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RESUMO 

CAMPINHOS, E.C., M.Sc, Universidade Vila Velha – ES, fevereiro de 2017  

VARIABILIDADE GENÉTICA EM Chelonia mydas (TESTUDINES: 

CHELONIIDAE): QUAL A RELACAÇÃO COM A ALTA INCIDÊNCIA DE 

FIBROPAPILOMATOSE? Orientadora: Dra. Rute Beatriz Garcia Clemente 

Carvalho. 

A Baía de Vitória é uma área de intensa urbanização, porém, apesar de todo 

impacto causado pela urbanização, possui uma grande variedade de fauna, 

dentre os quais, a tartaruga verde, Chelonia mydas, que tem sua área de 

nidificação a quilômetros da costa brasileira, comprovando a alta filopatria da 

espécie. A tartaruga verde utiliza a área da baia de Vitória apenas para 

alimentação e crescimento dos juvenis. Entretanto, elas vêm apresentando alto 

índice de fibropapilomatose. Desta forma, para identificar a estrutura genética 

da população e a variação genética adaptativa foram utilizados dois 

marcadores moleculares, mitocondrial (ND2) e nuclear (MHC classe I). Para o 

gene mitocondrial ND2 foi estimada a diversidade de haplótipos e para o gene 

MHC classe I a diversidade genética foi caracterizada com base no número de 

alelos, número de sítios segregantes e diversidade de nucleotídeos. A 

fibropapilomatose foi evidenciada em três populações amostradas, 

apresentando variação gradual no índice de incidência com relação a 

proximidade geográfica com a baía de Vitória. O alinhamento dos fragmentos 

amplificados de ND2 indicou a presença de 3 haplótipos. Um alto nível de 

polimorfismo foi observado para o gene MHC classe I com pelo menos 40 

alelos detectados no total de 160bp amplificados. O padrão de variação no 

gene mitocondrial ND2 encontrado foi semelhante ao identificado para outros 

genes mitocondriais estudados, indicando que nesses genes pouca ou 

nenhuma variação acontece. Entretanto, a variabilidade do gene MHC foi alta. 

A diversidade do MHC tem sido relacionada à resistência a doenças e aptidão 

(fitness) para diferentes grupos animais. Potencialmente em longo prazo, a 

combinação de alelos MHC que conferir melhor resposta imune ao vírus da 

fibropapilomatose será selecionada. 

Palavras chaves: Baía de Vitória; Filopatria; Fluxo Gênico; Tartaruga 

verde. 
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ABSTRACT 

CAMPINHOS, E.C., M.Sc, University of Vila Velha – ES, february de 2017  

GENETIC VARIATION IN Chelonia mydas (TESTUDINES: CHELONIIDAE): 

WHAT IS THE RELATIONSHIP WITH THE HIGH LEVEL OF 

FIBROPAPILLOMATOSIS? Advisor: Dra. Rute Beatriz Garcia Clemente 

Carvalho. 

Vitória Bay is an area of intense urbanization, but despite all the impact caused 

by urbanization, it has a great variety of fauna, among them, the green turtle, 

Chelonia mydas, which has its nesting area at kilometers of the Brazilian coast, 

proving the high philopatry of this specie. The Green Turtle uses the Vitória Bay 

area only for feeding and juvenile growth. However, they have a high index of 

fibropapillomatosis. Thus, two molecular markers, mitochondrial (ND2) and 

nuclear (MHC class I), were used to identify the genetic structure of the 

population and the adaptive genetic variation. For the mitochondrial ND2 gene 

the diversity of haplotypes was estimated and for the MHC class I gene diversity 

was characterized based on the number of alleles, number of segregating sites 

and nucleotide diversity. The fibropapillomatosis was evidenced in three 

sampled populations, showing a gradual variation in the incidence index in 

relation to the geographical proximity with the Bay of Vitória. Alignment of 

amplified ND2 fragments indicated the presence of 3 haplotypes. A high level of 

polymorphism was observed for the MHC class I gene with at least 40 alleles 

detected in the total of 160bp amplified. The pattern of variation in the 

mitochondrial ND2 gene found was similar to that identified for other 

mitochondrial genes studied, indicating that in these genes little or no variation 

occurs. However, the variability of the MHC gene was high. MHC diversity has 

been related to disease resistance and fitness for different animal groups. 

