os haplótipos K, L e U não possuíam populações 

especificadas dentro dos oceanos respectivos. ALD: Aldraba. AUS_SAUS: Austrália. BAH: 

Bahamas. C_ATL: Atlântico Central. CHI: Chile. CNI: Ilhas Canárias. COC: Ilhas Cocos. 

GCA: Golfo da Califórnia. GMX: Golfo do México. GPG: Galápagos. HAW: Havaí. IO: 

Passagem do Oceano Índico. JC: Costa japonesa. KR: Kiribati. MAL_CHG: Maldivas e 

Chagos. MAU: Ilhas Maurício. MED: Mar Mediterrâneo. NZ: Nova Zelândia. OR: Oregon. 

PER: Peru. PNG: Papua-Nova Guiné. PX: Passagem do Pacífico. SEY: Ilhas Seychelles. SRI: 

Sri Lanka. WNAO: Atlântico Norte Ocidental. 

Haplótipo Frequência Localidade 

A 385 

ALD, AUS_SAUS, CHI, CNI, COC, GCA, GMX, 
GPG, HAW, IO, JC, MAL_CHG, NZ, OR, PER, 
PNG, PX, SEY, WNAO, Argentina, nordeste e 
sudeste-sul (haplótipo 1 do presente estudo) 

B 236 
AUS_SAUS, CHI, GCA, GMX, GPG, HAW, JC, 
KR, NZ, OR, PER, PNG, PX, WNAO e Argentina 
(haplótipo 7 do presente estudo) 

C 251 

ALD, AUS_SAUS, BAH, C_ATL, CHI, CNI, COC, 
GCA, GMX, GPG, JC, KR, MAL_CHG, MAU, 
MED, NZ, OR, PER, PNG, PX, SEY, WNAO, 
Argentina, nordeste e sudeste-sul (haplótipo 6 do 
presente estudo) 

D 17 
GCA, GPG, PER e PX 

E 38 
CHI, GCA, GPG, HAW, JC, NZ, OR, PER, PNG, 
PX e sudeste-sul (haplótipo 2 do presente estudo) 

F 2 
GPG e OR 

G 2 
GPG e OR 

H 9 
GCA, GPG e OR 

I 11 
CHI, GCA, GPG, OR e PER 

J 49 
AUS_SAUS, GCA, GPG, HAW, KR, NZ, PER, 
PX, SEY e SRI 

M 6 
GPG, OR e PX 

N 70 
AUS_SAUS, CNI, COC, GPG, JC, MAL_CHG, 
NZ, OR, PER, PX, SEY, SRI, WNAO, nordeste e 
sudeste-sul (haplótipo 3 e 4 do presente estudo) 

O 11 
CHI, GPG, NZ e PER 
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P 1 
OR 

Q 2 
JC e NZ 

R 1 
NZ 

S 6 
GPG e NZ 

T 3 
GPG 

X 106 
GMX e WNAO 

Y 10 
GMX 

Z 2 
NZ e PER 

AA 2 
OR 

BB 2 
PNG e WNAO 

CC 2 
GCA 

DD 1 
PNG 

EE 3 
NZ 

FF 2 
PNG 

GG 2 
SEY 

HH 2 
KR 

II 2 
GCA e NZ 

JJ 2 
GPG e sudeste-sul (haplótipo 5 do presente estudo) 

KK 46 
ALD, MAL_CHG e SRI 

LL 1 
PNG 

MM 1 
C_ATL 

NN 2 
GCA 

OO 1 
SEY 
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3.3 OCORRÊNCIA DE MACHOS E FÊMEAS EM CADA REGIÃO ESTUDADA 

 

O sexo de 39 dos 58 cachalotes analisados foi identificado molecularmente, sendo 9 

machos e 30 fêmeas (28 adultas e 2 recém-nascidas), tendo sido encontradas 18 fêmeas fora da 

região tropical (nordeste), todas na região sul (7 encalhes e 11 biópsias no talude). O sudeste 

do Brasil e a Argentina não apresentaram fêmeas, apenas machos (Tabela 20). 

