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Apresentação

Os recentes avanços da genética molecular geraram ferramentas 
para estudos filogenéticos e populacionais, aumentando nossa 
capacidade de caracterizar a biodiversidade de diversos ecossistemas 
brasileiros, assim como avaliar a variabilidade genética entre e dentro 
de populações de animais silvestres de interesse econômico como por 
exemplo os caititus, queixadas, capivaras, emas, pacu, jacaré-do papo-
amarelo e tartaruga-da-amazônia.

Este conhecimento é de suma importância quando se deseja identificar 
regiões de alta diversidade para conservação, além de permitir otimizar 
acasalamentos visando um maior controle sobre os níveis de endogamia 
com impacto direto no planejamento de programas de conservação de 
espécies ou raças adaptadas ameaçadas de extinção, assim como em 
programas de melhoramento genético a longo prazo.

Neste trabalho são apresentados diversas categorias de marcadores 
moleculares como os mitocondriais, cromossomo Y, microssatélites 
e SNPs e suas aplicações em estudos filogenéticos e populacionais. 
Este documento aborda também a possibilidade de utilização de 
animais silvestres e raças domésticas adaptadas no desenvolvimento 
de sistemas de produção com menor impacto ambiental, assim como 
a incorporação de rebanhos comerciais em programas de conservação 
destes recursos genéticos.

José Robson Bezerra Sereno
Chefe-Geral da Embrapa Cerrados



Sumário

Introdução ................................................................................... 9

Marcadores Moleculares .............................................................. 11

Marcadores Mitocondriais ............................................................ 12

Cromossomo Y .......................................................................... 16

Marcadores Microssatélites ......................................................... 17

SNPs ........................................................................................ 20

Discussão e Considerações Finais ................................................. 21

Referências ............................................................................... 22

Abstract .................................................................................... 35



Marcadores Moleculares 
e suas Aplicações em 
Estudos Populacionais 
de Espécies de Interesse 
Zootécnico

Introdução

Estudos conduzidos para caracterizar a biodiversidade do Cerrado 
indicam que ele é um dos ecossistemas de maior diversidade biológica 
do planeta, apresentando alto endemismo e adaptação à seca 
pronunciada e a queimadas, sendo considerado um dos hot spots mais 
importantes. O uso desordenado dos recursos naturais e a expansão da 
fronteira agrícola no Brasil, no entanto, vêm impactando especialmente 
áreas desse bioma, determinando uma redução dos hábitats naturais 
e, consequentemente, alterando a abundância e distribuição de sua 
flora e fauna silvestres (VILLAS-BÔAS; VILLAS BÔAS, 1994; BRAGA, 
1998; ALHO, 2005; MACHADO et al., 2005; RIBEIRO et al., 2005; 
SARMIENTO; PINILLOS, 2006; GANEM et al., 2008).

Entre as espécies afetadas pela ação humana, estão incluídas diversas 
espécies de interesse zootécnico como os mamíferos: caititu (Pecari 
tajacu), queixada (Tayassu tajacu), paca (Cuniculus paca), capivara 
(Hydrochoerus hydrochaeris) e anta (Tapirus terrestris); aves: ema 
(Rhea americana), papagaio (Amazona aestiva), arara-vermelha (Ara 
chloroptera) e arara-azul (Anodorhynchus hyacintinus); peixes: pacu 
(Colossoma macropomus), tambaqui (Colossoma mitrei) pintado 
(Pseudoplatystoma corruscans), surubim (Sorubimichthys planiceps) e 
pirarara (Leporinus elongatus); e répteis: jacaré-do-papo-amarelo (Caiman 
latirostris) e tartaruga-da-amazônia (Podocnemis expansa), entre outras.

Artur Jordão de Magalhães Rosa 
Samuel Rezende Paiva
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Essas espécies, que representaram ao longo dos tempos importante 
fonte de proteína e couro animal para populações indígenas e 
comunidades tradicionais (REDFORD, 1987; PERES, 1996; ARGOLO  
et al., 2002), vêm sendo manejadas em sistemas extrativistas ou ainda 
criadas em cativeiro para exploração comercial, e podem servir para 
diversificar e integrar as atividades agropecuárias e de silvicultura, 
especialmente para pequenas propriedades ou comunidades locais.