Potentially in the long run, the combination of MHC alleles that impart the best 

immune response to the fibropapillomatosis virus will be selected. 

Keywords: Gene Flow; Green Turtle; Philopatry; Vitória Bay. 
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1.INTRODUÇÃO 

 

A Baía de Vitória é uma área de intensa urbanização, apresentando 

tráfego portuário de grande importância comercial. A Baía recebe o despejo 

tanto de efluentes domésticos assim como industriais (Santos et al. 2010). 

Entretanto, apesar de todo impacto causado pela urbanização, a baía de Vitória 

possui grande uma variedade de invertebrados (Grohmann, 2006; Ripoli et al., 

2007; Cruz, 2014), peixes (Haimovici & Klippel, 1999; Araújo et al., 2008) e 

mamíferos (Netto & Barbosa, 2003; Netto e Beneditto, 2008). Além desses, o 

réptil migratório Chelonia mydas, a tartaruga verde, é bastante abundante na 

Baía de Vitória (Lopes, 2016). Essa espécie é classificada pela IUCN como 

ameaçada, principalmente devido a destruição do habitat, poluição do ambiente 

marinho e pesca acidental (Lutcavage et al., 1997; Limpus, 2008). A tartaruga 

verde utiliza a área da baia de Vitória apenas para alimentação e crescimento 

dos juvenis. Já a área de nidificação dessa espécie ocorre a quilômetros de 

distância da costa, sendo que os juvenis passam vários anos à deriva 

deslocando-se através das principais correntes oceânicas (Boyle & Limpus 

2008) antes de recrutar as áreas de forrageamento na zona costeira. 

Os padrões migratórios de C. mydas foram estudados recentemente no 

Brasil e na Austrália (Naro-Maciel et al., 2014; Jensen et al., 2016) indicando 

que essa espécie apresenta alta filopatria, que é o comportamento do indivíduo 

retornar a sua área de nascimento para reprodução (Shields, 1982). Esse 

comportamento pode contribuir na formação da estrutura populacional, através 

da redução do fluxo gênico entre grupos de indivíduos que se reproduzem em 

locais geograficamente separados (Stiebens et al., 2013). A criação de grupos 

reprodutivos menores e independentes reduz o potencial adaptativo de uma 

população como um todo, devido a diversidade genética mais distribuída entre 

as populações do que dentro delas. Por outro lado, a filopatria pode acelerar o 

processo de perda de variabilidade genética nas populações pois propicia o 

endocruzamento, o que geralmente acarreta em efeito deletério quanto a 

reprodução, colocando as populações menores em risco (Keller & Waller, 

2002).  

As tartarugas verdes que forrageiam as proximidades da baía de 
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Vitória têm apresentado alto índice de fibropapilomatose (George, 1997; Santos 

et al., 2010). Cerca de 58% dos indivíduos capturados apresentaram tumores 

(Santos et al., 2010). A fibropapilomatose é uma doença caracterizada pelo 

desenvolvimento de tumores na região dos olhos, cavidade bucal, pele, 

carapaça e plastrão, e até mesmo órgãos internos (Santos et al. 2010). Sabe-

se que as tartarugas afetadas com fibropapilomatose apresentam também mais 

parasitas (Work et al., 2005), são imunossuprimidas (Work et al., 2001) e 

bacteriêmicas (Work et al., 2003). Todos os organismos estão expostos a 

diferentes doenças porém, a incidência de uma doença quando se trata de uma 

espécie ameaçada pode ter consequências arrasadoras para a população 

como um todo (Sommer, 2005). 

