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�
����	�	Com os objetivos de elucidar a origem gen����� do su��� casco-de-burro e

de contribuir para sua conserva� �, realizou-se uma caracteriza� �
(������� em 110

animais, oriundos das regi>��
 Nordeste (NE), Centro-Oeste (CO) e Sudeste (SE),

usando-se duas classes de marcador molecular e an6&���� citogen�����s. Foram

encontrados 13 hapl<��3��
'�������!����
���!�
��
������-de-burro, sendo que apenas

um foi comum )s tr*� subpopula�>�� (NE, CO e SE). O valor m����
da diversidade

haplot�3��� e o da nucleot�����
��
3�3�&�� �
����&
 foram 0,61 e 0,05 respectivamente.

Por meio do DNA mitocondrial, as subpopula�>�� de casco-de-burro apresentaram

menor dist=����
 gen����� da popula� � da ra�� portuguesa b�sara. No entanto o

hapl<��3�
 '���
 %!�5�����
 ���
 ������-de-burro e o ?����
 ��'�'
 �
 �����
 ��


subpopula�>��
3�!�����
)
!���
�;�!���. A variabilidade gen����� m����
�;���� por meio

dos 25 microssat�&����
 ��
 3opula� �
 ����&
 %��: n?'�!�
 ��
 �&�&� = 9,8; conte?��
 ��


informa� �
3�&�'<!%��� = 0,73; heterozigose esperada = 0,69; heterozigose observada =

0,58; consaguinidade (Fis) = 0,15; e apenas seis ���� apresentaram-se em equil�;!��
��


Hardy-Weinberg. Considerando-se a divis �
 ��
 3�3ula� � nas tr*�
 ��;3�3�&��>�� �

que, por meio do DNA nuclear, estiveram mais pr<@�'��
 da popula� �
 �����	 e da

b���!� �, os valores observados para os �������
��
 %�@�� �
 %�!�'A 0,10 para Fis, 0,09

para Fst e 0,18 para Fit. Os cascos-de-burro possuem o n?'�!o diploide 2n = 38, n �

sendo verificado miscigena� �
��' o javali. Os resultados demonstram origem gen�����


ib�!���
 3�!�
 ��
 cascos-de-burro, com posterior introgress �
 �&�&���
 ���
 !����


internacionais importadas no s���&�
3������.

	

�'(')*'+�,-').� DNA mitocondrial, DNA nuclear, caracteriza� �
 (�������/
 %�&�(����,

recursos gen������
���'���/

��	�����
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������
�	�	With the purpose of elucidating the genetic origin of Brazilian Mulefoot

pigs and to contribute to their conservation, 110 animals from Northeast (NE), Central-

West (CW), and Southeast (SE) Brazil were characterized using two molecular marker

classes and cytogenetic analysis. A total of 13 mitochondrial haplotypes was found, but

only one was common to the three subpopulations (NE, CW, SE) of Brazilian Mulefoot

pigs. The total population presented mean haplotype and nucleotide diversity values of

0.61 and 0.05, respectively. Mitochondrial DNA analysis showed that the Brazilian

Mulefoot pig subpopulations presented the shortest genetic distance from the

Portuguese ���
�
 breed. However, the most frequent haplotype found in the Brazilian

Mulefoot population, and the only one common to all subpopulations belongs to the

������
 breed. The mean genetic variability of the total population, obtained using 25

microsatellites, was: allele number = 9.8; polymorphic information content = 0.73;

expected heterozygosity = 0.69; observed heterozygosity = 0.58; inbreeding = 0.15; and

only six loci displayed Hardy-Weinberg equilibrium. Considering the three studied

subpopulations � which were closer to the ���
�
	 and Duroc populations, based on

nuclear DNA � the values observed for the fixation indexes were: 0.09 for Fis, 0.10 for

Fst, and 0.18 for Fit. Brazilian Mulefoot pigs have a diploid number of 2n = 38, which

indicates that there is no interbreeding with wild boars. The results demonstrate that the

genetic origin of Brazilian Mulefoot pigs is Iberian, with later allele introgression from

foreign breeds imported during the 20th century.

2.345*6+� mitochondrial DNA, nuclear DNA, genetic characterization, phylogeny,

animal genetic resources, 
��	�����
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���CONSIDERA�����B��	
�

Em raz��� 
�� objetivos propostos e para melhor apresentar os resultados

obtidos, esta tese foi estruturada em sete cap����������sa divis�������� � organiza����

do trabalho e ao entendimento das singularidades de cada assunto, n��� ���C�����C
��

sua independ�C�����������������
�
�� Conforme poder� ser observado, a organiza����

define uma rela����de interdepend�C���.

Assim, neste primeiro cap������� �� ���C��m-se a introdu���� �� ��� os objetivos

gerais e espec������ deste trabalho, as justificativas para a sua realiza����e a revis���de

literatura geral sobre os assuntos abordados no trabalho. No segundo cap�������aplicam-

se os conceitos de esp!���, subesp!��� e ra�� � esp!������������	
, s����� ���C��
��

os grupos gen!���������udados e detalha-se a metodologia que !���"�"�����
�"����

cap������� O terceiro cap������ ����� a variabilidade gen!�����
��#D	�"���condrial entre

os animais cascos-de-burro por meio do gene do CYT-B e da regi��-controle (��
���),

enquanto, no quarto cap���lo, verifica-se a rela������C!�����
���������-de-burro com

popula�$����E! ��������"� ���C����� �"����
�� �����-controle.

No quinto cap�����, discutem-se a variabilidade gen!�����
���������-de-burro e a

sua rela���� ��"� ��� 
�"���� �������$��� �� � "���� 
�� "� �ador nuclear do tipo

microssat!����� No sexto cap������ apresenta-se a caracteriza���� ������C!����� 
���

animais com o fen%����� �����-de-burro, e, no s!��"�� as implica�$����� ��� ������$���

para futuras pesquisas. Ao final, encontra-se um Posf����, que aborda alguns conceitos

gramaticais adotados neste trabalho.
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Este trabalho teve o seu desfecho justamente no ano dedicado ao

reconhecimento da vida na Terra � 2010, Ano Internacional da Biodiversidade. Oito

anos atr���� ��	�� 
� 190 pa����� 
�Ccordaram, na Conven���� ��E��� �	����	
�
e

Biol��	
�� 
��� D������ �C	
���� �� reduzir a perda da biodiversidade at�� ����

(MARTON-LEF�VRE, 2010). Haver�� ����� conven��� em outubro deste ano, em

Nagoya, Jap���� ����� ����	��� �� progresso e fazer acordos sobre novos objetivos,

considerando-se a biodiversidade para o mundo.

A biodiversidade zoot�
C	
� nativa brasileira �� �����
���
	�������	C���
������
e

animais dom���	
�s na ���
�� 
���C	��!� Os primeiros su�C��� "��� 
#������� ��� $���	��

vieram com Martim Afonso de Souza em 1532, estabelecendo-se em S���%	
�C����C��

litoral paulista. Pertenciam &��������
��'�C�C�����(E��	
���)	���C�������'�������!�*�	����

escaparam do cativeiro e embrenharam-se pelas matas, formando grupos

independentes (CAVALCANTI, 1985). Atrav���
��
��+���nto, deu-se a forma����
���

grupos gen��	
�� nativos de su�C�, como canastr���� caruncho, nilo, moura, piau,

pirapetinga , existindo tamb���su�C�s com fen��	��s casco-de-burro e rabo-de-peixe,

hoje em risco de extin���� (TORRES & JARDIM, 1975; CAVALCANTI, 1985; VIANNA,

1985).

Esses animais introduzidos no Brasil multiplicaram-se e formaram ec��	����

adaptados &�� 
�C
	����� �
����	
��� E���	��	�����  ����s da sele���� C������ desde que

chegaram aqui. A press��� 
����� ������� , imposta pelo clima, altitude, oferta

alimentar, doen���� �C
-�	
���� �����	�	��� etc. , resultou em in.������ grupos

gen��	
�s, linhagens e ec��	��s, que possuem composi������C��	
�������	�����
����
��

a nichos ecol��	
��� ����
� 	
��� /ABREU ��� 

�� 1998). Deve-se ressaltar que esses



��

grupos gen��	
�s tamb��� �� ������ � �	���� 
�� ��������� 
��	��� ��C��	
�� �� ��������

artificial (SANTOS ��� 

�, 2003). Portanto a exist-C
	�� 
������ F�����0�� "���

acompanharam o processo evolutivo (biol��	
��� ��
	��� �� 
�������1� E���	��	���� ��
�� ����

considerada, atualmente, um dos grandes prod��	�s nacionais. No entanto, nos .��	����

cinquenta anos, os recursos agrobiol��	
����-���� ��C
�, em sua diversidade, decl�C	��

e eros���
�����C	��
���������
�
�C����C��#	����	��/SAHAI & VIJH, 2000).

At�� �C����� �� grupos gen��	
��� C��	���� E���ileiros de su�C� eram importantes,

pois foi muito comum o uso de gordura animal na alimenta����#���C� at���� primeiros

50 anos do s�
���� 22. Nesse per��
��� �� ���
�� ���C
	� &�� �)	�-C
	��� 
�� ���
�
��

consumidor, e a banha era um produto t��� 	������C��� "��C��� suas carnes nobres, o

lombo e o pernil. Com o aparecimento dos ����� vegetais, a banha deixou de ser

usada, for��C
����
�	�
���
�����C� a buscar um novo modelo de animal para atender

melhor ao consumidor, que estava mudando seu perfil nutricional, devido ao novo modo

de vida (ROPPA, s.d.; PINHEIRO ���

�, 2009).

Concomitantemente, o espa��� �����	�� brasileiro, a partir de 1950, passou por

in.������ �udan���, com significativos impactos sobre suas fun����� �� 
�C��.
��!�

Essas mudan���� ������ ������
��� ��� ���3��� de moderniza���� 
�� ���	
�������� ��	��

especificamente &���
��C	+�����
���������������
��	���
����	�������. A moderniza����

das atividades agropecu��	�s visava, unicamente, ao bin4�	�����
����5���
��	�	
�
���

sem levar em conta as repercuss������
	�	������E	�ntais advindas desse modelo.

Essa moderniza����� "��� foi caracterizada pela intensifica����� ����
	��	+������

padroniza������ 	C���C�
	�C��	+�����
������
�������
�����
��������
��	��, constituiu a

base da chamada Revolu����%��
��� favoreceu o in�
	��
����
C	 ica����
����	C�
�������

brasileira, que permitiu a concentra����
� grande n.�����
��animal (���
�����"	�) em

pequena ����.

A Revolu���� %��
��  �	, contudo, idealizada considerando apenas o paradigma

tecnol��	
��  �C
���C��
�� Ca modifica���� 
��� 
�C
	����� C����ais para favorecer o

potencial gen��	
��
as plantas e dos animais (FAO, 1996), sendo a eros�� gen��	
� um

dos mais s��	��� ���E����� que ela causou (LONGHI & SANTOS, 2003). Na

suinocultura brasileira, esse problema come��� com a importa���� 
�� ����,



��

acompanhada do desenvolvimento das modernas t�cnicas de melhoramento gen��	
�

em busca dos animais mais produtivos. E, para solucionar o problema dos grupos

gen��	
�� nativos, "improdutivos", passou-se a praticar cruzamentos absorventes entre

os animais desses grupos e os das ra��� importadas, medida que foi determinante na

diminui����
��
	����	
�
� dos grupos gen��	
���C��	����E���	��	���. Segundo LOVATTO

(1995), das ra�������������	����
���C���������� Brasileiro em 1995, a 

���
�� teve a

maior participa����/�6�26%), seguida pela 

��������� (25,86%) e ����� (6,87%). O fato

que chamava a aten��� era a participa���� 
���
�C��� 
�� animais cruzados (F1) no

registro oficial. Em 1995, eles j���������C������7GH�
�������!

A busca por animais de carca��� ��	�� �����, utilizando-se de cruzamentos

absorventes, para atender ao novo perfil do consumidor, e por animais que favorecesse

o aumento da produ���, para atender aos preceitos da Revolu����Verde, fez com que

os grupos gen��	
�� nativos quase chegassem &� extin���. Gra���� �o trabalho de

algumas institui���� e de algumas universidades, esses grupos n��� ������)�	C���� mas

est��, atualmente, em estado vulner������ C�
���	��C
��� �����C���� 
�� ��������s

espec� 	
�s para a sua conserva���!

Assim, em 1974, aliada & preocupa���� ��C
	�l de conserva���� 
os recursos

gen��	
��� ��
�	�� a EMBRAPA criou o Centro Nacional de Recursos Gen��	
���

(MARIANTE ��� 

�, 2009), que, em 1983, transformado em CENARGEN, iniciou o

primeiro programa oficial de conserva��� dos recursos gen��	
����C	��	��
��$�asil, em

parceria com universidades, empresas estaduais de pesquisa e com criadores

particulares. O laborat��	��
��gen��	
��animal do CENARGEN, criado em 1998, permitiu

o in�
	��
�������
�s de caracteriza������C��	
��
�����	��� ��������� �	�
��
���)�	C���

(EGITO ��� 

�, 2002). Essa caracteriza��� � uma alternativa para quantificar a

diversidade gen��	
��
����C	��	�����)	�	�C
������	�, os programas de conserva���!�8�

conhecimento da varia������C��	
����
�����C
�� 	�����IC
	������ a conserva����
���

recursos gen��icos, a fim de evitar a eros��� ��C��	
�� Cas popula���� (MENEZES,

2005).

��

�
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O objetivo geral deste trabalho foi caracterizar geneticamente os su�C���
������o

conhecido como casco-de-burro por meio de polimorfismo do DNA mitocondrial e do

nuclear bem como por meio da citogen��	
�, na tentativa de elucidar a sua origem

gen��	
� e de contribuir para a conserva���� 
�� ������������ C��	��. Esse objetivo

favorecer� uma base s��	
�� ����� �� 	������C������ 
��  ������� ���������� 
��

conserva���������#�����C�� desse grupo gen��	
�.

Nesse sentido, os objetivos espec� 	
��� ����:

� estudar os n���	�� 
�� ���	�E	�	
�
�� ��C��	
�� 
��� ����������� 
�� 
��
�-de-burro

por meio de an��	���
o polimorfismo da regi�����
��� e do gene do CYT-B;

� estudar os n���	�� 
�� ���	�E	�	
�
�� ��C��	
�� 
��� ����������� 
�� 
��
�-de-burro

por meio de an��	�� de marcador nuclear do tipo microssat��	��J

� determinar as rela�����  	����C��	
��� 
��� �C	��	�� 
��
�s-de-burro com

popula�����
�����	
������������C��
��'�C�C�����(E��	
���ssim como com popula�����

dom���	
�������	
�C��J�

� verificar se os animais cascos-de-burro podem ser classificados como ra���������

esse fen��	���������
���
������	
��"�����
���
���������"���"��������.

� e caracteriz�-lo de modo citogen��	
�����  im de verificar seu n.�����
	���ide e

poss������	�
	��C�����
�����3����	!

�
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O conceito de ruralidade, desenvolvido na d�
�
��
���G90 e que se consolidou

nos primeiros anos deste s�
����� ����	
	��� 	������C���� ���C���� C�� ���E������� 
��

novos enfoques de desenvolvimento rural, revertendo a tend-C
	��"����	� o rural como

fonte de problema (WANDERLEY, 2002). Atualmente, o meio rural �� ���
�E	
��

igualmente como portador de solu��� para os problemas do desemprego, melhoria da

qualidade de vida e aprofundamento das rela���� sociais.

A cria����
�����C��constitui-se em importante fixador do homem no campo por

ser uma atividade que exige que os criadores residam na propriedade para melhor

gerirem essa cria����� contribuindo n��� ��� ���a a forma���� 
�� ��C
��  ��	�iar dos

pequenos agricultores, uma vez que � uma atividade t��	
� de pequena propriedade

rural (SCHMIDT ���

�, 2007; ASSMANN ���

�, 2009), mas tamb�� para a gera����
��

emprego. V��	��� ���
������, entretanto, usando a suinocultura tradicional, n���

possuem condi����� ����� 
�����	�� 
�� 	����� ����� 	���� com as regi���� ���
������� 
e

gr���C�m com a suinocultura industrial. Por isso deve-se pensar na suinocultura familiar

como atividade diferenciada em manejo, alimenta����/LUDKE ���

�, 2007), instala���

(COSTA ��� 

�, 2006) e qualidade de seus produtos (MACHADO FILHO ��� 

�, 2001),

oriundos da produ���� ���
	
	�C��� �� �)��C�	���� 
��  ����� "�� esta seja adapt����� ��

rent�����& realidade local.

Assim, considerando-se que a carne su�C�� �� �� ��	�� 
�C���	
�� C�� ��C
�� ��

levando-se em conta os problemas que o sistema convencional de produ���� ����

enfrentado, conclui-se que a carne su�C�� ���IC	
�� ���
�+	
�� C�� $���	�� ����� ���C
��

chance de ganhar a prefer-C
	��
���
�C���	
�����
����������
���C����	
�����C
��#��

mercado promissor para tal produto (DUTRA JKD(89, 2004). No contexto da produ����



��

orgIC	
�� 
�� ���C�, faz-se necess��	o o uso de ra��� "��� �����C
� favoravelmente a

esse sistema (FL%:98���� 

�, 2007), o que vai ao encontro da utiliza����
os grupos

gen��	
��� nativos, uma vez que, h�� ��
������ estes s��� 
�	�
�s extensivamente,

alimentando-se de vegeta���� C��	��, e est��� �
����
os a nichos ecol��	
���

espec� 	
������E���	��C
����
�C
	������
������, convivendo com agentes etiol��	
��,

sem, no entanto, manifestar a doen���� demonstrando resist-C
	�� �� �C ���	
�
��

(CASTRO, s.d.; SCHIVERA, s.d).

Por isso tudo, �� 	������C��� 
�C������ os su�C�� cascos-de-burro, n��� ��� �����

sua importIC
	�� #	����	
o-cultural, dado que um grupo gen��	
�� representa um

patrim4C	� de um pa�����������E�� pela importIC
	��"������s t-��para a suinocultura

de subsist-Ccia. M fundamental ratificar que F����0 nativa n��� ���
�+ mais a realidade

gen��	
�� 
�� ��	� produtivo. O que se observa s��� ��������C�os gen��	
��� 
�� �����

introduzida, que se foram definindo de acordo com suas caracter���	
�� ao longo das

primeiras d�
�
�� do s�
���������
�. O que est��E����C���
����� atualmente, �������
��

quase total dos referenciais gen��	
��� 
� su�C� no Brasil. Isso significa dizer que h��

necessidade de uma a���� com o fim de resgatar, estudar e conservar esses

agrupamentos (LOVATTO, 1995). V��	�� experi-C
	����tendo em vista o aproveitamento

dessa gen��	
���  �����
���C����	
�� recentemente (GROSSI ���

�, 2006; SOLLERO,

2006; SOLLERO ���

�, 2009; SOUZA ���

�, 2009).

Tendo por base recursos gen��	
��� ��
�	�� ����	���C��� ����
	�C�
��� ����

gera�����
��agricultor, pretende-se tamb�� contribuir para a viabiliza�����
�C4�	
��
��

mundo rural, numa parceria futura com o pr���	�� ���	
������� �������� 
�� ������ "��� ��

melhoramento pode desempenhar, quer em n����� "��C�	���	��� "���� "���	���	���� ����� ��

viabiliza�����
�C4�	
��
���)�������������
����  ��	�	���� ��������
���	�����������
�����

policulturais. Como paradigma, tem-se que a viabilidade do desenvolvimento rural

passa pela sua viabilidade econ4�	
����"�e esta apenas se afirmar��
����������	+�����

dos recursos gen��	
��� ��
�	�!� *�	�� �	C
��� ����� �����	+����� 
������ ���� C��� ��� ���

qualidade como tamb������quantidade, numa linha progressiva e harm4C	
�!�

�

�



	�

�

�

�

�

�

�����������������7���7	���

A suinocultura brasileira � constitu�
� hoje por animais que podem ser

classificados em dois grupos: i) o de ra��� �)��	
��� 	C
��	C
�-se os produtos dos

cruzamentos e os h�E�	
�� comerciais; e ii) o de F����0 local , tamb���
#���
���
�

ra��� nativas, crioulas, aut�
��C��� nacionais e naturalizadas , e seus mesti���

(ALBUQUERQUE ���

�, 1990). Os animais do primeiro grupo s�� criados geralmente

em sistema intensivo, com n���l elevado de tecnologia, e constituem-se nos de maior

interesse para o abate industrial, dada a exig-C
	�� 
�� �ercado, principalmente nos

grandes centros consumidores, para carne com menor teor de tecido adiposo. Trata-se

de uma suinocultura que se fundamenta, principalmente, como fornecedora de mat��	�-

prima para o processamento de carca��! J� os su�C���
�� �����C�tiva s���
�	�
������

condi����� ��	�� �)��C�	���� ��� ���	�)��C�	����� 
��� 
���
������	
�� de subsist-C
	��

familiar, de baixa exig-C
	�� 
�� 	C����. S��� �C	��	�� "��� ������C���� 
��
����� 
���

maiores teores de gordura (ALBUQUERQUE ��� 

�, 1990; FERREIRA ��� 

�, 2004;

PINHEIRO ���

�, 2009).

����������9���� !"#$9�� %"#)9��&����' 9�

No Brasil, os primeiros exemplares de su�C� foram introduzidos por Martim

Afonso de Souza e eram representantes das ra���������������. No entanto, segundo

CASTRO ���

� (2002), as ra��� espanholas, italianas e asi��	
�s tamb�� influenciaram

a forma����
os grupos gen��	
�� nativos de su�C� do Brasil.

Entre esses diversos grupos, o piau (Figura 1a) ��� ����C
�� CAVALCANTI

(1985), o mais importante. H�� 	C
�
	��� 
�� "�� se tenha originado na zona




�

compreendida pelo sul de Goi����N�	IC�����*	C�	�����Oeste de S���'���� (FERREIRA

���

�, 2004). Esse grupo concentra-se principalmente na bacia do rio Parna�E��/EGITO

��� 

�, 2002), sendo o que possui o maior n.�����
���)������� ��
��	+�
� atualmente

(CASTRO ���

�� 2002; CAVALCANTE NETO ���

�, 2002; CAVALCANTE NETO ���

��

2007). Existem v��	���
�����Ca Empresa Baiana de Desenvolvimento Agr�
����/EBDA) e

na Universidade Federal de Vi���� (MG). Em 1986, foi reconhecido como ra��� �����

Minist��	�� 
�� ;gricultura, por��� SOLLERO ��� 

� (2009), trabalhando com

microssat��	�����
�C
������ que a ra����iau n�������C
�C������C��	
���C������������
���

o que dificulta certifica������
	��! O trabalho de SOUZA ���

� (2009) mostrou que essa

ra��� �����	� ancestralidade materna ib��	
��� comum a v��	��� �����s grupos gen��	
���

nativos brasileiros.

H�� ���E��� � nilo (Figura 1b), que apresenta grande semelha��� 
��� �� ���
�

alentejano, de Portugal, e o ib��	
��� 
�� :���C#��� �� "��� � ������� �� 
���� "����

possivelmente, tivesse se formado a partir destes, hip������ ��
�C����C��� 
�C 	���
��

pelos resultados de SOUZA ���

� (2009).

O pirapetinga ����	����C�	�o na Zona da Mata, em Minas Gerais, onde existiram

cria����� 	������C���� 
���es animais (Figura 1c). Originou-se, provavelmente, em

fazendas localizadas na bacia do rio Pirapetinga, de onde se disseminou para

munic��	����	+	C#�����estado do Esp��	���<�C���/VIANNA, 1985).

O hist��	
��
������ moura (Figura 1d) n�����C
	�C���)�����C�������forma���,

mas relata que os animais se multiplicaram rapidamente, espalhando-se pelos estados

do Rio Grande do Sul, Santa Catarina e Paran� (SOLLERO, 2006). Foram registrados,

na Associa����$���	��	���
����	�
�����
��<��C�� (ABCS), v��	���exemplares no estado

do Paran�!�Existe, atualmente, um n.
����
��
�C��rva����"���������C
����C�	
�������

Embrapa Su�C��� �� Aves, localizado em Conc��
	� (SC), e outro na UNESP, em Ilha

Solteira (SP). Os resultados do trabalho de SOUZA ���

� (2009) n���s���conclusivos

em rela���� &� ��	���� materna dessa ra���� "���� ����	�����C��� poder�� ���� ����

confirma��� a partir dos resultados obtidos no presente trabalho. SOLLERO ��� 

�

(2009) conclu���� que a ra����oura se encontra estruturada geneticamente, possuindo

probabilidade de certifica������
	��.



���

Existente em sua maioria no Pantanal Mato-Grossense, o porco-monteiro (Figura

1e) �� 
�C�	
���
�� F�������3�
�01. Esses porcos s���  ��"��C���� C�� '�C��C����

principalmente no central. A densidade aparente desse esp�
	�� � 0,07 grupo/km2, o

que levou a uma estimativa de cerca de 9.800 grupos de porco-monteiro em todo o

Pantanal (MOURO8 ��� 

�, 2002). Esse su�C� representa o caminho inverso da

domestica���!�Pormou-se a partir das ra��� introduzidas no per��
��
���C	�� (SILVA &

MAURO, 2002), que se encontraram em boas condi�����C�� ������	����devido ao fato

de in.������  �+�C
��� terem sido saqueadas e destru�
��� C�� Guerra do Paraguai,

iniciada em 1864. Entretanto, conforme MOURO8 ��� 

� (2002), porcos foram

introduzidos no Pantanal provavelmente h����C�� tempo quanto o gado bovino, embora

os moradores locais frequentemente associem a introdu��� dos porcos no Pantanal ao

epis�
	��
��B������ 
�� '������	� /�Q6R-1870). Com a introdu���� 
�� 3����i no Brasil e

com a consequente libera��� destes na natureza (IBAMA, 1998; MIRANDA & LUI,

2003), acredita-se que eles se tenham misturado ao porco-monteiro. Segundo ROSA ���



� (2000), o javali tem sido cruzado com o porco-monteiro com o objetivo de se obter

uma carne mais saud������� ��E�����!�Atualmente, os monteiros v-m sendo ca��
�s

para subsist-C
	� (RODINEY ���

�, 2004), embora os animais ferais sejam protegidos

pela Lei Federal 5197/67. Os resultados de GROSSI ���

� (2006) mostraram, por meio

do DNA mitocondrial, que esses animais, de fato, descendem das ra���� europeias

trazidas no per��
��
���C	��.

Encontram-se ainda o canastr��, do tipo c���	
���"�� descende possivelmente da

ra��������������E�sara ou da ra�����
�
��


��
, da Espanha; o canastra (Figura 1f),

que, segundo CASTRO ��� 

� (2002), �� 
�� �	��� 	E��	
�� cuja pelagem ��C���� e cujo

perfil � concavil�C��J� o caruncho (Figura 2a), que, segundo VIANNA (1985),

compreende animais de porte pequeno, grandes produtores de gordura, e de

temperamento tranquilo; e o tatu (Figura 2b), que se acreditava ser derivado do porco

macau, uma ra�����	��	
� introduzida no Brasil nos tempos coloniais , os resultados de

SOUZA ���

� (2009) sugerem ancestralidade materna ib��	
� para esse grupo gen��	
�,

�����������������������������������������������������������

1SPONENBERG & TORRES (2004) definem F�C	�����������3�
�0�
������
�����	
��"�����
�����
��
�C�����
	�����
com o homem e regressou ao estado selvagem, destacando que a forma selvagem nunca ��������
������
�������!



���

contudo ele pertence, fenotipicamente, ao tronco asi��	
� (CASTRO ���

�, 2002), sendo

a pelagem mais comum a negra, pelada ou com cerdas raras e muito finas, e a pele

tamb��� 	C������
	�!

Embora pouco conhecido, o simental (Figura 2c), segundo CARVALHO (1959) e

GIANNONI (1973), formou-se no sul de Minas Gerais, sendo esses animais, nas

d�
�
�s de 1960 e 1970, facilmente encontr���is na regi���
��(��3�E���*B! O pereira,

segundo VIANNA (1985), possui o perfil c4ncavo, as orelhas s��� ���C
���� 
�� �	���

ib��	
��������������������	C
	����
���
������	
��
�������������C��	
�����
���������
	�#��

ou rosa, sendo a primeira mais comum, podendo ter pintas vermelhas.

Existem tamb�� no Brasil dois fen��	��s, um conhecido como rabo-de-peixe

(Figura 2d) e outro como casco-de-burro, sobre os quais ainda h�� 
�C�������	�� ���

rela����&��ua condi��� de ra�� , questiona-se se suas caracter���	
�� n�� poderiam

ocorrer em qualquer ra��!� A denomina��� casco-de-burro prov��� 
��  ���� 
� esses

animais serem sind�
�	����������3���
�� casco fundido. O primeiro relato de sindactilia

em su�C�� ��� 
���� ���#������ ���S	C�� "��� a definiu como um fen4��C�� 
�� muta���!�

Entre os grupos citados, o que cont��� ��  �C��	��� 
��
�-de-burro �� �� "��� ���� �����

popula������������
����	��
���	
��(MARIANTE ���

�, 2003). Esse grupo ser����	��E���

apresentado no pr�)	���
���������uma vez que �����E3��� deste trabalho. Na Figura 2e,

encontram-se dois exemplares de su�C�� casco-de-burro, em que se podem observar

alguns dos pormenores descritos.
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A preocupa����
�����
�C���������
�����	�E	�	
�
����C��	
��
�me����C����C
��

animal, tratando-se primeiro da conserva���� 
��� ����
	��� �, posteriormente, da

manuten���� 
�� 
	��rsidade gen��	
�� 	C���esp�
	�!� :���� ����
������� 
��� ������ �o

desenvolvimento de zool��	
��, ������C�����	�� ������	
�� e &� ���	
����� 
�� ��
	
���

conservacionistas, como as proibi������ ��� ���������� ��� ����
	��� ������	
��� ��
!� ;�

conserva����
����C
���C	�������C��C
	
��
���������������
��
���������	�4C	���C���

sendo priorit��	����
�C
�	���
�� �C
	�C��	
�
�!

At�����
���
����
���������
������������
�����o conservacionista do mundo

dom���	
��C��� ���  �+� �)��C�	���� 3�� "��� C��� ��� ������ 
�C�
	-C
	�� 
�� ���	��� "��� ���

aflorava sobre a variabilidade gen��	
�� 
��� ����
	�s dom���	
���� ��C��� 	C���� "��C���

intrarra��!� ;� ���-C
	�� 
�� ��
	
��� 
�� ��������� ���� ����
��� C�� ��ndo selvagem, a

extin���� 
��� ����
	�� e, no mundo dom���	
�, um processo progressivo de

homogeneiza����
�����������com a perda da multiplicidade das ra����"�����
�����

ter uma aptid��� ��C��	
�� ����
	��� ����� ����C�� ������	���, os quais, por diversos

motivos, passam a carecer de importIC
	�!�

A diminui����
��
	����	
�
����C��	
�� �����	
� atribu�
�������	C
��	����o decl�C	��

populacional e & extin���� 
�� 
�����	C�
�� ����� �� �	C#���m. No entanto, al��� 
��

extin���� 
�� ����
	��� ������  ����� 
�� ���
�� 
�� E	�
	����	
�
�� � a redu���� 
a

diversidade intraesp�
	e (REGE & GIBSON, 2003). De acordo com ZL9;N: (1996), a

perda de diversidade poder�� ���� ���E�����	
��� ��	�� ��� ��
������ ��C��	
��� �C	��	��

possuem alelos ainda n�������
�
��, que, no futuro, poder�������
�����	C�C��������

os produtores rurais, especialmente para os das regi��������	
�	�!

Segundo TORO ���

� (2000), v��	��� ���������
���
������
	�	C�	����C����	
��

em determinada ra���� ��	C
	�����C��� ��������� �
�C4�	
����dvindas da mudan���
��

sistema de produ���!� ;�� 
���� ���Cdes causas de eros��� ��C��	
�� �C	���� ���� ��

tend-C
	�� 
�� 
���
	��C��� ��C
	��� 
�� 
�C 	�C��� C�� ���
����� 
�� ���
��� ������ ���

sistemas de produ������	���	C��C�	�������
��+���C���	C
	�
�	�	C�
� entre os animais

das popula���� locais e os das ra����
�C�	
���
���F�elhoradoras0.



���

A conserva����
�����
��������C��	
����C	��	��C��$���	���de acordo com EGITO

��� 

� (2002) e com MARIANTE ��� 

� (2009), vem sendo realizada pelos N.
����� 
��

Conserva����Natural ������� e �������. No primeiro tipo, os animais s�����C�	
���C���eu

�
���
� e monitorados conforme manejo geral preconizado para a esp�
	�!� T�� C��

conserva���� ��� ����, desenvolvem-se bancos de germoplasma, tais como o

armazenamento de s-��C� � de embri��. Entre as atividades desenvolvidas nos

n.
����, podem-se citar: (a) identifica����
������������������	�
��
���)�	C������ em

dilui������C��	
�J�/E1�
���
���	+����� �C����	
������C��	
�J���/
1�����	�����
������C
	���

produtivo da popula���!

Os n.
����� 
�� conserva��� natural ��� ���� dos recursos gen��	
��� ���C��� C��

Brasil, segundo SERENO & SERENO (2000), est����	���
���C���
	
�
���
��$oa Vista

(RR), com os su�C�� cascos-de-burro; em Lages (SC) e Igarap��/*B1��
������
�������

moura; e em Curitiba (PR), com su�C���SRD (sem ra���
efinida). Contudo, apesar da

afirma����
��<:9:D8�U�<ERENO (2000), n��� �	��C
�C���
��
�C�����que garantisse

ainda existirem animais cascos-de-burro em Boa Vista (RR). EGITO ��� 

� (2002)

confirmam a exist-Ccia de su�C� da ra����oura no estado de Santa Catarina e da ra���

piau no estado de Goi��! MARIANTE ��� 

� (2009) completam essa informa���,

informando que h�� C.
����� 
�� 
onserva���� ��� ��
�� �� ������ "��� 
�C�	����,

normalmente, em centros de pesquisa e t-�� �� �E3��	��� 
�� ��������� ��� ��"��C���

popula����� � ��	���� 
��� ������ ��� ���	��� 
�� �)�	C���J� ���� 
�C������
�� por esses

n.
�����������������C��	
����	�������������onteiro.

CASTRO ��� 

� (2002), visando a conservar os recursos gen��	
��� ���C��

nativos, realizaram levantamento para identificar a ocorr-C
	�� 
������ ����������� C��

Distrito Federal e identificaram, em 26 propriedades, 253 animais de diversos grupos

gen��	
��� nativos. Nessa regi���� ���
��	C��� �� �	��� /CV��GJ� RWH1�� ����	
�� 
�� C	���

(n=85; 33,6%), pirapetinga (n=15; 5,9%) e caruncho (n=12; 4,7%). Esses autores

identificaram um tipo conhecido como cui��/CV��; 3,9%), que tem pele negra, poucas

cerdas e orelhas muito pequenas, em forma de colher. Documentaram ainda outro tipo,

de porte pequeno, com patas curtas, localmente conhecido como bass��/CV����R�WH1!



���

Em estudos com grupos gen��	
�� nativos de su�C� na Para�E���CAVALCANTE

NETO ���

� (2007) conclu��am que estes est�����
������C���stado, notadamente nas

regi����
�� litoral e brejo, e que a maior predominIC
	��
�� animais SRD ��  �����
���

cruzamentos indiscriminados entre os animais de grupo nativo e os de ra�a importada,

medida que poder� lev�-los &��)�	C���!

A crescente procura por popula�������	�����
��	��� tem causado, n�������C���

nos su�C�� mas tamb�� em praticamente todas as esp�
	���
�����	
as, redu����C��

n.���� , at������� a elimina��� , de indiv�
���� �inhagem e ra����
���
�C��"uente

perda de material gen��	
��� 
�3�� 	�����IC
ia pode n��� ���� �	
�� suficientemente

avaliada. Existe, no mundo, cerca de 40 esp�
	�� dom���	
�� (b. ������
�E��s, cavalos,

bovinos, su�C�� etc.). Das ra���� �)	���C���� #�3��� W�H� ����o nos pa����� ���

desenvolvimento (REGE & GIBSON, 2003). Em uma an�lise global, envolvendo as

ra����
�����	
������� �������E������-se a extin����
��6R7�������/���������C��	
��1!�

Dados relativos ao ano de extinc���  ����� ������
��� para 27% (188) dessas ra�as,

sendo possivel observar que 15 foram extintas antes de 1990; 111 entre 1990 e 1999;

e, entre 2000 e 2006, desapareceram 62 ra�as (FAO, 2006).

TROVO & DUARTE (1981) comentaram que o estudo e a conserva��� de

germoplasma refletem uma preocupa�����undial de avalia����
� capacidade produtiva

do germoplasma nas regi���� 
�� ��	���� ��� nas em que se adaptou. Portanto a

preserva����
��� ������C��	����
�	)���
��������������
�������
��C�����+��#	����	
��

para se tornar uma realidade (CAVALCANTE NETO ��� 

�, 2007). V��	�� �rg���

investem recursos para evitar que as fontes gen��	
���C��	����
�����������
��	
��&

tend-C
	�� 
�� �� ��
���	�, de modo geral, supervalorizar a explora���� 
as linhagens

altamente especializadas. Devido &� E�	)�� ���
��	�	
�
�� 
os animais de ra��� C��	��,

devem-se usar estrat��	��� ����� 
�C����	�� ��	��� ������ ������
�� ��� ���
���� ���

consequentemente, maiores lucros para os pequenos propriet��	�������	� (SANTOS ���



�� 2002; PAIVA, 2005).

Sabe-se que uma das principais formas de conserva����
�����������
�	� se d�

atrav��� 
�� ���� 	C������� �� um sistema de produ��� , com manejo apropriado ao

ambiente , no qual haja um rendimento econ4�	
��"��� ������� a utiliza��� da ra����



���

estimulando a sua cria����/SANTOS ���

�� 2002). Al���
	�������
�C���������C�����
��

ser uma a���� 	����
�� no sistema de produ���� ��
��, mas, sim, fazer parte tanto dos

programas de desenvolvimento quanto das pesquisas locais e regionais (UDO, 2003).

BLACKBURN ���

� (1998) propuseram que se avalie o sistema de produ����C�� termos

biol��	
�s e de desenvolvimento social, para que se possa determinar o valor do

recurso gen��	
�, assim como entender sua capacidade e fun��� como parte de um

sistema de cria���!

N��� �)	��	C
�� ��������	
��� 
	 ���C
iadas para a popula���� 
�� ���C�� 
��� ����s

locais, a Organiza����
���D�������C	
����������;��	
���������;�	��C������/P;8�����G1�

estima que a popula������C
	�� seja de 993 milh����
��
�E������
����������C���
��

21% entre 1987 e 2007. Um percentual de 57,1% da popula�������C������� encontra-se

na L�	���
���X�7��	�#����de cabe�������"���	C
	
����	�����IC
	��
�������C	��	�������

a alimenta����#���C��C��������	��!�:������	
�, vem a Europa, com 210 milh����
��

cabe���� /���G%); e a Am��	
�, com 151 milh���� /�6�XH1!� �������� QG� �	�#���� 
��

cabe����/G�WH1 correspondem &�;���	
��
� Norte, pertencendo aos E.U.A. 62 milh��s

de cabe���� /6�QH1J� �����C�
�, 12 milh���� /��7H1; e, ao M�)	
�, 14 milh���� /��XH1!

Enquanto isso, na Am��	
��
��<��, existem 55 milh����
��
�E�����/6��H1��
���"��	�,

na Argentina, acham-se 3 milh����/��7H1J�� Brasil est��
���7���	�#����/7�RH1J Chile,

com 2 milh���� /���H1J Col4�E	�, com 2 milh���� /���H1J Equador, com 3 milh����

(0,3%); Paraguai, com 3 milh����/��7H1J�'�����
���7��	�#����/��7H1J Venezuela, com 5

milh����/��XH1J o Caribe, com 4 milh����/��RH1J�Cuba participa com 2 milh����/����H1J

e a Am��	
����C������
���7��	�#����/��7�H1!�'���������+����L �	ca possui 27 milh����
��

cabe��� (2,9 %), enquanto a Oceania, 5 milh����/��X�H1!

A comunidade internacional adotou, em setembro de 2007, o primeiro plano de

a���� ��Cdial sobre os recursos zoogen��	
���� "��� 
������C
�� �7� ��	��	
�
���

estrat��	
��� 
	�	�	
��� �� 
��E����� �� ������� 
�� 
	����	
�
�� �C	���� �� �� ��	�	+��, de

maneira sustent����, tais recursos. Aprovou-se tamb��� �� ��
�������� 
�� (C�����Y�C2

sobre os recursos zoogen�ticos, por meio da qual confirmaram suas responsabilidades

�����������������������������������������������������������

2 Uma declara���� �����	
�� "��� �� ����� �� 
������	���� 
��� ������� 
��� ���� ��E	�� ������� 
��� ��
������ ��C��	
���
animais, visando a alcan������������C�����	��C��������
���C����	��C��������C�����!



�	�

comuns e individuais a respeito da conserva����� ��	�	+����� �����C������ ��

desenvolvimento dos recursos para a alimenta���� �� �� ���	
������J� 
�� ������C���

alimentar mundial; da melhoria do estado nutricional das pessoas; e do

desenvolvimento rural (FAO, 2007).

��������$���9��� !"#$9�*��+���9� 9)9�&��%,#9�&9�&��� )9-)#.� "9����%-�

Os Recursos Gen��	
��� ;C	��	�� ���� ����������� ��C��	
���C��� .C	
��,

formadas atrav���
����
�������
�����
��
�����ica��������"�e cada esp�
	���C	������

utilizada para a produ����
����	��C���� para a agricultura, junto aos parentes selvagens

mais pr�)	��s, incluindo-se tamb���� 
�� ��
�� ��ral, todas as esp�
	��� �� ������ "��

apresentem um interesse econ4�	
���
	�C�� 	
����
�������������a humanidade e para a

agricultura ou que o ter���C�� �����!

O homem rural �� �� "��� �	��� �� 
������C
�� �� natureza , porque com ela se

identifica. N�����������C�����#�E	��C�������	���
����	������������������	
����� ativo,

que interage com os RG, que deles cuida nas m.��	����� ������
������sistema agr�
���,

que os conserva, multiplica e melhora. N���������������	��"���E��
������
���C����	��

curto espa���
�� ����o. Ao contr��	��� ��#����� ������sabe que o seu sistema s�� ����

viabilidade no respeito &����������C��E	�	
ade. Ele ����"����������9B�C����C
�������
��

quem sabe executar a receita , o seu sistema agr�
���� ,, que n�� � somente um

coletor de ingrediente.

M� ��se RG que se considera condi��� imprescind����� para o desenvolvimento

rural que se pretende. M� 
�� ��
�� �� �rg-C
	� e de toda a justi���  �+--lo retomar sua

posi����
��
	�C	
�
�!������ �	�������������	
�����	���
��homem urbano que, dono do

poder pol��	
��� tem-lhe negado o reconhecimento dos servi���� ������
��� ����� ��E���

comum ao longo das gera����!�

Segundo EVANGELISTA (2000), as culturas de fumo, mandioca e feij���

despontam quase exclusivas da agricultura familiar; e chamam a aten���� ���E������

percentuais alcan��
���C����
���	��
����"��C����C	��	��, su�C���������5����!



�
�

Nesse contexto, destaca-se a agricultura orgIC	
�����C
��� demanda pela carne

su�C�� ���	�� ���
�+	
�� �����	��� &� � ���� na maioria dos pa����� 
�� �C	��� :�����	�.

Entretanto essa produ���� ���IC	
��enfrenta dois tipos de problema: falta de mat��	�-

prima e dificuldade para cumprir todas as normas exigidas (DAROLT, 2001).

Na produ���� orgIC	
� de su�C�, �� ���	E	
�� �� ��	�	+����� 
�� ��������� 
��

crescimento, aditivo qu��	
��� de qualquer tipo de antibi��	
�!�A sanidade do plantel ��

controlada por meio dos tratamentos homeop��	
�s e fitoter��	
�s. Os su�C�s n���

podem ser confinados, e sim criados em espa����E������
�"��
����������	��C�������

alimenta�����
��
�C�� e reprodu���. Toda a ra����
������C�����
�� �E�	
�����
���	���

e exclusivamente vegetal (MACHADO FILHO ���

�, 2001; REDA�O8�<(, 2003; LUDKE

���

�, 2007). S�������	�	
�����
������������������� da t�
C	
��
��	C���	C��������	 	
	���

e a administra���� 
�� ��
��� ��� ��
	C��!� 8� ��	C�
������ ���IC	
�� ���E��� 
�����

obriga����� ��
	�	�� �� ����	�!� '��� �)������� ele n��� ��
�� ����� ��� de obra infantil, e

todos os trabalhadores devem ser registrados. A produ���� ���IC	
�� 
�� ���C�� �

fiscalizada regularmente pelas certificadoras (REDA�O8�<(, 2003).

Outro aspecto importante que favorece a produ�������IC	
������ 3������C������

m���
��� ����	�� 
�� 
�C������ 
�� 
��C���C�� ��	C�
������� 	C�ensiva, como medica���� ��

isolamento dos animais, que caminham em sentido contr��	�����
���3��
��
�C���	
���

que queira adquirir produtos de qualidade, sem a presen��� 
�� 
����� �� "��� C���

ofere�����	�
��&���.
��C��������	����E	�C��!�

DUTRA JKD(89�(2004) afirmou que o consumo de produto orgIC	
��
���
�����

torno de 20% ao ano nos Estados Unidos e na Europa, e 25% no Jap����

movimentando, no mundo, US$ 20 bilh���������C�. No Brasil, segundo o mesmo autor,

na rede de supermercado P��� 
�� ;�.
���� "��� � ���
�� ���
����� orgIC	
���

regularmente, a procura aumentou em 50%. A rede Carrefour, em seu Programa de

Garantia de Origem Carrefour, est��  �+�C
�� 
�C������ 
��� ���
����es dos alimentos

agroecol��	
�s, e um dos seus objetivos ��
	���C	E	�	+�� carne e embutidos de origem

su�C� para seus clientes. Espera-se que a produ����E���	��	���
os itens agroecol��	
���

movimente, por ano, US$ 200 milh���, e as exporta����� �����C
��� ��� 70% desse

valor.



���

Comparando as diferen���� ��C��	
��� �� ��E	�C��	��� ����� �� ��C�� �� ��	�� "��� ��

maior produtor mundial , a China , investe mais na diversifica������C��	
����E��-estar

dos animais que na especializa������C��	
������	�������
��
�C 	C���C����
��������

tend-C
	��C��$���	��/DAROLT, 2001). At����
�
�
�������
����egundo ROPPA (1999),

mais de 80% da suinocultura chinesa eram de pequena granja de origem familiar, com

m�
	�� 
�� 
�+� ����	+��� ���� 
�	�
��!� 8� �����
�� 
�� ��
����� ����� C�� C.����� 
�� �����

nativa utilizada, fato que vem exatamente ao encontro dos princ��	��� 
�� ���	
�������

orgIC	
��/DAROLT, 2001).

Os animais de ra�� nativa apresentam o perfil ideal para a suinocultura orgIC	
���

pois se adequam perfeitamente ao sistema extensivo e, devido &� ���� ����	
	
�
�

(SOLLERO ���

�, 2009; CASTRO, s.d), dispensam aditivos alimentares, como promotor

de crescimento, aditivo qu��	
�� �� �C�	E	��	
�, ingredientes proibidos na produ���

orgIC	
�!� Ressalta-se ainda a grande aceita��� que esses animais apresentam aos

alimentos alternativos, bastante utilizados na agricultura orgIC	
� (LUDKE ���

�, 2007).

Animais melhorados necessitam, para a sua m�)	��� ���
����, de alimenta����

balanceada, ficando, por��� a despeito de serem mais produtivos, menos resistentes a

doen����������3���s���mais exigentes em rela������
�	
�
�����C	���	����como controle

dos parasitas internos e externos, sendo ainda mais exigentes em rela���� &�

alimenta���� �� manejo (CASTRO, s.d.). Portanto esses animais s��� �����	��� �����

cria����� 	C��C�	���, sob orienta���� ��
C	
�� ����
� 	
��� �	��C
� a atender,

principalmente, &� 
���C
�� �limentar dos grandes centros urbanos, enquanto os

nativos, como j�� �)���C�
��� �
�"���-se a cria���� extensivas, de subsist-C
	�� ou

seja, & produ��� para o sustento e comercializa����
���)
�
�C��!

Na Pen�C����� (E��	
��������)�������su�C���C��	��� continuam, ainda hoje, a ser

criados como sempre o foram, ou seja, em perfeita liberdade e harmonia com a

natureza. Ao longo do dia, no seu vaguear pelo montado3, o animal encontra sustento

em bolotas (�������� �
���, ervas e restolhos. E �����
	����C�����sa dieta equilibrada

que d����E���&� ����
arne, tornando-a t�������
	�
� (ver Anexo). Na verdade, o que
�����������������������������������������������������������

3 A palavra "montado" ����	�	+�
�������
��	�C������  ���������
����E��	������+	C#�	��������
������
�����������
��
Portugal e da Espanha, assim como o tipo de agricultura tradicional associado &����	��!



���

mudou foi o reconhecimento oficial da sua especificidade e da qualidade da sua carne

pela certifica�������C
� os produtos oriundos dessas ra�������
	 ���C
	�������������

aos mesmos produtos oriundos dos animais de cria����	C
����	��.

No Brasil, a suinocultura de subsist-C
	��� C��� .��	��� sete anos, esteve em

decl�C	�, enquanto a industrial apresentou aumento significativo (ABIPECS4, 2008).

Ainda segundo a ABIPECS (2008), houve expans��� 
�� 7�RH� C�s alojamentos, e o

plantel de matriz industrial atingiu 1,52 milh��� 
�� 
�E����, o que compensou, em

grande parte, a retra���� 
� rebanho de subsist-C
	�!� ;�� ��������� ����
	�
��� &�

ABIPECS, que det-��6RH�
�����C��� industrial do pa�s, responderam por quase 90%

da produ���!�T����� ��	���
����E�	��-C
	�� com 26% das f-����������
�������/Q6X��	�1��

representou apenas 10% do total produzido.

�������%�%$"��'�"#$%��-#�%&%��/����#�"0 $#%�%�&9� (%��

A efici-C
	�� 
��� �	������� 
�� ���
����� 
�� ���C�� � frequentemente reduzida

devido a falhas na reprodu�����5�� a doen�����
���
�C��"uente aumento dos custos

para os produtores e para o mercado consumidor (SILVA ���

�� 2003). A resist-C
	��a

doen���� ���� �	
�� �� grande desafio para os geneticistas. Esfor���� ��� ���"�	����

conduzidas mundialmente descrevem v��	����)�������
��
	 ���C�����C��	
���C����os

animais quanto & resist-C
	��&��doen��� (BISHOP ���

�� 2002).

ROTHSCHILD (1999) afirmou que, considerando-se somente as doen����� #��

perdas de v��	���E	�#����
��
�������C�� 	C
.���	��suin�
���������	���
��
o aumento de

mortalidade, morbidade, custos veterin��	��������
���
�����
���!������C���
���	����
��

melhoramento gen��	
��� ������ ���E������ �	C
�� ������ ����
	�C�
��� aos menores

ganhos gen��	
����C��	��������
�C
������C���C��	C��������
e gera��� e/ou diminui����

da intensidade de sele���!�Ressalta-se, tamb����"����� �����
��� ��	�	
�
��
����������

vacinas �� ����
���C��, raz��� ����� "���� �� 	������	��� �� melhor entendimento do

sistema imunol��	
�� 
os animais bem como cuidados com o ambiente, dado que o

�����������������������������������������������������������

4 Associa����$���	��	���
��(C
.���	��'��
��������:)�����
�ra de Carne Su�C�!



���

surgimento das doen�������
����
o geral, resultado da intera��� entre a predisposi����

gen��	
��
���C	����������E	�C������"�����������)�����!

Assim, se o animal tem predisposi���� ��C��	
�� ����� 
�C���	�� 
����� 
��C���� ���

m���
��-padr��� 
�� �����C��� podem ser s�� ���
	����C��� � ��	���� C�� ���������� ���

raz��� 
�� ��E	�C��!� Uma alternativa vi����� ��
�� ���� �� �������� ����� �� ����C��� 
��

resist-C
	�� &�� 
��C���� C��� �C	��	�� 
�����	
���� �� "�� �, no entanto, extremamente

complexo. Mas, na Universidade de Guelph, a sele����de su�C�, por meio de solu�����

BLUP para alta e baixa resposta imunol��	
��� ����� ��
����� C�� ����E���
	��C��� 
��

diferen�����C��	
��/MALLARD ���

�, 1992).

As ra���� C��	���� ��
��� ���, todavia, fontes de alelo capaz de melhorar a

resist-C
	��
as ra��s ex��	
���� uma vez que, quanto mais produtivas forem as ra�����

maiores ser��� ����� �)	�-C
	��� ��� 
�	
�
��� ��C	���	���� 
�� ��	��C������ �� 
��

instala����!� '����C��� ��C�
���	
�
�� 
�� ��� ����	��� �� ����	
	
�
� dos animais e a sua

resist-C
	�� &�� 
��C��s faz com que os su�C��� 
�� ����� C��	�� assumam grande

importIC
	��
����C���
���	��� gen��	
�!�:sses animais t-���	
����C�	
�������
	�������

d�
�
��� ��E� �������� C������� �� ��
���� ���C������C���� ������C���� 
���
������	
���

zootecnicamente importantes e herd���	�� , eliminadas, hoje, pela sele���� ���	 	
	��� ��

dirigida, dos grupos gen��	
��5������
���	C�
���& produ����
��
��C� ,, podendo servir

como reserva estrat��	
��������� ������(IRGANG, 1986; FL%:98����

�, 2007).

Por isso a marginaliza���� �� ��  ��ta de informa��� a respeito dos grupos

gen��	
���
�����C��C��	�� devem ser encaradas com muita seriedade, por ser a perda

desses recursos gen��	
���uma das grandes preocupa���������	����� ��
�������������

de suinocultura adiantada, devido & contribui���� "�� eles podem trazer para a

variabilidade gen��	
�������	
	�C
��
�C
	����������C��	����C���
�"������
�����C�s de

melhoramento em nova situa��� e exig-C
	��/BENEVIDES FILHO, 1982; FERREIRA ���



�, 2004; FL%:98����

�, 2007).

Ressalta-se que este trabalho �� �� ��	��	��� "��� ��� 
�
	
�� �� �studar as

popula����� 
�� ���C�� 
��
�-de-burro, que, antes de terem sido estudadas

suficientemente, j� se encontram em risco de extin���. O que n���  ���� s���

especula����, na literatura pesquisada, a respeito de esses animais terem uma maior



���

resist-C
	��&��ftosa que os de casco fendido (ARIAS, 2000; OSLINGER ���

�, 2006).

Por��� C��� #�� C�
�� "��� 
��������� 
��  ����� ����� ���	��-C
	�, e essas especula����

devem-se, basicamente, ao fato de essa enfermidade atacar apenas os animais de

casco fendido, principalmente bovino, ovino, caprino, cerv�
���� E.falo e, inclusive, o

su�C�. Afeta tamb�� elefante, camelo, lhama, rato e capivara. Mas n��� � ��� os

animais de casco fundido, como cavalo, asno e mula. Segundo BISHOP ���

� (2002),

nos su�C������������� �	
�C���a aftosa, a rinite atr� 	
��� a diarreia neonatal e p��-natal

j��  ����� 
�
���C��
��� "��C��� &� ���	����� ��C��	
�� C�� ���	��-C
	�� 
�� #����
�	����

indicando uma base excelente para a realiza��o de sele������������	��-C
	��� doen���!�

����:�;%�$%&9��.9-�$�-%��

Existe DNA em duas diferentes partes das c�������
������� ����, no n.
������

na mitoc4ndria, sendo denominados de nuclear e de mitocondrial respectivamente,

ambos constituindo o DNA total. Com base nestes, �����s���������
������C
������	
�
��

materna (marcadores uniparentais do DNA mitocondrial) e a paterna (marcadores

uniparentais do cromossomo Y) assim como a ancestralidade gen4�	
�� /marcador

biparental autoss4�	
�).

O DNA mitocondrial e o segmento n��� hom����� do cromossomo sexual Y

apresentam caracter���	
�� gen��	cas em comum. Primeiro, eles s��� #��
�
��� 
��

apenas um dos pais: o DNA mitocondrial �����C��	�	
���������� por meio do ����������

filho e filha, enquanto o cromossomo Y �� ���C��	�	
�� ����� ��	� �������� 
��

espermatoz�	
� apenas para os filhos machos. Segundo, ambos n��������
��E	C��,

s�� transmitidos &���������������	ntes em bloco de gene denominado &#�����	��Z��"���

permanece inalterado em F����	�	C#����0�e em F����	�	C#����0�����"����
������������!�

Al��� 
	����� �� �D;� �	��
�C
�	��� �� �� 
���������� [�  ��C�
��� informa�����

complementares, que permitem alcan���� 	C.����� gera���� no passado, e, com isso,

reconstruir a hist��	����C��	
� n������
����� esp�
	� como tamb�� de uma ra��!

Embora esteja no DNA nuclear, o cromossomo Y n��� ������C��� ���� 
��	��

hom����� como acontece com os demais cromossomos. A falta de recombina����C��

maior parte desse cromossomo leva a que ele se comporte como um fragmento .C	
��



���

de DNA (MIRANDA, 2008; SCHWENGBER, 2008), que se transmite intacto por via

paterna &�
��
�C
-C
	�����
��	C�!

As primeiras demonstra����� 
�� ���	����� ��C��	
�� ��� C����� ����
�����  �����

realizadas nos prim��
	��� 
�� ��
���� 22� ����\�C
���	C���� �� 1901, e por Nuttall, em

1904. Esses estudos pioneiros demonstraram que os seres humanos mostravam uma

varia����#���
	���	��C���	����� ABO dos grupos sangu�C������������
�C
�	�� aplicou-

se posteriormente ao primeiro estudo sistem��	
�� 
�� ���	����� ��C��	
�� ��� 
	 ���C����

grupos humanos, realizado por Hirszfeld e Hirszfeld em 1919 (CAVALLI-SFORZA ���

�,

1994).

Todo e qualquer fen��	��� ��lecular oriundo de um gene expresso, como

isoenzima, ou um segmento espec� 	
�� 
�� �D;� /
�������C
�C����C��� &�� ���	����

expressas ou n�� do genoma) �� ��� ���
�
��� ����
����� /P:99:(9;� U�

GRATTAPLAGLIA, 1998; REGITANO & COUTINHO, 2001; MATIOLI, 2001). Este deve

reunir v��	��� 
���
������	
��� ���� que sua utiliza���� ��3� maximizada (CHENG &

CRITTENDEN, 1994), que, entre elas, deve ter boa distribui���������C���
����C������

possuir alto grau de polimorfismo. A t�
C	
��������C��	��-lo deve ser r��	
��������	
�J���

deve ser poss����� �����	-la em outro laborat��	�� /MILACH, 1998; MATIOLI, 2001;

MMD�:]������1!

O princ��	�� E��	
�� �C����	
�� C�� �E��C���� �� 
���
���� 
�� 
�
�� 
������ 
��

marcador consiste no uso de eletroforese. Esse termo foi criado por Michaelis em 1909,

o qual descreve a migra����
� col�	
����E���	C ��-C
	� de campo el���	
�!�:C�����C��� �	�

o f��	
��������9�����"��������Q�W��	C	
	���������
��
���	����������
�+	
������������
��

um campo el���	
�����
	�������
���	
����	C���	��/*;9N^D:]����

�, 1985).

Ao se verificar o seu comportamento de acordo com as leis b��	
���
��#���C���

de Mendel, um marcador molecular pode ser classificado como gen��	
�� ��� C���

(MILACH, 1998; REGITANO & COUTINHO, 2001). Isso �� �	���������)�������por meio

do estudo do comportamento do marcador em uma popula�����������C��!�'����C�����

simples fato de o marcador ser DNA ou produto da transcri���������
�����
����"�-C
	��

de DNA n��� 	���	
a que se constitua em um marcador F��C��ico0�� 
��� se sup��

frequentemente (FERREIRA & GRATTAPAGLIA, 1998) , pois este se caracteriza por



���

ser capaz de revelar a composi���� ��C����	
�� 
��� 	C
	��
��� com base em seus

fen��	����/9:B(N;D8�U��8�N(D_8������1!�

Um marcador gen��	
��	
����
����������C�����������	C�������	E����`��1������C�����

de polimorfismo; b) estabilidade nos diferentes ambientes; c) detec���� 
� grande

n.����� 
�� 
���� n�� ligado; e d) ser de heran��� �	������ /*(\;�_�� �GGQJ� *;N(8\(��

2001).