Os machos foram amostrados em todas as regiões de coleta (nordeste do Brasil n = 2, 

sudeste do Brasil n = 3, sul do Brasil n = 1, e Argentina n = 3), dos quais seis eram adultos 

(sudeste do Brasil n = 2, sul do Brasil n = 1, e Argentina n = 3) e três neonatos (nordeste do 

Brasil n = 2, sudeste do Brasil n = 1). 

Os espécimes machos adultos foram amostrados somente na primavera e verão, já os 

neonatos foram amostrados em todas as estações do ano, entretanto, os neonatos no sudeste-sul 

ocorreram apenas na primavera e verão, enquanto no nordeste apenas no outono e inverno. 

Estes resultados de 18 de 30 fêmeas encontradas na região sul (fora da região tropical 

no nordeste), aliados as diferenças observadas de variabilidade genética (ver tabela 10) entre as 

áreas amostradas no ASO e ao pouco compartilhamento de haplótipos entre as populações 

estudadas, sugerem que os cachalotes do sudeste-sul do Brasil seriam uma unidade de manejo, 

potencialmente isolada em termos reprodutivos das demais, indicando que há pelo menos mais 

de uma população reprodutiva no ASO. 
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Tabela 20. Identificação do sexo obtido molecularmente nas amostras de cachalote (Physeter 

macrocephalus) do presente estudo. Sexo, categoria etária de acordo com o comprimento total 

do indivíduo coletado, época do ano de coleta e local de coleta no oceano Atlântico Sul 

Ocidental. ♀: fêmea. ♂: macho. 

Identificação dos espécimes Sexo 
Categoria 

etária Época do ano Local de coleta 

AQUASIS 02C0410/281 ♀ Adulto Verão Nordeste do Brasil 
AQUASIS 02C0412/307 ♀ Adulto Outono Nordeste do Brasil 
AQUASIS 02C0410/308 ♀ Adulto Inverno Nordeste do Brasil 
AQUASIS 02C0410/338 ♀ Adulto Verão Nordeste do Brasil 
AQUASIS 02C0412/434 ♀ Adulto Primavera Nordeste do Brasil 
AQUASIS 02C0410/495 ♀ Adulto Outono Nordeste do Brasil 
AQUASIS 02C0410/530 ♀ Adulto Verão Nordeste do Brasil 
AQUASIS 02C0410/532 ♀ Adulto Verão Nordeste do Brasil 

BAH 1 ♀ Adulto Verão Nordeste do Brasil 
AQUASIS 02C0412/280 ♀ Adulto Verão Nordeste do Brasil 
AQUASIS 02C0410/477 ♀ Adulto Verão Nordeste do Brasil 
AQUASIS 02C0412/348 ♀ Neonato Inverno Nordeste do Brasil 
AQUASIS 02C0411/564 ♂ Neonato Inverno Nordeste do Brasil 
AQUASIS 02C0411/542 ♂ Neonato Outono Nordeste do Brasil 

GEMM-Lagos 092  ♂ Neonato Primavera Sudeste do Brasil 
GEMM-Lagos 001 ♂ Adulto Verão Sudeste do Brasil 
MN-UFRJ 54999 ♂ Adulto Verão Sudeste do Brasil 

IA 1227 ♀ Adulto Primavera Sul do Brasil 
IA 1230 ♀ Adulto Primavera Sul do Brasil 
IA 1231 ♀ Adulto Primavera Sul do Brasil 
IA 1224 ♀ Adulto Primavera Sul do Brasil 
IA 1225 ♀ Adulto Primavera Sul do Brasil 
IA 1226 ♀ Adulto Primavera Sul do Brasil 
IA 1228 ♀ Adulto Primavera Sul do Brasil 
IA 001 ♀ Adulto Outono Sul do Brasil 
IA 002 ♀ Adulto Outono Sul do Brasil 
IA 004 ♀ Adulto Outono Sul do Brasil 
IA 006 ♀ Adulto Outono Sul do Brasil 