Diferentes tipos de marcadores moleculares podem ser utilizados para 

identificar a estrutura genética de uma população e consequentemente estimar 

a sua variabilidade genética. Para a identificação de polimorfismos são 

utilizados marcadores moleculares neutros, como é o caso do DNA 

mitocondrial (Avise, 1994). Quando se utiliza outros tipos de marcadores de 

forma conjunta é possível que haja um melhor entendimento a respeito dos 

processos evolutivos na distribuição da variação genética. Marcadores 

moleculares, tanto mitocondriais quanto nucleares estão sob as mesmas 

pressões evolutivas, mas podem ocorrer diferenças nos padrões de mutação e 

modo de herança, o que poderá identificar diferenças na variabilidade e 

subdivisão populacional (Avise, 1994; Avise, 2000).  

Os padrões da estrutura genética das populações de C. mydas 

baseados em marcadores moleculares neutros (DNA mitocondrial e 

microssatélites) suportam o delineamento de diferentes unidades: (1) Austrália 

(Jensen et al., 2016), (2) Brasil (Naro-Maciel et al., 2007; Naro-Maciel et al., 

2014), (3) Florida  (Shamblin et al., 2015), (4) Caribe (Shamblin et al., 2015). A 

variabilidade genética em todos os estudos mencionados foi baixa, indicando 

um nível baixo de estrutura populacional. Na verdade, populações com grande 

tamanho efetivo ou que possuem um alto grau de conectividade geralmente 

exibem pequena ou nenhuma estrutura populacional quando se observa os 

marcadores genéticos neutros. Por outro lado, essas populações podem 

constituir um reservatório de variação adaptativa genética importante para o 

potencial evolutivo da espécie (Limborg et al., 2012; Vásquez-Carrillo et al., 
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2014). 

Os genes do Complexo Principal de Histocompatibilidade (do inglês, 

Major Histocompatibility Complex - MHC) têm sido usados como marcadores 

genéticos que caracterizam a variação genética adaptativa em diferentes 

espécies (Edwards et al., 2000; Stiebens et al., 2013; Magalhães et al., 2015; 

Rivero-de-Aguilar et al., 2016) devido ao seu papel na resposta imunológica do 

organismo (Hedrick, 1998). Existem dois tipos de moléculas MHC, classe I e 

classe II. Ambas as moléculas codificam glicoproteínas que atuam na 

superfície celular, e que agem no reconhecimento de antígenos exógenos (i.e. 

peptídeos oriundos de bactérias, vírus e fungos) quando entram em contato 

com as células do sistema imunológico e desencadeiam resposta imune 

adequada (Germain & Margulies, 1993; Vásquez-Carrillo et al., 2014). Devido a 

essa função, considera-se então que parasitas e patógenos são as maiores 

pressões seletivas atuando na evolução dos genes MHC (Sommer, 2005; 

Milinski, 2006). A alta diversidade do MHC é mantida nas populações por 

seleção, via vantagem do heterozigoto (Doherty & Zinkernagel, 1975), 

vantagem do alelo raro (Clark & Kirby, 1966), e/ou seleção flutuante (Hedrick, 

Ginevan & Ewing, 1976). A associação positiva entre a diversidade do MHC e o 

fitness individual resultante da resistência a infecções e doenças tem sido 

documentada amplamente em diferentes espécies (Bernatchez & Landry, 2003; 

Kloch et al., 2013; Lenz et al., 2013; Sepil, Lachish & Seldon, 2013). Por 

conseguinte, a perda da variabilidade do MHC devido a efeito gargalo pode 

comprometer a viabilidade da população (Altizer, Harvell & Friedle, 2003). A 

variação do MHC entre as populações é mantida por seleção flutuante, em que 

a pressão seletiva dos patógenos varia no espaço e tempo (Hedrick et al., 

1976). Portanto, diferenças regionais nas comunidades de patógenos podem 

gerar maior estrutura populacional dos genes MHC do que o esperado para os 

marcadores neutros (Hedrick, 2002). 

A hipótese de que a filopatria prejudica o potencial adaptativo de 

espécies ameaçadas parece convincente, mas levanta algumas questões 

cruciais. Precisamente, quais são os papéis da evolução neutra e adaptativa na 

manutenção da diversidade genética em espécies ameaçadas de extinção? 