V��	��� �	���� 
�� ���
�
��� ��C��	
�� �-�� ��C
�� ��	�	+�
��� ��� ����
�s de

variabilidade gen��	
��C����C	��	�!�;����	��	����
�C��ibui�����  �����������	��� 	�����

dos ant���C��� ��	���
	���	��� /<N89*8DN� U� ��*\:[�� �GR71�� "���� 
��	
�� &� ����

dominIC
	���C�������	������	
�C�	 	
�����
���	C
	��
����#�����+	�����!�

Com o desenvolvimento das t�
C	
��� 
�� ������ ������ 
�� ������C�� /<*(N_(:<��

1955), associadas aos m���
��� 
�� 
��������� #	���"���	
�� /_�DN:9� U� *;:a:9N��

1957), surgiu outra classe de marcador gen��	
�� /	���C+	��� �� ���	��� 	����� 
��

prote�C�), que, embora de grande importIC
	�� (LARA & CONTEL, 1997; LARA ��� 

�,

2001; LARA ���

�, 2005), n�� tem sido muito utilizada nos estudos de popula����
���

animais zoot�
C	
�� no Brasil. Ainda assim, polimorfismos proteicos s��, segundo

BAUMUNG ��� 

� 2004, utilizados em 29% dos trabalhos envolvendo a an�lise da

diversidade de Recursos Gen��	
��� ;C	��	�. Isso porque, al��� 
�� ���� ��
C	
�� ����

barata e acess����� permite investigar a estrutura das popula���������	������
�nte.
��

de variabilidade e elucidar v��	os pontos, como fluxo g-C	
���
��	�����C��	
���  	����C	��

etc., inferindo a varia���� ��C��	
�� 
��� E�se em duas suposi����!� ;� ��	��	���

estabelece que as altera�����C�����E	�	
�
��������� ����	
���
���������C����� ���������

modifica����� �
���	
��� C��� ��"�-C
	��� 
�
	 	
�
����� 
�� �D;�� �C"��C��� � segunda

pressup��� "��� ��� ��C�� cujas prote�nas est��� ��C
�� �C��	sadas expressam-se

codominantemente, de forma que, por interm�
	� dos fen��	���������� ����	
������
��-

se inferir os gen��	���� 
��� 	C
	��
���� /\;9;�� �GGQ1!� :C�����C��� ���C��� ������ 
��

varia���� ��C��	
�� 
�� ���� ���������� pode ser observada por meio dessa classe de

marcador: aquela resultante das muta����� "��� �
������ ��� ���	��� 
�
	 	
�
���� 
��

genoma e que causam altera����
���
������
�����
�����-C	
��������3���"��� ���������

de altera����C��
�������"�	
��
��������C� pela substitui����
�����	C��
	dos b��	
�������

�cidos ou neutros e vice-versa.



���

A partir de 1970, por����������	�	������ �	�������
��
�����
���C����	��C���
e

diversas t�
C	
��� 
�� �C��	��� 
�� �D;�� ����	C
��� ���� ���
���� ��� 
�� ����
�� 
	����� 
��

varia����
���D;����	
�
���&����
������C	���!� (C	
	����C������	�izaram-se as enzimas

de restri����� "��� ����	�	���� �� �C��	��� 
�� 
����	��C��� 
��  �����C�� de restri���� 
��

DNA (SAMBROOK ��� 

�, 1975), que s��� ��� 9P\'� , ������������ 	�
� ���� 
������

��
! ������ ,, ainda hoje muito utilizados (CULAU ���

�, 2002; ALONSO ���

�, 2003;

LUERCE ��� 

�, 2009). Com essa metodologia, comprovou-se rapidamente que os

genomas tinham n���	�� 
�� ���	����� ��	��� �����	����� ���� �E�����
��� ���� ��	�� 
��

an��	���
��������C�!�����C�����-se que um de cada 250 ou 500 nucleot�
�����
�E����

apresentando alguma varia����/BOTSTEIN ���

�, 1980).

Em meados da d�
�
�� 
�� �GQ��� 
�C��
��� foram desenvolvidas in.������

aplica�����
������������
�
�	��
�����	��������'�9�, ��
� ��
���"�
���#�
����� ,,

no campo da Biologia Molecular. A tecnologia de DNA recombinante e o

desenvolvimento da amplifica���� 
�� �����C��� 
�� �D;� �	�� '�9� �E�	���� �� 
��	C#��

para uma mudan���C������
	������C��	
��E��	
�`�
��	C ��-C
	��
����C��	�� por meio

do fen��	�������"���*�C
��� �	����	�C�	���C���C��	���
	�����
a varia����C����"�-C
	��
��

DNA. Essa mudan��� 
�� �C �"���  �	� 
�C��	C�
�� ���C�	���� 
�� F��C��	
�� mendeliana0�

para a F��C��	
����C4�	
�0�/$:�a*;DD���GQQ1!

Desenvolvida por SAIKI ��� 

�� (1985) e aperfei���
�� ���� *�\\(< & FALOONA�

(1987) e por SAIKI ���

� (1988), a PCR ��uma t�
C	
��
��E	����	a molecular que permite

replica���� ��
$�����do DNA de forma extremamente r��	
�!�'�����	��
�����"��C�	
�
���

m�C	���� 
�� �����	��� ��C��	
�� ��
��� ���� ����	 	
�
�� in.����� vezes em poucas

horas, permitindo a detec���� ���	
�� �� confi����� 
��� ���
�
����� ��C��	
�s. Ela est��

desenhada de acordo com o princ��	��C�������
������	
�����
� DNA, que ��������
�����

que transcorre em tr-�������������"��	������
�C3�C����
��	�C��-se como um ciclo: 1)

desnatura���J� �1� pareamento; e 3) extens��! Esse processo �� ����	+�
� em

termociclador, que �� ��� �"�	����C��� "��� 
�C������ �� �����C�� ��� ������������

automaticamente durante per��
�����������
���
�� ��mpo para o n.�����������	�
��

de ciclo da PCR (entre 30 e 40 ciclos geralmente). O objetivo da PCR �� ���
�+	�

quantidade apreci�����
��um segmento espec� 	
��
���D; por meio de uma quantidade

m�C	��!�8��D;����
� , que pode ser qualquer forma de DNA de cadeia dupla, seja o



���

nuclear seja o mitocondrial , sofre amplifica��o controlada pela enzima Taq polimerase

termoest����, obtendo-se in.���as c��ias do fragmento de DNA de interesse.

A descri���� �	���������	����C���por SAIKI ���

� (1988) substituiu o fragmento de

Klenow, de %��"�
���pela enzima Taq polimerase , que � isolada a partir da bact��	��

termof��	
��&��� ���
'�
�����, que vive em elevada temperatura ,, tornando poss����,

assim, a utiliza���� 
�� marcadores moleculares de DNA em larga escala. Isso

possibilitou a rea���� 
�� '�9� ���� ��������� 
�� �������	+����� �� ����C���� sua

especificidade e sensibilidade, al��� 
�� ����	E	�	���� �� ����	 	
����� 
���  �����C����

maiores.

O sucesso da PCR reside na capacidade que ela tem de amplificar uma

sequ-C
	�� ���
	��� 
�� �D;, aliada a simplicidade, rigor, elevada sensibilidade e

especificidade. N�����C�
�����	��	���������D;�"�����������C
������	 	
���/������"ue

se encontre misturado com DNA de outra esp�
	�), uma vez que a especificidade da

PCR ��
�
������� iniciadores.

O desenvolvimento do processo de amplifica�������
�
�	�����C
�-se uma DNA

polimerase (MULLIS & FALOONA, 1987; SAIKI ���

�, 1988) levou &�
��
ri����
���������

classes de marcador molecular, em que grande avan����
����������GG���
�����	
�	��

de utilizar iniciadores mais curtos e de sequ-C
	�� ��E	����	�� ����� 
	�	�	�� �� ������� 
��

amplifica�������	�	C�C
������	�����C�
���	
�
��
��
�C#�
	��C�������	��
� sequ-C
	�!�

A t�
C	
��
#���-se RAPD , �
��� 
!�
 �
�	������
! ��������() , e foi desenvolvida

nos Estados Unidos (WILLIAMS ���

�, 1990; WELSH & McCLELLAND, 1990), a qual ���

ainda hoje, muito utilizada (GIMENEZ ��� 

�, 2003; GIMENEZ & LUCCA, 2005;

CAPUTO, 2005; LEAL ���

�, 2010), embora apresente baixo conte.
��
�� 	C ��������

gen��	
������ 
���� e apenas um alelo seja detectado , que ���������C�������	 	
�
���

enquanto as demais varia����� ����	
��� ���� 
����	 	
�
��� 
�C3�C����C��� 
���� ������

nulo. Devido a isso, gen��	����#�����+	������C�����
�������
	������C���
	�
�	�	C�
���

dos homozigotos , essa limita���� �� 
�����C��� 
��
�	��� 
���� F
��	CIC
	�0� 
���

marcadores. Outra limita��������
��
�C#�
	��C�������	��
��E������C��	
��
���E�C
���

RAPD, que s����
�������
�C�	
��adas um marcador gen��	
��
���	��
�����	 	
�
������

segrega����
������C���������
��
�C
�C��!



�	�

Descobriram tamb�� os minisat��	���� /T:PP9:[S ��� 

�, 1985) ou VNTR ,

n.��������	�����
�������	���� ��� �
��� (SIGNER ���

�, 1994; BARROS ���

�, 2008).

Em seguida, os microssat��	���� /b:$ER & MAY, 1989; TAUTZ, 1989), que s���� C��

atualidade, muito utilizados em estudos de su�
�� (FERREIRA ���

�, 2009; SOLLERO

��� 

�, 2009; REVIDATTI, 2009). E, posteriormente, os AFLP (VOS ��� 

�, 1995) ,


 �
�	����	�
� ���� 
��������
! ������ � (MARCHI ���

�, 2007; GAO ���

�, 2008). Na

nomenclatura proposta por CHAMBERS & MACAVOY (2000), os VNTR s���
��
ritos

como uma grande classe, composta por microssat��	�����minissat��	������sat��	���!

Esses principais tipos de marcador molecular podem ser classificados em dois

grupos, conforme as duas metodologias utilizadas para identific�-los: hibridiza���� ��

amplifica����
���D;!�D����	��	�������������������9P\'������minissat��	������C"��C����

no segundo, encontram-se os revelados por amplifica�����"���	C
�����������
�
�����

do tipo RAPD, microssat��	��� �� ;P\'!�D��se .��	��� ������� �C"��C
���-se ainda os

SCAR , ��'������ ��
�
�����*��� 
 �
�	���� ������� , ou ASA , 
 �
�	���� �����	���


 �
���� (XU ���

�, 2001; YAU ���

�, 2002).

Novos marcadores gen��	
��� 
�C�	C���� ��C
�� 	
�C�	 	
�
��� �� �����
��� C��

esp�
	�����C��������
�������
���
���	C����������C����os mapas e expans���
���������

de QTL. Recentemente, em v��	�������
	����C	��	�� t-m sido estudados os SNP (KIM

& MISRA, 2007; WIEDMANN ���

�, 2008; RAMOS ���

�, 2009; XU ���

�, 2009), que

s��� ��� ��	��  ��"��C����  ������ 
�� ���	���o gen��	
��� "�� se mant-m nas gera��es

futuras , 90% das varia�������C��	
����-��
���<D'!�:�����-��������C�
�����
�
�����

de prefer-C
	���or sua grande abundIC
	���������
���C��lvimento das tecnologias de

genotipagem em larga escala.

����:���;#$�9��%"!-#"���
Na maioria das esp�
	�������C�����"uena parte do genoma consiste dos genes

que codificam prote�C�s. O restante do genoma, durante muito tempo, foi considerado

F�D;����� �C���0�����C������������	C
�����-se os microssat��	���!�No entanto estudos

v-��
���C����C
��"���
	������� �C���������������
	�C�
���&s sequ-C
	��������	�	�����

inclusive nas regi���� 
�
	 	
�C��� (SCHLcNN:9:9�� ����J� \(� ��� 

�, 2002; LI ��� 

�,

2004).



�
�

Chamados tamb��� 
� SSR (�� �
�� ��'������ ����
�� [sequ-C
	�� �	������

repetida]) ou STR (������ �
��� � ����
�� [pequenas repeti����� ��� �
��� ]), os

microssat��	���� s��� ��
�C#�
	
��� ����� ����� ���	��� 	����� por especificidade (TAUTZ,

1993), por serem suscet���	�� �� ����	 	
���o por PCR  �
���
�� e por permitirem a

genotipagem em gel de fluoresc-C
	�� ���	-automatizado (JAKABOVL� ��� 

�, 2002)

como tamb����������
�����	�
�	���	
���
���
��
���C	������
�������!

Os microssat��	���� ���� ��"�-C
	��� ��
���
���C��� �����	�	���, formadas por

repeti����� ����
��� de 1 a 6 (mono, di, tri, tetra, penta e hexanucleot�
���1 pares de

base (LITT & LUTY, 1989). Essas sequ-ncias t-�� �	
�� �E�����
��� ��� ��
�s os

genomas eucariontes, mas, embora em muito pouca medida, nos procariontes tamb���

(HAMADA ��� 

�, 1982; WEBER & MAY, 1989; ZANE ��� 

�, 2002). Calcula-se que

existam pelo menos 35.000 sequ-C
	��� 
����� �	��� 
�� ��C���� #����	
� humano

distribu�
����������	���C������"��� �������
����"�������C
�C��������
�
�����!�����E�

aproximadamente (WEBER, 1990). Nos indiv�
���� ��
��	�C����� �� ������el encontrar

pelo menos uma sequ-C
	�� �	
��������	��� �� 
�
�� ��!���� �E� /TAUTZ, 1989). Parece

que est���
	���	E��
����C	 ������C���C���
�����������/TAUTZ, 1989; LITT & LUTY,

1989), embora se tenha observado que est��� ���
�� ��presentados nas regi����

telom��	
��� �� 
�C������	
���� ��C��� C�� #����� /STALLINGS ��� 

�, 1991) quanto em

animais dom���	
���/WINTER ���

�, 1992).

Os microssat��	����� 
�� �
��
�� 
��� ���� ����������� ��
��� ���� 
�� ��-�� �	���`�

perfeitos, que cont-�� um .C	
� motivo nucleot�
	
�� �����	
�� � vezes (ex.:

CACACACACACACA); imperfeitos, que cont-�� ���� ��"�-C
	�� C��� �����	�	���

intercalada entre as repeti���� (ex.: CACACACACATGCTCACACA); e compostos, que

s��� 
�C��	���
��� 
�� 
���� ��� ��	�� ��"�-C
	��� 
�� ���	���� �����	�	���� 
	 �rentes (ex.:

CACACACACACAGAGAGAGAGA) (WEBER, 1990).

Muitas hip��������-���	
�� ������
����
��
��
�� �C����
����	
��������	���!�����

delas ��"����������
����������� �C����
����C���C����
������������
���
������������

principalmente pela capacidade que algumas sequ-C
	��� �	��� /�;1n t-� de assumir

uma conforma����de Z-DNA (NORDHEIM & RICH, 1983), e, ainda que n������ ��C#��

elucidado completamente a fun��� desse DNA, acredita-se que poderia facilitar o



���

empacotamento durante a condensa���� 
������4�	
�� C�� ��	���� /GROSS &

GARRAD, 1986). Eles t-�� �	
�� ����
	�
��� 
��� ���������� �-C	
��� ��C��� 
��� ���

incremento na velocidade da transcri���� 
�� ��� ��C�� /HAMADA ��� 

�, 1984) quanto

com a redu����C��������/NAYLOR & CLARK, 1990). Tamb����-���	
������
	�C�
���

com pontos de alta frequ-C
	��
����
��E	C�����/���������) (SLIGTHTON ���

�, 1980;

MURPHY & STRINGER, 1986). Todavia, embora seja poss�����"�������	
��������	����

n��� ��C#��� ����  �C��� em comum, certamente t-�� ��� ��
�C	���� 
����� 
��

evolu����/TAUTZ, 1989).

DI RIENZO ���

� (1994), no entanto, sugeriram que nem todos os microssat��	����

evoluem de uma mesma forma: &� ��
	
�� "��� ����C��� �� C.����� 
�� �����	���,

aumenta a frequ-C
	��
������������
���.��	����������s. Os 
��� de maior longitude s���

mais polim�� 	
���� �� "��� �����	�	�� ���� taxa mais alta de muta���� (WEBER, 1990;

HUDSON ���

�� 1992), mas outros autores encontraram dados contradit��	���(VALDES

��� 

�� 1993). Em qualquer caso, est�� 
����� "��� �� ��������� 
��� �	
���sat��	���� �� ��

processo mutacional muito complexo, no qual est��� 	���	
�
��� ��� ��C��� 
�	��

mecanismos diferentes. A dominIC
	�� 
�� 
�
�� ��� 
����� 
���C
�� 
�� ���������� 
��

unidade repetitiva. Parece que as repeti�����
��7���X��E�������������C
��� Modelo de

Muta����:�
���C�
� ou Passo-a-passo (SMM , ���������+��
�����+���
), enquanto ��

mais prov�����"������
����� 2 pb o fa����
�C ���� o Modelo de Duas Fases (TPM ,

&�����
���+���
), e a dominIC
	��das muta�����<**�
	�	C�	�&���
	
��"�������C���

a complexidade do n.
���������	�	�� (ESTOUP ���

�, 2002; OLIVEIRA ���

�, 2006). Foi

sugerido que os microssat��	���� "��� �-�� �ma evolu���� ����C
�� �� Modelo de Alelo

infinito (IAM , ,�	������)

�
��+���
), ou seja, os microssat��	��� compostos, seriam os

mais apropriados para estudos de popula���� tais como subestrutura de popula��� e

rela����� ��C��	
��� (ESTOUP ��� 

�� 1995), porque cont-�� ��� C���	�� ��	�� E�	)��� 
��

homoplasia��

As taxas de muta���� 
os microssat��	���� ���� 
�C�	
���
��� ������� �� 
�	��

processos t-�� �	
�� �����	
��� �ara explic�-las. O primeiro est�� E����
�� C��

recombina���� �C���� ��� ����
����� 
�� �D;� "��� �����	�� ������C
�� �� ����C#�� 
���

microssat��	������������������$�� desigual ou convers����-C	
�!�8�����C
��E���	�-se

no mecanismo de deslize (�
���
��), que envolve a dissocia��������C�IC���
��� 	����



���

de DNA durante a replica���� �� ��� ����� C�� ����	C#���C��� 
��	
�� &�� �����	�����

presentes na fita a ser replicada ��� $�$� ou ��� $���� com o deslize da Taq DNA

polimerase na PCR (OLIVEIRA ���

�, 2006).�

O elevado polimorfismo que estes marcadores apresentam e a possibilidade de

poder detectar ambos os alelos (ARAKT8�� ���R1 os tornam extremamente .��	�� &

identifica����	C
	�	
�����������+�"�������	������
�����������"���	C
	��
��� eleitos ao

acaso e analisados com alto n.���� de microssat��	��� 
������	�#�� todos os alelos

(MARTINM]������; MMD�:]������).

No estudo de gen��	
��
�������������os microssat��	����permitem a identifica����

de cada alelo por 
����, a obten����
��
�
��������
	�C�������
��
��� das frequ-C
	���

al��	
���� a partir das quais se podem estimar as distIC
	��� ��C��	
��� �C��� as

popula���� e at�� ������ �C��� os indiv�
��s (BOWCOCK ��� 

�, 1994; REVIDATTI,

2009) assim como realizar an��	�es filogen��	
��� /8\(%:(9;�����W; MART^D:]���� 

�,

2007; VALIENTE, 2007; QI ���

�, 2009). Pelas raz����������C��
��������	
��������	����

v-�� ��C
�� ��	�	+�
��� nos diversos estudos gen��	
���� principalmente nos de

diversidade de ra���������
��
����	�����&�����
�C���������/$;�*�DB����

�, 2004;

FRANKHAM ���

�, 2008; SOLLERO ���

�, 2009), nos de constru����
���������C��	
��

(MARENGO, 2009), nos de detec��o de QTL (PIRES ���

�, 2008) como tamb���C�s

estudos de an��	���
�������C	
�
��/JAKABOVL ���

�, 2002; PANZARDI, 2006).

Sua utiliza���� ��� ����
� de rela���� �C��� as popula����, rela�����

filogeogr� 	
��� /FERNLD�:]-STOLZ, 2007; TRINCA, 2007) e estrutura populacional

(MATSUMOTO & HILISDORF, 2009; SOLLERO ��� 

�, 2009) tem aumentado

consideravelmente. Microssat��	��� podem ser utilizados ainda para medir sucessos

reprodutivos (BROCKMANN ��� 

�, 1994; CRAIGHEAD ��� 

�, 1995); para testar os

efeitos do sistema de acasalamento e da deriva gen��	
�� ��E��� �� ���������� 
���

popula����� /%(;9�� ��� 

�, 1996); e para entender mecanismos de comportamento

sexual (LIFJELD ���

�, 1997; SAINO ���

�, 1997).

Conforme MIRANDA (2005), os microssat��	���� ���E��� ��
��� ���� ��	�	+�
���

para o estudo do processo de identifica����
��#	E�	
	+��������3����	s, e os iniciadores

desenvolvidos para ��������	
��� ��������podem ser usados em ��������	
�����	
�em



���

an��	��� ������
	�C�� e na identifica���� 
e marcadores moleculares .��	�� ���

melhoramento gen��	
�!

Como a estrutura���� ��C��	
�� �� ����� �� C.����� 
�� ������ ���
�
�� �C���

popula���, esse fato tem grandes consequ-C
	���C��
�����	������C��	
��
��������	���

indiv�
���!�8�
�C#�
	��C���
� estrutura����
��������������
��������������	������C����

encaminhamentos para estrat��	���
��
�C�������������C�3��/98<<(N:9����

�, 2000).

Segundo KUMAR (2000), os marcadores de microssat��	�� s���E���
�
���C��
������

algumas esp�
	��� /E��	C���� ���C���� ��	C�s, equinos, aves e peixes), podendo ser

usados para a caracteriza���� 
�� ��E�C#��� ����� 
�� ����E���
��� ��� ���������

filogen��	
����C����
	������� �����, a exemplo do trabalho de SOLLERO ��� 

� (2009),

que trabalharam com diversos grupos gen��	
�� nativos de su�C�� 
o Brasil,

encontrando resultados que permitem a proposi���� 
�� ��������	��� 
�� ��C�3�� ��

conserva���!

����:�������;#"9$9 &�#%-�

A mitoc4ndria �� ���� organela subcelular respons���l pelo processo de

respira����
�������������	C
��tamanho que varia de 0,5 a 1,0 d��
��
	I������� 5,0 a 10

d�� 
�� 
����	��C��!� M considerada aut-C�	
��  �E�	
� de produ���� 
� energia,

necess��	�� ���� o bom funcionamento da c������ e � provida de um genoma

extracromoss4�	
���������
����
	��	C���
����C����C�
������"����� o DNA mitocondrial

(Figura 3) (DE ROBERTIS ���

�, 2003).



���

Fonte: ALVES ���

� (2003a)

�#���%��. Estrutura do DNA mitocondrial su�C� (16.679 pb). As sequ-C
	���
�������C
�C����&
regi��-controle (��
���) e ao gene do citocromo b foram analisadas neste trabalho

O citocromo b (CYT-B) e a regi��-controle do DNA mitocondrial, por serem 
���

altamente vari���	��� ���� 	
��	�� ����� ����
��� �� ���	�E	�	
�
�� ��C��	
�� em n����� 	C���� ��

intraespec� 	
�!� ; regi��-controle apresenta n���	�� �)�����
	C��	��� 
�� ���	�����

intraespec� 	
a, permitindo determinar padr���� ������ 	
��� 
�� 
	����	
�
�� �� ���������

das popula������ �)��C����� 
������ 	
����  ��)�� �-nico, hibrida��� e dispers���

(BRUFORD ��� 

�, 2003). A variabilidade gen��	
� do DNA mitocondrial tem sido

estudada em numerosos animais dom���	
����������C
����
�����
��
�����	
�������	��

ou menos complexos (GIUFFRA ���

�, 2000; LUIKART ���

�, 2001).

Estudos realizados com base no CYT-B e na regi��-controle do DNA

mitocondrial confirmam a exist-C
	�� 
�� ��-�� ���C
��� ������� 
�� ���
�� �������m e

dom���	
�`����������asi��	
��/;1��
�C��	���
������ 	C.������������
�����	
����� 3����	��

asi��	
��, e dois grupos europeus, EI e EII (GIUFFRA ��� 

�, 2000; KIJAS &

ANDERSSON, 2001). O grupo EI engloba as ra����
�����	
�������� 3����	��europeus,

com exce��� dos italianos, que formam o segundo grupo europeu, EII. Esses

resultados apontam para um cen��	�� 
�� 
�����	
����� 	C
���C
�C��� C� Oriente

Pr�)	�����C��L�	�. Com base ainda nesse marcador, ALVES ���

� (2003b) realizaram

um estudo sobre a variabilidade gen�tica e as rela�����  	����C��	
��� �C���� 
	�������



���

variedades de porco ib��	
����3����	s provenientes da Espanha. Ao que tudo indica, as

ra����
�����	
��������3����	������C#�	�� �+���������
����	C
	����������europeu, EI.

Os grupos gen��	
�� de su�C�� 
�� $���	� foram inicialmente estudados por

GROSSI ���

� (2006), cujos resultados mostraram a presen���
��#�����	��������eu em

porco-monteiro, mas foi observado, em outros grupos estudados, presen���
��#�����	���

asi��	
�!� SOUZA ��� 

� (2009) caracterizaram, por meio do CYT-B, diversos grupos

gen��	
�� nativos do Brasil e conclu�����"������C
������	
�
��
���s ��	E��	
�, embora

tamb�����C#���C
�C���
��#�����	po asi��	
��������	�s animais estudados. Poucos s���

os trabalhos que tratam de an��	����	��
�C
�	���
�����C��
� Am��	
��
��<��!�

Al���
aqueles trabalhos (GROSSI ���

�, 2006; SOUZA ���

�, 2009), encontra-se

o de RAM^9:] ���

� (2009), que caracterizou diversos grupos gen��	
���
��;���	
��
��

Sul, concluindo que a ancestralidade deles � ib��	
��!�

Diversos estudos constataram que as c��	��� 
�� �D;� �	��
�C
�	��� ��
���C���

ser id-C�	
��������	�	C
�����)	��-C
	��
��
	��������	����
�sse DNA no mesmo indiv�
���

(heteroplasmia), o que pode dificultar alguns estudos populacionais (COMAS ��� 

�,

1995; WILSON ���

�, 1997). A heteroplasmia pode ser observada de v��	�����C�	���`�	)

os indiv�
������
���������	��
������ipo de mtDNA num .C	
����
	
�J�		) os indiv�
����

podem apresentar um tipo de mtDNA num tecido e um tipo diferente em outro tecido;

e/ou iii) os indiv�
���� ��
��� ���� heteropl���	
��� C���� �������� 
�� ��
	
�� ��

homopl���	
��� em outra amostra de tecido (WILSON ��� 

�, 1997; BENDALL ��� 

�,

1997). No caso de heteroplasmia, os cromatogramas poder���
���C�������������C���

de mais de um nucle��	
��C������	�����
��
	 ���C����C��� as amostras questionadas e

conhecidas. Existem teorias que indicam que a heteroplasmia mitocondrial talvez se

deva &�� ��������� �����	
��� 
�� ��� 	C
	��
���� &� #����������	�� 
��� o�citos ou &�

transmiss����
	
�C����
���	��
4C
�	�������C��
���C����� ���	�	+�����(KVIST ���

�, 2003).

Os ov�
	���, no entanto, cont-� de 105 a 108 mol�
����� 
�� ���D;

aproximadamente, enquanto os espermatoz�	
��� somente 10 a 100 no m�)	����

sendo, ent���� ���� ��+���� 
�� ���E�E	�	
�
��� "����� imposs����� ��� ���� ��C	��� ��

quantidade de mtDNA herdada por via paterna que se atribui que a heran������#��
��

maternalmente (GROSSMAN & SHOUBRIDGE, 1996).



���

Uma caracter���	
�� ��C��3���� 
�� �D;� �	��
�C
�	��, portanto, consiste na sua

transmiss�� quase exclusivamente materna. Excetuando-se poss���	�� ���������� ���

sequ-C
	��� 
�� �D;� �	��
�C
�	��� ���� �����#�C���� ����� ��
��� ��� 	C
	��
����

relacionados maternalmente (CASE & WALLACE, 1981; HUTCHINSON ���

�,1974), o

que permite a defini���� 
�� �	C#���m, sublinhando os ancestrais maternos de uma

popula����� ���� �� 
�Cfusa interven���� 
�� 
�
�� E	����C��l ou recombina���� (AVISE,

1991; CARRACEDO ��� 

�, 2000; PAKENDORF & STONEKING, 2005). Assim, cada

tipo de DNA mitocondrial ��
� 	C	
��
����������"u-C
	� e �������
��
������ 
���� ou

hapl��	���(CARRACEDO ���

�, 2000).

Apesar das fun������	��	��
������C#�
�������esse tipo de genoma, que podem

pressupor uma taxa evolutiva relativamente lenta, o DNA mitocondrial apresenta

elevada taxa de muta���� /
��
�� 
�� X-10 vezes superior ao material nuclear). As

altera����� C��� ��"�-C
	��� de DNA mitocondrial podem ter origem em diversos

fen4menos, como adi���, dele��� e substitui���. No entanto as substitui�����

nucleot�
	
�������
�C�	
���
�������	���
���� de diverg-C
	���C��� as sequ-C
	�s em

estudos filogen��	
�s, tendo alguns apresentado taxas de substitui���� C�
���t�
	
��

silenciosa de ordem de 4,7 X 10-8 s��	�5�C��nesse genoma, apesar de esse valor ser

ainda controverso (AVISE, 1991; HOELZEL ���

�, 1991; PAKENDORF & STONEKING,

2005).

Um relaxamento nas obriga����� �C
	�C�	������� ������u, ainda, inefic�
	��
�����

sistema de repara���� "��� ������ 
���	�	�� ��� ��������� 
���
������	
��� 
�� �D;�

mitocondrial pode tamb�� explicar a r��	
�� ��������� desse DNA (AVISE, 1991). A

exist-C
	��
������	������
������������
����	�����������C����
	����-C
	���C	forme em

todas as posi����� C�
�����
	
��� 
�� �D;� �	��
�C
�	���� ���� 
	������� ����
���  �+���

refer-C
	�� �� +�C��� #	������	���	�� , zonas com maior concentra���� 
�� �����������

gen��	
���"�������
	� ,, sendo sugerido algum tipo de sele����
�����)��	
�����para

esse fen4��C��/AVISE, 1991; STONEKING, 2000).

As ferramentas fornecidas pela ci-C
	��#�3�����
	������	�	��������	�	+�����
��

t�
C	
��� na utiliza���� 
�� �D;� �	��
�C
�	��� ����� �� �C��	���  ���C���� ��	��

especificamente para a identifica����
��	C
	��
������
� 	C	����
e rela��� de parentesco



���

por meio da linhagem materna. Este �����D;���	�	+�
� em situa�����
���������������

estado avan��
�� 
�� 
����
������ ��� "��� �)	���� ���
�� "��C�	
�
�� 
�� �D; nuclear

(ALLEN ��� 

�, 1998; WILSON, 1995), como �� �� 
���� 
�� amostras provenientes de

fatalidade em massa ou crime (acidentes, cat����� ��� C�����	��� �	�������� 
�� ��������

viola������������	C����1� em que se ��necess��	��	
�C�	 	
���
�
�������#���C���������

suspeito (COBLE ���

�, 2004). Esse genoma ��supostamente resistente & degrada��o

possivelmente por causa da sua estrutura circular fechada e da sua localiza���, que �

dentro da c����� (KIMBER, 2000).

Outra vantagem do DNA mitocondrial �����������	
�����nas situa��������"������

existem parentes de linhagem materna como amostra de refer-C
	�� /COBLE ��� 

�,

2004). Todavia esse DNA apresenta uma desvantagem, que reside no seu baixo poder

de discrimina��� (KIMBER, 2000). Diversos estudos t-���	
������	+�
���
������E3��	���

de maximizar esse poder, tanto pelo desenvolvimento de t�
C	
�� "��� �perfei���� ���

resultados obtidos por DNA mitocondrial nas aplica�����  ���C���� "��C��� ����

desenvolvimento de pr��	
�� ��E������	�l que minimize a poss����� 	C��� ��-C
	�� 
e

contamina�������������C���C��	���
������������/PARSONS & COBLE, 2001; COBLE ���



�, 2004; JUST ���

�, 2004).

O melhor exemplo de reconstru����
�����������������ir do DNA mitocondrial foi

apresentado por CANN ��� 

� (1987). Eles estudaram o DNA mitocondrial de 147

humanos de v��	��� ��	��C�� ������ 	
��� �� ���E������� ���� �������  	����C��	
� que

apontava apenas um ancestral comum: o DNA mitocondrial de uma mulher que viveu

na L �	
��#��
��
��
�������	���C��, que ficou conhecida como F:�a Mitocondrial0!

����<��#"9�� !"#$%�

A citogen��	
�� �� �� ����� 
�� biologia que se dedica ao estudo do n.������ 
a

morfologia, da estrutura, da propriedade e da dinI�	
�� 
��� 
����������� 
���C��� ��

divis���
������������	
��/�	����1����	��
����
���
�����������	C��	����/��	���1! Para

tais finalidades, a citogen��	
�� 
	����� 
�� ���� ���	�� 
�� ���
�
	��C��� "��� �	��� &

prepara����
������4�	
��
��E���"���	
�
�� de modo a permitir conclus�����������	���



���

da influ-C
	�� 
��� 
����������� ��E��� ��  �C��	��� �� 
���  ������� "��� �����
��� ���

altera�����
������4�	
���C����	
��������������	��/_;9:�U�<(DB_���GQR1!

A partir das informa����� �E�	
��� com essa t�
C	
��� �� ��������� 
�C#�
��� ���

diferentes organismos sob o ponto de vista citogen��	
�� auxiliar na classifica����

sistem��	
�� 
��� ������, realizar compara����� �C���� ��� ����
	�� e fazer infer-C
	���

evolutivas (GUERRA, 1988). A citogen��	
�� �����	C��	�� �� ���	
�
�� 
���� 	C������C���

diagn���	
��������C���	
��������E������
��C	
���"���� ���������C	��	��
�����	
�����

para compreens���
����������	�����	��C
���������C���
�����	�� 
��� reprodutiva, &�

capacita��� gen��	
����&���C���C����
����.
��/_;\D;D���GQG).

Segundo a revis�� realizada por MCFEELY (1993), o estudo cromoss4�	
��

iniciou-se em 1857, quando Virchow observou, pela primeira vez, a divis��� 
������!�

Desse per��
�� ���� �� ��	��	��� ����
�� 
�� ��
���� 22�� 
	����C��	
	����� ����	+�����

trabalhos com plantas, invertebrados e vertebrados inferiores e foram acumulando

conhecimentos sobre a morfologia e o comportamento cromoss4�	
�!�

O interesse pela citogen��	
�� 
��� ���� ����� ����C���� 
��� �� 
��
�E����� 
��

dimorfismo sexual por BARR & BERTRAM (1949), quando analisavam cortes

histol��	
���
�� ��
	
��C�������
���������
����C#�
� pelo aprimoramento da t�
C	ca,

em que alguns eventos foram cruciais nesse processo, como o uso da solu����

hipot4C	
��/_<����GX�1 , melhorando a visualiza������
	�	C�	C
������E�����	����
���

cromossomos ,, a utiliza���� 
�� 
��
#	
	C� , que tornou os cromossomos mais

facilmente distingu���	�� ��� 	C���������� �� 
	�	���� 
������� ��� ���� ��� (FORD &

HAMERTON, 1956) , e o desenvolvimento da t�
C	
�� 
�� 
������� 
�� ��C���� �� 
�����

prazo com agente mit��	
�� /*OORHEAD ��� 

�, 1960). A partir de ent�o, novas

descobertas foram realizadas, como a detec���� 
�� ��	��	��� ���������� 
������4�	
��

num��	
������N(T8�U�\:%;D�/�GX61��������	����C�������
	�
��&�s�C
�����
����SC!

A 1e� ��C ��-C
	�� (C���C�
	�C��� ����� ��
��C	+���� dos cari��	���� 
�� �C	����

dom���	
��  �	� ����	+�
������GW6��
������E3��	���
��  �
	�	�������
������������C�������

pesquisas citogen��	
��� 
���C����	
��� em v��	��� ������!� ;� 
��	����� reencontrou-se

em 1989 e estabeleceu um Sistema Internacional de Nomenclatura Citogen��	
�������

os Animais Dom���	
���/(<�D�;1����"��� est������	��������������C���/�(BERARDINO



�	�

��� 

�, 1990). A padroniza���� 
�� 
��	��	��� ���C�� /���� ����	
� �� �������) foi

estabelecida por GUSTAVSSON (1988), e o n.����� 
	��oide da subesp�
	��  �	�

determinado como 2n = 38.

Outros su�
���� ���E��� �	�������������	
	������E���
	
��
��
���C���`��C�V�7R�

para ��
���������� 
����������� resultado da fus��� 
-C��	
�� �C���� ��� 
�����������

equivalentes ao 15;17 e ao 13;16 do su�C��
�����	
�� /$8<*;���GWQ1J� �C�V� 7�������

-!
���������  ������*�
����, cujo cari��	��� C��� �����	� C�C#��� 
����������

acroc-C��	
�J� �C�V� 7R� ��������
 ��������� ������, que apresenta uma peculiaridade

quanto ao mecanismo de determina����
����)��/*:\;D�:9�U�_;D<:D-MELANDER,

1980); 2n = 38 para as esp�
	�� ���� $��������� e ���� ��
�������� semelhante ao

cari��	���de su�C����)
�����������
����
��E�C
���C������B����������
��C���E�����
��

nos cromossomos 10 e Y; 2n = 38 para ��������	
�$���
���� com padr���
��E�C
���C���

G id-C�	
�� ��� ���C�� 
�����	
�� /$8<*;� ��� 

�, 1991); e 2n = 38 para Babyrousa

babyrussa, decorrente de v��	��� ������C3��� 
���
��
��� ���� E�C
���C��� 9� �� P(<_�

(hibrida���� ������� com fluoresc-C
	�1��"��C
�����
����������
�����
��	��	�����
����

do su�C� (THOMSEN ���

�, 1996).

A citogen��	
��������C
���tilizada para identificar o n.�����
	��oide dos porcos

selvagens europeus (��������	
�����	
) desde a d�
�
��
��1960 (MCFEE ���

�, 1966),

sendo aplicada rotineiramente no Brasil para identificar os animais puros da subesp�
	��

(2n = 36), com o intuito de formar ou garantir um plantel de javali puro, que preserve

suas caracter���	
������
��	����C�����	�!�D���C��C�����
��	��	����C�V�76������
�	���	� de

pureza gen��	
�� ����� 3����	 somente quando se consideram a popula���� �� ��	����

gera������bem quando todos os indiv�
����
��	��	��
���������C��rem 36 cromossomos

ou forem de origem conhecida e controlada. Isso porque um exemplar cruzado (2n =

37), quando retrocruzado com javali puro (2n = 36) ou com su�C�������/�n = 38), pode

gerar indiv�
������C���
������	
	���C = 36, caracter���	
a do javali puro, quanto com 2n

= 38, pr���	� do su�C�� /B(*:D:]� ��� 

�, 2003; MIRANDA & LUI, 2003), o que

impossibilita afirmar se o indiv�
��� ��	�C
�� 
����� 
��+���C��� 
��� ���	
	�� �C�V� 76� ��

cruzado ou puro quando o seu fen��	����������)imar muito do fen��	���
��3����	�, esta

������
��� �	�	�������
��
	����C��	
����������	 	
��������
�
-C
	��
��� 	C
	��
���������

cari��	��!



�
�

As primeiras altera�����
������4�	
������������	������C	��	��
�����	
��� �����

descritas por GUSTAVSSON & ROCKBORN (1964) e por HENRICSON &

BACKSTROM (1964), revelando, respectivamente, a transloca����9�E�����C	�C���J�G�

em bovino e a transloca���� ��
�proca 11;15 em su�C�. A detec���� 
��� ������C3���

cromoss4�	
��� ���C���� ��C����C�� devido &� 
	 	
��
�
�� 
�� 	
�C�	 	
����� 
���

cromossomos por t�
C	
���
�C��C
	�C�	�!�:C���������GW��������
C	
���
��E�C
���C���

foram sendo progressivamente adaptadas &������
	���
�����	
���/'8':<�����GQG1!�

No in�
	�� 
�� 
	����C��	
��� 
��� ��� ��
C	
��� 
�� 
��������� #����-C���� ���

cromossomo s����
	������
	stinguido pelo seu tamanho e pela posi����
��
�C��4����!�

Durante os .��	���� �C��� 
�� 
�
�
�� 
�� 1960, foram desenvolvidas t�
C	
��� 
��

colora��������
	�	��/E�C
���C���
������4�	
�1��"�������	�	����C��������	
�C�	 	
�����

precisa de todos os pares cromoss4�	
�� como tamb��� �� 
���
���� 
�� ��	��	�� 
���

altera����� ���������	�� /<(\%;���� 

�, 1991). Quando um n.����� �	�	��do de rearranjo

ocorre em um cari��	�������adr���
���C��	�������E�C
���C�� ����	���	C �����	�������

determinadas homologias (PATAK & STOCK, 1974). Entre as t�
C	
��� ��	�� �sadas,

est������E�C
���B���C e a de colora����;�-RON.

O procedimento para bandamento G (SEABRIGHT, 1971) permite a visualiza����

de bandas escuras e claras, as quais s��� �����C���� 
������4�	
��� "��� ���

condensam, respectivamente, mais cedo e mais tarde na pr� ��� (GUERRA, 1988). Tal

padr�o de banda permite a detec���� �����
�� 
�� ������C3��� ��  �
	�	ta a compara����

entre cari��	��.

Esse bandamento �� #�3�� �� ��	C
	���� ����
�� ��	�	+�
��C�� ���	C�� 
�� 
	����C��	
��

cl�C	
��� ��	�� ����	�� n��� �� uma melhor caracteriza���� 
�� 
�
�� 
���������� 
����

tamb��� 
���
���� �� 	
�C�	 	
����� 
�� �C�����	
�
��� ���������	�� /B;9�D:9� U�

SUTHERLAND, 1989). Isso permite tamb�����
����������
��	����	
���C��������
	������

considera�������E�������
	�������
!�/B(;DD8D(����

�, 1989).

O bandamento G ou Giemsa foi desenvolvido inicialmente por SUMNER ��� 

�

(1971), atrav���
������
���
	
�5���	C�5.�� �
 (GAG , G - �
�����!�
����� �

����������

.�� �
), e, paralelamente, por SEABRIGHT (1971), atrav��� 
�� ����
�� E����
�� Ca

digest����Czim��	
�����
	���/GTG , .����
�����!���!�����������.�� �
). O princ��	��
��

ambos os m���
��� ����� C�� �)���	���� 
�� �����	��� a condi����� 
�C�����C����� ��3�� &



���

solu�������	C���"��
	
�� /6Xf�) seja & tripsiniza��� com ou sem a presen���
�����	���

seguida da colora����
���
���C���B	������\�	�#��Cg���b�	�#�g������	�	������/;99(B_(�

& HSU, 1974).

BOSMA (1976) sugeriu, com base na t�
C	
��
��E�C
���C���B��"�����
��	��	���

do javali puro fosse composto por 34 cromossomos autoss4�	
��� 
	���	E��
��� ��� 6�

pares submetac-C��	
os, 2 pares subacroc-C��	
���� X� ������ ����
-C��	
��� �� R� ������

acroc-C��	
���� mais 2 cromossomos sexuais metac-C��	
���� ��C
�� �� [� �� ��C��� 
��

todos, dispostos similarmente ao cari��	���
�����C��
�����	
�!�'�����GIANNONI ���

�

(1980), com base em dados morfom���	
�����C
�C����������
��	��	���
������������X�

pares submetac-C��	
���� Q� ������ ����
-C��	
��� �� R� ������ ����
-C��	
���� ����� 
�� ����

sexual metac-C��	
�!�8�C.����� �C
���C����(NF = 64), o comprimento do DNA do lote

diploide igual a 83,8 �, a ����� 
�� �����	al gen��	
�� 
�� ��
��� 
�� �X��Q��2 e o valor

m�
	�� 
�� ��
����� �C���� ��� ���� 
������4�	
�� �� ������ 
�� ����)	��
���C��� ���6 �

foram tamb���
�����	C�
���C��������E��#�!�T��*(9;D�;�U�\�(�/���3) distribu�ram os

cromossomos autoss4�	
���C�� 
��	��	��� 
�� ��
�� "���  	
�ram estabelecidos 5 pares

submetac-C��	
�s, 2 subteloc-C��	
����6�metac-C��	
�����R�����������
-C��	
��!

Com a t�
C	
�� 
�� E�C
���C��� �� /<�*D:9�� �GW�1�� �� ��������� �	����	+��� ���

regi����
��#�����
�����	C��
�C��	���	����"����������������C�����
��	+�
���C�����gi����

centrom��	
��� 
��� 
����������!� :���� #�����
�����	C�� �� ������C��� 
�C
�C��
���

repetitiva e rica em A-T ou C-G (FERNANDEZ ���

�, 2002). A colora����;�-RON ou

NOR, suscitada pela impregna���� 
�� ������ /_8b:\\� U BLACK, 1980), localiza os

s��	��� 
������4�	cos de DNA riboss4�	
��RX<� "��� ��������� ��	�	
�
�� ���C�
�	
	�C���

(WANG ��� 

�, 2003) e pode ser uma importante ferramenta em estudos evolutivos e

citotaxon4�	
���/B;\:NN(����

�, 1995).

O bandamento cromoss4�	
�����������
��� ��	�����C�����C���#���	������s em

que muitos dos processos gen��	
��� "��� 
�C��	E������ ����� �� 
	 ���C
	����� 
���

esp�
	��� �
�������� no n����� �-C	
�� ��� C��  ����� 
�� ������C3��� 
������4�	
���

complexos, s�� ��
�C
�� ���� ��	
�C
	�
��� 
��������	
���C��� ����� 
	����C��	
��

molecular.

Assim, a hibridiza���� ��� ����� fluorescente (FISH) �� ���� ��
C	
�� recentemente

utilizada para um delineamento mais refinado do DNA cromoss4�	
�� �� 
�C�	����



���

basicamente no pareamento de determinado segmento de DNA ou RNA marcado com

uma mol�
���� 
��  �
	�� 	
�C�	 	
������ chamada sonda, e com uma sequ-C
	��

complementar de nucleot�
���� �	���
�� C�� 
����������� 
#���
�� ��"�-C
	�-alvo. O

objetivo da t�
C	
�������	 	
������������
����ssomo na c�����������	��������"�-C
	����

qual a sua exata localiza����/B�:99;�����R1!�

A pintura cromoss4�	
��� ���E��� 
#���
�� 
�� �	C����� 
������4�	
��

comparativa ou ZOO-FISH, �� ���� ���	����� 
�� ��
C	
�� 
�� P(<_� �� ���� �	
�� ����

importante ferramenta para detectar homologias cromoss4�	
��, gerar informa�����

sobre o processo de evolu���� 
��	����	
�� como tamb�� para a citotaxonomia

(MATSUBARA ��� 

�, 2004). Nessa t�
C	
�, segmentos cromoss4�	
��� ���

cromossomos inteiros de uma esp�
	����
����������
���
������C
���#	E�	
	+�
������

outra esp�
	�, e as varia����� detectadas entre os cari��	���� ���� �	
���
��	�� 
��

fluoresc-C
	�!�;����C
���
���������-espec� 	
�����
��������E�	
�����������
C	
���
��

separa��������  ��)�� /	
��� ��������,�que ���������	�����
��
	������	��
��  ��)����������

microdissec���� 
������4�	
�� usando-se um aparelho de micromanipula����

(GUERRA, 2004). Ap�� a aplica���� 
� qualquer uma das t�
C	
��� 
�� �E��C���� 
��

sonda cromoss4�	
������D;�������	 	
�
������'�9������
�
�������������	�	+�
�����

experimentos de FISH. As primeiras sondas cromossomo-espec� 	
��� ��������
�+	
���

a partir de cromossomos humanos e foram hibridizadas em outras esp�
	��� 
��

mam� ���, causando uma revolu����C�� 
	����C��	
�� 
�������	��� /;\a;\;:%;���� 

�,

2002).

Entretanto n������
�����	���������	���nem a importIC
	��
��
	����C��	
��
����	
��

devido &� ��������� 
��� ��
C	
��� ����
������!� ���� �C�lise feita somente por

bandamento G pode levar a erros de interpreta�������	��C�����������������������E���

se uma banda (em uma esp�
	��;1����"�	����C����������C#�����
�����	����
���D;�

&� ������ /C�� ����
	�� $1! Por�� apenas o uso da pintura cromoss4�	
�� ���E�m n���

fornece informa����� ��E��� ��� ������C3��� 	C���
������4�	
���� 
���� ��� 	C�������!�

Assim, h������ �����
�������C������
��	C ����������C�������E�C
���C����
����	
���

e a pintura cromoss4�	
��/'(:�];9a;�U NAGAMACHI, 2004).



���

�

�

�

�

�
��:����������
=����������

Em s�C������ procurou-se, at�� �"�	, apresentar a perspectiva te��	
� conceitual

que motivou e que orienta este trabalho. A elabora����
�����
���������C������ a leitura,

an��	��� �� 	C������������ 
� v��	�� livros, peri�
	
�s, manuscritos e de outros

documentos. Todo o material recolhido foi submetido a uma triagem, a partir da qual foi

poss����� ����E���
��� ��� ���C�� 
�� ��	������ ��C��C
�-se conhecer as diferentes

contribui����� 
	�C�� 	
��� 
	���C���	�� ��E��� �s diversos temas. Ap��� �� �C��	��� 
���

materiais localizados, percebeu-se que, em rela���� ���� ������� ��C��	
��� nativos de

su�C�, a literatura encontrada �, de modo geral, bastante antiga, oriunda de um tempo

em que existiam muitas cria�����
�������C	��	�; as obras mais recentes demonstram

o quanto s�� necess��	as medidas para a sua conserva���!

Os su�C��� 
�� �	��� E�C#�� �C ��ntam, desde o surgimento dos ������ ������	���

dificuldades para se manterem, mas, como visto, este n���  �	� a .C	
a causa da

diminui��� dr���	
��
��
	����	
�
�����C�� embora seja muito comum ver, na literatura,

essa perda associada aos ������ ������	�!� ���� se registrou neste cap������� ��

surgimento de novos conceitos, aliado & necessidade de aumento de produ���, fez

com que apenas algumas ra����  ������� �� ����	�� 
�� �C����� ��	�	+�
��!� *�� h�� ����

tend-C
ia natural a que a ordem de importIC
	��
���
�C
�	��������������, visto que o de

sustentabilidade hoje aparece &� ��C���de todos os outros.

Uma observa����� ser feita ��"��������E�����C������ ����������C���&����
��

das ra�������"��������	�������������	��!�Da realidade, junto com as ra���, perdeu-se,

ao longo do tempo, conhecimento sobre o uso, manejo e adapta���� �
����	
�� 
as

mesmas aos ecossistemas originais , perdeu-se todo um conhecimento que havia

passado de gera����������������mas que agora torna-se necess��	� resgatar.



���

Conservar a biodiversidade animal local ����������	
���������C����������C��	��

dos agricultores no abastecimento de prote�C� bem como para que eles tenham op�����

de variedade adaptada ao manejo agroecol��	
�!� ;���� 
	����� ��  �C
���C���� "��� os

agricultores mantenham uma diversidade de op���, que atenda aos diferentes usos da

agricultura familiar.

As ferramentas fornecidas pela biologia molecular hoje em dia permitem a

otimiza����
os marcadores moleculares para a utiliza����
o DNA em diversos tipos de

estudo, como de evolu����� 
�� 
	����	
�
�� ��C��	
�� 	C���� �� 	C�������
� 	
��� 
��

identidade, de origem gen��	
�, de identifica���� 
�� C���s variantes e em estudos

forenses, gerando informa�����	������C�����������E�	
	���
	 ���C����������
�����"�	���

desde a coleta de amostra at������	�	+�����
��� ��
��������C��	
����������������
��

melhoramento.

A escolha do tipo de marcador molecular a ser utilizado em determinado estudo

depende, entre tantos fatores, do objetivo do estudo, da infraestrutura dispon������dos

recursos financeiros, da disponibilidade de recursos humanos com treinamento

apropriado e do n����� 
�� 
�C#�
	��C��� 
�� ��C��	
�� ����
����� 
�� ����
	�� �� ����

estudada. A caracteriza������C��	
��dos cascos-de-burro permitir��obter conhecimento

gen��	
� sobre os mesmos e, consequetemente, auxiliar programas para a sua

conserva���!�'����C���������
�����
�
���C�
�����
����	����	
��������	�����
�����
�
���

uniparental do tipo mitocondrial possibilitar������������������	���
��
�C��������, al���

de fornecer uma ferramenta .�	�� ����� �� 
���
���	+����� 
�� ��	
-C
	��� E	����	
�� e

hist��	
��.

A citogen��	
������	������ ������C���que a gen��	
��
	���� e que ser� utilizada

neste trabalho para se obter a caracteriza���� 
	����C��	
�� 
��� 
ascos-de-burro. Por

meio das an��	����convencionais de colora������
�����
C	
���
��E�C
���C������D89���

G, pode-se determinar a morfologia dos hom������ e o n.�����
��
���������, que

indicar� possivelmente se os cascos-de-burro est�� ou n�� misturados aos javalis.
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�������	
����3���"#45): ESPM�':�� �3: �M�': E RA��

�
���9 - Neste cap�����, objetivaram-se aplicar os conceitos de esp��	�����E�����	���

ra�� e grupo gen��	�o : esp��	����������	
; descrever os grupos gen��	��� e as ra����

que foram utilizados para auxiliar nas an��	����%	��)�C��	��s e de diverg�C�	��)�C��	��; e

apresentar a metodologia comum aos demais cap�������� ����
���ndo todos os

procedimentos realizados na coleta e no processamento das amostras. Com base na

revis�o de literatura, verificou-se que aqueles conceitos diferem quando aplicados :

esp��	�� ���� ����	
�� devido, principalmente, : sua grande diversidade gen��	��� �

geogr�fica, proporcionando a sua divis�o em in#��
�����E�����	�� e ra���. Por #�timo,

sugere-se a utiliza��o do termo nativo, local, aut$���C� ou crioulo ao inv��� de

naturalizado e nacional para as ra���������C	��	��������	��� do Brasil, uma vez que a

real defini��o dos termos naturalizado e nacional os torna inadequados quando

aplicados :s ra��� formadas no Brasil.

+�*�� 7�(�',-(�

O su�C���E����omo o javali, pertence ao filo "����
�
, subfilo 6������
�
, classe

+
  

�
, subclasse &����
, ordem )�����
��!

, subordem ����
� (Suiformes), fam��	��

����
�, subfam��	������
�, g�C�
��������:�esp��	������ ����	
� (ORR, 1986)��Ambos�

pertenciam :� �
���� )�����
��!

 por serem mam�%�
��� �C)������� ��� ��)	���� ��
��;

recentemente, entretanto, houve uma reclassifica���� ��&�C6�	��, que o reclassifica

como "��
�����
��!

 (FONSECA & CORREIA, 2008; OLIVER & LEUS, 2008).



�	�

Os cetartiod�ctilos�constituem uma ordem de mam�%�
�������C��
	�, que re#ne as

antigas ordens dos cet������ 
"��
��
) e dos artiod���	���� ()�����
��!

). Os cet�����

s�o os mam�%�
��� ��
	C����� ����� ��� golfinhos, as baleias e outros, enquanto os

artiod���	��� s�o, entre outros, os camelos, os bovinos, os su�C���e os hipop$�����" Os

mam�%�
�� placent�
	��� ��
	�� tido a sua origem no Cret��	��� Inferior, h��*,X��	��1es

de anos (ROACH, 2002; JI ��� 

�, 2002), e pertencem a uma infraclasse (�

����

�
)

que se caracteriza pelo fato de as crias ficarem no #��
o materno durante a gesta�����

onde s�o alimentadas por uma placenta c$
	�C-alant$	��� (YOUNG, 1977). Acredita-se

na exist�C�	�������	��de 5.100 esp��	�� de mam�%�
�������C��
	� (CHAPMAN, 2006).

De acordo com NOWAK (1991), o g�C�
������compreende cinco esp�cies vivas,

que s���de mam�%�
�� �����C��
	�: ���� �

$
������ �����
��
��������� $����������� ����

��
�������� e� ���� ����	
. Acredita-se que existam, pelo menos, 16 subesp��	��� na

esp��	����������	
 (CHEN & LEIBENGUTH, 1995; OLIVER ���

�, 1993; GIUFFRA ���



�, 2000), como o javali europeu (����������	
), o da Mal��	����'C��C��	��
������$���
���)

assim como o porco dom���	��� 
��� ��� �� �������). Naturalmente, as subesp��	���

selvagens ocorrem na Eur��	�� � no Noroeste da L%
	��" No entanto, de forma geral,

essa esp��	���������
��	�	�	�� em dois grupos: selvagem e dom���	��.

Este cap������ ���� ������E7��	���� ���	��
� ��� ��C��	���� ��������	��� ��E�sp��	���

ra�����)
����)�C��	���: esp��	����������	
; descrever as ra������os grupos gen��	���

utilizados para auxiliar nas an��	���� %	��)�C��	��s e de diverg�C�	�� )�C��	��; e

apresentar a metodologia comum aos demais cap�������� ����
���C��� ������ ���

procedimentos realizados na coleta e no processamento das amostras.

+�+��!&V���A�!'8�!&V��������,���

A esp��	�������agrupamento de indiv����������
�%�C����������C���
����
����

(estrutural e funcional), que demostra ainda acentuadas similaridades bioqu��	���`

id�C�	�����
	$�	����������	��������
��
��������C�
���	���
	)	C�C���C����������C��C����

f�
��	����������������8�adro geral de caracter���	��. Do ponto de vista estritamente

sistem��	�� ou da taxonomia, �� �� �	�
�
8�	�� ����
��C�	��� �C�
�� �� g�nero (ou o

subg�C�
�������&	��	
+���� subesp��	�. Esta �����
��C��� em taxonomia, uma subdivis���



�
�

da esp��	�. Geralmente, isso ocorre quando duas ou mais popula�1����������������

esp��	�� ��� ����
��, habitando regi1��� �	%�
�C���� �, separadas por barreiras

geogr�%	���� ��
�C�� muitas e muitas gera�1��, n��� �����
�	���� as muta�1�� que

ocontecem no transcurso do tempo. Assim, inexistindo troca de alelo entre tais

popula�1��, sobrev�� as diferencia�1��� )�C��	���� �, consequentemente, surgem

subesp��	�s ou ra���"

Uma esp��	��������eparada de outra pelo isolamento reprodutivo, enquanto uma

subesp��	�� ����� ����
���� ��� ���
�� ���C��� ��
� �	%�
�C���� ��
%��$)	��s, gen��	��s,

fisiol$)	��s e geogr�%	��s (FOX & WOLF, 2006). A biologia reconhece esp��	���

monot��	���� � nas quais n��� �� ��������� �����	%	��
� os indiv������ ��� �	%�
�C���

subesp��	�� ou ra��s � e esp��	��� ���	���	���� � nas quais �� ��������� 	��C�	%	��


subesp��	es ou ra��� distintas (BAMSHAD ��� 

�, 2004). A esp��	� ���� ����	
 ��

polit��	���� pois, al��� ��� �����	
� ��
	��� ��E�����	���� cont�� in#��
�� ra��� na

subesp��	� ���� ����	
� �� �������, da�� �� 	�����	E	�	���e de se alcan��
� ����

classifica������C��C����"

Geralmente, considera-se ra�� um sin6C	����� subesp��	��� ��
����
	(���������

comprovada exist�C�	�� ��� �	C��)�� intraespec�%	��� �	��	C��. Portanto, para a

delimita���� ��� ��E�����	�� 
��� 
���+�� �� �	%�
�C�	����� )�C��	��� �� ���� ��C�	����

essencial (MAYR, 1969; PONZONI, 1997). A esp��	�� ���� ����	
, entretanto, possui

v�
	�����E�����	�� que nada t�m a ver com ra����������(�8����������
	E�	�������C���

�� ��C%�
	��� ����distintos grupos que comp1���#nica e exclusivamente a subesp��	��

��������	
��� �������; n���������� se dividir esp��	� nem subesp��	� selvagens em

ra��.

Em princ��	�, ra�������ria ser considerada uma classifica������	���#�	����
� os

animais de produ��������, a partir das realiza�1��� ���� �
	���
��� 	C)�eses do s������

XVIII e in��	� do XIX, com a apari�����o cavalo puro sangue ingl������s bovinos ����
 

e�aberdim bem como do ovino ���
�! e do porco !�������� o conceito de ra������������

ser estudado de forma mais complexa (MARTINMZ, 2001). Desde ent����������	�������

defini�1��� de ra��� �E�
����� por diferentes autores (KRONACHER, 1937;

DOBZHANSKY, 1941; CUENCA, 1950; JORDANO-BAREA, 1951; SLD�_:]�� *G5-;



���

DOMINGUES, 1968; LERNER & DONALD, 1969; CARTER & COX, 1982; OROZCO,

1985; CLUTTON-BROCK, 1992; PONZONI, 1997).

De acordo com RODERO & HERRERA (2000), as ra���� ���� �������1�� com

origem e localiza���������������
�	C�����
����8����������������E	�C����������

que se distinguem nos aspectos f��	���� os quais s���determinados geneticamente e

que as diferenciam de outras popula�1�� da mesma esp��	�"

Conforme afirma DOMINGUES (1968), ra����������C��	�����C��C�	�C����8����	(�

respeito a um grupo de animal da mesma esp��	�� com origem comum, apresentando

caracteres particulares (inclusive atributos econ6�	���), que tornam seus indiv������

semelhantes entre si, tanto quanto diferentes de indiv�������� outros agrupamentos da

mesma natureza, e que s��� �	C�� capazes de gerar, em condi�1��� ��E	�C��	��

id�C�	��� ou semelhantes, descend�C�	�� ���� ��� ������� ��
����
��� ��
%��$)	�����

fisiol$)	����� econ6�	���"

Diz-se que �� ��C��C�	�C��� ����� %���� ���� ��
�� �� �
	���
 ou mesmo para o

zootecnista, a ra��������r a existir desde que os criadores de uma popula�����C	����

estabele�������E�������� �������r���� ����
�����C��-se a mant�-la por sele�������

seus reprodutores e por casti����C���� 	C��	��	C���� ��
� esse prop$�	��, um livro

geneal$)	�����
������C	��	��8���apresentem o padr�������E����	�o, e que o Minist�
	��

da Agricultura reconhe�� a popula��� como ra�� (DOMINGUES, 1968). Trata-se de um

conceito t�� convencional que reconhece que animais descendentes de pais, av$����

outros ascendentes puros podem afastar-se do padr��. E, apesar da sua pureza de

sangue, decorrente de serem descendentes diretos de animais registrados, n�����)
���

ser inscritos no livro geneal$)	������
���"�������&���lo, cita-se o caso dos porcos das

ra�����������e �
 ������, cujos padr1��� �&	)��� ���� %�	&��E
�C�������� �� �����vel

que nas��� indiv�duos sem a tal faixa ou com a faixa irregular, sendo estes recusados

:�	Cscri���"

Por isso tudo, pode-se afirmar que ra����������C��	����
�	%	�	�������	�����������

realidade biol$)	���� �� �� ���	���� ��� ���	�	
� ��� )
���� )�C��	��� ����� 
���� est��

subordinada :� �
����	���� ���� �
	���
��� �� ��� 
���C���	��C��� ���� ���C	���� ���

administra���"



���

Quando um grupo de animal cujos indiv������ �������������
	)��� apresenta

caracteres particulares que tornam seus membros semelhantes entre si, mas diferentes

dos indiv�������� outros agrupamentos de mesma natureza, e gera, sob as mesmas

condi�1�����E	�C��	�����scend�C�	������������������
����
�����
�	����
��� mas n��

possui associa���� ��� �
	���
� C��� livro geneal$)	���� ��������� � reconhecido pelo

Minist�
	� da Agricultura como ra��, diz-se que � um grupo gen��	��. Ou seja, este

atende aos requisitos biol$)	���� �&	���C���� C�� ��C��	��� ��� 
����� ���� C��� ����

convencionais, que s�� primordiais para o reconhecimento de um grupo como ra��"

Assim, dos grupos gen��	�������su�C� nativo do Brasil, apenas dois s���
���C���	����

como ra�� pelo Minist�
	������)
	�����
�, o piau e o moura.