GEMARS 1267 ♀ Adulto Verão Sul do Brasil 
GEMARS 1275 ♀ Adulto Outono Sul do Brasil 

FURG 21 ♀ Adulto Verão Sul do Brasil 
PM 985 ♀ Adulto Primavera Sul do Brasil 

GEMARS 1274 ♀ Adulto Outono Sul do Brasil 
PM 512 ♀ Adulto Outono Sul do Brasil 

FURG 17 ♀ Neonato Verão Sul do Brasil 
GEMARS 1377 ♂ Adulto Verão Sul do Brasil 

CENPAT 2 ♂ Adulto Primavera Argentina 
CENPAT 5 ♂ Adulto Primavera Argentina 
CENPAT 3 ♂ Adulto Primavera Argentina 
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Contudo, estes resultados devem ser observados com cautela, já que ainda se faz 

necessário a determinação do sexo de 19 espécimes.  
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4 DISCUSSÃO 

 

Esse estudo é o primeiro a avaliar a diversidade e diferenciação genética das populações 

de Physeter macrocephalus no oceano Atlântico Sul Ocidental. A diversidade genética 

mitocondrial encontrada para a espécie no Atlântico Sul Ocidental está distribuída em quatro 

grupos genéticos pouco relacionados a áreas geográficas, tendo a região do sudeste-sul do Brasil 

uma diversidade genética singular e associada a população do oceano Pacífico, tida como a 

mais próxima filogeneticamente dos cachalotes do Atlântico Sul Ocidental (ALEXANDER et 

al., 2016). 

Os espécimes do nordeste apresentaram a menor diversidade nucleotídica e haplotípica 

da espécie dentro ASO, inclusive ao se comparar com a região da Argentina que teve a menor 

amostragem. Além disso, comparando-se a diversidade genética das regiões do nordeste e do 

sudeste-sul do Brasil e a costa da Argentina com as demais regiões do mundo analisadas por 

Alexander et al. (2016), a diversidade nucleotídica do presente estudo foi maior (mín: 0,001796 

máx: 0,002482), enquanto a diversidade haplotípica (mín: 0,5128 e máx: 0,8333) foi parecida. 

Entretanto, mesmo a partir da inclusão das amostras deste estudo, o nível conhecido 

atualmente de diversidade da região controladora do DNA mitocondrial dos cachalotes ainda é 

um dos menores em relação aos estudos anteriores (Tabela 21). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabela 21. Diversidade genética mitocondrial para diferentes espécies de cetáceos. N: número 

de amostras. π: diversidade nucleotídica. 
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Fonte: Modificado de Alexander et al. (2013). 

 

De acordo com os resultados, não existe uma estruturação populacional genética 

associado exclusivamente a determinadas latitudes na costa do oceano Atlântico Sul Ocidental, 

visto que são apresentados quatro grupos genéticos distribuídos por todas as regiões. 

Entretanto, entre os quatro grupos genéticos encontrados no Atlântico Sul Ocidental, 

um deles ocorre exclusivamente nos indivíduos da região sudeste-sul, representando possíveis 

diferenças geográficas nas populações. Em adição é possível que a diferenças genéticas 

observadas entre as populações do nordeste e do sudeste-sul na costa brasileira seja devido a 

estrutura social associada à separação latitudinal destas populações pela filopatria das fêmeas. 

Estudos prévios demonstraram que além da filopatria, os cachalotes podem apresentar 

características próprias influenciadas por fatores em função da complexa estrutura social dos 

cachalotes, da especialização no uso dos recursos e reprodução (LYRHOLM et al., 1999; 

ALEXANDER et al., 2012). Uma análise temporal de encalhes indicou a existência de dois 

padrões distintos de nascimentos da espécie no litoral brasileiro, enquanto na região nordeste 

os neonatos foram registrados entre outono e inverno, nas regiões sudeste e sul os registros 

estão todos concentrados entre primavera e verão, sugerindo uma demarcada sazonalidade dos 

nascimentos. Os dados de diversidade genética e de frequência de fêmeas em cada região 

obtidos no presente estudo corroboram os dados de baleação de Townsend (1935), sugerindo a 