Como a filopatria realmente afeta a diversidade genética adaptativa e, portanto, 

o potencial adaptativo? E, finalmente, qual é o significado evolutivo da filopatria 
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se reduz a diversidade genética em pequenas populações? Dessa forma, o 

presente trabalho tem como objetivos (1) caracterizar a variação do gene MHC 

classe I (α-1 cadeia pesada) em C. mydas amostradas em quatro áreas 

diferentes de alimentação no litoral do brasileiro; (2) avaliar a adequação deste 

marcador para inferir a variação genética adaptativa e associar à presença da 

doença (fibropapilomatose) entre as quatro regiões amostradas; (3) determinar 

se a estrutura populacional baseada no MHC correlaciona-se com os padrões 

de variação genética neutra. 
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2. MATERIAL E MÉTODOS 

 

2.1. Área de estudo 

Amostras de sangue de C. mydas foram coletadas em duas localidades 

no estado do Espírito Santo (ES), sudeste do Brasil (Ilha do Frade e Anchieta), 

e duas localidades no nordeste do Brasil, Ilha da Coroa Vermelha no estado da 

Bahia (BA) e Atol das Rocas no estado do Rio Grande do Norte (RN) (Figura 

1). A Ilha do Frade (20º 18’ S e 40º 16’ W) está localizada no município de 

Vitória (ES) entre o canal da passagem e a Baía de Vitória. Essa ilha é 

caracterizada por intensa urbanização, e tem sido bastante utilizada para 

atividades pesqueiras e recreação das populações vizinhas. A área próxima à 

ilha apresenta efluentes domésticos e industriais oriundos da própria ilha e das 

regiões vizinhas (Fernandes et al., 2006). A localidade de Anchieta (ES) (20º 

79’ S e 40º 58’ W) situa-se a cerca de 85 Km da cidade de Vitória, é 

caracterizada por intensa atividade pesqueira e portuária (Alvarenga, 2010). A 

Ilha da Coroa Vermelha (BA) (17º 50’ S e 39º 10’ W) possui pouca influência 

antrópica direta e atividade pesqueira de pequenos grupos de moradores de 

locais próximos que ficam na ilha por alguns dias para recreação. Por fim, Atol 

das Rocas (RN) (3º 52’ S e 33º 48’ W) atualmente é uma Reserva Biológica 

Marinha. Antes da criação da reserva, Atol das Rocas era utilizado para 

atividade pesqueira, extração de corais e areia, mas sem influência de 

efluentes antrópicos (Moraes et al., 2003). 
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Figura 1. Mapa da localização das áreas de amostragem das populaçoes de 

Chelonia mydas. Os círculos coloridos são referentes as quatro localidades de 

coleta no litoral brasileiro. 

 

Todas as áreas amostradas são caracterizadas pela presença de 

ambientes recifais utilizados para alimentação da tartaruga verde, sendo Atol 

das Rocas uma das áreas de desova da tartaruga verde (Moraes et al., 2003). 

 

2.2. Coleta do tecido 

As amostras de sangue foram coletadas pelos médicos veterinários do 

Instituto Marcos Daniel (IMD), localizado no município de Vitoria, e Instituto de 

Pesquisa e Conservação Marinha (IPCmar), localizado no município de 

Anchieta, sob licença SiSBio nº 50762-1 e nº 31255-8. No total foram coletadas 

42 amostras de sangue das quatro populações, sendo 11 indivíduos de Vitória, 

7 indivíduos de Anchieta, 14 indivíduos de Coroa Vermelha e 10 indivíduos de 

Atol das Rocas. Nos municípios de Vitória, Anchieta e Atol das Rocas os 

indivíduos foram capturados com rede de arrasto e em Coroa Vermelha através 
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de captura ativa. Todos os indivíduos foram avaliados quanto a presença de 

fibropapilomatose. Após a avaliação, era feita a assepsia na área 

correspondente ao seio venoso cervical com álcool, o sangue era coletado, e 

armazenado em tubos a vácuo contendo Heparina Sódica como 

anticoagulante. Os tubos foram mantidos em caixas térmicas com gelo até o 

final da coleta. Logo após a coleta do sangue, os indivíduos foram devolvidos 

ao mar. Os tubos de sangue foram mantidos em geladeira por até uma semana 

no Complexo Biopráticas da Universidade Vila Velha, para posterior isolamento 

do DNA. 

