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Se você quiser ver uma baleia 

vai precisar de uma janela 

e de um oceano. 

 

De tempo para esperar 

de tempo para olhar 

de tempo para pensar “será que é uma baleia?”. 

 

Se você quiser ver uma baleia 

vai precisar manter os olhos no mar 

e esperar... 

esperar... 

esperar... 

 

[Se você quiser ver uma baleia. Julie Fogliano, 2013]. 

 

 

 

 

A simplicidade permite ser grande 



 

RESUMO 

 

As baleias-de-bryde permanecem ao longo de todo ano em águas quentes e 

subtropicais, contribuindo de forma essencial para ciclagem de nutrientes nos ecossistemas 

marinhos. Apesar de sua relevância ecológica, estão entre as baleias menos conhecidas 

mundialmente. Determinar sua estrutura populacional é um passo fundamental para 

conservação da espécie e de suas contribuições ecossistêmicas, permitindo mitigar impactos 

aos quais elas estejam expostas. Desta forma, buscamos determinar a estrutura populacional 

de baleias-de-bryde na Bacia de Santos através de fontes de informação múltiplas e 

complementares (genética populacional, modelagem de uso de habitat, fotoidentificação e 

telemetria satelital), testando a hipótese de que há estruturação espaço-temporal regida por 

habitats costeiro e oceânico. Foram considerados dados coletados entre 2015 e 2019 através 

de cruzeiros embarcados de Avistagem e de Telemetria do Projeto de Monitoramento de 

Cetáceos da Bacia de Santos (PMC-BS/PETROBRAS). Neste período, 82 grupos foram 

registrados e 13 biópsias coletadas. Os resultados apontaram para existência de uma única 

população de Balaenoptera brydei, presente ao longo de todo ano na Bacia de Santos e 

utilizando a área para fins de alimentação e reprodução. A população não apresentou 

estruturação em relação aos habitats, com níveis de diversidade genética reduzidos. Há um 

padrão de deslocamento latitudinal entre as estações, com concentração na costa sudeste nas 

estações quentes e em águas mais profundas nas estações frias. Foram evidenciados padrões 

de fidelidade a determinadas áreas, além de deslocamentos entre os habitats costeiro e 

oceânico. As características físicas e oceanográficas que regem sua distribuição são 

consistentes com eventos de ressurgência, tanto na região costeira quanto na quebra da 

plataforma continental, e os deslocamentos entre habitats aparentemente refletem mudanças 

na produtividade e disponibilidade de presas. Este trabalho apresentou informações inéditas 

para compreensão da ecologia de baleias-de-bryde em águas brasileiras. Este conhecimento é 

fundamental para definição de políticas e prioridades de conservação desta população, além 

de prover informações de base para monitoramento de possíveis alterações populacionais, 

considerando o contexto de intensa pressão antrópica na área em questão.  

 

Palavras-chave: Atlântico Sul Ocidental, Balaenoptera brydei, diversidade genética, 

fotoidentificação, modelagem de habitat, telemetria satelital. 

 



ABSTRACT 

 

Bryde's whales remain year round in warm and subtropical waters. These animals 

play a crucial role into nutrient cycling in marine ecosystems. Despite their ecological 

relevance, they are among the most unknown baleen whales. Determining its population 

structure is a must-do step towards the conservation of the species and the maintenance of its 

ecosystem role, preventing negative impacts to which they might be exposed. Thus, we seek 

to determine the population structure of Bryde’s whales in the South and Southeast Brazilian 

coast through multiple and complementary sources of information (habitat use modeling, 

photo-identification, satellite telemetry, and population genetics). We tested the hypothesis for 

existence of spatial-temporal structuring driven by coastal and oceanic habitats. Data 

collection occurred between 2015 and 2019 and was performed regularly by the Cetacean 

Monitoring Project in Santos Basin (PMC-BS/PETROBRAS) through boat-based Line 

Transect and Telemetry cruises. During this period, 82 groups were registered and 13 biopsies 

were collected. Our results pointed to the existence of a single population of Balaenoptera 

brydei that remains throughout the year in Santos Basin, using this e area for both feeding and 

breeding purposes. The population did not present structure in relation to the habitats, with 

reduced levels of genetic diversity. There is a pattern of latitudinal movement among seasons, 

with a concentration on the southeast coast during warm seasons and in deeper waters in cold 

seasons. Besides movement between coastal and oceanic habitats, fidelity patterns to certain 

areas were also evidenced. The physio-oceanographic characteristics that drive its distribution 

are consistent with upwelling events and the shifts between habitats probably reflect changes 

in productivity and, consequently, in its prey availability. This work introduced 

unprecedented information to understand the ecology of Bryde's whales in Brazilian waters. 

This knowledge is fundamental for the definition of conservation policies and priorities for 

this population and provides baseline information for monitoring population changes, 

considering the context of intense anthropic pressure in the area in question. 

 

Keywords: Balaenoptera brydei, genetic diversity, habitat use modeling, photoidentification, 

satellital telemetry, South Atlantic Ocean, South Brazil Bight. 
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1  INTRODUÇÃO 

 

À primeira vista a paisagem marinha parece homogênea e contínua, uma vez que seu 

gradiente ambiental é de difícil discernimento (THORROLD 2006). Os cetáceos estão 

inseridos nesta paisagem e, apesar da elevada capacidade de dispersão (PALUMBI 2004, 

PRATT et al. 2018), apresentam diferenças populacionais consideráveis e complexas 

(HOELZEL 1998). Estas diferenças na distribuição e abundância dos indivíduos são 

consequência da interação entre atributos comportamentais e condições ambientais 

(PALSBØLL 1995).  

No ambiente marinho, estas condições ambientais incluem a profundidade, 

temperatura (CAÑADAS et al. 2005), declividade (PALMA & MATANO 2009), incidência 

de ventos (COELHO-SOUZA et al. 2012), correntes marítimas (BENSON et al. 2002), 

sistemas de frentes climáticas (MENDES et al. 2002), ressurgências (CROLL et al. 2005), 

produção primária (PANIGADA et al. 2008) e distribuição de presas (PENRY et al. 2011). A 

presença e abundância destas presas é a principal motivadora na distribuição dos indivíduos 

(HASTIE et al. 2004) e o uso e seleção dos habitats resultantes é apontado como importante 

agente estruturador das populações (LOUIS et al. 2014).  

Uma estrutura populacional pode ser identificada ao se descrever características 

populacionais como a densidade de indivíduos, estrutura etária, razão sexual, sazonalidade, 

padrões de uso de habitat e variabilidade genética. O uso do habitat é a forma como um 

organismo utiliza os recursos físicos e biológicos em determinado habitat, podendo ser para 

forrageio, abrigo, reprodução ou outros traços de sua história de vida (KRAUSMAN 1999). 

Desta forma, podem haver sobreposição ou variações sazonais no uso e ocupação destes 

habitats. Ao utilizar os habitas de formas distintas, os grupos de indivíduos podem se 

diferenciar na paisagem por traços genéticos, ecológicos, fenotípicos e/ou fisiológicos 

(LOWRY 2012). Se a variação hereditária for suficiente para a seleção natural atuar, e se a 

adaptação local for mais forte do que o fluxo gênico entre os grupos, esta diferenciação 

resultará em diferentes ecótipos (WOLLEBAEK et al. 2018). Sendo assim, para definição de 

uma estrutura populacional e de possíveis ecótipos é necessária a combinação de estudos 

moleculares, ecológicos, de distribuição e comportamento. Exemplos de reconhecimento de 

ecótipos em cetáceos incluem a classificação das orcas (Orcinus orca) em grupos residentes, 

transientes ou oceânicos (DE BRUYN et al. 2013); dos golfinhos-nariz-de-garrafa (Tursiops 
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truncatus) em grupos costeiros e oceânicos (PERRIN et al. 2011); e a sugestão de ecótipos 

costeiros e oceânicos para baleias-de-bryde (BEST 1977). 

As baleias-de-bryde (Balaenoptera brydei) estão entre as baleias menos conhecidas 

mundialmente (KATO & PERRIN 2009). Apesar de esta espécie permanecer em águas 

quentes e subtropicais ao longo de todo o ano e contribuir para ciclagem de nutrientes nos 

ecossistemas marinhos (ROMAN et al. 2014), pouco se sabe sobre suas populações (KATO & 

PERRIN 2009). Algumas populações estão criticamente ameaçadas (CORKERON & KRAUS 

2018), como a pequena população do Golfo do México que possui uma diversidade genética 

extremamente baixa (ROSEL & WILCOX 2014). Por outro lado, outras populações pequenas 

possuem uma diversidade genética moderada, sugerindo conectividade entre elas (WISEMAN 

2008, TEZANOS-PINTO et al. 2017). Adicionalmente, os poucos estudos realizados 

revelaram diferentes padrões de movimentos (CORKERON et al. 2011; WEIR et al. 2012; 

SOLDEVILLA et al. 2017; TARDIN et al. 2017; MACIEL et al. 2018) e de estratégias de 

forrageio (IZADI et al. 2018; TERSHY 1992; ALVES et al. 2010) entre populações. Na África 

do Sul, por exemplo, a ocorrência de indivíduos de hábitos costeiros e oceânicos com distintos 

padrões de sazonalidade na distribuição, com variações no tamanho e forma corpórea, com 

diferenças nos padrões de cicatrização e no comportamento alimentar e reprodutivo, sugerem a 

existência de marcante estruturação populacional (BEST 2001). 

Neste contexto de populações pequenas e conectadas ou diferenciadas 

estruturalmente, persiste um debate taxonômico. O que se pensava ser inicialmente uma única 

espécie representa hoje um grupo de baleias estreitamente relacionadas e sem número de 

espécies definido – um “complexo de espécies”. Há uma proposta de definição de duas 

espécies de baleias-de-bryde (WADA et al. 2003), que diferem principalmente no tamanho: 

uma forma menor, Balaenoptera edeni, descrita por Anderson (1879); e Balaenoptera brydei, 

descrita por Olsen (1913). Posteriormente, a baleia-de-Omura (Balaenoptera omurai) foi 

considerada membra deste complexo (WADA et al. 2003), enquanto a população de baleias-

de-bryde no Golfo do México foi apontada como uma possível espécie à parte (ROSEL & 

WILCOX 2014). 

No Brasil, informações sobre a espécie ainda são escassas e os estudos estão 

concentrados majoritariamente em áreas costeiras e na região sudeste (SICILIANO et al. 

2004, FIGUEIREDO & SIMÃO 2014, FIGUEIREDO et al. 2015, LODI et al. 2015, 



17 

 

 

GONÇALVES et al. 2016, MACIEL et al. 2016, TARDIN et al. 2017), apesar de sua 

ocorrência no habitat oceânico (GONÇALVES & ANDRIOLO 2006). Os dados de encalhes e 

de avistagens sugerem que a baleia-de-bryde é comum ao longo da costa sudeste do Brasil 

(LODI et al. 2015; MOURA & SICILIANO 2012), mas apesar da grande capacidade de 

dispersão, o fluxo gênico entre estas baleias pode ser afetado por inúmeros fatores como 

características oceanográficas (GAGGIOTTI 2017), diferentes períodos reprodutivos (BEST 

1977, ZERBINI et al. 1997) e diferenças na concentração e dinâmica de presas 

(FIGUEIREDO et al. 2014, ZERBINI et al. 1997). Em relação à taxonomia, PASTENE e 

colaboradores (2015) sugerem que as baleias do Peru, Chile e Brasil sejam consideradas B. 

brydei. No entanto, o estudo contou com apenas oito amostras de animais encalhados Na 

costa sul e sudeste do Brasil. Dessa forma, estudos sistemáticos e de maior abrangência 

espacial são necessários para compreender a estruturação desta população no Atlântico Sul 

(PASTENE et al. 2015).  