Existe hoje demanda para carnes alternativas no Brasil, em que 
podemos destacar restaurantes especializados do Distrito Federal e 
Goiânia, assim como interesse em fomentar sistemas alternativos de 
produção que impactem menos o meio ambiente. A diversificação 
da produção rural pode ser utilizada como auxílio na conservação da 
fauna brasileira ou ainda na conservação ou recuperação de áreas 
degradadas.

A utilização de espécies silvestres adaptadas às condições ambientais 
locais poderá favorecer a conservação dos ecossistemas, uma vez 
que não há a necessidade de se modificar o ambiente, como ocorre 
com o processo de produção de espécies domésticas. A criação de 
animais silvestres representa uma alternativa para produção de carne e 
couro com menores impactos ao meio ambiente do que, por exemplo, 
a bovinocultura (NOGUEIRA-FILHO; NOGUEIRA, 2000; LE PENDU et 
al., 2002; SANTOS et al., 2004; CRUZ et al., 2004; SANTOS et al., 
2009). Além disso, a produção em cativeiro favorecerá a diminuição 
da caça predatória, tráfico de animais, além de possível reintrodução 
destes em áreas degradadas ou em recuperação.

A maioria das espécies ameaçadas é geralmente subdividida em 
pequenos grupos, seja em fragmentos florestais remanescentes, 
reservas particulares, zoológicos, e, no caso de espécies de interesse 
zootécnico, também em pequenas unidades de produção particulares, 
com maior ou menor grau de conectividade. Nesses casos, a 
fragmentação e a redução do tamanho efetivo populacional podem levar 
a população a entrar em depressão endogâmica por causa da redução 
da variabilidade genética e consequente aumento da homozigose 
(TORO; CABALLERO, 2005; TORO et al., 2009). 
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Em decorrência do aumento da endogamia, costuma-se observar, por 
exemplo, reduções na taxa de fertilidade, na resistência a doenças e 
na longevidade. Essa situação pode ser observada no Brasil, tanto em 
zoológicos e em criadouros comerciais, que necessitam de protocolos 
de manejo reprodutivo visando à minimização da endogamia, quanto 
em áreas florestais sob pressão (SILVA, 2005). Os programas 
de conservação podem ser enfocados sob vários níveis, desde 
ecossistemas e comunidades até indivíduos (MACE et al., 1996), bem 
como sob a ótica de várias estratégias e métodos.

As técnicas moleculares têm auxiliado na compreensão das relações 
evolutivas, taxonomia e demografia de uma ampla diversidade de 
espécies animais e plantas, fornecendo subsídios importantes tanto 
na identificação de áreas prioritárias para programas de preservação, 
quanto no entendimento da diversidade genética em espécies 
ameaçadas de extinção ou de interesse zootécnico. Consequentemente, 
marcadores moleculares podem servir para a otimização dos 
esforços visando ao controle da endogamia e, por conseguinte, na 
sustentabilidade dos recursos genéticos (MILLIGAN et al., 1994; 
FRITSCH; RIESEBERG, 1996; MACE et al., 1996; HEITHAUS; 
LAUSHMAN, 1997; HAIG, 1998).

Marcadores Moleculares

O recente progresso observado na genética molecular nas últimas 
décadas gerou conhecimento e ferramentas muito interessantes para 
estudos filogenéticos e populacionais, aumentando nossa capacidade 
em identificar espécies e caracterizar a biodiversidade de diversos 
ecossistemas brasileiros, assim como avaliar a variabilidade genética 
inter e intrapopulacional de animais silvestres e domésticos de 
importância econômica. Adicionalmente, esse conhecimento pode 
auxiliar na otimização de acasalamentos visando a um maior controle 
sobre os níveis de endogamia. O controle da endogamia é crucial para 
o planejamento de programas de conservação de espécies ou raças 
adaptadas ameaçadas de extinção, além de programas de melhoramento 
animal que visem também ao ganho genético em longo prazo.