 

2.3. Extração de DNA 

Para a extração do DNA genômico foi utilizado o Kit “Ilustra blood 

genomicPrep Mini Spin Kit” (GE Healthcare Life Sciences). Cerca de 200μl de 

sangue foram utilizados para a digestão a 55 C. Após a digestão completa, o 

DNA genômico foi isolado a partir de extrações na coluna de sílica. A qualidade 

e concentração do DNA extraído foram verificadas em gel de agarose de 1% 

corado com SyBR Safe (Invitrogen) para visualização em luz ultravioleta. As 

amostras de DNA extraído foram mantidas em freezer ( 20 C). 

 

2.4. PCR 

Os fragmentos do gene mitocondrial ND2 foram amplificados utilizando 

os primers delineados por mim ND2F (5’ CCTACGCACATACAATTATCATCC 

3’) ND3R (5’ AGTAGGGTTGGTGTGATTGG 3’). Para o gene nuclear MHC 

classe I, foram utilizados os primers Cc-MHC-I-F (5’-

GATGTATGGGTGTGATCTCCGGG-3’) e Cc-MHC-I-R (5’-

TTCACTTCGATGCAGGTCDNCTCCAGGT-3’) originalmente delineados para 

Caretta caretta (Stiebens et al., 2013). As amplificações por PCR foram 

realizadas no termociclador BioRad CFX96, seguindo o protocolo descrito em 

Clemente-Carvalho et al., (2011). As condições para amplificação por PCR 

para um total de 40 ciclos são as seguintes: desnaturação, 94C – 30 

segundos; hibridização, 52-63 C – 45 segundos; extensão, 72C – 1 minuto; 

extensão final, 72 C – 7 minutos. Os produtos amplificados nas reações de 

PCR foram visualizados em gel de agarose 1% corado com SyBR Safe 
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(Invitrogen) para visualização em luz ultravioleta. Os amplicons foram 

purificados com o Kit Wizard® SV gel and PCR clean-up System (Promega) 

para o corte de banda específica e eliminação de fragmentos inespecíficos. 

 

2.5. Sequenciamento do gene mitocondrial ND2, e do gene nuclear MHC 

Os produtos de PCR obtidos para ambos o genes foram enviados para 

sequenciamento no Laboratório Multiuso de Genotipagem e Sequenciamento 

da Universidade Estadual de Campinas – LMGs/UNICAMP. A validade das 

sequências obtidas dos dois genes foi verificada através da ferramenta 

Nucleotide-Nucleotide Blast (National Center for Biotechnology Information, 

www.ncbi.nlm.nih.gov/). A acurácia das sequências obtidas foi garantida pela 

sobreposição das fitas leve e pesada sempre que possível.  

 

2.6. Presença de fibropapilomatose 

Uma tabela de prevalência foi elaborada para descrever a frequência 

de indivíduos amostrados que apresentam fibropapilomatose nos quatro locais 

amostrados. 

 

2.7. Análise de dados 

As sequências de DNA obtidas para o gene mitocondrial ND2 e nuclear 

MHC classe I foram editadas no programa BioEdit versão 7.2.5. (Hall, 1999), e 

alinhadas no programa ClustalX (Thompson et al., 1997) implementado no 

programa BioEdit. Sítios polimórficos foram identificados onde haviam dois ou 

mais nucleotídeos diferentes em pelo menos dois indivíduos.  

Para o gene mitocondrial ND2 foi estimada a diversidade de haplótipos 

seguindo Nei (1987), no programa PopArt versão 1.7.2. (French et al., 2013), 

utilizando a função Integer NJ net e reticulation tolerance=0. As frequências de 

haplótipos para os fragmentos de ND2 foram comparadas com as sequências 

disponíveis no GenBank de C. mydas.  

Para o gene MHC classe I a diversidade genética foi caracterizada com 

base no número de alelos, número de sítios segregantes e diversidade de 

nucleotídeos estimados no programa PopArt versão 1.7.2. (French et al., 2013). 