Uma revisão sobre a espécie apontou que as pesquisas com baleias-de-bryde devem 

focar em questões populacionais e de definição taxonômica através de abordagens integradas 

(CONSTANTINE et al. 2018). Neste contexto, o Projeto de Monitoramento de Cetáceos na 

Bacia de Santos (PMC-BS) consiste em uma oportunidade única para expandir as 

informações sobre a espécies na região. O PMC-BS é composto por Cruzeiros de Avistagem e 

MAP (Monitoramento Acústico Passivo), Sobrevoos de Avistagem Aérea e Cruzeiros de 

Telemetria, com atividades de fotoidentificação e coleta de biópsias para análises genéticas e 

de contaminantes. O monitoramento abrange todas as espécies de cetáceos com possível 

ocorrência na Bacia de Santos e dentre seus objetivos estão “ampliar o grau de conhecimento 

sobre a riqueza e a distribuição de espécies de cetáceos na Bacia de Santos” e “levantar 

informações sobre o uso de habitats de algumas espécies, combinando múltiplas abordagens 

metodológicas”. 

Dentre as técnicas aplicadas, a fotoidentificação se destaca por ser uma forma não 

invasiva que permite acessar inúmeras informações sobre a história natural e ecologia da 

espécie-alvo. Ela se baseia na capacidade de reconhecimento dos indivíduos através de 

marcas naturais de longa duração (PETERSON 1972, GOODALL 1986). A primeira 

aplicação sistemática desta técnica com cetáceos consistiu no acompanhamento de um 

indivíduo de golfinho-nariz-de-garrafa (Tursiops truncatus) e permitiu inferir sobre sua área 

de vida e distribuição (CALDWELL 1955). Esta técnica vem sendo aplicada com diversas 
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finalidades: (1) determinar padrões de residência e/ou fidelidade à determinada área 

(SIMÕES-LOPES & FABIAN 1999, LODI et al. 2015); (2) identificar áreas de ocorrência, 

padrões de movimento e padrões migratórios (BAUMGARTNER et al. 2003, WHITEHEAD 

et al. 2008); (3) aplicar modelos de marcação-recaptura para estimar parâmetros 

populacionais como abundância e sobrevivência (BARLOW & TAYLOR 2005, SILVA et al. 

2009); (4) monitorar marcas naturais e lesões epidérmicas indicadoras de estado de saúde do 

indivíduo (NEILSON et al. 2009); (5) descrever padrões de organização social e genealogias 

(LUSSEAU et al. 2003); e (6) descrever elementos da história de vida como idade de 

maturação sexual, intervalo de reprodução, período de amamentação, parâmetros reprodutivos 

e demográficos (FRUET 2008). Para as baleias-de-bryde, o reconhecimento individual se dá 

principalmente pela nadadeira dorsal, além de marcas como cortes, arranhões, deformidades e 

mutilações. Dentre as marcas encontradas nas baleias-de-bryde e em outras espécies de 

cetáceos estão lesões decorrentes de mordidas de tubarões-charutos (Isistius sp.). Estudos com 

conteúdo estomacal deste tubarão já mostraram a presença de gordura de baleia-de-Bryde em 

sua dieta (MURAKAMI et al. 2018). Estes tubarões possuem hábito estritamente oceânico e a 

presença de suas lesões vêm sendo usada como parâmetro para indicar o uso de habitats 

oceânicos por baleias marcadas (MOORE et al. 2003). 

 A telemetria, por sua vez, é o processo de obtenção de dados através de um 

transmissor fixado no corpo de um animal. Esta técnica trouxe importantes avanços no 

conhecimento sobre os padrões de movimentação, uso de habitat, distribuição, área de vida, 

fisiologia e comportamento de mamíferos marinhos (READ 2002, ZERBINI et al. 2006,  

ANDRIOLO et al. 2014). Embora a tecnologia destes transmissores tenha avançado muito nas 

últimas décadas, é importante considerar que a instalação de um equipamento no corpo do 

animal pode trazer sérios prejuízos a sua saúde, com danos agudos e/ou crônicos (p. ex., 

GENDRON et al. 2015). O custo/benefício de seu uso deve ser avaliado caso a caso e as 

práticas que minimizem os impactos ao animal devem ser sempre aplicadas, como 

aproximações mais lentas e escolha de indivíduos em comportamento tranquilo e sem 

presença de filhotes (ALVES et al. 2010). As baleias-de-bryde parecem reagir pouco à 

implantação do transmissor per si, mas apresentam comportamento evasivo quanto à 

aproximação de embarcações (WATKINS 1981). 
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A modelagem de habitat, por sua vez, é uma ferramenta analítica poderosa para 

compreender onde os animais são encontrados, porque ocorrem ali e onde é esperado que 

ocorram (GARAFFO et al. 2011), sendo esta uma questão central para a ecologia (KREBS 

1972). A modelagem da distribuição espacial de uma espécie deve considerar variáveis 

descritoras de disponibilidade de recurso relevantes (AUSTIN 2002), além de variáveis 

fisiográficas (BLASI & BOITANI 2012) e oceanográficas (BALLANCE et al. 2006) quando 

em ambiente marinho. Isto permite compreender a relação da espécie com seu habitat e 

realizar predições de distribuição e ocorrência (BOUCHET et al. 2019). Para construir estes 

modelos, é primordial investigar a distribuição e abundância dos animais-alvo (REDFERN et 

al. 2006). Os dados provenientes dessa amostragem comumente trazem desafios para sua 

aplicação nos modelos – como a autocorrelação espacial e a inflação de zeros (DINIZ-FILHO 

et al. 2003, WENGER & FREEMAN 2008, TARDIN et al. 2017). Para gerarem estimativas 

robustas e serem aplicados de forma assertiva em medidas de conservação, é imprescindível 

que os modelos considerem estes fatores (REDFERN et al. 2006) 

A genética também desempenha um papel central para caracterizar a estrutura de 

uma população, permitindo estimar parâmetros populacionais de diversidade genética, 

dispersão entre populações e independência na dinâmica destas (HEDRICK 2001). Estruturas 

genéticas em populações de cetáceos já foram evidenciadas em diversas regiões geográficas e 

incluem populações de falsa-orca (Pseudorca crassidens) no Pacífico Norte (CHIVERS et al. 

2007); toninha-comum (Phocoena phocoena) no sudeste do Atlântico Norte (FONTAINE et 

al. 2007); golfinho-nariz-de-garrafa (Tursiops truncatus) no Atlântico Sul Ocidental (COSTA 

et al. 2019); baleia-jubarte (Megatera novaeangliae) nos oceanos Atlântico e Índico e 

Atlântico Sul Ocidental e Pacífico Sul Oriental (ROSENBAUM et al. 2009, CYPRIANO-

SOUZA et al. 2017); boto-cinza (Sotalia guianensis) e tucuxi (Sotalia fluviatilis) no Atlântico 

(CABALLERO et al. 2018); e baleia-sei (Balaenoptera borealis) no Atlântico e Pacífico 

Norte (HUIJSER et al.2018). A identificação destas populações independentes e com 

diferenciação genética significativa tanto nuclear quanto mitocondrial (e, portanto, baixo 

fluxo gênico) aponta para necessidade de ações de manejo individualizadas para garantir sua 

viabilidade (HANSKI 1998, PALSBØLL et al. 2007).  

Compreender a estrutura populacional e os requerimentos ecológicos das populações 

são pré-requisitos para garantir o sucesso nas estratégias de conservação e mitigação dos 

impactos antropogênicos aos quais elas estejam expostas (EVANS & GATES 1997, 
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FREDRIKSSON & NIJMAN 2004). Adicionalmente, as informações ecológicas relacionadas 

às populações de cetáceos são importantes preditoras para identificar e definir zonas 

prioritárias de conservação marinha (DAY 2002, BAILEY & THOMPSON 2009; 

DRANSFIELD et al. 2014) e entender como atividades antrópicas podem alterar a relação das 

espécies com seu meio (TARDIN et al. 2020). Estes dados tornam-se urgentes, especialmente 

para a área da Bacia de Santos, em virtude das atividades de exploração de petróleo e gás no 

pré sal (DE OLIVEIRA et al. 2016). 

 

1.1  OBJETIVOS 

 

1.1.1  Objetivo Geral 

 

Buscamos determinar a estrutura populacional de baleias-de-bryde na Bacia de 

Santos através de fontes de informação múltiplas e complementares, testando a hipótese de 

que há estruturação espaço-temporal regida pelos habitats costeiro e oceânico. Este trabalho 

contribuirá, adicionalmente, com o debate taxonômico da espécie no Atlântico Sul Ocidental.   

 

1.1.2  Objetivos Específicos 

 

(1) identificar a espécie de baleia-de-Bryde que ocorre na Bacia de Santos;  

(2) avaliar a razão sexual e a variabilidade genética mitocondrial e nuclear da 

população e investigar a estruturação genética em relação aos habitats costeiro e oceânico; 

(2) comparar tamanho e composição dos grupos e estratégias comportamentais 

(alimentação e reprodução) entre registros costeiros e oceânicos e entre estações, para avaliar 

variações que caracterizem diferenças populacionais entre habitats; 

(3) avaliar a ocorrência de padrões de fidelidade, sazonalidade e de movimento dos 

indivíduos entre habitats costeiro e oceânico; 

(4) descrever os padrões de distribuição espacial e uso de habitat da baleia-de-Bryde.  

 

2  MATERIAL E MÉTODOS 
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2.1  ÁREA DE ESTUDO E ESTRATÉGIA AMOSTRAL 

 

A Bacia de Santos - área monitorada pelo Projeto de Monitoramento de Cetáceos na 

Bacia de Santos (PMC-BS) - está situada na região Sul e Sudeste do Brasil, estendendo-se de 

Cabo Frio (RJ) a Florianópolis (SC), e abrange uma área total de mais de 350 mil quilômetros 

quadrados (Figura 1). Duas plataformas de pesquisa embarcada com coleta sistemática e 

diferentes abordagens metodológicas foram utilizadas: os cruzeiros de Avistagem e os 

cruzeiros de Telemetria. 

  
Figura 1 – Localização da Bacia de Santos (23°S a 28°S / 40°W a 49°W) em relação à 

América do Sul. Destaque para gradiente de profundidades da área de estudo a partir da costa, 

sendo: até isóbata de 50m (cinza); até isóbata de 200m (azul claro); até isóbata de 2000m 

(verde-água); e após isóbata de 2000m (azul escuro). A estrela vermelha indica o limite sul da 

Bacia de Santos (Florianópolis-SC) e a estrela amarela indica o limite norte (Cabo Frio-RJ). 

 

 

O desenho amostral dos cruzeiros de Avistagem foi constituído por linhas de 

transecção em ziguezague, abrangendo áreas costeiras e oceânicas (Figura 2-A). As 

transecções foram percorridas em uma embarcação motorizada de 23m, com velocidade 

média de sete nós. A embarcação sempre iniciou o percurso a partir do sul da área de estudo, 

em sentido norte, completando um dos ziguezagues; e voltou a partir do norte da área de 

estudo, percorrendo o outro ziguezague em sentido sul. Cada campanha de avistagem 
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consistiu na amostragem destas linhas de transecção, sendo que o posicionamento das linhas 

era alterado entre as campanhas, a fim de cobrir a área da forma mais homogênea possível. A 

abordagem utilizada nas campanhas de Avistagem foi o “modo de passagem”, que consiste na 

contagem de grupos ao longo das linhas de transecção sem paralisação da amostragem ou 

desvio de rota. A técnica aplicada foi a de transecções lineares com amostragem de distâncias 

(Distance Sampling), que consiste em percorrer linhas de transecção e realizar a contagens de 

animais de interesse ao longo dessas linhas, registrando a distância de detecção dos mesmos 

em relação à linha de transecção (BUCKLAND et al. 2001). As observações foram feitas a 

partir de um ponto elevado da embarcação (cerca de 8 metros acima do nível do mar). Cinco 

observadores de bordo se revezavam entre três posições: duas de observação em cada bordo; e 

uma posição de anotador/observador na proa. Deste modo, três observadores de bordo 

atuavam simultaneamente em esforço amostral. Os observadores permaneceram em esforço 

de procura por grupos enquanto existisse luz natural (aproximadamente 12 horas/dia). As 

buscas eram feitas a olho nu, com binóculos reticulados (7x50) e binóculo com estabilização 

de imagem (15x50).  
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Figura 2 – Exemplo do desenho amostral referente aos cruzeiros de Avistagem e Telemetria 

na Bacia de Santos. Rotas percorridas (A) na primeira campanha de Avistagem (B) e na 

quarta campanha de Telemetria. Limites da Bacia de Santos destacados pela linha tracejada 

em azul.  