12 Marcadores Moleculares e suas Aplicações em Estudos Populacionais...

Métodos moleculares utilizados para análise de variação genética são, 
em alguns casos, mais eficientes na discriminação de subdivisões 
populacionais intraespecíficos do que a biometria morfológica 
tradicional. Genes mitocondriais e Y-específicos que possuem herança 
exclusivamente materna e paterna respectivamente (são transmitidos 
somente por fêmeas ou machos), além de apresentarem, em geral, 
padrão de herança não Mendeliana, ou seja, não sofrerem eventos 
de recombinação, podem servir como marcadores genéticos. Esses 
marcadores podem fornecer informação necessária para verificação de 
relações filogenéticas, estimação de distâncias genéticas, discriminação 
de subpopulações assim como para investigar a história biogeográfica. 
Além disso, marcadores nucleares microssatélites, em virtude da 
alta frequência, distribuição no genoma e polimorfismo, são muito 
interessantes para estimação de distâncias genéticas, discriminação de 
subpopulações, mas, sobretudo, em estudos que envolvem segregação 
de alelos para identificação individual e teste de paternidade (ERIKSSON 
et al., 2006; GARRIGAN; HAMMER, 2006).

O uso combinado desses marcadores associado às sofisticadas 
metodologias estatísticas tem se mostrado bastante eficientes para 
identificar espécies, discriminar subespécies, discriminar subpopulações 
ou raças, inferir distância genética entre populações, inferir parentesco 
entre indivíduos mantidos em cativeiro ou em vida livre, estudos 
evolucionários de biogeografia e padrões de migração (LOFTUS et al., 
1994; ZHIVOTOVSKY; FELDMAN, 1995; GOODMAN, 1998; JOHNS; 
AVISE, 1998; ARBOGAST, 1999; SEIESTAD, et al., 1999; HAMMER et 
al., 2001; SPRINGER et al., 2001; TOZAKI et al., 2001; ICHIKAWA et 
al., 2001; LANDRY et al., 2002; YU; PENG, 2002; CAVALI-SFORZA; 
FELDMAN, 2003; DENISE et al., 2003; FOKIDIS et al., 2003; WILDER 
et al., 2004a; WILDER et al., 2004b; GARRIGAN; HAMMER, 2006; 
TORO et al., 2009).

Marcadores Mitocondriais

Mitocôndrias são organelas citoplasmáticas encontradas na vasta 
maioria de células eucarióticas, usualmente descritas como a “casa 



13Marcadores Moleculares e suas Aplicações em Estudos Populacionais...

de força” celular porque são responsáveis pela produção de ATP 
via fosforilação oxidativa. De acordo com a mais aceita teoria 
endossimbiótica, os eucariotos surgiram como comunidades de células 
interativas de forma que essa organela pode ter sido originada pela 
captura e incorporação de uma protobactéria endossimbionte por um 
hospedeiro eucariótico com núcleo, que se assemelhava a um protista.

O DNA mitocondrial (mtDNA) de mamíferos é um genoma extranuclear 
(citoplasmático), que contém, basicamente, genes essenciais ao 
processo celular de fosforilação oxidativa. Além de estar presente 
em quase todos os eucariotos e possuírem herança exclusivamente 
materna, apresentam uma taxa de mutação (modificações) quatro 
vezes maior, quando comparados ao DNA nuclear e, por essas razões, 
tornaram-se populares em estudos evolucionários e filogenéticos 
(MARGULIS, 1996; LANG et al., 1999; AVISE, 2000; GRAY et al., 
2004; BULLERWELL; GRAY, 2004).

Particularmente, a região controle (que inclui D-loop e a sequência 
hipervariável -HVS) e os genes citocromo B (CytB) e citocromo C 
oxidase I (COI) têm sido as sequências mais utilizadas para identificar 
e catalogar espécies, discriminar subespécies, estudar evolução, 
domesticação, caracterização de raças e alterações demográficas 
recentes em suínos, ovinos, bovinos, entre outras espécies animais 
(LOFTUS et al., 1994; GIUFFRA et al., 2000; HIENDLEDER et al., 
2002; LEONARD et al., 2002; BRUFORD et al., 2003; WU et al., 2003; 
JOSHI et al., 2004; MEADOWS et al., 2005).