Os peptídeos foram inferidos a partir da tradução do segmento de MHC no 

programa Mega v6 (Tamura et al., 2013). As frequências dos peptídeos 
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inferidos foram calculadas para cada população como o número de indivíduos 

que possuem dada sequência de peptídeos divido pelo número de sequências 

detectadas na população.  

A seleção no gene MHC classe I foi testada seguindo dois métodos. O 

primeiro, considera a razão entre as substituições não-sinônimas e sinônimas 

(ω). Sob a influência de seleção positiva, o número de mutações não-

sinônimas será maior do que o número de mutações sinônimas e ω será 

portanto, maior do que 1 (Bamshad & Wooding, 2003). A significância de ω foi 

acessada através do teste Z sob a hipótese nula de neutralidade (ω = 1) 

utilizando o método de Nei & Gojobori (1986) com a correção de Jukes-Cantor. 

O segundo método para testar a seleção no gene MHC foi o teste estatístico D 

de Tajima, em que se testa a seleção de equilíbrio (balancing selection) 

comparando-se o número de sítios segregantes e o número de diferenças 

pareadas de nucleotídeos. As estatísticas ω, D de Tajima e teste Z foram 

conduzidas no programa Mega v6 (Tamura et al., 2013). 
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3. RESULTADOS 

 

 A fibropapilomatose foi evidenciada em três populações amostradas, 

apresentando variação gradual de incidência com relação a proximidade 

geográfica com a baía de Vitória (Tabela I). Os indivíduos amostrados em Atol 

das Rocas não apresentaram nenhuma evidência da presença da doença 

(0%), enquanto os indivíduos amostrados na baía de Vitória apresentaram a 

maior ocorrência da doença (61%) (Tabela I). 

 

Tabela I. Tabela de prevalência demonstrando a frequência de indivíduos que 

apresentam fibropapilomatose nas quarto populações amostradas. As 

distâncias foram estimadas linearmente. 

Localidade Presença de 

Fibropapilomatose (%) 

Distância até a baia de 

Vitória 

Ilha do Frade 61% 0km 

Anchieta 50% 85km 

Ilha da Coroa Vermelha 17% 300km 

Atol das Rocas 0% 2000km 

 

 

 O alinhamento dos fragmentos amplificados de ND2 indicou a presença 

de 3 haplótipos, sendo dois semelhantes ao que foi encontrado previamente 

para a espécie e depositado no GenBank, e um novo haplótipo ainda não 

identificado (Atol das Rocas) (Figura 2). O haplótipo compartilhado entre as 

populações de Atol das Rocas, Anchieta, Coroa Vermelha e Jurema apresenta 

0-8 mutações que o diferencia dos haplótipos previamente encontrados para a 

espécie na região da Flórida (Shamblin et al., 2015). O novo haplótipo 

encontrado no presente trabalho diferencia-se de 1-3 mutações com relação 

aos haplótipos depositados no GenBank e que são provenientes das regiões 

do Suriname, Costa Rica e Florida (Figura 2). 
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Figura 2. Rede de haplótipos ilustrando a relação entre os haplótipos 

encontrados neste trabalho e previamente publicados para a espécie Chelonia 

mydas (em vermelho). As barras e os círculos pretos entre cada haplótipo 

representam o número de mutações existentes entre cada haplótipo. 

 

 Um alto nível de polimorfismo foi observado para o gene MHC classe I 

com pelo menos 40 alelos detectados no total de 160bp amplificados (Tabela 

II). O número de sítios segregantes identificados foi igual a 45 (Tabela II), 

sendo os sítios caracterizados por duas variantes (dois nucleotídeos). Não 

houve mudança no quadro de leitura (deleções ou inserções), ou códons de 

parada em nenhum dos alelos identificados, sugerindo que são todos 

funcionais. Além disso, após a tradução das sequências em aminoácidos foram 

observados alguns sítios conservados (Figura 3). A razão entre substituições 

não-sinônimas e substituições sinônimas foi menor do que 1, sendo o Z teste 

significativo (Z = -2,15; p = 0,03). O teste D de Tajima foi utilizado como um 

segundo método para inferir a respeito da seleção nos sítios segregantes. Foi 

obtido o valor de D = 0,8493, com o total de 45 sítios segregantes (Tabela II). 
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Tabela II. Estatística da diversidade genética para o gene MHC classe I da 
tartaruga verde, Chelonia mydas. 
 