 

O desenho amostral dos cruzeiros de Telemetria consistiu em rotas que 

contemplassem águas rasas e profundas (Figura 2-B). Estas rotas foram planejadas para 

aumentar a probabilidade de encontro com os animais e eram passíveis de ajustes devido a 

condições climáticas desfavoráveis. A operação nas campanhas de Telemetria consistiu em 

duas fases: de busca ativa pelos animais a partir da torre de observação; e de aproximação do 

grupo-alvo para marcação com transmissores, realização dos procedimentos de 

fotoidentificação e coleta de biópsia. A aproximação se deu a partir de um bote inflável 

(Figura 3) e a decisão pela marcação ou não de um animal considerou critérios como seu 

comportamento e a presença de filhotes (ALVES et al. 2010, GENDRON 2015). 
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Figura 3 – Vista geral dos botes infláveis utilizados para aproximação dos grupos-alvo nas 

campanhas de Telemetria na Bacia de Santos. 

 

 

2.2  CARACTERIZAÇÃO DOS REGISTROS 

 

Os registros foram agrupados entre costeiros ou oceânicos de acordo com sua 

profundidade do. Para definir a faixa de profundidade correspondente a cada região (costeira 

ou oceânica), plotamos todos os registros realizados e os agrupamos espacialmente (Figura 4). 

A partir deste agrupamento, extraímos a faixa de profundidade correspondente aos registros 

incluídos na região costeira e aqueles inseridos na região oceânica. Os registros com 

profundidade inferior a 200m foram considerados costeiros e com profundidade igual ou 

superior a 200m foram considerados oceânicos.  
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Figura 4 – Distribuição espacial e agrupamento dos registros de baleias-de-bryde na Bacia de 

Santos entre costeiros e oceânicos. Registros realizados nas campanhas embarcadas de 

Avistagem e Telemetria.  Os registros costeiros (até 200m de profundidade) estão contornados 

em azul; e os registros oceânicos (acima de 200m de profundidade) contornados em amarelo.  

 

Para definição das estações, considerou-se que a estação quente compreende os 

meses de novembro a abril, enquanto a estação fria os meses de maio a outubro. O tamanho 

de grupo, a presença e número de filhotes, e os eventos de alimentação a partir de observações 

ad libitum foram registrados para cada grupo avistado. Indivíduos foram considerados filhotes 

ao apresentarem tamanho corporal de até 2/3 de um indivíduo adulto (cerca de 10m). Já os 

comportamentos de alimentação foram definidos a partir do registro de cardumes junto ao 

grupo e de padrões comportamentais característicos (como mergulhos com deslocamento 

errático e ziguezagues na superfície). 

Quanto à ocorrência e caracterização dos registros, testamos se a proporção de 

registros costeiros e oceânicos variou entre estações através de teste do qui-quadrado 

(p<0,05). Calculamos médias para os tamanhos de grupo por registro costeiro e oceânico, bem 

como dos registros em estações quentes e frias. Testamos se estas médias variaram através do 

teste t-student (p<0,05). Os registros de presença de filhotes foram espacializados e analisados 

descritivamente quanto a sazonalidade e profundidades de ocorrência. Os eventos de 
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alimentação também foram espacializados e avaliados quanto ao habitat e estação na qual 

foram registrados. A área de concentração (densidade Kernel 50%) dos registros foi estimada 

entre estações quentes e frias através do pacote adehabitatHR (CALENGE 2006) e com 

parâmetro de suavização definido como h=0,5.  

 

 

2.3 COLETA DE BIÓPSIAS, EXTRAÇÃO DO DNA E IDENTIFICAÇÃO 

MOLECULAR DO SEXO 

 

A coleta de biópsias de pele foi realizada prioritariamente nas Campanhas de 

Telemetria e oportunisticamente nas de Avistagem. As amostras foram obtidas por meio de 

coleta com balestra e dardos com ponteiras adaptadas (LAMBERTSEN 1987, SINCLAIR et 

al. 2015). As amostras de pele foram preservadas em etanol 70% e posteriormente 

armazenadas a -20C (AMOS 1991). Estas amostras foram processadas (extração de DNA, 

sexagem molecular, amplificação da região controle do DNA mitocondrial e de nove locos de 

microssatélites por PCR e verificação em gel) pelo Laboratório de Biologia Genômica e 

Molecular da Pontifícia Universidade Católica do Rio Grande do Sul (PUCRS). 

Cada amostra foi caracterizada quanto à estação e habitat – costeiro ou oceânico – 

em que foi coletada. O DNA das amostras foi extraído utilizando o kit DNeasy Blood and 

Tissue (Qiagen) de acordo com o protocolo do fabricante. A determinação molecular do sexo 

de cada amostra foi realizada através da amplificação do gene Sry (macho específico) e dos 

genes ZFX/ZFY (fêmea e macho), como controle positivo, seguindo o protocolo de Gilson e 

colaboradores (1998). O produto amplificado foi verificado em gel de agarose (1,5%) e o sexo 

dos indivíduos identificado como macho (duas bandas) ou fêmea (uma banda). 

 

2.4 ANÁLISES GENÉTICAS 

 

2.4.1 DNA mitocondrial 

 

Um fragmento de aproximadamente 800 pares de base da região controle do DNA 

mitocondrial (DNAmt) foi amplificado para cada amostra usando os primers Dlp1.5 e Dlp8G 

(BAKER et al. 1998). As reações de PCR foram: 2,5 mM MgCl2, 0,2 mM de dNTPs, 0,4 μM 
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de cada primer, 0,125 U da enzima Platinum Taq DNA Polymerase (Invitrogen), 1 X o 

tampão de reação (Invitrogen), e 1 μl de DNA (aproximadamente 20 ng). O perfil do PCR no 

termociclador consistiu de uma desnaturação inicial a 94°C por 2 min, seguido por 35 ciclos 

de desnaturação a 94°C por 30 s, anelamento a 56°C por 40 s, e extensão a 72°C por 40 s, e 

concluído com uma extensão final a 72°C por 10 min. Os produtos amplificados foram 

enviados para a Macrogen Inc. (Seoul, Coréia do Sul) para purificação e sequenciamento 

(ambas as direções) em um sequenciador ABI 3730XL (Applied Biosystems). As sequências 

resultantes foram alinhadas e as posições variáveis confirmadas visualmente através dos 

cromatogramas usando o programa SEQUENCHER 5.4.6 (Gene Codes Corporation). 

Para a identificação molecular, a sequência da região controle do DNAmt de cada 

amostra foi comparada, utilizando o programa DNA Surveillance (ROSS et al. 2003), com as 

sequências do banco de dados de referência Witness for the Whale e Mysticetes. As 

sequências também foram comparadas com o banco de sequências de DNA do GenBank 

usando a ferramenta BLAST desse banco, pela qual se verifica a espécie com maior 

similaridade (JOHNSON 2008). 

Para cada amostra genética foram considerados os seguintes índices de diversidade 

genética: diversidade haplotípica (Hd), que estima a probabilidade de dois haplótipos 

retirados da amostra serem diferentes; e diversidade nucleotídica (π), que representa o número 

médio de diferenças entre duas sequências retiradas ao acaso da amostra. Para avaliar a 

diversidade genética do DNAmt, o número de haplótipos, os índices de diversidade 

haplotípica (h) e nucleotídica (π) e a frequência de haplótipos foram estimados usando o 

programa DNASP 6.12.1 (ROZAS et al. 2017). Os haplótipos de mtDNA obtidos foram 

comparados com sequências previamente reportadas no GenBank (KANDA et al. 2007, 

KERSHAW et al. 2013, LUKSENBURG et al. 2015, PASTENE et al. 2015). 

 

2.4.2 DNA nuclear 

As amostras foram genotipadas para nove locos de microssatélites (seis 

dinucleotídeos: EV1, EV14, EV37, EV94, EV96 (VALSECCHI & AMOS 1996), GT23 

(BÉRUBÉ et al. 2000) e três tetranucleotídeos: GATA28, GATA53, GATA417 (PALSBOLL 

et al. 1997)). As condições de amplificação para cada loco foram padronizadas e as 

amplificações foram conduzidas num volume final de 10 µl, com as concentrações no PCR e 

as condições no termociclador variando dependendo do par de primers. Os locos de 
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microssatélites amplificados foram enviados para a Macrogen Inc. (Seoul, Coréia do Sul) para 

genotipagem no sequenciador automático ABI 3730XL. Os alelos de cada loco foram 

visualizados usando o programa Peak Scanner
TM

 v1.0 (Applied Biosystems) e os genótipos 

foram determinados. 

A diversidade genética nuclear foi estimada como número de alelos por loco (K), 

número médio de alelos por loco (A), heterozigosidade observada (HO) e esperada (HE), 

supondo equilíbrio de Hardy-Weinberg para cada um dos locos, usando o programa 

CERVUS, versão 3.0 (KALINOWSKI et al. 2007). 

 

2.5  FOTOIDENTIFICAÇÃO 

 

Os registros fotográficos foram coletados prioritariamente nas campanhas de 

Telemetria e oportunisticamente nas campanhas de Avistagem. Ao encontrar um grupo, 

protocolos de fotoidentificação tradicionais e bem estabelecidos foram aplicados (ex. 

KATONA & WHITEHEAD 1981). As fotografias das nadadeiras dorsais eram tomadas de 

forma aleatória, sem preferencias por indivíduos marcados e buscando sempre homogeneizar 

o esforço entre diferentes indivíduos, o que reduz possíveis distorções de análises posteriores 

(GORMLEY et al. 2005). Todos os registros fotográficos foram separados por campanha, 

data, hora e fotógrafo. Cada fotografia foi classificada entre quatro categorias de acordo com 

critérios de qualidade do registro (foco, ângulo, luz, nitidez) e de distinguibilidade de marcas 

e características individuais (de dorsal indistinguível a muito distinta) (Tabela 1). As 

fotografias consideradas adequadas para aplicação da técnica de fotoidentificação e para 

análise das lesões foram aquelas com qualidade igual ou superior a B-. Já para o catálogo 

referência de fotoidentificação foram incluídas apenas fotos de qualidade A ou B+. 

 

Tabela 1 – Descrição das categorias de classificação de qualidade dos registros fotográficos 

de Balaenoptera brydei na Bacia de Santos.  

Categoria Descrição da fotografia 

A Com informações para análise e boa/excelente qualidade 

  B+ Com informações para análises 

 B- Com possíveis informações para análise, mas de baixa qualidade ou 

com indivíduos pouco distinguíveis 

C Sem informação ou qualidade necessária para análise 
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O primeiro passo da aplicação da técnica de fotoidentificação foi distinguir o(s) 

indivíduo(s) identificável(is) em cada grupo (HAMMOND et al. 1990) e selecionar suas 

melhores fotos. Todas as fotografias utilizadas nas análises foram armazenadas com as 

informações da planilha de campo associadas ao registro (coordenadas, tamanho de grupo, 

etc). Estas fotos foram comparadas com o catálogo referência e desta comparação eram 

possíveis dois resultados: o indivíduo não ser reconhecido no catálogo (ID nova); ou haver o 

pareamento com algum indivíduo já catalogado (match) (HAMMOND et al. 1990). No 

primeiro caso, o novo indivíduo recebia um código sequencial (ID) e era adicionado ao 

catálogo. No caso de uma suspeita de reavistagem, as fotografias eram revistas por mais de 

um membro da equipe para confirmar o match. Caso o indivíduo não fosse reconhecido no 

catálogo (ID nova), mas não apresentasse marcas distinguíveis ou fotos de qualidade 

adequadas (A ou B+), este novo indivíduo era catalogado como NI (não-identificado). 