Espécie N π (%) Referência 
Globicephala melas 643 0,35 Oremus et al. (2009) 
Pseudorca crassidens 124 0,37 Chivers et al. (2007) 
Cephalorhynchus commersonii 196 0,40 Pimper et al. (2010) 
Physeter macrocephalus 1.587 0,43 Alexander et al. (2016) 
Delphinapterus leucas 324 0,51 O’Corry-Crowe et al. (1997) 
Orcinus orca 102 0,52 Hoelzel et al. (2002) 
Physeter macrocephalus 1.635 0,55 Presente estudo 
Lagenorhynchus albirostris 122 0,56 Banguera-Hinestroza et al. (2010) 
Cephalorhynchus hectori hectori 318 0,79 Hamner et al. (2012) 
Globicephala macrorhynchus 150 0,87 Oremus et al. (2009) 
Phocoenoides dalli 103 1,06 Hayano et al. (2003) 
Balaenoptera physalus 341 1,13 Bérubé et al. (1998) 
Stenella attenuata 225 1,36 Escorza-Treviño et al. (2005) 
Balaenoptera musculus intermedia 183 1,40 Sremba et al. (2012) 
Eubalaena australis 585 1,43 Carroll et al. (2011) 
Lagenorhynchus obscurus 153 1,63 Cassens et al. (2005) 
Kogia breviceps 108 1,65 Chivers et al. (2005) 
Delphinus delphis 297 1,80 Mirimin et al. (2009) 
Tursiops sp. 220 2,21 Krützen et al. (2004) 
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existência de uma população reprodutiva entre o sudeste e sul do Brasil diferente da população 

do nordeste, tanto geneticamente quanto em termos de sazonalidade reprodutiva. 

Essas diferenças podem estar associadas a características de possíveis grupos sociais no 

Atlântico Sul Ocidental (RAMOS et al., 2001), e também associadas às distintas condições 

oceanográficas de cada uma das regiões, como temperatura da água, visto que nas regiões norte 

e nordeste a temperatura da superfície do mar se mantém estável em aproximadamente 25ºC, 

enquanto nas regiões sudeste e sul esta média de temperatura só ocorre no fim da primavera e 

durante o verão, período de nascimento observado na região. Isto poderia levar a formação de 

um grupo de cachalotes independentes no nordeste e outro na região sudeste-sul, os quais 

devido a filopatria das fêmeas levaria à diferenciação nas frequências gênicas e ao surgimento 

de um grupo diferenciado geneticamente apenas no sudeste-sul, o que também é evidenciado 

pelos índices de ΦST e FST. 

Além disso, esta estruturação entre o nordeste e o sudeste-sul da costa do Brasil poderia 

estar relacionada com a corrente Sul Equatorial do oceano Atlântico, que se movimenta no 

sentido Leste-Oeste na altura do Equador, e bifurca-se ao alcançar a costa nordestina brasileira. 

A corrente que se desvia para o norte, é denominada corrente das Guianas com temperaturas 

médias de 25ºC (INPE), e a que se volta para o sul, é a corrente do Brasil com temperaturas 

médias de 15ºC (INPE), enfatizando a variação das temperaturas entre o nordeste e sudeste-sul. 

Ao sul, o encontro da corrente do Brasil, que traz água tropical pouco densa, com a corrente 

das Malvinas, mais densa, origina a região denominada Convergência Subtropical do Atlântico 

Sul, enquanto no nordeste ocorre uma zona de ressurgência, formando duas áreas, uma ao 

nordeste e uma ao sudeste-Sul, com alta produtividade biológica. Além do fator da temperatura 

da área, a produtividade poderia estar levando a uma possível estruturação apesar de não haver 

barreiras geográficas evidentes (WOOD, 1998; MATE et al., 1999; MATTHIOPOULOS et al., 

2004). 