Diversidade estatística MHC (160 bp) 

Número de alelos 44 

Diversidade nucleotídeos  0,081 

Número de sítios segregantes 45 

 

 

 

 

Figura 3. Alinhamento de peptídeos para o gene MHC classe I. As primeiras 

quatro sequências correspondem a Caretta caretta. Os pontos representam 

sítios idênticos.  
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4. DISCUSSÃO 

 

 O padrão de variação no gene mitocondrial ND2 encontrado foi 

semelhante ao identificado para outros genes mitocondriais estudados em C. 

mydas e C. caretta (Naro-Maciel et al., 2007; Stiebens et al., 2013), indicando 

que nesses genes pouca ou nenhuma variação acontece mesmo quando 

comparadas populações de tartarugas de provenientes de localidades muito 

distantes. Ao contrário do que ocorre com o gene mitocondrial estudado, a 

variabilidade do gene MHC foi alta. Essa alta variabilidade do gene MHC 

encontrada também ocorre na espécie C. caretta, e em diversas outras 

espécies de aves, répteis e mamíferos (Alcaide, Edwards & Negro, 2007; Miller 

et al., 2010; Stiebens et al., 2013; Vasquez-Carrillo et al., 2014). Diferentes 

hipóteses têm sido propostas para explicar o alto polimorfismo do gene MHC. 

Entretanto, dada a importância e função desse gene, a seleção de equilíbrio 

deve ser a força que potencialmente mantém múltiplos variantes do gene na 

população (Takahata, Satta & Klein, 1992; Hughes & Yeager, 1998; Stiebens et 

al., 2013). Nossos resultados suportam a seleção de equilíbrio como um fator 

que influencia na variabilidade do MHC dado os valores significativos do teste 

D de Tajima e teste Z.  

 A diversidade do MHC tem sido relacionada a resistência a patógenos e 

aptidão (fitness) para diferentes grupos animais (Van Oosterhout et al., 2006; 

Kloch et al., 2013; Sepil et al., 2013). Neste trabalho tentamos associar a 

ocorrência da doença com a variabilidade do gene MHC classe I. Entretanto, 

como todos os indivíduos analisados apresentaram pelo menos duas variantes 

do gene (dois alelos), a associação da doença com a heterozigosidade não 

pode ser efetuada. Em C. mydas, foram encontrados no máximo dois alelos 

distintos de MHC classe I em cada indivíduo, o que pode contribuir para a 

redução da susceptibilidade a doenças. O número total de alelos na população 

encontrados neste trabalho foi particularmente similar ao encontrado para 

outras espécies ameaçadas como o guepardo e a tartaruga oliva (Castro-Pietro 

et al., 2011; Stiebens et al., 2013). Porém, o número de alelos identificados 

aqui pode ser uma estimativa subestimada considerando que o método de 

sequenciamento utilizado não permitiu a identificação de um número maior de 
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variantes. Pode ser que em C. mydas o gene MHC classe I ocorra de forma 

duplicada, podendo o indivíduo apresentar cópias do mesmo gene. Isso foi 

evidenciado previamente para C. caretta, em que um indivíduo pode apresentar 

até 4 alelos distintos de MHC, o que pode ser muito vantajoso já que cópias 

funcionais do gene representam um efeito adaptativo com relação a parasitas e 

patógenos (Stiebens et al., 2013). Outro aspecto importante a ser levado em 

consideração é a possível recombinação entre cópias existentes no genoma 

gerando o alto polimorfismo do gene MHC classe I encontrado (Hughes & 

Yeager, 1998; Stiebens et al., 2013). A recombinação entre loci pode explicar a 

ocorrência de sequências variantes que são particularmente divergentes, 

podendo promover uma vantagem particular contra o ataque de parasitas. 

