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equipe. Por isto, este trabalho apresenta o desenvolvimento de uma plataforma interativa que
possibilita a obtengao de produtos visuais, a partir dos filtros determinados pelos usuarios. O
objetivo deste trabalho ¢ elaborar a Plataforma de Informagdes Espaciais do NEMA (PIE-
NEMA) para facilitar a anélise e o compartilhamento dos dados de monitoramento de praia,
permitindo a disponibilizagcdo de informagdes, como: mapas, graficos e tabelas, a partir da
criagdo de uma interface grafica simples e didatica.

Metodologia

A area de estudo (Fig. 1) compreende a mesma area do monitoramento de praia realizado
pelo NEMA. Os monitoramentos de praia do litoral sul do RS ocorrem entre a Barra da Lagoa
do Peixe (31°20°S/51°05°W) até a Barra do Arroio Chui (33°45°S/53°22°W) percorrendo um
total de 355 km de praia mensalmente.

Para facilitar a realizagdo de consultas, a equipe do NEMA elaborou um modelo 16gico
para representar o BD-NEMA. A modelagem foi desenvolvida no software MySQL
Workbench em 2015. Portanto, com as modifica¢des aplicadas ao longo do tempo, este
trabalho revisou e atualizou o modelo légico.

Durante o processo de desenvolvimento, foi necessario determinar os resultados esperados
pela equipe do NEMA. Contudo, foram definidos os produtos mais utilizados para analisar a
dindmica espago-temporal dos encalhes de tartarugas marinhas, determinando tabelas,
graficos e mapas, como resultados visuais da PIE-NEMA. Com esta defini¢do, foram
implementadas visdes no BD-NEMA por meio de scripts em linguagem SQL.

Para a analise de dados e elaboracao de graficos e mapas, foi utilizado o software R (R
Core Team 2017). Além do programa R, o software RStudio foi utilizado como complementar
as praticas da PIE-NEMA. A interface grafica da PIE-NEMA foi desenvolvida por meio do
pacote Shiny, dentro do software RStudio.

O processo de construcdo da PIE-NEMA se deu pela criagdo dos produtos como figuras
estaticas. Posteriormente, os produtos foram adicionados no servidor e transformados em
versoes online e dinamicas, disponiveis para os usuarios.

Resultados e discussao

A atualizagao do modelo l6gico do BD-NEMA facilitou a elaboracao de consultas e visoes.
Portanto, o consideramos como o primeiro resultado obtido no desenvolvimento da PIE-
NEMA.

Segundo Heuser, 1998 “O processo de modelagem légica é adequado para a construgao
de um novo banco de dados.”. Entretanto, esse processo também pode ser atribuido a um
desenvolvimento que englobe os dados ja armazenados em um banco de dados e o processo
de compartilhamento dos mesmos na web, como na constru¢ao da PIE-NEMA.

A modelagem logica descreve e representa a estrutura de dados de um banco de dados,
conforme vista pelo usuario do SGBD (Heuser 1998). O modelo logico do BD-NEMA
possibilitou a analise dos dados que foram inseridos na PIE-NEMA e, a partir desse processo,
podemos garantir a consisténcia dos produtos disponiveis.

A plataforma (Fig. 2) apresenta graficos, mapas e tabelas, como produtos disponiveis aos
usudrios. Na area dos mapas, ha um sistema de filtragem com dois filtros disponiveis para o
usuario. Também, disponibilizou-se quatro camadas espaciais que apresentam dados de
densidade, percursos de monitoramento nas linhas de costa e pontos de ocorréncias das
tartarugas marinhas.
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Ja na area dos graficos, também ha um sistema de filtragem com quatro filtros disponiveis.
Ademais, para contemplar diversas informacdes, a PIE-NEMA apresenta seis tematicas
disponiveis para a formagdo dos histogramas. Desta forma, ¢ possivel verificar dados de
encalhes por ano e por més, o nimero de registros por espécie, entre outros.

Por fim, ainda na area dos graficos, a PIE-NEMA disponibiliza uma tabela para download.
Esse resultado ¢ dependente dos filtros disponibilizados para os graficos e possibilita que o
usudrio escolha a quantidade de registros presentes na tabela. O download ¢ feito em .csv.

Duas vantagens tornam o software R muito popular. O fato de ter codigo aberto possibilita
que qualquer pessoa tenha acesso gratuito. Ademais, trata-se de um programa altamente
extensivo, ou seja, pode ser utilizado para realizar qualquer atividade computacional, desde
que haja compatibilidade. Isto porque, trata-se de um ambiente de desenvolvimento integrado
que utiliza a linguagem de programagdo R e apresenta uma interface grafica didatica e
funcional.