Também foram realizadas comparações do catálogo do PMC-BS com os de outros grupos de 

pesquisa (Projeto Baleias e Golfinhos do Rio de Janeiro e Laboratório de Bioacústica e 

Ecologia de Cetáceos da UFRRJ) ou por foto-doações (Projeto Baleia à Vista). Para cada 

registro fotográfico que compôs uma reavistagem foram anotadas as informações associadas 

(catálogo de origem, código de identificação, data, hora, campanha, coordenadas, 

profundidade e informações sobre o grupo). Estas informações foram utilizadas para 

confecção de mapas de ocorrência e para calcular as diferenças de tempo, de distância e de 

profundidade entre estes registros. Para os registros fotográficos sem informação de 

profundidade associada (provenientes de outros catálogos ou de foto-doações), obtivemos esta 

informação a partir das coordenadas do registro com a função get.depth do pacote marmap 

(PANTE & SIMON-BOUHET 2013). A diferença da distância entre os registros foi calculada 

a partir de suas coordenadas com a função distm do pacote geosphere (HIJMANS et al. 2017). 

Uma curva de acúmulo de indivíduos catalogados através de fotoidentificação foi 

construída para avaliar a suficiência amostral. A curva foi baseada no número de indivíduos 

catalogados por campanha amostrada, e o método utilizado para construção destas foi o 

“aleatório” (random), que considera a curva de acúmulo média (GOTELLI & COLWELL, 

2001). A estimativa de indivíduos catalogados é apresentada seguida de seu intervalo de 

confiança, em nível de significância de 95% (p < 0,05). Os registros que compuseram cada 

reavistagem (matchs) foram comparados quanto aos habitats onde foram feitos. As diferenças 
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de profundidade, o intervalo (em dias) e a distância (em quilômetros) foram comparadas entre 

as reavistagens. 

 

2.6  LESÕES DE TUBARÃO-CHARUTO 

 

Todas as fotografias obtidas para cada indivíduo com qualidade mínima B- foram 

analisadas quanto a presença de lesões. Cada indivíduo foi registrado com as informações 

associadas ao seu registro (coordenadas, campanha, data, hora, tamanho e composição do 

grupo) e recebeu um código de identificação composto pela data e hora do registro, além da 

letra ”U” se for um único indivíduo no grupo; ou do número correspondente se houver mais 

de um indivíduo no grupo. Para contabilizar estas lesões, o corpo da baleia foi dividido em 9 

seções (Figura 5). Cada seção do corpo foi considerada viável para análise quando 

apresentava ao menos uma fotografia com mais de 50% desta seção visível. Para cada seção 

do corpo em que foi possível esta avaliação, as lesões foram contabilizadas. Além da 

quantificação, as baleias foram classificadas de forma qualitativa pela presença (1) ou 

ausência (0) de lesões. Em caso de incerteza na identificação de uma lesão como cicatriz de 

tubarão-charuto, a mesma não foi considerada. 
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  Figura 5 – Seções do corpo de Balaenoptera brydei, codificadas para cálculo de presença-

ausência e densidade de lesões de tubarão-charuto (Isistius sp.). As nove seções se referem à 

cabeça em vista dorsal (Cv), dorso em vista dorsal (Dv), pedúnculo em vista dorsal (Pv), 

cabeça do lado esquerdo (Ce), dorso do lado esquerdo (De), pedúnculo do lado esquerdo (Pe), 

cabeça do lado direito (Cd), dorso do lado direito (Dd) e pedúnculo do lado direito (Pd). 

 

  

Estimamos a área de concentração espacial dos animais com e sem lesão utilizando o 

método fixo de densidade Kernel 50% (WORTON 1989) através do pacote adehabitatHR 

(CALENGE 2006) e com parâmetro de suavização definido como h=0,5. Testamos se a 

presença de cicatrizes está relacionada ao habitat onde a baleia foi registrada através do teste 

do qui-quadrado (p<0,05), tendo como variável resposta binária a presença (1) ou ausência (0) 

de lesões; e como variável explanatória o habitat do registro (se costeiro ou oceânico).  

Calculamos uma taxa de lesões por seção do corpo para cada baleia, considerando o número 

total de lesões dividido pelo total de seções do corpo disponíveis para cada indivíduo. 

Testamos se, entre os indivíduos com lesões, a taxa de lesões por seção do corpo variou entre 

os habitats através de teste de Wilcox (p<0,05). Finalmente, consideramos os animais com 

taxa de lesão acima da média (estimada para todos os indivíduos) e determinamos o habitat 

onde foram registrados.  
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2.7  TELEMETRIA 

 

O procedimento de telemetria consistiu na instalação no corpo dos animais de 

transmissores que registram informações específicas sobre estes (MATE et al. 2007). Os 

transmissores puderam ser de dois tipos: transmissores satelitais, que fornecem apenas 

informações sobre a posição geográfica dos animais (mensagens de localização apenas) 

(ZERBINI et al. 2006); e transmissores arquivais, que além da posição possuem sensores 

capazes de registrar informações adicionais, como tempo e profundidade de mergulho 

(JOHNSON & TYACK 2003). Os transmissores satelitais utilizados foram do tipo Splash10 

(Wildlife Computers) e sua implantação no corpo do animal se deu pelo sistema de 

ancoragem LIMPET (Low-Impact Minimally Percutaneous External-electronics Transmitter), 

que fica fixado na nadadeira dorsal dos indivíduos ou em sua base (WATKINS 1979). A 

configuração destas âncoras de implantação dos transmissores foi a configuração LIMPET 

com duas âncoras de seis pétalas. Os métodos de marcação com transmissores satelitais 

consistiram em um rifle de ar comprimido até a terceira campanha, além de uma balestra de 

150 libras de pressão (EXCALIBUR VIXEN II) a partir da quarta campanha. Estes 

transmissores possuem antenas externas que são responsáveis por transmitir a informação por 

mensagens via satélite. As informações coletadas pelos transmissores satelitais incluíram hora 

e posição geográfica (via sistema satelital Argos), além do erro associado a cada posição. 

Cada posição e seu respectivo erro foram classificados em sete classes de acordo com a 

precisão e pelo número de mensagens enviadas pelo transmissor durante a passagem dos 

satélites (Tabela 2) (WITT et al. 2010). As posições classificadas como “Z” foram excluídas 

das análises. 

 

Tabela 2 – Classificação das posições enviadas pelos transmissores satelitais quanto à 

precisão (em metros) e ao número de mensagens recebidas pelo satélite no momento de sua 

passagem.  

Classe Precisão Nº de mensagens 

3 <250m Quatro ou mais 

2 250-500m Quatro ou mais 

1 500-1.500m Quatro ou mais 

0 >1.500m Quatro ou mais 

A Sem estimativa Três 

B Sem estimativa Uma ou duas 

Z Localização inválida - 
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Os transmissores arquivais utilizados foram do tipo DTAG (WHOI) e seu sistema de 

fixação é formado por quatro ventosas de sucção (JOHNSON & TYACK 2003). A 

implantação destes transmissores se deu através de uma vara de fibra de carbono que prendia 

o DTAG no animal através de pressão com as ventosas de sucção (JOHNSON & TYACK 

2003). Este animal focal era então acompanhado com o auxílio de antenas direcionais Yagi, 

ligadas a receptores de sinais VHF até o momento em que o DTAG se desprendia. O DTAG 

era então resgatado e os dados registrados eram armazenados em computadores.  

Para cada posição incluída nas análises foi determinada: a profundidade, através da 

função get.depth do pacote marmap (PANTE & SIMON-BOUHET 2013); e a distância da 

costa, que foi extraída com a função extract do pacote sdmpredictors (BOSCH et al. 2017). A 

distância entre as coordenadas de cada posição foi calculada com a função distanceTrack do 

pacote argosfilter (FREITAS 2010). Foi também calculada a velocidade de deslocamento 

considerando o tempo e a distância percorrida entre cada transmissão de localização. Os 

padrões de movimento e deslocamento foram espacializados e analisados descritivamente a 

partir das informações obtidas pelos transmissores. Para cada dia em que houve transmissão 

determinamos a maior distância da costa atingida pelo animal (em metros); a distância 

percorrida no dia (em km); a profundidade máxima atingida (em metros); e a velocidade 

máxima atingida entre duas localizações naquele dia. 

 

2.8  MODELAGEM DE HABITAT 

 

A escolha das variáveis preditivas foi baseada em revisão bibliográfica sobre fatores 

que regem a distribuição da espécie e demais animais marinhos. Como alguns fatores são 

difíceis de serem diretamente mensurados (e.g., disponibilidade de presas), utilizamos 

aproximações que os representam (PANIGADA et al. 2008). Os preditores considerados 

foram: profundidade, clorofila, velocidade de corrente, temperaturas mínima, máxima e média 

na superfície, salinidade, declividade e distância da costa.  

Obtivemos camadas com valores das variáveis ambientais por múltiplas fontes. 

Valores referentes a variáveis fixas (profundidade, declividade e distância da costa) foram 

obtidos através do banco de dados do Bio-oracle (TYBERGHEIN et al. 2012, ASSIS et al. 

2018). Para as variáveis dinâmicas, obtivemos valores diários para cada dia amostrado, 
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utilizando o software Marine Geospatial Ecology no Arcgis para acessar bancos de dados 

preprocessados de diversos satélites (conforme Tabela 3). A partir destes valores diários, foi 

calculada uma média para cada variável por campanha. 

 

Tabela 3 – Fonte de obtenção dos valores das variáveis ambientais fixas e dinâmicas 

utilizadas para modelagem de habitat de baleias-de-bryde na Bacia de Santos. 

Dado Fonte 

VARIÁVEIS FIXAS 

Declividade 
Becker et al. 2009 URL: 

http://topex.ucsd.edu/WWW_html/srtm30_plus.html 

Distância da 

costa 

Wessel and Smith 1996 

URL:http://www.ngdc.noaa.gov/mgg/shorelines/gshhs.html 

Profundidade 
GEBCO URL: http://gebco.net EMODnet Bathymetry URL: 

http://www.emodnet-bathymetry.eu/ 

VARIÁVEIS DINÂMICAS 

Velocidade da 

Corrente 
OSCAR NOAA 

Temperatura 

- The Danish Meteorological Institute (DMI) 

- The Oceanographic Modeling and Observation Network (REMO) 

at Applied Meteorology Laboratory/Federal University of Rio de 

Janeiro (LMA/UFRJ) 

Clorofila 

- Aqua - the Moderate Resolution Imaging Spectroradiometer 

(MODIS) sensor carried by the Aqua satellite. 

- Kwiatkowska, E.J., B.A. Franz, G. Meister, C.R. McClain, and X. 

Xiong (2008). Cross-Calibration of ocean color bands from 

Moderate Resolution Imaging Spectroradiometer on Terra platform. 

Applied Optics 47(36): 6796-6810. 

Salinidade 
HYCOM + NCODA Global 1/12° Reanalysis 

(GLBu0.08/expt_19.0) 

 

Plotamos os valores das variáveis, os registros e as rotas percorridas em um grid com 

células de aproximadamente 30km², que corresponde à unidade amostral da modelagem de 

habitat. Para as variáveis fixas, foram obtidos valores a partir das coordenadas centrais da 

célula com a função extract do pacote raster (HIJMANS & VAN ETTEN 2016). Para as 

demais variáveis, foram calculadas médias por campanha a partir dos valores diários. 

Obtivemos também o número total de registros por campanha e a distância total por 

campanha percorrida em cada célula. A fim de reduzir a inflação de zeros no modelo, células 
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com distância inferior a 12 milhas náuticas percorridas foram desconsideradas – uma vez que 

esta foi a distância mínima percorrida para se obter um registro. Para as células com algum 

valor de variável ausente (por problemas no satélite, por exemplo), extraímos o valor da 

célula mais próxima através da função get.knnx do pacote FNN (BEYGELZIMER et al. 

2013). 

O diagnóstico de colineariedade (forte correlação entre duas ou mais variáveis 

explanatórias) foi realizado a partir da função vifstep do pacote usdm (NAIMI et al. 2014). 

Esta função calcula os valores de VIF (fator de inflação da variância) para todas as variáveis, 

exclui aquela com maior VIF e repete o procedimento até que nenhuma variável esteja acima 

do limite estabelecido (VIF<3.3) (KOCK & LYNN 2012).  