 O gene MHC classe I codifica proteínas derivadas do próprio organismo 

ou de parasitas que são apresentadas para as células do sistema imune 

(Sommer, 2005). Se a proteína apresentada é derivada de um patógeno, 

desencadeia-se uma resposta do sistema inume (Hughes & Yeager, 1998). 

Cada molécula de MHC se liga a uma diversidade de peptídeos, e, portanto, as 

chances de reconhecimento de um determinado patógeno dependem do 

repertório individual de moléculas MHC (Altuvia & Margalit, 2004). Isso significa 

que uma resposta imune bem sucedida depende tanto do número de alelos 

MHC (vantagem do heterozigoto) quanto da especificidade do alelo. Trabalhos 

recentes sugerem que as diferentes variantes de MHC num mesmo indivíduo 

pode reduzir a susceptibilidade a doenças e aumentar a aptidão (Sommer, 

2005; Lenz et al., 2013). A presença de fibropapilomatose nos indivíduos que 

foram amostrados a uma distância de até 100 km da baía de Vitória indica que 

apesar desses indivíduos apresentarem mais do que uma variante do gene 

MHC, essa variante não é específica ao ponto de conferir uma resposta 

adequada do organismo diante do patógeno (vírus). A proximidade dos animais 

às áreas que recentemente foram degradadas ou poluídas faz com que ocorra 

o desencadeamento da doença nesses indivíduos. A longo prazo, a tendência 

é que os indivíduos que apresentem os alelos que conferem a resistência a 

esse patógeno em específico sejam selecionados. Isso faz todo sentido 

considerando que a variação do MHC entre as populações é mantida por 

seleção flutuante, em que a pressão seletiva dos patógenos varia no espaço e 

tempo (Hedrick et al., 1976). 
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 Apesar de não ser o foco do presente trabalho, podemos dizer que a 

filopatria em espécies ameaçadas não necessariamente reduz o potencial 

adaptativo da população como um todo. Considerando que os machos dessa 

espécie não são filopátricos no mesmo grau em as fêmeas (Stiebens et al., 

2013), de alguma forma o fluxo gênico mantem-se entre indivíduos oriundos de 

colônias de reprodução distintas pois os machos durante as rotas migratórias 

para os locais de reprodução podem acoplar de forma esporádica com outras 

fêmeas (FitzSimmons et al., 1997; Wright et al., 2012; Naro-Maciel et al., 2014). 

Portanto, a filopatria pode não ser prejudicial a diversidade genética, mantendo 

um alto potencial adaptativo para cada população (Vucetich et al., 2003; 

Klopfstein et al., 2006), facilitando a retenção do polimorfismo genético 

adaptado localmente (Stiebens et al., 2013).  
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5. CONCLUSÃO 

 

 O trabalho promoveu uma nova visão a respeito da variabilidade 

genética das populações de C. mydas, o que pode trazer consequências 

importantes para o delineamento de estratégias para a conservação da 

espécie. O impacto decorrente das atividades humanas recentes é notório a 

ponto de influenciar na carga de patógenos existentes em diferentes locais, e 

consequentemente na seleção de genes presentes nos pools de indivíduos 

parasitados.  

 Potencialmente em longo prazo, a combinação de alelos MHC que 

conferir melhor resposta imune ao vírus da fibropapilomatose será selecionada. 

Não foram identificadas linhagens específicas ou estrutura populacional 

quando se tratam de alelos MHC classe I. Quanto a variação neutra, confirma-

se mais uma vez a estrutura populacional, evidenciando que esses organismos 

são fieis à sua colônia reprodutiva. Além disso, foi identificado um haplótipo do 

gene ND2 ainda não conhecido para espécie entre os indivíduos de Atol das 

Rocas.  

 Apesar de ter utilizado uma amostragem modesta, o presente trabalho 

demandou intensivo trabalho no laboratório para isolar e caracterizar a variação 

dos genes MHC classe I e ND2 (mitocondrial). Esperamos que com a utilização 

de técnicas mais avançadas como o sequenciamento de nova geração (Next-

Generation Sequencing) possamos melhorar a estimativa de polimorfismo dos 

alelos MHC nas populações estudadas e assim, contribuir para uma melhor 

resolução da variabilidade genética em C. mydas. 
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