A utilizagdo do pacote Shiny possui, como uma das grandes vantagens, a
disponibilizacdo de dezenas de modelos para aplicagdo no desenvolvimento das interfaces.
Esse pacote facilita a constru¢ao de aplicativos interativos na web, diretamente pelo R, em
um ambiente com enfoque total para o desenvolvimento de aplicagdes (Konrath et al. 2018).

Conclui-se entdo, que a constru¢ao de uma plataforma online de informacdes espaciais
foi eficaz para a disponibiliza¢do dos dados de monitoramento de praia do NEMA. O processo
realizado cumpriu com o objetivo de facilitar a aquisi¢do dos dados armazenados do BD-
NEMA. Além de otimizar o processo de compartilhamento de dados para gestores
ambientais, a fim de auxiliar na conservagao das tartarugas marinhas.
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Figura 2. Mapa de densidade referente aos encalhes de Chelonia mydas, Caretta caretta,
Dermochelys coriacea, Lepidochelys olivacea e Eretmochelys imbricata, entre os anos de
2020 e 2022.
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Introduccion

Las aguas costeras de Uruguay son una importante zona de alimentacioén y desarrollo
para las tortugas verdes (Chelonia mydas) juveniles en el Atlantico Sur Occidental (ASO).
La presencia de esta especie se asocia con condiciones favorables de temperatura superficial
del mar y fondos rocosos con abundantes macroalgas (Vélez-Rubio et al. 2016). Sin embargo,
estas zonas costeras enfrentan amenazas de origen humano como, la presencia de residuos
solidos, el desarrollo costero, la pesca no regulada y la presencia de especies exoticas
invasoras (Lezama et al. 2013; Vélez-Rubio et al. 2018). En base a estas amenazas esta
especie esta categorizada como Vulnerable en la Lista Roja de Especies Amenazadas de
Uruguay (Carreira y Maneyro 2015). Estas presiones pueden afectar a las poblaciones
reproductoras actuales y futuras de la especie (Wallace et al. 2013).

En las zonas de alimentacion, se observa la coexistencia de juveniles provenientes de
diferentes colonias anidadoras, formando agregaciones mixtas (Bolten 2003). Por lo tanto,
es fundamental determinar el origen de estos individuos para desarrollar planes de
conservacion que abarquen todas las etapas de su ciclo de vida, dado que las tortugas marinas
presentan comportamientos altamente migratorios entre sus areas de reproduccion, desarrollo
y alimentacion.

El objetivo principal del estudio es caracterizar la composicion genética de las tortugas
verdes en las aguas costeras de Uruguay y determinar su procedencia desde distintas playas
de anidacioén. Se espera que estos resultados proporcionen nueva informacioén sobre los
movimientos migratorios de esta especie en el Océano Atlantico.

Metodologia
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El area de estudio comprende las aguas costeras entre Kiyu en el Departamento de San
José (34° 58S, 56° 56°0) y la Barra del Chuy en el Departamento de Rocha (33° 44’ S, 53°
22’ 0).

Se analizaron muestras provenientes de dos periodos: 1) 2003-2005 (n=144) y i1) 2009-
2014 (n=57). Técnicos de la ONG Karumbé colectaron muestras de epidermis de tortugas
capturadas vivas y muestras de musculo de individuos muertos varados; todas las muestras
fueron conservadas en etanol al 96%.

Se extrajo ADNmit siguiendo los protocolos estandar (Allen et al. 1998), se secuenciod
la region D-loop considerando fragmentos cortos (481 pb) y largos (780 pb) (Lahanas et al.
1994; Abreu-Grobois et al. 2006). Se realizaron analisis de diversidad, estructura poblacional
y de Stock Mixto (asignacion de origen- MSA)(BAYES program; Pella & Masuda, 2001)

Resultados

Se amplifico con éxito un fragmento de la region control de ADNmit de 481 pb (N=201)
de ambos periodos y 57 muestras de un fragmento de 780 pb para el periodo 2009-2014
(Tabla 1).

Para las secuencias de 481 pb, se detectaron un total de 12 haplotipos (Tabla 1). El
haplotipo més comun fue el CM-A8 (78%), seguido del haplotipo CMA-5 (9%). Para las
secuencias de 780 pb se encontraron un total de 10 haplotipos, siendo el mas frecuente el
CM-AS8.1 (74%), seguido de CM-AS5.1 (7%), CM-A42.1 (5%) y CM-A9.1 (4%) (Tabla 1).
Cuando se compara con las secuencias cortas, se observa que el haplotipo CM-AS8.1 es el
mas comun en las colonias africanas y brasilefias y el CM-AS5.1 en las areas del Caribe. Los
haplotipos CM-A8.2, CM-A9.3, CM-A44.1, CM-A45.1, CMA42.1, se han descrito
recientemente en zonas de alimentacién de Brasil y en colonias anidadoras de Africa
(GenBank accession #JF308473, #JF308481; Formia Com Pers; Patricio et al. 2017
respectivamente).