As populações de cachalotes apresentam diferenças substanciais entre os oceanos em 

termos de dialetos vocais, tamanho dos clãs sociais femininos e proporção de neonatos dentro 

dos grupos sociais (WHITEHEAD et al., 2012; GERO et al., 2015), sugerindo que a 

importância dos grupos sociais femininos na diversidade genética pode variar de acordo com o 

oceano, o que foi corroborado neste trabalho, visto que as diferenças nos índices de ΦST e FST 

foram todas significativas entre os oceanos. O resultado de diferença genética significativa entre 

a população do oceano Atlântico Sul Ocidental e a população do Atlântico Norte é um 

indicativo de uma reduzida dispersão de fêmeas entre regiões geográficas distantes (entre os 

oceanos ou entre os hemisférios norte e sul) bem como sua fidelidade ao seu sítio de nascimento 
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(filopatria), (LYRHOLM & GYLLENSTEN, 1998; LYRHOLM et al., 1999; ENGELHAUPT 

et al., 2009). Entretanto, as diferenças genéticas observadas foram maiores entre as regiões 

dentro de cada oceano, possivelmente devido a existência de grupos sociais. 

Porém, é importante enfatizar que nesta espécie, bem como outras de cetáceos onde as 

fêmeas são filopátricas ao seu sítio de nascimento, os machos são os responsáveis pelo fluxo 

gênico entre as colônias reprodutivas (LYRHOLM & GYLLENSTEN, 1998; DUFAULT et al., 

1999; LYRHOLM et al., 1999). Desta forma, devido à herança matrilinear do DNA 

mitocondrial (AVISE et al., 1987), mesmo encontrando uma possível estruturação populacional 

refletida na história evolutiva das fêmeas, deve-se analisar com cautela para não negligenciar o 

fluxo gênico mediado pelos machos. Neste sentido, a continuidade deste estudo com a análise 

combinada de múltiplos loci nucleares, como microssatélites, os quais refletem a contribuição 

de machos e fêmeas (herança bi-parental) (HANCOCK, 1999) nas populações, será 

fundamental para a realização de uma inferência abrangente sobre os processos atuantes sobre 

o genoma da espécie como um todo. 

Com relação as análises demográficas, não foi detectada uma expansão populacional 

recente nos cachalotes do oceano Atlântico Sul Ocidental, demonstrando que, apesar da espécie 

como um todo não apresentar expansão populacional neste oceano, as populações residentes 

estão em uma possível expansão ou crescimento populacional. Para o conjunto de dados 

mundiais, Fs de Fu foi significativamente negativo, fato que é um forte indicador de uma 

expansão populacional mundial das linhagens femininas de cachalotes. Alexander et al. (2016) 

estimou o tempo de surgimento das populações de cachalote em cada oceano, sugerindo que no 

Pacífico esse evento ocorreu a aproximadamente 66.900 anos antes do presente, 67.200 anos 

no oceano Atlântico e a 94.000 anos antes do presente no oceano Índico. Assim, a população 

ancestral do oceano Índico não estaria em expansão populacional. Apenas a população de 

cachalotes do oceano Pacífico, por ter a expansão mais recente, este fenômeno estaria ainda em 

andamento (ALEXANDER et al., 2016), além disso, a análise do Baps entre os oceanos indicou 

um grupo genético exclusivo neste oceano. 

Este último resultado foi corroborado pelas amostras da região sudeste-sul do oceano 

Atlântico Sul Ocidental, as quais seus cachalotes possuíam haplótipos compartilhados 

exclusivamente com regiões do oceano Pacífico. O haplótipo E (haplótipos 3 e 4 do presente 

estudo) foi compartilhado com as populações do Chile, Golfo da Califórnia, Galápagos, Havaí, 

Costa japonesa, Nova Zelândia, Oregon, Peru, Papua-Nova Guiné e Passagem do Pacífico, e o 

haplótipo JJ (haplótipo 5 do presente estudo) foi compartilhado com Galápagos. 
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A determinação do sexo dos cachalotes das diferentes regiões amostradas no Atlântico 

Sul Ocidental foi essencial para compreendermos a dinâmica de distribuição espacial nesta 

região, visto que a espécie possui diferenças marcantes entre os sexos (DILLON, 1996; 

LYRHOLM & GYLLENSTEN, 1998; LYRHOLM et al., 1999; WHITEHEAD, 2003; 

TOLEDO & LANGGUTH, 2009). A hipótese proposta sugerindo a existência de populações 

reprodutivas diferentes entre nordeste e sudeste-sul do Brasil foi confirmada pelo presente 

estudo, quando se detectaram 18 fêmeas fora da região tropical (nordeste) todas na região sul 

(7 encalhes e 11 biópsias no talude).  