Um interessante projeto internacional conhecido como DNA Barcoding 
of Live (http://www.barcoding.si.edu/DNABarCoding.htm) foi iniciado 
recentemente com o objetivo de gerar sequências de aproximadamente 
648 pb do gene mitocondrial citocromo C oxidase, subunidade 1 
(COI) como ferramenta de auxílio em filogenética e catalogação da 
biodiversidade. Os códigos de barra baseados em sequências de mtDNA 
são ferramentas poderosas na identificação de espécies, pois o gene 
COI está presente em praticamente todos os organismos eucariotos, e, 
além disso, são bastante conservados entre os mais diversos genomas 
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e possuem suficiente diferenciação entre espécies para apresentam 
padrão de sequência “barcode” espécie-específicos (TAUTZ et al, 
2003; WILSON, 2003; BLAXTER et al., 2005; SCHINDEL et al. 2005; 
RUBINOFF et al. 2006).

Por esses motivos, além do auxílio na catalogação de espécies, os 
códigos de barra de DNA podem servir para identificar espécies em 
qualquer estágio de vida e, por estudos de agrupamentos, facilitar a 
separação de espécies crípticas ou com taxonomias complexas, ou 
pouco estudadas (HEBERT et al., 2003b; MONAGHAN et al., 2005; 
SAVOLAINEN et al., 2005; WITT et al., 2006; FOUQUET et al., 2007; 
TAVARES et al., 2008), como, possivelmente, é o caso dos caititu 
(Pecari tajacu) e veado mateiro (Mazama americana) (GROVES; GRUBB, 
1993; GONGORA et al., 2006; DUARTE et al., 2008).

Contudo, a melhoria tecnológica proporcionou um aumento de escala 
nos estudos mitocondriais, com o uso de um maior número de 
amostras a baixo custo e em menor espaço de tempo, proporcionando 
um avanço considerável em estudos de dinâmica populacional em 
resposta a diversos estímulos ambientais. Códigos de barras de mtDNA 
vêm sendo aplicados inclusive em estudos de dinâmica populacional 
de minhocas, crustáceos, peixes e insetos bentônicos em resposta à 
contaminação do solo e água por resíduos de mineração,  herbicidas 
e fungicidas para identificação de bioindicadores para monitoramento 
da degradação ambiental, por exemplo (GASTON; O’NEIL, 2004; 
MARKMANN; TAUTZ, 2005; MONAGHAN et al., 2005; HERRERA 
et al., 2007; FICETOLA et al., 2008; BERKOV, 2009; OTOMO et al., 
2009; VALENTINI et al., 2009).

Hiendleder et al. (2008), a partir da análise da sequência total dos 
genomas mitocondriais de bovinos taurinos e zebuínos, identificaram 
237 polimorfismos e estimaram um tempo de divergência de 
aproximadamente 1,7 a 2,0 milhões de anos entre essas espécies. 
Análise combinada de 248 sequências da região controladora 
(D-loop) de diversas raças, assim como 32 exemplares arqueológicos 
de auroque (Bos primigenius – um bovino primitivo), permitiu a 
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identificação de quatro linhagens maternas. As distâncias genéticas 
estimadas permitiram inferir diversos eventos de domesticação e um 
status de subespécie para Bos primigenius taurus (raças taurinas) e Bos 
primigenius indicus (raças indianas).

Meireles et al. (1999) utilizaram marcadores de mtDNA para analisar 
a participação de gado taurino na formação das raças zebuínas 
Nelore, Gir e Brahman do continente americano. Esses autores 
demonstraram uma participação majoritária de matriarcas de origem 
taurina na formação do Zebu PO sulamericano, uma vez que 79 % 
dos animais analisados da raça Nelore, 73 % na Gir e 100 % na 
Brahman apresentaram mtDNA de origem taurina. Os resultados são 
condizentes com o formação da raça ter ocorrido por cruzamentos 
absorventes mediados por machos zebuínos acasalados com fêmeas 
de origem Ibérica. O mesmo não se pode dizer dos resultados obtidos 
de 26 % e 25 % de mtDNA taurino para animais Nelore e Gir POI, 
respectivamente, raças supostamente de origem exclusivamente 
zebuína.