Los resultados del AMOVA basado en frecuencias de haplotipos (F.: = 0.75, P < 0.006) y
considerando la divergencia entre haplotipos (®s = 0.73, P < 0.001) revel6 diferencias
genéticas significativas (Tabla 2). Se observa un gradiente de diferenciacion, donde las
poblaciones del Atlantico norte presentan diferencias con las zonas de alimentacion de
Uruguay y norte de Brasil (Fst~0.1) mientras que las zonas de alimentacion del sur de Brasil
se asemejan mas a las de Uruguay (Fst ~0.01). El analisis de MSA teniendo en cuenta la
distancia y la cantidad de hembras anidadoras, demostrd que Isla Ascension (IA) es la fuente
principal de aporte a las zonas de alimentacion de Uruguay, (44% y 43% respectivamente),
siguiendo en importancia a Guinea Bissau (GB) (36% y 37% respectivamente), luego
Trinidade (TT) con un 8% (Figura 2).

Discusion

Las tortugas verdes presentes en aguas costeras de Uruguay provienen principalmente de
tres zonas de anidacion del Atlantico Sur: IA (44%), siguiendo en importancia de GB -
Africa (36%) y en menor porcentaje Isla TI - Brasil (0,8%). Estos resultados coinciden con
lo encontrado al analizar las secuencias de 780 pb, ya que los haplotipos CM-AS8.1, CM-
A42.1, CM-A44.1, CM-A45.1 tienen una alta presencia en las areas de anidacion africanas
(IA y GB). Los resultados son similares a lo ya descrito en otras zonas de alimentacion del
ASO que muestran que las tortugas verdes de las areas de anidaciéon de Africa Occidental
migran a las areas de alimentacion de las costas de América del Sur. La diversidad haplotipica
(h) y nucledtidica (m) presentaron valores inferiores a los encontrados en areas de
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alimentacion de Argentina y sur de Brasil, pero son similares a los encontrados en otras areas
de alimentacion del ASO (Savada et al. 2021).

Ademas, los resultados demuestran que existen haplotipos que aun no han sido
identificados en zonas de anidacion, como el CM-A33. Por otro lado, el haplotipo CM-A42
se ha encontrado en varias areas de alimentacion del ASO y solo se ha descrito en las areas
de anidacion de Polido, Guinea Bissau (Patricio et al. 2017), lo que también explica los
resultados de la MSA, colocando a la colonia de GB en segundo lugar en relacién a su
contribucion. Este tipo de estudios es de gran importancia ya que nos permiten esclarecer
rutas migratorias y sirven como herramientas para poder implementar medidas de mitigacion
de amenazas y planes de conservacion tanto en areas de reproduccion, como en areas de
alimentacion de juveniles de especies altamente amenazadas.
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Tabla 1. Diversidad mitocondrial de tortugas verdes en la zona de alimentacion de Uruguay
(n=201), basada en 481 pb y 780 pb de la regioén de control de ADNmit.

uy
481tp 7BOBp
CM-AL 1
CM-AS 17
CM-AS. 1 4
CM-AB 4
CM-A6.1 1
CM-AB 157
CM-AB.1 42
CM-AB 2 1
CM-AS 6
CM-AZ.1 2
CM-AL0 &
CM-AL0.1 1
CM-A23 1
CM-A23.1 1
CM-A24 1
CM-A32 2
CM-A33 1
CM-A42 3
CM-A42.1 3
ChM-A44. 1 1
CM-A451 1
CM-A46 2
Mo. of
haplotypes 12 9
Sammle size 201 57
h 0393
(0.043)
] 0.002
(0.001)

Tabla 2. Diferenciacion genética entre las areas de alimentacion de las tortugas verdes en
el Atlantico occidental