Adicionalmente, é preciso investigar a existência de autocorrelação espacial 

(DORMANN et al. 2007), já que observações próximas tendem a apresentar valores similares 

refletindo uma associação e dependência. Avaliamos a existência de autocorrelação espacial 

nos dados através de um correlograma com a função spline.correlog do pacote ncf 

(BJORNSTAD 2018). Esta função calcula a autocorrelação espacial de maneira que a 

aleatoriedade nos dados resultará em valores de correlação iguais a zero. Já a presença de 

autocorrelação poderá se dar por valores positivos (autocorrelação positiva) ou negativos 

(autocorrelação negativa). Para lidar com a autocorrelação espacial, foram comparados 

modelos saturados com quatro estruturas de correlação distintas (exponencial, Gaussiana, 

esférica e linear), além de um modelo sem estrutura de autocorrelação. Para avaliar a 

adequabilidade destas estruturas, foram gerados semivariogramas através da função 

Variogram do pacote nlme (PINHEIRO et al. 2013). A definição da estrutura mais adequada 

se deu através da seleção do modelo com menor valor de Critério de Informação de Akaike. 

As variações no número de registros em cada célula foram analisadas através de 

modelagem estatística, utilizando o método dos mínimos quadrados generalizados (GLS). O 

número de registros foi ajustado em função da distância (em milhas náuticas) percorrida em 

cada célula, uma vez que as células não foram igualmente amostradas, que foi incluído como 

termo offset no modelo. Desta forma, considerou-se a taxa de encontro (número de registros 

por milha náutica percorrida) em cada célula em função das variáveis independentes. 

Selecionamos as variáveis por eliminação progressiva, utilizando o critério de informação de 

Akaike (AIC) e peso de Akaike para classificar e encontrar o modelo mais parcimonioso. Para 

cálculos de AIC, peso de Akaike e outros parâmetros, utilizamos o pacote MuMIn (BARTON 
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2019). Os menores valores de critério de informação de Akaike (AIC) foram usados para 

definir os modelos mais parcimoniosos (TABACHNICK & FIDELL 2007). Este critério 

considera o bom ajuste do modelo aos dados, impondo penalidades pelo número de 

parâmetros utilizados. Estimamos primeiramente o modelo mais saturado (com todas as 

variáveis) e observou-se que, com a retirada de variáveis, o poder de explicação do modelo 

seria reduzido (aumento do valor de AIC). Sendo assim, gerou-se um conjunto de modelos 

candidatos e calculou-se o ΔAIC= ΔAICi-ΔAICmin, onde ΔAICi é o valor de AIC do modelo 

i e ΔAICmin é o valor mínimo dentre todos os modelos. A seleção dos modelos se deu com 

base nestes valores de ΔAIC, sendo que os modelos com ΔAIC<2 puderam ser incluídos 

como modelos com suporte substancial (BURNHAM & ANDERSON 2002). A partir dos 

modelos validados, foram geradas predições com a função predict do pacote raster. 

 

3 RESULTADOS 

 

3.1 DIVERSIDADE GENÉTICA E IDENTIFICAÇÃO MOLECULAR DA ESPÉCIE E 

DO SEXO 

 

Foram considerados dados coletados em 16 campanhas, sendo oito de Avistagem e 

oito de Telemetria, entre os anos de 2015 e 2019. Neste período, foram coletadas 13 biópsias, 

a maioria em estações quentes (n=11). Em relação ao habitat, a proporção de amostras 

costeiras (n=6) e oceânicas (n=7) foi bem distribuída (Figura 6). 
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Figura 6 – Localização das 13 amostras de biópsias de Balaenoptera brydei coletadas na 

Bacia de Santos entre 2016 e 2018, com respectivas datas de coleta. Amostras costeiras em 

azul (G104, G106, G107, G112, G182 e G187) e amostras oceânicas em verde (G24, G30, 

G67, G68, G86, G93 e G282). Data das amostras coletadas em estações quentes (novembro a 

abril) destacadas em amarelo; e data das amostras coletadas em estações frias (maio a 

outubro) destacadas em cinza. 

 

As sequências obtidas a partir das amostras foram agrupadas com alto suporte (98%) 

com as de referência de B. brydei no DNA Surveillance e apresentaram maior similaridade 

com as sequências de B. brydei no GenBank. Dentre estas amostras, 11 haviam sido 

identificadas em campo como B. edeni e duas amostras (G67 e G68) haviam sido 

identificadas como B. borealis (Tabela 4), provavelmente devido à similaridade entre as duas 

espécies e à ocorrência de ambas em um grupo misto com 11 indivíduos. Após a identificação 

da espécie, o sexo foi determinado para 12 dos 13 indivíduos, resultando em quatro machos e 

oito fêmeas (Tabela 4), ou seja, uma razão sexual maior para fêmeas (2:1 fêmeas para 

machos). 

Considerando as 13 amostras de baleia-de-Bryde, o alinhamento das sequências (677 

pares de base) resultou em três haplótipos definidos por seis sítios polimórficos. Houve 

compartilhamento de haplótipo entre indivíduos dos diferentes habitats, sendo que o haplótipo 
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mais frequente (HBE1) foi encontrado em cinco animais amostrados na área costeira e seis na 

área oceânica. Comparando esse haplótipo com as sequências previamente reportadas no 

GenBank ele foi compartilhado com o haplótipo BR36 (EF068048), o qual foi identificado 

em sete das oitos amostras do Brasil do estudo de Pastene e colaboradores (2015), e com o 

haplótipo KF9116567 identificado em uma amostra de baleia-de-Bryde de Aruba 

(LUKSENBURG et al. 2015). No estudo de Luksenburg e colaboradores (2015) esse 

haplótipo foi agrupado no clado offshore junto com uma amostra oceânica da África do Sul e 

uma da Ilha da Madeira. Já o haplótipo HBE2 foi encontrado em um único indivíduo 

amostrado em área oceânica, enquanto o HBE3 foi encontrado em um único indivíduo 

amostrado em área costeira (Tabela 4).  

 

Tabela 4 – Resultados da identificação genética das amostras de Balaenoptera brydei através 

da região controle do DNAmt usando o DNA Surveillance e GenBank e sexagem molecular. 

Caracterização do habitat (oce = oceânico e cost = costeiro) no qual o indivíduo foi 

amostrado. HBE = identificação do haplótipo. 

Amostra Habitat Haplótipo 
DNA 

Surveillance 
GenBank 

Espécie 

identificada 

no campo 

 

Sexagem 

molecular 

G24 oce HBE 1 B. brydei B. brydei B. edeni Fêmea 

G30 oce HBE 1 B. brydei B. brydei B. edeni Macho 

G67 oce HBE 1 B. brydei B. brydei B. borealis - 

G68 oce HBE 2 B. brydei B. brydei B. borealis Fêmea 

G86 oce HBE 1 B. brydei B. brydei B. edeni Fêmea 

G93 oce HBE 1 B. brydei B. brydei B. edeni Macho 

G104 cost HBE 1 B. brydei B. brydei B. edeni Fêmea 

G106 cost HBE 1 B. brydei B. brydei B. edeni Fêmea 

G107 cost HBE 3 B. brydei B. brydei B. edeni Fêmea 

G112 cost HBE 1 B. brydei B. brydei B. edeni Macho 

G182 cost HBE 1 B. brydei B. brydei B. edeni Fêmea 

G187 cost HBE 1 B. brydei B. brydei B. edeni Fêmea 

G282 oce HBE 1 B. brydei B. brydei B. edeni Macho 

 

As baleias-de-bryde da Bacia de Santos apresentaram uma diversidade haplotípica (h 

= 0,295) e nucleotídica (π = 0,15%) da região controle do DNAmt muito baixa. Os animais 

amostrados também apresentaram uma baixa diversidade genética nuclear, com o número 

médio de alelos por loco de 3,67 e heterozigosidade média observada de 0,438 (Tabela 5). 

Esta baixa diversidade nuclear e o compartilhamento do haplótipo mais frequente entre 
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indivíduos costeiros e oceânicos indicam que todos os animais constituam uma única 

população. 

 

Tabela 5 – Diversidade genética dos locos de microssatélites para Balaenoptera brydei 

amostrada na Bacia de Santos. N = número de amostras, k = número de alelos por loco, HO = 

heterozigosidade observada, HE = heterozigosidade esperada. 

 

Lócus N k HE HO 

EV1 12 3 0,236 0,250 

EV14 12 5 0,710 0,417 

EV37 10 1 0,000 0,000 

EV94 12 2 0,518 0,583 

EV96 11 4 0,658 0,364 

GATA28 12 6 0,783 0,833 

GATA53 11 3 0,481 0,364 

GATA417 12 6 0,725 0,500 

GT23 11 3 0,541 0,636 

Média - 3,67 0,516 0,438 

 

 

3.2 CARACTERIZAÇÃO DOS REGISTROS 

 

No período amostrado foram registrados 82 grupos. Foi possível observar um padrão 

sazonal na concentração dos registros, seguindo um movimento latitudinal (Figura 7). Nas 

estações quentes a concentração se deu na região costeira sudeste, enquanto nas estações frias 

a concentração é mais ao sul. Há também uma área de concentração comum ao longo de todo 

o ano, na região conhecida como “fenda” (Figura 7). 
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Figura 7 – Mapa de concentração (kernel 50%) dos registros de baleia-de-Bryde na Bacia de 

Santos em estações quentes (amarelo) e estações frias (azul). Seta vermelha indicando a 

região conhecida como “fenda” (aproximadamente -27ºS; -44ºW). 

 

 

O habitat costeiro concentrou 63,4% dos registros (n=52), e 74,4% dos registros 

(n=61) ocorreram em estações quentes (Figura 8-A). A proporção de registros costeiros e 

oceânicos não variou entre as estações (X²=0.375, GL=1, p=0.5), sendo que houve mais 

registros costeiros nas duas estações; e mais registros em estações quentes nos dois habitats. O 

tamanho dos grupos variou desde indivíduos solitários (n=53) até grupos de quatro indivíduos 

(n=2). Os registros foram predominantemente de animais solitários (64,6% dos registros). 

Uma agregação de 10 indivíduos também foi registrada durante o inverno no habitat oceânico 

(-25º47’S;-44º95’W; profundidade 652m). Este grupo foi identificado em campo como 

Balaenoptera borealis, mas após análise genética de duas amostras coletadas na ocasião, 

foram identificadas como B. brydei. Por tratar-se de um valor extremo e por trazer incertezas 

quanto à definição taxonômica de todos os indivíduos (podendo tratar-se de um grupo misto), 

o grupo foi desconsiderado para as análises. 

O tamanho médio dos grupos foi de 1,47 ± 0,74 indivíduos (Figura 8-B). Este 

tamanho não variou entre os habitats costeiro (1,36 ± 0,66) e oceânico (1,65 ± 0,86) (F=2.899, 

GL=1, p=0.09) e nem entre as estações quentes (1,5 ± 0,8) e frias (1,4 ± 0,5) (F=0.228, GL=1, 

p=0.635). Em ambos predominaram indivíduos solitários. 
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Figura 8 – Número de registros (A) e tamanho médio de grupo (B) de baleias-de-bryde por 

estação (quentes e frias) e por habitat (costeiro e oceânico) na Bacia de Santos. Registros 

costeiros em verde e registros oceânicos em azul. Na figura B as linhas horizontais 

representam o tamanho médio dos grupos costeiros (em verde) e oceânicos (em azul). 

 

Registramos seis eventos classificados como de alimentação que ocorreram tanto em 

estações quentes (n=4), quanto em estações frias (n=2) (Figura 9). Foram cinco eventos em 

águas rasas e um em águas profundas. Nestes eventos, o tamanho dos grupos variou de 

indivíduos solitários (n=3) a duplas (n=3) e em nenhum deles foi registrada presença de 

filhotes. 

A B 
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Figura 9 – Distribuição espacial dos eventos de alimentação de baleia-de-Bryde registrados 

na Bacia de Santos. Registros destacados quando às estações que ocorreram: frias (em azul) 

ou quentes (em laranja). 