A comparação de sequências de mtDNA se estende a praticamente 
todas as principais espécies domésticas de produção (ex. FERNÁNDEZ 
et al., 2006; LARSON et al., 2007; MEADOWS et al., 2007; 
NADERI et al., 2008; KANGINAKUDRU et al., 2008). Dessa forma, 
para a espécie ovina, já foram identificados cinco agrupamentos de 
haplótipos maternos (A, B, C, D e E). Haplótipos A foram identificados 
principalmente em raças asiáticas, haplótipos B predominantemente em 
raças europeias, enquanto os haplogrupos restantes estão em menor 
frequência no continente asiático (HIENDLEDER et al., 2002; WU et 
al., 2003; GUO et al., 2005; MEADOWS et al., 2005; PEDROSA et al., 
2005; MEADOWS et al., 2007), apesar de altos níveis de introgressão 
poderem ser observados entre as raças de distintas regiões (MEADOWS 
et al., 2005).

Tapio et al. (2006) analisaram mtDNA D-loop e HVS de 48 raças 
para investigar linhagens maternas em ovinos e identificaram as três 
linhagens principais (A, B e C) descritas anteriormente, e, além dessas, 
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observaram uma quarta linhagem D. As quatro linhagens maternas 
principais foram identificadas no Cáucaso, três (A, B e C) na Ásia 
central; e duas (A e B) na Europa ocidental. Os autores concluíram 
que a linhagem A foi a primeira a ser domesticada no Oriente Médio, 
migrando posteriormente para todas as outras regiões. A expansão do 
haplótipo B envolveu populações da Europa ocidental, aproximadamente 
3.000 anos após domesticação de A. A distribuição de A, assim como 
em outros resultados, é compatível com o Oriente Médio ser origem 
de domesticação. Haplótipos B estão presentes nos ovinos selvagens 
europeus “mouflon”, sugerindo uma domesticação independente ou 
introgressão em populações domésticas. Os grupos C e D parecem ter 
sido introduzidos posteriormente, mas uma amostragem maior se faz 
necessária para se inferir a origem geográfica. Estudos realizados com 
onze raças brasileiras demonstraram a presença massiva do haplogrupo 
B, com exceção de dois animais da raça Dorper, que apresentaram 
mtDNA referente ao haplogrupo A (PAIVA et al., 2005).

Cromossomo Y

Os cromossomos sexuais de mamíferos são altamente divergentes e 
heteromórficos. O cromossomo X é relativamente longo e denso em 
genes em contraste com o cromossomo Y, que é curto e degenerado. 
A teoria mais aceita é que o Y descende de um protocromossomo Y, 
homólogo ao cromossomo X. A falta de recombinação entre estes é 
aceito como o principal fator determinante da perda de genes pelo 
cromossomo Y (degeneração) (GVOZDEV et al., 2005; ELLIS; AFFARA, 
2006; GRAVES, 2006).

O cromossomo Y é o cromossomo mamífero melhor caracterizado. 
Esse é consideravelmente menor do que os outros cromossomos 
(60Kb) e contém 178 unidades transcritas em humanos (SKALETSKY 
et al., 2003), sendo 45 codificadores de proteínas, muitas das quais 
envolvidas em funções macho-específicas como espermatogênese, 
mas existem vários pseudogenes (LAHN; PAGE, 1997). Esse possui 
sequência de DNA altamente repetitiva, múltiplas cópias do mesmo 
gene arranjados em sequência e diversas regiões palindrômicas 
difíceis de ser sequenciados (TOURE et al., 2005; BACHTROG, 
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2006; GRAVES, 2006). Segmentos do cromossomo Y sequenciados 
em diversos mamíferos apresentaram, entretanto, um nível baixo de 
diversidade nucleotídica (HELLBORG; ELLEGREN, 2004; MEADOWS  
et al., 2004; MEADOWS et al., 2006).