De acordo com a origem, as ra���� ����� ser primitivas, quando naturais de

certa regi��� ou derivadas, quando prov�m de outras ra���� (DOMINGUES, 1968). No

decorrer dos anos, as ra���� C��	��� brasileiras, que s��� ��
	����� das introduzidas

pelos colonizadores, passaram a ser conhecidas como crioulas, locais, nacionais e at��

mesmo naturalizadas. Entretanto aqueles animais que vieram nas embarca�1���� que

se naturalizaram de fato no Brasil � devido a cruzamentos absorventes entre eles

(mesti��)��) e :� �������� natural propiciada pelo ambiente diferenciado e pelas

condi�1������%���	���	�����	��
����� deram origem :��
�����C��	��� do pa��, que s���

#C	���� no mundo. Por isso �� ��	�� ���8����� 
�%�
	
-se a elas como nativas, locais,

aut$���C�� ou crioulas que como naturalizadas � uma vez que Fnaturaliza���! � o ato

pelo qual um indiv����� adquire uma Fnacionalidade! que n��� �� �� ���� �
$�
	� � ou

nacionais � j� que, segundo DOMINGUES (1968), a ra���� definida como do pa��, e

n�� da na���"

Para ALMEIDA (s.d), ra����C��	����s����� que se formaram em um determinado

pa������
�)	�����
	�C��������C	��	���
�(	dos de outros pa��������de outras regi1��. M���

caso, segundo ele, das ra���� %�
������ C�� 3
��	��� ��	�� ���� o bovino curraleiro, os

caprinos da ra�� moxot$� canind�������
��. Essas ra�����segundo ALMEIDA (s.d), n���

existiam nem existem em Portugal, mas foram formadas no Brasil a partir dos animais

trazidos de l�"�:��� autor ressalta ainda que ra���C���
��	(������aquela que j���������

formada em outro pa�� e, quando transferida para novos pa����, passou por um



���

processo de adapta���. M o caso das ra��� bovinas nelore, gir e guzer��� �
�(	�������

^C�	��� que est�� muito bem adaptadas ao Brasil.

Segundo DOMINGUES (1968), na naturaliza����� 8��� �� ���� %�
��� ���

aclimatamento gen��	���� �� 
�������	��-se sem necessariamente ocorrer um processo

de variabilidade, ou seja, sem haver afastamento do padr���
��	��"�Como exemplo de

naturaliza����� ����� ����
 tamb��� �	��� ��� (�E��C�� (bovinos). A naturaliza���� �� ���

processo mais r��	������	�� %��	�� mais simples. Mas a sua ocorr�C�	���C����	�
	����s

vezes, s$������
	%	���8��C������
�)	1�������������	���	���"

A FAO (5���� 
���)�����
�����4��
��*
����) prop1�� ���� �����	%	������ ��� 
����

associada ao meio onde se d�� �� �
	����, diferenciando-se, segundo o Boletim de

Informa������E
��0���
����B�C��	�����C	��	��
P�/��,--*+, nas seguintes variantes:

1. Ra�����&$�	������C�
�����8��	������	��	C)���`�

a) ra�as de recente apresenta���` importadas uma #C	��� ��(� �� pelo

menos h� umas cinco gera�1��;

b) e ra���� 	���
��������C�	C����C��`��8��������7�����
���)�C��	��� ������

se rep1����
	��	����C�����������
	���	���
����"�

2. Ra�����ocais, entre as quais se encontram, por sua vez:

a) Ra�������$ctones ou nativas: procedentes de uma regi�����
�	����
��:�

qual est����������������C���������	�	(����J e

b) Ra�������������� �������C��`� 8������	��
�������������� �� em uma

regi��� ��
�C�� tempo suficiente para se adaptar geneticamente a um ou mais

sistemas tradicionais ou regionais de produ���.

Percebe-se que, de acordo com a FAO (2001), o termo F
���� �������C���

adaptada!� ���E���C��������8�������
����� 
�%�
	
 :s ra��s nativas do Brasil, pois a



���
�� e a �����, por exemplo, depois de quase 100 anos de introdu����� ������

F�������C������������!����3
��	�������C�������
���������	��������7���C�������C��	���"�

Entende-se que a express��� F�������C��� ��������!� ����
	�� ��	�� 
����	�C��� :� 
����

naturalizada que : nativa. Ou seja, a ra��� 	C�
oduzida est�� �������C��� ���������

FC���
��	(��-se!�� ���� C�C��� �	
� a ser nativa. Entretanto as ra���� derivadas das



���

introduzidas s��� C��	����� ��C%�
��� ��	&�� ���
�� ./�'DB�: � 
*G5Q+"� ��
�� ����� 
����

nativa ���8�����C���
��������
	������8������%�
���������
���
egi�������������
���������

natural, acompanhada ou n��� ��� ����� �����	��� �� ��C��
����
�� ��� �����"� �omo

exemplo, esse autor cita a pirapetinga e a piau.

As ra����de su�C�����3
��	�, embora derivadas, formaram-se aqui, por isso suas

origens s�� brasileiras. M� portanto, contradit$
	�� dizer que se investigam suas

respectivas origens ou que s���C���
��	(����, ou seja, que se formaram em outro pa���

e naturalizaram-se no Brasil � o que se investigam, na verdade, s���������
�����C�	��"�

Nesse sentido, questiona-se se o casco-de-burro, de fato, tenha-se originado em terras

brasileiras a partir das ra��� ib�
	��� introduzidas no per���������C	�� ou se ���
	)	C�
	o

dos Estados Unidos (MARIANTE ��� 

�, 2003; MARIANTE & CAVALCANTE, 2006;

CASTRO, 2007), tendo sido importado posteriormente. Nesse #ltimo caso, os animais

cascos-de-burro seriam mais um grupo gen��	��� introduzido, que estaria localmente

adaptado, mas n�����
	� nativo do Brasil.

O termo naturalizado �� ��	��� ������ C�� 3
��	�� ��
�� ��� 
�%�
	
� ���� )rupos

gen��	����C�tivos desse pa��. Mas isso ocorre pelo equ����� com rela��� ao fato de a

esp��	����������	
 ter sido introduzida no pa����C�����C�������%�����C��	��. Devido ao

tempo de introdu����� �� ��E�����	�� ���� ����	
� �� ������� j�� ����� ��
 considerada

naturalizada. Nesse caso, sim, o termo �������8����, uma vez que essa subesp��	���

embora introduzida, adaptou-se e fixou-se para al�������������al de introdu����inicial,

formando popula�1���8��������C������8������
��
���(em com �&	�����C�������8��C���

sem a interven���� ��� Homem (a exemplo do que ocorre com o porco-monteiro);

quando isso acontece, diz-se que a esp��	�������naturalizada (RUNDEL ���

�, 1998).

Mas a subesp��	����������	
�����	
 � ex$�	���� invasora, embora tamb���introduzida,

pois as suas popula�1���� pela a��o direta ou indireta do homem � reproduzem-se sem

controle, ocasionando, segundo alguns autores (MIRANDA & LUI, 2003; GROSSI ���

�

2006), danos ambientais relevantes. Portanto a esp��	�� ���� ����	
 pode ser

considerada tanto naturalizada, quando se referir :���E�����	����������	
��� �������,

quanto ex$�	���� invasora, quando se referir :���������	
�����	
.



���

APAR^�'/ (1946), citado por DOMINGUES (1968), baseado na maior ou menor

influ�C�	� do homem ou do ambiente sobre as ra���� ���� �C	��	� dom���	�����

estabelece dois grupos: i) ra�� mesol$)	��, constitu���� ��
� �C	��	�� 8��� %�
��� �� ����

marcadamente influenciados pelo ambiente, mas muito discretamente pelo homem, e ii)

melhorada, que, em oposi����:������$gica, ���8�������C�	�����C��� 	C%���C�iada pela

a�������homem. Assim, pode-se afirmar que as ra����de su�C��nativas do Brasil s���

mesol$)	���"�H��� ��ntudo, um grupo gen��	���considerado nativo por alguns autores,

que �� �� �
������ ��� �
�(���C��� �C�
�� 
���� ���
�ngeira e nativa, conhecido como

sorocoba (GODINHO, 1986). Este pode ser considerado um grupo gen��	��� �int��	����

uma vez que � fruto de cruzamento dirigido, representando um grupo nativo melhorado,

na concep��� de APAR^�'/�
*GR5+.

De acordo com a aptid���(�����C	�������)
���s gen��icos/ra��� de su�C��C��	��

do Brasil se enquadram no tipo banha, embora existam ra���� ��� ���	�����	����� �ipo

banha e tipo carne, como a piau.

E, por fim, considerando-se a filia���� ��C	�a das ra����� �� su�C��� ����
	���

distribu���������
����
�C��� (LIMA, 1919): c���	����	E�
	�� (ou mediterrIC��+ e asi��	��"

Dadas as diferen����na abundIC�	�����������(�de alimento, muito vari��������

norte para o sul da Europa e mesmo na pr$�
	����C�C����� 'E�
	��������nvolveram-se

dois tipos de su�C� bastante diferentes, o celta no norte�$����� ib�
	�� no sul. Essas

diferen��� s�� bastante acentuadas, devido aos variados sistemas de alimenta��������

popula�1���
�
�	�������
�����C�� tais tipos foram desenvolvidos. Os celtas orientavam

a produ��� dos animais para a comercializa���� ��� ��
C�� %
����� �� �
������� ��

salsicharia, enquanto os ib�
	��������	C���m as carnes e os toucinhos dos su�C�� para

produtos curados e de larga dura����
�/:\_/��,--2+"�

Os indiv��������� �
�C�������	�� s���E
�8�	���%�������� ��
����� ����
	���� ����o

dorso convexo e o peito chato. Eles s�o longil�C���, de altura superior :����	� e de

costados achatados (MARTINMZ, 2001).

Nesse tronco, enquadram-se as ra���� E���
�� 
��
��)��+� �� ��
�
� �


��


(Espanha). Estas se caracterizam por terem os sistemas $���o e muscular

desenvolvidos, sobretudo no ter��� �C��
	�
�� ���� ��E���� %�
��� grande e musculosa;



���

membros grandes, pele despigmentada e cerdas grosseiras, abundantes e de cor

vari�����
E
�C����preta, amarelada ou avermelhada). As orelhas s���)
�C��������������

chegando a tapar os pequenos olhos (REIS, 2000).

O animal adulto pode alcan��
 80 cm de altura do solo :���
C����"�Seu tronco

mede, em m��	��� 1 m no sentido longitudinal, o per����
�� ��
��	��� �� **Q� ��

aproximadamente, o diI���
��	C��
�������������
��	C%�
	�
���2-��� e seu peso m��	� �

120 kg, chegando alguns exemplares a alcan��
����,--�Y) (REIS, 2000).

As f������ ������� um aparelho mam�
	�� 8��� ��C����de 12 a 18 tetos, s���

cobertas entre o s��	��������	�������������	��, t���)��������������
�����m��	�����

114 dias, variando entre 110 e 118 dias, apresentam boa prolificidade (12-14

leit1��4��
��+���E������
����
���	��������
C�	��(CARRIL, 2001).

O tronco porcino c���	�� tem como qualidades a rusticidade, a fertilidade, a

prolificidade e a qualidade c�
C	���� ��C��� �� ���� E�	&�� �
������� ��� ��
C�� ��
� ��	t���

compensada pelo n#��
�������	��� por parto e pela qualidade das suas carca���, que

s�����	�	(�����C���
������������	��� assado.

Os representantes do tronco c���	��� encontram-se, para al��� ��� ��
��)��� ��

Espanha, em distintos pa����� ���:�
���, como Fran�a, B��)	���� .	C���
���� 0#��	���

Su��	��� D�
��)��� �����C���� L���
	��� _�C)
	�� ��  ����� 
CARRIL, 2001), existindo

tamb��� C�� ��C�	C�C��� ���
	��C��� onde s��� ��
	����� das ra���� 	C�
���(	����� ���

mant�m as caracter���	���� �� tronco de origem, sendo a canastr��� �� 
a��� E
��	��	
��

representante desse tronco (Figura 1 do Cap������*+"

Os indiv����������
�C���	E�
	����8���LIMA (1919) situa entre o c���	�� e o asi��	��

por terem caracteres morfol$)	���� 	C��
���ios entre os dois antecedentes, s���

dolicoc�%����, com pouca depress���%
�C��C����.

A pele �� ����
�� �	)��C����� �� ��E�
��� ��� ��
���� ������ �E�C��C����� �
������

ruivas ou, menos regularmente, brancas. Trata-se de animais r#��	������	)�
osos e bons

caminhantes, presta-se, otimamente, :� �&���
���� em regime pastoril, e as porcas,

menos fecundas, parem de 8 a 10 leit1��"�N���E����
����������)�
��
�, mas pouca de

carne, ambas de sabor agrad���� (REIS, 2000).



���

Os animais pertencentes ao tronco Ib�
	�o encontram-se espalhados pelo sul da

Europa, sobretudo na bacia do MediterrIC���� �&	��	C��� C�� sul da Espanha e de

Portugal, nas ilhas mediterrIC	����� Co sul da Fran���� '���	���B
��	���L���
	���_�Cgria,

Bulg�
	� e de Malta. Esses animais tamb�������������
����������C����C�����������

coloniza����� �
	C�	�����C���da Am�
	��� 
VIANNA, 1985; RAMIREZ ��� 

�, 2009) e da

Austr��	��
GONGORA ���

�, 2004). No Brasil, como representantes desse tronco, citam-

se as ra��s piau e caruncho (Figuras 1 e 2 do Cap����� 1 respectivamente).

Os su�C�������
�C�����	��	�������E���E
�8�	���%����������%
�C�� larga e chata, e

os ossos nasais curtos formam, juntamente com os frontais, um IC)����8�����
�to. O

pesco��� �� ��
��, confundindo-se com as papadas, que s��� fortes e gordas. T��

pequena estatura, a pigmenta��� da pelagem ����
	�����
��	�����
��������	C(�C�o claro,

podendo at�� ��
� ����	)��C����+J� ��� ��
���, pouco abundantes, s��� geralmente

brancas. As orelhas s�����8��C��� eretas ou quase eretas.

Esses animais, r#��	����� ��	��� �
�������� �������� ��� �&�
��
�	C�
	�� ����	��� ��

efici�C�	���	)���	�����C)�
����
��	�amente. A sua fecundidade ��C������������C�����
	
�

17 ou at��������,R���	�1��"�����
C������E
�C8�	����������������������E����C���)�
��

(VICENTE, 2006).

Origin�
	��� ��� L�	��� �������� a China, o Jap��� �� �� ���	C��	� (Pi�/� -

JANEIRO, 1944). Introduzidos na Inglaterra no s������ ;�'''�� ��
�	
��� ��� E���� ����

not���	������	���� 	C)�eses, disseminando-se por todo o mundo e contribuindo para a

forma���� ��� �	��
���� 
����. A pirapetinga e a tatu s��� 
����� 
��
���C��C���� ���se

tronco no Brasil (Figuras 1 e 2 do Cap������1 respectivamente).

S��� ����
	���� ����� altamente prol�%	����� ���� )
�C��� �
����	����� ��&�����

apresentam qualidade da carne aceit���� e boa adaptabilidade :� �
	���� extensiva,

al��� �e consider����� ��C)��	����� �
����	��"� :�� ��C�
���
�	���� ���� ��&��� ���

crescimento mais lentas e menor percentagem de carne (ROTHSCHILD & RUVINSKY,

1998; LI����

�, 2004).

Os porcos desses tr��� �
�C���� ��
�	
am de base, sobretudo na Inglaterra, a

muit���	�����
�(���C������	��C���a produzir animais que transformassem rapidamente

alimentos em carne. Os produtos resultantes, conjugados entre si, deram lugar a



���

numerosos grupos mesti�������)�C������8��	��%oram considerados ra��s, embora essas

popula�1���nem sempre apresentem tipos definidos (VICENTE, 2006).

O grande feito na forma�����e qualquer nova ra�������C��)�	
� reunir materiais

gen��	���� �	%�
�C�	������ ��
�, nas gera�1�� seguintes, atingir-se uma ou mais

caracter���	��� com homogeneidade relativa e fixidez razo����"� :� �� �	
����� ����� ���

chegar l��������
��
���	�����
	�E	�	�����)�C�tica. Por isso, quando se parte de tronco

ou origem ��C	���E����	��	C���, parte-se de um material gen��	�����	�� 
	��� foi o que

aconteceu com as Fra���! nativas brasileiras, oriundas de cruzamento absorvente entre

ra�� de v�
	����
�C���.

Ressalta-se que as ra����	C�
���(	����C�������������������
��%	C���������C���

de produ���� C��� ��C�
	E��ram em nada na forma���� ���� )
����� )�C��	���� C��	���

brasileiros de su�C�. No entanto ��������constatar, na literatura especializada, que tais

ra��� � principalmente a ������� contribu�
���C��������%�
���1��. Aquela afirma����

apoia-se na data de chegada dessas ra�����o Brasil, nas primeiras d�����������������

passado, quando as nativas j���&	��	���� ���� ��(�8�����tas s�����	� que seculares.

Hoje, a poss����� 
������� )�C��	��� entre as ra��� nativas e as mais recentemente

introduzidas pode ser concebida como introgress�������	��������	��)��������C��������

contribui����C��%�
���������
���"

Devido, entre v�
	�� fatores, ao elevado grau de mesti��)��� �&	���C��� C���

popula�1��� C��	��s, atualmente, no Brasil, constitui tarefa bastante dif��	�� ����
�
� ���

su�C��� ��� agrupamentos gen��	���� �	��	C���. Alguns trabalhos foram realizados

(CAVALCANTE NETO ���

�, 2002; CASTRO ���

�, 2002; CAVALCANTE NETO ���

�,

2007) na tentativa de localizar e classificar animais de ra���C��	�� nos seus respectivos

grupos, utilizando-se dos elementos descritivos mais adequados para a esp��	�: cor da

pelagem, presen�� ou aus�C�	� de cerda, tipo de orelha e de perfil. Na Figura 1,

apresentam-se os diversos tipos de perfil cef��	������C��,, os diversos tipos de orelha da

subesp��	����������	
��� �������.



�	�

(a) (b) (c) (d)
��	�
�� *. Diversos tipos de perfil dos su�C��"� 
�+� ��
%	�� 
��	��C��`� C�C����� ���
������

frontonasal; (b) Perfil subc6C����`� ���C������ ���ress��� %
�C��C����J� 
�+� ��
%	��

c6C����`� �
�E�
IC�	�� ��� ���	�	���� �������J� �� 
�+� ��
%	�� ���
��6C����`� forte

depress���%
�C��C����. Adaptado de ALBUQUERQUE ���

� (1990)

(a) (b) (c)

��	�
��+� Diversos tipos de orelha dos su�C��"� 
�+ C���	��`�)
�C��� e pendentes; (b) Ib�
	��:

m��	��� ���� �� ��C��� ��E
���� ��� ������� ��
�� %
�C��J� �� (c) Asi��	��: pequenas e

eretas. Adaptado de ALBUQUERQUE ���

� (1990)

Os caracteres raciais nem sempre s�� apenas raciais, pois podem ser

confundidos com os caracteres da esp��	� (DOMINGUES, 1968). Nos su�C���� ��
�

exemplo, as orelhas podem ser ib�
	����� ��lticas e asi��	���"� '�so seria uma

caracter���	���
��	�����	����8����C���� esp��	�������C	��	����������
���C��
�8��isquer

desses tipos de orelha. Contudo o casco fendido pode ser considerado uma

caracter���	�����������	�����C���
��	�������	������%����������������
�������
���C��
�����

mesmo tipo de casco (fendido), n��� ��
�	C�� esse parI���
� para separar grupos

intraesp��	�s.

Considerando-se os indiv������ ��� )
���� ��C���	��� ��mo casco-de-burro,

questiona-se se, de fato, o casco fendido ��������
����
���	�����������	�, uma vez que

ela tamb��������apresentar o casco fundido � no entanto �����	���ao caracter���	�o

casco fendido que essa esp��	����
��C�	��:��
��� Artiodactilos e que pertence agora :



�
�

Cetartiod�ctilos. Para que isso fique mais claro, conv����������
 que, nos cavalos, a

pelagem ��������
����
���ica racial, e n�����������	���7� que, nessa esp��	��������
	���

tipos de pelagem que caracterizam os diversos grupos raciais. Contudo, entre os

cavalos, o casco fundido ��������
����
���	�����������	�������C���
��	������	��C������

diferen����C��se atributo entre as diversas ra��� (ou indiv�����+.

O crit�
	� Ftipo de casco!, no entanto, pode-se tornar racial em su�C�, sendo este

a principal caracter���	����a F
���!������-de-burro, mas n����������
���#C	����������(�

que, para proceder :� classifica���� �� uma ra��� ���C��� ����-se considerar o tipo de

orelha e de perfil, a presen����������C�	�������
���bem como a cor da pelagem.

Outro aspecto a esclarecer �� 8���� no meio natural, a conserva���� parece se

circunscrever ao I�E	�� da esp��	�� tanto quanto, no mundo dom���	���� ��C��-se a

centralizar a conserva���� C�� I�E	��� ��� 
���"�  �
	� mais adequado ampliar a

conserva������
��a biodiversidade, em particular na esfera dom���	��, e levar em conta

as formas e os n���	� que uma popula���� ������	��� ����� �����
"� D�� �������

subespec�%	��� situa-se a ra���� ����� C�� 	C�
�

��	���� ������ ser encontrados distintos

conceitos de popula����� ������ ��� C��� ���
���nte definidos, como s��� �� ���	
���� ��

linha, o tipo ��C	��� a variedade e o ec$tipo, que devem ser levados em conta da

mesma maneira que os n���	����	�����������
�������������	�"����
�����)�C��	�� ocorre

em todos os n���	�, e a perda de uma ra�� �� ����)
��� como a de sua variabilidade

interna.

V�
	�������
es reconhecem grupos intrarraciais (DOMINGUES, 1968; FORERO-

VIZCA^D/�� *GGGJ� RODERO & HERRERA, 2000; CARAVACA-RODR^B�:]� ��� 

�,

2003), como as sub-ra�����%�
�������
	C�	�����C���������%�	��������������C���
�l, e as

variedades, formadas principalmente por meio da sele���� �
�	%	�	��� 
0/.:0/� U�

HERRERA, 2000). Esse #��	�����C��	����C���C��C������C�
�����������������
�������
���

(DOMINGUES, 1968; FORERO-VIZCA^D/�� *GGGJ� CARAVACA-RODR^B�:]� ��� 

�,

2003), para os quais a variedade �� %�
�������
 indiv�duos de uma mesma ra���8����

em consequ�ncia da diversidade das condi�1��� ��E	�C��	��� ��
���C��� diferen����

fenot��	���� ��� ��)�C�� ��
����
���� ���� ��(� 8��� ��� ��
����
���	���� ��E	�C��	�� ���em

limitar a express������)�C$tipo e determinar um fen$�	���������fico. Por esse motivo,



	��

uma ra�� possuir� maior n#��
�� ��� ��
	������ 8��C�����	�� ������ %�
� �����	���
����

geogr�%	�����8��C�����	� diferentes forem os sistemas de explora������������"

Quando as diferen����8���%���
���������
)	��Cto das variedades se devem :��

quest1��� )��)
�%	���� as variantes s��� ��������� �� ec$�	��� (MOLLES, 2006).

Segundo RIEGER ���

� (1991), esse termo corresponde a grupos ou ra��s locais cujos

gen$�	��� se tenham adaptados a um ambiente particular como resultado da sele����

natural e refere-se tamb���:���������biol$)	��� 8�������
���� 	C�	�����������$)	��� ��

fenotipicamente diferenciados.

A estirpe �������E)
���������
	����� e tem o objetivo de assegurar a presen���

de determinados caracteres (FORERO-VIZCA^D/�� *GGG+. A linhagem �� ��� )
����

animal, mais ou menos amplo, que procede de um mesmo progenitor, mantendo

determinados caracteres desejados (DOMINGUES, 1968; FORERO-VIZCA^D/��*GGG+.

RODERO & HERRERA (2000) conceituam estirpe como uma popula���� %������� ���

animal de mesma ra��, explorada para reprodu������C��C)��C��, sem a introdu�������

material externo pelo menos durante cinco gera�1���� ��� ������ 8��� �� �	C��)��� �� ��

subdivis���������	
�����
	)	C������
�������������
�(���C������8����� que exigem o

isolamento de menor n#��
�����)�
�����8��������	
��"

+�.���!���,-(��(!���'&(!��� V7��(![��,�!��!7'���(!��

Este trabalho contempla ra��� e grupos gen��	��� de su�C� do continente

americano e do europeu, mais precisamente do Brasil, dos Estados Unidos, de Portugal

e da Espanha, (Figura 3).

Portugal, apesar de ser um pa��� E����C��� ��8��C��� �����	� �	��
���� �	���� ���

ambiente, como o montado, com caracter���	���� �
$�
	��� ��C��� C� I�E	�� estrutural,

climat�
	��, quanto paisag���	������
�	�	C����
	)inar e manter, ao longo dos anos, uma

enorme biodiversidade, que est�� E��� ���ra no alto n#��
�� ��� 
���� ���$���C�� ���

interesse pecu�
	�� 
*2� E��	C���� *2� ��	C�s, 5 caprinas, 4 equ������ �� 2� )��	C�����)

(GAMA ���

�, 2004).



	��

��	�
�� .� Distribui���� )��)
�%	��� dos grupos gen��	���� ��� ���C�� ���������� C�����

trabalho, que s����
	�C�������3
��	��
����
�)	1���Nordeste, Centro-Oeste

e Sudeste), dos Estados Unidos e da Pen�C����� 'E�
	��� 
��
��)��� ��

Espanha)

O montado est�� �	���
	����C�� associado ao sistema tradicional de produ����

dos su�C�s da ra��� alentejana em Portugal e da ib�
	��� C�� :���C��, animais

perfeitamente adaptados :�� ����� ��C�	�1��"�D����� �	������� �� ��
��� ��	��C��-se de

tudo o que o montado d�"��������E������8�����	�����(	C��	
��
���������������	�
�
) ou

a glande que cai do sobreiro (�������� �����), assim como ervas, minhocas e

cogumelos. E, ao mesmo tempo, com seu estrume, vai fertilizando a terra.

Em Portugal, existem duas ra���� ��� ���C�����$���C���alentejana e b�sara, e o

pa��������	���	C�������)
����)en��	��, conhecido como malhado-de-alcoba��"

Na Espanha, h�����C#��
��maior de ra�� su�C� aut$���C���8�����������	%	���C���

de tronco c���	���[��
�
��


��
, ��
���$�����
��, ������
������
�
, �
�


�
, 
�� �7
����



	��

������ e �
*�
���� ��� �
$
��
 (DELGADO ��� 

�, 2000)], localizadas no noroeste da

Pen�C�����'E�
	�� e que chegaram com as civiliza�1���8���	C���	
���������
�����������

centro at� o norte da Europa, e ib�
	��� 
������  


��'�8�, $
���, ib�
	��� ��
���

 ����
��, 	�� ������
), o qual chegou : Espanha com as civiliza�1���8���	C���	
�����

Pen�C����� Ib�
	���desde a zona MediterrIC���������C�����Sudeste da pen�C����������

ilhas Baleares.

Na Espanha, a demarca���� ��
� (�C��� ���� �	���� c���	��� �� ib�
	��� ��)�	�� ����

linha divis$
	��8���	���������������E�����
�����
	��Mik����������C�	����	�	�	C��-a em

duas partes. Ao norte da linha divis$
	���C��B����	������#
	����\�������E����������	������

Pa��� 3������ D���

��� �
�)���� ������C��� �� C�
��� ��� ����C�	�, predominava o tipo

c���	��"������������	C����	�	�$
	���C��:&�
�����
����ndaluzia, M#
�	��������������	���-La

Mancha e de Val�C�	�, predominava o tipo ib�
	���
0:�'.�NN'��,--G+.

H�����E�� um tipo africano, chamado negro can�
	�, que � encontrado nas ilhas

Can�
	��" Embora com origem africana (DELGADO ��� 

�, 1998), a atual popula����

pode ter influ�C�	�������
	�������������

�� da ra���ib�
	�� (PAZ, 1995).

Na literatura, h������
���
��0'�DN:����

�, 2003; MARIANTE & CAVALCANTE,

2006; CASTRO, 2007) que afirmam que os animais cascos-de-burro do Brasil s���

oriundos da ra��� �
�	���, dos Estados Unidos. Ent����������	C��	��������
���
�������

dos cascos-de-burro com o  �
�	���, utilizaram-se neste trabalho animais com esse

fen$�	�����
���C	�C��������:��������C	���"

+�.�*��
��9�	
�����9�
�
������
�&9
��	���

Todos os tr���)
�����)�C��	�os de su�C��C��	�� de Portugal (duas ra���������

grupo gen��	��+ foram estudados neste trabalho. O grupo malhado-de-alcoba���
P	)�
��

4) resulta do cruzamento de porcos das ra��s b���
a, ��������� e !��������, sendo

conhecido por sintr��, torrejano, ra��� ��� granja, porco da terra (VICENTE, 2006).

Apresenta animais de colora���������������E���������
%	���6C�������
����������
	�����

corpo longil�C��������E
������������na atualidade, encontra-se, infelizmente, numa s$�

explora�������
��C��C���:� ������
 SA.



	��

O porco de ra�� b���ra (Figura 4) encontra-se nas pequenas explora�1��� �o

interior norte de Portugal, cujas principais caracter���	���� �ocioecon6�	���� ���� ��

pluriatividade, a utiliza��������������obra familiar e a produ�������E�C����	��C��
���

orientados para o auto-consumo. Entretanto a dinI�	�������
�7��������P-IED nf�W*W2��

intitulado F�
���
�������
�����
�����������C����	��C��������
���E���
�!��	C��(	� a um

crescente n#��
������C	����������&���
�����8�����	�	(���)�
��� porco de ra�� b���
�

de acordo com as normas legais do exerc��	�� ��� ��	�	����"� �or conseguinte a

rastreabilidade dos produtos est�� �)�
�� ��	�� %��	�	���� nessas explora�1��"� O

invent�
	�� )�C��	��� �� �� ��
����
	(����� �os genes de efeito vis����� 
��
����
���

morfol$)	���+�
���	(�����������
�7�����upracitado permitiram a identifica�������b���
���

de diferentes gen$�	����������C��	��	���������	��C#�����������C��
���������$�$��e��������

desse su�C� (COSTA ���

� 2001).

Conhecido vulgarmente por porco-preto e pata-preta, o porco de ra���alentejana

(Figura 4) continua, ainda hoje, a ser criado como sempre o foi, ou seja, em perfeita

liberdade e harmonia com a natureza. Ao longo do dia, no seu vaguear pelo montado, o

animal encontra sustento em bolota, ervas e restolhos. E �� �
��	����C��� �����

equilibrada dieta que d����E�
�:�������
C��������rna t�����
��	���. Na verdade, o que

mudou foi o reconhecimento oficial da sua especificidade e da qualidade da sua carne

(FREITAS, 1998).



	��

Malhado-de-Alcoba��

B�sara Alentejana

��	�
��/� Grupo gen��	���
malhado-de-alcoba��+�� as ra������
��)������������C�

�

+�.�+���������������D��

Foram estudadas duas ra�������:���C��, a ��
�
��


��
, escolhida pela falta de

informa����)�C��	�����E
���������� e a ib�
	�a, escolhida pela importIC�	�����C6�	��.

E ambas escolhidas tamb�� pela poss��el rela��� com os animais cascos-de-burro,

visto que s���
������C�	)������:���C��"

Possuidora de grandes variedades [negras (

 ��7� e �������

��) e coloradas

(�������, �����, �������

 e  
���
������1
����)], a ra��� ib�
	��� �� �� �
	Ccipal da

Pen�C����� 'E�
	��� 
P	)�
� 5 e 6). Essa ra��� �����	�� ����� ���� ��
	�������� 	C#��
���



	��

estirpes e linhas (Figura 5). A variedade ������� �, em Portugal, chamada de ra���

alentejana. Portanto essa #��	���nada mais � que uma variedade da ra��� 	b�
	��� ���

Espanha.

Assim, embora os su�C��� ��� 
���� alentejana de Portugal perten���� ���

agrupamento racial denominado ib�
	���C��:���C���� �����-se por tamb�� investigar

esse #��	������	� os animais que possivelmente vieram para o Brasil no per���������C	��

pertenciam a esse agrupamento, sendo importante considerar grupos de ambos os

pa����; �� 	)�����C��� 	���
��C���������
 um grupo oriundo de Portugal (alentejano) e

outro da Espanha (ib�
	��). Por isso, nesta pesquisa, utilizaram-se quatro variedades

do agrupamento racial ib�
	�� da Espanha (�������, 

 ��7�, �������

�� e ���
���

�
���
��), escolhidas por serem mais ancestrais, enquanto as outras variedades s���

cruzamentos entre essas variedades. Essas quatro popula�1��� ���������� ��� 
����

ib�
	�� da Espanha foram consideradas como distintas nas an��	���.

Representante do tronco c���	��, a ra��� ��
�
� �


��
 (Figura 6) �� �� #C	���

origin�
	���a Gal�cia, Espanha. Era a mais importante nessa comunidade at���������

do s������;;����%
�C�����������C�����������C��C���
����������Eandono dos costumes

de cria���� ��� ���C�� ��� �����
�	�"�D��������� �esse s������� ����C��� *R% do censo

su�C���


��� era da ra�����
�
, chegando a quase desaparecer do territ$
	������C���"�

Atualmente, essa ra��� ����� 	C������� C�� "
�9
���� 4	���

� ��� #
*
�� ��� .
�
��� ���

%��
7
 como aut$���C������
������������	������������*GGW�������
	)���� extin���" M

bastante r#��	���� ����E������	������
���
	�������������
�	�����	������ %�
������
�����

locomotor, que lhe permite andar grandes distIC�	��"� ���)
�C���
���	�	���� concede-

lhe uma perfeita adapta��������E��8����C��	�����


����, onde pastoreia e aproveita

os recursos naturais estacionais (SLD�_:]����

�, 2000).



	��

��	�
��:. Classifica������� variedades, estirpes e linhas da ra���ib�
	������:���C��

Ra��� ���C��7�C�� ���
Portugal

Ra��� ���C��7�C�� ��� ��
��)���
(Dourado alentejano)



	��

�(a)�
�

�(b) �(c)

�(d) (e)

��	�
��<� Ra��s da Espanha utilizadas neste trabalho: (a) ��
�
��


��
 (b) 

 ��7�:, (c)

�������:, (d) �������

��: e (e) ���
����
���
��: 6�




�����
��#��
���
$�
����
��	���


Os espanh$	�, em 1565, fizeram sua primeira tentativa de colonizar o territ$
	�

que, hoje, �� ��P�$
	��"� ��� 
�%�
�C�	��� �	��$
	���� 	C	�	�	�� ��E
�� ��� �C	��	�� ������	����

indicam que n#��
���
���(	�������E��	C������
	C�������C��%�
����C�	�����������������

para o uso dos colonizadores (KIRK, 1936).
�����������������������������������������������������������

6 *Comp���������������������
���
����
��
��
���
���



		�

Os su�C��  �
�	��� (Figura 7) compreendem uma ra������
	��C��8�� descende

possivelmente dos porcos que os espanh$	���
��&�
�����
����P�$
	�������
�������������

Golfo no s������ ;�'"� �� ��
����
���	��� ��	�� �	��	C�	��� ������� �C	��	�� � justamente o

casco fundido, igualmente ao do casco-de-burro do Brasil. Engordam com bastante

facilidade, e um porco adulto pesa entre 185 e 220 kg. Por causa do elevado teor de

gordura, essa ra��� �� ��
�	����
��C��� E��� ��
�� %	��E
�� ��� 8���	����� �&�
�

(AMERICAN���,--G).

Esses animais tiveram o seu pico de popularidade h����
���������������, com

muitos criadores nos estados do Centro-Oeste e do Sul, mas chegou a um ponto em

que havia apenas um criador, RM Holliday de Missouri. A sele������
���
�������%�
�����

consistente de Holliday manteve uma ra�a uniforme e caracter���	��"�/� �
�	��� �� ��

mais rara ra���C�
��-americana de su�C� (AMERICAN���,--G+. Devido ao seu estatuto

de risco e ao valor hist$
	������C������
	����������C��
�����"

Al��� ��� su�C��  �
�	���, tamb��� utilizaram-se, neste trabalho, animais das

ra����Corte-americanas �����
��
� e �����
 (Figura 7), com o intuito de verificar se os

su�C��  �
�	��� apresentam a mesma origem materna de outros su�C����������
�)	��"

A hist$
	����������
��
� n��������
�. Existem imensas possibilidades sobre quem,

o qu�� �� 8��Cdo surgiu. Eram utilizados em algumas cria�1�� para cruzamento, pois

ofereciam porcos maiores e mais magros. A ) ����
��/�$�������������"�����$
��!

(ALBC)7 organizou uma confer�C�	���������������*GQ- no ensejo de ajudar a unificar

os criadores, mas a maioria n�����
��E�����
�(��"�:��*GG-�����\3��
���
����,W,��
	��

de ra��� ��
�"� :�� *GGG�� C�� �C��C���� 
�������� apenas 42 animais de cria�����

pertencentes a 6 criadores. A partir desse ano, h�� ��� ������ ��	�� ��� ��������

envolvidas, mas o n#��
����������
��
� n������entou muito.

A �����
 ������
���������
���������	����
	)	C�
	������:������ Unidos. Apesar

do nome, n��������B�	C���visto que se acredita que a funda�����������8���%�	���
	�����

do oeste da L%
	��"� �����	� ����� �
����� ������ �C
������ �� �
������ ��� ��"�  ��� ��
�os

pequenos comparados :��
a��������
C��J��������������C�� que 72 kg e produzem
�����������������������������������������������������������

7 Dispon������� �! http://www.albc-usa.org/>.



	
�

de 22 a 45,36 kg de carne e gordura. Eles s���E�C�������7���
����	�
������� tamb���

vivem bem em casas de fazenda, tendo temperamento calmo. N��� s�� usados para

fins comerciais por causa do seu tamanho reduzido e alto conte#������E�C��"�_����	��

tipos de porco da Guin��C�����
	������D�
������������������
��������������������C)����

sendo que esse #��	��������	���
C�����	��compridas (KIRK, 1936; DOHNER, 2001).

+�
�	����

#���;
��
�
 .����


��	�
��\� Su�C�s das ra����C�
��-americanas

����%
��#��
&�
����"	���	�


Sup1�-se que os cascos-de-burro descendam dos porcos introduzidos pelos

colonizadores ou dos su�C��� �
�	��� dos Estados Unidos. Mas as popula�1��� ���




��

su�C�� ��� 
����C��	���do Brasil t�m recebido grande influ�C�	�� ���� 
����� �	���� �����

F	C��
C��	�C�	�! � assim chamadas devido : sua facilidade de se adaptar a diversos

ambientes e de serem usadas internacionalmente em suinocultura industrial �, que s���

as ra����

���
��, 

��������� e �����. Ent�� utilizaram-se tamb�� essas ra��� neste

trabalho, no intuito de ver a miscigena��������������-de-burro com elas, uma vez que

s��� �������� ������ ���� 	C�
�������� ����� ��8��C�� �
	���
� o de ra��� C��	���� ���� ��

objetivo de melhorar a ���	� 
��� do seu rebanho.

A ����� foi a primeira ra�������
�	C�
���(	���C������������
��C������8���	C	�	�����

melhoramento e a tecnifica���������	C������
��E
��	��	
�����C���
�)	��
�����C����������

Brasileiro, a partir do ano de 1958 (LARRAMBEBERE & COSTA, 1983). A rusticidade

e a f��	�� ���������� �� ������ ��� 
�)	1��� ��� ����� %	(�
��� ���� 8��� ���� ���� ���

cruzamentos industriais propiciasse uma melhoria na qualidade da carne das ra����

nativas como tamb�������E
�C���"

A 

��������� descende de um antiga ra��������
���)
�nde, pernudo e ossudo

do norte da Inglaterra. M� �� 
������	��C���
��������	�� 	���
��C���C��B
�-bretanha,

tendo sido exportada para v�
	��� �������� �����	���� ���� 8��	�, destaca-se entre as

demais (TORRES & JARDIM, 1975).

A ra�� 

���
�� vem sendo aperfei����� pelos dinamarqueses h� mais de um

s������� �	��C�� a excelentes qualidades criat$
	���� ����� �� uma conforma���� 	����

para a produ���������
C��magra (TORRES & JARDIM, 1975). Como nenhum pa��������

ent�������	����C��)�	���
�����������������C������������ ra��s, passaram a introduzi-

la, quer para a forma�������C���� ra����quer para melhorar as ra��������	��para carne

magra. Segundo a Associa���� 3
��	��	
�� de Criadores de Su�C�s, das ra���� puras

registradas no ���� ���� Brasileiro em 1995, a 

���
�� teve a maior participa����

(26,26%), seguida pela 

��������� (25,86%) e ����� (6,87%). Os machos da ra��������

sempre foram usados para cruzamento com f������P* (

���
�� x 

���������), sendo

a f����� ����� usada somente para a produ���� ��� ����� puro, por isso um menor

n#��
���� ����� no �������� Brasileiro.

����'
(��)��
���*
	"��
���+�����





��

Ancestral do porco dom�stico, o javali (��������	
�����	
) encontra-se distribu����

por todo o Portugal Continental, com exce���� ���� )
�C���� ��C�
��� �
E�C��� �� ���

algumas por�1����� cord����	��
���
P/D :����,--R+"�������(�8�����7����	����E������

hoje em dia, uma esp��	���	��
	E�������
�8����� ������� ��

	�$
	������C������C�	C�C�����

contatando-se com os n#��������
��)�����������C)�����8������������
�)	���%
�C��	
	���

(BLANCO ���

�, 1998; ROSELL & HERRERO, 2002), pode-se afirmar que esse animal

se encontra disseminado praticamente por toda a Pen�C�����'E�
	��"�D�������C��&�������

mais sentido falar em popula�1��� 	E�
	�������8������������������� 7����	������
��)���

ou da Espanha, uma vez que a distribui��� desse ungulado �� ��C��C��"� ��
� 	���� ��

importIC�	�� �� se ter amostras de ���� ����	
 na forma selvagem tanto de Portugal

quanto da Espanha, uma vez que estas permitir�������	�
�����C�
	E�	�������������
����

���
 das ra���� ���C��� ���$���C��� ��� �ventualmente, desenvolver marcadores que

distingam a forma dom���	�����������)��"

Sua ca��� ����� 
�)�����C���� na Pen�C����� 'E�
	��� mas s$� �� ��
�	�	��� ���

acordo com a legisla���� ��� �	)�
� �� ���� ������C����C��� �as autoridades

respons���	�"�:��as ca������ ����r��	����� ��C��	C�������C��
	��8, s��� ��

�)�����

de simbolismo, visto que envolvem toda uma tradi���, em que os iniciados t�����������

principal, sendo feito um batismo sempre que o iniciado abate o seu primeiro javali

(VINGADA ���

�, 2010).

+�.�<�����9O�
OE�

9�

Atualmente, dos treze grupos gen��	��� de su�C�� 	��C�	%	���os no Brasil, doze

est�� amea���os de extin���, e os cascos-de-burro (Figura 8) encontram-se, segundo

MARIANTE ���

� (2003), criticamente amea���os. Existe, entretanto, controv�
�	�����

rela���� ��� �����-de-burro ser, de fato, ra�� ou se esse fen$�	��� ����
	��ocorrer em

qualquer ra��"�

�����������������������������������������������������������

8 Processo de ca���� aquele em que o ca��
��������
�"������cal previamente definido, para capturar exemplares de
ca�� levantados por matilhas de ca�����
��, conduzidas por matilheiros.




��

��	�
��Z� Su�C������o-de-burro da regi���Centro-Oeste, no estado do

Mato Grosso. Animal com F������! (brinco)

Chamado tamb��� �� pata-de-burro, pata-de-mula e casco-de-mula, a

denomina��� casco-de-burro prov������%��������erem sind���	����������7�������casco

fundido. H��8�������C�����3
��	�����������C�
������
	)�����������C	��	� (CASTRO,

2007). Mas, segundo alguns autores (MARIANTE ��� 

�, 2003; MARIANTE &

CAVALCANTE, 2006; CASTRO, 2007), os animais que, no Brasil, chamam-se casco-

de-burro t�� origem provavelmente na ra��� �
�	���, encontrada nos Estados Unidos.

Segundo DETLEFSEN & CARMICHAEL (1921), a condi���� ��� ������ %�C�	��� C���

su�C������
���(	��������)�C$tipo homozigoto recessivo mm, enquanto a de casco-de-

burro, pelo gen$�	��� ���	C�C��� M_. Essa caracter���	��� ��
���C��� ��C��
IC�	��

incompleta, conforme pode ser observada no Ap�C�	�� 1.

Estes formam o grupo gen��	��� ��	�� 	���
��C��� ����e trabalho, que busca

caracteriz�-lo e tenta elucidar sua origem, uma vez que n����&	������C	��	�����������

fen$�	���C����C�nsula Ib�
	����8������������
�������� literatura pesquisada, de onde

vieram os primeiros su�C��� ���)����� ��� 3
��	�"� ��i�s, n��� �&	���m ind��	�� de su�C��

com esse fen$�	�������������:�
���"

Um su�C�������&	��� ��
���C��C��� �	C����	�	�� ��C���C��������� �
���	
��� 8��C���

nas dianteiras foi estudado por LEMUS ��� 

� (2003), em que, por meio de raio-X,




��

verificaram que a primeira das tr�� falanges era similar :8����s dos porcos sem

sindactilia. Notaram-se que as segundas falanges eram mais curtas e que havia outra

falange entre os dedos principais, resultando em cinco segundas falanges ao inv������

quatro, como ����C�
��� para a esp��	����������	
 (SISSON & GROSSMAN, 1979).

Eles apresentaram tamb���uma terceira falange entre os dedos principais, que eram

mais longos que os dos su�C��� sem sindactilia. A segunda e a terceira falange dos

principais dedos eram fundidas, o que n�����
�	���������
����������������
	C�	��	�,

produzindo, assim, sindactilia, mantendo o casco fundido. No entanto os raios-X n���

mostraram diferen����C�����
���
�������ssos entre os animais com e sem sindactilia.

Tamb������E��
������	C����ilia em bovinos, em que ocorre a fus����� a n���

divis�� de dois d�)	���� ����C����	���� C��� ����� (LEIPOLD ��� 

�, 1969;

DRcB:�p\\:0� ��� 

�, 2007). A vari����� �&�
����� ����� %�C$�	��� ��� �	C����	�	�� ���

bovino �� �	���� com mais frequ�C�	��C��� ������ �	�C��	ras, mas todas as quatro patas

poder��� ����
� �C����	���� 
DRcB:�p\\:0� & DISTL, 2006). A sindactilia bovina

consiste, sobretudo, em pares de falanges sinost$�	���� ��
	(�C��	�� �� ����C���

adaptativas estruturais desenvolvidas na proximidade dos d�)	����%�C�	����
LEIPOLD ���



�, 1969). A sindactilia bovina demonstrou segregar um tra�����C�)�nico recessivo

com penetrIC�	�� 	C��������� ��� ��
	��� 
����� ��� E��	C� (LEIPOLD ��� 

�, 1998;

DRcB:�p\\:0����

�, 2007).

O estudo de DRcB:�p\\:0����

� (2007) indica que a sindactilia cong�nita em

bovinos pode ocorrer em diferentes ra��� devido a muta�1���C��gene do receptor da

prote�C��R� 
����	�C���� ���� �� �	���
����C�� ���E�	&�� ��C�	���� (LRP4). Quatro novas

muta�1���C��)�C��E��	C��\0�R� %�
������������� no trabalho de DRcB:�p\\:0����



� (2007), que poderia causar sindactilia em bovinos, uma vez que nenhuma dessas

variantes de sequ�C�	��%�	��E��
�����C���cromossomos dos n����%�tados.

O mapeamento gen��	��� �����	(��� �� 
���� da sindactilia no cromossomo 15

bovino (CHARLIER ��� 

�, 1996). Essa regi������ �
�������� bovino �����$��)� ao

segmento do cromossomo 2 dos ratos, contendo um gene do receptor da prote�C��R�

relacionada com a lipoprote�C�����E�	&����C�	���� (/#�<), tamb������	)C�da como

gene do dom�C	�� W� ��� %�tor de crescimento epid�
�	��� 
+%.5=�. Os ratos com




��

defici�C�	�� ���/#�< em homozigose t���atrasos no crescimento, com polisindactilia

total penetrante nos membros anteriores e posteriores (JOHNSON ���

�, 2005).

Recentemente, foram identificados dois porcos tendo F�������&�
�s!� 
polidactilia

pr�-axial) em uma popula����������C� de ra���!�������� (GORBACH ���

�, 2010). Os

porcos com polidactilia s���
�
��������v�
	���
�������7��%�
���
�)	��
���������
	��	
�����

1931 (CURSON, 1931), com reportes adicionais em 1938 (HUGHES, 1938), 1959

(GAEDTKE, 1959; citado por DRcB:�p\\:0����

�, 2007) e 1963 (PTAK, 1963).

No trabalho de GORBACH ���

� (2010), nasceram 14 porcos afetados (metade

nasceu morta) em 110 porcos que nasceram ao abrigo do projeto desse trabalho,

usando-se porcos (portadores) que tiveram origem nos animais que fundaram a

popula����
P	)�
� 9). No entanto, quando um porco que havia tido prole com polidactilia

foi acasalado com porcas com parentesco e sem parentesco, n��� %�
����E��
������

altera�1����C�
�����*,G���	�1�������*,�%�����" Em conjunto, esses dados sugerem um

modo recessivo de heran�����������
����
���	��" Ao mesmo tempo, o n#��
�������	����

afetado foi menor que o esperado para um simples modo de heran���

recessiva. Portanto este n�������
����
�����	����������������
�C���
��essiva. Mais

ainda interessante foi que, dos 155 porcos nascidos nesse projeto (de pais portadores

ou filhos de portador), pelo menos 40 porcos (26%) nasceram mortos e pelos menos 13

fetos mumificados (8%), muito mais do que se esperaria nessa popula���"�:��es dados

sugerem tamb�����)����	�������&�
�����������������n���%�	������	��	����C����	%�
�C���

de um modo recessivo de heran��� ��
�� �� ��
���	����"� /�� 
����$
	��� de HUGHES

(1938) tamb�����)�
���8���n����������penetra���� ����� dessa caracter���	��, uma

vez que os acasalamentos entre os porcos afetados produzem porcos afetados e n��-

afetados.




��

��	�
��]� Porcos portadores de polidactilia em uma popula����������C� !��������. (A) su�C��

macho. (B) Radiografia demonstrando ambas as patas da frente do su�C�������"�

(C) Su�C��%����"�P�C��`�GORBACH ���

� (2010)

Para a realiza�����o presente trabalho, foram localizados animais com o fen$�	���

casco-de-burro em tr��� �	%�
�C���� 
�)	1��� E
��	��	
��`�Sudeste, em Minas Gerais (35

animais, pertencentes a 11 cria�1��); Centro-Oeste, no Mato Grosso (29 animais,

pertencentes a 8 cria�1��); e Nordeste, na Para�E�� 
R5� �C	��	�, pertencentes a 13

cria�1��). Sendo assim, este trabalho aborda animais de tr��� �	%�
�C���� 
�)	1��

(Ap�C�	���,��2���R+, o que totaliza 110 animais com esse fen$�	��, pertencentes a 32

rebanhos.




��

Havia ind��	�������&	���C�	����������C	��	�����0�
�	����
�)	���D�
���
SERENO

& SERENO, 2000), mas n���%�	��Ccontrado contato que garantisse ainda existir esses

animais por l�"� '�so �� %
���� da falta de pol��	��� ������� :� )������ �� ��C��
������ ���

patrim6C	�� )�C��	��� C��	���� �� 8���� ���� ���E
�� ��� �#�	���� ����	�C�
�� ��� ��
��� ���

biodiversidade dos animais dom���	��� de ra���C��	�� do Brasil.

�

+�/��()�7����!��;(!7��!�

Para garantir uma amostragem representativa de cada um desses grupos

gen��	���/ra��s, realizou-se uma amostragem aleat$
	�� �� ��
�	
� ��� �C	��	�� C��-

aparentados em diferentes rebanhos, com uma amostra equilibrada das variedades

existentes em cada grupo. A ideia constituiu-se em coletar sangue de, no m�C	����20

animais (metade macho) de cada grupo gen��	�������
�	
��� sele���������	� animais de

sexo diferente por cada leitegada, de modo que a amostragem fosse oriunda de 15

cacha���� �� *X matrizes n��-aparentados. Mas n��� %�	� ��������� �
�����
� ���	�� C��

maioria das popula�1�������	������	%	��ldade de se encontrar animais de determinadas

ra��� (Tabela 1).

Nos grupos gen��	���� ������	���� o sangue foi colhido em animais vivos por

pun����da veia jugular ou da cava ap$s assepsia pr��	��� ���C��-se seringa de 5 ml

com agulhas hipod�
�	�������	E
��-�W����&�,X�mm. Os animais eram contidos pelos

tratadores com o uso de cachimbos adequados. Efetuava-se, ent��, a desinfec�������

local de coleta usando-se algod��� ��E�E	��� �� ������� 	������� �� �� ��C)��� �
��

puncionado lentamente da veia, a fim de evitar hem$�	��. O volume total das amostras

coletadas variava entre 1 e 4 ml.




��

7�E
��� *� Ra���4B
����� )�C��	���� ��	�	(����� C����� �
�E������ ����� ��� �
	)���� C#��
�� ���

rebanho amostrado e n#��
������C	������	�	(���

Ra��4B
����B�C��	�� Localidade Nj de Rebanho Tamanho da amostra
Casco-de-burro Brasil (Minas Gerais) 11 35
Casco-de-burro Brasil (Mato Grosso) 08 29
Casco-de-burro Brasil (Para�E�+ 13 46
Alentejano Portugal 01 31
B�(�
� Portugal 04 51
Malhado-de-Alcoba�� Portugal 01 23
#������� Espanha 03 30
/
 ��7�� Espanha 02 30
%������

��� Espanha 02 30
���
���.
���
��� Espanha 01 07
"�
�
�.


��
� Espanha 02 35
+�
�	���� USA 04 40
#���;
�

�� USA 01 08
.����
� USA 02 22
/
���
��� Brasil 02 35
/
����;����� Brasil 02 35
������ Brasil 02 34
Javali Portugal 06* 27
Javali Espanha 07* 25

*Refere-se ao n#��
��de local de captura.

Para a coleta das amostras de javali, foram acompanhadas 15 montarias nas

���������C��$
	��9 2008-2009 em Portugal (Figura 9) e na Espanha, onde se coletaram

as amostras dos javalis � a partir do cora����� 8��� %�	� dissecado para esse fim, ou

mesmo de outra parte do corpo, na qual o sangue estivesse isento de impurezas; o

sangue dos javalis ca������%�	�����	�� individualmente para tubos contendo um agente

anticoagulante (K3EDTA).

As amostras de sangue dos grupos gen��	���������
������
��� 	��C�	%	��������

armazenadas em bolsa t�
�	��� ���� )���� ��� )��� ��
��� �����
	�
��C���� ��
���

processadas no laborat$
	�"�

Na maioria dos casos, n�� h� dados da genealogia dos animais, mas todas as

informa�1��� ��� 	��C�	%	������ ���� �C	��	�� 
��&��� 
����� 	������ ����)��� �� ����+ e dos

�����������������������������������������������������������

9 #�����
������, per��
���������$�
��junho e 31 de maio do ano seguinte.




	�

seus propriet�
	��� ��� ��� ��)�
� ��� �����
�� C�� ����� ���� 7����	� foram anotadas em

planilhas para controle dos resultados e para posterior repasse de informa���"�

��	�
��]� Javalis abatidos em uma montaria realizada na cidade de Penacova em Portugal

+�/�*�&
9�
����
��9�������9��
��� �

q����	�� que se coletavam as amostras de sangue, estas eram conduzidas ao

laborat$
	����
�������
�	C��	���� seu processamento no mesmo dia.

Depois de chegarem ao laborat$
	����s amostras sangu�C�����
�����C�
	%�)�����

a 2000 rpm durante 10 min para a separa���������������8���%�	����������a -80%C, para

futuras an��	����������	��
%	��������
����C�.





�

Na sequ�C�	���depois da retirada do plasma, uma por���� ��� ����������
�� %�	�

transferida para cart��� PN�r (Whatman) individual e conservada como mancha de

sangue :� �����
���
����E	�C�����
�� %���
����C��	�������.D�"�����
���� 
����C�������

amostras foi tamb��� ��C��
����, distribuindo-se em microtubos de 1,5 ml e

armazenando-se a -20j� para eventual necessidade.

+�/�+��K�
���9��
�� ��

Os cart1���PN�r apresentam algumas vantagens, tais como a pr�-extra�������

DNA, que ser����C�	���C����
��������
�����������������C�����
��
	���J�������
�	����

de agentes patog�nicos presentes no sangue; o material depositado no cart������$����

completa absor�����C��� �%�
���� 
	����E	��$)	��J� ��� �
	C�	�����C���� �� ����	E	�	����� ���

armazenamento :� �����
���
�� ��E	�C��"� Ou seja, esses cart1��� ��C���� �
�������

qu��	���� 8��� 	C��	���� �	�
��
)�C	������ �	����� �� �������� �esnaturam prote�C��� ��

protegem os ��	���� C���eicos de nucleases, oxida���� �� ��� ��C��� ��
� 
��	�����

ultravioleta (UV).

Apesar de o processo de extra������
�	C	�	����C����
$�
	�����
�1���PN���������

restante do processo de extra���� ��C�	��	
� C��� ��C7�C��� ��� ��vagens com eluente

apropriado, outro processo de extra���� ���E��� %�	� �����"� .����� ������ ��� ��
�1���

foram sujeitos :� �&�
����� ��� .D�� ����� (nuclear + mitocondrial), segundo o m������

Fenol:Clorof$
�	��� ����� ����
	��� �� SAMBROOK ��� 

� (1989), uma vez que, ap$��

v�
	�������������C���	�-se que os resultados das amplifica�1���%�
��������
����������

extratos obtidos por esse m�����"

Tal m��������C�	��	��C���	)���������������
������������
�� 
X-�<l de sangue

fresco ou 3 mm2 do cart���PTA com a mancha de sangue) com 500 <l de tamp���.\3�

50 <l de SDS 10% e 5 <l de proteinase K (20 mg/ml), seguido de agita������	C��E�����

a 56 j����
�C�����C�	��" Ap$��	C��E������%�
�����	�	�C�����������E���20 <l de NaCl 5M

e 575 <l de fenol: clorof$
�	�`�������� 	������	���
,X`,R`*+, misturando-se por invers���

de modo a proporcionar uma mistura eficaz das duas fases, e, na sequ�C�	�� foi

centrifugado a 14.000 rpm durante 5 min para separa�������%�����8������� orgIC	��.

Depois de retirar o sobrenadante para um novo tubo, realizou-se nova extra�������C���



����

que agora com 575 <l de clorof$
�	�`� ������� 	������	��� 
,R`*+"� �� �)	������ �� ��

centrifuga���� C��� ��E��� %�
��� �%�������� C��� ��C�	�1�� descritas anteriormente,

obtendo-se uma fase aquosa l���	��"���$���&�
��������.D��%�	��
��	�	������������C���

absoluto seguido de centrifuga������*R.000 rpm, durante 5 s, sendo realizado o mesmo

protocolo de centrifuga���� ��$��C���� �
��	�	������ ���� ���C���W-H"�D�� %	C���� �� .D��

precipitado foi ressuspenso com 100 <l de �)�������
	�	(���"

A integridade do material gen��	��������%	�	�C�	����������������&�
����� %�
���

averiguadas tanto qualitativa quanto quantitativamente. Para verificar a qualidade,�
aplicaram-se 1 <l de DNA estoque e 1 <l de tamp��������

�)���C���
N
is-HCl 0,1 M e

pH 6,8; azul de bromofenol 0,02%; glicerol 50%) em um gel de agarose a 1% imerso em

Tris-Borato-EDTA 1X (Tris 89 mM, H3BO3 89 mM, EDTA 2,5 mM e pH 6,8), contendo

0,5 mg/ml de brometo de et��	�"��
������-se a eletroforese a 100 V por 40Z����� padr���

de tamanho molecular utilizado para compara����%�	����*--��E�
'C�	�
�)�Cr+"

Os fragmentos de DNA gen6�	��� 
P	)�
�� 10) foram visualizados sobre

transiluminador de luz UV e documentados em um fotodocumentador modelo GEL DOC

2000 (BIO RAD).