 

Foram registrados oito grupos com filhotes, todos em estações quentes (de janeiro a 

abril) (Figura 10). Com exceção de um registro em águas profundas (355m), os demais 

filhotes foram registrados em águas rasas (<50m). Estes grupos foram predominantemente 

compostos por um adulto com filhote (n=6) (Apêndice A). Os dois registros de filhotes mais 

ao sul ocorreram nos meses de março e abril, enquanto na região sudeste os registros de 

filhotes ficaram concentrados entre janeiro e fevereiro (Figura 11). 
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Figura 10 - Total de filhotes registrados em cada mês, com profundidade de cada registro. 

Destaque (em amarelo) para o registro de filhote em águas profundas, no mês de abril. 

 

 
Figura 11 – Distribuição espacial dos grupos de baleia-de-Bryde registrados com filhotes na 

Bacia de Santos. Registros destacados quando ao mês em que ocorreram: janeiro (azul), 

fevereiro (verde), março (roxo) e abril (laranja). 

 



44 

 

 

 

 

3.3 FOTOIDENTIFICAÇÃO 

Um total de 765 fotografias foram categorizadas com qualidade suficiente (A, B+ ou 

B-) para serem utilizadas nas comparações. A partir destas fotografias foram reconhecidos 29 

indivíduos ao longo de 16 campanhas. A curva de novos indivíduos fotoidentificados se 

tornou assintótica ao longo das campanhas, sugerindo que a população foi bem amostrada 

neste período (Figura 12). 

 

 

Figura 12 – Curva de acúmulo de indivíduos de baleia-de-Bryde identificados e catalogados 

no catálogo de referência ao longo das campanhas de amostragem na Bacia de Santos. 

 

Quatro indivíduos foram reavistados considerando as comparações com o catálogo 

do PMC-BS e com os catálogos de referência dos demais projetos (Figura 13). Todas as 

reavistagens foram registradas no mesmo habitat (costeiro ou oceânico) do primeiro registro 

de cada indivíduo, sendo que a diferença média de profundidade entre os registros foi de 

apenas 12,3 ± 8,0 m. Desta forma, os registros de fotoidentificação não apontaram 

movimentos entre habitats. 
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Figura 13 – Distribuição espacial das reavistagens de indivíduos de baleia-de-Bryde 

registrados na Bacia de Santos. Data correspondente à realização de cada registro. 

 

O maior intervalo entre registros de um mesmo indivíduo foi de 441 dias, com 

distância de 123,35km e diferença de profundidade de apenas 14m (Reavistagem 4; Figura 

12; Tabela 6). A maior distância de reavistagem foi de 409,66km, com intervalo de 402 dias e 

diferença de profundidade de 26m – sendo esta a maior variação de profundidade registrada 

(Reavistagem 1, Figura 12, Tabela 6). Os indivíduos das reavistagens 1 e 4 foram reavistados 

na presença de filhote em seus últimos registros. O primeiro caso consistiu em uma dupla de 

adultos e um filhote e o segundo caso uma provável fêmea com filhote. Obtivemos também 5 
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reavistagens de um mesmo indivíduo (id=09#) entre 2017 e 2019. Em todos os registros o 

animal estava na mesma região costeira, próximo a Ilhabela (SP), sugerindo um padrão de 

fidelidade à área. 

 

Tabela 6 – Informações dos registros que compuseram as reavistagens de Baleias-de-bryde 

na Bacia de Santos. Catálogo (C), indivíduo (ID), profundidade (Prof.), tamanho de grupo 

(Tg), presença de filhotes (Fi), intervalo entre registros (Int.), distancia entre registros (Dist.), 

deslocamento diário (Desl.), diferença de profundidade entre registros (Dif. prof.); Brydes do 

Brasil (BB). 

 

Match C ID Data 
Prof. 

(m) 
Tg Fi 

Int. 

(dias) 

Dist.  

(km) 

Desl. 

(km/dia) 

Dif. prof. 

 (m) 

1 
PMC 03 08/03/16 329 1 0 - - - - 

PMC 03 14/04/17 355 3 1 402 409,7 1,02 26 

2 
PMC 09 18/02/17 22 1 0 - - - - 

PMC 09 25/07/17 30 1 0 157 3,2 0,02 8 

3 
PMC 15 05/11/17 28 1 0 - - - - 

BB 05 16/11/17 21 - - 11 106,3 9,66 7 

4 
PMC 16 05/11/17 29 2 0 - - - - 

PMC 16 20/01/19 21 2 1 441 114,9 0,26 8 

 

 

3.4  LESÕES DE TUBARÃO-CHARUTO 

 

Em relação às lesões de tubarão-charuto, foram triados registros de 102 animais, 

sendo que 55 apresentaram ao menos alguma seção do corpo com fotografia viável para 

análise. Destes, 24 foram registros costeiros e 31 oceânicos. Houve concentração de animais 

com e sem lesões em ambos os habitats (Figura 14). Do total de indivíduos analisados (n=55), 

69% apresentaram lesões (n=38). Dos animais com lesões (n=38), 65,8% foram registrados 

no talude (n=25). 

 

 



47 

 

 

 

Figura 14 - Áreas de concentração de baleias-de-bryde com e sem lesões de tubarão-charuto 

(Isistius sp.) na Bacia de Santos. 

 

Dentre os registros costeiros (n=24) 54,2% apresentaram lesões (n=13) e dos 

registros oceânicos (n=31) 80,6% apresentaram lesões (n=25) (Figura 15). A frequência de 

animais com lesões variou marginalmente entre os habitats (X² = 3.2877, df = 1, p = 0.069), 

sendo que a proporção de animais com lesões foi maior nos animais oceânicos (80,6%) em 

relação aos costeiros (54,2%). 
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Figura 15 – Proporção dos registros de baleia-de-Bryde com e sem lesão entre os habitats 

costeiro e oceânico da Bacia de Santos. 

 

Considerando apenas os animais com lesões, a taxa média foi de 16,96 ± 20,6 lesões 

por seção do corpo (Figura 16). Esta taxa não variou com o habitat do registro (W = 128.5, p 

= 0.3), apresentando elevado desvio padrão em relação à média, tanto para registros oceânicos 

(19,2 ± 23) quanto para costeiros (12,6 ± 14,7), o que aponta para grande variação individual 

na incidência destas cicatrizes. Dos animais com taxa de lesões acima da média (n=15), 

66,7% (n=10) foram registros oceânicos.  
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Figura 16 – Taxa média de lesões de tubarão charuto por seção do corpo nos registros 

costeiros e oceânicos de baleia-de-Bryde na Bacia de Santos. As linhas horizontais 

representam o tamanho médio dos grupos costeiros (em verde) e oceânicos (em azul). 

 

3.5  TELEMETRIA 

 

Foram realizadas 29 tentativas de marcação com transmissores satelitais. Em 22 

destas, o procedimento não pôde ser concretizado por conta do comportamento evasivo do 

animal. Em outras duas ocasiões houve falha na implantação, com perda do transmissor. 

Cinco baleias foram marcadas com sucesso (Tabela 7), mas apenas um indivíduo (id=166662) 

permaneceu com o transmissor por um período considerável para análise de padrões de uso da 

área. Este indivíduo corresponde ao mesmo indivíduo da Reavistagem 2 e foi marcado 

próximo à Ilha de São Sebastião (SP). Seu monitoramento durou 27 dias, sendo que em 25 

dias houve transmissão de localizações (Figura 17). Neste período, o animal percorreu 

1.164,92km, com deslocamento máximo diário de 303,4km, indicando a ocorrência de 

movimentos entre habitats costeiros e oceânicos. O período monitorado pôde ser dividido em 

quatro momentos: permanência próximo à Ilha de São Sebastião (preto; 1º ao 12º dia); 

distanciamento e reaproximação da costa (vermelho; 13º e 14º dia); deslocamento paralelo à 

costa (azul; 15º ao 18º dia); deslocamento para o talude (violeta; 19º ao 25º) (Figura 18). 
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Tabela 7 – Informações dos transmissores satelitais implantados em baleias-de-bryde na 

Bacia de Santos durante as campanhas de Telemetria. TAG = Tipo de Transmissor satelital; 

ID = código de identificação da marcação; Camp = Campanha da marcação; PT = total de 

pontos de localização recebidos; PF = total de pontos resultantes após a filtragem. 

 

TAG ID Camp Data Duração PT PF obs. 

DTAG DTAG01 1 08/03/2019 1h30 - - - 

DTAG DTAG02 3 14/02/2017 3h50 - - - 

LIMPET 166662 4 25/07/2017 27 dias 107 69 ID 09# 

LIMPET 34775 5 13/11/2017 2 dias 9 7 - 

LIMPET 58004 7 01/08/2018 4 dias - - - 

 

 

Figura 17 – Movimentação da baleia-de-Bryde ID 166662, marcada com transmissor satelital 

na Bacia de Santos em 25/07/2017. A trajetória tem sentido da cor verde-clara (primeiras 

coordenadas transmitidas) até a cor vermelha (últimas coordenadas transmitidas). 

 

 

2
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Figura 18 – Informações diárias da movimentação de baleia-de-Bryde marcada na Bacia de 

Santos: maior distância da costa atingida (km); distância percorrida (km); profundidade 

máxima atingida (m) e velocidade máxima (km/h). A movimentação foi dividida em quatro 

momentos: Permanência próxima à Ilha (preto); Distanciamento e reaproximação da costa 

(vermelho); Deslocamento paralelo à costa (azul); Deslocamento para o talude (lilás).  

 

(1) Permanência próxima à Ilha (1º a 12º dia): o animal permaneceu em uma mesma 

região costeira (Ilha de São Sebastião), atingindo profundidade máxima de 62m. Neste 

período, deslocou-se pouco (média = 16,6 ± 8,7 km/dia; máx = 35,37 km/dia) e a baixas 

velocidades (média = 1,12 ± 0,49km/h; máxima = 1,72 km/h).  

(2) Distanciamento e reaproximação da costa (13º ao 14º dia): período com bastante 

movimentação, no qual o animal percorreu sua maior distância em um dia (303,4 km). 

Deslocou-se a velocidades maiores (média = 14,65 ± 2,6 km/h), afastando-se da costa 
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(distância máxima = 141 km) e atingindo profundidades um pouco maiores (máxima = 

143m). 

(3) Deslocamento paralelo à costa (15º ao 18º dia): permaneceu em águas costeiras 

(distância máxima = 47 km) e rasas (profundidade máxima = 72m), onde oscilou entre 

períodos de maior (137,8 km/dia) e menor deslocamento (2 km/dia).  

(4) Deslocamento para o talude (19º ao 25º dia): deslocou-se de forma intensa pela 

plataforma continental, desempenhando sua maior velocidade (30,2 km/h) e atingindo a maior 

profundidade (1.044m). Permaneceu então em águas profundas (média = 539,6 ± 381,2m), 

onde oscilou entre períodos de deslocamento curtos (5,3 km/dia) e mais extensos (90,2 

km/dia). Sua velocidade média nesta região foi superior à registrada durante sua permanência 

em águas costeiras (média = 6,7 ± 10,6 km/h). 

 

3.6 MODELAGEM DE HABITAT 

 

As variáveis de profundidade e temperatura mínima apresentaram colineariedade 

moderada (VIF>3.3) e foram retiradas das análises (Tabela 8). Os demais preditores foram 

considerados na modelagem.   

 

Tabela 8 – Valores de Inflação de Variância para os preditores selecionados para modelagem 

de uso de habitat de baleias-de-bryde na Bacia de Santos. As variáveis profundidade e 

temperatura mínima foram retiradas das análises por apresentarem grau de colineariedade 

moderado (VIF>3.3).  

Variáveis VIF 

Clorofila 1,981264 

Declividade 1,412486 

Distância da costa 2,071151 

Profundidade - 

Salinidade 3,105510 

Temperatura máxima 1,692454 

Temperatura média 2,303245 

Temperatura mínima - 

Velocidade da corrente 1,957707 

 

A distribuição espacial dos registros apresentou correlação positiva entre células 

mais próximas e negativa entre células mais distantes (Figura 19). Isso indica que células mais 

próximas tenderam a ser mais semelhantes entre si, enquanto células mais distantes tenderam 
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a ser mais diferentes entre si. A estrutura de correlação mais adequada para lidar com esta 

autocorrelação espacial foi a estrutura de correlação esférica (Tabela 9). 