A maior frequência de fêmeas no Atlântico Sul Ocidental (30 fêmeas e 9 machos) 

também era esperada devido a distribuição espacial diferenciada da espécie, já que os 

indivíduos foram amostrados estão entre as latitudes 45-50°N e 40°S, com maior predomínio 

de fêmeas adultas e neonatos de ambos os sexos (RICE, 1989). 

Os espécimes machos adultos foram registrados somente na primavera e verão, 

possivelmente em função do período de acasalamento, já os neonatos foram registrados em 

todas as estações do ano, entretanto, os neonatos no Sudeste-Sul ocorreram apenas na primavera 

e verão, enquanto no nordeste ocorreram apenas no outono e inverno, corroborando os dados 

encontrados por Ramos et al. (2001). 

A partição de populações em unidades menores pode ter uma influência importante em 

muitos processos demográficos e evolutivos, assim, faz-se necessária a identificação de tais 

unidades para entender a biologia de uma espécie e formular as estratégias mais adequadas para 

a gestão e a conservação da mesma (PARSONS et al., 2006). Mamíferos marinhos são capazes 

de se deslocar por grandes distâncias em um ambiente que não possui limites geográficos 

evidentes, ainda assim, frequentemente exibem forte fidelidade à sítios de reprodução ou 

alimentação (WOOD, 1998; MATE et al., 1994; MATTHIOPOULOS et al., 2004), sendo que 

os cachalotes são um grande exemplo disso. 

A necessidade de identificar as subdivisões de populações levou ao conceito de 

"Unidades Evolutivamente Significativas" (ESUs, do inglês Evolutionarily Significative Units), 

que são unidades definidas abaixo do nível de espécies que devem ser priorizadas para proteção 

(RYDER, 1986; MORITZ, 1994; CHAN et al., 2006; HEDRICK et al., 2006; ROBALO et al., 

2007; BOTTIN et al., 2007). A amostragem de um grande número de fêmeas encontradas fora 

da região tropical no nordeste, além das diferenças observadas de variabilidade genética entre 

as áreas amostradas no ASO e ao pouco compartilhamento de haplótipos entre as populações 

estudadas, sugerem que os cachalotes do sudeste-sul do Brasil seriam uma unidade de manejo, 

potencialmente isolada em termos reprodutivos da população ocorrente na região nordeste, 
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indicando que há pelo menos duas populações reprodutivas no ASO. Sugerindo assim, duas 

unidades de manejo para cachalotes no oceano Atlântico Sul Ocidental, apresentando 

diferenças em seus índices de diversidade genética e haplotípica, haplótipos, grupos genéticos, 

época de nascimento, sazonalidade de encalhes e habitats. Entretanto, é necessário verificar a 

divergência significativa de frequência alélica em loci nuclear para comprovar que se tratam de 

possíveis ESUs. 

A maior ameaça para os cachalotes, a caça comercial extensiva, cessou, apesar de dez 

cachalotes serem caçados anualmente pelo Japão sob autorização do IWC Special Permit 

(CLAPHAM et al., 2003). No entanto, uma série de outras ameaças de várias dimensões 

permanecem, como o emaranhamento em redes e linhas de pesca (HAASE & FÉLIX, 1994; 

BARLOW & CAMERON, 2003), níveis elevados de contaminantes em seus tecidos (O'SHEA, 

1999; NIELSEN et al., 2000) e ruídos submarinos (WATKINS et al., 1985; BOWLES et al., 