�

��	�
��*^��Fragmentos de DNA gen6�	�� de su�C� em gel de Agarose 1%

A quantidade de DNA foi determinada com a utiliza������� %���
����
�������&+�

��
���	��
����� �!��� � (Invitrogen) e do kit de quantifica���� ��
�����&+� ���()� �#�



����

)��
!��(0,2-1000 ng). Para a realiza���������	��
�����)�	�-se o protocolo do fabricante,

usando-se apenas 1 <���������������
�"�

+�:��( !�����,=�!��� ��!�

Neste cap������� procurou-se demonstrar a diversidade da esp��	�� ���� ����	
,

mostrando que esta cont�� in#��
�����E�����	����� 
����"�Com base na revis�o da

literatura, verificou-se que sobretudo os conceitos de ra��� �� de subesp��	�� �	%�
���

quando aplicados :� �����	�� ���� ����	
�� principalmente devido :� ���� )
�C���

variabilidade geogr�%	��� �� )�C��	���� ����	�C�C�� a divis�o da esp��	� em in#��
���

subesp��	�����
����"�

Os grupos gen��	�����8�	� ����������������������	��
������ 
	��������&�	C���.

Assim sendo, o efeito fundador deve ser considerado nos resultados das an��	����

gen��	���"��������	������������������1���
��surgiram a partir de poucos fundadores

ou est�� atualmente com um restrito n#��
���� exemplar, h� uma quebra acentuada

na variabilidade gen��	����������� popula�������
�������: origin�
	�"������
������������

nova popula�����������
���E���C�	����C����	%�
�C�� da original, quer no gen$�	���8��
�

no fen$�	��.

Por #��	������)�
�-se a utiliza��o do termo nativo, local, aut$���C� ou crioulo ao

inv������C���
��	(������C��	�C�����
�����
����������C	��	��������	�������3
��	�������

vez que a real defini��o dos termos naturalizado e nacional os torna inadequados

quando aplicados :��
�����
)
�����)�C��	���+�%�
��das no Brasil.
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���DIVERSIDADE GENMN'���:DN0: OS SU^D/ ��� �/S-DE-BURRO

POR MEIO DA ANL\' :�./�.D���'N/�/D.0'�\�

�
���9� O� Objetivaram-se caracterizar geneticamente os su�C��� �����s-de-burro�

existentes no Brasil e avaliar o n����� ��� ��
	�E	�	����� )�C��	��� �C�
�� �����

subpopula�1�����
���	������C��	������
�)	�����
��� e do gene do Citocromo B. Para

isso, investigaram-se 110 su�C������3
��	������%�C$�	��������-de-burro, oriundos das

regi1�� Nordeste (NE), Centro-Oeste (CO) e Sudeste (SE). Os fragmentos foram

amplificados via PCR, purificados e sequenciados. Foram encontrados 13 hapl$�ipos,

sendo poss����� 	��C�	%	��
� 2W� ���	��� ���	�$
%	���� 
2X� �
�C�	�1���� *� �
�C���
���� �� *�

dele���+"� A diversidade haplot��	�� foi 0,61, enquanto a nucleot��	��� 0,05. Dos 13

hapl$�	�����C��C�
������cinco apareceram na subpopula����SE, nove na NE e apenas

um na CO. Quatro hapl$�	����%�
����&����	������ subpopula��� SE e oito da NE. As

diversidades haplot��	�� e nucleot��	�� estimadas por subpopula��� foram,

respectivamente, 0,0 e 0,0 para a CO; 0,79 e 0,006 para a NE; e, para a SE, 0,56 e

0,006. A distIC�	�� Fst entre a NE e a SE n��� %�	� �	)C	%	���	���� C�� �C��C��� ��E���

apresentaram distIC�	��significativa da CO. O fato de somente um hapl$�	������
���
�

na subpopula���� �essa #��	��� 
�)	��� pode ser reflexo n��� �$ da pureza ancestral

materna desses animais mas tamb�������	�	C�	�����
���	��������������1�����������-

de-burro nas #��	������������� 8�������� ��
� ��	�	C�������
��� �������	�� ����$�	���� �a

regi��"

&���)
��O�D�)
M caracteriza�������
����
��C	��
�C������	��
�	�����)�C��	��



����

�� �7��� ��%��!�7W� �;( �� ;')��((7� &��!A� 8�!��� ( � ;�7(�F( ����)
� ��� �)W!�!�

�E��
��� � Aiming at contributing to the conservation of the native pig germplasm, the

objective of this study was to genetically characterize Brazilian Mulefoot pig (��������	


L.) populations and to evaluate the level of genetic variability among their

subpopulations by mitochondrial analysis of the main noncoding region (D-loop) and of

the Cytochrome B gene (MT-CYB). A total of 110 Brazilian pigs with the mulefoot

phenotype from the Northeastern (46 animals), Central-Western (29 animals), and

Southeastern (35 animals) regions was investigated. The studied mitochondrial DNA

(mtDNA) regions were amplified by PCR, and their products were purified using the

EXOSAP IT kit (USB). Sequencing was performed using the Big Dye Terminator Cycle

Sequencing kit (Applied Biosystems), with the same primers used for PCR. After editing,

sequences were aligned, compared with each other and with a reference sequence, and

several diversity and genetic divergence indexes among the studied subpopulations

were estimated. A total of 13 haplotypes was found, and 37 polymorphic sites (35

transitions, 1 transversion, and 1 deletion) were identified. As compared to the reference

sequence, all detected haplotypes displayed a deletion at position 15.707. The mean

diversity value of this population was 7.83 (t�2"5W+"� Out of the 13 haplotypes found, five

occurred in the Southeast, nine in the Northeast, and only one in the Central-West.

Hence, a single haplotype was common to the three subpopulations, i.e., that present in

the animals of the Central-West. Four haplotypes were exclusively found only in the

subpopulation of the Southeast, and eight in the pigs of the Northeast. The mean

diversities estimated per subpopulation were 0.0 (0.0), 0.004 (t� -"-02), and 0.006

(t-"--2+� %�
� ����Central-West, Southeast and Northeast, respectively. The Fst distance

between the northeastern and the southeastern subpopulations was not significant, but

the distance of both from the central-western subpopulation was significant. The

occurrence of a single haplotype in the subpopulation of the Central-Western region

may indicate the ancestral maternal purity of these animals, as well as the dramatic

reduction of Mulefoot pig populations during the last decades in that region, which may

have eliminated other possible haplotypes.

a
CH9
��: characterization, uniparental marker, genetic diversity
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Os primeiros su�C������)��������3
��	���	�
���������
�	���%�C������ ��(�����

1532, estabelecendo-se em S��� �	��C���� Co litoral paulista. Pertenciam :�� 
����� ���

Pen�C����� 'E�
	��� �&	���C���� ��� ��
��)��"� ��	���� ������
��� ������ ������� %�
��C���

grupos independentes (CAVALCANTI, 1985). Atrav��� ��� �
�(���C��, ou seja,

mesti��)�������-se in��	��:� %�
������das F
����!�nativas, como canastra, canastr����

caruncho, nilo, pereira, piau e pirapetinga (CAVALCANTI, 1985; VIANA, 1985).

H�����E������)
��������C	��l no Brasil, conhecido como casco-de-burro, cuja

denomina���� �
����� ��� %���� ��� ��
��� �	C����	����� ��� ��7��� ���� ������ %�ndido. H��

quem aponte o Brasil como o centro de origem dos animais com esse fen$�	���

(SOLLERO, 2006; CASTRO, 2007), uma vez que ��	C�&	���C���C����C�C�����'E�
	����

ali���� C��� ��� �����)	��� ��� ���C�� ���� ����� %�C$�	��� ��� ����� �� :�
���. Por��� ���

presen���������C���� desses animais em v�
	����������������
	������ ���(LEMUS-

FLORES ��� 

�, 2001; LEMUS ��� 

�, 2003; OSLINGER ��� 

�, 2006; AGp:0/ ��� 

�,

2008) e do Norte (COBURN, 1909; AMERICAN��� ,--G+"� Segundo DETLEFSEN e

CARMICHAEL (1921), a condi���� ��� ������ %�C�	��� C�s su�C��� �� �
���(	��� �����

gen$�	��� ����(	)���� 
�����	��� mm, enquanto a de casco-de-burro, pelo gen$�	���

dominante M_.

Atualmente, das F
����!�������C�� 	��C�	%	������C��3
��	�, a maioria encontra-se

amea���������&�	C�����������C���	�������������-de-burro est�����)�C���MARIANTE

��� 

� (2003), criticamente amea����"�:&	����� �C�
���C���� ��C�
���
�	�� ��� 
������� �os

cascos-de-burro serem, de fato, ra��, ou esse fen$�	�� (sindactilismo) ser apenas uma

caracter���	�� que pode ocorrer em qualquer ra��.

Geneticamente, a esp��	����������	
� j�� %�	���plamente estudada por se tratar

de uma esp��	�� ������������ 	C��
����� ���C6�	��� 
GROSSI ��� 

�, 2006; LUI ��� 

�,

2007; SKEWES ���

�, 2008; CAVALCANTE NETO ���

�, 2008a; CAVALCANTE NETO

���

�, 2008b; FERREIRA ���

�, 2009). Para isso, contribu�
���os programas F�	)���!�

(ARCHIBALD ���

�, 1995) na Europa e F� .���	)�B�C���!�
ROTHSCHILD, 2003) nos

Estados Unidos da Am�
	��"�



����

A sequ�C�	�� ��������� ��� .D�� �	����C�
	��� ������ �����	�� 7�� ��� �C��C�
��

documentada (URSING & ARNASON, 1998). Esse DNA tem sido estudado com o

intuito de investigar linhagens muito antigas (GIUFFRA ��� 

�, 2000; FANG &

ANDERSSON, 2006), nos estudos evolutivos (AVISE ���

���1987; MORITZ ���

���1987;

AVISE, 1994), filogen��	���� 
ALVES ��� 

�, 2003; OKUMURA ��� 

�, 2001) e

populacionais (CLOP ���

�, 2004; SOUZA ���

�, 2009). Isso deve-se, em parte, ao fato

de apresentar grande n#��
������$�	����
����������������������	(������&�
�-nuclear, o

que permite obter melhores resultados que o DNA nuclear em amostras degradadas e

em amostras de dif��	�� �&�
������ ����� �� �� ����� ���� ������� �C���� �� ������

(CARRACEDO ���

�, 2000; PAKENDORF & STONEKING, 2005).

Existe, contudo, grande lacuna quanto a estudos abordando gen��	��� ���

popula����������C�� de grupo gen��	���C��	�� do Brasil, como o casco-de-burro. Em

face desse cen�
	�, apontam-se como objetivos principais deste estudo caracterizar

geneticamente os su�C��� �����s-de-burro existentes no Brasil e verificar o n����� ���

variabilidade gen��	��� �C�
�� ����� ��E�������1�����
�meio da an��	����	����C�
	��� ���

principal regi��� C�� codificante (��
���) e do gene do Citocromo B (CYT-B), na

tentativa de este trabalho contribuir para a conserva����������)�
���������C��	��"

.�+�;�7����)���;V7(�(!�

.�+�*���9��
��

Amostras de sangue de 110 su�C��� ���� �� %�C$�	��� �����-de-burro foram

coletadas individualmente em tubos com K3EDTA e transportadas para o laborat$
	�"�

Esses animais eram oriundos da regi��� Nordeste (estado da Para�E��� R5� �C	��	�+��

Centro-Oeste (estado do Mato Grosso, 29 animais) e Sudeste (estado de Minas Gerais,

35 animais) do Brasil.

�
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�� ��



����

O DNA foi extra��������
�	
������C���������C)����
��(�C����C�����
�1���PN���

usando-se pequenas �
���� ��� ��
���� 
*-2 mm2), seguindo-se o m������ ��� �&�
�����

pelo Fenol-clorof$
�	� (SAMBROOK ���

�, 1989).

�

.�+�.������������9��9���
9���9���
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��
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�����
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As regi1���������	������
�����C��	��������.D��%�
�������C�
���������
��� � em

raz�����������������&��de muta����
TABERLET, 1996), a qual permite encontrar grande

quantidade de polimorfismo que, possivelmente, possibilita discriminar a origem

evolutiva dos animais cascos-de-burro � e a do CYT-B � pelo fato de teoricamente ser

poss������C��C�
�
�
�)	1���E����C�����C��
�����"�Estas foram amplificadas usando-se

iniciadores�de acordo com ALVES ���

��(2003).

As condi�1������
�������������	%	������%�
���
���	(����������� ��
���	�����
�

F:���C��
%� �����
�l���
� ��
��C��r!�� ���C��-se o Qiagen Taq PCR Core Kitr, num

volume total de 25 d�����C��C���-�R�d���������� 	C	�	���
��*&� �������com MgCl2 (1,5

mM), 200 d�� ��� �DN����  �������u� 
*&+�� *�� ��� &
'�DNA Polymerase e 1-2 d�� ���

amostra de DNA. O programa de amplifica������C�	��	���� desnatura����a 94j� por 2

min; seguida de 30 ciclos de 2 min e 30 seg: desnatura������GRj����
�RX�����C�����C�o

a 55j����
�RX������&��C������W,j����
�*��	CJ�� extens���%	C����� 72j��por 10 min.

Ap$�� ����	%	������� �� ��
	%	�a���� ��� ����� �����
� (5 d�+� %�	� 
���	(���� ���� ��

enzima Exosap-Itr�(2 d�+"�/��
�)
���������
	%	��������C�	��	�����*X��	C���XWj����*X�

min a 80j�"�

Ap$�� ��
	%	������� ��� 
���1��� ��� ����	%	������ ��
�� ��8��C�	���C��� %�
���

realizadas com o ABI PRISM BigDye Terminator v1.1 Cycle Sequencing Kitr num

volume total de 10 dl, contendo 1 dM de iniciador direto, tamp������sequenciamento

(0,5x), 2 d�� �� Kit de sequenciamento e 2 d�� ��� �����
�� ��
	%	����"� /� �
�)
���� ���

amplifica������	�	(���� ��C�	��	��em 1 min a 96j�� ��� ��� ��)�	���� ,X� �	����� ��� *-� �� ��

90j���X�����55j��e 4 min a 60j�"

O produto obtido foi precipitado com 2 d�����������������$�	��
2�������_�V�R�5+�

e 50 d�� ��� ���C���GXH� ��� ��$�� 	C��E����� :� �����
���
�� ��E	�C��� ��
�C��� ,-��	C� ��



����

centrifuga������*R---�
�����
�C���,-��	C��%�	�
�������C�������,X-�d��������C���W-H��

novamente centrifugado durante 5 min a 14000 rpm. Ap$����C�
	%�)������%�	�
��	
������

sobrenadante e secou-se o precipitado��Em seguida, a amostra foi preparada para ser

analisada em um sequenciador autom��	��� �3'� �0' �TM 310 Genetic Analyzer. Em

cada aplica����� %�
�����	�	(����� ,X�d�� ��� %�
���	������	�C	(���"� �� �	����	(����� ����

resultados foi efetuada com a aplica����  �8��C�	C)� �C��l�	�r 3.7 da Applied

Biosystems.

�
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As sequ�C�	��� )�
����� %�
��� ����	���� inicialmente para qualidade maior ou

igual a 20, pelo software Phred (EWING & GREEN, 1998; EWING ���

�, 1998), sendo

que Q = - 10 log10(Pe), em que Q ��� valor da qualidade e Pe �����
�E�E	�	�����de a

base ter sido nomeada erroneamente. As sequ�C�	��� �
������	���� �����C����ximo,

uma base n�������
�	C�����������*--����8��C�	����"�

Em seguida, as sequ�C�	��� �E�	���� %�
��� ��	C�adas usando-se o software

BIOEDITr vs7.0.5.2 (HALL, 1999) � que emprega o algoritmo Clustal W � e

comparadas entre si. Como sequ�C�	�� 
�%�
�C�	�����	�	(��-se a do mtDNA da esp��	��

��������	
��dispon�����C��D�3'��GenBank AJ002189 (URSING & ARNASON, 1998).

Diversos estudos referem-se aos cuidados necess�
	���C���C��	��������.D�, de

modo a definir protocolos para evitar ou minimizar os efeitos de poss���	��

contamina�1��� ��� �

��� ��� �C��	��� C�� 
��������� %	C��� 
CARRACEDO ��� 

�, 2000;

BANDELT ���

�, 2001; EDSON ���

�, 2004; YAO ���

�, 2004; BUDOWLE ���

�, 2005;

MONTEIRO, 2007). Em an��	��� �����.D��� ��� �

��� ��C��8��C���� ��� ��
	%	������ ���

processo de sequenciamento da amostra, que consistem, na maioria das vezes, em

trocas de base, refer�C�	�����E�)����� muta�1��� %�C�������� ��� apontados como a

maior causa de equ������
BANDELT ���

�, 2001).

O protocolo utilizado neste trabalho para obten������� sequ�C�	��������.D�����

su�C��� ��� ����� �� ��C��
� ���
������
� ��� �C�
����� 
������C���� ���� �

��� ����
	�����

consistiu � al��������� ��8��C�	��� ��
���avaliadas inicialmente para qualidade � no

alinhamento e posterior revis���������8��C�	������������
�����
��������������E���



����

como na cria���� ��� ���� �	���� �e polimorfismo pela compara���� ���� ���� �����
��

refer�C�	�� (Acesso GenBank: AJ002189). Quando necess�
	�� amostras foram

sequenciadas nos dois sentidos, de forma a obter resultados mais concretos e a

eliminar d#�	���"�

.�+�:���I���
��9�����9��

.�+�:�*���
���Y
��
��

�9��D���G���9��
�
��

������E�9�����Y
��

Os hapl$�	����%�
����E�idos por meio de contagem direta usando-se o programa

ARLEQUIN (EXCOFFIER ���

�, 2005). A propor������� nucleot�deos diferentes entre

os hapl$�	��s foi estimada a partir da distIC�	�� ��� N���0�� U� D:'� 
1993), que ���

segundo MENDM] (2002), uma das que mais se ajusta : realidade, uma vez que

considera uma taxa mutacional diferente entre transi���� )(� e transvers��� )(� , as

mudan���� �
�C�	�	�C�is entre as purinas )1(� e entre as pirimidinas )2(� , j�� 8���

apresentam taxas diferentes, como tamb��� ��C��
� a frequ�C�	�� ��� ����� ���� ����

bases (Figura 1).

��9��
M�;� �VLA�+^^+�

���'��� *� Modelo de substitui���� C��������	��� ���N���0��U�D:'� 
*GG2+" Transi���� )(� e

tranvers��� )(� , mudan���� �
�C�	�	�C�	�� �C�
�� ��� ��
	C��� )1(� e entre as

pirimidinas )2(�



����

Foi utilizado o m����� (���������>�������(SAITOU & NEI, 1987) para reconstruir

as rela�1���%	��)�C��	�����C�
�������E�������1�� (Nordeste, Centro-Oeste e Sudeste).

E, para reconstruir as rela�1��� entre os hapl$�	���� �C��C�
����� ��
�� ��� �����s-de-

burro, utilizou-se, al����� m��odo citado, o +���
��>�������(BANDELT ���

�, 1999).

���9����9�9��
�-�	�./���01�	�	��
�

O m���������(���������>������� (SAITOU & NEI, 1987) considera as distIC�	���

evolutivas entre um conjunto de sequ�C�	�� ��
�� 
���C��
�	
� �� ���� �	��$
	�� ������	��"�

Tem como princ��	�� ��%	C	
� �C	������ ��&�C6�	���� ���
��	�C�	�� 
/N��+�� ��C���

preferida, em cada passo do algoritmo, a topologia que envolva o menor comprimento

total dos ramos. Por esse m������� �� �
��
�� %�	� ��C��
���� usando-se o programa

MEGA (TAMURA ���

�� 2007), com 1.000 r���	�����������
�.

E��9����9�9�2��	��
1�	�	���

As rela�1��� �C�
� os hapl$�	���� %�
��� ���E�� inferidas pelo m������+���
��

>������� (BANDELT ���

�, 1999). Ao contr�
	���� anterior, as rela�1����E�	��������
�	
�

desse m������ C��� ������ �	�	������ ��� %�
����� �
��
��� ��
�	�	C���� ���	��� 8��� ������

formem estruturas gr�%	���� 	C��
��C�������� �C�
�� �	�� ��� 8�e cada conex��� ��	�	�C���

representa caminhos mutacionais alternativos (igualmente parcimoniosos) de um

hapl$�	�����
�����
�"

Al��� �	����� ���e m������ �� 	C�	����� ��
�� �� �����o das rela�1��� �C�
� os

hapl$�	��s intrapopulacionais, que, normalmente, apresentam distIC�	��� )�C��	����

reduzidas, uma vez que considera a ocorr�C�	�� ��� 
����E	C����, a exist�C�	�� ���

hapl$�	��s ancestrais na popula���� �, ainda, a pequena varia���� C��������	���

intrapopulacional, que os m�������F�
��	�	�C�	�!�C�����C��)������C������
�
BANDELT

��� 

�, 1999; CLEMENT ��� 

�, 2000; POSADA & CRANDALL, 2001). Esse m������

combina o algoritmo de Kruskal, que seleciona �
��
��� ��� 8��� ���� %���
��	���� ���

conex1�����	����
�������������)�
	�������
���	��������&	�����
�	�6C	�����P�

	���8����



��	�

sequencialmente, adiciona-lhes novos v�
�	����� E�������� ��� ����$�	���� 	C��
���	����

de forma a reduzir o comprimento total da �
��
��
BANDELT ���

�, 1999).

Foi constru���� ���� 
���� ��� ����$�	�� usando-se o programa NETWORK

v.4.2.0.1r (BANDELT ���

�, 1999).

.�+�:�+�;
�������
���)

�����
�	
�������

Como medidas de diversidade gen��	���� %�
��� ���	����� as diversidades

nucleot��	�� (� ) e haplot��	��� 
�+" Esta resulta de uma fun��� entre o n#��
�� ���

hapl$�	��� �&	���C��� C�� ���������� �� ���� ����� %
�8��C�ias (NEI & TAJIMA, 1981),

enquanto aquela pode ser calculada a partir da divis��� ��� �
���
���� ���	�� ���

diferen��� C��������	��� �C�
�� ��� ��
��� ��� ��8��C�	a (K) pelo comprimento total da

sequ�C�	���C��	�����
NEI, 1987).

Assim, para a popula���� ��� �����-de-burro e para as suas subpopula�1���

(Nordeste, Centro-Oeste e Sudeste), foram estimadas as diversidades nucleot��	�� (� )

e haplot��	�� (h) assim como como o n#��
�� ���	�� ��� �	%�
�C��� nucleot��	�� (K),

usando-se o programa ARLEQUIN (EXCOFFIER ���

�, 2005).

.�+�:�.�;
�������
���)

	������	
�������

Para verificar se, de fato, existem poss���	����E�������1���na popula��� casco-

de-burro, foram utilizadas, al��� ������������ %	��)�C��	���� �	�������duas medidas de

diverg�C�	��)�C��	��, numa tentativa de averiguar a poss������&	���C�	��������
���
����

entre as subpopula�1��"����	���%�	�����������������
�����	��
)�C�	��C��������	����C�
��

as subpopula�1���� ��
� ��	� da estimativa do n#��
�� ��� �	%�
�C��� C��������	��� 8���

ocorre entre elas (DA). Essa medida incorpora informa�1�� tanto das frequ�C�	���

haplot��	����8��C��������	%�
�C����C��������	�����C�
� os hapl$�	��s, fornecendo o n�����

de distIC�	�� )�C��	��� �C�
�� ��� subpopula�1��, podendo ser estimada por NEI & LI

(1979):



��
�

2
��

���� ��
�

�
��

Em que:

� xy = n#��
�� ���	�� ��� ��E��	��	���� C��������	��� ��
� ������ C��������	��� �C�
� as

popula�1�� x e y;

� x e � y = n#��
�� ���	�� ��� ��E��	��	��� nucleot��	��� ��
� ������ C��������	���

intrapopula���"

Esse c������� %�	� 
���	(��� considerando-se a distIC�	�� ��� TAMURA & NEI

(1993), com uma corre���� )���� ��� -�-X�� ��
� ��	� da utiliza���� ��� �
�)
����

ARLEQUIN (EXCOFFIER ���

�, 2005).

Outro m������ ��������	��� ��	�	(���� C����� ������� ��
�� ����	�
� �� )
��� ���

diverg�C�ia gen��	��� �C�
�� ��� ��E�������1��� ��%	C	���� %�	� �� ���	���	��� ��� ��
I���
��

FST (WRIGHT, 1951), que, atrav���������E	C����������
	������	�������heterozigose a

diferentes n���	��
	C�	����������E�������1��������������������+����
�	�����������
	����

detalhada da estrutura populacional (HARTL & CLARK, 2007). Esse parI���
�� %�	�

calculado usando-se tamb�� o programa ARLEQUIN (EXCOFFIER ���

�, 2005), por

meio de 1.023 permuta�1�����
����
	������������$�	�����C�
�������E�������1��"

�
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�

Para testar se o polimorfismo observado nas regi1��� ��� ��.D�� ���������� ��

consistente com o modelo de evolu���� C���
�, foram estimadas as estat���	���� .�

(TAJIMA, 1989) e Fs (FU, 1997)��Esses testes indicam se a sele���� �4��� �
��������

demogr�%	��������%���
�� a se considerar como explica��������%
�8��C�	�����������	����

observadas por oposi����:���
	���)�C��	�����:������	�	�����C���
�"

A medida D (TAJIMA, 1989) ��E�������C��������� ���C#��
�� 	C%	C	��� ��� ���	��

(ISM) e, para testar a hip$�����C������������	�	�����neutra e popula��������8�	��E
	���

compara dois parI���
��� ��� � (medida de diferencia���� ��C	�
��
� E������� C���

polimorfismos entre as sequ�C�
���
������	������������`



����

� ���
��

�	

�

��
��
�

�
�

Em que:

k = n�������	�
o de diferen���C��������
����C���������������������C�
�; e

s = n������������
����
����C��������
����E��������C����������

Por sua vez, o teste Fs (FU,1997), tal como o teste de D (TAJIMA, 1989), baseia-

se na teoria do n������
C�
C
���������
���� !�
��������aliar a probabilidade de existir uma

amostra neutra com o n��������������� 
�������� 
C���
�������E�������
��������C������

de diferen����C���� ����� �����C�
��� � Z���Essa estimativa pode ser obtida atrav	�� ���

f������`

	



�
�



�
�

�
&1

`
�
���

Essas estat���
���� ��� �����
�
����� C������ ������ ����������� �����	�� ��� ".000

simula�#�� usando-se o programa ARLEQUIN (EXCOFFIER ���

�, 2005).

.�.����!')7��(!�����!�'!!-(�

As sequ�C�
��� �� DNA mitocondrial (mtDNA) de 1.632 pb revelaram 13

hapl��
���� C��� ""$� �C
��
�� �����s-de-burro estudados (Tabela 1). Dos hapl��
�os

encontrados, destaca-se o H1 por aparecer em 63,6% dos animais cascos-de-burro.

Dos treze hapl��
��� aqui encontrados, 10 j%�����C��C�����catalogados no NCBI,

e o que apareceu com maior frequ�C�
���_1) na popula����foi primeiramente registrado

como da ra��� ib	�
��� ���&���C'�� �(������([)*WX"R�
 encontrado por ALVES ��� 

�

(2003).

Esse resultado corrobora dados hist��
��s que afirmam que muitos dos animais

dom	��
���
� ����� �� �u�C�
� ������ ���+
��� para o Brasil pelos portugueses e pelos

espanh�is (CAVALCANTI, 1985; VIANA, 1985). Associado a isso, de fato, n��� '%

registros paleont������ que mostrem a presen�����ssas esp	�
�� dom	��
���
��������



����

su�C�
 na Am	�
��� ���  ��� �C���� ��� �'egada dos colonizadores europeus. Dados

hist��
���� ��
���� ainda que as ra����nativas de su�C�����,���
�� �����C������� da

Pen�C����� �b	�
��� �CAVALCANTI, 1985; VIANA, 1985), o que foi recentemente

confirmado (GROSSI ���

�, 2006; SOUZA ���

�, 2009). SOUZA ���

� (2009) tamb	��

encontraram o mesmo CYT-B desse hapl��
��� ��� ����� ������ E���
��
���
� na nilo

(Acesso EU586524) e na piau (Acesso EU586526).

Encontraram-se 37 diferen���� C��������
���� � D-�� C�� ���
��� ��� ��.D(�

estudada entre os hapl��
���� ���� �����s-de-burro (Tabela 1). Dessas posi�#���

vari%��
�
� *X� �������C�����������#��� ��C���
�� ��� �
��� ���C�
���
� ���� 	� �� �
����
��

comum de evolu�����
����C��
���C��������������VIGILANT ���

�, 1991). Somente um

s��
��������C����substitui��������
������C������������
��� 15.558), e foi observada uma

dele���� ����
���� "X�XW"�� �C���� ��� '�����
���� ���� ������-de-burro (Tabela 1), o que

corrobora diversos estudos, os quais, baseados em an%�
��� ��� .D(� �
����C��
���

humano e animal, conclu����� ��� as transi�#��� ����������
�����
�� frequentemente

que as transvers#����_/&\]&\����

�, 1991; MEYER ���

�, 1999).

Em rela����0������C�
��������C�
���B�C,�CY�(T$$)"QG�
���
��E�����������C���

um SNP a mais nos hapl��
���� ���� �����s-de-burro, sendo que todos apresentaram

uma dele����C�����
��� 15.707, totalizando 38 s��
������
����
�����N�E����"��
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Na Tabela 2, encontra-se a distribui����C��	�
�������'�����
�������mtDNA entre

os animais cascos-de-burro por subpopula�����

Como se observa na Tabela 2, o H1, hapl��
�� que apareceu com mais

frequ�ncia na popula���
���
����C
�� na subpopula�������Centro-Oeste, sendo tamb	��

o mais frequente nas demais subpopula�#��. Em seguida, na do Nordeste, vem o H9,

tendo sido exclusivo dessa subpopula���, assim como os H6, H7, H8, H10, H11, H12 e H13

(Tabela 2). A subpopula�������Sudeste tamb	��apresentou hapl��
�����2����
���
���

H2, H3, H4 e H5. Somente o H1 foi comum a todas as subpopula�#�� (Tabela 2).

�
7�E
��� +� Distribui���� C��	�
��� ���� '�����
���� ��� ��() entre os su�C�� cascos-de-

burro por subpopula���

Hapl��
��
Subpopula���

Total*
(n= 110)

Centro-Oeste
(n=29)

Sudeste
(n=35)

Nordeste
(n=46)

H1 29 24 17 70
H2 - 02 - 02
H3 - 01 - 01
H4 - 05 - 05
H5 - 03 - 03
H6 - - 02 02
H7 - - 01 01
H8 - - 04 04
H9 - - 12 12
H10 - - 05 05
H11 - - 03 03
H12 - - 01 01
H13 - - 01 01

Total de hapl��
��+ 01 05 09
n = tamanho da amostra; *frequ�C�
�����������'�����
���C�����������J�+total de hapl��
���
por subpopula�����

O H9 est%������C�������C
��
����� ����� 
E	�
ca (ALVES ��� 

�, 2003), 

���
��

(LIN ��� 

�, 1999), ����� (Acesso Genbank: FJ236997.1) como tamb	�� ��� T����
s

europeus (Acessos Genbank: FJ237003, FJ237002, FJ237001, FJ237000). Contudo,

mesmo sendo o segundo hapl��
�����
�� frequente na popula���������-de-burro, sua



����

frequ�C�
�� C����� ���������� ��
� �����
����C��� E�
2�� �"$
"H�� �� �
�
����� �� ���� �C
��

subpopula�����Nordeste).

Est%� E��� ������C����� ���� ��� ������� 
E	�
��� contribu����� ����� ��

desenvolvimento da ra�������� (JONES, 1998). Os resultados do estudo de ALVES ���



� (2003) s��� ��C�
���C���� ����aquilo, uma vez que a compara���� ���� �����C�
���

mtDNA determinadas nos porcos de ra�� ib	�
�a e ����� mostrou dois hapl��
����

partilhados 3 sendo um deles o H9, encontrado no presente trabalho 3, indicando que

h%������matrilinhas que contribu�����C����������������E������������

Como sabido, tanto a ra�������� quanto a 

���
�� foram introduzidas no Brasil

para fins de aumento de produ���
�e muitos criadores de ra���C��
�����
�
+����-nas em

cruzamentos no intuito de melhorar a produ��������������C
��
���

A ����� foi a primeira ra���������
C�����+
���C��������, portanto, a que iniciou o

melhoramento e a tecnifica���������
C���������E���
��
��
���C������
������
�C����������

Brasileiro, a partir do ano de 1958 (LARRAMBEBERE & COSTA, 1983). A rusticidade e

a f%�
��������������������������
#������������
+���������que seu uso em cruzamentos

industriais propiciasse uma melhoria na qualidade da carne das ra���� C��
���� �����

tamb	������E��C����

A ra�� 

���
�� vem sendo aperfei����� pelos dinamarqueses h% mais de um

s	����
� �
��C�� a excelentes qualidades criat��
��
� ��	�� �� uma conforma���� 
����

para a produ����������C��magra (TORRES & JARDIM, 1975). Como nenhum pa��
���	�

ent��
�'��
����C����
�������������������'�C������������ ra���
������������
C�����+
-

la, quer para a forma�������C���� ra����quer para melhorar as ra��s locais para carne

magra.

A exist�C�
�� ���'����tipo de origem asi%�
���C������������ �����-de-burro (H3,

H5, H6, H8 e H11) parece ser, devido 0s baixas frequ�C�
����E��������� �$
GH
�)
W)H
�

1,81%, 3,63% e 2,72% respectivamente), residual, possivelmente oriunda das atuais

f����s de produ���� 
C�����
��, que possuem ra���� �'
C����� C�� ���� ������
����

gen	�
��. Entretanto a exist�C�
�� ��� 
������C���� ������ ������
�
������portugueses (a

partir de Macau para o Brasil) e dos espanh�is (entre as Filipinas e o M	2
���
 ligando a

Europa, a L�
�� �� �� (�	�
��, pode fornecer um quadro hist��
��� ����� ���� �C�
���



����

heran�����
%�
���C���������-de-burro desde, possivelmente, o in��
�����������������.

Nesse sentido, no Brasil, no per���������C
�l, foi introduzida uma ra�����
%�
����hamada

macau, que se acredita que possa ter influ�C�
�� Ca forma���� ���� ������� ��C	�
����

nativos.

Esse resultado sugere, contudo, uma pequena participa���������C������ ������

de origem asi%�
��� C�� ��������� casco-de-burro do Brasil, sendo esses resultados

consistentes com os de SOUZA ��� 

� (2009), que tamb	� a encontraram em outras

popula�#���de su�C��de ra���C��
������,���
�.

Como j%� �
��
� �s indiv������ �C��
������ ���������-se em 13 hapl��
����������

consequ�C�
�
����
����
�����'�������
�����
 0,61 + 0,003, enquanto a nucleot��
��
 0,05

+ 0,002 (Tabela 3).

7�E
���.. Diversidades haplot��
����'����C��������
�� (�) assim como o n�������	�
��
de diferen���nucleot��
���(K) estimados a partir de 1.663 pb do mtDNA por
subpopula������ su�C� casco-de-burro

Subpopula��� N Nj����

hapl��
��

Diversidade

haplot��
��

Diversidade

nucleot��
��

K

Centro-Oeste 29 01 0,0 0,0 0,0

Nordeste 46 09 0,79 + 0,001 0,006 + 0,003 10,9

Sudeste 35 05 0,56 + 0,09 0,004 + 0,002 7,29

Total 110 13 0,61 + 0,003 0,05 + 0,002 7,7

N= quantidade de animal utilizada

Apesar de ser apresentada a estimativa de diversidade haplot��
��
�	������
�����

utiliza���� ��� �
����
����� C��������
��� ����� ���
���
��� ��� ���
����� �C���� ���������

(subpopula���) (MONTEIRO, 2007), uma vez que alguns estudos referem que, quando

a diversidade gen	�
��� 	� ���
����� �C���� ���������, a medida de diversidade

nucleot��
��� 	� ��
� informativa que a haplot��
��
� ���� ��+� ��� fornece informa����

sobre as diferen��� nucleot��
��� entre sequ�C�
�� ��� .D(, enquanto a diversidade

haplot��
�� apenas indica se duas sequ�C�
��� s������C�� id�C�
���� (NEI & LI, 1979;

TAJIMA, 1983). Mas, para ambas as diversidades estimadas, a subpopula���� ���



����

casco-de-burro do Centro-Oeste apresentou valor 0,0 (Tabela 3), visto s� ter sido

encontrado um �C
���'�����
���nessa regi��. Isso pode ser reflexo da pureza ancestral

materna desses animais como tamb	�������2������
�
C�
������%��
��������������#���

de casco-de-burro nas ���
���� �	�����
 indicando que essa pode ter possivelmente

eliminado outros hapl��
����daquela regi���

M� ��������� ���
�
���� ������subpopula������������-de-burro da regi���Nordeste

apresentou maior diversidade haplot��
�� (Tabela 3), resultado do maior n������ ���

hapl��
����C��C������C����������������

A distIC�
��Fst entre as subpopula�#�� da regi���Nordeste e da Sudeste n�����
�

significativa, no entanto ambas apresentaram distIC�
�� �
�C
�
���
��� �� Centro-Oeste

(Tabela 4). Esse �C�
��� ��� �
����C�
����� ��C	�
��� ������� ���� �s subpopula�#��

Sudeste e Nordeste n������em ser consideradas distintas, pois s���'�����C����

7�E
��� /. DistIC�
�� gen	�
��� entre as subpopula�#��� �� su�C� casco-de-burro.

Valores de distIC�
�� Pst est��� �E�
2�� ��� �
���C��, e os valores de

diverg�C�
��C��������
����.(����
��

Subpopula��� Nordeste Sudeste Centro-Oeste

Nordeste - 0,41 1,84

Sudeste 0,02ns - 0,49

Centro-Oeste 0,18** 0,10* -

As estimativas de diverg�C�
��C��������
����C������������s-de-burro (Tabela 4) e

a %������(���������>������ derivada destas (Figura 2) mostram que as subpopula�#���

Nordeste e Sudeste est��� ��
�� ���2
���. Todavia, em rela���� 0� Centro-Oeste, a

Sudeste est% mais pr�2
��� ���� �� Nordeste, resultado semelhante ao obtido pela

estat���
���Pst (Tabela 4).



����

��	�
�� +. Dendrograma (���������>������ para as tr��� ��E����la�#��� ��� ���C�� �����-de-

burro, baseado nos valores de diverg�C�
��C��������
����.(�

Na Figura 3, apresenta-se o dendrograma constru���� ����� �	�����(���������

>������ (SAITOU & NEI, 1987) para os 13 hapl��
��� encontrados nos cascos-de-burro.

As rela�#���entre os 13 hapl��
�����P
�����3) mostram dois grandes grupos: um

formado pelos hapl��
����_3, H6, H8, H11 e H15, e o outro formado pelos demais. Como

foi observado, apenas o H1 apareceu em todas as subpopula�#�� (Tabela 2) e os

demais foram exclusivos da Nordeste e da Sudeste. Entretanto, de acordo com a Figura

4, os hapl��
�����2����
������������subpopula��� n���������������
�C�������
���C��
�

em clusters distintos, ou seja, no grupo 1 (H3, H6, H8, H11 e H5), h%�'�����
������C������

subpopula��� Centro-Oeste (H6, H8, H11) quanto da Sudeste (H3, H5).
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H2

H10

H9

H12

H13

H1

H4

H7

H6

H8

H11

H3

H558

76

61

100

59

99

46

56

65

49

0.002

��	�
�� .. Dendrograma para os 13 hapl��
���� ���� �����s-de-burro. Os n������� C���

bifurca�#�����������C����0�������C����C����E���"$$$�����
���#����������
���A

popula���� �� ����� �� '�����
��� �ertence est%���C��
C������� E (Sudeste), NE

(Nordeste) e CO (Centro-Oeste).

Os dois agrupamentos formados mostram, claramente, a diferencia���� �C����

hapl��
���� ��������� �� ��
%�
���
� ��� ��4�
� C�� ���������� ��� �����-de-burro estudada,

aparecem tanto hapl��
�os de origem europeia (H1, H2, H4, H7, H9, H10, H12 e H13)

quanto asi%�
�� (H3, H5, H6, H8 e H11). SOUZA ���

� (2009), trabalhando com diversas

ra����������C� nativo, encontraram 15 hapl��
�����
����C���
��������
���C+����������

origem europ	
� e quatro, asi%�
����

Como se pode observar ainda, os hapl��
���������������E�
�
�
���-se em dois

clados, em que sozinho compondo o primeiro ficou o H7. O segundo se subdividiu

ainda em outros dois, H1 e H4, sozinhos em um, e os demais no outro. Essas

subdivis#�� podem demonstrar possivelmente eventos diferentes de domestica���
�

�


���������
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mostrando que, embora n�����C'��'��
���������
������������C��C��,���
�
����������-

de-burro possivelmente descendem de matrilinhas de diferentes eventos de

domestica����������C��C��&������

A classifica���� ���� '�����
���� ��� �������� �� em asi%�
��� ����� ���� ��
��� ����

base em quatro SNP, localizados nas posi�#���"X�$*1
�"X�$*Q
�"X�$R"���"X�$RX��E����

mtDNA, que est��� �����
+�����C���[N-B (Tabela 1). Os hapl��
����&"� �NB�B�� ��&)�

(TGTG) s��� ��������
� �Cquanto o A1 (CATA) e A2 (CATG) t��� ��
���� ��
%�
���

(GIUFRA ��� 

�, 2000; JONES, 1998; CLOP ��� 

�, 2004). Assim, de acordo com a

Tabela 1, verifica-se que a popula��o casco-de-burro apresentou oito hapl��
����

europeus e cinco asi%�
���, o que aparece bem definido na Figura 3. Ressalta-se que,

nessa popula���
�����������E�����������������
����dos hapl��
��������������NB�B)

e um dos asi%�
������(N(����

Estudos realizados confirmam a exist�C�
�� ��� ����� ���C���� ������� ��� ������

selvagem e dom	��
��`� ��� ������ asi%�
��� �(�
� ��C��
������ ���� 
C������� ������

dom	��
������4����
����
%�
���, e dois grupos europeus, EI e EII (GIUFFRA ���

�, 2000;

KIJAS & ANDERSSON, 2001). O grupo EI engloba as ra�������	��
���� ����� 4����
��

europeus, com exce������� italianos, que formam o segundo grupo europeu, EII. Esses

resultados apontam para um cen%�
�� ��� ������
������ 
C����C��C��� C�� /�
�C���

Pr�2
��� �� C��L�
�. De acordo com ALVES ��� 

� (2003), as ra���� ���	��
���� �� ���

javalis espanh�
� fazem parte do principal grupo europeu, EI (TGCG), igualmente ao

encontrado neste trabalho para os cascos-de-burro.

A preval�C�
������[N-B e D-loop europeu e asi%�
��� ��
�estudada previamente

nas principais ra���� ������
�
� utilizadas na europa, como 

���� �����, 

���
�� e

����� (GIUFFRA ���

�, 2000; OKUMURA ���

�, 2001; KIM ���

�, 2002). Esses estudos

demonstraram que muitos desses padr#��� ���
�
�� ������C������ 
C����������� ���

hapl��
�� asi%�
��
� �� ���� ��������� ��� ��
��C�
��� '
����
���� ��� ���� ��
���� ������

chinesas foram importadas para a Inglaterra entre 1770 e 1860 e introduzidas nas

popula�#��� 
C������� ��� ���C�
 influenciando o desenvolvimento das ra���� 

���
��,

���������, � 


������ e  ���
������� (JONES, 1998).



����

Associado a isso, EPSTEIN & BICHARD (1984) sugeriram que os porcos

asi%�
���� ���� ��ntribu����� ���a o desenvolvimento das ra���� ��� porcos ingleses

tenham sido importados n�������'
C��C�������C��-China diretamente, mas atrav	�����

N%������ � de Portugal em 1770-80. Por isso, provavelmente, hapl��
���� �� origem

asi%�
������������E	���E������os em ra����da pen�C�����
E	�
����ALVES ���

�, 2003;

FANG & ANDERSON, 2006), evidenciando a introgress������alelo das ra������
%�
����

nessa pen�C������

Um importante marco na hist��
�� ���� ������ ���C��� ������
��� ��
 justamente a

introgress�o de alelo asi%�ico nas popula�#������C���E�
�IC
��������C�������	������56����

e XIX. Essa influ�C�
�� ��C�
�������2��C�����as matrilinhas asi%�
��s, certamente em

virtude principalmente da ra��� ����
�. As ra�����'
C���� sempre foram mundialmente

conhecidas pela alta prolificidade, sendo utilizadas para cruzamentos, e, recentemente,

seu mapeamento gen	�
��� ����� 
��C�
�
������ ���� alelos ligados 0� ����
�
�
����� �� ��

possibilidade de transferi-los para outras ra��� tornam de grande importIC�
�� �����

ra�����

Na Figura 4, apresenta-se a Rede +���
�� >������� entre os hapl��
���� ���

popula���������-de-burro. Nota-se que o hapl��
���_4 apresenta apenas uma muta����

em rela�������_1, que foi o que apresentou a maior frequ�C�
������������������������

hapl��
��� �_4) pode ter se diferenciado do H1 recentemente, sendo, possivelmente,

oriundo de uma mesma matrilinha. Do lado direito do H4, v�m os outros hapl��
����

europeus, por isso uma menor diferen���C��������
����C��������
�������������
���������

esquerdo, ap�����_7, est�����������
������
%�
�a. O H7, mesmo sendo europeu, tem

nove SNP em rela�������_4 e 10 em rela�������_1.
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��	�
��/. Rede +���
��>�������entre os hapl��
����������������������-de-burro. O tamanho

do c������� 	� �������
�C��� ��� C������ ��� 
C�
������ ��� apresenta o respectivo

hapl��
��� Os n��������C�������'�����
���������� representa o n����� de muta����

entre hapl��
�� (ex.: entre o hapl��
���_1 e H4, h% uma muta����C�����
����"�X""����

sequ�C�
�����"�1*)��E���������). A seta aponta um n������
���
C�����di%rio (mv1),

introduzido pelo algoritmo executado



����

Na Figura 5, apresenta-se o dendrograma (���������1������, baseado em �C�
���

de substitui����C��������
������� ���
�
� ���
�����por meio da distIC�
�����N(!78(�U�

NEI (1993), entre os hapl��
��������������-de-burro e os de outros grupos gen	�
����

nativos do Brasil, publicados por SOUZA ���

� (2009).

��	�
��:. Dendrograma (���������1������, baseado em �C�
��������E��
��
����C�cleot��
�������

s��
�
����
���o por meio da distIC�
�����N(!78(�U�D&���"993), entre os hapl��
���

do CYT-B dos cascos-de-burro (H1, H2, H3,�
�_13) e os de outros grupos gen	�
����

nativos do Brasil, publicados por SOUZA ���

� (2009).

As sequ�C�
�����E�
���������� /7](����

� (2009) referem-se 0����
�������[N-

B, por isso utizou-se, nesse dendrograma (Figura 5), somente a regi�������[N-B dos

�


����������
����������

��������	�
���������
���������������������
����������������������������
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hapl��
���� ���� ������-de-burro (Tabela 1), de modo a ser poss����� ������C���� �����

rela����� ����� ��� �E�����
� ��C�
����C��-se somente o CYT-B, os cascos-de-burro

apresentaram apenas sete hapl��
���
� ���
��� ��� ����� �� os outros hapl��
���� ���

diferenciarem apenas na regi�����
���, como o H1, H4 e H7, que, agora, s��� 
���
�

(Figura 5). O mesmo ocorreu com H2, H9 e H13 e com H3, H5 e H6.

Como foi referido, o H1 foi o mais frequente na popula���� �asco-de-burro

(Tabela 2). Quando se considerou apenas a regi�������[N-B, aquele hapl��
�����
�
�����

ao H4 e H7, mostrando duas conclus#����(���
��
���	�����������'�����
�����������
��

de uma mesma matrilinha, visto que as diferen���� C��������
���
� ��	�� ��� poucas,

ocorrem na regi�����
���, que apresenta alta taxa de muta�����(�����C���	���������

frequ�ncia aumenta, visto que agora s��� W1 animais que apresentam o mesmo

hapl��
��
� ������Cdo que possivelmente poucas matrilinhas contribu���� de forma

direta na forma��������������-de-burro.

Esse hapl��
��, no entanto, n���	��2����
�������������-de-burro, outros grupos

gen	�
����C��
�������,���
�����E	����������C���
����������������E��������C��P
�����

5. Isso mostra que essa matrilinha foi a que, possivelmente, mais contribuiu com a

forma��� dos grupos gen	�
����C��
�������,���
���

O DNA mitocondrial tem sido vastamente utilizado em estudos de gen	�
���

populacional, filogeografia e filogenia, assumindo-se que as frequ�C�
��� haplot��
����

devem-se, principalmente, 0��
��a���
��� ��������
��
�� ��� ���
����� 
C����������
���	�

seletivamente neutra, sendo o DNA mitocondrial considerado um marcador neutro

(BALLARD & RAND, 2005). Nesse sentido, alguns trabalhos, mesmo com animais

dom	��
���� �FANG & ANDERSSON, 2006; EGITO, 2007", aplicaram o teste de

neutralidade. Com esse teste, objetiva-se verificar se a sele���� �9��� ����������

demogr%�
���� ���� �������� �� ��� ��C�
������ ����� �2��
������ ���� ������C�
���

haplot��
�����E�����������������
����0����
�����C	�
�����0������
�
�����C������

Assim, na Tabela 5, apresentam-se os resultados obtidos para o teste D

(TAJIMA, 1989) e Fs (FU, 1997).
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7�E
���:� Testes de neutralidade D e Fs nas subpopula�#�����

su�C� casco-de-burro

Subpopula��� D Fs

Nordeste 1,40ns 8,59ns

Sudeste -0.21ns 8,74ns

Centro-Oeste* __ __

Total 0,3ns 5,13ns

*N��� 	� ��������� ���
���� �� ������ ��� ���������� ���� C��� ������C���

polimorfismo

A subpopula���� ��� �����-de-burro do Centro-Oeste apresentou um �C
���

hapl��
��
�����
����C�����
�������������
����������������� A subpopula��� do Sudeste do

Brasil apresentou, para o Teste D, valor negativo, mas n����
�C
�
���
��, enquanto a do

Nordeste tamb	��apresentou n����
�C
�
���
��
��������
�
��� �N�E����X���u��C�������

popula���� ���%� �����
C��� ���� E���� C�� ����
�� ��� ��������� C�����
� ��� ��4�
� em

equilibrio, segundo TAJIMA (1989), o valor de D 	� 
����� ��� ��
��� ���2
��� ��� +�����

Segundo HARTL & CLARK (2007), valores significativos negativos de D podem

evidenciar uma popula������������
��C��
�������+�����������C���������
������������

primeiro em alelo raro, o que mais rapidamente afetar%���������de �?�(Fs = S:9"-S`). A

popula���� ���E	�� ����
� C�� �C��C��
� �
����
�� ��� ��������� ���� �������� ���
�
����

significativamente, mostrando que passou por per�������������������
����
������

Valores negativos estatisticamente significativos tamb	������������ �E�
���� ���

houve sele���� desfavor%���� sobre hapl��
��� ����J� �C���C��� ��� �������� ���
�
����

estatisticamente significativos tamb	�������������E�
�������'ouve sele���� favor%���

de alguns hapl��
������
��������C��� (MONTEIRO, 2007). Atualmente, n���	����������

distinguir entre o efeito demogr%�
��� �� �� ��� �������� ���C�����������C��� ��� ��������

estatisticamente significativos.

A estat���
��� Ps tende a apresentar valor negativo, o que n��� ������� nas

subpopula�#��� ��� Nordeste e do Sudeste (Tabela 5), quando existe excesso de

muta��� recente e, consequentemente, de alelo (hapl��
��� raro, sendo considerado

contra a neutralidade das muta�#��������������C����
��� ������
������������FU, 1997).



����

Valor significativo de Fs pode indiciar que diversos processos, como crescimento efetivo

populacional ou Fcarona;���C	�
��
�ocorreram no passado (FU, 1997).

.�/��( �)'!=�!�

As rela�#��� �
����C	�
���� �C���� ��� '�����
���� �C��C������� ���
C��� ��� �������

claro de rela�������
����������������������� suporte dos n�����������
�). O hapl��
���H1

parece ser, claramente, o mais ancestral devido, primeiro, ao fato de ser de origem

ib	�
����
�����C��
�������������
��������C�������������s subpopula�#���estudadas e o

�C
�����������������

Os resultados de diversidade haplot��
�����C��������
��
�a distIC�
����C	�
�������

%��������C
������C�������
��C������
����
�������C	�
������������������ su�C� casco-

de-burro, salientando a presen��� ��� ��
�� ������� ��������� �� ��
%�
���� ��� �
C'���C��

maternas distintas, convivendo no mesmo local.

Os cascos-de-burro apresentaram v%�
���'�����
������������������C�����������

grupos gen	�
����C��
�������,���
�
�����C����C���descenderem de mesma matrilinha.

Baseado nos resultados observados neste estudo, 	� ��������� ���
�
���� ��

exist�C�ia de um ���
 gen	�
��� ������C��� �
������C�� ���� ��� ������� 0� �
����
����� ���

DNA de origem materna, consistente com a hist��
�� ��� ��
C��������� E���
��
���� (��

diversas introdu�#��� ��� �C
��
�� ��� diferentes origens favoreceram prolifera���� ��

expans��������
����ntes hapl��
�����C��C��������Portanto os cascos-de-burro do Brasil

possuem um reservat��
��
������C������������������������������
C�����������C�
���

�
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 %�� RELA��& � P�\/B&DMN��( � &DN8&� / SU^D/ � �ASCOS-DE-

BURRO E POPULA��& � �,M8��( � &� D/8N&-AMERICANAS POR MEIO DA

REGIO/���/44�

�
���9� O� Sequ�C�
��� C��������
���� ��� .D(� �
����C��
�� foram utilizadas com o

objetivo de determinar a rela�����
����C	�
�� entre duas popula�#�����������-de-burro

e 12 de su����
� ��
�C���� ��� -�������� �malhado-de-alcoba��
� b�����, alentejana e

javali), Espanha (

 ��7�, �������, �������

��, ���
����
���
��� ��
�
��


��
 e javali)

e dos Estados Unidos ( �
�	���, �����
 e �����
��
�), na tentativa de este trabalho

elucidar a origem materna dos animais cascos-de-burro do Brasil. Um fragmento da

regi�����
��� de 511 pb foi amplificado, e os produtos de PCR foram purificados e, na

sequ�C�
�
 inseridos em um sequenciador ABI PRISMr 310. Foram encontrados 33

hapl��
���� C�� �����
� ��C��� ������el identificar 35 s��
��� polim���
���. A maioria dos

hapl��
�����C��C�������Cos cascos-de-burro foi comum 0���������#�� da Pen�C�����

Ib	�
��� ���������� C����� ���E��'�
� C�� �C��C��� �� mais frequente em ambas as

popula�#��� ��� �����-de-burro foi comum apenas 0� ���������� ���
��� �
���
��. A

popula������� �����-de-burro 1 diferiu estatisticamente de todas as outras, inclusive

da casco-de-burro 2. Esta, todavia, n����
���
�� �� b��ara. Com base nos resultados

obtidos, conclui-se que os cascos-de-burro possuem ancestralidade materna ib	�
��
�

com pequena introgress������'�����
��������
������
%�
���

&���)
��O�D�)
M�diversidade gen	�
��
���������	
��Matrilinha
�



����

&FW)(�� �7��� ��)�7�( !� 8�7`�� � 8��L�)�� � ;')��((7� &��!� � ��
�8���� � � ��  (�7FO�;����� � &��� &(&')�7�( !� 8�!��� ( �
;�7(�F( ����)�� ���O)((&�����( �� �)W!�!�

�

�E��
���� �� Mitochondrial DNA nucleotide sequences were used to determine the

phylogenetic relation between two Brazilian Mulefoot pig populations and 12 pig

populations from Portugal (+

�
������)
���
@
���8�
�
��)
����1
�
, and wild boars),

Spain (/
 ��7�, #������, %������

��, ���
���.
���
��� "�
�
�.


��
, and wild boars),

and United States (US Mulefoot, Guinea, and Red Wattle) to try to elucidate the

maternal origin of Mulefoot pigs in Brazil. A fragment of 511 pb of the ��
��� region was

amplified, and purified PCR products were analyzed using an ABI PRISMr 310

sequencer. A total of 33 haplotypes was found, and 35 polymorphic sites were identified.

Most haplotypes found in Brazilian Mulefoot pigs were common to the Iberian pig

populations included in the present study. However, the most frequent haplotype in both

Brazilian Mulefoot populations was common only to the population of ���
���.
���
��

pigs. Brazilian Mulefoot population 1 was statistically different from all other populations,

including Mulefoot population 2, which did not differ from the �8�
�
 population. Based

on these findings, it was concluded that Brazilian Mulefoot pigs have Iberian maternal

ancestors, with some introgression of haplotypes of Asian origin.

a
CH9
��M�genetic�diversity, ��������	
��matrilineal history

/�*�� 7�(�',-(�

Sendo essencialmente transmitido via materna, o DNA mitocondrial (mtDNA)

abriu uma nova perspectiva no estudo da gen	�
��� ��� ���������� �� 	� �� ���������

molecular mais utilizado em estudos de domestica���� �GIUFFRA ��� 

�, 2000). O

mtDNA 	� ��
�
+���� ����� 
��C�
�
���� ��� ����%��
�� �C������
�� selvagens (HUANG ��� 

�,

1999; OKUMURA ��� 

�, 2001; FANG & ANDERSON, 2006), o n����� de linhagem

materna na popula������������� (EGITO, 2007) e sua origem geogr%�
����LARSON ���



�� 2005; WU ���

�, 2007). Com os dados obtidos, pode-se tra�������������������%�
���

da diversidade e evolu��������������	�
�
����
������������ ���2����nico, verificar as



����

expans#���demogr%�
��� assim como a miscigena�����,87P/8.����

�, 2003; EGITO,

2007).

A maior varia���� C�� .NA mitocondrial entre indiv����� C��� �����
�C����

maternalmente ocorre na regi���C�� codificante (regi��-controle ou ��
���), que possui

F��C�������C���;
������
�C�
�
���������������������2��R���X���+��������
���0��	�
�
�

como as duas zonas hipervari%��
�
� _6�� �� _6��� ��(88(�&./� ��� 

�, 2000;

STONEKING, 2000; PAKENDORF & STONEKING, 2005). Nessas zonas, a substitui����

das bases n���	��C
�orme, uma vez que as transi�#�������������
�� �����entemente

que as transvers#��
���C������������C�
��������
�
�
�
C��	������
������������
C�, e as

taxas de substitui�����������
%��
���e acordo com os locais do DNA (HOELZEL ���

�,

1991; TAMURA & NEI, 1993; MEYER ��� 

�, 1999), permitindo que os m���
�����

polimorfismos dessa regi�� possam ser utilizados na distin������� 
C�
�����
 baseada

em hapl��
��, j%� ���� ����
���� �
��
C��
� indiv������ ����cionados ou n��� ���� �
��

materna.

Trabalhos recentes confirmam o que, de fato, consta na hist��
��������	�
� ����

����	
 no Brasil, que as ra��� nativas s��� ���
������ ���� 
C�����+
���� na 	����� ���

coloniza���
� ������C��
� ���� ��
�� ��� mtDNA, que possuem uma ancestralidade

materna europeia (GROSSI ���

�, 2006; SOUZA ���

�, 2009). Entretanto h%����������

de animal no Brasil, conhecido como casco-de-burro 3 que tem essa denomina�������o

fato de os animais serem sind%��
����3, cuja origem ainda 	�incerta, uma vez que n���'%�

evid�C�
����������C��
�� em su�C� na Pen�C�����Ib	�
�a.

Contudo, segundo alguns autores (MARIANTE ��� 

�, 2003; MARIANTE &

CAVALCANTE, 2006; CASTRO, 2007), os animais que, no Brasil, chamam-se casco-

de-burro t�� origem provavelmente na ra��� �
�	���, encontrada nos Estados Unidos.

Por	��� origem do  �
�	��� americano tamb	��n���	��������COBURN (1909), no seu

livro cl%��
��
�
C�
����������������) ����
, fez notar que o porco  �
�	��� foi encontrado

em Arkansas, Missouri, Iowa, Indiana, em todo o sudoeste e em algumas partes do

M	2
��� Na atualidade, h%� �C
��
�� �om esse fen��
��� ����
����C��� ��� ����� ��

continente americano (LEMUS-FLORES ��� 

�, 2001; LEMUS-FLORES ��� 

�, 2003;

OSLINGER ���

�, 2006; AGp&8/����

�, 2008).�



����

Existe grande lacuna quanto a estudos abordando rela���� ��C	�
��� ��

popula������������-de-burro com os seus poss���
���C������
�. Assim, aponta-se como

objetivo principal deste cap����� verificar a rela������C	�
����C��� os animais cascos-de-

burro, ra����norte-americanas e da Pen�C���� Ib	�
���������
����������C�
���
��������

principal regi��� C�� codificante do mtDNA (��
���), na tentativa de este trabalho

elucidar a origem materna dos animais cascos-de-burro do Brasil.

�

/��+�;�7����)���;V7(�(!�

/��+�*���9��
��

Amostras de sangue de 110 su�C��� ���� �� ��C��
��� �����-de-burro foram

coletadas individualmente em tubos com K3EDTA e transportadas para o laborat��
���

Esses animais s�o oriundos da regi��� Nordeste (estado da Para�ba, 46 animais),

Centro-Oeste (estado do Mato Grosso, 29 animais) e Sudeste (estado de Minas Gerais,

35 animais) do Brasil.

Com base nos resultados obtidos no cap���lo anterior, observou-se que as

popula�#����������
#���Sudeste e Nordeste n����
���
����entre si pelo parI������Pst,

por isso, neste cap�����
��mbas ser�����C�
���������C
������������
���C��
C�������

F�����-de-burro 2;
� ��� ��sso que a popula���� Fcasco-de-burro 1;� ��
� �������� ������

animais da regi���Centro-Oeste.