  

Figura 19 – Correlograma dos registros de baleia-de-Bryde na Bacia de Santos. Valores de 

correlação diferentes de zero apontam para existência de autocorrelação. 

 

 

Tabela 9 – Descrição dos modelos mais parcimoniosos considerando as diferentes estruturas 

de autocorrelação espacial inseridas. Todos os modelos consideram como variável resposta o 

número de registros por milha náutica percorrida em cada célula em função de todas as 

variáveis explanatórias de forma aditiva (modelo saturado). 

 

Modelo Estrutura GL logLik AICc Delta Peso 

test3 Esférica 13 -329.955 687.3 0.00 0.258 

test2 Gaussiana 13 -329.958 687.3 0.01 0.257 

test4 Linear 13 -330.067 687.5 0.23 0.230 

test1 Exponencial 13 -330.136 687.7 0.36 0.215 

sem Sem 11 -334.016 691.0 3.73 0.040 
GL=Graus de Liberdade; logLik=log da probabilidade; AIC=Critério de informação de Akaike; 

Delta=AICmodelo-AICmínimo 
 

Foram construídos cinco modelos com número de registros por milha náutica 

percorrida em cada célula em função das variáveis explanatórias de forma aditiva, além do 
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modelo nulo (Tabela 10). Os modelos que melhor explicaram e se ajustaram aos dados foram 

aqueles que consideraram a influência conjunta das variáveis distância da costa (p<0.001), 

declividade (p=0.02) e velocidade da corrente (p=0.03). Assim, as áreas mais utilizadas foram 

águas costeiras, de maior declividade e com maior velocidade de corrente na superfície 

(Figura 20). 

 

Tabela 10 – Descrição dos modelos referentes às variações na taxa de encontro de baleias-de-

bryde na Bacia de Santos. A variável resposta, em todos os casos, é o número de registros por 

milha percorrida em cada célula amostrada. A distância percorrida (milhas náuticas) em cada 

célula foi considerada offset. As variáveis explanatórias foram clorofila (clor), velocidade da 

corrente (v_cor), temperatura máxima (t_max), temperatura média (t_med), salinidade (sal), 

declividade (dec) e distância da costa (d_costa). 

 
Variáveis Explanatórias GL logLik AICc delta Peso 

v_cor + dec + d_costa 7 -317.81 650.0 0.00 0.833 

1 4 -322.97 654.1 4.05 0.110 

clor + v_cor + dec + d_costa 8 -319.48 655.5 5.46 0.054 

clor + v_cor + t_max+ dec + d_costa 9 -321.60 661.9 11.83 0.002 

clor + v_cor + t_max + t_med + dec + d_costa 10 -323.16 667.2 17.11 0.000 

clor + v_cor + t_max + t_med + sal + dec + 

d_costa 
11 -323.58 670.2 20.12 0.000 

 

 

Figura 20– Previsões do modelo mais parcimonioso para a modelagem de uso de habitat de 

baleias-de-bryde na Bacia de Santos. As previsões mostram o efeito (A) da velocidade da 

corrente; (B) da distância da costa; e (C) da declividade (em graus) sobre o número de 

registros de baleias-de-bryde. 

 

O mapa de abundâncias preditas aponta para as áreas com maior adequabilidade 

como sendo a região costeira sudeste (SP e RJ) e, especialmente, ao longo de toda a quebra da 

plataforma continental (Figura 21).  

 

A B C 
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Figura 21– Mapa de abundâncias preditas gerado a partir do modelo mais parcimonioso. O 

gradiente varia de ambientes menos adequados (em branco) a ambientes mais adequados (em 

verde).  
 

 

4 DISCUSSÃO  

 

Nossos resultados apontam para existência de uma única população de Balaenoptera 

brydei que permanece ao longo de todo ano na Bacia de Santos, utilizando a área para fins de 

alimentação e reprodução. A população não apresentou nenhum indício de estruturação em 

relação aos habitats, com níveis de diversidade genética bastante reduzidos. Sua distribuição 

na área de estudo apresenta padrão sazonal, com deslocamento latitudinal entre as estações. 

Estas diferenças nas áreas de concentração parecem ser influenciadas por sazonalidade 

reprodutiva e por variações na concentração de presas. Foram evidenciados padrões de 

fidelidade a determinadas áreas, além de deslocamentos entre os habitats costeiro e oceânico. 

As características físicas e oceanográficas que regem sua distribuição são consistentes com 

eventos de ressurgência tanto na região costeira quanto na quebra da plataforma e os 
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deslocamentos entre habitats provavelmente refletem mudanças na produtividade e 

disponibilidade de presas.  

 

4.1  DIVERSIDADE GENÉTICA 

 

A identificação das amostras coletadas como Balaenoptera brydei reforça a 

ocorrência dessa espécie no Brasil, de acordo com a classificação proposta por Wada (2003). 

Este resultado já havia sido apontado em um estudo prévio que identificou oito amostras de 

baleia-de-Bryde como B. brydei (PASTENE et al., 2015). Entretanto, esse trabalho utilizou 

apenas dados provenientes de animais encalhados na costa brasileira sul e sudeste. Eram 

necessárias, portanto, mais amostras para reforçar esta conclusão, especialmente de áreas 

oceânicas. Ao contrário das amostras de encalhe, cuja origem dos animais é incerta 

(PELTIER et al. 2012), as biópsias aqui analisadas estão associadas a coordenadas precisas de 

sua localização. Com isso, foi possível demonstrar que há compartilhamento do haplótipo 

mais frequente entre indivíduos amostrados tanto na costa quanto no talude. Este mesmo 

haplótipo foi compartilhado com um haplótipo de Aruba (LUKSENBURG 2014), que por sua vez 

foi agrupado com B. brydei oceânicas da África do Sul e da Ilha da Madeira. Considerando 

nossos resultados, a definição da espécie como B. brydei para o Atlântico Sul Ocidental ganha 

robustez.  

Estas baleias amostradas na Bacia de Santos constituem uma única população, com 

baixíssima diversidade genética e sem estruturação em relação aos habitats. Estes níveis de 

diversidade genética são inferiores às populações de baleia-de-Bryde nos Oceanos Pacífico e 

Índico (KANDA et al. 2007) e corroboram a menor diversidade genética encontrada para as 

baleias-de-bryde que ocorrem no Brasil em relação aos animais encontrados no Peru e Chile 

(PASTENE et al. 2015). Apesar do tamanho amostral reduzido (n=13), ao compararmos a 

diversidade genética obtida com aquela obtida para 20 indivíduos de baleia-sei (Balaenoptera 

borelis) amostrados na mesma área de estudo, a diversidade genética desta última é muito 

maior (h = 0,953 e π = 0,81% para DNAmt, A = 10,33 e HO = 0,761 para microssatélites), 

sugerindo que a população de baleias-de-bryde na área realmente possui reduzida diversidade 

genética.  
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Dentre as possíveis causas para explicar o baixo nível de diversidade genética, 

podemos citar eventos históricos naturais, como recente divergência evolutiva (PALSBØLL 

et al. 2004), ou algum evento que tenha causado redução no tamanho populacional (gargalos 

demográficos) e consequente aumento na incidência de endocruzamentos (LACY 1997, 

HEDRYCK & MILLER 1992). Em relação a esta última hipótese, é sabido que baleias da 

família Balaenopteridae foram intensamente caçados no Brasil (PAIVA & GRANJEIRO 

1965). Entretanto, a confusão taxonômica envolvendo as espécies dessa família (WISEMAN 

2008) pode ter levado a estimativas de captura subestimadas (BEST 1977). Assim como 

ocorreu neste trabalho, é provável que muitos animais tenham sido identificados de forma 

errônea ao longo das estimativas de captura nas estações baleeiras (CONSTANTINE et al. 

2018). Portanto, a baixa diversidade genética observada pode ser consequência da captura 

destes animais de forma mais intensa do que se pensava – reduzindo o tamanho populacional 

original.  

Populações reduzidas tendem a apresentar menor diversidade genética por serem 

mais afetadas em eventos estocásticos (como deriva genética) (ALLENDORF et al. 2007). 

Sem variação genética, uma população pode não persistir frente a mudanças em variáveis 

ambientais e, como resultado, enfrentar riscos maiores de declínio populacional e até de 

extinção (HUGHES et al. 2008). Este vortex para a extinção (FAGAN & HOLMES 2006) é 

uma ameaça para a população de baleias-de-bryde aqui estudada, uma vez que a Bacia de 

Santos apresenta importantes pressões antrópicas provenientes de atividades como exploração 

de petróleo e gás e pesca industrial (FORMIGLI et al. 2009; DE OLIVEIRA et al. 2016). 

Diante disso, torna-se urgente a continuação de seu monitoramento na área, bem como a 

coleta de mais informações que permitam responder melhor os motivos de sua baixa 

variabilidade genética. Estimativas de abundância e outros parâmetros populacionais também 

são urgentes. Entender as causas de baixa diversidade genética e parâmetros populacionais 

diversos é um requisito para se discutir estratégias de conservação que ajudem a evitar a 

redução na aptidão individual e na capacidade adaptativa da população (LANDE et al. 1988).  

Embora nossos resultados corroborem o compartilhamento de haplótipos entre 

baleias-de-bryde de diferentes hemisférios e oceanos, provavelmente devido a uma 

divergência recente entre as populações (KANDA et al. 2007), resta ainda entender como se 

dá o fluxo gênico pós-divergência entre estas populações. A baixa diversidade genética 

encontrada na população deste estudo levanta a hipótese de reduzido fluxo gênico 
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interpopulacional e, para elucidar esta hipótese, é necessário um número maior de amostras e 

de marcadores específicos para esta análise - como SNPs (single nucleotide polymorphism). 

Considerando a possibilidade de uma população isolada com uma baixa diversidade genética 

observada, é fundamental que essa população seja manejada como uma entidade separada 

(MORITZ 2002), considerando o máximo de parâmetros populacionais da mesma ao se tentar 

entender sua dinâmica no tempo. 

 

4.2  DISTRIBUIÇÃO ESPACIAL E CARACTERÍSTICAS DOS REGISTROS 

 

Foram determinadas distintas áreas de concentração entre estações quentes e frias, 

com um padrão de movimentação latitudinal. Esta variação sazonal nas áreas de concentração 

reforça a falta de estruturação desta população em relação aos habitats. Evidencia-se, por sua 

vez, um padrão de deslocamento e de diferentes usos das áreas costeiras e oceânicas, 

considerando eventos de alimentação e reprodução.  

No verão, a concentração costeira pode ser explicada como uma busca de fêmeas 

lactantes por águas mais calmas e rasas (WISEMAN et al. 2011). Adicionalmente, a sardinha-

verdadeira (Sardinella brasiliensis), principal presa da espécie (SICILIANO et al. 2004), se 

aproxima da região costeira em estações quentes (MORAES et al. 2012), sendo uma fonte 

energética de alimento – tanto para fêmeas lactantes quanto para demais indivíduos da 

população. Como já descrito previamente, a aproximação dessa presa é um fator que atrai as 

baleias-de-bryde para costa sudeste (FIGUEIREDO et al. 2014). Diferentemente do 

comportamento reprodutivo, não parece haver um padrão sazonal para alimentação, e a busca por 

presas específicas e de alto valor energético pode explicar seu deslocamento entre áreas de 

concentração.  

