VARIABILIDADE GENETICA E ESTRUTURA POPULACIONAL DE BALEIA-FRANCA
(Eubalaena australis) NO ATLANTICO SUL OCIDENTAL.
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O conhecimento a respeito da variabilidade genética e estrutura populacional de espécies exploradas
comercialmente, ou ameacadas de extingdo, € um aspecto critico no estabelecimento de planos efetivos de
manejo e conservacdo. A baleia-franca (Eubalaena australis) € considerada uma espécie em risco de
extingdo em funcdo da intensa exploragdo comercial que sofreu no passado. As estimativas mais recentes de
tamanho populacional da espécie sugerem que existam cerca de 7.000 individuos no Hemisfério Sul, o que
corresponde a apenas uma pequena fracdo (provavelmente entre 5 a 10%) de sua populacdo original. No
presente estudo, a variabilidade genética e a estrutura populacional da espécie no Atlantico Sul Ocidental
foram investigadas a partir de marcadores genéticos nucleares (microssatélites) e mitocondriais (mtDNA).
Um total de 77 individuos, pertencente a trés regides geograficas, foram analisados: sul do Brasil (n = 48);
Peninsula Valdés, Argentina (n=21); e Ilhas Georgia do Sul (n=8). Enquanto as duas primeiras localidades
sdo importantes areas reprodutivas da espécie no Atlantico Sul, a tltima, ¢ uma das poucas areas de
alimentacdo precisamente conhecida. Para as analises genético-populacionais foi realizado o seqiienciamento
da regido controladora do mtDNA e analisados 10 Jloci de microssatélites. A diversidade genética
mitocondrial foi estimada através da diversidade haplotipica (h) e da diversidade nucleotidica (), enquanto a
diversidade nuclear, a partir do nimero de alelos por locus (A) e da heterozigosidade observada (Hp). A
estrutura genética e o fluxo génico entre as populagdes foram investigados através da estatistica de Wright e
da analise de variancia molecular (AMOVA). A analise da regido consenso (495bp) das seqiiéncias de
mtDNA revelou a existéncia de 43 sitios polimoérficos, resultando em 30 hapldtipos distintos. Apesar da
existéncia de alguns haplétipos exclusivos nas diferentes regides, a filogenia dos hapldtipos ndo revelou a
existéncia de uma relagdo direta entre os distintos clados e a origem geografica dos individuos. A diversidade
genética observada foi relativamente elevada, tanto do ponto de vista mitocondrial (h=0,956; 1=2,23), como
nuclear (Ho=0,695; A=7,8). Os resultados das analises de varidncia molecular, realizadas a partir dos dados
mitocondriais e nucleares, revelaram que de toda a variagdo observada na amostra, apenas uma pequena
parcela (<1,62%) deve-se a diferencas em nivel interpopulacional. Essa pouca estruturagdo geografica,
também evidenciada pelos baixos indices de fixagdo obtidos a partir dos dados de mtDNA (Fsr=0,009 e
®gr=0,016) e microssatélites (Fs7=-0,000 e Rgr=0,001), indicam que os individuos de baleia-franca que
migram, durante o periodo de inverno, para as areas reprodutivas do sul do Brasil e Argentina fazem parte de
uma unica populagdo que, provavelmente, utiliza as Ilhas Georgia do Sul como uma de suas areas de
alimentagdo. A existéncia de um intenso fluxo génico entre essas diferentes regides geograficas reforca a
necessidade de acordos e esforcos internacionais para a preservagdo da espécie. A total recuperacao
populacional de baleia-franca no Hemisfério Sul depende certamente em grande parte da utilizacdo de todas
as suas areas historicas de ocupagdo.
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