Foram tamb	�� ���������� ��� ���� grupos gen	�
���� �������C��� ��� -��������

(malhado-de-alcoba��
� b��aro e alentejano), cinco da Espanha (

 ��7�, �������,

�������

��, ���
����
���
�� e ��
�
��


��
) e tr�������&�������7C
����� �
�	���, ����

�
��
��e������
).

Utilizaram-se amostras de Javali provenientes das mesmas regi#��������%�
����

das ra�����������C������-�C�C����� �E	�
��� �-����������&���C'��
�������+�������sas

amostras permitem avaliar a contribui���� ���� 4����
�� ����� �� ���
 das ra���� ���C��

aut����C��� �
� ���C������C��
� ����C������� ����������� ���� �
��
C���� �� ������

dom	��
���������������



����

/�+�+��K�
���9��
�� ��

O DNA total (nuclear + mitocondrial) foi extra���, segundo SAMBROOK ��� 

�

(1989), a partir da mancha de sangue armazenada em cart�� 5&)�"

����, usando-se

pequenas %����������������"-2 mm2), conforme descrito no cap������)��

�

/�+�.������������9��9���
9���9���
�&���
��
T�
�����
��9�

A regi��� utilizada do mtDNA para tra���� ��� �����#��� �
����C	�
���� �C���� ���

cascos-de-burro e os grupos gen	�
����estudados foi a ��
���, escolhida n����� pela

sua alta taxa de muta���� �N(,&8\&N
�"GG1� como tamb	������ �����
����������C���

utilizada em diferentes trabalhos envolvendo ra�������su�C�
�����������
�� a imediata

compara���� ���� �����C�
��� ��������C����� ���E��'�� ��� as dispon���is na literatura

(GIUFFRA ���

�, 2000; OKUMURA ���

�, 2001; KIM ���

�, 2002; ALVES ���

�, 2003a).

Um fragmento de 511 pb entre os s��
��� "X.390 e 15.900 foi amplificado usando-se

iniciadores de acordo com ALVES ���

� (2003a).

As condi�#��������������������
�
����������������
+����������� ������
�������

F&���C����� !������l����� �����C��r;
� usando-se o Qiagen Taq PCR Core Kitr, num

volume total de 25 d�
���C��ndo 0,4 d!��������� 
C
�
����
�"2� �����������!���2 (1,5

mM), 200 d!�����DN-�
� �������u��"2�
�"��C
���� de &
'�DNA Polymerase e 1-2 d�����

amostra de DNA. O programa de amplifica������C�
��
���� desnatura����a 94j� por 2

min; seguida de 30 ciclos de 2 min e 30 s: desnatura������94j� por 45 s, anelamento a

55j� por 45 s e extens���a 72j� por 1 min; e extens����
C����� 72j��por 10 min.

Ap��� ����
�
�����
� �� ���
�
�a���� ��� ����� �������� (5 d��� ��
� ����
+���� ���� ��

enzima Exosap-Itr�(2 d����/����������������
�
����� consistiu em 15 min a 57j����"X�

min a 80j���

Ap��� ���
�
�����
� ��� ����#��� ��� ����
�
������ ����� �����C�
���C��� ������

realizadas com o ABI PRISM BigDye Terminator v1.1 Cycle Sequencing Kitr num

volume total de 10 dl, contendo 1 dM de iniciador direto, tamp�o de sequenciamento

(0,5x), 2 d�� ���a
�� ��� �����C�
���C�� e 2 d�� ��� �������� ���
�
������ /� ��������� ���



��	�

amplifica������
�izado consistiu em 1 min a 96j� e, em seguida, 25 ciclos de 10 s a

90j�
�X�����55j��e 4 min a 60j��

O produto obtido foi precipitado com 2 d�������������������
���*!������_�V�R
1��

e 50 d�� ��� ���C���GXH� �
� ����� 
C��E����� 0� ������������ ��E
�C��� ����C��� )$��
C� ��

centrifuga������"R$$$���������C���)$��
C
���
���������C�������250 d��������C���W$H���

novamente centrifugado durante 5 min a 14000 rpm. Ap�����C��
�������
���
����
�������

sobrenadante e secou-se o precipitado��Em seguida, a amostra foi preparada para ser

analisada num sequenciador autom%�
���(,��-8� !TM 310 Genetic Analyzer. Em cada

aplica���
� ������ ��
�
+����� )X� d�� ��� ������
��� ���
�C
+ada. A visualiza���� ����

resultados foi efetuada com a aplica����  ����C�
C�� (C��l�
�r 3.7 da Applied

Biosystems.

�

/�+�/�7
����
��9��9�����9��

As sequ�C�
��� �������� ������ avaliadas inicialmente para qualidade maior ou

igual a 20 pelo software Phred (EWING & GREEN, 1998; EWING ���

�, 1998), sendo Q

= - 10 log10(Pe), em que Q 	�� valor da qualidade e Pe 	������E�E
�
���� de a base ter

sido nomeada erroneamente. As sequ�C�
����������eitas com, no m%2
��
�"�E����C���

determinada a cada 100 bases sequenciadas.�

Em seguida, usando-se o software Bioeditr�vs7.0.5.2 (HALL, 1999), que utiliza o

algoritmo Clustal W, as sequ�C�
����E�
������������
C'���� 3 consideraram-se 460 pb

das 511 sequenciadas, localizadas entre as posi�#���"X.420 e 15.880 3 e comparadas

entre si. Como sequ�C�
�� ������C�
�
� ��
�
+��-se a do mtDNA da esp	�
������ ����	
��

dispon�����C��D�,�
�GenBank AJ002189 (URSING & ARNASON, 1998).

Diversos estudos referem-se aos cuidados necess%�
���C���C%�
����� mtDNA, de

modo a definir protocolos para evitar ou minimizar os efeitos de poss���
��

contamina�#��� ��� ����� de an%�
��� C�� ���������� �
C��� ��(88(�&./� ��� 

�, 2000;

BANDELT ���

�, 2001; EDSON ���

�, 2004; YAO ���

�, 2004; BUDOWLE ���

�, 2005).

Em an%�
��� �� mtDNA, os erros consequentes da verifica���� ��� ���cesso de

sequenciamento da amostra, que consistem, na maioria das vezes, em trocas de base,



��
�

refer�C�
��� ��E������ � muta�#��� ��C������� ���� ���C����� como a maior causa de

equ�������,(D.&\N����

�, 2001; MONTEIRO, 2007).

O protocolo utilizado neste estudo para obten������� sequ�C�
��������.D(����

su�C�
� ��� ����� �� ��C���� ������������ ��� �C������� �������C���� ���� ������ �����
���
�

consistiu 3 al	�������� �����C�
��� ����� inicialmente avaliadas para qualidade 3 no

alinhamento e posterior revis������������C�
���������ostras por duas pessoas bem

como na cria������������
����������
����
���������	��������������������a amostra

refer�C�
�� (Acesso .���
��: AJ002189). Quando necess%�
�
� ��������� �����

sequenciadas nos dois sentidos, de forma a obter resultados mais concretos e a

eliminar d��
�����

�

/�+�:���I���
��9�����9��

Os hapl��
���� ������ �E�
���� ���� ��
�� ��� ��C������ �
����
� usando-se o

programa ARLEQUIN (EXCOFFIER ���

�, 2005). V%�
�� das sequ�C�
������
��E�
���
�

por serem relatadas pela primeira vez, ser��������
������no .���
��.

Uma vez obtidos os hapl��
���, procedeu-se a avaliar o grau de diversidade em

cada uma das popula�#����������������
�������������������C	�
����C����������

Analisou-se, ent��
� �� �
����
����� '�������
��� [(�) NEI & TAJIMA, 1981], que 	�

uma medida an%�����0��
����
�������C	�
������D�
�C��.D(�C������:

�
�

�
�

�
�



�


�
��

1

2 )1(
1 ,

em que � 	�� n�������e hapl��
��, �� representa as frequ�ncias de cada � hapl��
�� e n

	�������C'������������.

Uma segunda medida de variabilidade 	� ��C��
C���� �
����
����� C�����t��
��

[( � ) NEI, 1987], definida como o n�������	�
����� diferen����C��������
������� 
����

entre as diferentes sequ�ncias, calculando-se a partir de:



����


��

�


 ���
� �� ��

�
1 ,

em que 
�� 	� �� ���������� �os nucleot��eos diferentes entre os hapl��
���� � e 1; p

representa as frequ�C�
�����������
���4�'�����
��; e n 	�������C'�������������

A propor������� nucleot�deos diferentes entre hapl��
�� ( 
�� ) foi estimada a partir

da distIC�
�� ��� N(!78(� U� D&�� �1993), usando-se o programa ALERQUIN

(EXCOFFIER ���

�, 2005).

Em seguida, o n�������	�
�������E��
��
����C��������
����������
��� entre dois

grupos de sequ�C�
� (��!), que d%��������
����������
��IC�
����C	�
����C����������

grupos (NEI & LI, 1979), foi calculada a partir da f������`


��
�






����� �� 2112 ����

em que 
�� 	���������������� nucleot�������
����C�����C�������'�����
����� e 1, sendo ��

a frequ�C�
�����'�����
��� �. E, a partir desta, com as corre�#������������
�����C�
��
�

dado um grupo de sequ�C�
�
�����-se calcular a DA a partir de:

2
21

12
��� �

����

A %�������
����C	�
�����
���C�����da entre as popula�#��, baseada nas distIC�
���

DA, usando-se o algoritimo (���������>������ e os programas MEGA (TAMURA ���

�,

2007) e ALERQUIN (EXCOFFIER ���

�, 2005).

Outro m	����� ��������
��� ��
�
+���� C����� ������� ����� ����
��� �� ����� ���

diverg�C�
����C	�
����C��������������#���������������
������
���
���������I������PST

(WRIGHT, 1951), que, atrav	�� ��� ���E
C����� ��� �%�
������
���� ��� '�����+
�ose a

diferentes n���
���
C�
������
���E�������#���������������������
�����
������������
����

detalhada da estrutura populacional (HARTL & CLARK, 2007). Esse parI������ ��
�

calculado usando-se tamb	�������������(8\&u7�D� �&5�/PP�&8����

�, 2005), por

meio de 1.023 permuta�#��������	��
��������'�����
�����C���������E�������#���



����

E, finalmente, as rela�#����C�������'�pl��
�������������E	��
C���
��� usando-se

tanto o m	����� (���������>������ 3 em que a confian��� ��������
��� ��� ����� C�� ��
�

estimada sobre 1.000 r	plicas �������
��por meio do programa MEGA�(TAMURA ���

�,

2007)��, quanto o +������>�������(BANDELT ������, 1999), que combina o algoritmo de

Kruskal, o qual seleciona %������� ��� ���� ���� �������
���� ��� ��C�2#�����
�� ������
�

com o algoritmo heur���
��� ��� �%2
��� ����
�<C
�� ��� P���
�
� ���
� �����C�
����C��
�

adiciona-lhes novos v	��
���
�E�����������'�����
����
C����	�
��
����������������+
����

comprimento total da %������ �,(D.&\N� ��� ���, 1999); foi constru���� ���� ����� ���

hapl��
�� usando-se o programa NETWORK v.4.2.0.1r (BANDELT ������, 1999).

/�.���!')7��(!�����!�'!!-(�

As 359 sequ�C�
������R1$�pb da regi����	���
�obtidas neste trabalho revelaram

33 hapl��
���
� ��C�� poss����� �E������� 35 s��
��� ���
����
����� .��tes, 29

compreenderam muta�#�������
������C�
���
 enquanto tr��
�����
�����ansvers����P�����

detectadas cinco dele�#��/inser�#�� entre os hapl��
���� �C��C������, em que duas

ocorreram em s��
���������E	����
��E����������E��
��
���� Quando comparados com a

sequ�C�
��������C�
���Acesso .������: AJ002189), todos os hapl��
����apresentaram

uma dele����C�����
����"X�W$W�

Na Tabela 1, est% a frequ�C�
� num	�
�������'�����
���������.D( encontrado

por popula���.
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As popula�#��� �������C�� ������C�����
� ��� ����� �����
� ��
��� C������ ���

hapl��
�������������	��
��� (Tabela 1). Por	��������������������C�������-de-burro 2

apresentou maior quantidade de hapl��
��� ���� �� ���� T����
�� ��� &���C'��� (�������

popula�#��� ������-de-burro 1 e ���� ������) apresentaram apenas um hapl��
��
�

demonstrando, possivelmente, que descendem de �C
��� matrilinha (Tabela 1).

Ressalta-se, no entanto, que, al	���������+
���C����������C
��� na ����������, todos

os grupos gen	�
�������
�����������������������
������������
�������2�
C���
������
�

devido 0� �������� �������ional, pode ter eliminado poss�veis hapl��
���� �������

popula�#���� !��
� ��� ��
C���
�
� ������-se que, de fato, a domestica���� �� ��

melhoramento reduzam a diversidade gen	�
��
� ������� �C������� �� ������C�
�� ���

efeitos de funda���
� �� ��
�
+����� ��� ��� ����+
���C������ ��� ����������� ������������

valor reprodutivo e a fixa������������
������������E�C	�
��������	����������������
�
�
���

(INNAN & KIM, 2004; CRUZ ������, 2008).

Observaram-se, ainda, na Tabela 1, que quatro hapl��
��� (H3, H6, H13 e H14)

foram comuns entre as popula�#��� �������C� e que v%�
��� ����'�����
���� �����C����

nos selvagens (H1, H3, H4, H6, H10 e H15) apareceram em grupos gen	�
�������	��
����

(Tabela 1), o que contraria KIJAS & ANDERSSON (2001), que sugeriram que uma

subesp	�
�� ��������� �istinta poderia ter evolu���� C�� -�C�C����� �b	�
�� devido ao

isolamento reprodutivo durante a ���
�������
������

A �C
��� ���
��� ��� &uropa, por	�
� ���� �����
 evid�C�
�� de que tenha sido

ref�gio para o javali durante a ���
��� ����
����� 	� �� ��%�
�, uma vez que KIJAS &

ANDERSSON (2001) demonstraram, com base na sequ�C�
�� ��������� ��� .D(�

mitocondrial, que existe grande diverg�ncia gen	�
����C������� 4����
�� 
talianos e os da

Europa Central, que se teriam diferenciado nessa regi��� '%� ������de 66 9000 anos,

devido ao isolamento criado pelos Alpes. Durante as glacia�#��� ��� �uatern%�
�
� ��

Pen�C����� �E	�
��� ��C��
��
�-se em um importante ref��
�� ����� 
C������� ���������
�

como o coelho selvagem (BRANCO ��� ���, 2002) e o urso pardo (TABERLET ��� ���,

1994), mas, ao que indica, o mesmo n������C�������������4����
��
b	�
�����(\6& ����

���, 2003a; PINHEIRO, 2005).



����

A exist�C�
�� ������ ��� ����� '�����
��� (H3, H4 e H6) entre alguns grupos

dom	��
���������������������'���-de-alcoba������lentejano) e a popula�������������

de Portugal (Tabela 1), da mesma forma entre ra��s espanholas e a popula���� ��

javali espanhol, 	� ��C�����C��� ��� origem materna comum, tendo essas ra���

contribui���� ��� matrilinhas provenientes de �C
�� evento e local de domestica���
�

corroborando achados (LARSON ������, 2005; WU ������, 2007), que revelaram que os

porcos foram domesticados em v%�
��������
+��#������&��%�
�
 a partir das popula�#���

selvagens locais, mas n����C
����C�� na China, como ficou creditado por muitos anos.

No trabalho de LARSON ������ (2005), a aus�C�
�����'�����
�� mitocondrial do Oriente

Pr�2
��� C��� ������ ������ias modernas foi tomada como prova de que as ���
����

descendem de javali domesticado localmente.

No que se referem aos cascos-de-burro, percebe-se que o H29, o mais frequente

em ambas as popula�#��� �casco-de-burro 1 e 2), s�� ���������C�� �opula�����������

�������� da Espanha, embora, neste trabalho, tenham-se utilizado quatro variedades

da ra����E	�
ca (����������� 
�7��������
�����������������������) como tamb	��a ra���

alentejana de Portugal, que igualmente faz parte do agrupamento racial denominado

ib	�
�� na Espanha. Mas o H29 parece ser mesmo da ra���ib	�
��
 uma vez que ALVES

������ (2003a) tamb	� o encontraram na popula��� �� 
�7�. O H10, segundo hapl��
���

mais frequente na casco-de-burro 2, foi tamb	���E��������C����������������� e em

v%�
�����������������#�� estudadas (Tabela 1).

Ressalta-se que tamb	�� �2
��ia em Portugal a variedade dourado alentejano,

que 	� �� ����� variedade colorada (�A���) da Espanha. Portanto o H29 pode ter

chegado ao Brasil por meio de animais da variedade dourado alentejano de Portugal, e

n���C�������
���C���������
������C
��
��
�����������iretamente da Espanha. A ra���

alentejana passou por dr%��
��� �������� C��	�
��� �� �������
�C��
 que eliminou

variedade dessa ra������-�������
���������������
�n�� se sabendo quantos animais

contribu������������C����������������
���������#����2
���C������-�������, podendo

isso ser tamb	�� uma das raz#��� ����� C�� se ter encontrado o H29 na popula����

alentejana.

Em rela���� ���� ���C���  ���
���, observa-se que apenas dois (H6 e H10)

hapl��
���� ������ ����C�� �C���� ������ �� �� ���������� �����-de-burro 2 (Tabela 1). O



����

�C
���'�����
����������������C�������-de-burro 1 n������������C�� ���
���. Embora o

H6 tenha sido o segundo hapl��
�����
��������C���C�����������������-de-burro 2, sua

frequ�ncia na  ���
��� foi limitada a um �C
����C
���
���C��������'�����
�����������

v%�
�����������������#������-�C�C������E	�
�� estudadas. O mesmo occoreu com o H10,

que, embora muito frequente na popula����������C�  ���
���, apareceu somente em

um �C
����C
���������-de-burro. Isso sugere que esses hapl��
������C'����'���������

Brasil por meio dos animais da Pen�nsula Ib	�
��, e n���������
����� su�C�s  ���
���,

n��������C��C��
������C��
�� hip���������C�����de que os su�C���������-de-burro do

Brasil seriam derivados dos porcos  ���
���, dos Estados Unidos.

A diversidade haplot��
��� ���
���� �C���� $
$$� �� $
Q7 (Tabela 2). Apesar da

suposi�������������%��
������������������
�C��������������#���de javali na Pen�C�����

Ib	�
��
� ��� ������C������ ��� ��������� e da atual estrutura���� (SCANDURA ��� ���,

2008; FERREIRA ��� ���, 2009), os maiores valores foram observados nas popula�#���

selvagens, embora a popula��� �����
����� tenha apresentado o mesmo valor dos

javalis de Portugal. Durante os anos 60, as popula�#�� dessa subesp	�
���C��C������-

se extremamente reduzidas na Pen�C������E	�
��
����
���0�������2����
����������������

de peste su�C�����
��C��������� 
C��
��������
���� �� �����
������ ������ ������ ��E���	�
��

naquela regi��
� ��
� ���
E
��� �� ����� ��� 4����

� ��
C�
��lmente em Portugal (MORAIS,

1979).

A popula������ su�C� casco-de-burro 2, apesar de ter maior n���������'�����
���

que a de Javali da Espanha (Tabela 1), apresentou menor diversidade haplot��
��

(Tabela 2) pelo fato de as frequ�C�
��� '���ot��
���� ������ ��
�res na primeira

popula�����
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H%��%�
��������������������
����2��
������E�
2�����
�E
�idade de hapl��
����C����

os dom	��
�os e os selvagens da Pen�C������b	�
����

Primeiro, a domestica���� ���� ���C��
� ���
� ��� ��+� ��� ���� ��� ���C���
��C���

�C
��
� C�� �'
C�
� ����� ������ ��� �%�
��� ����
�� ��� ����� �� &��%�
�
� �� ���� ����
�
�� ��

participa���������������#es locais de ��������
� com diferentes patrim<C
�����C	�
����

(GIUFFRA ������, 2000; LARSON ������, 2005). De acordo com GIUFFRA ������ (2000), o

tempo de diverg�C�
��������������C������
�������������#����������C�������������
��

foi estimado em 500.000 anos, muito antes do per����� ���C����� ����� �� ����

domestica���
��������%������
���'%����������G�$$$��C����-�����
����C��
����-se-%������

a introgress���������������	��
������
%�
����C�������������-americanas (OKUMURA ���

���, 2001). Nesse sentido, v%�
������������pontam para uma maior proximidade entre as

formas dom	��
���� �� �������C�� ��� ������ ��C�
C�C�� que entre as popula�#���

selvagens do continente Europeu e do Asi%�
���(WATANOBE ������, 1999; OKUMURA ���

���, 2001).

Em segundo lugar, o javali 	� ���� esp	�
�� �����ama, que sofreu redu��� na

popula���������C�����C�
�����������2����
���� �(D.78(�������, 2008), o que pode

ter eliminado hapl��
���� ������ ���
� ����
�����C��
� �� �
���C�
��
�� ��C��
����C��� ����

dom	��
����� &
� �
C����C��
� ����� ���� '��
��
� �
C��
� ��� fluxo gen	�ico bidirecional

sustentado entre as popula�#��� �������C�� �� ���	��
���� �����������
� na Pen�C�����

Ib	�
���

Os grupos dom	��
���
� ��� ����� �����
� ������C������ ��
����� �������� ���� ���

selvagens de diversidade nucleot��
��
��������
�����C����$
$$���$
$" (t�$
$$5), sendo as

popula�#��� ������, b������ � casco-de-burro 2 as que apresentaram maior varia����

nucleot��
��� �N�E����)��� ��so pode ser explicado pelo fato de essas popula�#��� ������

apresentado hapl��
��� ��
%�
��� �� �������
� ������� '%� ���C����
�����C�
��C��������
���

entre estes. Nesse sentido, as popula�#��� ������� �������� e javali da Espanha

apresentaram alta diversidade haplot��ica, mas baixa nucleot��
���� ��so se deve 0�

similaridade entre os hapl��
���� ���� �������
���� �������#��
� �
���� ���� ��� '�����
���

pode se diferenciar de outro apenas em um s��
�.



��	�

As distIC�
��� PST (Tabela 3) mostraram que a popula���� ��� casco-de-burro 1

diferiu de todas as outras, inclusive da casco-de-burro 2, embora essa ���
��� ��C'��

apresentado frequ�C�
����������_29, �C
���presente na casco-de-burro 1.

A popula������ su�C� casco-de-burro 2, todavia, n����
���
���� b��ara, mostrando

estar mais pr�2
���desta. A alentejana, de Portugal, n���diferiu da �������, da Espanha,

que, segundo autores (ALVES ������, 2003a; ALVES ������, 2003b), pertencem a mesma

variedade da ra�� ib	�
��� ��� &���C'�. Ressalta-se que a alentejana, como visto na

Figura 5 do Cap������), representa duas variedades no agrupamento racial da Espanha

denominado ib	�
��, em que uma pertence 0����
������������� e a outra 0������ (������),

sendo que a alentejana diferiu estatisticamente da ���������������. Esta, chamada de

dourado alentejano em Portugal, est%� praticamente extinta em Portugal, da mesma

forma os animais ������� ��������� tamb	� est��� ������ �2�
C��� na Espanha,

encontrando-se apenas em algumas pequenas cria�#��. A alentejana esteve, em

rela����0������
���������#������-�������
���
�����2
������b�sara que da malhado-de-

alcoba��, embora distante das duas significativamente pelo parI������Pst.
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A popula���  ���
��� apresentou valores altos de FST em rela���� 0�� �����

popula�#�����������-de-burro (Tabela 3), n��������C��Cdo a teoria de que estes seriam

derivados daqueles (MARIANTE ��� ���, 2003; MARIANTE & CAVALCANTE, 2006;

CASTRO, 2007).

A ���� ������ 3� certamente por compartilhar seu �C
�� hapl��
��� �_16) com a

popula����  ���
���, que foi, inclusive, o mais frequente nesta 3 n��� diferiu

estatisticamente dela.

Observando-se a rede +������>���� entre os hapl��
�����P
�����1), nota-se que o

H3 3 que apareceu n��� �� em todas as popula�#��� ��� &���C'� mas tamb	�� C��

popula��� de javali de Portugal bem como na alentejana e na malhado-de-alcoba�� 3

apresentou rela���� ��� ��� �C
��� ���
�� ���
����
��� ���� �%�
��� ������� '�����
���
�

demonstrando ser a raiz da rede; o H9, exclusivo da popula��o �������������, e o H29,

mais frequente nos cascos-de-burro, s�� ������C��m um s��
�� ���
����
�� (SNP) em

rela�������_3, podendo-se supor que ambos sejam oriundos de mesma matrilinha e que

se diferenciaram recentemente.



����

�
�
�
�
�
�
�
��	�
��*. Rede +������>�������entre os hapl��
�����C��C�������C����������#����������������

Brasil, da Espanha, de Portugal e dos Estados Unidos. Em cinza, est%���C���������

muta�����C����'�����
�� (ex.: entre o hapl��
���_1 e H3, h%�������������C�����
����

258 da sequ�C�
�� ��� "�1*)� �E� ��������). Os pontos mv1, mv2 etc. indicam n��

te��
���
C������
%�
�, introduzido pelo algoritmo executado



����

H%�����C�� D-�C�����
����	���
 que permitem classificar o hapl��
��������������

ou em asi%�
���(GONGORA ������, 2004). Os encontrados neste trabalho dividiram-se em

europeu e asi%�
��� �_1, H12, H16, H33 e H34). O europeu, por sua vez, subdividiu-se em

dois clados, em que, fora do conjunto de todos os outros, ficou o H31 (Figura 2).

A participa���� ��� matrilinhas asi%�
���� 	
� ��� ����� �����
� �����C�
� ��C��� C��

popula���� ��� �����-de-burro 2, nas da Pen�C����� �E	�
ca (b�sara), quanto nas

americanas (������) (Tabela 1; Figura 2). Evidentemente, eram v%�
��� ��� ���������

suficientemente n�����������
��������������������
����%��
���
����������
�������
����

ainda se perpetuavam, como se a introgress��� ��� ������ ��� ����� ��
%�
��� �lcan����

exclusivamente as ra����E�
�IC
����������E	��������������	
���������
��C����(\6& �

��� ���, 2008; ALVES ��� ���, 2003b). Recentemente, v%�
��� ���E��'��� ���������� ��

presen������'�����
�����
%�
���������������-americanas (GROSSI ������, 2006; SOUZA

������, 2009; RAM^8&]�������, 2009), e os resultados obtidos neste trabalho mostram que

essa introgress�������C����
C����
������C����-americanas.

Os resultados aqui encontrados mostram, entretanto, uma participa���
���E����

m�C
��
� ��� '�����
��� ��
%�
��� �_12) somente na popula��������
��C�������� entre as

norte-americanas (Tabela 1; Figura 2). A b��ara, de Portugal, tamb	�� ������C����

hapl��
�����
%�
��
���C������������
��
��� ���������� 
C����������������������
%�
���C�����

ra����D�C'���� ���������� ��� &���C'�� �����ada neste trabalho apresentou hapl��
���

asi%�
��
�C���C��C������E��'�����������
C����C�
��������������
%�
����C����������#������

su�C�� C��
��� ��� &���C'�, inclusive na ra��� 
E	�
�� (ALVES ��� ���, 2003a; FANG &

ANDERSSON, 2006).

Como visto na Tabela 1, a maioria dos hapl��
��������������-de-burro (H4, H6,

H10, H15, H26 e H29) foi comum aos grupos gen	�
�������-�C�C����� �E	�
��� ����������

neste trabalho. O H26, embora comum 0�����������E�����
�	������
������
%�
��
���C���

observado em in������� ������ � em v%�
��� grupos gen	�
��� asi%�
���, como em

animais da China, do Jap��
�����C��C	�
��etc. (LARSON ������, 2010).



����

�
�

��	�
��+. Dendrograma (��������	>������ para os 33 hapl��
�����C��C�������C����C
��
��

casco-de-burro, norte-americanos e da Pen�C����� �E	�ica. Os n������� C���

bifurca�#�����������C����0�������C����C����E���"�$$$�����
���#�����������
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Da mesma forma, o H15, embora comum 0��������������4����
����&���C'�
�	����

origem asi%�
��� �P
����� )�
� trazendo 0� ��C�� ����
��� �C�
���� ���� ��
���� que,

primitivamente, essa esp	�
��surgiu no norte da L��
������udoeste da L�
� e, em tempos

remotos, migrou para a Europa, onde se disseminou pelas diversas regi#��� ������

continente, sempre se adaptando aos diferentes climas e topografias que foi

encontrando. Curiosamente, a an%�
����
����C��
�������������� dos dentes antigos de

su����� tem provas de que os su�C��� �o Oriente Pr�2
��� �C������� C�� &������ C��

neol��
��
� ���� C��� ��
2����� ��������� ���
C������ ��C	�
��� C��� ������ �����C���

(LARSON ��� ���, 2007). A presen��� ��� '�����ipo asi%�
��� �����C�� ��� ��� 
C�
������

selvagem da Espanha pode, no entanto, demonstrar miscigena��� entre animal

selvagem e dom	��
��, visto que foi relatado por v%�
������E��'��������C������'�����
���

asi%�
��� ��� ���C��� ���	��
���� ��� &���C'� (ALVES ��� ���, 2003a; FANG &

ANDERSON, 2006). Contudo seria mais f%�
�� '����� ���+���C��� �C���� ��� ���'��

selvagem e uma f����� ���	��
��� ���� �� ��C��%�
�
 proporcionando, aos machos da

proli, cromossomo Y selvagem. Mas os resultado aqui obtido mostram que n�����������

excluir a possibilidade de que animais (f�����
�
C����
�������+�����������������
%�
����

e nascidos no meio dom	��
�����C'�����������������C��������'������������C�������

ambiente selvagem, produzindo prolis asselvajadas com DNA mitocondrial asi%�
��. No

trabalho de VARGAS (2008), 	� ����nstrado contato direto de javalis com su�C��

dom	��
����C��&���C'�.

Esse hapl��
����_15) foi encontrado n����� em su�C���C��
�������Myanmar, pa���

do Sudeste Asi%�
��, por TANAKA ������ (2008), como tamb	������C
��
������ndon	�
��

(Acesso�.������: AJ854379).

Os demais hapl��
�����C��C�������C��������������������-de-burro 2 (H30, H31,

H32 e H33) n�������������C��0����������������#������������ neste trabalho (Tabela

1). O H30 	�������0������/������� (Acesso .������: AB041498), 0�.������(\VES ���

���, 2003a) e 0� ��E���	�
������ ����
�� ���������� (Acesso .������: AB505854), do

Jap�� (Figura 2). O H31 n�����
��E�������
���	��C���
����C�C'�������ra ra������������

animal, podendo ser exclusivo dos cascos-de-burro. O H32, de origem asi%�
��
���	���e

ter sido encontrado em v%�
������������� in������ grupos gen	�
������������C�
C�C���

(LARSON ������, 2010), foi observado tamb	������C
��
����� ��������������� 0Acesso�



����

.������:� GQ169778.1). Finalmente, o H33, tamb	�� de origem asi%�
��
� ������ em

v%�
�s ra��s e em muitos grupos gen	�
������
%�
��� (LARSON ������, 2010), sendo que

foi observado ainda em animais da ra�� europeia !��������� (Acesso .������:

GQ169777) (Figura 2).

A preval�C�
�� ��� ��.D( europeu e asi%�
��� ��
� estudada previamente nas

principais ra���� ������
�
�� ��
�
+����� C�� Europa, como ������ ����� e ��������

(GIUFFRA ��� ���, 2000; OKUMURA ��� ���, 2001; KIM ��� ���, 2002). Esses estudos

demonstraram que muitos desses padr#��� ���
�
�� ������C������ 
C����������� ���

hapl��
�� asi%�
��
� �� ���� ��������� �s evid�C�
��� '
����
���� ��� ���� ��
���� ������

chinesas foram importadas para a Inglaterra entre 1770 e 1860 e introduzidas nas

popula�#��� 
C������� ��� ���C�
 influenciando o desenvolvimento das ra���� ��������,

���������, � ��������� e  ����������� (JONES, 1998).

Associado a isso, EPSTEIN & BICHARD (1984) sugeriram que os porcos

asi%�
���� ���� ��C��
E������ ���a o desenvolvimento das ra���� ��� porcos ingleses

tenham sido importados n�������'
C��C�������C��-China diretamente, mas atrav	�����

N%������ � de Portugal em 1770-80. Por isso, provavelmente, hapl��
���� �� origem

asi%�
��� ������ observados em ra���� da Pen�C����� �b	�
�� estudadas neste trabalho

como tamb	�������������������� (ALVES ������, 2003a; FANG & ANDERSON, 2006),

evidenciando a introgress������alelo das ra������
%�
����Cessa pen�C������

Os estimadores de diverg�C�
��C��������
�� (DA) entre as popula�#�����������-

de-burro (Tabela 5) e a %��ore�(��������	>������ derivada destes (Figura 3) mostram

que, de fato, as popula�#���"���)���������-de-burro est�� mais pr�2
�������E�����, de

Portugal, encontrando-se separadas da  ���
���, que est%�agrupada com a ������ e a

���� ������, ambas norte-americanas. A alentejana e a ������� est��� ��
��� ���2
���
�

confirmando pertencerem a mesma variedade da ra���
E	�
������&�panha.
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��.� L�������
����C	�
��
�E�������C���������������
�����C�
��C��������
��
����������������#���
de su�C�� ��
�C���� ��� ,���
�� w�����-de-burro (CB1 e CB2)], de Portugal [malhado-de-
alcoba����!(�
�E�������,��
����C��4�C���(\����4����
��T-�x
�&���C'��w�� 
�7��(LA), ��������
(RE), �����
������ (EN), ������� ��������� (DG), ������ �������� (CG) e javali (JE)] e dos
Estados Unidos [ ���
����(MF), �������(GI) e �����������(RW)].�
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/�/��( �)'!=�!�
�
A an%�
���������
��-controle do DNA mitocondrial mostra que a ancestralidade

materna dos su�Cos cascos-de-burro 	�
b	�
��
�������quena introgress������'�����
��

de origem asi%�
���

A hip������ ��� ���� ��� ������-de-burro do Brasil s��� ��
�C���� ��� su�C��

 ���
��� dos Estados Unidos n��� 	� ��stentada pelas an%�
���� �����.D(
� ���� ��+�

que os hapl��
���� �C��C������������E������ �������#���������C�����-se distintos,

sendo, inclusive, encontrado apenas dois comuns 0��������������#��
 que tamb	��

foram comuns a outras popula�#��� ���������. O hapl��
�� mais frequente na

popula����casco-de-burro n�����
 encontrado nos su�C��� ���
�����da mesma forma, o

mais frequente nestes n��� ��
� �E��������Caqueles. Portanto os cascos-de-burro do

Brasil formaram-se a partir das ra���� 
E	�
���� 
C����+
����C��������������C
��
� ��C���

origem no Brasil, constituindo-se em um agrupamento nativo, e n���C������
+����

Verificou-se maior rela��������������-de-burro com os animais da ra���E�sara,

de Portugal, enquanto os su�C��  ���
��� apresentaram maior rela������������������

animais de ra���C����-americana. O hapl��
�����
�����quente nos cascos-de-burro s��

foi encontrado na popula�������������������, da Espanha.

Os n���
�� ��� �
����
����� '�������
��� �C��C�������C��� �������#��� �������C�� ��

nas ra���� ���	��
���� �����
� ��� ����� �����
� ��������
� �2
��
C��� ���E	�� �
����C���

gen	�
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 '. DIVERSIDADE GENMN��(� &DN8& OS SU^D/S CASCOS-DE-

BURRO E RELA�O/� P�\/B&DMN��(� �/!� -/-7\(��& � �,M8��( � &� D/8N&-

AMERICANAS POR MEIO DE MARCADOR NUCLEAR DO TIPO MICROSSATM\�N&

�
���9 3 Objetivaram-se caracterizar geneticamente o grupo de su�C�������-de-burro

por meio de 25 microssat	�
��s e verificar sua rela���� �
����C	�
��� ���� �������#���

ib	�
������C����-americanas. Utilizaram-se 110 amostras de casco-de-burro das regi#��

Nordeste, Centro-Oeste e Sudeste. Ap��� ��C��
�����, calcularam-se o n������ ���

alelo por marcador (NA), as frequ�C�
��� ��	�
���
�a heterozigose observada (Ho) e a

esperada (He), o conte������� 
Cforma�������
��rfica (PIC), o desvio do equil�E�
�����

Hardy-Weinberg (HWE) bem como o Fis na popula�����otal. Os valores de probabilidade

do teste de HWE mostram que apenas 6 dos 25 marcadores apresentaram-se em

equil�E�
���/s valores m	�
os observados na popula���� ������ �����`� �D(�V�G
Q; PiC =

0,73; He = 0,69; Ho = 0,58; e Fis = 0,16. Considerando-se a subdivis����������������

nas subpopula�#�� (Nordeste, Centro-Oeste e Sudeste), os valores observados para os

�C�
���� ��� �
2����� �����` 0,10 para Fis, 0,09 para Fst e 0,18 para Fit. As %�����s

gen	�
���� �� �� �C%�
��� ��� ��������C��C�
�� ���������
 de modo geral, que as

popula�#��� ��� �����-de-burro ficaram mais pr�2
��� da b�����
� ��� -�������
� � da

��������

�

&���)
��O�D�)
: variabilidade gen	�
��
��
C����
�
�
������C��
���



����

�� �7��� ��%��!�7W� �;( �� ;')��((7� &��!� � �� &FW)(�� �7���
��)�7�( !F�&!� `�7F� �8���� � � ��  (�7FO�;����� � &(&')�7�( !�
�!!�!!���8W� '�)����;���(!�7�))�7��;��a��!�
�
�E��
��� 3 This study aimed at genetically characterizing Mulefoot pigs and assessing

their phylogenetic relationships with Iberian and North-American populations using

nuclear microsatellite markers. A total of 25 microsatellites was used to investigate 110

Mulefoot pig samples from Northeast, Center-West and Southeast Brazil. After

genotyping, we calculated the allele number per marker (NA), allelic frequencies,

observed (Ho) and expected (He) heterozygosities, polymorphic information of content

(PIC), deviation from Hardy-Weinberg equilibrium (HWE), and Fis for the total population.

Probability values of the Hardy-Weinberg equilibrium test showed that only 6 out of the

25 markers were in equilibrium. The mean values of the genetic variability parameters

observed for the 25 microsatellites in the total population were: NA = 9.8, PIC = 0.73, He

= 0.69, Ho = 0.58, and Fis = 0.16. Considering the three studied subpopulations

(northeastern, center-western, and southeastern), the values observed for the fixation

indices were: 0.09 for Fis, 0.10 for Fst, and 0.18 for Fit. The genetic trees and

correspondence analysis showed that the Brazilian Mulefoot subpopulations are closer

to the B�sara (from Portugal) and Duroc pigs.

a
C�H9
��: genetic variability, syndactyly, native breed.

:�*�� 7�(�',-(�

Os marcadores nucleares do tipo microssat	�ites s���
������C����Cos estudos de

gen	�
�������������������as rela�#�����������C
�����������C������gen	�
�� devido 0

codominIC�
�
� 0�abundIC�
��C��� ��C����� � ao alto n����� ��� ���
����
���� Eles t�m

sido amplamente utilizados na caracteriza���� ��� �%�
��� ������ ���C��
� 
C���
C��� ���

europeias (LAVAL ������, 2000; MARTINM]�������, 2000; SANCRISTi,(\�������, 2006),

chinesas (LI ������, 2000; FAN ������, 2002; ZHANG ������, 2003; LI ������, 2004; KIM ���

���, 2005), africanas (SWART ������, 2010) e americanas (CANUL ������, 2005; CASTRO

������, 2007; SOLLERO ������, 2009).



��	�

No estudo de gen	�
���������������
�aquele marcador permite a identifica�������

cada alelo por �����, a obten���� ��� ����� �������
�C��� �� �� �%����� das frequ�C�
���

al	�
���
�a partir das quais pode-se estimar distIC�
�� ��C	�
�� entre popula��� e at	�

mesmo entre indiv����� �,/b�/�a� ��� ���, 1994; REVIDATTI, 2009) assim como

realizar an%�
�es filogen	�
���� �/\�6&�8(
� )$$W; MART^D&]� ��� ���, 2007; VALIENTE,

2007; QI ��� ���, 2009). Pelas raz#��� ������C�����
� ��� �
�������	�
���� ���� ��C���

utilizados em diversos estudos gen	�
���
�principalmente nos de diversidade de ra���

amea����������
�����0�������C����������,(7!7DB�������, 2004; FRANKHAM ������,

2008; SOLLERO ��� ���, 2009), nos de constru���� ��� ����� ��C	�
��� (MARENGO,

2009), nos de detec��o de QTL (PIRES ��� ���, 2008) como tamb	��C�s estudos de

an%�
������paternidade (PANZARDI, 2006).

O uso dos microssat	�
��� se deu devido 0� ������� ��� ���
������� ��� ����
��

(SAIKI ������, 1985; MULLIS & FALOONA, 1987), que abriu caminho para BECKMANN

& SOLLER (1990) desenvolverem a t	�C
��������C������������������������BAUMUNG

��� ��� (2004) relataram que eles t��� �
��� ������
���� ��� G$H� ���� �����
���� ���

diversidade de esp	�
�� ��� 
C�������� +���	�C
���� (�	���
���
� �� �E����������������
���

associada aos microssat	�
���� ����C������-se rapidamente, e sua aplica���� ����

permitido conquistas revolucion%�
��� C�� %���� ��� ��C	�
��� ��� popula��o e de

conserva�����������.

Com boa quantidade de ����� analisado, os microssat	�
���� ������ ���� E���

aproxima��������
����C
� (FARID ������, 2000; MAUDET ������, 2002a; ROCHA, 2009).

Assim, este cap����� tem como objetivos caracterizar geneticamente o grupo de su�C��

casco-de-burro por meio de marcador nuclear do tipo microssat	�
�� e verificar sua

rela������C	�
��������������#es ib	�
������norte-americanas.

:�+�;�7����)���;V7(�(!�

:�+�*���9��
��

Utilizaram-se 110 su�C��� ���� �� ��C��
��� �����-de-burro neste estudo. Esses

animais eram oriundos da regi���Nordeste (estado da Para�ba, 46 animais), Centro-



��
�

Oeste (estado do Mato Grosso, 29 animais) e Sudeste (estado de Minas Gerais, 35

animais) do Brasil.

�

:�+�+��K�
���9��
�� ��

O DNA foi extra����������
�������C�'�������C��������+�C����C�������#���PN(
�

usando-se pequenas %����������������"-2 mm2) e seguindo-se o m	���������2�������

fenol-clorof���
��� (!,8//a�������, 1989).

:�+�.�;��
9��������
�������B��9��

Utilizou-se um painel de 27 microssat	�
���� �N�E���� "�
� ����cionados e

recomendados pelo comit�� ��� �����
��
���� ��� P(/9� (B� �5���� ���� )�����������

4�����*������ �
� ���� 3������ (������B,������������� ������!� �
� )�� ��� .�������) para

estudo de diversidade gen	�
�������u�C���P(/
�"GGQ���



�	��

7�E
���*. Microssat	�
����������C�����������P(/��"GGQ�����������������E
��
����
��������
su�C��

Micro. Cro. Flu. iniciadores (3:-5:�`�.
��to* Reverso
".)� 1p HEX GAACTTTCACATCCCTAAGGTCGT ATAGACATTATGTCCGTTGCTGAT
,.5C� 5 6FAM GCTTGGATGGACCATGTTG CATATTTTTCTGCATAACTTGAACCT
�DDDE� 3q HEX GAAGCCCAAAGAGACAACTGC GTTCTTTACCCACTGAGCCA
�DDDF� 5 TET TCCTTCCCTCCTGGTAACTA GCACTTCCTGATTCTGGGTA
�DDEG� 16 HEX AACCTTCCCTTCCCAATCAC CACAGACTGCTTTTTACTCC
�DDGH� 13 TET CCTTCAACCTTTGAGCAAGAAC AGTGGTCTCTCTCCCTCTTGCT
�DDID� 12 6FAM CCAAGACTGCCTTGTAGGTGAATA GCTATCAAGTATTGTACCATTAGG
�DCDC� 7 HEX GAATGCAAAGAGTTCAGTGTAGG GTCTCCCTCACACTTACCGCAG
�DCFF� 1q 6FAM TGTTCTCTGTTTCTCCTCTGTTTG AAAGTGGAAAGAGTCAATGGCTAT
�DC=H� 8 TET TAGCCTGGGAACCTCCACACGCTG GGCACCAGGAATCTGCAATCCAGT
�DECF� 13 HEX TAGGCTCAGACCCTGCTGCAT TGGGAGGCTGAAGGATTGGGT
�DECH� X TET GTGTAGGCTGGCGGTTGT CCCTGAAACCTAAAGCAAAG
�DEEF� 8 HEX GCTAATGCCAGAGAAATGCAGA CAGGTGGAAAGAATGGAATGAA
�DEEG� 2q 6FAM GCACTTTTAACTTTCATGATACTCC GGTTAAACTTTTNCCCCAATACA
�DEE=� 4 HEX GATCCATTTATAATTTTAGCACAAAG GCATGGTGTGATGCTATGTCAAGC
�DEEH� 6 TET GGCATAGGCTGGCAGCAACA AGCCCACCTCATCTTATCTACACT
�DJFF� 15 6FAM TCTGGCTCCTACACTCCTTCTTGATG TTGGGTGGGTGCTGAAAAATAGGA
�DJHG� 11 TET TCCTGGGTCTTATTTTCTA TTTTTATCTCCAACAGTAT
�;CEE� 6 HEX TTGTCTTTTTATTTTGCTTTTGG CAAAAAAGGCAAAAGATTGACA
�;E<� 17 TET CTTTGGGTGGAGTGTGTGC ATCCAAATGCTGCAAGCG
�;E<D� 2p 6FAM AGAAATTAGTGCCTCAAATTGG AAACCATTAAGTCCCTAGCAAA
�;GJE� 7 TET TGGGTTGAAAGATTTCCCAA GGAGTCAGTACTTTGGCTTGA
�;=E� 3p TET ATCAGAACAGTGCGCCGT TTTGAAAATGGGGTGTTTCC
�;HF=� 14 HEX TGAGAGGTCAGTTACAGAAGACC GATCCTCCTCCAAATCCCAT
�;ICC� 9 6FAM CTCAGTTCTTTGGGACTGAACC CATCTGTGGAAAAAAAAAGCC
�;IJG� 15 6FAM TCTGGAGCTAGCATAAGTGCC GTGCAAGTACACATGCAGGG
�;IFC� 10 6FAM TTTCACAACTCTGGCACCAG GATCGTGCCCAAATGGAC

Micro: Microssat	�
��J� ���`� ����������J� �� ���: Fluorocromo. *Os iniciadores diretos s���
marcados com os fluorocromos.

:�+�/������������9������
T���������9�����
9��������
��

Os microssat	�
���� ������ ����
�
������ por PCR. Realizaram-se v%�
��� ����#��

 ����
��� (Tabela 2), no intuito de reduzir o n��������������o e o custo do experimento.

As rea�#������-�8��������������������������s de 96 po���
�����C��������C�
�#������

amplifica��o na Tabela 2, enquanto a quantidade dos reagentes utilizados, na Tabela 3.

�

�

�

�



�	��

7�E
���+. Condi�#����as amplifica�#�� dos microssat	�
���

Micro. Gel (*) MgCl2 (mM) Tamanho T.A. (j�� Multiplex
".)� I 2,5 250-320 55 M1
�DDGH� I 2,5 211-260 55 M1
�
�DCDC� I 2,5 197-216 55 M2
�DECF� I 2,5 135-169 55 M2
�;ICC� I 2,5 153-177 55 M2
�;IJG� I 2,5 80-117 55 M2
�
�;GJE� I 2,5 159-180 55 M3
�;E<� I 2,5 96-121 55 M3
�
�DJFF� I 3 243-277 55 ������
����
�
�DEE=� II 4 231-256 55 M4
�DEEF� II 4 170-196 55 M4
�DEEG� II 4 181-205 55 M4
�DEEH� II 4 222-249 55 M4
�
�;CEE� II 2,5 110-122 55 M5
�DDID� II 2,5 244-251 55 M5
�;FIC� II 2,5 125-133 55 M5
�DC=H� II 2,5 110-124 55 M5
�
�DECH� II 2 164-184 55 ������
���
�
�DDDF� III 2,5 205-248 55 M6
�DDDE� III 2,5 190-216 55 M6
,.5C� III 2,5 197-209 55 M6
�
�;=E� III 2,5 100-116 55 M7
�;HF=� III 2,5 144-160 55 M7
�DDEG� III 2,5 92-106 55 M7
�DCFF� III 2,5 150-166 55 M7
�;E<D� III 2,5 96-115 55 M7
�
�DJHG� III 3 156-174 48 ������
���

Micro: Microssat	�
��. T.A: Temperatura de pareamento. M1 = m���
���2�"J�!) = m���
���2�)J�
etc. (*) A FOA/ISAG prop#�� ����� ���������C�����
�������	�
��������������correr juntos no
mesmo gel, no caso de utilizar um sequenciador autom%�
��� ���� ���C����
�� ��� �������
cores.
�

�
�
�
�
�
�
�
�



�	��

7�E
���.� Componentes da rea�������-�8���������������
�������C�
�����




'���'
3�
�"#4�
��
)��	����	���
)��
���
��
)��	"�	���	��


:�+�:�*����E9
���9��9�	
��
Para o preparo do gel, utilizaram-se TBE e o kit comercial ReproGelr*WW����B&�

Healthcare, que cont	�� �������� (� �")H� ���
���
��9E
����
���
���� � B, com agente

desnaturante (ureia) e com indicador para luz ultravioleta. Preparou-se uma mistura

composta por 10 ml da solu����(���"$�������,
���� era aplicada, para a polimeriza���
�

em placa de cristal devidamente limpa para n���'���� interfer�C�
��C��'������� ��
�����

das fluoresc�C�
��
����������C���de 50 po���. Quando pronta, essa placa de cristal

era submetida 0���+�������
��������	������
���
+�����������
����������
��������C�����*X�

min. Em seguida, preparava-se o tamp����������
��, TBE.

Na sequ�C�ia, as amostras eram preparadas misturando-se as resultantes das

diferentes PCR de acordo com a Tabela 2, de forma que fosse poss������C��
���
����

cada gel, nove microssat	�
��� (Figura 1). Dessa maneira, para analisar os 27

microssat	�
���� ��� ����� �������
� ����� ����
+���s apenas tr��� ���������������

Utilizavam-se 1,5 <��da amostra misturada (+��) e 2 <����������������orrida (1000 <�����

formamida deionizada, 200 <������+�����2���C����"$$�<������������B�C����C�R$$_.-

ROX). Em seguida, a amostra era desnaturada a 95 j������C����
C����
C����
���C�o,

logo em seguida, aplicada na placa de cristal com o gel polimerizado.

�
�	
��
�� b��������
�
DNA 5 d�
PCR buffer 10X 1,2 d�
MgCl2 2 a 4 d� (Tabela 2)
dNTP 0,25<� (200 <!����������
Taq 0,2 d� (0,5 U)
Iniciador 1 d� de cada (0,25 
mol de cada)
H2O ultrapura Completar at	�����������
C��
Volume final 25 <�



�	��

�

��	�
��*� Esquema dos tr����	
������������
�#��������
��������microssat	�
�����N�E���"� em

cada um deles

�

:�+�:�+���
�
9�9

�
�
�	
�9����	
��������9��
���

Uma vez polimerizado e carregado o gel, este era colocado no sequenciador

autom%�
���(,��-�
��r*WW� �)

���������!��� ���5������"��!��")��3�)), enchendo-se,

com tamp���N,&�"5, as cubas eletrofor	�
��� superior e inferior (Tabela 4) e ajustando-

se as condi�#�����	��
����������C�������������E�
�ante, para se realizar, por tamanho,

a separa��������������C����amplificados na PCR.

Na sequ�C�
�
� �nalisaram-se os dados do sequenciador com o programa

.��������)���!��� (.������� 672 v.2.0.2), que fornece informa�#������ ����C'������

fragmentos estudados.

)�����

)�����

)�����
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O emprego do sequenciador autom%�
��� �� ���� ���
���#��� 
C����%�
���� �
������

oferecem possibilidade de marcar os iniciadores com fluorocromos de tr��� ������

diferentes (azul, verde e amarelo), usando-se, ainda, outro fluorocromo, de cor

vermelha, para marcar um padr����������C'���N�E����R, Figura 2).

Tabela 4. Fluorocromos (Fluor.) utilizados para marcar os iniciadores e suas respectivas cores

de emiss���������4��������
�����,�C�������C�
������(,��*W*� �����'

Fluor. Nome qu��
�� Cor de emiss��
TET 4,7,2Z
WZ-tetracloro-6-carboxifluoresce�C� Verde

6-FAM 6-carboxifluoresce�C� Azul

HEX 4,7,2Z
RZ
XZWZ-hexacloro-6-carboxifluoresce�C� Amarelo

TAMRA N,N,NZ
DZ-tetrametil-6-carboxirodamina Vermelho

Os fluorocromos s��� ��E��IC�
��� ���
� �2�
������ ���� ��� ��
�� ������ de

comprimento de onda apropriada, emitem fluoresc�C�
��� ����� ������������ ���� ���

m%2
��������
�����em um leque de comprimento de onda. Usando-se o sistema de

filtro adequado (Filtro B no caso do presente trabalho), o aparato detecta cada

fluorocromo em seu leque de comprimento de onda ��
��� �� ������� ��� �
C���

fluorescente na cor correspondente. Dessa forma, otimiza-se o rendimento do gel, pois

se podem correr, no mesmo po��
� �%�
��� �
�������	�
���� ��� ������ ����C'�� ��

marcados com tr����������romos diferentes.
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�

�������
�
�
�������������������������	�
��+� Visualiza������� produtos de amplifica�����������

O padr�����
�
+����	����������������������C������.D(��������C'����C'��
�����

marcado com um fluorocromo diferente dos usados para marcar os iniciadores� dos

microssat	�
����� /� ��������� .�������� )���!��� constr�
� ������� ��� ���������� ���

fun���� ���� ����C'��� ��� ������
� ���
E�
C��
� �� ���a banda-problema, o tamanho em

fun�������sas curvas.

O padr��� ��� ����C'�� ��
�
+���� ��
� �� .�������� JFD	&)+#), que 	� ��
�� �ara

calcular fragmentos entre 35 e 350 nucleot�������&����������������� comercialmente,

mediante a digest��� ���� ��� 1 de um plasm����� ��� .D(
� ����
��� ��� ������� ���

ligamento com oligo-desoxi-nucleot�����������������&)+#) e posterior digest�������

���3 1, produzindo fragmentos de v%�
�� tamanhos, 35, 50, 75, 100, 139, 150, 160,

200, 250, 300, 340 e 350, marcados com &)+#).

Uma vez que se tem o tamanho de cada banda, procede-se a selecionar as que

representem uma variante ou alelo e a descartar as secund%�
���� inespec��
�����&�se

trabalho implica certa dificuldade em alguns marcadores, porque o efeito de banda-

sombra ou F����;��P
�����*� 	�����cter���
�������
�������	�
���������
�����E������ em

repeti���� ��� ������ ��� ����� E����
� ����� 	� �� ����� ��� que foram utilizados neste

trabalho. Nesse caso, o crit	�
�� ����
�� foi observar os gr%�
���� ��� ����� ������ ���

banda e selecionar o pico correspondente ao fragmento de maior comprimento do



�	��

grupo de fragmento que comp#�� �� ������ �� ���� dever% coincidir com o de maior

intensidade de sinal.

�

���	�
��.. Genotipagem dos diferentes alelos presentes em cada um dos

microssat	�
���
� ���� ��������� ����� �� E�C��� F����;� Em

vermelho, o padr����������C'��B�C����C�*X$-TAMRA

Os indiv������ '�����+
������ ���� ��
�� ������� ���������� ���� ��� �ar de base

apresentam-se com uma imagem de sobreposi���������������������
��J�C���e caso, 	�

muito importante comparar a forma da curva de intensidade do sinal dos primeiros picos

em rela��o 0������������������
����� um indiv�����'���+
�����

*�+,��)�-��
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Usando-se o programa .����!
��, analisaram-se os gr%�
��������E�C�����E�
����

com o programa .������� e identificaram-se os diferentes alelos presentes em cada

microssat	�
����

H%
� ��C����
� ����� ��C���� ��� ����� ��� ���� 	� ���C���'���� ��������� ����

denomina���� ��	�
��
� �� C��� � tamanho do fragmento calculado pelo programa

(MARTINM]
�)$$"). Para a primeira, o protocolo que se seguiu para atribuir o tamanho

foi construir duas curvas de regress�� ao redor de cada pico detectado. Uma delas

inclui as duas bandas do padr������ ����C'�, a imediatamente superior e a imediata

inferior; a outra se calcula tomando-se como refer�C�
����������
C���
�����������
��
���

superior. Na sequ�C�
�
����
E�
�-se o tamanho m	�
��������������E�
������������������

Na pr%�
��
��E�����-se que o c%�������������lonamento dos alelos de um marcador n���

	� �2�����C��� �����E����
����
� ������C����C��
� )
)�� (��
�
� ��� ��alelo menor fosse

130,00 pares de base, o seguinte seria 132,20, enquanto o quinto n������
��"R$
$$
���

sim 141,00. Para n�� se trabalhar com decimal, sabendo-se que o n������ ���

nucleot��eo 	��E������
�����������	����
E�
�
�������������
�������C��
C�����C��	�
���

ou alfanum	�
��
����
���	���
���
����
�
���%������E��'��������
�������������C�����������
���

dos dados obtidos.

Por isso procedeu-se a classificar cada alelo identificado com uma letra. O

crit	�
�� ����
��� 3 pois n��� '%� ���� ��C��
C����� 
C���C��
�C��� ������� 3 foi a

observa��������%�
�� an%�
���
����
E�
C��-se a letra M ao alelo de tamanho interm	�
��

dos obtidos para cada marcador nas amostras analisadas. Ao resto dos alelos,

presentes ou n��
� ��������-se uma letra sucessiva em tamanho de duas em duas

bases.

A outra fonte de erro produz-se ao se compararem os resultados das diferentes

eletroforeses, pois sempre h%������C������
��#���������������
�
C��
�posteriormente,

erro nos c%������, que, quando se aproxima de um �C
��� ���� ��� E���
� ���+� ���C���

d��
���C��
��C�
�
��������	�
����&C���
�����
C������2�������C���
��
��������
��
���������

tem um pico de 131,00 no lugar de 130,00, 	���
����
���
����E������	���alelo 130 ou o

132 das outras tantas eletroforeses.
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Corrigiu-se esse erro, no entanto, com o uso, em todos os g	
�
� ��� �����

amostras-controle. Dessa forma, se o menor alelo era o 130, mas o c%������C���e gel

apontava 131, a amostra-controle era tamb	�� "*", com a qual se p<de corrigir

facilmente a denomina���� dos demais alelos. As amostras-controle n��� �� eram

usadas para padronizar a eletroforese mas tamb	����������������C�������������
�
������

em cada gel, por isso eram utilizadas em cada grupo de 46 amostras. A vantagem de

utilizar duas amostras-controle em vez de uma 	� ��� se obt��� ��
�� ������� ��� ���

mesmo microssat	�
��
��
�
C�
C�� a probabilidade de que um desacerto na amplifica����

ou na corrida do gel recaia sobre as duas amostras-controle, com o que n�o se poderia

genotipar o grupo.

Finalmente, selecionaram-se 25 marcadores do painel de 27 proposto pela FAO

(1998), desprezando-se dois marcadores, devido a problemas com a amplifica�������

um deles e por dificuldade de interpreta�����������������E�C�������utro.

'���5
���
����
�
��
�
,�
	"�
���
�����


Os parI���������
������C�����
���������������������C��
�����������%�������

de frequ�C�
����	�
��
�heterozigose e distIC�
����C	�
��
���C���������������������E�����

de resultado ou gen��
��� 0�� �2
��C�
��� ��� ����� �ma das aplica�#��� 
C����%�
����

empregadas para o tratamento estat���
�������������E��'�����
�����
������

:�+�<�*��I����9������

T����������������

O c%������ ���� ������C�
�� ��	�
��� foi realizado por contagem direta dos alelos

presentes no total da amostra como tamb	������ ��E���������, assumindo-se que a

observa���� ��� ��� ��� ������ ��������C��� 0� ��C�
���� ��� '���zigose, portanto

assumindo que n���'%�������C���
����������C�� amplificado.

Fala-se de alelo nulo quando este n�������� ���� ����
�
����� ����-�8
� ���
��


principalmente, a uma muta����C�����
�����pareamento do iniciador, por isso um dos

alelos n�� se amplifica, sendo o indiv����������
�
����������'���+
������.(b /D����

���, 1997).
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A presen����������
������������	��
���
�������r detectada quando sua frequ�C�ia

na popula���� 	�E�
2�� �� ���C���C��� ��� �
��#�� ��� 
C��������� ��C�����
��� ��C�
%�����

Sua determina����	����������������������C���
��������
����'���+
����
�������+�����

n����e obteria produto amplificado de tal indiv�������������������� (MMD.&]
�)$$)��

Para solucionar o problema dos alelos nulos, pode-se, entretanto, desenhar

iniciadores alternativos fora do s��
�����muta���
������C������C��
�������������
C�
�������

que tinham sido classificados como homozigotos. Deve-se, contudo, evitar marcadores

relatados como portadores de alelo nulo em certa popula���
�������+���������������

problemas desse tipo (NEUMANN & WETTON, 1996; DAWSON ������, 1997).

Assim, as frequ�C�
��� ��	�
���� ���� )X� ���� foram determinadas usando-se o

programa GENEPOP (RAYMOND & ROUSSET, 1995).

�

:�+�<�+���I���
���
�D
�

9B�	9�
�

O c%���������'eterozigose foi obtido tanto para o conjunto de marcador quanto

para cada um deles individualmente, no total das amostras de casco-de-burro e para

cada subpopula���
�usando-se o programa GENETIX (BELKHIR ������, 2003).