Observações do estado haploide dos alelos, na ausência de recombinação 
X-Y, permitem a identificação de linhagens paternas além de estudos de 
dinâmica populacional e biogeográfica. Esse tipo de marcador genético 
se mostrou eficiente em estudos de expansão e dispersão global de 
populações humanas (DENG et al., 2004). Eriksson et al. (2006) 
utilizaram análise de mtDNA e cromossomo Y para estimar a magnitude 
da diferença em dispersão efetiva entre sexos e investigar a história 
demográfica de bonobos. Os autores encontraram uma diferenciação 
muito maior do cromossomo Y do que mtDNA, como esperado para 
espécies em que a dispersão ocorre principalmente por fêmeas.

O exame de linhagens paternas é também essencial em espécies 
domésticas, uma vez que o controle da reprodução resultou em uma 
taxa reprodutiva muito mais elevada em machos, e já revelou aspectos 
fascinantes da história dos animais domésticos. Sondas Y-específicas 
foram desenvolvidas por Bradley et al. (1994), que permitiram a 
discriminação entre raças bovinas  zebuínas e taurinas. Edwards  
et al. (2000) geraram microssatélites localizados no cromossomo Y 
que apresentava alelos específicos para zebu, apropriados para estudos 
evolutivos em gado e espécies relacionadas. A utilização de marcadores 
Y-específicos revelou padrões complexos de introgressão mediadas por 
machos em populações de gado da África (MACHUGH et al., 1997; 
HANOTTE et al., 2000; FREEMAN et al., 2004). Mannen et al. (2004) 
também identificaram padrão semelhante de introgressão mediada por 
machos na contribuição de outras raças em várias raças Japonesas, 
Coreanas e da Mongólia.

Marcadores Microssatélites

Microssatélites, também conhecidos por variable number of tandem 
repeats - VNTRs e short tandem repeats - STRs, são regiões do genoma 
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altamente repetitivas e polimórficas (MIESFELD et al., 1981; HAMADA 
et al., 1982; JEFFREYS et al., 1985a, JEFFREYS et al., 1985b; 
GEORGES et al., 1988). Microssatélites autossômicos, devido à alta 
heterozigosidade, dispersão no genoma e facilidade de genotipagem por 
meio de PCR, tornaram-se os marcadores mais populares em estudos 
que envolvem a análise da transmissão de alelos de marcadores ou 
haplótipos. Mapas genéticos contendo milhares de marcadores já estão 
disponíveis para diversas espécies, incluindo ovinos (VAIMAN et al., 
1996; MADDOX et al., 2001; BERALDI et al., 2006), bovinos (BISHOP 
et al., 1994; BARENDSE et al., 1997; KAPPES et al., 1997) e suínos 
(ARCHIBALD et al., 1995; ROHRER et al., 1996; GUO et al., 2009).

Essa categoria de marcadores moleculares é extensivamente utilizada 
em estudos de diversidade genética, na identificação/rastreabilidade, 
em testes de exclusão de paternidade e no mapeamento de caracteres 
quantitativos (ARRANZ et al., 1998; ARRANZ et al., 2001; COLTMAN 
et al., 2001; DIEZ-TASCON et al., 2000; MCRAE et al., 2002; DENISE 
et al., 2003; ALVAREZ et al., 2004; BARRILET et al., 2005; TAPIO 
et al., 2005; ALVAREZ et al., 2006; UZUN et al., 2006).

O polimorfismo de 14 marcadores microssatélites em 238 animais foi 
avaliado por Alvarez et al. (2004) para inferir as relações históricas 
e as contribuições existentes entre seis raças de ovinos do Norte 
da Espanha. Esses autores observaram uma estrutura populacional 
bastante forte em virtude da origem ancestral distinta e pequena taxa 
de migração recente. Duas das raças (Black-faced Latxa e Churra), 
independentemente da similaridade fenotípica, apresentaram perfis 
genéticos característicos, indicando origem ancestral independente. 
Outras raças, incluindo a Blonde-faced Latxa, Rubia Del Molar e Xalda, 
provavelmente mais relacionadas, apresentaram coeficientes admixture 
negativos, indicando divergência recente.