Aslantic lantic

N R ™ BH e M o aL C BAH s R we PEC ARV e AR ur
He <00001 <0.0001 0054 <0000 <0001 <0001  <0.0001 <0.0001 <0.00D1 <0.0001 <G.0001 <0.0001 <00ODL <0.0001 <0.0001 <D.00D1 <0.0001
A 0023 <0.0001 <00001 <0.0001 <0000L <0000  <0.0001 <0.000L <0.0001 <0.0001 <0.0001 <0.0001 <0.000L <0.0001 <0.000L <D.0001 <0.0001
TX 0081 005 00001 <0.0001 <0000L <0.000L  <0.0001 <00001 <0.00D1 <0.0001 <0.0001 <DOOOI <0001 <0.0001 <00001 <0.00D1 <0.0001
BH 0014 0026 0087 <0001 0018 <0.0001 00001 <0.0001 <Q.0001 <0.0001 <0000 <0.0001 <0.0001 <0.0001 <D.000L <0.0001 <0.0001
B8 0202 0399 Q488 0281 <00001 <0000  <0.000L <0.0001 <0.0001 <0.0001 <G.0001 <0.0001 <G.0001 <0.0001 <0000 <0.0001 <0.0001
M 0036 0082 0200 002 0295 <00001 <0001 <O.000L <0.00D1 <0.0001 <0.0001 <D.0001 <0.0001 <0.0001 <0.000L <0.0001 <0.0001
v 0661 0758 0842 0642 0290 0749 00001 0036 0099 0009 <00001 <0.0001 <00001 <0.0001 <0000L <0.0001 <0.000L
AL 0531 0§75 0733 050 0165 0807 0080 <00001 0,005 <0.0001 <0.0001 <0001 <0.0001 <0001 <0001 <0.0001 <0.0001
FN 0650 073 0730 063 0330 02 003 0,026 0216 0053 <00001 <0.0001 <0001 0009 0003 0018 <0.0001
BAM 0704 0777 0853 0668 038 0797 0047 0060 0,005 0910 0072 008 0036 0189 0184 024 <0.0001
ES 0742 0780 OSS6 0S8 0431 0812 0080 0073 0008 0011 0018 <0.0001 <0000L 0,108 003 0,144 <0.000L
R 0758 0783 0880 0689 0462 085 0347 0084 0031 0015 0018 0117 050 0S10 034 0901 <0001
U 0736 07 0BS0 0671 0413 0815 0200 0075 0045 005 0054 0006 0162 0093 06 0072 0468
PEC 0768 0787 0859 0692 0475 08 0191 00% 0045 004 0035 0001 0003 0252 0577 0315 003
ARV 0721 0777 O8S7 0675 0408 0803 0116 0063 0020 0004 0007 Q005 0011 0001 0856 0973 <0001
€8 0727 07 0SS 067 0404 007 013 0075 0029 0015 Q017 0005 0007 0002 0006 ogz 0009
AR 0730 0778 082 0675 0403 0813 010 0071 0022 0006 0008 0006 Q013 0000 -0008  -0,007 <0.000L
UY_ 0789 0752 087 0701 0513 Q85T 0283 0123 0081 0103 0097 0019 0001 0009 0030 0013 0031
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Los valores de @ por pares se muestran en la matriz superior y los valores de Fi: por pares
se indican en la matriz inferior. La significacion estadistica se evalu6 utilizando 5000
permutaciones aleatorias. Los valores en negrita indican P< 0,051. Las abreviaturas se
corresponden con la Figura 1.

Figura 1. Mapa del océano Atlantico en el que se indican las poblaciones anidadoras del
Atlantico este y oeste y las areas de alimentacion exclusivamente del Atlantico occidental.
Area de alimentacion de Uruguay (UY), simbolizado por estrellas. En circulos se indican
otras areas de alimentacion y por triangulos las areas de anidacionA continuacion se listan
las zonas de alimentacion y anidacion: Bahamas (BH), Florida (FL), North Carolina (NC),
Texas (TX), Barbados (BB), Nicaragua (N), Cabo Verde (CV), Almofala (AL), Atol das
Rocas Fernando de Noronha and (FN), Bahia (BAH), Rio de janeiro (RJ), Espirito Santo
(ESP) Ubatuba (UB), Paranahua (PEC), Arvoredo (ARV), Casino (CB), Argentina (AR).
Nesting: Aves Island, Venezuela (AV), Matapica, Suriname (SU), Quintana Roo, México
(MX), Lara Bay, Cyprus (CY), Tortuguero, Costa Rica (CR), Isla Ascension, UK (Al),
Poilad, Guinea Bissau (GB), Isla de Bioko, Guinea Equatorial (BI), Sad Tomé (ST), Isla
Trinidade, Brasil (TI). Las flechas representan las Corrientes ocednicas: Corriente del golfo
(GSC), Antilles (AC), Florida (FC), Corriente Nor Ecuatorial (NEC), Corriente
Sud Ecuatorial (SEC), Contra corriente Sud- Ecuatorial (SECC), Corriente de Guiana (GC),
Corriente de Brasil (BrC), Corriente de Malvinas (MC), Corriente Sud Atlantica (SAC) y
Corriente de Benguela (BeC).
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Figura 2. Contribuciones medias estimadas del stock de las colonias de tortugas verdes del
Atléntico a la zona de alimentacion de UY, utilizando haplotipos de la region de control (481
pb) considerando la contribucion ponderada por el tamafio de la poblacién (prior) y la
distancia desde las zonas de anidacion (no prior). Se indican intervalos de confianza (95%).
Las abreviaturas corresponden a la Figura 1.
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