Obtiveram-se os resultados para a heterozigose esperada (He) como tamb	��

por contagem direta de heterozigoto, ou seja, observada (Ho). No primeiro caso,

calculou-se a partir das frequ�C�
��� ��	�
���, supondo-se o equil�E�
�� ��� _���l-

Weinberg, sendo a heterozigose esperada (H�) para um ����� expressa pela seguinte

f������`

�� � 1 � �

2


�1

�

�

em que ���	���������C�
������������; e � 	���C���������������

Essa estimativa diferir%����heterozigose observada (Ho) no caso de popula��o

que n������encontre em equil�E�
�����_���l-Weinberg.
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c�9��
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Esse parI�����
� �����
��� ���� ,/N N&�D� ��� ��� (1980), 	� ��� 
C�
������ ���

utilidade do marcador em estudo gen	�
��� �����������
� 
��C�
�
������ ��� ��������� e

controle de paternidade). Usando-se o programa GENETIX (BELKHIR ��� ���, 2003),

calculou-se o PIC, que pode ser obtido por meio da f��������������������BOTSTEIN ���

��� (1980):

��� � 1 � �

2


�1

�

�
��


�
����

��


�
	�	� � 2 � 


2

�� 
 �1

�

�

 �1

� �1

� � �
2

em que ��K� ��n������ ��� �����J� �C���C��� ��� �� �1 s�o as frequ�C�
��� ���� ������� � e 1�

respectivamente.

Consideram-se os valores de PIC acima de 0,5 muito informativos;

razoavelmente informativos os compreendidos entre 0,25 e 0,50; e pouco informativos

os inferiores a 0,25 (BOTSTEIN ������, 1980).

:�+�<�/��T���#E
�9��
�F�
�CO`
��E

	��F`���

Uma avalia����������C���
�����IC�
��	������
�
����������2
���C�
�������C�
����

de equil�E�
�� C��� determinada popula���������� 
��o ocorra, 	� 
C�
���
��� ��� ���� ��

mesma n��� ���%� ��4�
��� 0� �������� ��� �������� Cem ao fluxo de migra���
� ��C��� ���

muta�#es desprez���
���N�C���
C������#�����E������������C�
�����C����
���
�����-se

verificar a condi��o de equil�E�
���

A forma cl%��
��� ��� ���������� �� ���
��E�
�� ���� �������#es baseia-se na

compara��o dos gen��
���� �E����ados com os esperados dentro de cada �����.

Por	�
�C������������
�������	�
���
����������������C���C�������������� por �����, o

n�����������C��
������������	� ��o elevado que algumas frequ�C�
�����C����
������o

zero, principalmente quando as frequ�C�
�����	licas s�o muito baixas. Esse fen<��C��	�

uma das limita�#es do teste de qui-quadrado para testar o equil�E�
��



�
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Mesmo que cada subpopula��� se apresente em HWE, as frequ�C�
���

genot��
���� ��� ���������� 
C��
��� ������ ����
��-se das propor�#��� ����������� &����

propriedade foi notada inicialmente por WAHLUND (1928), sendo denominada Efeito ou

Princ��
�����b�'��C��

Nos estudos de varia��o gen	�
��
� ����-se determinar se h%� ����
���

significativos de HWE nos ���� estudados. Se a propor��o de gen��
����������� �����

n�o est%� ��� _b&� ��� �������� �������#es, pode-se suspeitar de que houve uma

sele���� ���� ������� �� ���� ����� ou a exist�C�
�� ��� ������ C����� (�� ��C��%�
�
� ��� ����

popula���� ����
�-se significativamente do HWE para um n������ 
C����C��C��� ���

������� deve-se isso, possivelmente, ao fato de, entre outras coisas, poder existir

subdivis���
C���populacional.

Se a popula��o estiver em HWE, um m	����� ��
��� �2���� 	� ��������� ��

distribui��o dos gen��
���� �E��������� ���� �� �
���
E�
��o esperada, uma vez que

qualquer desvio significativo indicar%���������������o est%���E�
�
�
��
������2
��������

consanguinidade significativa, que o acasalamento n�o 	� �������
�� ��� ���� �2
���� ���

fluxo de gene de outra popula��o.

No caso dos microssat	�
���, essas circunstIC�
��� �����
� C�� �C��C��
� ����

estudadas usando-se testes exatos ou procedimentos de propor��o de

verossimilhan��
����
������grande n������������������� ����� e, portanto, ao elevado

n������ ��� gen��
��� poss������ ���� ����� �
C��
����
� �����-se usar aplica�#es

inform%�
���� ���� ����
+�� a enorme quantidade de c%������ ���� ��� ���E�E
�
������

exatas requerem. Na atualidade, existem tr����	��������
������C������� ����
+������

c%lculo n�o viesado da probabilidade de que os dados estejam compat���
�� ���� ��

HWE.

��� ���
�
6�	06�������
7
��8


Usa-se o teste estat������� �� para detectar a diverg	C��
� �
�� �
���	C��
��

genot����
���


��
�
�combina��o �����/populac�o. Com esse procedimento, obt	�-se

resultados aceit����������C�����
C������
�
C����
�
����

����

C�������C���
�����

alelo por ����� � pequeno.
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Esse inconveniente, contudo, pode ser evitado usando-se potentes programas

de bioestat�����
� ���� ��
��� ��
� ����
�E����o simulada da popula��o a partir dos

gen������� �E��
�
����� ����� 
� �����
��o de Monte Carlo, que gera gen�������

hipot�������� ���E�C
C�� aleatoriamente alelos presentes na amostra, realizando essa

opera��o muitas vezes (1.000 geralmente), produzindo, assim, uma s�
�����������
��o

nova, que ������
�
��


���_b����
����������������������. Toda vez que a propor��o

do valor de ��
 excede a do observado, �� ��
����
�
� 
� �
�E
E����
��� �� se errar ao

rejeitar a hip������C��
� �C�o h������������_b� . Tamb����������������

�
���
������

em cadeia de Markov para o c�������C�o viesado da probabilidade exata (RAYMOND &

ROUSSET, 1995).

E�� ���/�/	�	����
��
+�����	�	�.��#�


Baseia-se no uso de um teste de propor��o de verossimilhan�
� �!"a#\� U�

ROHLF, 1981), aplicado segundo o m������ ���b�$% (1990), calculando-se com o

mesmo m���������permuta��o de fluxo de alelo descrito no item ����.

��� ���
�
�9�
�
��
��
)��/�/	�	����
��
:	�.��


O teste descrito por LOUIS & DEMPSTER (1987) consiste em observar os

poss������ ������ ��� �
���	C��
� ��C������
� �


� ��� ����
��C
��� ����� ��� �
���	C��
�

al����
�� 
�&���
C��-se a hip������ ��� HWE se as frequ	C��
�� ��C������
�� ��
��

significativamente diferentes das esperadas por mero acaso. Se houver mais de quatro

alelos por �����, realiza-se o c�������C�o viesado da probabilidade de HWE usando-se

o m����������
���
����'

Y��������()***����

�+es (GUO & THOMPSON, 1992).

Esse c������� ���� 
�
��,
��� C����� �

E
���� �
C��� C
� �����
���� ���
�� ��
C��� C
��

subpopula�+���� usando-se o programa GENETIX (BELKHIR ��� ���, 2003). Para tal,

realizou-se o teste exato de Fisher (GUO & THOMPSON, 1992) conforme descrito no

item ����.



�
��

:�+�<�:����


������9�	
�������
��

������E�9�����Y
���
�����9O�
OE�

9�

����I����9��
�#����
��
���K���9��
����#����������

WRIGHT (1965) prop+�� ����
� ��� �������� �
�� �
equ	C��
�� ��C������
�� ���

popula������E�������
���
��������� �
	���

I��tros (5,�, 5,& e 5�&), que apresentam a

seguinte rela���`�(�- �IT = (1 - �IS)(1 - �ST).

O c��������
�����
������
��P����b
���� foi realizado neste trabalho usando-se o

programa de gen����
���������
��� GENETIX (BELKHIR ������, 2003), que o calcula a

partir das frequ	C��
��
�����
������C������
� segundo m���������WEIR & COCKERMAN

(1984).

E���I����9��
��9
����
��
��
����


������9�	
��������!7�

A magnitude relativa da diferencia��o gen����
� �C�
� as subpopulac+�� pode

tamb�� ser medida pelo coeficiente de diferencia��o gen����
��Bst), que ��
C������
��

Fst:

�

�
�� ��

��� ��1

em que:

��� : diversidade gen����
�����eterozigose esperada nas subpopula�+��;

��� : diversidade gen����
����heterozigose na popula��o total (NEI, 1973).

Esse parI���
�� (GST) foi calculado tamb��� ��
� ����� ��� �
��

�
� GENETIX

(BELKHIR ������, 2003).

����I����9��
����


������9�	
�������
��

�������9������9
�����	�;	����!78�

Outro m������ ���
�������� �����,
��� C����� ������� �


� 
�
��

� o grau de

diferencia����gen����
��C�
��
�������
�+��������
�
� foi a estimativa do parI���
��PST

(WRIGHT, 1951), que, atrav��� �
� ���E�C
���� ��� ��
�
�� �����
�� ��� ����
�,������ 


diferentes n�����, permite uma descri�������
��
�
��
����
���

������
���C
���HARTL &

CLARK, 2007). Esse parI���
�� ���� �
����
�� por meio de 1.023 permuta�+���



�
��

param��ricas entre as popula�+���usando-se o programa ARLEQUIN (EXCOFFIER ���

���, 2005).

������
���
��	
�������

A estrutura das subpopula�+��� ��� �
���-de-burro bem como de todas as

popula�+��� 
����

�
�� ��� avaliada utilizando-se de duas abordagens: (i) an�����

fatorial de corresp-C��C��
, usando-se o programa GENETIX (BELKHIR ������, 2003) e

seguindo-se as configura�+��� �
�
+��; e (ii) algoritmos bayesianos por meio do

programa STRUCTURE (PRITCHARD ������, 2000).

A aplica����!N%.�N.%�������,
���
�
�
�/��
������!��������� para determinar

o arranjo dos dados com probabilidade posterior (probabilidade condicionada aos

valores dos parI���
��� �� 0� ����
�E������ ���� �
���) em um universo de arranjos

simulados por permuta��� dos dados 3 e um algoritmo baseado numa MCMC (+����$�

"�����+�����"����). Esse algoritmo re�C� os indiv���������
�
��
��C����
��������

tempo que estima a probabilidade de cada indiv����� ��
��C��
� 
� �
�
� ��� ����

agrupamentos inferidos. No caso do modelo incluindo miscigena���� �FALUSH ��� ���,

2003), em vez de probabilidade de perten�
�� ���� �����
�
�� 
�� �
���
�+��� �, do

gen�������� indiv�������
���C��C��������
�
�
�
��
��C��) Essa abordagem assume a

exist	C��
� ��� ��agrupamentos, em que ��pode ser desconhecido, caracterizados por

diferentes distribui�+��� ��� �
���	C��
� al����
�� �� ���� ���� ����C��
�� ���� E
��� C
�

otimiza���� �
�� ��C���+��� ��� _b� e de equil�E
��� ��� ���
��� intrapopulacional

(PRITCHARD ������, 2000). O modelo permite a introdu��������C��
�
������
������sobre

alguns dos parI���
��� �� 
� �

�
���� �� condi�+��� ����� �/���	C��
� ��� C��� ���

correla���� �C�
�� 
�� ����
�E���+��� �� frequ	C��
�� 
�����
��� �������C
���� �C�
�� 
��

popula�+��, sendo poss����� �����

 diferentes graus de miscigena���� �


� 
�� ��
�
��

popula�+��)

Os testes foram realizados com base no modelo de miscigenac�o (�� �������

 ����). Para escolher o n���
��
�
��
�
�����������
�����C��
��
 (K), foram realizadas

v�rias an�lises variando de 2 a 6 e 500.000 intera�+���(per���������	�� de 50.000), com

5 repetic+����C����C��C�����


�cada uma das an�lises. Os valores reais de K foram

obtidos a partir da magnitude de �K, seguindo-se o proposto por EVANNO ������ (2005).



�
��
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��������
��

�����9�����Y
��

Iniciou-se o estudo da distIC��
���C����
��C�
� as popula�+��������
�
�, mas s��

foram utilizadas neste cap����� as popula�+�������������am 30 indiv����� no m�C���

(Tabela 1 do Cap������1 . Ent��������,


�-se, al����
���
	��subpopula�+�������
���-

de-burro, tr	� variedades da ra�
��E�
�ca da Espanha (����������� 
�7� e �����
�����) e

a ������������� tamb����
����
C�
, assim como a alentejana e a b�sara, de Portugal.

Dos Estados Unidos, a  ���
���, bem como as internacionais �����������, l������� e

d����.

Na literatura, encontram-se diferentes medidas de distIC��
�� �en����
��� �
���

como as de BALAKRISHNAN & SANGHVI (1968), de JUKES & CANTOR (1969), de

NEI (1972), de NEI ������ (1983), de ROGERS (1972), de Kimura, com dois parI���
���

(KIMURA, 1980), de REYNOLDS ������ (1983), de TAMURA & NEI (1993), entre outras.

Essas distIC��
����C����
����������
��
����
�
������E
����������
�C����
���
��������

indicam o grau de proximidades entre as popula�+��, al��� ��� ��
����
��� 
�

reconstru�����
��
��
�+��������
��
����������C����
�)

Contudo elegeram-se duas distIC��
���


����� estudo. A �)�(NEI ������, 1983),

que � recomendada por TAKEZAKI & NEI (1996) para distIncias gen����
��E
�eadas

en microssat������, e a de REYNOLDS ������ (1983), que �, segundo EDING & LAVAL

(1998), adequada para tempos curtos de diverg	ncia.

:�+�<�\��9���
���9��
�I
)9

��
�����J�����	
�������

Com as matrizes de distIC��
 calculadas, foram constru��
���
��
����������IC��
�

que demonstram as rela�+��� ��C��icas entre as popula�+��� ���C
� usando-se o

pacote estat������� 2����
���C�� v.1.2.28 (Olivier Langella, http://www.cnrs-

gif.fr/pge/bioinfo/populations/). Essas �
��
��� ��

�� ����
��,
�
�� ���� 
� �����,
���� ���

programa Treeview (PAGE, 1996).

Para a constru��o das �
��
���������,


�-se tanto o algoritmo UPGMA (SNEATH

& SOKAL, 1973) 3 que se baseia na matriz de distIC��
���C����
���
�
��,
���
�����
�

aritm����
� �
�� �����
��� 
���,�C��� �� �

�� C�� ����
���C��� ���� 

���� (NEI, 1987) 3

quanto o algoritmo (��������	>������ (SAITOU & NEI, 1987) 3 que apresenta uma



�
��

efici	C��
� ��C�������� ��&
���� 
��
��o 0� ��������
� ��C��
���
���&
�C
���
���
��
�
C����

para dados baseados em distIC��a 3, sendo a confian�
� �
�� �
��
��� �E���
��

determinada por meio de um teste de replica��o (��������
���), com 1.000

reamostragens, com substitui��o dos ���� (FELSENSTEIN, 1985).

:�.���!')7��(!�����!�'!!-(�
Na Tabela 5, apresentam-se o n���
�����
���� observado (NA), a heterozigose

esperada (He) e a observada (Ho) bem como o conte���� ��� �C��
�
��o polim�
�ica

(PIC) e o desvio 0�� ��C���+��� ��� equil�E
��� ��� _

�l-Weinberg para os 25 ���� de

microssat�����������,
��s.

A m���
 e o desvio-padr�� do n���
���� alelo observado para a popula�������

casco-de-burro (N = 110) foram 9,8 + 4,4. Todos os����� foram polim�
�����, e o n���
��

de alelo por ����� variou de 5 (microssat������� !**13 � 
� 11� �!***X). Nesse sentido,

BARKER (1994) sugeriu que os ���� de microssat��������
����������������������IC��
�

gen����
�C�����������
���C��������
�
��
�����)�2�
�
C��������ilizados neste estudo, a

princ�pio, s���
�
��
�
�����


�
��
C��������������
���
�����C����
�����
������
�����

visto que todos apresentaram mais de quatro alelos.

O valor m��������
�������
������ foi superior aos reportados em ra�
����
C���
��

como nas variedades da ra�
� �E�
��
�� ������������ �C�
�� 4�R� �


�
� �

���
����������

�������� e 5,84 para a �����
����� (MARTINM]��1**( )�P�

������
��
���
����
��
���

m������ 
���
�
���� �


� ���

�� 

�
�� ��
����
��� ���� �����


�� �C�
�� R�X� �� X�4�

(SANCRISTi5#\�������, 2006; VICENTE, 2006). S�������
��
���
�C�
�0��

�
���
����
��

do Uruguai (KELLY ��� ���, 2004; CASTRO ��� ���, 2007), a outros porcos nativos

americanos, como o 
��L�� mexicano (7,07) e o cubano (8,2) (CANUL ��� ���, 2005;

PINEDA, 2005). Todavia s����C��
��
���0�
���itude de valores m�������C��C�

����C
��

ra�
�����C��
��������
��������1�G�
���1R�Q�
�������\$�������, 2004; ZHANG ������, 2003;

YANG ������, 2003).



�
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7�E
��� :. Diversidade gen����
� da popula���� ��� �
���-de-burro por meio dos 25
microssat������� �����,
���. N���
� de alelo observado (NA), heterozigose
esperada (He), heterozigose observada (Ho), conte���� ��� �C��
�
����
polim�
���
� �2$� �� n���
�� �������� ��� 
����� �D� � riqueza al����
� �%# ,
consaguinidade na popula�������
���Pis) e teste do equil�E
������_

�l-Weinberg
(EWH )

/���� NA He Ho PIC Ne RA FIS EWH
CGA 18 0,87 0,64 0,86 7,56 16,2 0,16 *
S0101 7 0,70 0,63 0,66 3,22 6,93 0,10 *
S0215 8 0,30 0,34 0,29 1,51 7,06 0,02 -
S355 8 0,26 0,17 0,26 1,35 7,01 0,33 *
SW911 7 0,76 0,75 0,72 4,16 6,92 0,21 -
SW936 9 0,81 0,81 0,78 5,0 8,80 0,02 *
S0068 21 0,89 0,78 0,87 8,33 18,4 0,11 *
SW632 11 0,82 0,74 0,79 5,26 9,61 0,09 *
SW24 12 0,83 0,57 0,80 5,55 11,4 0,39 *
S0227 6 0,30 0,33 0,28 1,43 5,50 -0,09 -
S0225 7 0,48 0,42 0,45 1,92 6,43 0,11 *
S0090 6 0,66 0,73 0,61 3,70 5,99 -0,10 -
S0226 13 0,76 0,67 0,73 4,16 11,7 0,12 *
SW951 6 0,56 0,45 0,52 2,27 5,82 0,19 *
S0228 8 0,52 0,47 0,49 2,04 7,49 0,09 *
S0178 9 0,86 0,71 0,84 6,66 8,97 0,16 *
S0005 22 0,88 0,72 0,87 8,33 21,6 0,18 *
S0386 12 0,86 0,53 0,84 6,66 12,0 0,37 *
SW72 17 0,75 0,42 0,73 3,84 16,1 0,44 *
S0002 08 0,79 0,62 0,76 4,76 7,56 0,21 *
SW857 8 0,78 0,66 0,75 4,54 7,85 0,16 *
S0026 5 0,70 0,40 0,65 3,33 5,00 0,43 *
IGF1 9 0,74 0,58 0,70 3,84 8,85 0,21 *
S0155 8 0,79 0,76 0,76 4,76 7,94 0,04 -
SW240 9 0,79 0,76 0,76 4,54 8,55 0,03 -
M���
 9,8 0,69 0,58 0,73 4,94 9,58 0,16 (0,13-0,18)+

*p<0,01; F�3 F�����������E
������_

�l-Weinberg ; ( ) + = IC 95%.

Os valores de PIC foram de razoavelmente a muito informativo, sendo os

microssat�������!4XX��!*11W���!*1(X��������
�
���C�


����C�
����
��
�����C��
C���

o mais informativo de todos na popula��� foi o S0005, sendo aquele que apresentou

maior n���
�� ��� 
���� (Tabela 5). O valor m����� ��� 2$�� �N
E��
� X) foi superior ao

reportado por VICENTE (2006), que foi 0,68, e ao reportado para porcos mamelados do

Uruguai (0,50) (CASTRO ������, 2007), mas semelhantes aos reportados para os porcos

chineses (LI ������, 2004; ZHANG ������, 2003; YANG ������, 2003). A rela�����C�
��2$C e

n���ro de alelo encontrado (Tabela 5) comportou-se de maneira semelhante aos



�
	�

reportados por outros autores (MARTINMZ, 2001; VICENTE, 2006; REVIDATTI, 2009),

que observaram que, 0������
�����
���C�ava o n���
�����
������
���C�ava o PIC.

A He m���
�foi 0,69 + 0,03, variando entre 0,26 e 0,88 nos marcadores S355 e

S0005 respectivamente, o que coincide com os valores m�/��������C�������2$�)�J��
�

Ho apresentou m���
� 0,58 + 0,01, inferior 0� ����

�
�� ��C��� �� !bG43 apresentado

maior valor (0,81), enquanto o menor (0,17) foi observado no S355.

V�
���� �
��
�����������C�
�E��
 para a ocorr	C��
��������
��
����heterozigose

inferior ao esperado em uma popula����� ����� ��C�
���C��
���� ��E�������� �
�

popula����� �
esen�
� ��� 
����� C���� ��� 
�C�
� presen�
 de sele����� �ue pode estar

ocorrendo a favor de homozigotos (MAUDET ��� ���, 2002b). Entretanto, devido 0��

caracter�sticas da popula���� ��� �
���-de-burro, em que n��� ��� 
����
�� planos

dirigidos de sele����� ���e efeito pode ser descartado, embora aus	C��
� ��� ��������

artificial n�� implique em aus	C��
������������C
��

�)

Todavia a consaguinidade pode contribuir para o d��������������
�,��������������

observado, uma vez que, nas pequenas explora�+���������
��������C��C
���� no Brasil,

frequentemente ocorre acasalamento entre indiv�����
�

�C�
��)

Os resultados do teste de equil�brio de Hardy-Weinberg (EWH) mostram que 6

dos 25 marcadores apresentaram-se em equil�E
io, enquanto o restante n�� (Tabela 5).

Um forte indicador de n��-estrutura���� �
� �����
��� �� �� ������� 0�� ��C���+��� ���

equil�E
���� ���
� C
 propor���� �C�
�� ����
�,����� e homozigoto segundo o modelo de

Hardy-Weinberg quer no equil�E
���������
�����C�
� os pares de �����. Segundo HARTL

& CLARK (2007), a redu����C��C���
���������
�,������3 relativamente ao esperado

em condi�+������_b��3 poder����
���C����	C��
����C������
���

�����
������
���)

MARTINM]� (2001), trabalhando com esse mesmo painel de microssat�������

encontrou, na popula���� ���
�� ��� ���C�� �
� 

�
� �E�
��
�� ������� significativo de HWE

para 19 dos 25 ���� utilizados, igualmente ao aqui obtido para a popula��������
���-de-

burro (Tabela 5). No entanto REVIDATTI (2009), trabalhando com su�C������Nordeste

argentino, encontrou apenas 13 desses 25 ���� em desequil�E
��)�

O desvio do EWH ���������ao fato de a heterozigose observada ser menor do

que a esperada, o que foi evidenciado pelo parI���
��FIS, que mostra, de fato, haver



�

�

um d�����������eterozigoto na maioria dos����� analisados, cuja m���
�desse parI���
��

para a popula�������E
���D�V�((* �foi 0,16 (Tabela 5). Esse d�������
���
�
����C���������

que, possivelmente, haja subdivis��� �
� �����
���� ��� ��E�����
��� devido,

provavelmente, 0���
��
���n����
����C&�C�
��C�������
�������������rica (n���dirigida),

com acasalamentos sem crit�
���� ��C��,����� ������ �
�
��
���� �� ��� tem isolado as

subpopula�+������
���C
C�� a subdivis����
������
���)

O parI���
��PIS reflete os desvios de panmixia na popula���) Quando negativo

significativamente, esse parI���
�� �C���
� ���� ��� �/������ ��� ����
�,�����)� Segundo

MURRAY (1996), quando h�� �sse excesso, consequentemente a medida do

endocruzamento �� C��
���
)� $sso pode ser devido a dois fatores principais: (1) 0�

presen�
� ��� 
����� ������
�� ou gene letal; (2) 0� �
�����CIC��
� ��� �
�,
��C���

exogI���� (geralmente entre os indiv����s de diferentes subpopula�+��). Quando h��

excesso de homozigoto, em consequ	C��
� a medida do endocruzamento �� �������
)�

Isso se deve, entre outras possibilidades, a que (1) o ������ em estudo esteja sob

sele���J� �1 � �� �C���
�,
��C��� ��&
� �
����
� ������ C
� �����
���)� Na Tabela 6,

encontra-se a diversidade gen����
 m���
 por subpopula�����e casco-de-burro a partir

dos 25 ���� de microssat�����)

7�E
��� <� N���
�� ��� �C�������� �D , n���
�� ������ ��� 
����� ��
� ����� (NA), heterozigose

observada (Ho) e esperada (He) bem como o FIS por subpopula��������
���-de-

burro a partir dos 25 ���� microssat������

Subpopula��� N NA Ho He Fis

Centro-Oeste 29 5,1 + 1,77 0,50 + 0,02 0,58 + 0,03 0,14 (0,07-0,17)+

Sudeste 35 6,2 + 2,26 0,60 + 0,02 0,65 + 0,04 0,07 (0,003-0,10)+

Nordeste 46 7,6 + 2,96 0,62 + 0,02 0,69 + 0,04 0,10 (0,04-0,13)+

( ) + = IC 95%

Ao se considerar a poss����� ��E���������
������
�����������0 sua localiza����

nas diferentes regi+��� ��� 5

���� observou-se, por meio do parI���
�� Fis, que as

subpopula�+��� 
�
���C�


�� d���cit de heterozigoto (Tabela 6). A subpopula���� ���



����

Centro-Oeste apresentou menor heterozigose que as demais. Isso pode ser devido ao

fato de essa subpopula��� apresentar menor tamanho populacional.

O n���
o de alelo por ����� apresentou redu�����
�����
���ral da popula����

nas tr	�� ��E�����
�+��� �N
E��
� X� �� 3). Isso possivelmente deve-se ao fato de, na

popula���� ���
���utilizar todos os indiv����� na an����������� ���������
�������
���C����

na popula���)� #�� ������
� ��� ��E�����
���, suprimem-se indiv������� ���� os alelos

presentes e, consequentemente, as propor�+��� ��� ���� ������ �
���C���� ��
���

alteradas por subpopula���. N����/�����C�����

�
��C�����
� 
��
������
��
��C�
��
��

grandezas estimadas para o total dos indiv����� (popula��� e para as subpopula�+��)�

Em um caso extremo, em que se teriam duas subpopula�+��� �ixadas para alelos

diferentes (por ex.: subpopula����(�V� 
�����#���56� ��E�����
����1�V� 
������� ��7 , o

����� na popula�������E
����
�
�quatro alelos (A, B, C e D). Contudo, ao calcul�-lo para

cada subpopula���� ���


�
��C��, ter-se-iam apenas dois alelos por subpopula���.

Essas dinI���
���/�
C���
��
�����
��
�C���
����������, alelo e frequ	C��
��
�����
�

tornam quase imposs���� de se obter uma rela���� 
�����
� ������� �

I���
��� �
��

subpopula�+����


�
���pula�������
�)

Essa redu��� de alelo nas subpopula�+��� ��� 
��
���� 0� �����
���� pode ser

biologicamente mais um ind������� haver subdivis���na popula�������
���,����, se a

popula���� ������ panm����
, mesmo a dividindo em grupos (subpopula�+�� , n��� �

�

para se notar diferen�
�� ��E��anciais na quantidade de alelo das subpopula�+�� em

rela���� 0� �����
���� ���
�)� #� �/���	C��
� ��� 
������ �
��
���� C
�� ��E�����
�+���

demonstra diferentes 
���� gen������)�

De fato, diferen�
�� �C�
�� ���E�C
���� �����/subpopula��� foram detectadas

(Tabela 3). Por exemplo, o S0227 foi monom�
���� tanto na subpopula���� Sudeste

quanto na Nordeste, entretanto n�������C
�Centro-Oeste (Tabela 7). Como se observa,

maior n���
�� ��� ����� em desequil�E
��� ���� �E��
�
��� C
� ��E�����
���� D�
�������

seguida da Centro-Oeste (Tabela 7). A exist	C��
� ��� �
C��� ����� em desequil�E
��� ���

HWE nas subpopula�+��� �N
E��
� W � ����� �C���

� ���� 
� �����
���� ������� �
���

subdivis����������
�����������C����

�
��D�
���������C�
�-Oeste e Sudeste), ou seja,



����

que cada subpopula���� ����� ��
�� C
� ��
�
���� ��C�������
� ��� ��E�����
�+��� 
�C�
�

menores.

7�E
��� \. Teste de equil�E
��� ��� _

�l-Weinberg EHW para os

25microssat�������C
���
	����E�����
�+�� (Centro-Oeste,

Sudeste e Nordeste) de casco-de-burro

;�
���9

� �
��
9O(
��
 !��
��
  9
�
��

CGA O� d� O�
S0101 - - -
S215 - - -
S355 1 - *
SW911 - - -
SW936 - - -
S0068 - - *
SW632 * * *
SW24 * - *
S0227 - 1 1
S0225 * - *
S0090 - - -
S0226 - - -
SW951 - * -
S0228 - - *
S0178 * * -
S0005 - - *
S0386 * * *
SW72 - * *
S0002 - - -
SW857 * - -
S0026 * - *
IGF1 - - -
S0155 - - -
SW240 - - *
Total+ 07 06 11

*p<0,01; 1 3 microssat������ ��C���rfico para a popula���J� +Total dos marcadores em
desequil�E
����


�
���E�����
���

De acordo com as estat�����
�� ��� b�$%� U� �"�a�%HAM (1984), foram

estimados os �ndices FIS, FST e FIT na popula���� �
���-de-burro considerando-se as

subpopula�+���Nordeste, Centro-Oeste e Sudeste para cada ����� (Tabela 8). Segundo

HARTL & CLARCK (2007), FIS ����
������
��
�autozigose devido 0���C�
C���Cidade,

FST, devido 0����
���

������PIT, devido a ambos os fatores.



����

7�E
���Z� Estat�sticas-F (Fis, Fit e Fst) de WRIGHT (1965) e a propor�����
�����
���
���
total atribu����� 0� ��E�������� �
� �����
���� �B�� considerando-se as
subpopula�+���Nordeste, Centro-Oeste e Nordeste

;�
���9

� ��� ��� ��� ���
CGA 0,162 0,303 0,168 0,129
S0101 0,075 0,110 0,037 0,034
S215 -0,030 -0,011 0,019 0,020
S355 0,319 0,337 0,027 0,031
SW911 -0,011 0,036 0,047 0,041
SW936 -0,145 0,065 0,184 0,142
S0068 0,081 0,137 0,061 0,058
SW632 0,043 0,118 0,078 0,060
SW24 0,258 0,335 0,104 0,076
S0227 -0,115 -0,081 0,030 0,030
S0225 0,062 0,135 0,077 0,060
S0090 -0,131 -0,087 0,039 0,035
S0226 0,044 0,164 0,125 0,101
SW951 0,167 0,211 0,053 0,047
S0228 0,028 0,119 0,093 0,072
S0178 0,071 0,210 0,149 0,117
S0005 0,097 0,217 0,133 0,109
S0386 0,333 0,403 0,105 0,089
SW72 0,381 0,468 0,139 0,136
S0002 0,135 0,251 0,134 0,112
SW857 0,136 0,173 0,042 0,039
S0026 0,293 0,487 0,274 0,210
IGF1 0,178 0,232 0,065 0,060
S0155 -0,004 0,070 0,074 0,062
SW240 -0,023 0,058 0,080 0,063
M���
�B�

�� 0,09 (0,04-0,15) 0,18 (0,13-0,24) 0,10 (0,07- 0,12) 0,08
( ) IC 95%

Observou-se, em m���
�����
��
����*�*G��


�PIS, 0,18 para FIT e de 0,10 para

FST (Tabela 8). O valor m��������BST para todos os ���� foi 0,08, oscilando entre 0,02, no

����� S215, e 0,21, no S0026.

A magnitude de estrutura���� ��C����
� entre as subpopula�+��� ����� ��


determinada segundo a defini�������WRIGHT (1978), sendo considerada baixa (Fst = 0

a 0,05), moderada (Fst = 0,05 a 0,15), alta (Fst = 0,15 a 0,25) ou muito alta (Fst>0,25).

Assim, o valor de 0,10 obtido para Fst (Tabela 8) indica que o grau de subdivis������E
�

nas tr	� subpopula�+�����C����

�
� corresponde a moderado, ou seja, a popula����

casco-de-burro encontra-se subdividida, possivelmente em unidades ainda menores



����

que as consideradas (Nordeste, Centro-Oeste e Sudeste). Se, ao dividir cada

supopula��� em duas, o valor Fst aumentasse, tal fato mostraria que as subpopula�+���

inferidas estariam ainda mais estruturadas; mas, se o valor diminu����, indicaria que

n���������
���

�����C�
��
���������E�����
�+��� �C��
��
��������&
��
������
���� ���
��

encontra-se moderadamente subdividida, de fato, em tr	����E�����
�+������
���,�����

o valor de 0,10 obtido demonstra que a popula���� ���
��C��� ����� ���
���

�
�� �� ����

moderadamente subdividida nas tr	����E�����
�+�� consideradas.

Na Tabela 9, encontram-se as distIC��
�� 7A (NEI ��� ���, 1983) e a D#�!�����
(REYNOLDS ������, 1983) entre as subpopula�+��, em que, em ambas as distIC��
�� a

maior foi entre Nordeste e Centro-Oeste. Percebe-se que as duas matrizes obtidas

(Tabela 9) com diferentes metodologias mostraram propor�+��������

������
��
����0��

distIC��
���C�
��
� tr	� subpopula�+��������
�
�)�

7�E
���]. Valores obtidos da DA (NEI ������, 1983) acima da Diagonal e a �#�!������(REYNOLDS

������, 1983)�abaixo da diagonal

Centro-Oeste Sudeste Nordeste
Centro-Oeste - 0,10 0,13
Sudeste 0,21 - 0,08
Nordeste 0,29 0,23 -

A partir das matrizes de distIC��
s gen����
�� �N
E��
�G), foi poss����� construir

�
��
es gen����
��usando-se o m������(��������	>������ (Figura 4A e 4B).



����

(A)

(B)

��	�
��/� L
��
��de distIC��
��)� 0A) e��#�!������ (B) entre as subpopula�+���de casco-de-burro
pelo m������ (��������	>������ (SAITOU & NEI, 1987), usando-se 25
microssat������. PB = Nordeste; MG = Sudeste; e MT = Centro-Oeste



����

N������consenso sobre que medida de distIC��
���C����
������,

�C��������������

rela���� ��C�tica entre popula���� ��� 
C��
�� ���������. A utiliza���� ����
��� ��� ��
�

distIC��
� ��C����
� �� 
��C��������� C
� �
����
�� ����C��-se examinar cada uma delas,

observando-se as semelhan�
�� � as diferen�
�� �C�
�� ��
�� �


� ���� ��� ����
��C�� 
�

melhor distIC��
, que permita conclus+��� 

,������� �� ��� ���
�� ������ 
����
�
s 0��

informa�+�����
�����.

Na Figura 5, encontra-se a representa�������
��
������
C��
�� cascos-de-burro,

empregando-se como vari����� ��
������
��
�
� ��� ��C������� �C������
��� �


� ��� 1X�

microssat������)����������bserva, h� pouca sobreposi������ indiv�duo das diferentes

subpopula�+�������
���-de-burro.

De acordo com a Figura 5, nenhuma sobreposi��� ���E��
�
�
 entre os animais

das subpopula�+��� Centro-Oeste e Nordeste, enquanto a subpopula���� ��� Sudeste

nitidamente se subdividiu em dois grupos, em que um ficou pr�/����0� ��E�����
����

Nordeste e o outro, pr�/����0�Centro-Oeste. Confrontando-se os valores de distIC��
�

gen����
�����
� �N
E��
�G, Figura 4) com a distribui����da variabilidade gen����
� ����

grupos formados pela an�������
��
�
�������

��pond	C��
��Figura 5), detecta-se que os

dados se complementam, pois as subpopula�+��������
��
 distIC��
���C����
�����
�

(Centro-Oeste e Nordeste) s��� 
� que apresentaram indiv������ ���� ��C�
�

aproxima����C
 distribui�������
��
�)�D���a an����� (Figura 5), observa-se a forma����

de grupos distintos de gen�����. A menor variabilidade gen����
� C
� ��E�����
����

Centro-Oeste (Tabela 6) �� �E��
�
�
� C
� ����
�E������ ���
��
�� ���� �C����duos que a

comp+���� ����nstrando uma menor dispers��� ������� conquanto se perceba que

essa subpopula�����
�E���se encontra dividida em dois grupos.



����

��	�
�� :. Representa��o em 2D da an������ �
��
�
�� ��� ��

����C�	C��
 usando-se as

frequ	C��
��
�����
��das subpopula�+�������
���-de-burro (Sudeste, Nordeste e

Centro-Oeste), obtidas por meio de um painel de 25 microssat������

A inexist	ncia de HWE na maioria dos ���� (Tabela 5 e 7), a dispers������
��
��

dos indiv�duos na an������ ��� ��

����C�	C��
 (Figura 5) e as distIC��
� gen����
��

(Tabela 9) entre as subpopula�+�� de casco-de-burro levaram 0 suposi���������������

fato, a popula���� ��� �
���-de-burro encontra-se estruturada em unidades

geneticamente distintas. No sentido de reduzir ao m�/���� �� �

�� ��� ��E&������
���

normalmente associado 0�����C����������E�����
��� (PRITCHARD ������, 2000), optou-

se por permitir que os dados F
����
����8���n�����������
���

�����
������
���.

Assim, usando-se o programa �&#3"&3#%, testou-se a exist	C��
� ��� 1� 
� 3�

popula�+�s aplicando-se os valores de Ln(PD), que �� �E����� ����� ���� ���������� dos

dados a cada passo do MCMC, na metodologia proposta por EVANNO ��� ��� (2005).

Esses autores verificaram que, em muitos casos, os valores de Ln(PD) n������
�����

uma estimativa acurada para a determina���� ��������
�a)� !�C��� 
������ ��� 
���
���

�

�

�
��
9O(
��
�

	��������

!��
��
��



����

delinearam uma metodologia para a determina���� ��������
�a� ��
������ �� �K dos

valores de Ln(PD). Usando-se esse m������� �E����-se K = 6 como o n���
�� ���

popula�����/����C���C
�casco-de-burro.

A Figura 6 �� 
� 
��
���C�
���� �
����
� �
� ���
���

� �����
���C
�� 
�����
C��� �
�

an������E
l���
C
�C
������
�����
���-de-burro. Observando-se a Figura 6, verificou-

se, quando se inferiram duas popula�+��� �a� V� 1 �� 
 exist	C��
� ��� ��
� �����
����

constitu��
� ��
� �C��������� �
�� ��E�����
�+��� Centro-Oeste e Sudeste (amarelo) e

outra das subpopula�+���Sudeste e Nordeste (azul). Quando K = 3, observa-se uma

popula���� ���
����� � ��C�������
� E
���
��C��� ��
� �C��������� �
� ��E�����
����

Sudeste, outra praticamente por indiv����s da Centro-Oeste, enquanto a terceira,

formada tanto por indiv����s da Nordeste quanto da Sudeste. Quando K = 4, nota-se

que a subpopula����Sudeste foi a primeira a se dividir em duas, concordante com a

AFC (Figura 5), que mostrou que essa subpopula���� 
�
���C�
� ��
� �������� �
���

acentuada que as demais. Quando K = 6, observa-se que todas as tr	����E�����
�+���

se dividiram em duas subpopula�+�����������
��
���C��C�
������

I���
��Pis (Tabela

6), que indicou que as subpopula�+��� �Nordeste, Centro-Oeste e Sudeste)

apresentaram n������
����������C�
���C��
��, possivelmente por estarem subdivididas

em subpopula�+��� 
�C�
� ��C�
��, corroborando HARTL & CLARK (2007), que

afirmaram que a redu����C��C���
���������
�,������3 relativamente ao esperado em

condi�+������_b��3 poder����
���C����	C��
����C������
���

�����
������
���)



��	�

�

�

�

�

�

�

�

�
�
�
�

�
��	�
��<� Gr������ representando a atribui���� ���� ��C������ nas

popula�+�� inferidas (K = 2, 3, 4, 5 e 6). PB = Nordeste;

MG = Sudeste; e MT = Centro-Oeste

Os resultados dos parI���
����������
�C��
��o gen����
��C�
��
����E�����
�+es

mostram que os cascos-de-burro n�o constituem uma ra�
�����Cida nem estruturada

devido 0� magnitude da variabilidade intrapopulacional, a qual indica que essa

popula��������C�������
���
���E�����
�+�����C����
��C��������C�
�) SOLLERO (2006),

trabalhando com ra�
�� C
���
�� ��� 5

����� verificou que a piau e a monteiro n��� ���

encontravam estruturadas, principalmente a piau, que se mostrou mais influenciada por

outras ra�
�)�

Contudo uma popula���� ����� ��
 alta diversidade intrapopulacional e ainda

assim constituir uma ra�
� caso esteja geneticamente bem diferenciada de outras

ra�
�)� "� �
��� ��� 
� �����
���� ���

� �������
� �ode apontar que se t	�� ��C�
��C��

regionais de casco-de-burro. A estrutura gen����
� �E��
�
�
� C��� �
����-de-burro

pode ser considerada uma consequ	C��a tanto da introgress���
�����
 por indiv������

��.�/���

��.�/���

��.�/���

��.�/���

��.�/���



��
�

de outras ra�
� quanto de um isolamento reprodutivo que possa ter produzido

gargalos populacionais.

Conforme MART^D�]� ��� ��� (2007), a identidade gen����
� ����� ��
�

considerada complemento importante para as informa�+��� ��E
�� caracter�����
��

morfol����
�������
����ula���)�D���e contexto, o painel de microssat�������
�����������

considerado de grande precis��� ��� ��
�
C���� ����� ser sugerida sua aplica���� ���

estudo que envolva quest+��� ��E
�� �� reconhecimento de popula���, principalmente

naquelas cuja diversidade intrarracial seja mais expressiva, o que dificulta a certifica���

racial. No entanto foi demonstrada baixa efic���
� ��� marcadores microssat������ em

alguns aspectos, como na certifica���� 

��
�� ��� �
������� �
� 

�
� �E�
��
� � de seus

cruzamentos (ALVES ������, 2001; ALVES ������, 2002; GARCIA ������, 2006).

Mas muitos estudos t	� enunciado que os microssat�����s, al��� �a utilidade

para a constru��������
��
��������C�
��

�
��de distIC��
�����
��m para identificar a

popula���� ��� �
����� ��� ��� �C�iv������ ����� ������ �er vistos nos trabalhos de

MAUDET ��� ��� (2002a), com "�
��� ����; MAUDET ��� ��� (2002b) avaliando bovinos;

DALVIT ��� ��� (2008), com ovinos da ra�
� #���C
; e de BERTTHOULY ��� ��� (2008)

estudando aves asi����
������
��eias. Assim, a utiliza����������������e designa����

de indiv������������
������C�������������C���������������
����E������� na detec����

de migrantes, mistura de ra�
��� em animais em risco de extin���� �2#�Na#.���� ���,

1995; CORNUET ��� ���, 1999; MAUDET ��� ���, 2002a), podendo ser utilizados em

conjunto para uma avalia�����
����
����
������
���������
���)�

�
����9����9	
��������9���9�����Y
���E�
����A��9
�
O��

�������
����

����9�����

A partir das frequ	C��
�� 
�����
�� �
�� �����
�+��� 
C
���
�
��� realizou-se
uma an�������
��
�
�������

����C�	ncia com as popula�+��, representando-se as
rela�+��� �C�
�� 
�� �����
�+��� ��� �� espa��� �
�����C���C
�� �P���

� W).
Observando-se essa figura, nota-se a aglomera���� �
�� �����
�+�� da ra�

ib�
��
.



����

�
��	�
��\. Representa��o em 3D da an���se fatorial de correspond	C��
����
C��-se

as frequ	C��
�� 
�����
� das popula�+��� ��� �
���-de-burro, ib�
��
�,

norte-americanas e internacionais, obtidas por meio de um painel de 25

microssat�����s. 1 = casco-de-burro Centro-Oeste; 2 = casco-de-burro

Sudeste; 3 = casco-de-burro Nordeste; 4 = alentejano de Portugal; 5 =

�������; 6 = �����
�����; e 7 = �� 
�7�.

As popula�+��� ��� �
���-de-burro (1, 2 e 3) encontraram-se mais pr�/��
� �
�

b�sara, de Portugal, e da ������ (Figura 7). A popula��������
���-de-burro do Sudeste

encontra-se mais pr�/��
� �
�� ���

�� �����
�+��� ��� �
���-de-burro que de alguma

outra estudada (Figura 7).

A estimativa da diverg	C��
 gen����
��C�
� os pares das popula�+�� foi tamb��

efetuada por meio do parI���
�� FST, que mede a componente interpopulacional da

variIC��
)�!���C���HARTL & CLARK (2007), valores de diferencia�����C�
��*�*X���*�(X

indicam diferencia������C����
�����

�
J entre 0,15 e 0,25, diferencia��� elevada; e

valores superiores a 0,25 indicam um grau muito elevado de diferencia��� entre as

popula�+��.

�
��

��
������

 �
!�

"�

��

��

�������
�

#$�����

%���&�

���&������������

��
���'�
����

(�����&��
(�����)*����

+���������������,��
��-��&��
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Assim, na Figura 8, s��� 
�
���C�
���� ��� �
��
��� �� Fst estimados entre as

popula�+������������) O Fst e Gst apresentados na Tabela 8 s���medidas do grau de

estrutura���� ou divis��� �
� �����
���� ���
�)� ������� ��
C��� ������� ������ ��r

considerados como a distIC��
���dia entre duas quaisquer subpopula�+�s dentro da

sua popula���. O Fst estimado entre duas popula�+�� �� ���� ����� ��
� ��C����

���

distIC��
���C����
.

Todas as estimativas de Fst entre as popula�+��� ��

� estatisticamente

significativas e correspondem, de modo geral, 0 diferencia���� ��C����
� ����

�
� �

elevada (Figura 8).

Os menores valores foram observados entre as variedades da ra�
� �E�
��
�

(Figura 8), mais precisamente entre a ������� e a �����
�����, cujo valor (0,02) foi o

�C���� ��� ����
�C��
���� ��C����
� E
�/
� �E����� ��C����

C��-se todos os pares de

popula���)� 7���
�C��
���� ��C����
� ����

�
� ���� �E��
�
�
� �C�
�� 
�� ���
���

popula�+����
�

�
��E�
��
����������

�E�

����
��
��������\�'�DN�������� (2008),

que encontraram valores de m�����
�����
���C�������������
������
�C�����

���
����

dessa ra�
)

Entre as popula�+�������
���-de-burro, a menor distIC��
������C�
��
��
���-de-

burro do Sudeste e a do Nordeste, seguida da menor distIC��
��C�
��
��
���-de-burro

do Centro-Oeste e a da Sudeste (Figura 8). Esse resultado concorda com os anteriores

(Tabela 9, Figura 4 e 5), que mostram que, de fato, a popula������C�
�-Oeste est��

mais pr�/��
��
�!����������
�������
C����
�D�
�����)�N��
��
�������
�+�������
���-

de-burro mostraram-se mais pr�/��
��� ��
� ����� ������ �

I���
��� �
� �����
����

b��


�� 
�
���C�
C�������IC��
�� ��C����
������

�
��� ���
��� ����
C���� �
� ���
���,

apresentando todas elas distIC��
����C����
������
�
�����
��
����
����
������
)��



����

��	�
��Z� Valores exatos obtidos (acima da diagonal) para o parI���
��PST entre os pares de

popula���� ��� ���C�� �
���-de-burro, ib�
������ C�
��-americanos e internacionais. A

matriz inferior ��
�y�

C��������y�������������
��
����


���
����
�
������
�����

vai da mais fria (azul, valores mais baixos) 0��
������C��� ���
����
, valores mais

altos). Legenda: 1 = casco-de-burro Centro-Oeste; 2 = casco-de-burro Sudeste; 3 =

casco-de-burro Nordeste; 4 = b��aro; 5 = alentejano: 6 = �������; 7 = �����
�����; 8 =

�� 
�7�; 9 =  ���
���; 10 = �������������; 11 = �����������; 12 = ��������; e 13 =

�����



����

Na Tabela 10, encontram-se as distIC��
�� DA (NEI ��� ���, 1983) e a D#�!�����
(REYNOLDS ������, 1983) entre as popula�+�� estudadas. Essas distIC��
�����
����
��

a estudos de popula��� com curto per����� �� evolu���. As distIC��
�� �Eservadas

mostram que as subpopula�+��� de casco-de-burro apresentaram valores mais

pr�/���� quando comparadas entre si que quando confrontadas com as demais

popula�+��.
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A partir das matrizes de distIC��
����C����
�� (Tabela 10), foi poss�����construir

duas �
��
�s gen����
s usando-se , na Figura 9, a distIC��
�7#�!����� (REYNOLDS ������,

1983) e o m������(�������	>������ e, na Figura 10, a DA (NEI ������, 1983) e o m������

UPGMA. Na Figura 9, �� ��������� �E��
�

� ���� 
s popula�+�� de casco-de-burro do

Sudeste e do Centro-Oeste se agruparam com alto valor de ��������
 (89), ficando no

mesmo ramo com a casco-de-burro do Nordeste e a �����.

��	�
��]. (�������	>������ constru��������E
���C
�����IC��
����REYNOLDS ������ (1983) entre
as subpopula�+��� ��� �
���-de-burro e as popula�+��� �E�
��
���C�
��-americanas e
internacionais. Legenda: MT = casco-de-burro Centro-Oeste; MG = casco-de-burro
Sudeste; PB = casco-de-burro Nordeste; DUR = �����M�CEL = �������������; MF =
 ���
���M� LAM = �� 
�7�M�AL = alentejano; RET = �������; EN = �����
�����; BI =
b��aro; W = �����������; LAN = ��������

�



����

��	�
�� *^� Dendrograma UPGMA, baseado na distIC��
� 7#� �D�$� ��� ���, 1983) entre as
subpopula�+�������
���-de-burro e as popula�+����E�
��
s, norte-americanas e
internacionais. Legenda: MT = casco-de-burro Centro-Oeste; MG = casco-de-
burro Sudeste; PB = casco-de-burro Nordeste; DUR = �����M� CEL = ������
�������; MF =  ���
���M�LAM = �� 
�7�M�AL = alentejano; RET = �������; EN =
�����
�����; BI = b��

�J�\b�V������������; LAN = ��������.

�

�



����

O dendrograma UPGMA gerado (Figura 10) demonstra que a popula���

 ���
����ficou fora do agrupamento formado pelas demais popula�+��, ficando, assim,

distante do conjunto de todas as outras.

As popula�+�������
�co-de-burro do Sudeste e do Centro-Oeste se agruparam

com m����� �
��
� ��� ��������
. As demais popula�+��� ��E��������

�-se em dois

grupos, em que se observam as variedades da ra�
� $E�
��
��������
������C��
C����

em outro, as internacionais, �������� e �����������, a popula��������
���-de-burro do

Nordeste bem como a �����, a b��


, de Portugal, e a �������������, da Espanha. Essa

subdivis���C��� ��� �C��C�

� ���������
��C���E��� ����C��
, uma vez que apresentou

baixo valor de ��������
. No entanto essas popula�+���se apresentam agrupadas pelo

fato de, mesmo n��� ���
C��� ���������
��C��� E��� ����C��
��� 
�
���C�

�� rela����

mais pr�/��
� �C�
�� ��
�, fato que tamb��� ����� ��
� �E��
�
��� �


� 
s popula�+���

����������� e ��������, que se separaram do grupo constitu������las popula�+��������,

casco-de-burro do Nordeste, b��


���������������� com baixo valor de ��������
.

Apesar dos relatos de que a forma�����as ra�
��C
���
�����5

��� foi a partir de

animais trazidos da Pen�C���
� $E�
��
 no per����� ����C�
��� 
�� �����
�+�� ib�
��
�

inferidas neste estudo apresentaram-se distantes dos grupos de casco-de-burro

estudados. MARTINM] ������ (2005) conclu�ram que os su�C����
���������E
C����������

sendo derivados das ra�
�� �
� 2�C�C���
� $E�
��
�� �C��C�

�-se geneticamente bem

distintos dos seus ancestrais, depois de quase 500 anos de deriva gen����
� ��

miscigena���.

Isso certamente deve-se ao fato de que a deriva gen����
� ���

�� 

���
��C���

em pequenas popula�+��� ����
�
�����
���,������������
�����
�����
������
�C����

frequ	C��
��
����cas com rapidez, como afirmam ROSENBERG ������ (2002). Ademais,

quando uma popula���� �� �C���
�
� 
� �

��
� ��� 
���,���� C���
�� ��� �C��������

(fundadores), a sua variabilidade depender�� �
� 
����

� ��� 
����� �

,��
� ��
� ������

fundadores, e esse F������� ��C�
��
8� pode causar diferen�
�� ���C����
���
�� �C�
� as

frequ	C��
��
�����
��da popula�����
���C
��� da rec��-formada (NEI ��� ���,1975). Os

mesmos autores relatam que a redu��������
����
�C�� �
�
C����as popula�+��� ����

efeito sobre as gera�+�����E�����C���)�#�������ndo, o n���
����C��������C��������

que se reproduz durante o per����� ��� ���

C���
��C��� �����
������ �����������)



��	�

define a probabilidade de perda de alelo por deriva gen����
��� os alelos s������
�
��

ser recuperados por muta�������
��

��
�������

�������
�+es por migra���)

Todavia o fato de os cascos-de-burro se mostrarem distantes geneticamente dos

seus ancestrais leva tamb�� 0� hip����� do quanto os cascos-de-burro apresentam

introgress���
�����
���
�C���
���C����
�

�
�������entre as estudadas. Como sabido, a

����� foi introduzida no Brasil para fins de aumento de produ�����e muitos criadores de

ra�
�C
���
������,


�-na em cruzamento no intuito de melhorar a produ�������������

animais.

Os resultados dos microssat������� �
�E�� indicaram que os cascos-de-burro

est�����C����
��C�������
C������� su�C��  ���
���, rejeitando-se a hip����������������

cascos-de-burro s��� ��
��
���� ������� 
C��
��)� "� ������ ��� �C�
������� ���� ���C���

 ���
��� no Brasil, caso os cascos-de-burro fossem oriundos destes, seria recente

comparado aos 500 anos de introdu����������C� da Pen�C���
�$b�
��a no Brasil.

As implica�+�������������������������


�
 conserva������������������
�
C���`�

se ����
�

�
��6�� uma esp�����
��
�
�
���������
���
�����
��C
�
��
�
���C����
�

estrat���
������C��
�
��� deve ser no sentido de preservar a diversidade da ra�
��6���

esp�����C
����
��
�
��������������/����
�
�
��
�+������
������������
��
�
��C���
���

de a popula���� ��
� �����

�
� ���� ���

� �SOLM-CAVA, 2001). Os efeitos de

estocasticidade nas pequenas popula�+��, que incluem o endocruzamento, a perda da

diversidade gen����
�����
�������������
�+����FRANKHAM ������, 2008), devem ser

estudados e analisados minuciosamente nas popula�+��� 
��
�
�
��� ��
� ��,� ����

estas se encontram em n���
�� 
���,�do, situa���� C
� ��
�� �ive a maioria das

popula�+�� nativas de su�C� do Brasil.

:�/��( �)'!=�!�
A popula��� casco-de-burro estudada n��� ��� �C��C�

� ��C����
��C�e

estruturada, o que dificulta certifica����

��
�)

Os resultados dos parI���
��� ���
��������� �����,
���� �


� ��
C�����ar a

variabilidade gen����
� �C���


��
�����C����s de variabilidade na popula��� casco-de-

burro.



��
�

As �
��
�s gen����
����
�
C�����������

����C�	C��
�����



��que, de modo

geral, as popula�+�������
���-de-burro ficaram mais pr�/��
� da b��


�����2�
���
�� e

da ������

�

:�:������> ���!�
ALVES, E. ������ Verificaci�C�����
C����

�
��
�����C������������
���C�

��
�������
����

y productos curados de tipo ib�
���)�!9�9��

�9� �E�
��9, Zafra, n. 7, out., p. 23-28,

2001.

ALVES, E. ������ Differentiation of the raw material of the Iberian pig meat industry based

on the use of amplified fragment length polymorphism. ;
���!��
��
, Amsterdan, v. 61,

n. 2, p. 157-162, 2002.

BALAKRISHNAN, V.; SANGHVI, L . D. Distance between populations on the basis of

attribute data. 8�9�
�
���, Oxford, �v. 24, n. 4, p.�859-865, 1968.

BARKER, J. S .F. A global protocol for determining genetic distances among domestic

livestock breeds. In: WORLD CONGRESS ON GENETICS APPLIED TO LIVESTOCK

PRODUCTION, 5., 1994, Guelph. &
9�

���	�. Guelph: International Committee,

1994. v. 5, p. 501-508.

BAUMUNG, R.; SIMIANER, H.; HOFFMANN, I. Genetic diversity studies in farm animals

- a survey. "9�
����9���������8


���	������
�
����, Berlin, v. 121, n. 6, p. 361-373,

2004.

BECKMANN, J. S.; SOLLER, M. Restriction fragment length polymorphisms in plant

genetic improvement. In: BECKMANN, J. S.; OSBORN, T. C. (K�9
����
)
C��9��������
�9�
����
�?��
���E�9�9	C. Oxford: Oxford University Press, 1990. v. 3, p. 196-250.

BELKHIR, K. ������ �
�
��K�/�^/A��9	���
���9���`���9H��7;��9�
� ���	�����T�
��
��
�9������9��. Montpellier: Laboratoire G�C�����2����
���C��� $C��

����C���#�
��
���C�.

Universit�����'�C�������
��P

C����1**4) Umr5171.

BERTHOULY, C. ������ Using molecular markers and multivariate methods to study the

genetic diversity of local European and Asian chicken breeds. ��������
�
����,�Oxford,


v.
39, n. 2, p. 121-129, 2008.



����

BOTSTEIN, D. ��� ��� Construction of a genetic linkage map in man using restriction

fragment lenght polymorphism. ��

�����"9�
����9��F������
�
����,Cambridge, v.

32, n. 3, p. 314-331, 1980.

BOWCOCK, A. M. ��� ��� High resolution of human evolution trees with polymorphic

microsatellites.  ���

, London,�v.�368, n. 3, p. 455-457, 1994.

CANUL, S. M. ��� ��� Caracterizaci�C� ��C����
� ���� ��
��� ����C� ��/icano mediante

marcadores moleculares. �
�D�)9���
�L99�
����, C�
��E
� v. 54, n. 206, p. 267-272,

2005.

CASTRO, G. Situaci�C� ��� ���� %���
���� B�C������� 2�
��C��� \��
���� �C� .
���
l)�

�
�D�)9���
�L99�
����, C�
��E
� v. 56, supl. 1, p. 783-788, 2007.

CASTRO, G. ������ Caracterizaci�C�gen����
�preliminar del cerdo Mamellado Uruguayo.

In: SIMPOSIO IBEROAMERICANO SOBRE UTILIZACIiD� 7�� %��.%!"!�

ZOOGENMN$�"!, 8., 2007, Quevedo. �������u������`�CYTED, 2007. p. 1-4.

CLEMENTE, I. ��� ��� El cerdo ib�
���`� �C
� 
�
��
���n racial caracterizada por su

elevada diversidad gen����
)�!9�9��

�9��E�
��9, Zafra, abr., p. 21-28, 2008.

CORNUET, J. ������ New method employing multilocus genotypes to select or exclude

populations as origins of individuals. �
�
����A�Bethesda,�v. 153, n. 4, p. 1989-2000,

1999.

DALVIT, C. ��� ��� Genetic diversity and variability in Alpine sheep breeds. !�����
����������
�
�
�D, Amsterdan, v. 80, n. 1, p. 45-51, 2008.

DAWSON, R. J. G. ������ Isolation of microsatellite DNA markers from a passerine bird,

����������
��������(the yellow warbler), and their uses in population studies. F


���C,

London, v. 79, n. 5, p. 506-514, 1997.

EDING, J. H.; LAVAL, G. Measuring genetic uniqueness in livestock. In:

OLDENBROEK, J. K. �
�
E��P�� ���� �D
� �9��

)���9�� 9�� ��
�� ������� 	
�
����


�9�
�
�. The Netherlands, 1998. p. 33-58.



����

EVANNO, G.; REGNAUT, S.; GOUDET, J. Detecting the number of clusters of

individuals using the software STRUCTURE: a simulation study. ;9�
����
���9�9	C,

Oxford, v. 14, n. 8, p. 2611-2620, 2005.

EXCOFFIER, L.; LAVAL, G.; SCHNEIDER, S. Arlequin (version 3.0): an integrated

software package for population genetics data analysis. �)9����9��
C�8�9���9
�������
(����
, Anckland, v. 1, p. 47-50, 2005. Dispon����� ��`�

<http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/ PMC2658868/>. Acesso em: 20 nov. 2008.

FALUSH, D.; STEPHENS, M.; PRITCHARD, J. K. Inference of population structure

using multilocus genotype data: linked loci and correlated allele frequencies. �
�
����,

Bethesda, v. 164, n. 4, p. 1567-1587, 2003.�

FAN, B. ������ Genetic variation analysis withing and among Chinese indigenous swine

populations using microsatellite markers. ��������
�
����, Oxford, v. 33, n. 6, p. 422-

427, 2002.