Tapio et al. (2005) utilizaram microssatélites para estudar a 
contribuição de populações nativas para a diversidade genética, 
diversidade de alelos e distância genética entre raças de ovinos do 
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Norte da Europa. Os autores inferiram também o efeito da endogamia 
na contribuição de cada raça para a variabilidade molecular total. Os 
resultados indicaram que a população fundadora estava fragmentada 
em populações isoladas e o tamanho efetivo populacional (Ne) 
decresceu ao logo do tempo especialmente para as raças Grey Finnish 
Landrace e Ruhnu. Os autores indicaram que porção considerável das 
raças com contribuição para diversidade genética acima da média são 
raças locais e periféricas com no máximo 1.000 ovelhas, indicando que 
um programa de conservação para essas raças seria a maneira mais 
eficiente de se manter a diversidade genética total.

As relações genéticas entre raças de ovinos da Turquia foram 
acessadas pela análise do polimorfismo de loci microssatélites em 225 
animais pertencentes a cinco raças. Os autores observaram uma alta 
variabilidade dentro de raça e uma separação evidente das raças “fat 
tail” Akkaraman (White Karaman), Morkaraman (Red Karaman) e Tuj 
com relação às outras raças avaliadas, formando dois agrupamentos 
distintos. Outra importante conclusão foi proporcionada pela análise 
conjunta de microssatélites e mtDNA obtida de outros experimentos. 
As raças Akkaraman e Morkaraman apresentaram padrão alélico 
de microssatélites autossômicos muito similares e haplótipos de 
mtDNA distintos. Akkaraman, raça nativa da Turquia, apresentou alta 
frequência do haplótipo C, enquanto, na Morkaraman, prevaleceu o 
haplótipo mtDNA tipo A (também conhecido por haplótipo asiático). 
Esses resultados indicam uma origem materna distinta (população 
fundadora), e a proximidade genética obtida por marcadores 
autossômicos indica cruzamentos mediados por machos. Contudo, 
as raças Tuj e Hemsin diferiram com respeito às frequências dos 
microssatélites, mas apresentaram haplótipos de mtDNA bastante 
similares. De acordo com a localização geográfica, a origem materna 
deve ser semelhante, mas a raça Tuj recebeu considerável introgressão 
de outras raças “fat tail” e caucasianas por cruzamentos mediados por 
machos. Os autores reforçam o fato de que os microssatélites e mtDNA 
são complementares e que, se utilizados em combinação, fornecem 
informação relacionados a origem e relações genéticas entre as raças 
modernas de ovino (UZUN et al., 2006).
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Em relação às raças brasileiras de espécies domésticas de 
produção, pode-se observar uma alta variabilidade genética das 
raças naturalizadas frente as raças comerciais/especializadas e um 
maior índice de endogamia para as espécies suína e equina, quando 
comparadas as demais (Tabela 1) (MARIANTE et al., 2009).

Tabela 1. Diversidade Genética observada em cinco estudos com raças 
naturalizadas e comerciais brasileiras a partir de marcadores microssatélites. 
N=número indivíduos; He= heterozigosidade esperada; AM=número médio de 
alelos; FIS=coeficiente de endogamia intrapopulacional; AMOVA (%)=análise 
variância molecular, porcentagem de variação entre as raças analisadas em 
cada espécie.

Espécie N No. raças
(Raças naturalizadas)

No. 
Locos He AM FIS AMOVA (%)

Bubalinos 382 05 14 0.686 10.07 0.224 11.91*
Bovinos 915 10 (8) 22 0.816 13.18 0.086 11.87
Equinos 328 07 (05) 11 0.875 14.36 0.204 12.37*
Ovinos 383 10 (05) 19 0.775 10.84 0.015 11.76*
Suínos 182 05 (03) 24 0.702 10 0.114 15.73*

*p<0.001

SNPs

Variações pontuais na cadeia de nucleotídeo (SNPs) são marcadores 
considerados muito promissores para estudos evolucionários, 
ecológicos ou de conservação, uma vez que a informação sobre a 
sequência genômica se torne disponível para as diversas espécies 
(SEDDON et al., 2005; MARRIS, 2009).