1994). Além disso, as taxas máximas de aumento das populações de cachalotes são muito 

baixas, possivelmente na ordem de 1% ao ano (WHITEHEAD, 2002), evidenciando a 

importância da preservação da espécie, e de mais estudos que abranjam as características de 

cada população de cachalotes.  
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5 CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

O presente estudo visou contribuir significativamente para ampliar as informações sobre 

a diversidade genética e a possível estruturação das populações de cachalotes ao longo da costa 

brasileira e argentina, identificando duas possíveis unidades de manejo. Foi obtida uma melhor 

compreensão dos padrões de distribuição e estruturação populacional dos cachalotes no 

Atlântico Sul Ocidental, sugerindo que os cachalotes se distribuem por toda a costa do oceano, 

mas apresentam diferenças entre o nordeste e o sudeste-sul na costa do Brasil. De acordo com 

Eizirik (1996), é fundamental que se saiba o quanto as espécies formalmente descritas 

apresentam subdivisões significativas em termos geográficos, pois as possíveis diferenças 

populacionais implicam em diferentes estratégias de manejo e conservação ao longo da 

distribuição da espécie. Dessa forma, sugere-se que as populações de cachalote do nordeste e o 

sudeste-sul na costa do Brasil mereçam medidas de proteção diferentes e de acordo às ameaças 

presentes em suas respectivas áreas de ocorrência no Atlântico Sul Ocidental. 

Este trabalho avaliou o padrão de distribuição espacial e estruturação populacional desta 

espécie no Brasil e no oceano Atlântico Sul Ocidental, contribuindo para preencher a lacuna 

que o Ministério do Meio Ambiente (MMA), por meio dos Planos de Ação Nacional para a 

Conservação dos Mamíferos Aquáticos (ICMBio, 2011a; 2011b), destacou como uma das ações 

prioritárias para a espécie no Brasil. 

Por fim, ressalta-se a importância de analisar os loci nucleares para compreender o fluxo 

gênico intermediado pelos machos (LYRHOLM & GYLLENSTEN, 1998; DUFAULT et al., 

1999; LYRHOLM et al., 1999). A avaliação conjunta dos resultados obtidos a partir da análise 

do DNA mitocondrial e dos microssatélites de cachalote permitirão testar a hipótese de que há 

estruturação populacional suficiente para proposição de unidades de manejo, ou unidades 

evolutivamente significativas, dentro da costa brasileira.  
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APÊNDICE A 

 

Apêndice A. Mapa de baleação de cachalotes transcritas de livros de registro de captura de 

baleias por navios norte-americanos datados de 1761 a 1920, entre os meses de abril a setembro. 

Fonte: Townsend (1935). 
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APÊNDICE B 

 

Apêndice B. Mapa de baleação de cachalotes transcritas de livros de registro de captura de 

baleias por navios norte-americanos datados de 1761 a 1920, entre os meses de outubro a março. 

Fonte: Townsend (1935). 
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APÊNDICE C 

 

Apêndice C. Coordenadas e data de coleta dos espécimes de cachalote (Physeter 

macrocephalus) do presente estudo no oceano Atlântico Sul Ocidental. 

Identificação dos espécimes Latitude Longitude Data de coleta 
IA 1221 -31,5850 -49,5050 14/12/2012 
IA 1222 -31,5850 -49,5050 14/12/2012 
IA 1223 -31,5850 -49,5050 14/12/2012 
IA 1224 -30,2202 -47,6137 16/12/2012 
IA 1225 -30,2180 -47,6039 16/12/2012 
IA 1226 -30,2399 -47,6282 16/12/2012 
IA 1227 -30,3152 -47,6647 16/12/2012 
IA 1228 -30,3625 -47,6671 16/12/2012 
IA 1229 -30,4227 -47,6572 16/12/2012 
IA 1230 -30,4999 -47,6610 18/12/2012 
IA 1231 -30,4999 -47,6610 18/12/2012 
IA 1232 -30,5111 -47,6623 18/12/2012 
IA 001 -32,3160 -49,8753 24/05/2011 
IA 002 -32,3203 -49,8816 24/05/2011 
IA 004 -32,3855 -49,8741 24/05/2011 
IA 005 -32,3708 -49,8784 24/05/2011 
IA 006 -32,3618 -49,8714 24/05/2011 