FAO. Swines. In: !
�9���
C�	���
���
�� �9
��
)
�9��
���9������9���� ��
�� �������
	
�
����

�9�
�
������	
�
����������;
���

�
���9���9�
��������������)

���C�
�;9����: recommended microsatellite parkers. FAO: Rome, 1998. p. 19-24

FARID, A. ��� ��� Genetic analysis of ten sheep breeds using microsatellite markers.

���������"9�
����9���������!��
��
, Ottawa, v. 80, n. 1, p. 9-17, 2000.

FELSENSTEIN, J. Confidence limits on phylogenies: an approach using the bootstrap.

�)9����9�, Oxford, v. 29, n. 4, p. 783-791, 1985.

FRANKHAM, R.; BALLOU, J. D.; BRISCOE, D. A. ������
��9�� �
� 	
������� ���
�9��

)���9� Ribeir���2
���: Sociedade Brasileira de Gen����
��1**Q. 259 p.

GARC^#��7)������� Estimation of the genetic admixture composition of Iberian dry-cured

ham samples using DNA multilocus genotypes. ;
���!��
��
, Amsterdan, v. 72, n. 3,

p. 560-566, 2006.

GUO, S. W.; THOMPSON, E. A. Performing the exact test of Hardy-Weinberg

proportions for multiple alleles. 8�9�
�
���, Oxford, v. 48, n. 2, p. 361-372, 1992.



����

HARTL D. L.; CLARK, A. G. &
������
��9���9������9��	
�
����. 4rd ed. Sunderland:

Sinauer Associates, 2007. 565 p.

JUKES, T. H.; CANTOR, C. R. Evolution of protein molecules. In: MUNRO, H. N.

;����������
9�
����
��E9�����
v. 3. NewYork: Academic Press, 1969. p. 21-32.

KELLY, L. A. ��� ��� El cerdo pampa rocha como recurso zoogen������� �C� .
���
l)�

Marcadores moleculares. %
�

���
��, Salamanca, v. 39, n. 155-156, p. 15-16, 2004.

KIM, T. H. ��� ��� Genetic structure of pig breeds from Korea and China using

microsatellite loci analysis. "9�
���� ��������!��
��
, Savoy, v. 83, n. 10, p. 2255-

2263, 2005.

KIMURA, M. A. A simple method for estimating evolutionary rates of base substitutions

through comparative studies of nucleotide sequences. "9�
����9��;9�
����
��)9����9�,

New York,�v.�16, n. 2, p.�111-120, 1980.�

LAVAL, G. ������ Genetic diversity of eleven European pig breeds. �
�
����!
�
���9��
�)9����9�, London, v . 32, n. 2, p. 187-203, 2000.

LI, K. ��� ��� Analysis of diversity and genetic relationship between four Chinese

indigenous pig breeds and one Australian commercial pig breed. ��������
�
����,

Oxford, v. 31, n. 5, p. 322-325, 2000.�

LI, Y. C. ������ Microsatellites within genes: Structure, function and evolution. ;9�
����
�

8�9�9	C������)9����9�, Chicago, v. 21, n. 6, p. 991-1007, 2004.

LOUIS, E. J.; DEMPSTER, E. R. An Exact Test for Hardy-Weinberg and multiple alleles.

8�9�
�
���, Oxford, v. 43, n. 4, p. 805-811, 1987.

MARENGO, S. ;��
��
��9�	
�����9��
����	

����!��P��
����"	���

�	���	�
�
��
��


���������� �9� �D���	�9�	E��	�� �	


���	�� �9�� ���
9��� 2009. 75 f. Disserta����

(Mestrado em Melhoramento Gen������ 9����
� 3 Instituto Agron-������ �
���C
���

2009.

MARTINM]��#)�')���
���

�B���G��	
��������
���

�9��E�
��9��
�����
���
���9

��
�9�
����

���2001. 174 f. Tese�(Doutorado em Ci	C��
� �3 Universidade de C�
��E
��

C�
��E
��1**()



����

MARTINM]��#)�')������� Genetic structure of the Iberian pig breed using microsatellites.

��������
�
����, Oxford, v. 31, n. 5, p. 295-301, 2000.

MARTINM]�� #)� ')� ��� ��� Caracterizaci�C� ��C����
� ���� ��
��� �
������ ��E
C�� ��C�

microsat������)��
�D�)9���
�L99�
����, C�
��E
���) 54, n. 206-207, p. 369-375, 2005.

MARTINM]��#)�')������� Estudio de la diversidad gen����
�������
���D��
���
C

�����C�

microsat������� ���#7D)��
�D�)9���
�L99�
����, C�
��E
� v. 56, supl. 1, p. 425-428,

2007.

MAUDET, C.; LUIKART, G.; TABERLET, P. Genetic diversity and assignment test

among seven French cattle breeds based on microsatellite DNA analysis. "9�
����9��
�������!��
��
A�Savoy, v. 80, n. 4, p. 942-950, 2002a.

MAUDET, C. ��� ��� Microsatellite DNA and recent statistical methods in wildlife

conservation management: applications in Alpine ibex ["�
��� ����� 0�����]. ;9�
����
�

��9�9	C, Oxford, v. 11, n. 3, p. 421-436, 2002b.

MMD7�]�� T)� #)� #)� ��
���

�B���9�� C� 

����9�
�� ���9	
�������� �
� ����9� 
�B���
�����
��
���N9����
��
���9��
�
K����9�. 2002. 212 f. Tese (Doutorado em Produ����

Animal) 3 Universidade de Barcelona, Barcelona, 2002.

MULLIS, K.; FALOONA, F. Specific synthesis of DNA in vitro via a polymerase catalysed

chain reaction. ;
�D9��������BC�9�9	C, Maryland Heights, v. 155, p. 335-350, 1987.

MURRAY, B. W. The estimation of genetic distance and population substructure from

microsatellite allele frequency data. McMaster University, 1996. Dispon����� ��`�

2helix.biology.mcmaster.ca/brent/brent.htmlN. Acesso em: 20 mai. 2009.

NEI, M. Genetic distance between populations. ��

����� ���
�����, Chicago,��v. 106,

p. 283-282, 1972.

NEI, M. Analysis of gene diversity in subdivided populations. &
9�

���	�� 9�� �D
�
 ���9��������
�C�9��!��
��
�, Washington, v. 70, n. 12, p. 3321-3323, 1973.

NEI, M. Genetic distance molecular phylogeny. In: RYMAN, N.; UTTER, F. &9������9��
	
�
������������D

C�����	
�
��. Seattle: University of Washington Press, 1987. p.

193-223.



����

NEI, M.; LI, W. H. Mathematical model for studying genetic variation in terms of

restriction endonucleases. �
�
����, Bethesda, v. 76, n. 10, p. 5269-5273, 1979.

NEI, M.; MARUYAMA, T.; CHAKRABORTY, R. The Bottleneck effect and genetic

variability in population. �)9����9�, Oxford, v. 29, n. 1, p. 1-10, 1975.

NEI, M.; TAJIMA, F.; TATENO, Y. Accuracy of estimated phylogenetic trees from

molecular data. II. Gene frequency data. "9�
����9��;9�
����
��)9����9�, New York, v�
19, n. 2, p. 153-170, 1983.

NEUMANN, K.; WETTON, J. H. Highly polymorphic microsatellites in the house sparrow

Passer domesticus.�;9�
����
���9�9	C, Oxford, v. 5, n. 2, p. 307-309, 1996.

OLIVEIRA, J. C. V. %�
��E������
� 	
������� 
�� ���
��9��
 2007� 104 f. Tese

(Doutorado em Zootecnia - Produ���� #C��
� � 3 Universidade Federal Rural de

Pernambuco, Recife, 2007.

PAETKAU, D. ��� ��� Microsatellite analysis of population structure in Canadian polar

bears. ;9�
����
���9�9	C,�Oxford, v. 4, n. 3, p. 347-354, 1995.

PAGE, R. D. Tree View: an application to display phylogenetic trees on personal

computers. �9����

����������9�������D
�E�9���
��
�, Glasgou, v. 12, n. 4, p. 357-

358, 1996.

PANZARDI, A. �
�

������9�������

�����
��
��
��
	�������#�����9
���
���9

��
���
9��������
�� �����B���9� ���
������9� D
�

9���
����A� �9�� �
�9����9�

��

�I����� ���
��

)����� 
� ���
���

���A� ��
�� �� )

�������9� ��� �9��
�E����9�
����)������ �
� ���D9�� ��#�9�. 2006. 64 f. Disserta���� �'���

��� ��� '�����C
�

Veterin�
�
 �3 Universidade Federal de Pelotas, Pelotas, 2006.

PINEDA, E. P. ��
���

�B���G�� 	
������� �
�� �

�9� �
�9��9� ��E��9� �����B���9�
��
���9

���9�
����

�. 2005. 126 f. Tese (Doutorado em Ci	C��
��9���
�C�
�
� �3

Universidad de Granma, Granma, 2005.

PIRES, A. V. ������ Mapeamento de locos de caracter�����
����
C���
���
��
�����
����0�

composi���� ��� �

�
�
�� C�� �
��������� ����� ��� ���C�)� �
T��)9� 8
����
�
9� �
�
;
�������%
�

��I
���
�L99�
����, Belo Horizonte, v. 60, n. 3, p. 725-732, 2008.



����

PRITCHARD, J. K.; STEPHENS, M.; DONNELLY, P. Inference of population structure

using multilocus genotype data. �
�
����, Bethesda, v. 155, n. 2, p. 945-959, 2000.

QI, Y. ������ Genetic diversity and relationships of 10 chinese goat breeds in the Middle

and Western China. !����� ��������� �
�
�
�D, Amsterdan,
 v. 82., n. 2, p. 88-93,

2009.

RAYMOND, M.; ROUSSET, F. Genepop (Version 1.2): populations genetics software

for exact tests and ecumenicism. "9�
����9��F


���C, Oxford,
v. 86, n. 3, p. 248-249,

1995.

REYNOLDS, J.; WEIR, B. S.; COCKERHAM, C. Estimation of the coancestry

coefficient: basis for a short-term genetic distance. �
�
����, Bethesda, v. 105, n. 3, p.

767-779, 1983.

REVIDATTI, M. A. S. ��
���

�B���9�� �
� �

�9� �
�9��9� �9�  9
�
��
� �
	
����9.

2009. 241 f. Tese (Doutorado em Produ��o Animal) 3 Universidade de C�
��E
��

C�
��E
��1**G)

ROCHA, L. L. �����9�	
�����9��
��9�����Y
�����
����� �9�����
�
KG��������
�)���
�
� ��
���9

�� ���
9��������
��� 2009. 151 f. Tese (Doutorado em Zootecnia) 3

Universidade Federal Rural de Pernambuco, Recife, 2009.

ROGERS, J. S. ;
���

�� 9�� 	
�
���� ������
��C� ���� 	
�
���� �������
M studies in

genetics. Austin: University of Texas Publications, 1972. p. 145-153.

ROSENBERG, N. A. ��� ��� Genetic structure of human populations. !��
��
,

Washington, v. 298, n. 5602, p. 2381-2384, 2002.

SAIKI, R. K. ��� ��� Enzymatic amplification of beta globin genomic sequences and

restriction site analysis for diagnosis of sickle cell anemia. !��
��
, Washington, v. 230,

n. 4732, p. 1350-1354, 1985.

SAITOU, N.; NEI, M. The neighbor-joining method: a new method for reconstructing

phylogenetic trees. ;9�
����
�8�9�9	C������)9����9�, Chicago, v. 4, n. 4, p. 406-425,

1987.



����

SAMBROOK, J.; FRITSCH, E. F.; MANIATIS, T. ;9�
����
� ��9���	: a laboratory

manual.�2nd ed.�New York: Cold Spring Habour Laboratory Press, 1989. 253 p.

SANCRISTi5#\���')������� Genetic diversity within and between European pig breeds

using microsatellite markers. ��������
�
����, Oxford, v. 37, n. 3, p. 189-198, 2006.

SNEATH, P. H. A.; SOKAL, R. R.  ��

�������K9�9�C: the principles and practice of

numerical taxonomy. San Francisco: Freeman, 1973. 573 p.

SOKAL, R. R.; ROHLF, F. J. 8�9�
�
C. 2nd. ed. New York: Freeman and Company,

1981. 959 p.

SOLM-CAVA, A. M. Biodiversidade molecular e gen����
��
�conserva���)�$C`�'#N$"\$��

S. R. 8�9�9	����9�
����
�
�
)9����9. Ribeir���2
���`�Holos, 2001. p. 172-192.

SOLLERO, B. P. ��)

�����
�	
�����������
���������
���B������
���#�9���9�8
�����
�9
� �
�9� �
� ��
���9

�� ���
9��������
��� 2006. 89 f. Disserta���� �'���

�� em

Ci	C��
��#�
�
�
�) 3 Faculdade de Agronomia e Medicina Veterin�
�
, Universidade de

Bras���
� Bras���
��1**3.

SOLLERO, B. P. ��� ��� Genetic diversity of Brazilian pig breeds evidenced by

microsatellite markers. )�)
��9�P�!��
��
, Amsterdan, v. 123, n. 1, p. 8-15, 2009.

SWART, H. ��� ��� Microsatellite-based characterization of Southern African domestic

pigs (���� ����
���� �������. !9��D���
�����"9�
����9���������!��
��
, Pret�
�
�� �)�

40, n. 2, p. 121-132, 2010.

TAKEZAKI, N.; NEI, M. Genetic distances and reconstruction of phylogenetic trees from

microsatellite DNA. �
�
����, Bethesda, v. 144, n. 1, p. 389-399, 1996.

TAMURA, K.; NEI, M. Estimation of the number of nucleotide substitutions in the control

region of mitochondrial DNA in humans and chimpanzees. ;9�
����
� 8�9�9	C� ����
�)9����9�, Chicago, v. 10, n. 3, p. 512-526, 1993.

VALIENTE, J. Q. ��
���

�B���G��	
��������
��9��E9)��9���
�9��9���
K����9��C����


����G���9��9�
����9E����9�
��E9)����� 2007. 155 f. Tese (Doutorado em Gen����
 �

3 Universidade de C�
��E
����
��E
��1**W)



����

VICENTE, A. P. A. ��
���

�B���9� �9� �9
�9����D��9� �
� ���9E���. 2006. 214 f.

Disserta�����'���

������2
�������#C��
� �3 Universidade T��C��
����\��E�
��\��E�
��

2006.

WAHLUND, S. Zusammensetzung von populationen und korrelations erscheinungen

von Standpunkt der Vererbungslehre aus betrachtet. F


�����, Malden, v. 11, n. 1, p.

65-106, 1928.

WEIR, B. S. �
�
���� ����� ����C���: methods for discrete population genetic data.

Sunderland: Sinauer Associates, 1990. 377 p.

WEIR, B. S.; COCKERHAM, C. C. Estimating F-statistics for the analysis of population

structure. �)9����9�, Oxford, v. 38, n. 6, p. 1358-1370, 1984.

WRIGHT, S. The genetical structure of populations. �������9����	
����, London, v.

15, p. 323-354, 1951.

WRIGHT, S. The interpretation of population structure by F-statistics with special regard

to system of mating. �)9����9�, Oxford, v. 19, n. 3, p. 395-342, 1965.

WRIGHT, S. �)9����9�������D
�	
�
�����9���9������9��: variability within and among

natural populations. Chicago: University of Chicago Press, 1978. v. 4.

YANG, S. L. ������ Genetic variation and relationships of eighteen Chinese indigenous

pig breeds. �
�
����A�!
�
���9�A��)9����9�, London, v. 35, n. 6, p. 657-71, 2003.

ZHANG, G. X. ������ Genetic diversity of microsatellite loci in fifty-six Chinese native pig

breeds. Journal of Genetics & Genomics, Amsterdam, v. 30, n. 3, p. 225-33, 2003.












��	�

�������	
5� CITOGENMN$�#�7��!.^D"��#!�"-DE-BURRO

�

�
���9 3 A esp�������������
� apresenta polimorfismo cariot�����������������

�

����

36 a 38 cromossomos. Sendo assim, estudaram-se 12 su�C��� �
���s-de-burro de

ambos os sexos, objetivando conhecer a citogen����
� ��sse animal em perigo de

extin��� e verificar, por meio do n���
��diploide, poss���l miscigena����������&
�
��.

O cari������ ���� �
�
C�,
��� ��� ��C��� �
����`� o primeiro ficou composto pelo par

cromoss-�����(�������������E��
�
����
��
� �
������������������������ ����C�����

centr-��
�����E���
�	C�
���)�"�����Cdo grupo foi constitu�����������

���1��4���R�����

que se notam cromossomos de tamanho m����� �� ��E���
�	C�
����)�"�� �

���X� �� 3�

constitu�

� o terceiro grupo e apresentam um tamanho m����� ���� ��������

subteloc	C�
��
)�"���

����
���� foi composto pelos pares cromoss-���������W�
��(1��

sendo que s��������C������
�	C�
���������

�������
��������
�������
����C��)�"�

��������
����������C����foi formado pelos pares do 13 ao 18. Os cromossomos sexuais X

e Y s���E��������C�������C��������
����C���
C�����
���������

���ipo ao lado do grupo 3.

No bandeamento C, todos os cromossomos dos animais analisados apresentaram

banda C positiva na regi��������C�
-��
���
��C
�����
���������[�����
��-se quase

totalmente heterocrom�����) No NOR, foram marcados dois cromossomos

metac	C�ricos na regi�����C�
���
��
����

����C��C���
���

�(*)�D��B� o cromossomo

X apresentou fortes marca�+������
�E������E

���, e a marca����������
���C�
���
��


no Y. Os cascos-de-burro possuem o n���
�� ����oide 2n = 38 cromossomos, o que

demostra possivelmente que esse grupo gen������C�������C��C�
e misturado ao javali.

&���)
��O�D�)
M ��������
�, sindactilia, cari��������
��������



��
�

�W7(�� �7��!�(��8��L�)�� �;')��((7�&����

�

�E��
����3 The species ��������
� presents karyotype polymorphism, varying from 36

to 38 chromosomes. Thus, with the purpose of describing the cytogenetic characteristics

of an endangered group of animals, we studied 12 Brazilian Mulefoot pigs of both sexes

aiming to contribute to the karyotyping of this species and to detect possible

polymorphisms. The chromosomes in the karyotype were divided into five groups: the

first group consisted of pair 1, the largest chromosomes of the complement and 3

according to the centromere position 3 submetacentric; the second group comprised the

medium-sized and equally submetacentric pairs 2, 3 and 4; the third group comprised

the medium-sized and subtelocentric pairs 5 and 6; the fourth group comprised the small

metacentric pairs 7 to 12, arranged in a decreasing order of size; the fifth group

consisted of pairs 13 to 18. The sex chromosomes X and Y are quite distinct and were

placed in the right corner of the karyogram, next to group 3. On C-banding, all

chromosomes of the analyzed animals presented a positive band in the centromere

region, except for the Y chromosome, which was almost entirely heterochromatic. On

NOR staining, two metacentric chromosomes showed positive staining in the

centromere region, corresponding to pair 10. On G-banding, the X chromosome

presented strong staining of both arms, while the Y chromosome displayed

pericentromeric staining. The Brazilian Mulefoot pigs have a diploid number of 38

chromosomes, which may prove that this group is not admixed with the wild boar.

a
C�H9
��M ��������
�, syndactyly, karyotype, chromosome

�

<�*��� 7�(�',-(�

A diminui�������C���
����� 

�
��os animal no mundo est��
���
C������ ��
�
�

dr�����
 todas ou quase todas as esp������ ��������
�� �#\#".I ��� ���, 2000). Por

conseguinte conhec	-las citogeneticamente ����C�
��C�
�)

O n���
�� ����oide (2n) dos su�C��� �� 48 (GIANNONI, 1973). No entanto, no

Brasil, �� ������ �C��C�


� 
C��
��� ���� 
�
���C���� �

������� ���� 43�� 4W� �� 4Q�



����

cromossomos (MIRANDA & LUI, 2003; GIMENEZ ��� ���, 2003; GIMENEZ & LUCCA,

2005), resultantes do cruzamento do animal dom���ico com o selvagem (javali). Isso se

deve ao fato de ser comum criadores de javali praticarem esse cruzamento como forma

de aumentar os �C������ ,�����C������ �/���

C��� ��������� ������� ����
������ ��

consequente melhoria na lucratividade do setor (ANDERSSON ������, 1998; SKEWES ���

���, 2008), uma vez que o cruzamento entre essas subesp��������

� �C�����������
�����

(SEABRIGHT, 1972; MIRANDA & LUI, 2003).

Muitos desses animais cruzados foram soltos na natureza, o que contribuiu para

gerar animais selvagens com caracter�����
�� ����
�C�es tanto no aspecto f������ ��

gen����� quanto citogen�����. O Minist�
������'����#�E��C������
�������
�2�
�

�
�C.

102, visando a intimidar a soltura e introdu��������
C��
���C
�C
��
�,a por criadores

que desistiam da atividade, com consequ	C��
�� ���� 
���

iam desfavoravelmente a

biota, exigiu o registro das propriedades e de seus respectivos plant���, vetando a

importa��������
�������������� a abertura de novos criadouros (IBAMA, 1998).

De acordo com DARRM������� (1992), a diferen�
��
�����-���
��C�
������
co e

o javali prov��� ��� ��
� ������ %obertsoniana entre os cromossomos 15 e 17. No

trabalho de MIRANDA & LUI (2003), o complemento cromoss-����� ��� &
�
���

(2n = 36 cromossomos) diferiu daquele do javaporco (2n = 38) por exibir um par de

submetac	C�
����� 
����tantes da fus��� %obertsoniana dos cromossomos 15 e 17. O

animal com 37 cromossomos cont��� 
��C
�� ��� �
��������� ��E���
�	C�
���,

formado pela fus��������
��������� 15 e 17.

BOSMA ������ (1996) realizaram um estudo citogen������ ����


������C�
������

$���������, �������������� e ��������
��$������� e encontraram um n�mero diploide de

38 cromossomos 3 o ������� ���� �

������� ��	C����� 
�� ��� ���C�� ���������)� ������

autores acreditam que a presen�
� ��� 1C = 38 em ���� $���������� e ���� ����������

produz uma evid	C��
� de que o n���
�� �
�����-����� E������ ��� �	C�
�� ��� � 38.

Em PANDA ������ (1995), um porco selvagem (macho) identificado como ����������������

exibiu um n���
�� diploide de 38 cromossomos, similar ao registrado para o

����������� !���� e para o ������$�������.



����

No Brasil, LUI (2000) examinou 1.137 ���� ����
�� �
�� citogeneticamente e

encontrou tr	������
�C�����

��������C
���
���
�+������X1H��


���1CV�43��4XH��


���

2n = 37 e 13% para o 2n = 38, confirmando a miscigena���� �C�
�� �� ���������� �� ��

selvagem. No quarto cap������ ������ �

E
����� ���� ��
����
��� ���� ��
���� ���� �
���������

mitocondriais observados nos cascos-de-burro eram comuns 0�������
�+������&
�
����
�

Espanha e de Portugal, embora tamb��� ����C�� 
� ���

�� �����
�+��� ��������
��

estudadas. Nessa perspectiva, este cap����� teve como objetivo conhecer a citogen����
�

dos su�C��� �
���s-de-burro, visando a contribuir com a cariotipagem da esp����� �� 
�

verificar se se encontram misturados ao javali por meio de poss������ ������
������

cromoss-�����)��

�

<�+��;�7����)���;V7(�(!�

No presente trabalho, foram utilizados 12 su�C��� �ascos-de-burro (���� ���

�� �������), de ambos os sexos, que apresentaram hapl������� ���7D#�������C�
�
��

comuns aos javalis europeus estudados neste trabalho. Esses animais eram

provenientes de cinco criat�
���� �
� 
������ Sudeste do Brasil e foram analisados no

laborat�
��� ��� Citogen����
� ��� 7��artamento de Zootecnia da UNESP, �� 
�� de

Jaboticabal, SP.

<�+�*�;��9�9���
�9E�
���9��
����

������
����I���
��
����	�
�

Para obten�����os cromossomos metaf��icos, foram colhidos cerca de 6 a 8 ml

de sangue perif�
�����
����
�&����

 ou da cava de cada indiv�����usando-se seringas

descart������ ����� 
����
�� R* x 12) previamente heparinizadas (anti-coagulante 3

Liqueminer 5.000 U/ml, laborat�
���%��������5

��� . Os animais eram contidos pelos

tratadores com o uso de cachimbos adequados. Efetuava-se, ent����
�����C����������

local de colheita usando-se algod��� ��E�E���� ��� ������� ���
���� �� �� �
C���� �



lentamente puncionado da veia cava a fim de evitar hem�������� logo ap������������

era transferido para tubos de ensaio de 15 cm de comprimento, previamente

esterilizados em autoclave, por 20 minutos a 120�C e hermeticamente fechados com



����

rolhas de l���/, mantidas em �������GQ� GL e flambadas no momento do fechamento.

No campo, esses tubos eram identificados de acordo com o animal, colocados em

estantes galvanizadas, que eram guardadas em caixas de isopor levemente resfriadas

com gelo e transportados ao laborat�
��� �


� ���� ���

����� 
� ������C�
���� �
��

c����
���
C���C�
s.

<�+�+������
���
�����G���9�

Os cromossomos metaf��������

���E������
��

��
��
������

������
�
����W�
�G�

gotas do anel leucocit�
��� ������C�
��� ��� �
C���� ��rif�
���� e retirado por meio de

pipetas Pasteur. A t��C��
����
��
�
�����
����'""%_�#7������� (1960), modificada e

atualizada. Cada amostra de sangue de um animal a ser analisado citogeneticamente

correspondia a um vidro de capacidade de 20 ml, no qual eram acondicionados 8,0 ml

de meio de cultura HAM F10, enriquecido com 2,0 ml de soro equino inativado e 0,4 ml

de fitohemaglutinina, ambos de fabrica���� C�� �
��
��� �
E�

��
��)� D��� ���
��� 
ssim

preparados, adicionava-se a quantidade de anel leucocit�
��� ���
���� ��E� 
���
��
�

assepsia, que envolvia sala est�
������
���
�������/�� �
��C

�����

��
�������
avioleta

pr���
)

Em seguida, os frascos, levemente agitados, eram mantidos em estufa a 37�C

por 72 horas e, nos 60 minutos finais, eram adicionadas 2 gotas de colchicina a

0,0016%. O volume era transportado para um tubo de centr����
������
�/�����
�E
�/
�

rota������
�3�
�(*���C������
�������
��������C�
�
�-se no fundo destes. Desprezava-

se o sobrenadante e ressuspendiam-se as c����
�� ����(�*���� ��� �������������-C��
�

KCl 0,075M, com vigorosa agita���)�%epetia-se esse processo por mais 3 vezes at��

completar o volume final de 5,0 ml.

Cerca de 1,0 ml de solu������/
��

�����
C���3:1 ������
������ �era adicionada,

e os tubos centrifugados por 6 a 10 minutos. Desprezando-se o sobrenadante, as

c����
���

��
�������C���
����������������/
��

���
��
�����
����,��, trocando-se o

fixador a cada vez. Com o �������������C������
���(�*���������/
��
���
��


�
�-se as

lI��C
�)�#�����

��������
��
�
���

�����
�����B����
 em solu���� �
���C
�
 ou em

solu����
�4H)�



����

<�+�.�&

��
9������J������
��9�9���
9��9����

Para a an�������

�ot����
����
��ou tr	�����
������
��
�
����C
����

�����
��
�
��

em lI��C
������������
�����C�������
����C��
���C��C���C
���������

�����C���
�������

cromossomos permitiu o conhecimento do n���
������oide da esp����������
�
C�������

cromossomos e dos bra������rrespondentes bem como da posi����������C�
-��
��.

As melhores met��
����� 
������
C��� �� C���
�� ��������� �


� 
� �������� ��

colora��o uniforme, foram analisadas e fotografadas em fotomicrosc����� �
� �

�
�

Zeiss.

�

<�+�/���9���
���9��9����
�G���9��

A montagem dos cari���������E�����

����B����
���E
C�
��C�����, G e NOR

baseou-se em fotografias de met��
��, em que os cromossomos foram classificados e

separados em cinco grupos, de acordo com o tamanho e a posi����������C�
-��
��)

A disposi���������
����������C���

������� ��� realizada conforme o idiograma

elaborado para a esp������P"%7���������1980; GUSTAVSSON, 1988), e os hom�������

pareados segundo as suas identifica�+��)

<�+�:�;��9�9���
��9
����9�
���I���
������E�������A���
� (��

<�+�:�*�8�����
��9���

A t��C��
� ��� �orma���� ��� E
C�
��� ���� E
��
�
� C
� ��� !.'D�%� �(GW1 , com

modifica�+��, as quais compreenderam, basicamente, a utiliza�����
� lI��C
��C��as

rec��-coradas em Giemsa 1:30 e mergulhadas em solu���� ��� _��� *�*1D� ��
� (*�

minutos em temperatura ambiente. Em seguida, eram colocadas em solu����
�*�*1D�

de Ba(OH)2 por 12 minutos e deixadas em 2X SSC (solu�����
��C
����

�
�
 ���
�(���

)�

Por �������� �

�� ��

�
�� C��
��C��� ��� B����
� 
� 1H� ��
� 1*� ��C����� ��� 
���� 
�

secagem ao ar, analisadas, primeiramente, ao microsc����� ���ico comum. As que

apresentavam melhores padr+��� ��� E
C�
��� �

�� �������C
�
�� �� �����

�
�
�)� "��



����

cromossomos marcados foram estudados e pareados de acordo com o par de

hom��������

����C��C��)

<�+�:�+�8�����
��9��� �

A t��C��
�����
��
���
�!_�%�!��(GW1 ����� algumas modifica�+�������������,
�
�

neste estudo, de forma que, inicialmente, as lI��C
�� �
���
��C��� �
��


�
�� �

��

imersas em solu��������
����C
��7$P�"�(`1X* �*�(H�����
���������
���*�*3�D����_�3�Q�

por um per�������������������

�
�
����(�
 5 segundos e a 37 f�J����������
���

��

lavadas em ���
�������
�
�����

�
����������������B����
�(`4*� em tamp�������
���

0,06 N. As melhores met��
���� �

�� �����

�
�
��� �� ��� �
���������� �

�
���� ���

acordo com o mesmo padr������E
C�
.

<�+�:�.�8�����
��9� (��

A t��C��
 de banda NOR utilizada neste trabalho foi a indicada por

GOODPASTURE & BLOOM (1975), com algumas modifica�+���� usando-se

impregna���� ���
� �

�
� �
� 
������ �
�
C�,
��

� ��� C�������)� \I��C
�� �
��


�
���

coradas ou n����
���E�

����
�����
�����C��

�������

ta a 50% em ���
�����C�,
�
�

mais uma gota de gelatina a 2% de ������ ��
����)� ���
�� ���
�
�� C
� �����
� 
�

aproximadamente 60�C por 5 minutos, cobertas com lam�C��
� 
��� que se tornavam

douradas. Ap��� �� E
C�
��C���D"%, realizou-se a an������ �
�� �����
��� �����
�es

marcadas pela prata, que foram fotografadas. Tamb����


�
�E
C�
�D"%, foi montado

o cari�������
C
���
ndo-se os poss������������
��������
�� 
���+�����

�
�����
��

�
��

identificando-se os cromossomos para montagem do cari�����.

<�.����!')7��(!�����!�'!!-(�

O n���
���
���
������
��
���������������� �
�
C��������
����������������C��

casco-de-burro f	��
� ����m ser observados na Figura 1. Nessa Figura, de acordo

com a ordena���������
���������������C������
�
C�����
���si����������C�
-��
����

foram classificados em 5 grupos. O primeiro ficou composto pelo par cromoss-�����(��



����

em que se observa o maior cromossomo, e de posi����� ����C��� �� ��C�
-��
���

submetac	C�
���)� "� ����C��� �
��� foi constitu��� pelos pares 2, 3 e 4, em que se

notam cromossomos de tamanho m����� � submetac	C�
����)� "�� �

��� X� �� 3�

constitu�

� o terceiro grupo, apresentando tamanho m����� ���� ��������

subteloc	C�
��
)�"���

����
���� foi composto pelos pares cromoss-���������W�
��(1��

sendo que s��������C������
�	C�
������ foram colocados em ordem decrescente. O

��������
����������C��� foi formado pelos pares dos 13 ao 18, todos acroc	C�
����, em

que n��� ��� �E��
�
m os pequenos bra����� ����� 
� ����

���� �����,
�
� �B����
 � C���

permite a visualiza���)�D��se grupo, o par 13 destaca-se pelo seu maior tamanho. Os

cromossomos sexuais X e Y s���E��������C������ foram colocados no canto direito do

cari������C
�����
���C�
�����
����4)�"��
���������:�����E���
�	C�
��������
�
C���

m������������
C���
���
����
���

������
���
���
������C��
C��, nos machos (Figura 2),

o Y ������C�
�����

������)

O N���
�� P�C�
��C�
�� �DP� V� C���
�� ��� E

��� �
�����-���� � ���� 3R��

igualmente relatado por outros estudos, que demonstram que esse n���
������
C����

constante, mesmo nos cari�������1C = 36, 37 e 38 (MIRANDA & LUI, 2003; GIMENEZ ���

���, 2003; GIMENEZ & LUCCA, 2005). Isso �� �/����
��� ����� �
��� ��� ���
C�
�� C��

n���
�� �
�����-������ C�
�
���C���� 
�����

��� ��� 
�



C&��� �
�����-������ ����

perda ou acr�����������

�����
�����-���
�� ����+������ ����+�� �� ��������

���C���

animais estudados por MIRANDA & LUI (2003), enquanto mudan�
�� C�� C���
�� ���

bra�������
�
�E���
��0�� �C��
�+����b$\!"D���������1975), o que n��������E��
�
���C��

presente trabalho, tampouco em nenhum dos consultados. Consoante WILSON ��� ����

(1974), os artiod�ctilos s���� �C�
�� ��� �
����
���� ��� ���� ��C��� �������� ���
C�
��

evolutivas no n���
����C�
��C�
�)�



����

��	�
��*. Cari������������C���
���-de-burro (��������
���� �������) f	��
��1C�V�4Q��DP�V�3R 



����

O polimorfismo cromoss-����� �1CV43��1CV4W���1CV4Q ��C��C�

������
C��
���

do Brasil (MIRANDA & LUI, 2003; GIMENEZ ������, 2003; GIMENEZ & LUCCA, 2005) foi

tamb��� �E��
�
��� ��
� ����
���� 
���
��� �'CFEE ��� ����� 1966; MCFEE & BANNER,

1969; TIKHONOV & TROSHINA, 1975; BOSMA, 1976; BOSMA ������� 1983; DARRM����

���, 1992) estudando�������� ����
� bem como outras subesp��������� &
�
��)���C������

atualmente, considera-se o cari������ �
�
��� �


� �� &
�
��� ��
����� ����� ��� ����
� L.)

como 2n = 36 (DARRM�������, 1992).

MAYR (1977) admitiu que as altera�+����
�����-���
��������C���u	C��
s de

um processo de isolamento mais amplo, no qual o isolamento geogr���������������C���

mais importante. Segundo WHITE (1977), as altera�+��� �
�����-���
�� �������

todavia, ser a causa da especia����� ��C������C��-se na primeira barreira entre os

indiv������ �
� �������)� �C�
��
C�o, como �� �
E����� ������ �/����C��� ������
������

cromoss-������ 
�� subesp������ �a esp����� ���� ����
� s��� ��
����� �C�
�� �� e geram

indiv������ ��
����)� $�so ocorre porque, mesmo que o cruzamento do porco (38

cromossomos) com o javali (36) resulte em um exemplar com 37 cromossomos, que ��

���

��C�����C��
��
���

�+���C
�����������
���,����, nesse caso, os cromossomos

das subesp�������

�
�-se perfeitamente durante a meiose, produzindo gametas ora

com 18 ora com 19 cromossomos. Ou seja, possuem os mesmos cromossomos, com

pequenos rearranjos (fiss����������� )�

A estrutura dos cromossomos e a qualidade da cromatina na regi��� ���

centr-��
�� �

����� �������C�

� ��
� ����
�
C��� ��C���� C��� 
�



C&��� ����

cromossomos do porco (SYSA, 1980). Trabalhando com porcos selvagens, SYSA

(1980) encontrou polimorfismo da cromatina centrom�
��
�C����
����������(��W��(1��

13, 15, 16 e 18. No presente trabalho, entretanto, n��������C��C�

���������
���������

cromatina centrom�
��
������������
���� �������. Na t��C��
����E
C�
��C�����������

os cromossomos dos animais analisados neste trabalho apresentaram banda C+ na

regi��� ��� ��C�
-��
��� ����� ����� ��
� �E��
�
��� C
� P���

� 1�� �� �� �
��������� [�

mostrou-se quase inteiramente heterocrom�����)



��	�

��	�
��+� Cari������������C���asco-de-burro (��������
���� �������) macho, sob bandamento

C (NF = 64)



��
�

M� E
��
C��� ������ �C��C�


� ����
�C���� �
�
C���� �
�� E
C�
�� �� �C�
�� ���

cromossomos hom�������� ����� �-��� ��
� �E��
�
���C����� �

E
����� �� �
���,� tal fato

deva-se 0���

�
�+��������C�������
�����
��
��
��C
 constitutiva, que, em virtude de

ser formada por sequ	C��
����7D#�
��������������

�
���&���
�0���������
�+����C���C�
C���

sem preju�,���
��C��
�
������C����
��'$%#D7#��1*** )

As met��
���� ��E�����
�� 0� ���C��
� ��� E
C�
��C��� D"%� �P���

� 4 �

apresentaram marca�+��� ��� ����� �
����������� ��

����C��C���� 
�� �

 10. Esses

resultados corroboram os de GIANNONI ������ (1980), mas discordam dos de MIRANDA

& LUI (2003), que encontraram marca�+������������

�������
������������W�����(*)�

Foram encontradas tamb��� �

�
�+es inter e intraindividuais quanto 0�

intensidade e ao n���
�� ��� �
��������� �

�
���� �� ���� ��C��
�
� ��� 
�����
����

encontrados por MELLINK �������(1994), que trabalharam com porcos dom�������)�T	�-

se acumulado evid	C��
�, sugerindo que a colora����com Ag-NOR reflete atividade dos

genes do RNAr mais propriamente que meramente a presen�
� ������� ��C��)� "�

m���������#�-NOR n��� ��ra todos os locais de DNAr, mas aqueles que est��� ����

s������
�������

C��
����C
���C����������&����C�
��������

C��
������_"b�\\��(GWW )



����

��	�
��.. Cari������������C���
���-de-burro (��������
���� �������) f	��
����E�E
C�
��C���

NOR (NF = 64)

01 02 03 04�

05 06 XX

07 08 09 10 11 12

13 14 15 16 17 18

01 02 03 04�

05 06 X X�

07 08 09 10 11 12

13 14 15 16 17 18



����

O bandamento G oferece uma marca���������C�
��������
��, sendo de grande

importIC��
, pois auxilia o pesquisador na identifica���� �
����
� �os cromossomos,

principalmente na elucida���� �os problemas reprodutivos que os animais possam

apresentar. O cromossomo X apresenta fortes marca�+������
�E������E

��� (Figura

4). No cromossomo Y, a marca��������
���C�
���
��
 (Figura 4). Essa banda permite

que cada par seja mais facilmente identificado, uma vez que apresenta padr+���

espec������� ��� �

�
���� �������
� �� C��
���
�� ���� E
C�
�� �

�
C��� C�� �
�
C��� ��

intensidade da colora���) Esse bandamento �� ��
� ��


��C�
� ���� �� ������C����ista

possui para identificar os pares hom�������������
�
��
������)�D
������
����
�P���

�

4, tem-se quase todos os cromossomos pareados segundo o mesmo padr����C�
�����

hom������)

Cromossomos metaf������� ��E�������� 
�� E
C�
��C��� B� 
�
���C�
��� ���

microscopia de luz, regi+��� �
�����
��
�� �����

�� ��� E
C�
� B �� 
��
���C
�
�� 0

heterocromatina constitutiva intercalar, e regi+��� �C��
�
�����
��
�� ���


�� ��� E
C�
�

R), representando a eucromatina, que se disp+��
���
C
���
��C��������C�������
�
���

espec������ �


� �
�
 esp������ 
�� ��C��� ���� E

���� �
�����-������ �"a#7#� U�

COMINGS, 1974).

De acordo com HOLMQUIST (1988), o padr��� �
� E
C�
�B� ����� �C���
��C���

relacionado a uma alternIC��
� ��� �
�
��� �
�� ����
�C�
�� C�� 7D#� �� C
�� �rote�C
��

cromoss-���
�)�2


����e autor, as bandas escuras (ou G), quando comparadas com

as claras (ou R), apresentam maior porcentagem de nucleot������#N��
��C�C
�������C
 

que CG (citosina e guanina); s��� 
��
��em sequ	C��
�� 
�petitivas intercaladas longas

(/,(%�	/���� ,�����
������(�������%�� ���), onde se localizam os s������ ��� 
���
�����

para KpnI, e carentes em sequ	C��
�� 
�petitivas intercaladas curtas (�,(%�	������

,�����
������(�������%�� ���); e possuem replica���� �

��
�� �C���
C���C
����
��� �
�

fase S e findando no in������
��
��
��)



����

��	�
��/� Cari������������C���
���-de-burro (��������
���� �������) macho, sob bandamento

G (NF = 64)

^*� �������� ��������������������������^+�������^.�������^/�

^:������������^<� ���������������������������������������X�W�
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^\�����������^Z����������^]��������*^�����������**������*+�



����

Na an������������C����
����&
�
�� (��������
������
� 3 2n = 36), o bandamento G

�����
��
����������C����������


���
�,

�
����C�����s pelo par submetac	C�
�����/�

�

do javali puro em rela���� 
�� ���C�� ��������� (CAPUTO, 2005). Nos javalis de

proced	C��
� 
������
, os cromossomos envolvidos s�� 16 e 17, enquanto, nos de

proced	C��
���
���ia, s�� 15 e 17 (REJDUCH ������, 2003).

Do mesmo modo que os dom����������� &avali foi introduzido na Am�
��
����!���

com a finalidade da ca�
�����������
��C���C
�#
��C��C
��(G*R-1906). Depois se iniciou

um processo de importa���� �
� ��
��
� �


� �� .
���
�� ��� ��C
���C���� �


� �� 5

���

(MIRANDA & LUI, 2003). Atualmente, no Brasil, existem cria�+����������
C��
������
�

ocorr	C��
�����
�,
��C����C�
��&
�
��������C����E
��
C���������(Ap	C�����X���3 .

No quarto cap������ ������ �

E
����� ���� ��
����
��� ���� ��
���� ���� �
���������

mitocondriais observados nos cascos-de-burro eram comuns 0�������
�+������&
�
����
�

Espanha e de Portugal, embora tamb��� ����C�� 
� ���

�� �����
�+��� ��������
��

estudadas. Seria poss����������������
�������� tivessem chegado aos dom����������
�

meio de cruzamento com o javali. No entanto os cascos-de-burro estudados neste

cap����� que apresentaram hapl��������������������������
����tiveram ploidia 2n =

38, mostrando possivelmente n������

������

��s ao javali, o que leva a crer que os

demais dom�������� ���� 
�
���C�


� os mesmos hapl������� ����C�� aos selvagem

podem tamb���C���
�
���C�

�������
�43���4W)

Como visto ainda no Cap������ R�� ��� &
�
��� �
� ���
C�
� 
�
���C���� �
��������

asi�������������������

�����������C����
�,
��C��������������������������
���)�!��

esse animal tivesse sido cariotipado, possivelmente seu n���
�������������
�
�1C�V�4W)

O trabalho de FANG ��� ��� (2006) demonstra, com base no DNA mitocondrial,

que os javalis europeus com cari������1C�V� 43����������
���
��C��� 
��
���C
��������

outros javalis e porcos dom�������� ��� �
����� ��
������ com cari������ 1C� V� 4Q)� No

entanto os tipos de mtDNA encontrados nesses animais foram claramente distintos dos

encontrados em alguns javalis italianos e em alguns, provavelmente selvagens, porcos

da Sardenha (GIUFFRA ������ 2000; LARSON ������ 2005). O resultado ����C�����C���

pelo fato de javalis com 2n = 36 e 2n = 38 se acasalarem, e os com 2n = 37 s���

encontrados na Europa Central (REJDUCH ������, 2003). Note-se que a fus����	C�
��
�



����

entre os cromossomas 15 e 17 nos javalis com 2n = 36 representa apenas um evento

�C����������
��� (FANG ������, 2006). Assim, essa altera����C���

������������
������
�

um efeito fundador ou uma varia������C����
���

C���������C�������C����
������
����

de javali na Europa Ocidental. Desse modo, segundo FANG ������ (2006), n�������ode

excluir a possibilidade de os javalis com 2n = 36 terem contribu���� �


� ��

desenvolvimento dos su�C���������������
���
��
��
���

��
�����
�C�
�C���

������)

A semelhan�
� �C�
�� 
���C� hapl������� �����7D#� ��
������ com os hapl�������

asi�������
�
���C�
��sinais claros de uma expans��������
���C
��
���C����LARSON ���

��� 2005; FANG & ANDERSSON, 2006). FANG & ANDERSSON (2006) afirmam, com

base na diverg	C��
� ����
� ��� ����	C��
�� �C�
�� ��� �
�������� mitocondriais dos

clusters europeus, que essa expans��� �����
�ional come��� antes da

domestica���) O estudo de FANG ��� ��� (2006) fornece um forte apoio a essa

interpreta�������
���,�����
�
C���������
����de hapl������mostra que as sequ	C��
�����

DNA mitocondrial de javalis com 2n = 36 s��� �C��
�
�
�as com hapl�������de su�C���

dom����������
���������

�������
��
�����
��

��
��
��/�
C�����
�����
������
�����

que, portanto, deve ter ocorrido antes da domestica���)��
��� ��C�
�
���� ����
�
� ��
�

havido uma miscigena���������C��C�
��C�
��os porcos dom������� e as popula�+����e

javali que o seu 
��� de mtDNA teria sido substitu������������para FANG ������ (2006),

parece bastante improv������
�������

�������������C������
������
�C�
��C
�����
�E������

dos tipos de mtDNA.

Na maioria dos casos, por���� 
� �

�
E����
��� �

�������
 frequentemente

identificada nas popula�+������&
�
�����
�
�E���
�0����E
��
�+������������C������������

(MCFEE ������, 1966; GUSTAVSSON ������, 1973; GIANNONI ������, 1980; LUI, 2000), e

as caracter�����
����C������
���������������������������
�C������
C�����nor o seu grau

de sangue (GIMENEZ, 2001).

O fato de dom�������� �� ����
��C��� ��E�

� ���� �

i������� C���
��
��C���

distintos, apresentarem, com bastante frequ	C��
, hapl������� ������C�
�
�� comuns

indica que o DNA mitocondrial n��� ��E����

�
��
� �


� �C��
�
� miscigena���� �C�
��

javali e su�C�)



����

Consoante BOSMA (1976), o n���
������oide do su������
���������

����
��
�1C

= 38, o qual sofreu redu�����


�1C = 36, devido a um rearranjo espontIC������ �����

fus��� �	C�
��
� �C�
�� ����� �

��� ��� �
��������� 
�
��	C�
���� � devido a, com a

domestica����� ��� ���� �

��� ��E���
�	C�
����� ��� &
�
���� ��
� ������� �	C�
��
�� originar

dois pares acroc	C�
���� no su�C�) Javalis encontrados na Iugosl���
�� no Jap��������

$������������� !����), em �
�
���C������
�

,+���
�������
���C�������ontato com su�C���

dom��������� 
�
���C�


� n���
�� ����oide igual a 2n = 38 (ZIVKOVIC ��� ���, 1970).

Esta �� 
� ������
� ����
��C
�
� �
�E��� �


� ���� ���$�����, ���� $��������� e ����

����������, sendo outra forte evid	C��
��


�C���
���
�����-�����E����������	C�ro

ser 38 (BOSMA ������, 1991).

Os processos de domestica��������������

������
����������������,�

����������

novos rearranjos fossem fixados. O n���
�� ����oide 2n = 38 do su�C�� ���������� ��

decorrente de uma fiss����	C�
��
����

��
�C����
������������E���
c	C�
������������

ancestral, o javali (MCFEE ��� ���, 1966). De acordo com TIKHONOV & TROSHINA

(1978), um n���
�� �
��
� ��� �
�������� �� �/�
��
��C��� �
C�
&���� �


� ��
����
�

esp�����������
���C�
�
��
�E
E����
���������E�C
�+����	C��
������������������

�����

heterose e as chances de adapta���)

De forma geral, o n���
������
�������� e a estrutura s����


���
�����������

uma esp�����
C��
�����
����� o cari�������

ia, muitas vezes, entre esp����. Os javalis

na Europa Ocidental t	��1C�V�43���C��
C���
��
��
�
�����&
valis selvagens da Europa

Central e da L��
�E��������������������C���������������	��1C�V�4Q) A diferen�
��C�
��

os dois cari�����������
��������	C�
��
��C��
��C�
������
�������
��(X���(W��
�����
C��

no cari������1C�V�43)�#�C�
�C�����

�������
dos em pormenor a fronteira exata entre

as popula�+������&
�
��������

�����������
�C�� ou em que medida ocorre naturalmente

a miscigena��� entre as popula�+��)

<�/���( �)'!-(�

A citogen����
����
�����
���


��C�
�����
���C����
�����+�����������������,
�
�

na tentativa de se obter a caracteriza���������ascos-de-burro. Por meio das an�������



����

convencionais de colora���� �� �
�� ���C��
�� ��� E
C�
��C��� ��� D"%� �� B, p-de-se

determinar o n���
������
�����������
���
������
��������������)

Os cascos-de-burro possuem o n���
�� ����oide 2n = 38 cromossomos, o que

demonstra possivelmente que esse grupo gen������C�������C��C�

������

���
��&
�
��)

�
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<� IMPLICA��ES

Embora a domestica���� animal tenha-se iniciado h� 12 mil anos, antes da

chegada dos portugueses em 22 de abril de 1500, o Brasil n�o possu�a animais

dom�������`���������$���������������O����$��	��� �
���	��� ��'����9����	��� �$�
�	��� �


����	� �� � �$����	� �� � �������	� �� � '���'���� ������ ��� 9�������8)� ���a aus	C��
� ���

animal dom����������� �C���
�
�C
��

�
��C��
�
���
�2�
��9
,�����
��C�
�
�� rei Dom

Manuel em abril de 1500.

Os brasileiros, ind���C
�, que habitavam o Brasil em 1500 viviam da ca�
���
�

pesca e da agricultura rudimentar de milho, amendoim, feij����
E�E�

��E
�
ta-doce e,

principalmente, mandioca, enquanto os europeus, desde o per����� C��������� j��

exploravam os animais dom���������


�
���
���E
����	C��
)�"� aut����C���E

�����
��

alimentavam-se dos animais de pequeno porte, como queixada e capivara. N���

conheciam o cavalo, o boi nem a galinha.

Foi somente a partir de 1530, com a expedi�����
�
C�,
�
���
�'

��m Afonso de

Souza, que a coroa portuguesa come���� 
� �C��
���

-se pela coloniza���� �
� C��
�

terra. A raz��������� �C��
����� 
�����
�C�� �
�������� portugueses recearem perder as

novas terras para invasores que haviam ficado de fora do Tratado de Tordesilhas,

como os franceses, holandeses e ingleses. Navegadores e piratas desses povos

estavam praticando a retirada ilegal de madeira das matas brasileiras. Assim, a

coloniza������
�
���
��
�� ��
�
���������

����
�����
��� ��

���
��)�Deu-se, ent����


introdu�����os animais dom�sticos para uso dos colonizadores na alimenta������C��

trabalho.



����

O Brasil foi o �C�����
��������C��C�C���
��
��
C������
���E���
a�
������
�����

portuguesa, ocorrendo a primeira introdu����41�
C���
����
�����
�
�������
����������

atrav��� �����
��� ���!���9���C�e, no ano de 1532 (CAVALCANTI, 1985), seguida do

desembarque de diversos animais na costa de Pernambuco e na Bahia (MARIANTE &

CAVALCANTE, 2006). Al����
�� 

�
����
������
��� ������
� �C�
���������� ���C�����

origem espanhola, trazido pelas expedi�+���������C�am como destino a Bacia do Prata,

nas fronteiras com o Uruguai, a Argentina e o Paraguai (REVIDATTI, 2009).

M����������������C�
��
������C�
���������
��
��������C����
��

�
�����
C���
��

no Brasil, devido ao dom�C��� ��� a Espanha manteve sobre Portugal entre 1580 e

1640. O est����� 0���C��

��������� �C��
��
 teria sido a principal consequ	C��
��esse

dom�C�� para o Brasil, pois o Tratado de Tordesilhas, que dividia terras entre Portugal e

Espanha, foi suspenso, favorecendo a expans��� �
� �����
�
� �� 
�� C�������ades do

bandeirismo.

Tanto a evolu����
C��
����
C���
���
��/�
C������

������
�
�������������
��

longo das gera�+�����������
���������C�������

��
������
�����
E�������C��������
�

humano nas mais diversas regi+��)�"�����C�����

���C�
���,�����C
�#��
��
���

nte

os primeiros anos da coloniza���)�# hist�
�
��
��

�
��C
���
��E

�����

����������IC�
�

ao descobrimento do Brasil e 0 expans�����������C�,
��
���C����C��C�C���americano.

No Brasil, a evolu���������
��
��esses recursos zoogen�������������


���
�����
�

que podem ser agrupadas em tr	����
�
�)�A primeira, que vai da chegada dos animais

em 1532 at�� ��
���� ��� ������� :X, caracterizou-se pela introdu����� ���������
���� ��

difus��� ��� �/����

��� �
�� ����
�C���� ���������� �C����C��� ��� ���C��)� Esses animais

introduzidos no Brasil multiplicaram-se e, por meio de uma sele�����������
��or clima,

tipo de solo, altitude, oferta alimentar, doen�
���C�	���
����


�����������

���
�����

0�� C���
�� 

�
�� C
���
��� ���� �������� ����������� ��C����
� �
��
�
� �� 
�
��
�
� 
�

nichos ecol�gicos espec������)�Esses animais eram muito importantes, pois constitu�am

a principal fonte de prote�C
��
�����
, sendo tamb�������� comum o uso de gordura

animal na alimenta�������
C
 at���� primeiros 50 anos do s������::.

Na segunda etapa, que se estende de 1950 a 1990 aproximadamente, esses

animais sofrem um processo de desvaloriza��������
��C�
����������

�
��/����
� que



����

foi adotada com o objetivo de atender 0���derniza�����
�
�
������

, em decorr	C��


dos novos conceitos que formavam a chamada Revolu����9�
��)�"� 
�����
���������

processo foi a dr�����
� 
��������os animais de ra�
�C
���
�� ���
C��������������
s de

extin���)�#���
���

���
�
���C���
�
�
����(GG*��������������C���
���
�
��
���
������
��

3 embora continue a introdu������� 

�
���/����
��3 como uma revaloriza�����������

grupos gen�������C
���������
�����������
C��������C��
�
�������
 sua utiliza����C
�

agricultura de subsist	C��
��
�����������
���C������C���������
�
��-C�����C���������

pa��)�

Acredita-se que este trabalho represente a maior resenha de caracteriza����

gen����
�������C� casco-de-burro, al������ ��
�colocado, pela primeira vez, um grupo

gen������������C��C
���� do Brasil na pauta de estudos internacionais, no I�E��� ibero-

americano, em que se procurou mostrar uma rela������
��
 desses animais com seus

poss������
C����

��)�#��
�
� �E�
�-americana constitui uma regi���������������C������

hist�
������ �����

��� �� ����
��� ���� ��C����

�����C��� ��
����� ��
� ����� 
�� 
��
�+��� ����

ligam a Pen�C���
�$E�
�ca com a Am�
��
�\
��C
�����
��
��C����C��

 at��
�������C�
��
��

ra�
������
C��
������������� de ambos os lados do AtlIC����, assim como os sistemas

de cria���� 
����
��� nas duas regi+���� ������
���C��� C�� ���� ��� 
���
��� 0�� 

�
��

aut����C��� � a seus sistemas de explora���)� A princ�pio, isso levaria a supor que

existiria uma rela���� ������C����
� �C�
�� ��� �
����-de-burro e as ra�
�� �
� 2�C�C���
�

Ib�
��
������C��-se 3 confirmando-se essa rela����3 garantir, no caso dos cascos-de-

burro, certas qualidades gen����
������
��������������
�
����
������
�
��
���
vi�������

criadores para a obten���� �� animais de alto valor, assim como a servi��� ����

engenheiros de alimento para a obten���������
���������
��
��� de alta qualidade, uma

vez que tanto a ra�
� �b�
��
� ���
C���
 quanto a alentejana portuguesa s���

reconhecidas pela qualidade de seus produtos.

O n���
�����
C��
�������,
�� neste trabalho pode ser considerado excelente pelo

fato de se tratar de exemplares que est���praticamente extintos no Brasil. Essa situa���

se estende 0��
��
�
��
�� 

�
��C
���
��������C�)���m a moderniza�����
�
�
������

��

muitos dos recursos gen������� 
C��
��� C�� 5

��� encontram-se em dilui���� ��C����
,

devido 0� ��C��
C��� �C�
������� ��� 

�
�� �/����
�� 
��
��C��� ������
��,adas para a

produ����
C��
�)�$�so se aplica aos bovinos, caprinos, ovinos e outras esp������
C��
���



����

de interesse econ-mico. Quando SERENO & SERENO (2000) se referem 0�� 
����

dom��ticas e aos su�C����
��
�
�������

���
��C�� n����/�������
���

�
��C
���
�����

as existentes encontram-se em via de extin���)

Neste estudo, apresentaram-se os hapl������������7D#�����
C��
����
���s-de-

burro oriundos de diferentes regi+������5

����� ����C����� ���
� ����	C��
� �������
� ���

CYT-B e pela primeira por�����
�
������
�����. As muta�+����C��C�

�
��C����7D#�

foram todas silenciosas, sem mudan�
�C
�sequ	C��
� ���� 
��C�������)� #�����
�+���

s�����C����

�
�������
C�����������
�����
�
�����
���������C
��

���&�������C��
��
�

varia������C����
���E
��
���
��
�����
 ir��
��
�� ��
C���C���
��C��
���


���
�����
�

vantajosas que sobrevivem e multiplicam-se nas gera�+��� ��E�����C���� ��� 
��

caracter�����
��������
�
����������
�

�����C����
�
C�������
����

���)

A teoria evolutiva moderna, no entanto, encara a diversidade e a adapta����

como resultados da produ������C��Cua de varia����C���
�
��-C�����C���co, e os efeitos

seletivos do ambiente sobre essas varia�+��. Todas as varia�+�������������
�+�� de

uma caracter�����
����
���

�������
�����������������

���
��
�
����������C��
�
���

de tempo indefinidos (desde dias at�� ����

��� ��� 
C�� �� 
��	�� �
�� ���
�+��� ��

recombina�+�����C����
��C����C�������������
�����+�m. Enquanto a muta��������
�

altera����C
���C������������C����
�����������������
���
����������������
�
��,���� �

que formar��� ��� C���� ��E
����� 
� 
����E�C
���� �� 
� �������� �� 
���C��

� �����

�

aleat�
�
�����alelos dos dois gametas, proporcionada pela reprodu������/�
�
)

Qualquer varia���� ���
���

�� ����� ��
� �
C�ajosa, nociva ou in���
 para a

adapta���� ��� �C�������� 
�� ���� ����� 
�E��C��)� #� �������� C
��

��� ���� ��/
� �
�
+���

severos e constitui uma Fpeneira8 pela qual s���assa uma minoria, ir��
��

�C����C�����

de F�-
� 0� �
��
8� �
�� �

�
���)� !�� ���
� ��� ����


 vantajosa para o indiv������ ��
��

enormes chances de ser preservada e passada para as gera�+��� ����

�)��
��� ��&
�

nociva, far�������������C����������C�
�����
����
C����de sobreviver ou impossibilitar��

que o mesmo reproduza-se. As varia�+��� ���� ����
�IC��
� C��� ���� 
���
�
�� ���
�

sele����C
��

�� �� �
��
���


� 
�� ��

�+��� �����C���� ��� ��
�
������
C��) A sele����

natural, sempre oportunista, seleciona qualquer tipo de mecanismo que ajude a



����

preservar a variabilidade gen����
�����
C�� pronta, em cada gera���, para tomar uma

nova dire���)�

A diversidade biol����
� ��� E������
���
�� das esp������ ��� se encontram no

mundo atual ����
�����
�������
������������������
�����������C������imos milhares ou

milh+������
C��)�����



���/���+�����
�
���������C
��

����� habita o planeta hoje

est����
����
��C���
�
��
�
���������E

�
��


��������������, pois passou pelo longo

processo de sele�����
�C
��
�,
)�%��
���C�
��
�����������������������r em termos

evolutivos para o seu ambiente at�����
���C�������C���� &���������
�����������������

em fun���� ��� ���
C�
� C�� ����� ambiente, em que o homem ��� ��&��� �� �
�C���
��

agente, ����C��
C���������
�����)

A a���� ��� ������ �� ��� �
��� indiscut����� C�� ���� ��� 
��ere 0� �����
���� �� 0�

miscigena�����
��

�
������
C��
�������������)�Assim, por exemplo, foi por meio do

homem que a esp����������
���� chegou ao continente americano. H��
���
 evid	C��
�

hist�
��
 de que muitas ra�
�����C��
����

������
�
�
���


�
 Inglaterra entre 1770 e

1860 e integradas 0��popula�+����C����
����C����C��
C���������C�������C����
��

�
��

������
�	����������	�� ����������e� �����������. Estas, por sua vez, foram importadas

para muitos pa������ �Cclusive para o Brasil, fato determinante para a exist	C��
� ���

hapl������
��������C
�� 

�
��C
���
��E

�����

��� ��C��
�������

����� 
�����
����
����

obtidos e os de SOUZA ������ (2009). Ressalta-se ainda que os h�E
����� 
��
���C���

usados na suinocultura industrial do Brasil possuem, em sua composi����� 
� ra�
�

chinesa meishan. Ent�����������E
��������
���
���
��
��C����
����������������
����
�

usados para cruzamentos com os animais de ra�
�C
���
� ����� �����C�� �
�����
��C��

intuito de melhorar o desempenho desses �������)

q������
�����
���������!�����
��
�����ou progressivamente as v�
�
��
���+���

geogr����
�� �
� ��


�� ���

�

�� ���
�+��� ��������
�� C�� ���� 7D#� ������C�
�
�)�

Muta�+��� ���

��
�� �� animais de determinada regi��� ����
����
� �
��
�� 
� ��
�

marcadores da origem de matrilinha nessa regi������������
)���E�
a cada matrilinha

seja caracterizada por um hapl����������
�C��������
�����
� apresentam caracter�����
��

e distribui�+��� ����
����
� comuns, podendo, ent��, ser agregadas em haplogrupos.