Por serem marcadores bi-alélicos, SNPs são inerentemente menos 
polimórficos que microssatélites, mas SNPs são as fontes de variação 
genética mais comuns e, consequentemente, existe um aumento 
substancial no número de loci disponíveis para diversas espécies 
(BRUMFIELD et al., 2003). Além disso, a dinâmica mutacional mais 
simples dos SNPs leva à vantagem de gerar uma taxa menor de 
homoplasia, e, ainda mais importante, apresentam a capacidade de 
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serem genotipados a baixo custo e em larga escala (SYVÄNEN, 2001; 
VIGNAL et al., 2002; BRUMFIELD et al., 2003; CHEN; SULLIVAN, 
2003; SCHLÖTTERER; HARR, 2004).

A análise de SNPs em populações de organismos não modelo, como 
animais silvestres, é relativamente recente e ainda incomum (MORIN 
et al., 2004). Apesar de alguns estudos terem avaliado o potencial 
teórico de SNPs na inferência da história biogeográfica e relações entre 
indivíduos (KUHNER et al., 2000; GLAUBITZ et al., 2003), a aplicação 
dos SNPs em estudos ecológicos ou de conservação está limitado a 
poucos exemplos com poucos loci marcadores (BENSCH et al., 2002; 
BELFIORE et al., 2003). Entretanto, o recente desenvolvimento de 
programas de sequenciamento genético que utilizam equipamentos de 
segunda geração vem aumentando significativamente a velocidade em 
sequenciar genomas a um custo significativamente mais baixo. 

Discussão e Considerações Finais

Os resultados apresentados na literatura corroboram que marcadores 
moleculares diversos (microssatélites, SNPs, mtDNA e Y-específicos) 
geram dados distintos e complementares que podem ser utilizados para 
inferir diferentes aspectos da evolução dos genomas. Esses podem 
ser utilizados para inferir a origem, identificar espécies, diferenciar 
subespécies ou raças, identificar linhagens paternas e maternas, além 
de permitir inferir variabilidade genética entre e intrapopulacional de 
animais domésticos adaptados e também em vida livre.

Dessa forma, a caracterização da diversidade genética dessas espécies 
em diferentes regiões, utilizando-se marcadores moleculares, favorecerá 
a maximização dos esforços que tenham como objetivos a conservação 
da biodiversidade in situ e ex situ, assim como aqueles que visem 
inseri-las ao sistema produtivo, pois permitirão avaliar corretamente 
o atual estado de conservação, além de gerar conhecimento e 
ferramentas necessários para a implementação de uma estratégia 
de manejo visando ao controle da endogamia dessas populações em 
zoológicos e criadouros e consequente maximização do tamanho 
efetivo populacional em cativeiro.
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A caracterização genético-molecular fornecerá ferramentas e 
conhecimento que poderão servir de base ou contribuir para o 
desenvolvimento de diversas áreas de pesquisa, das quais se 
destacam: estudos de fertilidade/reprodução, nutrição/alimentação e 
comportamento/manejo. Todos esses visando ao desenvolvimento de 
sistemas sustentáveis de produção de mamíferos nativos brasileiros 
de médio porte e sua integração com agropecuária e silvicultura. 
Adicionalmente, estudos avançados em genômica comparativa poderão 
auxiliar, por exemplo, um melhor entendimento da evolução do 
sistema digestivo de artiodátilos, seu desenvolvimento embrionário e 
funcionamento, assim como as complexas interações entre a microbiota 
do sistema digestivo e hospedeiro.
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Molecular Markers and their 
Applications on Population  
Studies of Economically 
Important Animals Species

Abstract

Recent advances of molecular genetics generated tools for phylogenetic 
and population studies, enhancing our capability of characterizing the 
biodiversity of different ecosystems, besides evaluating inter and intra-
population genetic variability of wild animals and domestic species. 
This knowledge is crucial on identifying hot spots for conservation 
or properly develop sustainable production systems, and also for 
inbreeding control of endangered  local breeds, besides planning long 
term genetic improvement of economically important species. This 
paper presents different types of molecular markers, their applications 
on biodiversity and population studies, as well as, the possibility of 
utilizing native fauna and local adapted breeds on the development of 
production systems with lower environmental impacts.

Index terms: molecular marker, mtDNA, Y-chromosome, microsatellites, 
conservation, inbreeding, wild life, sustainable development, animal 
genetic resources.
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