GEMARS 0570 -30,9737 -50,6759 17/01/1999 
GEMARS 0941 -30,6152 -50,4155 22/01/2003 
GEMARS 1267 -30,4272 -50,2983 28/12/2005 
GEMARS 1274 -30,0552 -50,1537 13/05/2006 
GEMARS 1275 -29,8790 -50,0700 16/06/2006 
GEMARS 1377 -29,2005 -49,4306 27/01/2010 
GEMARS 1427 -29,4849 -49,8360 17/12/2010 

AQUASIS 02C0412/280 -03,1309 -39,1337 07/01/2006 
AQUASIS 02C0410/281 -03,1715 -39,1123 24/12/2005 
AQUASIS 02C0410/303 -03,1437 -39,1332 25/02/2008 
AQUASIS 02C0412/307 -03,4290 -38,2821 11/06/2008 
AQUASIS 02C0410/308 -03,4227 -38,2751 22/07/2008 
AQUASIS 02C0410/338 -03,0633 -39,3038 13/03/2009 
AQUASIS 02C0412/348 -02,5313 -41,1604 18/08/2009 
AQUASIS 02C0412/434 -03,2818 -38,5545 27/10/2010 
AQUASIS 02C0410/477 -03,0847 -39,2649 15/03/2011 
AQUASIS 02C0410/495 -03,4632 -38,2552 12/06/2011 
AQUASIS 02C0410/530 -03,2306 -39,0526 12/02/2012 
AQUASIS 02C0410/532 -03,5951 -38,1351 16/03/2012 
AQUASIS 02C0411/542 -03,4303 -38,3120 11/05/2012 
AQUASIS 02C0411/564 -03,4319 -38,2358 11/09/2012 

GEMM-Lagos 001 -22,9682 -42,0362 10/03/1999 
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GEMM-Lagos 092 -22,5279 -41,9441 07/11/2005 
FURG 16 -32,4261 -52,2659 22/01/2009 
FURG 17 -32,4261 -52,2659 17/12/2009 
FURG 18 -33,0608 -52,5986 06/12/2011 
FURG 14 -33,3043 -53,0346 22/01/2009 
FURG 15 -33,3043 -53,0346 22/01/2009 
FURG 21 -33,3467 -53,8565 08/02/2012 
FURG 20 -33,3863 -52,9044 11/01/2012 
FURG 19 -33,1188 -52,6341 11/01/2012 

GEMARS 0803 -29,1952 -49,4253 26/05/2001 
CENPAT 2 -43,2353 -65,0304 08/04/2010 
CENPAT 3 -42,2452 -64,1719 20/07/2011 
CENPAT 5 -45,5202 -67,2852 01/01/1986 
CENPAT 6 -41,0308 -62,4933 25/06/2014 
UFSC 1080 -28,4107 -49,0112 13/06/1989 

MN-UFRJ 54999 -22,9682 -42,0362 10/03/1999 
BAH 1 -14,5538 -39,0107 17/08/2016 
PM 512 -26,2021 -48,3332 03/06/2013 
PM 985 -26,1301 -48,3119 17/12/2016 
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APÊNDICE D 

 

 

Apêndice D. Distribuição de amostras genéticas de cachalotes utilizadas em análises regionais. 

Os rótulos brancos indicam áreas incluídas no DNA mitocondrial. As amostras coletadas por 

Alexander et al. (2016) foram agregadas em conjunto dentro de 500 km de outra amostra. Isso 

criou as áreas regionais localizadas mostradas nos retângulos. Amostras adicionais de DNA 

mitocondrial incluídas em análises provenientes de estudos anteriores em escalas espaciais 

semelhantes são circundados. Os rótulos cinzentos mostram regiões não incluídas nas análises 

regionais devido ao pequeno tamanho das amostras, entretanto foram incluídas neste estudo. 

Fonte: Alexander et al. (2016). 