Estas áreas de concentração identificadas na Bacia de Santos corresponderam aos 

limites norte e sul do esforço amostral. É sabido que no limite de distribuição de uma 

população, a abundância de indivíduos tende a diminuir (BROWN 1984). Isto não ocorreu 

aqui e é sabido que há registros de baleias-de-bryde para além da região amostrada (ANDRIOLO 

et al. 2010). Desta forma, esforços sistemáticos mais ao sul e mais ao norte da Bacia de Santos são 

fundamentais para auxiliar na compreensão da estrutura desta população em todo o Atlântico Sul 

Ocidental. 

https://siaiap32.univali.br/seer/index.php/bjast/article/viewFile/5102/3924
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Ao longo de todo ano e nos dois hábitats, costeiro e oceânico, as baleias-de-bryde foram 

registradas, principalmente como indivíduos solitários. Este padrão de grupo solitário foi 

observado inclusive nos eventos de alimentação e reprodução. O estilo de vida solitário indica a 

ausência de fortes pressões seletivas para cooperação e a presença de fatores que promovam a 

solitude (SANDELL 1989). Dentre os fatores que favorecem a vida solitária, estão características 

da presa e do modo de forrageio (SANDELL 1989). De acordo com esta lógica, predadores que 

comem presas muito menores que si próprios tendem a fazê-lo de forma solitária. Apesar de este 

não ser o caso de muitas baleias, inclusive entre outros Balenopterídeos que formam grandes 

grupos para se alimentar de krill (baleia-fin; TERSHY 1992), isso parece verdade para baleias-de-

bryde. Um estudo de comportamento com estes animais já havia apontado que baleias-de-bryde 

tendem a não formar grupos, mesmo em agregações, onde cada baleia respondia de forma 

independente e não-cooperativa ao movimento da presa (TERSHY et al. 1993). Adicionalmente, o 

tamanho do grupo de predadores é um reflexo do tamanho das manchas de presas (GOODALL 

1968). Apesar de não termos estimativas de abundância das principais presas da espécie para área 

de estudo, é provável que esta abundância seja limitada. A costa brasileira é majoritariamente 

influenciada pela corrente do Brasil – uma corrente com perfil oligotrófico e baixa biomassa de 

peixes (BRANDINO 1990, PALMA & MATANO 2009). Adicionalmente, muitos estoques de 

peixes e demais recursos alimentares da espécie vem sofrendo redução por conta da sobrepesca 

(VASCONCELLOS & GASALLA 2010). A limitação destes recursos reduziria o benefício 

individual para as baleias-de-bryde (ABRAMS 2007) e, apesar de formarem agregações sazonais 

motivadas pela variação na presença de presas (WHITEHEAD & KAHN 1992), a escassez desse 

recurso pode desfavorecer a formação de grupos (BERTRAM 1978). O pequeno tamanho nas 

manchas de presas, somado ao fato de que estes animais não tenham aparentemente um período 

definido de alimentação, pode acabar favorecendo a competição intraespecífica, já que o encontro 

com a presa é oportunístico e incerto, não havendo um local ou período definido que favorece o 

desenvolvimento de táticas cooperativas de forrageio. 

Além das táticas de forrageio, a formação de grupos ou a vida solitária também está 

fortemente associada à redução de risco de predação. No caso dos cetáceos, seu principal 

predador são orcas e as estratégias de antipredação podem ser em agregações ou individuais 

(CONNOR 2000). Um trabalho que avaliou as diferentes respostas de baleias aos ataques de 

orcas mostrou que, no caso das baleias-de-bryde, a estratégia adotada é individual e de fuga, 

consistindo no deslocamento rápido e direcional (FORD & REEVES 2008).  
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Através da técnica de fotoidentificação, pudemos identificar padrões de fidelidade e de 

retorno tanto a áreas específicas quanto a áreas com condições semelhantes. Curiosamente, 

nenhum indivíduo foi reavistado em um habitat diferente da avistagem inicial, o que sugere 

ou um padrão de fidelidade temporária a um determinado habitat, ou a ocorrência de visitas 

repetidas ao mesmo, após deslocamentos para o outro habitat. Os dados de telemetria 

evidenciaram justamente esta possibilidade de deslocamento entre habitats. Até onde 

sabemos, esta é a primeira baleia-de-Bryde marcada e acompanhada por satélite no Atlântico 

Sul Ocidental. Este animal forneceu informações importantes sobre os padrões 

comportamentais de deslocamento da espécie e de uso da área. A baleia acompanhada utilizou 

tanto águas costeiras quanto oceânicas em curto período de tempo (28 dias), chegando a 

percorrer mais de 300km em um dia. Esta é a maior distância registrada em deslocamento 

para a espécie e ocorreu sobre a extensão da plataforma continental, em direção ao talude. Seu 

comportamento reforçou a existência de áreas de permanência (provável alimentação) e áreas 

por onde o animal transita de forma mais rápida e direta. Conhecer estas rotas de 

deslocamento é fundamental para se reduzir riscos de colisão com embarcações. Com a 

obtenção de mais informações deste tipo, será possível prever áreas com maior risco de 

colisão que podem ser usadas em ações de manejo e redução destes eventos.  

As informações complementares obtidas através da técnica de fotoidentificação e de 

telemetria satelital reforçam a importância e a complementariedade da aplicação conjunta de 

métodos em compreender questões ecológicas. Entretanto, apesar dos importantes resultados, 

a telemetria se mostrou uma técnica de difícil aplicação para espécie, por conta de seu 

comportamento evasivo. A fuga dos animais se deu especialmente pela aproximação do barco 

– e não pela implantação do satélite per si. Desta forma, é fundamental que a aproximação 

seja feita em barcos silenciosos, com manobras previsíveis e sem permanência por longos 

períodos perseguindo o animal, evitando estresse prolongado (WATKINS 1981). Já a 

fotoidentificação trata-se de uma técnica não-invasiva e se mostrou uma boa ferramenta para a 

espécie, reforçando a potencialidade de uso de suas marcas naturais para identificação 

individual. Considerando as áreas de concentração costeiras determinadas para a espécie na 

Bacia de Santos, é altamente recomendável que esforços de fotoidentificação nestas áreas 

sejam aplicados ou intensificados. Além de acrescentar informações acerca de padrões de 

movimento e fidelidade, esta técnica oferece a oportunidade de se estudar o estado de saúde 

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/0198014981901199
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da população e de elucidar os processos de cicatrização e variação de marcas individuais – 

que permanecem desconhecidos para a espécie e são fundamentais para o próprio 

aprimoramento da técnica. Neste estudo, por exemplo, as marcas de tubarão-charuto foram 

utilizadas eventualmente como características secundárias para identificação individual, mas 

seu padrão de cicatrização precisa ser determinado para que seu uso de forma sistemático seja 

aplicado. 

A avaliação de cicatrizes de tubarão-charuto também permitiu inferências quanto ao 

padrão espacial da espécie. As diferenças encontradas na densidade destas lesões entre 

indivíduos podem ser explicadas por diferenças ontogênicas ou por variações 

comportamentais entre os indivíduos no uso das áreas. Animais com maiores taxas de 

cicatrizes podem refletir tanto animais mais velhos, quanto animais que ficam mais tempo em 

águas oceânicas, área de ocorrência do tubarão-charuto (PARIN 1996). A ocorrência de 

animais com cicatrizes em águas costeiras confirma a aproximação de animais que estiveram 

em águas oceânicas. Entretanto, estas informações não nos permite ainda afirmar se este 

deslocamento entre áreas é um padrão comum para toda população. Pode haver, por exemplo, 

baleias oceânicas com cicatrizes que nunca se aproximam da costa, ou baleias costeiras que 

nunca transitam para águas profundas, o que explicaria a concentração costeira de animais 

sem cicatrizes ao sul da área de estudo. A compreensão das variações individuais no uso e no 

deslocamento entre habitats requer um aumento amostral e a continuação da aplicação 

combinada das abordagens de fotoidentificação, de telemetria satelital, de comparação das 

cicatrizes e de genética (por exemplo, para a sexagem e geração de estimativas de idade). 

 

4.3  MODELAGEM DE HABITAT 

 

Na Bacia de Santos, as baleias-de-bryde se concentram em regiões costeiras ou na 

quebra da plataforma continental (altas declividades), com velocidades da corrente na 

superfície elevadas. Estas características refletem importantes eventos de ressurgência na 

região, que consistem em um deslocamento da camada de água superficial que é então 

substituída por águas mais profundas e ricas em matéria orgânica – aumentando a 

produtividade e, consequentemente, a disponibilidade de presas (BRANDINI 1990). Estes 

eventos de ressurgência ocorrem tanto sazonalmente na costa sudeste, quanto ao longo de 

todo ano na quebra da plataforma continental (CALADO et al. 2008, PALMA & MATANO 
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2009). Na quebra da plataforma continental, a passagem da Corrente do Brasil traz a Água 

Central do Atlântico Sul (ACAS) para regiões da plataforma da Bacia de Santos (CAMPOS et 

al. 2000). A passagem desta corrente tem efeitos de aumento de velocidade da corrente 

superficial, gerando vórtices por conta da diferença de temperatura (DA SILVEIRA et al. 

2000). Ao penetrar na Bacia de Santos, a ACAS produz a chamada "ressurgência de quebra 

de plataforma", um importante mecanismo que provê nutrientes e aumenta a produtividade 

local ao longo de todo o ano (CAMPOS et al. 1995). Já na região costeira de Cabo Frio, os 

eventos de ressurgência são sazonais e se dão por influência da predominância de ventos do 

quadrante nordeste no verão (PALMA & MATANO 2009), sendo também constatado um 

aumento na velocidade da corrente por conta deste mecanismo (CALADO et al. 2008). 

Estes eventos meteoceanográficos, eventuais na costa e recorrentes na quebra da 

plataforma, propiciam condições localizadas de maior produtividade e, consequentemente, de 

maior disponibilidade de presas onde ocorrem. O uso do habitat pelas baleias-de-bryde na 

Bacia de Santos é, portanto, provavelmente motivado por estas oportunidades de disposição 

de recursos. 

 

5 CONCLUSÃO 

 

Este trabalho apresentou informações inéditas para compreensão da ecologia de 

baleias-de-bryde em águas brasileiras. A identificação dos animais como B. brydei pode 

colaborar na tentativa de resolução do complexo taxonômico de baleias-de-bryde no Atlântico 

Sul Ocidental. A população em questão possui baixíssima diversidade genética, demandando 

prioridade para se gerar estimativas de abundância, além de ações de conservação específicas 

que garantam sua viabilidade. Principalmente, nossos resultados elucidaram como, onde e 

quando estes animais usam e se distribuem na Bacia de Santos. Apresentamos suas áreas de 

concentração nas diferentes estações, destacando-se especialmente a costa sudeste durante as 

estações quentes e um deslocamento latitudinal e para águas mais profundas nas estações 

frias. Há também uma área na quebra da plataforma continental onde permanecem ao longo 

de todo ano. Além deste padrão de movimento ao longo do ano, há certo grau de fidelidade no 

retorno a áreas. Evidenciamos sazonalidade na presença de filhotes, além de registrar a 

distribuição de eventos de alimentação. Tanto a presença de filhotes quanto os eventos de 
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alimentação ocorreram principalmente em regiões costeiras. As características que regem a 

distribuição de baleias-de-bryde na Bacia de Santos refletem eventos de ressurgência – tanto 

na costa, quanto na quebra da plataforma continental – que aumentam a disponibilidade de 

presas. As informações aqui apresentadas são fundamentais para definição de políticas e 

prioridades de conservação desta população, além do estabelecimento de informações de base 

para monitoramento de possíveis alterações populacionais, considerando o contexto de intensa 

pressão antrópica na área em questão. 
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APÊNDICE 

 

Apêndice A – Informações dos registros de filhotes de baleias-de-bryde na Bacia de Santos. 

Coordenadas do registro, profundidade (prof), tamanho do grupo*, tipo de cruzeiro (A = 

Avistagem e T = Telemetria), campanha, mês (jan = janeiro, fev = fevereiro, mar = março, abr  

= abril, estação do registro (Q = quentes, F = frias) e habitat (costeiro ou oceânico). 

 

latitude longitude prof grupo* cruzeiro camp mes habitat 

-23,90556 -45,73058 25 2 T 1 mar cost 

-27,66593 -48,39808 37 2 T 1 mar cost 

-22,90549 -41,95480 31 2 T 3 fev cost 

-26,71795 -46,54275 355 3 A 4 abr oce 

-23,62726 -45,20205 15 3 T 8 jan cost 

-23,62090 -45,11489 21 2 T 8 jan cost 

-23,36863 -44,62466 35 2 T 8 jan cost 

-23,06802 -43,30809 47 2 T 8 fev cost 

* O tamanho de grupo inclui o filhote. 
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