Dessa maneira, as linhagens de DNA mitocondrial de su�C��������������ndo dividem-



����

se em dois grandes conjuntos, os chamados super-haplogrupos: asi������ �� �uropeu.

Ambos est��� ���
��
���� ��
� ����� �� ��C���� �C�������� ���
� #��
��
� ��� !���� ��E�

�

nesse continente predomine o europeu.

Embora seja extremamente informativo, em mat�ria de estudos evolutivos, o

mtDNA possui suas limita�+��)� Por se portar como �C���� ��
�� (hapl����� � �� ��
� ���

marcador extranuclear com uma dinI���
� �
��
�
�� C��� �� ��� E��� �C���
��
� �




infer	C��
�� 
��
���
�� 0 diversidade gen����
� ���
�)� #���� ������� �����o 0� ��
� ��

C�
�

materna, n������������
��� fluxo al����� mediado pelo macho, que possui fundamental

importIncia na evolu���� ���� 
C��
��� ����������� �� C
� ��CI���
� ���� 
�E
C���� C
�

atualidade.

Por essa raz��� o projeto inicial desta tese tinha tamb��� ����� �
���sta

caracterizar os cascos-de-burro por meio do cromossomo Y. Esse objetivo, no entanto,

n��� �������������
��C��r devido ao fato de n������ ��
���C�eguido, at���C������C��C�


�

polimorfismo (SNP) nas regi+��������
�
���������
�����������������C��
E���,�� este

objetivo. Para que se possa situar o fato, o primeiro trabalho sobre o cromossomo Y em

su�C�� ���� ��E���
��� 
���C����C��� �RAM^%�]� ��� ���, 2009) 3 o mesmo deveria estar

sendo realizado ao mesmo tempo que este. Embora publicado em setembro de 2009,

n��� ��� poss����� 
����

� ���a caracteriza����usando-se a metodologia proposta por

esses autores devido ao fato de se ter parado com o Y e iniciado os microssat������.

Com o objetivo de driblar a limita���� ��� ��7D#� � com a impossibilidade de

avan�

�C� cromossomo Y, utilizaram-se tamb����C��������������

�
��
���C����

es

do tipo microssat�����)�#pesar de constatada grande variabilidade gen����
� a popula����

casco-de-burro mostrou-se subdividida, possivelmente devido 0�����
�
� influ	C��
� ���

alelo de outras ra�
�)�H��C�������
������ ����
C��
� 
� integridade gen����
�����es

animais para que as pesquisas afins continuem avan�
C��)��C�
��
C�����������C��
��

gen������ ����
�C��
�� ����
�� ��
� utilizado mais efetivamente como alternativa para

futuros imprevistos na �
�
�do melhoramento animal.

Deve-se a WRIGHT (1922) a discuss�� sobre os efeitos da subdivis���

populacional na sele����

������
�)������
���
���C��������������
���C���
��������
C���

gen��������
�
��
��
����
������
������������E�������
������
�
�������C
����C�
gens 3



��	�

com sele���� �� �
�,
��C��� �C�
�� 
�� ��C�
gens 3 que se a popula���� ������ �
C���
�

como uma �C��
� ��C�
)� #� �

��
� �
��� 
� ��
�
���� ��� �����
�+��� ���
���

�
�� ���

linhagens atraiu a aten���� ��� �������� ���
C��� 
� ��
� 
����
���� ��� �������� 

������
���

embora essa vantagem tenha sido demonstrada apenas em circunstIC��
��������
��)�

Os resultados diferem conforme o modo de a�����	C��
����o mesmo autor relatou que

suas conclus+��� �

�� ����C��C���� ��� �������� �


� combina�+��� ���������
�� C��

caso de existir um n����� ������ �ara a caracter�����
� selecionada e que nenhuma

vantagem traria ao selecionar caracter�����
���������
�varia������C����
�������
�����
)�

Dos estudos realizados na inten���� ��� ����



� 
� �������� 

������
�� ��
����C
�� ���

popula�+��� ���� �� ���� ��E�������� (BOWMAN & FALCONER, 1960; MADALENA &

ROBERTSON, 1975; RATHIE & NICHOLAS, 1980), nenhum mostrou vantagens no uso

de popula���� subdividida. Em trabalhos de simula����� 
� ��E�������� ���� ����
��
�para

sele������� alelos recessivos favor��������
��������frequentes (MADALENA & HILL,

1972), e para combina�+���epist����
����DP$�\7�U�#Da\�!#%$#��(GQ3 )

Por isso o m������ ��� subdividir uma ra�
� ��� ��C�
��� visando a aproveitar

posteriormente a heterose resultante dos cruzamentos entre elas foi questionado h��

d��
�
��C�������
amento animal. Um experimento realizado por KING (1967) serve de

exemplo. Nesse trabalho, foram formadas 146 linhagens de su�C�� ������ ����� por

sele���� �� 
�
�
�
��C��� ��� �
���� ��������� �� ����-irm��)� #��C
�� (Q� ����as

linhagens sobreviveram para chegar a coeficientes de endogamia de 40%, as restantes

desapareceram por problemas de reprodu���� �� ��
�
���
��)� D
�� ��
�
�� �
�,
�
��

entre as linhagens sobreviventes, o peso total da leitegada desmamada foi 1% menor

que nas porcas n����ndogI���
���
�

�
���C��
C�� porcas produzidas cruzando ������

����� n�� endogI����� ��� ������ desmamaram com o peso da leitegada 15,9%

superior.

O fato de os cascos-de-burro terem apresentado significativa distIC��
���C����
�

dos animais da Pen�C���
� $E�
��
, o que se revelou por meio dos microssat������,

mostra que, de fato, eles n�����C������������
����C
��

��,
������C��, ent��� produto

da sele���� C
��

�, da deriva gen����
� �� �
 miscigena���. Constituem-se um

agrupamento gen������ C
����� ��� 5

����� �
� procedente das ra�
�� �
� 2�C�C���


Ib�
��
�� ����� ���� �����C��
��� ���
�� 
C������� ��� ��7D#�� apresentando, tamb��,



��
�

composi������C����
�C����

�E��������C�
����� �����
C���
��
���)�"�� 
�����
��� do

DNA nuclear mostram distIC��
� 
�C�
� �
��
� ���� cascos-de-burro em rela���� 
��

su�C��  ������� dos Estados Unidos, apresentando, portanto, n��������
�����IC��
�C�

I�E��� do DNA nuclear como tamb�� no do mitocondrial, n�� se sustentando a

hip���������������
�
����
��
�������
C��
����
���C��C�����������
����.C����)

Contrastando com o esperado 3 que os cascos-de-burro formassem um ���� de

linhagens procedentes da Pen�C���
� Ib�
��
�����������
����.C���� 3, os dados aqui

apresentados por meio do mtDNA demonstram uma participa�������E�

������C
, de

ra�
��
������
��C����C��
������
���s-de-burro brasileiros.

V�rios trabalhos estudaram a estrutura��� gen����
 de ra�
�����C
��C
���
�����

diferentes regi+��)�������/����������
�-se os trabalhos de MARTINM]������. (2000) e

GUASTELLA �����. (2010), que caracterizaram, tamb�����
������������
���
���������
�

ra�
� �E�
��
� da Espanha, e ����� ��
������, da It���
�� 
��������
��C��)� 2�
� ����� �
��

estat�����
��P� ���b
��ht apresentadas nos respectivos trabalhos, �� ��������� �E��
�

�

que essas ra�
�� C�o se encontram estruturadas geneticamente, ou seja, est���

subdivididas, mas nem por isso deixaram de ser oficialmente ra�
�� ��C��C�
��

reconhecidas como tal. Isso mostra o quanto o conceito de ra�
� �� ��C��C���C
��,

estando a decis������
�����
� ����
������C������ ����� 

�
�C
����������� �
�
��
��,

que prop+�� sua admiss��� e dos t��C����� �a administra���, encarregados de

reconhec	-la ou n��)�2�
� ���������
����-de-burro podem vir a ser considerados uma

ra�
�� ����� ������� uma caracter�����
� ������

�� ������� ����
�C��
� ��� ������������
���

grupos de su�C�)� Ainda assim, apesar da falta de estrutura����� ��� �
����-de-burro

apresentaram-se geneticamente bem diferenciados das outras ra�
� aqui estudadas. O

fato de a popula���� ���

� �������
� �ode apontar que se t	�� ��C�
��C�� 
����C
��� ���

casco-de-burro, devido, principalmente, ao isolamento geogr�����.

Essa popula��� outrora podia estar geneticamente estruturada, mas a atual

miscigena��� com as ra�
���C��
C
���C
�� a que est�����E������������
�������C�������

nativos possivelmente pode ser a raz��� �


� 
� ��
 presente desestrutura���,

igualmente 0�

�
��iau, reconhecida como tal, que tamb�� deve ter sofrido o mesmo

processo, baseado nos resultados de SOLLERO ��� ��� (2009). Portanto as ra�
�



����

internacionais de su�C�� 
����-introduzidas contribu�

�� �


� 
� ������
���

����

gen����
� ���� 
�
��
��C���� C
������ �/��tentes, e n��� para as suas respectivas

forma�+�����
�������para a estrutura������C����
����
�
��� ����C�����
�
��
��C����

nativos, como frequentemente se sup+�. A variabilidade natural dos animais dom��������

determina certa evolu��o no processo de forma����das racas que n�o apresentam a

fixidez que se busca encontrar nelas. A ra�
� ����� ��C��� ��� ��
� �������
�� ����� �� ���

est�����C���
������������������������
������
��o animal (DOMINGUES, 1968).

O uso de diferentes t��C��
�� �����E����
� ��������C�

� 
�� �C��
�
�+�s. Assim,

devido ao fato de alguns hapl������� ��� 7D#� ������C�
�
�� ��
��� ����� ����C�� 
���

cascos-de-burro e aos javalis, utilizou-se da citogen����
��


�
��
���

��������
����-

de-burro possu�
�� �C�
��
������ 
�����
� ���� ����
��C�)� ��C����� ����� 
�
���C�


��

ploidia 2n = 38, o que demonstra que, possivelmente, n�������C��C�

���
�,
��������

os javalis e que, embora com cari�����������C������������������������
��������

����
��

matrilinhas.

O cari������1C�V�43�������
���
�� de pureza gen����
��


�&
�
�� somente quando

se consideram a popula���� �� ����
�� ��

�+��� � quando todos os indiv������

cariotipados apresentarem 36 cromossomos ou forem de origem conhecida e

controlada. Isso porque um exemplar cruzado (2n = 37), quando retrocruzado com javali

puro (2n = 36) ou com su�C����
���1C�V�4Q ������ gerar indiv�������
C�������������
�1C�

= 36, caracter�����a do javali puro, quanto com 2n = 38, pr��
�
 do su�C��� �� ����

impossibilita afirmar se o indiv����� �
��C��� ������ �
�,
��C��� ����������
� 1C�V� 43� ��

cruzado ou puro quando o seu fen������ ��� 
�
�/��

� ������ ��� ��C������ ��� &
�
��

(Ap	C�����X 3 esta ����
��
�������
�+����
�������C����
��


���
����

�
��
����	C��
�

dos indiv������������

������)

Na atualidade, assisti-se a uma grande press���� 0 retomada de consci	C��
�C��

I�E��o internacional a favor da conserva�������� 
���
������C����������������
��0 sua

utiliza���� 

���C
�)�Nesse sentido, um acontecimento que marcou definitivamente foi a

Confer	C��
�'�C��
����E
��'����#�E��C������

��
�C��%����� Janeiro em 1992. Desde

ent�����randes estudos v	m sendo desenvolvidos em todo o mundo para a conserva����

dos recursos gen�������
C��
��)�#��
C���C�����
�����
���
�����C����
�����C�
��C�
��

para o melhoramento gen������ �����C������� �
�����
C���� 
������ 
� 
����
� 
�
pta���� 0��



����

mudan�
�� C������
�
�� �� imprevistas para o desenvolvimento dos sistemas de

produ���)

Sugere-se a realiza������ trabalhos que estabele�
������
�
��� 

��
�� �


�
�

popula���� �
���-de-burro, uma vez que todo e qualquer su�C�� ���� 
�
���C��� o

fen������ �� ����
�� ��C����

��� �
��o-de-burro, mas n��� C�����

�
��C��� ���ar� de

acordo com um padr���

��
�����
E�������)�O fato de essa caracter�����
���
�����C
C��

em rela���� 
�� �
���� ��C��do pode ser a raz��� �


� 
� 
��	C��
 de estrutura����

gen����
�C��� �
����-de-burro, uma vez que um animal pertencente, de fato, 0� F

�
8�

casco-de-burro, ao ser cruzado, por exemplo, com um ����
, gerar� animais que Fser���

considerados8 cascos-de-burro 3 unicamente em raz������
�
���C�

�o fen����� (casco

fundido) 3, mas o indiv����� �
���C��C��� ������ �
�,amento �� 
��C
�� ��� �
���-de-

burro meio-sangue. Ent����C
������
����
����

�����
�F

�
8 para estudos gen������,

esse animal ����C����

���casco-de-burro, quando, na verdade, n�������
�
���
)������

problema s����
��
���������ao se estabelecer um padr�o racial para esse grupo, com o

qual s�� ��
�
�� �����
��� os cascos-de-burro que apresentassem esse padr���

fenot����������
C���������
�����
������
���������!%7)

O conhecimento das rela�+���������C����
���C�
������
�������C����os estudados

trar����
�E
�� s����
��

a a implementa�����������
����
��

�
�������C��
�
���������

melhoramento desses grupos gen������, al��� �� ter permitido uma reconstru���� �
�

hist�
�
��
�����C�,
�������5

�������
���
�
��
��������
���
��
)�"��
�����
��������e

trabalho elucidam a origem dos su�C�� cascos-de-burro. Em s�C������ ����

-se, com

este estudo, contribuir para a conserva�����
��

�
��
������C����
���C��
��
�
��
�
��

ao seu meio ambiente, singulares sob o ponto de vista gen������� ��� �

C��� E���,
�

externa e de grande importIC��
��
ra o desenvolvimento socioecon-mico do meio rural,

marcando presen�
�C
���
�����C���������
��
��������

�)

Ressalta-se que este trabalho esclareceu a origem gen����
 dos indiv�duos que

possuem o fen�������
���-de-burro, mas n���
��
�����propriamente do fen�����. O que

fica claro, com base nos resultados aqui obtidos, �� ���� ��� 
C��
��� ����� ��je,

apresentam aquele fen������ ������� origem nos mesmos animais trazidos pelos

colonizadores, ou seja, t	m a mesma proced	C��
 gen����
 das outras ra�
��C
���
s



����

que n��� �� 
�
esentam. V�
�
�� �as matrilinhas que contribu�ram para a forma���� ���

grupo casco-de-burro s���
������
� que contribu�

���


�
���C��������� de outros

grupos gen������� C
������ E

�����
��)� 7���
�
�� ��
��C�
�� 3 quando, onde, por que e

como esse fen��������
�iu 3 ficar����
�C�
� na depend	C��
 de outras pesquisas para

se ter as respostas.

O que se pode garantir, no entanto, �� ���� ���
� �


���
�����
� �� 
���C��� ���

su�C�� uma vez que, nos locais onde primitivamente existiam porcos (Europa e L��
 ��

n�������������os de su�C����� o fen����� casco-de-burro. Ela possivelmente emergiu

depois de 1532, per�����C����
��os primeiros porcos chegaram ao Brasil. M���������

ainda sugerir que seu surgimento tenha ocorrido um pouco antes, a partir de 1492,

quando houve a introdu����������C��C
�#��
��
����
���,�����aquele fen����� tamb���

ocorre em outros pa������esse continente.

Embora com uma caracter�����
�E
��
C��������C�
��������
����
�������C�������3

caracter�����
 que o torna um animal exterior, inclusive, 0 ordem taxon-���a a que

pertence, seja )������
�!�� seja "���������
�!�� 3, os cascos-de-burro possuem uma

ancestralidade materna ib�
��
�������&
�������C����������
�����������
�

�����


��

a Am�
��
, n�� se sabendo, exatamente, quando esse fen��������
�iu, tornando-o um

grupo com uma caracter�����
� ������

�� ���� ��
�
Cece ainda um mist�
��� 
� ��
�

desvendado pela ci	C��
)

Os cascos-de-burro t	m um passado, est���C���
���C�������
������������
�z�
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�������	��

�( !�����,=�!����;�7����!�
�

O estudo da l�C��
���
������
��������
������������

�����������������
������
��

fonologia e sintaxe (INFANTE, 1997). Em termos gerais, a morfologia e a sintaxe s����

respectivamente, o estudo da palavra e da ora���)� #� ��
������
� �� 
��� comumente

estudado entre os gram���cos por lidar com a palavra n��� C�����

�
��C���

contextualizada. J��
���C�
/���

�
��
���C�����
��
�
�

�C
��

���J�
���C�
/�����
�����
�

dinI���
��
� ��C��
�� ��� ��&
�� ����
��

��� ��C���C
��� 
���������� 

,������
� ��
���C���
�

parte, existe mais diverg	C��
��Ctre os estudiosos. N���
���
������
��������
��
��
�
�

das diverg	C��
������

�&�������
���
����
����
�����

�
���
�)�

Neste posf�cio, objetivam-se apresentar e discutir alguns pontos gramaticais

que, embora pouco usuais, foram adotados na escrita deste trabalho pelo fato de a

reda������������/������C�������
����
�
���
���C��
������


, em conformidade com a

norma-padr��. Assim, ser��� 
E�
�
���� ����� t������� ���� ��

� disc�
��
 quando

usados de acordo com o que estabelece essa norma. Tais controv�
��
���������artir

tanto dos F���

���8, que, na maioria das vezes, n��� 
� �C��C���� �
���C�
��C��� ��

acabam por alter�-las, quanto dos leigos, influenciados por essas altera�+��� ����

fundamento gramatical e pelo portugu	�����
����C���&�
C
����C
��
�����
�����)

*���9�@����9�
O uso da v�
���
���������
����C&�C�+�����C������
���F��
�
C��8��F����8��F��
�����8�

etc.), adversativas (F��C����8��F�C�
��
C��8��F�
�8��F��
��8����) ���
C�����
����C&�C�+���

aditivas (FC��8�� F�
�� �
�E��8�� F����� �
�E��8�� FE��� ����8� ���) � C�������
� ��
�

discutido, pois, na maioria dos casos, n��������C�
��C�
��

�
���
���C��)

A principal regra gramatical sobre v�
���
�����������


�
� apontar que n������

coloca v�
���
������
��

������������&
�C
��
������
��
 (PASCHOALIN & SPADOTO,

1996). Isso ���CIC���)�7�,-se que uma ora���������C
��
������
��
���
C��� ���������



����

elementos que a comp+����E�������0�����	C��
���&����-verbo-complemento, ou seja,

n��������
���������
�������
��
����C
��

���)�

M��C���C�
C��� muito comum encontrar v�
���
���������
����C&�C�+�� conclusivas

e adversativas, mesmo na ordem direta da ora���)����� mencionado, considerando-se

a sintaxe da l�C��
�����������C��������C�
��C�
)

Exemplo:

a) F,���� ���
�� �
����
��� ��� 3(%��, �9
����9� )��9�� �9�
�9
�
� ��� �
GK����
�
����8.

Nesse exemplo, encontra-se um per����������
���

�+������
���� ��9��
� e a

outra com �
	
��9. As duas est�� na ordem direta, por isso, embora separadas por

v�
���
�� C�C���
� ���� ��
���
� C�� ���� �C��
��
)� #� ��
���
� �/����C��� C�� ��
����� ���� 
�

fun����������



�
����
���

�+��������������
�segunda (com �
	
��9) �����
��C
�
�

conclusiva.

Mas as v�
���
��������
�

���
�
��

��
��������C�����������
&
� �����������

termo deslocado na ora����� ��

C��-a da ordem direta: F(�� 3(%��	� ����� ���
��

�
����
��	 �9
����9�)��9�� �9�
�9
�
�����
GK�����
����8.�Na primeira ora�����

apareceu uma v�
���
� ������� 
� ��� �����C��� ������
��� �F(�� 3(%��8), que tirou a

ora�����
��
������
��
)�

Com base nesse racioc�C���� C��� �� 
����
��� �����

� ��
���
� ������� �
��

conjun�+�����
C���
��

���������C
��
������
��
.

Exemplos:

a) F,���� ���
�� �
����
��� ��� 3(%��, �9
����9� )��9�� �9�
�9
�
� ��� �
GK����

�
����8;
b) F,���� ���
�� �
����
��� ��� 3(%��; �9
����9� )��9�� �9�
�9
�
� ��� �
GK����
�
����8J���

c) F,���� ���
�� �
����
��� ��� 3(%��. &9
����9� )��9�� �9�
�9
�
� ��� �
GK����
�
����8)

Pelo fato de a segunda ora��� (com �
	
��9) estar na ordem direta,

independentemente de como se separem as ora�+����������
���
����C�����v�
���
����

ponto final), a estrutura sint����
�����
�
��

������������+������
���������
C���)�2�
�

isso, em nenhum desses exemplos, ��
����
�� colocar v�
���
�����������F��
�
C��8)



����

J�� ��
C��� ��� �C��
�
�
�� termos, a�� 
�� ��
���
�, de fato, s���C������
�
�. Nos

exemplos a seguir, o adjunto adverbial (FC
� �
�/��
� ���
C
8 � ��
�� ������
�� e, por

isso, duas v�
���
���
C������
����������
��������

�� 3 aparecer�, consequentemente,

uma v�
���
�����������Fportanto8:

a) F,���� ���
�� �
����
��� ��� 3(%��, �9
����9, na pr�/��
� ���
C
A� )��9��
�9�
�9
�
8;

b) F,���� ���
�� �
����
��� ��� 3(%��; �9
����9A na pr�/��
� ���
C
, )��9��
�9�
�9
�
8J��

c) F,���� ���
�� �
����
��� ��� 3(%��. &9
����9A� na pr�/��
� ���
C
A� )��9��
�9�
�9
�
8)

Mais exemplos:

a) FNo entanto a amostra foi representativa neste trabalho8� ��
���� ��
��
� �
� �

�����

sem v�
���
 J

b) F#� 
����

� ����� no entanto, representativa neste trabalho8� ���C&�C���� �������
� 
��

verbo, por isso entre v�
���
 J

c) FNo entanto, neste trabalho, a amostra foi representativa8 (FC����� �

E
���8�� ���� ��

adjunto adverbial, est��������
����


���������
��

�������
������������C�
����
���
J�

a v�
���
���������e Fno entanto8�C��� ����C
�
�
���
 com essa conjun������
� sim

com a express��� ������
�
J� ��C��

-se, no exemplo seguinte, novamente, a

inexist	C��
��
���
���
�����������Fno entanto8 J��

d) FNo entanto a amostra, neste trabalho, foi representativa8)

A regra apresentada serve para qualquer conjun���`�F�C�
��
C��8��F��C����8��FC��

entanto8�� F���
��
8�� F��
��8�� FC��� �E��
C��8�� F����8 etc. A conjun���� F�
�8� �� 
� F����8�

seguem o mesmo crit�
����
�����
���������/���������C�������
�����
�������
�
��C
�

ora���`

a) Mas a amostra foi respresentativa neste trabalho (ordem direta da ora���, como

indicado, n��������������F'
���
�
����

����)))8);

b) Mas, neste trabalho, a amostra foi representiva (adjunto adverbial deslocado, por

isso isolado por v�
���
� )

N�����
�����C����� F#�
����

������mas, representativa neste trabalho8�C���F#�

amostra foi, logo, representativa neste trabalho8)



��	�

Na maioria das gram����
�� C�
�
���
��� C��� ���� �E��
�
���� �/������� ���

conjun�+��� 
���
�
���
�� C��� ��C������
�� �C���
C��� ��
�����, seja conectando

par��

������&
����
C����

�+������


das por ponto final (ex.: F�����


�-se amostras

de apenas oito animais brancos e oito pretos.�Contudo a amostra foi representativa

neste trabalho8 , somente ligando ora�+�� separadas por v�
���
 (ex.: F�����


�-se

amostras de apenas oito animais brancos e oito pretos,� contudo a amostra foi

representativa neste trabalho8). Talvez, seja essa a raz����


�
�������
�, de modo

geral, n��� 
����

��� 
� ��
���
 segundo a norma-culta quando a conjun���� �����

conectando par��

��������

�+������


�
����
���C�� final.

S��� ������� ��� �

�������� ���� &�������
�� �� ���� ��� ����
��C
�
� ��
���
 com o

objetivo de 	C�
���� ��C�� esta obtida pela intercala���� ��� �����C���� ����� �����

v�
���
 ����C�������������C
����
����
���
���
)�9�
���
�������
�
��C
��
������
��
��
�

ora����C�����t�������
�C���	C�
���������
���C���

������� afirmam. No exemplo F
 8��

a seguir, o adjunto adverbial (FC
��
�/��
����
C
8 ������deslocado, indicando o uso de

v�
���
� ��� ��C�����C����C��� isolando o F��
�
C��8� � sugerindo 	C�
��)�D�� �/������

FE 8��C������	C�ase, h����
���
���
� �C
����
�
�������
������
��

�������

�C
��
����

direta.

a)�F&9
����9A�na pr�/��
����
C
A�)��9���9�
�9
�
8J e

b)�F2�
�
C�����
����������


�na pr�/��
����
C
8)

Um texto escrito segue crit�
������C�������, e n����
��������� �
����������
� �ala,

pela entona��� )�M�
������Freside8 o problema, uma vez que �������� ��C�

 transpor

para o texto escrito caracter�����
�� �/������
�� �
� �
�
�� �� ����C�������
���� ��������)�

Para se obter 	C�
�����
�����������
���
�� ��C������
���������

� ��
����� �

E
��
C�o

com a ora����C
��
���� �C��
��
)�!
E�
��
C�&

�
� ��C��
����
������
�
�E�����os que

conhecem a gram����
��
���
��C�
���
�
����
��
���
�
�)

Outro ponto de diverg	C��
��C�
������

������������
����C&�C�+���
�����
�)�D���

resta d����
��������
��
�C���
����C&�C����
�����
���F�8���
��������

�������
��C�����C���

precedidas de v�
���
��F�
���
�E��8��F������
�E��8��FE�������8��F
���������8����) )�

Exemplos:

a) F�����������
���
�E�����
���8 (a conjun����F�
���
�E��8���
�����
����
������C���

���
������
������
���
J����ivale a: F��������������
���8 J��



��
�

b) F����������������
�E�����
���8���
�E���������
���
 )

As express+��� F�
�� �
�E��8� �� F����� �
�E��8� ������ ��
� 
����
C�
�
�� ���

FC�����8����
�
C�����
�����������C&�C���
` Fele n����� estudou mas tamb�� passou

na prova8.

Alguns sintagmas classicamente utilizados como conjun�+��� ������ 
�����
�

fun�������
���
E���C
��

����������F����8��F��
�����8� F�C���8.

Ex.:

a) FCome���� 
� �����
)� \��o irei me molhar8� (Flogo8� �� ��C&�C���� ��C������
 aqui,

equivale a: FPortanto irei me molhar8);

b) FEstou de carro. Logo, chegarei a�8��uso como adv�rbio, por isso a v�
���
 depois do

sintagma F����8 3 ordem direta: "chegarei a�� ����y� F����

��� ����� 
�8, ou seja,

"chegarei a� rapidamente"); e

c) FEstou de carro. Logo chegarei a�8 (aqui, sem a v�
���a, ����
���C��������por isso

conjun���: F2�
�
C���chegarei a�8)�����-se concluindo, com base na ora����
C��
��
,

que o sujeito da ora��� ir������

���
��C�� se est����,�C����� ir������


����C��,

ou seja, F����8�
��������C&�C���� n�� um adv�
E����������
�� verbo Fchegar8).

Isso evidencia o quanto n�������������

���
���
����C�����

�
��C��)���������

v	��
��
���C�
����
��	C��
����
������
���
���


�
���C������������C�
��
�C
��

���)�

Por isso n����������m levar em considera��� gram����
��C�
�
���
� que descrevem

que o adv�
E����mesmo deslocado, dependendo do tamanho, n����������
� ����
�����
�

v�
���
) Como se viu, a aus	C��
 da v�
���
���������o adv�
E���pode fazer com que ele

perca a natureza de adv�rbio, da mesma forma, a v�
���
� �����
�
� ������� ���

conjun����na ordem direta da ora�����
,���������
�����


���
�,��������
� sem haver

uma justificativa gramatical para o seu emprego.

Os adv�
E��� relacionam-se com algum elemento da ora����� �C��
C��� 
��

conjun�+�� ligam ora�+��������
�����������
���C����C
��

������
s n����������
m

nenhum elemento intraoracional. Ex.: FLula, o ent�� presidente da rep�E���
����
&����


�

a Europa8 (nesse caso, o sintagma F�C���8���
���
E�� )

O mesmo pode ser observado com "por isso", que, quando equivalente a "devido

a isso", ��
���rbio, mas, quando conclusivo, ����C&�C���)



����

H���
�E�����FE�������8����������
�����

���C��������locu������C&�C���
����

compara���:

a) F"����C���E����������&
�
������
��Cce 0��������������
����8 (equivale a F�
�����
�

forma8`�o su�C����
�����
���
�
�������&
�
����pertence� .

Ele tamb�������, entretanto, aparecer como locu������C&�C���
 aditiva, ou seja,

com fun�������F�8`

b) F"����C��E����������&
�
�����
��C�em 0��������������
����8)�

Nesse caso, n��� ��� �����
� 
� ��
���
� 
C���� C��� ������� �
� �/�
������ FE���

como8)� "��ro exemplo: F#� P#"� E��� ����� ���

�� �
�
C�,
�+��� �C��
C
���C
���

assumiram o papel de conservar as ra�
�8)�

O mesmo deve ser observado no sintagma F
���������8)

+����
��
���)��
��
��
Da mesma forma que o emprego vicioso das conjun�+��������E
C
��,
�� pelo

uso de v�
���
�����������
���
�C�
���������
��

����C
��
������
��
� isso tamb�����

observado no emprego do adjunto adverbial F
��������
��C��8)

Como se viu, quando as conjun�+�������
�����C������
��

���, esta assume a

ordem direta e dispensa v�
���
)� "� 
�&�nto adverbial, ao contr�
��� �
�� ��C&�C�+����

posiciona-se, quase sempre, no fim da ora�����


��������
��
�E���
����
�
��
����

direta.

Exemplos:

a) F"���
��
��� ��

��(���1� 
��������
��C��8� ��

����C
��
������
��
, sem nenhuma

v�
���
 J

b) FRespectivamente, os valores foram 1 e 28��
�&�C���
���
E�
��������
�� para o in����

da ora���, por isso isolado por v�
���
 J��

c) F"���
��
�����

���respectivamente, 1 e 28 (adjunto adverbial deslocado, posposto ao

verbo, por isso entre v�
���
 )

Ou seja, no exemplo F
 8�� a v�
���
� ���� ������� �����

�
�� 
C���� ���

F
��������
��C��8� �F"�� �
��
��� ��

�� (� �� 1�� 
��������
��C��8 � C��� ���� ��C�
��C���

gramatical.



����

Para que isso fique mais claro, segue mais um exemplo, agora, com

Fcorretamente8���
�E���C
���C�������
�&�C���
���
E�
� de modo:

a) F"��
C��
�����

����
�����
����corretamente8J

b) FCorretamente, os animais foram vermifugados8J��

c) F"��
C��
�����

���corretamente, vermifugados8)

Tomando o exemplo do adjunto F
��������
��C��8���
�
����C�
C���
���C&�C����

F��
�
C��8����
�
��
�� comum encontrar a ora����
����`�

a) F2�
�
C��������
��
�����

��(���1��
��������
��C��8)

Nem a v�
���
 posposta ao F��
�
C��8 nem a anteposta ao F
��������
��C��8�����

indicadas pela sintaxe da l�C��
`� ����-se fracionando uma �C��
� �

���� ��� �
	��

fragmentos, o que n�����
����
������
����
��

���������C
��
������
��
)�"��C���
���

�`

b) F2�
�
C�������
��
�����

��(���1�
��������
��C��8)

Mas podem-se intercalar termos; vejam-se v�
�
� possibilidades, todas

adequadas:

a) F2�
�
C����respectivamente, os valores foram 1 e 28J

b) F"���
��
����portanto, foram 1 e 2 respectivamente8J

c) F2�
�
C�������
��
�����

���respectivamente, 1 e 28J��

d) FRespectivamente, os valores foram 1 e 2, portanto8. (aqui, tanto F
��������
��C��8�

quanto F��
�
C��8�������������
�������
����o ambos est�������
������
���
���
s).

.��)9����9���@
��)��
Locu����
�&����
�����
�
��
��C��������
������
����
�
�

s que, ao modificar

substantivo ou pronome substantivo, exerce o papel pr��
������
�&�����)�

� Arsenal de guerra (locu����
�&����
 ;

� Arsenal b��ico (adjetivo);

� Veneno de serpente (locu����
�&����
 ;

� Veneno of����� (adjetivo);

� Amor de m�� (locu����
�&����
 ;

� Amor materno (adjetivo).



����

Nota-se que o substantivo nas locu�+��������C����C���

`� ��F

��C
��������


8�

e n��� Farsenal de guerras8�� ����� 
� locu�+��� 
�&����
�� ���� ��
�
�
�� ��
� ��
�

preposi�����������E��
C�����������C������
������guerra, e n���Fguerras8) FB��


�8���
�

flex��������E��
C�����F���


8��������


����

����/��C
���������&
��C�����

�� tem que ter

algo 3 um artigo, por exemplo 3 especificando, como em Farsenal das 0��� P� ���

guerras8) Nesse sentido:

a) Cria�����
���#�9�
b) Fonte �
���
�9
c) Fonte �
�I	��
d) Fonte �
���E
�
e) Lista �
��9���9
����9
f) Lista �
��9�)����9
g) Lista �
������
��9
h) Gen����
��
��9������9�
i) Tipo �
����
9��������


Cria�����9����#�9��
Fonte �9����
�9�
Fonte ����I	���
Fonte ������E
��
Lista �9���9���9
����9�
Lista �9���9�)����9�
Lista �9�������
��9�
Gen����
������9�����Y
��
Tipo �9�����
9��������
�

Mesmo que acompanhe um substantivo coletivo, a locu����
�&����
���C��C�
��em

ser flexionada para o plural, a n�����
���� um artigo exija isso. Ex.:
a) Grupo �
���
�
b) Grupo �
���#�9
c) Grupo �
���������
d) Bando��
����
�9�
e) Bando��
�D9�
��
f) Ninhada �
��I��
9
g) Manada10 �
�E9�

Grupo ������
��
Grupo �9����#�9��
Grupo �9����������
Bando �9�����
Y
��
Bando��9��D9�
���
Ninhada �9���I��
9�
Manada �9��E9��

Tamb������� existir um artigo exigindo singular: F����
����������
�����8� ������

em F����
� ��� ������
������ ������C�
�
�8 � �� F��C��� �
� ���
8� ������ ��� F��C��� �
� ���
�

cristalina8 )

�����������������������������������������������������������

10 Alguns substantivos coletivos, como ������'�������
�'"�podem referir-se a v(�
�	������
�

�
�	"������������de
animal, grupo de homem, mas �����
�'����)���	
����������
"���������
���������������
)�"�	��
��
�	����		(�
�"�
ent��"��	������������
��
����
'��*		��+�����+�
��	��
����		
��	��������������	�������������� singular-plural.



����

Ressalta-se ainda que, mesmo o substantivo que acompanha a locu����
�&����


estando no plural, esta continua no singular: tipos de microssat�����, bandos de homem,

fontes de fibra, cart+���de cr����� etc.

Em alguns casos, o plural torna-se apenas desnecess�
��������
���rar o que est�

sendo dito, mas h�����
����
����������������

��altera o significado da express��. Por

exemplo, grupo de pesquisadores/grupo de pesquisas. No primeiro caso, o plural ��

apenas redundante, desnecess�
���� ������ ���� 
� ����
� ��� ���� �� �
���� �� ��
�ado por

v�
�����������
��
�����������������E��
C�����F�
���8��e n�������E��
C������
���������

no plural (pesquisadores). Ou seja, F�
���� ��� �������
��
8 oferece a mesma

mensagem que F�
��������������
��
��8)�Mas a quest�������������� j�����
���
�����

F��� �esquisador8� �, morfologicamente, locu���� 
�&����
� ��� ��C�
���
��C��� adjunto

adnominal, tendo somente a fun�������
�&����

�
��alavra F�
���8���C��
�
C������������

grupo ��de pesquisador ou de pesquisa. Agora, percebe-se que 3 ao utilizar, no lugar

de pesquisador, pesquisa, ficando grupo de pesquisa 3 n��� ���

�
� 
����
�� usar

F�
���� ��� �������
�8)�D����� �
���� �� ��C����� ��
�
� 
���

���� ������ ���� ��� F�
���� ���

pesquisa8��� ��
�
�����
��������
��
�����
����� F�
��������������
�8� ���
�
���C�

�

que ������
����de pesquisas realizadas, de projetos realizados, ou seja, F
�
��


��

diversas pesquisas8 3 por ex.: Fgrupo de pesquisas realizadas em su�C����

C�����
C��

de 20098���F��grupo de pesquisa em su�C����

C�����
C�����1**G������
���
��8)�Nesse

��������
����os pesquisadores desse F�
��������������
8���

���
���
���)�2�
��Ee-se

que, colocando-se o artigo no plural (grupo das pesquisas), tira-se a ambiguidade que

h�����F�
�����������uisas8)�$��������

 que n�����
����
�� pluralizar o substantivo

da locu����
�&etiva quando n���������

�����
��/���
�����������

)

A ambiguidade em grupo de pesquisa/grupo de pesquisas pode, contudo, n���

existir quando a express���������
���C��/��
��,
�
������nstrando n�����
�C������
���

manter o plural. Por exemplo:

a) O grupo de pesquisa em su�C��
��C������
����
; e

b) O grupo de pesquisa realizada com su�C����C�
�E����������
���C����
��
������.

Mesmo nas express+��� ���� �


���
�,
� quantidade, volume, como FC���
��

de8�� F��
C���
��� ��8��C��� �� C������
��� ���� �� ��E��
C����� ������� �
� �
����i���� F��8�

venha no plural. Mas, se houver um especificador exigindo plural, ���E
��
��
���������



����

substantivo seja flexionado: F��
C���
����
��0���P���� ���
����C�����
��6���
C���
���

das sojas produzidas8����)�

Vejamos mais exemplos comparativos:
a) Quantidade de ���
���C�����


b) Quantidade de soja produzida

c) Quantidade de feij����������

d) Quantidade/n���
�����
C��
�������,
���

e) N���
������E��
�
���������,
�


f) Quantidade/n���
������������C
�����

g) Quantidade/n���
�����

�
�
������C�

h) N���
�������
�
E����
��������
�


i) Estimativa de herdabilidade

j) Estimativa de morto em acidente

Quantidade das ���
����C�����
�

Quantidade das sojas produzida

Quantidade dos feij+�����������

Quantidade/n���
������
C��
��������,
����

Quantidade/n���
���
���E��
�
�+��������,
�
�

Quantidade/n���
���os leit+���C
������

Quantidade/n���
���
��

�
��
������C��

N���
���
����
�
E����
���������
�
�

Estimativa das herdabilidades

Estimativa dos mortos em acidente

Deve-se lembrar que o n���
�� �� 
� ��
C���
��� ���� ��
� �/������� FC���
�� ���

leit���C
������morto8��ode ser zero ou um, n���C�����

�
��C����������
	�����
�
�����)�

; por isso nem quanto ao significado o plural ��C������
��)�

O que ocorre �� ���� 
� �/�
������ ����� 
��
���C
�
� 
� ��
C���
���� �� ���� ���
 0�

tend	C��
����E
������C
��
�
��a pluraliz�-la. N�����0���a que muitos escrevem F
��
��
�
�

foram8� ��
� ���

� ��� ��C�
� 
� semIC���
� comprometendo a concordIC��
� ��
E
�� n���

sabem eles que a concordIC��
 adequada ��F
��
��
�
����/as maiorias foram8)

Mais um exemplo:

a) FPerfume de mulher8J��

b) FPerfume de mulheres8.

Qual a diferen�
 de significado entre F
 8��� FE 8n�D�C���
)�"����&
������C���

�

(F�����
8 �transmite o mesmo que o plural (F�����
��8 )�Isso ��devido 0 preposi����F��8��

que carrega a ideia generalizadora, independentemente de o substantivo que a

acompanha estar no singular ou no plural. Por isso o plural torna-se desnecess�
��,

pois seria uma concordIC��
�����
��������C������
��/�
������������&
�����
����IC���
)�

Continuando:

c) FPerfume da mulher8J��

d) FPerfume das mulheres8)



����

Aqui, nos exemplos F� 8���Fd)8�����������

������/���C�����C���

�����{�
 ������
��

exigindo plural (de + as) respectivamente. Nota-se que o artigo especifica tanto que,

considerando-se o exemplo F� 8�� ��
���
���
��C�
: Perfume de que mulher? Perfume

da mulher do campo, por exemplo. Acrescentando-se um adjetivo (F
�
��
C
8 , tem-se:

e) FPerfume da mulher africana8J��

f) FPerfume das mulheres africanas8)

Qual a diferen�
����IC���
��C�
�� F� 8� ��� F� 8n�D�C���
)�'
��
�E
��
�� ��
�
��

est���
����
�
�)�"���
���
�������C����F
�
��
C
�6�
�
��
Cas8 generaliza tanto no plural

quanto no singular, a ideia ��
�����
)�'
�����F
 8���FE 8����E�

�
����IC���
���&
�
�

mesma, o plural, no exemplo FE 8, n��� �� 
����
��� �elo fato de n��� �
��
� 

����� 
�

exigi-lo.

No texto escrito, o crit�
������IC������C����C�ia bem mais do que se pode supor.

Na maioria das vezes, ele apenas confunde os que conhecem pouco a gram����
�������

ocorre com a constru���� F
� ��C��� �����)))8, que compromete a concordIC��
� ��
E
�.

Mas as nuances semIC���
������ ����������/
����������������dedicam a estud�-las

como parte da gram����
)�D���/������FPerfume de mulher / Perfume de mulheres8, h��

uma nuance nem sempre percebida pelos falantes da l�C��
���
������
)�"����
�������

singular ou do plural pode depender do contexto. Pode haver um caso espec���������

que a forma plurarizada FPerfume de mulheres8 seja mais adequada em virtude do que

se queira transmitir, como foi visto em F�
���� ��� �������
�8�� ��� ��&
� caso, de fato,

pretenda-se referir 0�� ������
�� 
�
��,
�
��� �� ���

�, quando a express��� C�� est��

contextualizada, seria mais adequado que o singular. Mas, nas locu�+��� 
�&����
�� o

substantivo no singular est���
���E������
������������
C��������
�
���C�
����������

plural.

/��&

�9����9��
��

��
Preposi��� �� ��� ��
��� invari����� ���� ���
� ����� ����entos da ora�����

subordinando o segundo ao primeiro. Isso significa que a preposi����������
����������
�

substantivo a substantivo, verbo a substantivo, substantivo a verbo, adjetivo a

substantivo, adv�
E���
���E��
C��������)�



����

As preposi�+�� desacompanhadas de especificador (artigo, pronome) n���

exigem plural, independentemente do sentido que se queira transmitir ao leitor. Sendo

assim, a preposi���� F�C�
�8�������� ��� 
���
�C�� a dois elementos, n��� �/���� ���� ��

substantivo esteja no plural 3 a ideia de plural ���E���
����o seu valor semIC���o, afinal,

possui a ideia de ser entre dois elementos, sendo desnecess�
�������E��
C���������
�

acompanha estar no plural. Exemplos:

a) Entre parto A produ��������������C�
���

�������

b) Entre indiv������ A rela�����C�
���C��������
�

�C�
������

c) Entre popula���������������������#�����
���
�������
��C�
�������
��� foi����

d) Entre mulher Isso foi entre mulher�

e) Entre ra�
�������������������������� A diversidade entre ra�a �����

f) Entre gente11 Isso foi entre gente ruim����

M claro que, quando h�� ��� 

����� ���������
��
� �/���C��� ���

��� ��
C
-se

obrigat�
�
�
���C��
�IC��
`�

a) A produ��������������C�
��os partos 1 e 2 foi�

b) A rela�����C�
��os indiv������
�

entados ��)

:�����

	9��
��
�
�����c��������������������9���9�
������
�����
Nas ci	C��
��agr�
�
�, ainda existe uma pr����
��������C
�
���
C���
�����
����

de mai�����
�C
������C
�����e ra�
, mas, no I�E��� gramatical, tem prevalecido que

os nomes dos povos e das ra�
�� ��� ���
����� ���� ��C�����
�`� �
������ �
�����
���

judeus, �

E���� E

C����� C��
���� ���
���� ���)� BECHARA (1988) corrobora esse

entendimento (p. 67, item 49, subitem 2o, 2e��E��
�
��� )�

No I�E���� 
C��
��� ��� particular, t	m-se visto as ra�
�� �
C�C
� e felinas 3 as

mais populares 3 grafadas com min�����
�`�
�
���, !��������, �����, angor�����
�
����)�

Nomes, como F
C�
��,8� �

�
� ��� �
�
��� �
� 
������ �
� #C�
��,�
 � �� F
E�
���8�

(adapta���� E

�����

� �


� �� C���� ��� E���C�� ��������), constam nos dicion�
��s

=���	�� e ����
� nas vers+�������
-C��
�����������
��� �

�
������� letra min�����
)�
�����������������������������������������������������������

11 O substantivo gente ��	
������������-se que o mesmo pode vir acompanhado da preposi����������'"���		��
����
ideia de plural (v(�
�	� ��		��	� ������

�	��� ,		�� ��+����� -��� �� 	��	����
��� ���� ���� -��� �
�� ��� ������� -���
��
acompanhado da preposi������������*�������		��'���������	�(����������



����

Ressalta-se ainda o Documento nj� 1� �
� Bases Anal����
s do Acordo Ortogr������ ���

1945, que j�� 
��
�
�
�� C���
� ����
�� ���� ��� C����� ��� 

�
�� ����� ��� �����
���,

qualquer que seja a sua modalidade, os nomes pertencentes ao calend�
���� ����

exce���� �
�� �����C
�+��� ���� ��
�� �
� ���
C
�� deviam ser escritos sempre com

min�����
.

A tend	C��
��
���C��
�� de sua evolu�������
��

��


 inicial min�����
�����
��

palavras que antes eram grafadas obrigatoriamente em mai�����
�� ��mo se deu no

�����o Acordo Ortogr������������
�����
�����


����1**G, tornando facultativo o uso de

min�����
�para �
�
�����
E�
 e nome de refer	C��
����������� obra), mas obrigat�
�a a

min�����
� �� pontos cardeais, dias de semana, m	� etc. Antigamente, as pessoas

nelas punham mai�����a, mas h� tempos que se usam essas palavras em min�����a,

s��
��

�� ����
������
� 
���
�
�������
��,��-se essa mudan�
)�'
�, no caso de ra�
�

como se viu, o crit�
�� j�� �

 letra min�����a desde a reforma de 1945, sendo a

mai�����
 uma pr����
 ainda usada frequentemente nas ci	C��
��
�
�
�
�)

Pelas raz+����/����
��������-se por deixar as iniciais dos nomes das ra�
� em

min�����
, colocando-se tamb��� ��� �������� 
����
�� ��� se encontram no idioma

estrangeiro. Entre as ra�
�� ��� ��
���� ��� �

�����

�� �� ������ 
� C���
���� �
,�
�

refer	C��
�
�� ���
������
����. Da��
��
���
	C��
 geral por n��� �

C���
�

��� ���-C����

(nome pr��
���� �����C
���� ����
����
� ��� ��� ���

 , que tem a inicial mai�����
, em

substantivo comum, que tem a inicial min�����
�� �� ���� ��
�
� ��

���� ��� �� ���-C����

fosse usado como tal: F���� ��� Q��������8)� '
�� 
� �

C���
�
���� ��� ���-C���� ���

designa������� 

�
����
�
C��������E��
C������������ �C���
������
���������C�����
�

inicial. A ra�
� ��� ����� !��������, apesar de fazer refer	C��
� 0� 
������� &�� ���� ��C���

escrita como substantivo comum, com inicial min�����
)�7
�����
� ��
�
��
� 

�
����

cavalo F�
�����C
8� �� �

�
�
� ��� letra min�����
� C�� =���	��, mesmo tendo sua

origem no nome pr��
�������������Campolina, o primeiro criador da ra�
)�

58
��E
����
�
��
��9���

M������������
� �C����������
��
������

���
��
�
�

n�2�
��C��-me isso desde

quando cheguei aqui em Jaboticabal e deparei-me com um envelope da universidade



��	�

que trazia a palavra 
� ��� grafada assim: cI����) Eu nunca havia visto tal grafia.

Depois, percebi que tal fato tamb������

�
�C������
���
� ���da UNESP.

A l�C��
� ��
������
� C��� �� �/������
� ��� 5

���)� 2�
���
��� ��
� �/�������

desconhece essa palavra acentuada. Uma vez, recebi do meu orientador um envelope

da UNESP, enviado para mim quando l� estava. Voc	���
����
�
����
 a express�����

um professor portugu	�� ��
C��� ���� 
� �
�
�

� FcImpus8� ���
��
�
 no envelope da

universidade.

3 Ele perguntou-me: E esse acento, Aderbal?

3 Preferi disfar�

�� ��
ro: modernamente, professor, no Brasil, h�� ��
� ��C�	C��
 a

acentuar essa palavra, aportuguesando-a.

3 Nossa, nunca vi isso. Tamb�������
E� Verde, pelo menos, n���
���
��
����)�$����

est��C��C����Acordo Ortogr�������#��
E
�n

3 N����professor, n�������)

3 Claro que n���������#��
E
������
��
�
�

����
��C
��C�����C���
)

Eu dou raz���
�����
C�������
������
����2�
���
�)�D
����
C�
����
��/�������

tamb��������
����
��
�
�

���C�
��
C���C
���
�
��
��C
��
� ��� 3 com it������ pois n���

� palavra nacional.

Pergunto-me se o Brasil pode mesmo aportugues�-la, pois como ficam Portugal,

Cabo Verde, Angola etc., uma vez que esses pa���� desconhecem tal grafia? Eles

tamb�����
��
� ��C��
���
������
� tamb����
,����

�� da comunidade falante, n���

pode o Brasil impor um aportuguesamento que, na verdade, �� ��� 
E

�����

��C����

visto que s�� �����C
� �

��� ��� 5

���� ��C����

� 
 palavra com acento. E o Acordo

Ortogr�����, especialmente no contexto da uniformiza���, que visa a desfazer

duplicidades ortogr����
�, como fica? A maior parte do Brasil desconhece a palavra

acentuada, espanta-se ao v	-la assim grafada e n���
���
������������
�
��)�

At����&��3 usada de forma institucional, como se, de fato, fosse oficial 3, eu s��
�

vi em envelopes da UNESP. Isso n��� �� �����
�)�D�� segue o padr��� culto, como se

espera do ambiente acad	����. N������
�
��)�D�����������C�C��� bom dicion�
�� do

idioma portugu	�)�$�����C
���
�
������F�C���	�8)



��
�

O mais inaceit���� �����	�����


�
��
�
��
� ������������� &��������C�����
�

institui�������
��o, e ver l� F�Impus8���������/

���
���
����

����
��

��
���������������

fosse uma escrita muito comum, encontrada em qualquer bom dicion�
����
���C��
)

Na verdade, ningu����C�����������
 institui��� universit�
�
, consegue impor

algo 0���C��
, pois um signo, para fazer parte da l�C��
, depende da ades��������

�����

seja, para que as coisas se oficializem no campo da l�C��
, ���
������������&
�
��� de

uso disseminado, significado compartilhado, sendo, no m�C����� �C������� ������ 
�

utiliza����generalizada e a sua inclus������
�����������������C�
���)

A l�C��
���
������
 ���������
������
�����todos aqueles pa�����������������
������

fato, evolui de maneira diferente em cada um, ���������, sim, saber como essa palavra vai

continuar historicamente (prever), todavia oficializar antecipadamente sua ortografia no

meio acad	�����C���������
������
�����C�IC�
��
���C��
. A tend	C��
��������������&
�

aportuguesado, mas quando? Antecipar parece-me loucura e, no caso da capa, falta de

considera��� com os que n���adotam o mesmo crit�
����������������
��������
�����

��

os bons dicion�
���������
��

C����
��
�
)

Alguns at�� ������ 
��

� ���� 
� ��C�
� ����
��C���� �
� ��C��
� ��
������
� ��

conservadora, mas h����������C��
�����C
�
������
��������������


�����C��
ar sua

evolu������C��
�
���
�����
������
���
��
������
��� e, consequentemente, inclu�dos no

portugu	���
�
��) Por isso tentar adivinhar o que evoluir��a ponto de ser considerado

padr���antes do devido tempo ���
������
��, afinal, como saber o que vai, de fato, ser

mudado e o que n����
��
C��� de isso ocorrer? S����������+�� que deveriam respeitar

o tempo, sendo, portanto, inadequado utilizar, em textos t��C���-cient�������� �
�
�

��

que n�����

�����cialmente aportuguesadas.

Na escrita formal, um termo n�� dicionarizado s�� ����� ��
� ��
��� ��� it�����)�

Portanto, nesta tese, mesmo estando impressa a forma F�Impus8� C
� �
�
� �� 
�����

aparecer em toda a norma de elabora�����
������������-se pela escrita latina, uma vez

que a forma acentuada n�� �� ��� ��C������C��� ��ral nem considerada padr��)� Em

portugu	������e voc�E��� foi traduzido por F��C�
�8)�2�
��/�������F��C�
��.C���
����
���

de Jaboticabal8����F"� ��� de Jaboticabal8)�D�����C������
�����C����������,

�F�Impus8��

visto que j����������
��
�
�

������������
�utilizada com o mesmo significado.



�	��

Id	C����� 

�����nio para ��� ��� (abreviatura de ��� ����), usada em it������ neste

trabalho por ser latina. Essa abreviatura sempre foi motivo de controv�
��
��C�
��
�����
��

entre unidade de ensino superior bem como entre os revisores e as unidades de ensino

superior. Recentemente, v�
���� �
C�
��� ���� ���
E������� C�
�
�� �


� �

E
�����

cient�������������
�#5DN���C���
���������������������)�D��������C�
������ntretanto, vem

grafado sempre com it������� ����
�
C��� ��
� �
����� �
��C
)�_�� ��� ��
����	�� F�� ���)8�

(abreviatura de F�� ���
E�

��
��8 �� ���� transmite o mesmo significado, por isso n���

achamos adequado retirar o it��������������., como se esta fosse a abreviatura da l�C��
�

portuguesa usada para tal fim.

Tamb��������������
���
��/��
� em vez de loco/locos, por entender que, embora

bastante usada no Brasil e encontrada em alguns dicion�
�������sa �����
� ��
�
�C���

existe nos demais pa����� ��� ��C��
� ��
������
�� ��C���� ��
�
C���� ��� �	C�
��

abrasileirado. Muitas edi�+��� 
���C������������C�rios conceituados n���
���C�����
��

por n���
���C����
em a sua exist	C��
. H�������C�
�����C���C�
C���������

,���
���
�
�

F��cus8���������	C�
����
����	�)�2�
��E�-se que esta�foi vencida pelo uso demasiado

da forma loco/locos. Isso ���
�����
��
��

,+����

a respeitar o tempo e n��������,

�
�

palavra F�I����8�
C�����
�
��C����������������������
��������C�������
E�����
�����
�

ser�������
����
���
�
������,
�
�����

��C�����
�������
�
C����
���C��
)�

Lendo as normas da ABNT de 2006, curiosamente, encontrei algumas palavras

"aportuguesadas", que servem para continuar refletindo sobre o caso "cImpus", que

s������
���������


���������������)�������
��
������
��C������������
���C����

����

verdadeiras aberra�+���C
���C��
���
������
�������
���������
��/�������
��!����� ser,

em portugu	���y��
�����
���

�y)�T����!��� tem uma abrang	C��
 maior, que acaba por ter

v�
�
���
�
�

����� traduziriam o seu significado na l�C��
���
������
�����C��C������

contexto: disposi����� 
�
���C�
����� ��C�
����� ���
������� �
�&����� 

��-final,

diagrama������
�&�����
�����)�D�����&�����
�
C������������


�
��
������

�
��

��
����

palavras estrangeiras que j�����������

�������C��
��

�
�C
�C���
���C��
)�

Eu, entretanto, aprecio aportuguesamento, desde que seja de palavra que ainda

n��� �/���
� Ca l�C��
�� ���� &�� ��C�
� �
���� C�� �C��C����C��� ��� ������� ���� ��&
� ��

�

consequ	C��
�do uso corrente ao longo do tempo. N�����0���
�����
���C��
���
������
�



�	��

vem do latim, ent��� 
� �
�
�

� F�I����8�� ��� 
��
������
�
�� ��
�� 
��C
�� �
��� ��
�

derivada dessa l�C��
)

�9����

��Y
���������
A no�������
����
���6�C
����
�����

�
���
�����
���
���
�����
����C�
�
�3

um enunciado pode ser gramaticalmente incorreto (do ponto de vista da gram����
�

normativa de padr��������), mas ser adequado do ponto de vista do discurso, e vice-

versa. No entanto � aconselh����� sempre basear o discurso cient����� no que ��

estabelecido pela gram����
, uma vez que, como visto, um texto que segue os crit�
����

gramaticais, sint�ticos, dificilmente estar� sujeito 0 ambiguidade, de todo indesejada em

textos que tratam de ci	C��
) Mas �� ��������� ���
���
� ��� ��/��� �� padr��� ������

conferindo-lhe propositalmente m�����������C�����, como se faz sempre em linguagem

po����
������� y����C���
�dando nas patas do meu cavalo", o que n������
���,�
�����

n��������C��padr��������)

O texto po������ ��� ����
�
�� tem mesmo como caracter�����
� ����C��
�� 


multiplicidade de sentido, que d�� &���
��C��� �� ������� �������. Todavia a linguagem

cient����
��
���C����
���
C�������
�
���������������C

�
��
�E�����
���, embora, quer

queira quer n���� �����,� met���

�`� F�� E9�E
��
��9 do sangue8�� F
� �������� dos

�
������������C�
�C����
�


���


��
��
n 8��F����
�E
��	�9 (eu ������C������
����se

bem!)8����)�7���
����
���	C��
���
�������

�� que s�� consideradas catacreses, ou seja,

n����ossuem valor po�����, mas o discurso cient������tende 3 ao m�/��� 3 ao grau zero

da alus������
��
��
� enquanto o discurso n������C��������� ����
���������
C����
������

afasta da ci	C��
� �� �
��� ��� 
�
�/��
� �
� ����

��

) Assim, o que foge dos padr+���

cultos assentados n��� ����� ��C��
��� ��� �
�
+�� cient������, o que �� �� ������ ����

dizer que fica aberta a porta para a escrita alusiva, amb���
� de todo inadequada ao

tratamento de temas cient�������C��
�E��C����C���
����
��.

Nem sempre �� �������� separar totalmente esses n����� (gram����
6�����
�� 

num texto, devendo-se priorizar sempre a no���� ��� ��

�,
� 3 considerando-se, por

exemplo, que o texto cient����� n��� ��C�
� ���� ��
� �

�����
� �
��
�
�� �� ���� ���� 
�

gram����
� �
� ��C��
, que se presta a uma grande diversidade discursiva, terreno no

qual a adequa���6�C
����
����E
���
-se em outros fatores al����
�C�
�
��

�
���
�)�



�	��

H����
� ��C�	C��
���������C�����C����������
����	�-culto, o gramatical, de,

quando se deparam com as suas regras, afirmarem que se trata de normas que,

atualmente, n��������
�����
�
�, ou seja, que s���

�
��
�) Nesse sentido, o que n���

falta s����

����������� assim justificam a sua falta de dom�C����
�C�
�
�����
) M�E���

esclarecer que o que ���


���C����������
� ��C��C�������������
Co. Por exemplo,

s������� 
�
���� C�� 5

����� �/����
� �� ��
����	�-culto, trazido originalmente de Portugal.

Mas o falar das ruas preferia naturalmente o portugu	��C����
�
������C�����������������

menos regrado, mais f���� e acess����� ��
� ��
� �C��C�
����� ��� ���
�esquina. Naquela

����
��C���C�
C����
����
��������������
�
C���������
����	� popular 3 que passaram

a misturar, a partir da chegada dos colonizadores, o espanhol, o portugu	����
����C��
��

ind���C
��3 j���

��������
��

�
C�������
��

���
-lhes arcaica. Ou seja, a tend	C��
���

sempre achar anacr-C��
 essa l�C��
� �
���C
�, porque o acesso a ela �� ��C���

frequente, mais formal e, consequentemente, mais dif����)���������
��C��`���
� a linha

t	C��������������
���������

�
������������������
C�n

O discurso cient����o deve ser redigido numa linguagem que obede�
�0�C�
�


culta, do ponto de vista morfol������ �� ��C�������� 
������
C��� ��� �
�
+��� ��� 
��	C��
�

nominal e verbal, de concordIC��
������
���

��
�������C��
�������)����������
�
��

-se

de regionalismos, usos coloquiais ou informais. Tal exig	C��
�C��� �� ��
� �������� ���

purismo lingu�������� �
�������������
C������
�
�	�����; sua finalidade ���
�����

�
�

leitura do texto e evitar ru�����na comunica���)

�
�����> ���!
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�*�� �Casco-de-burro encontrado na regi���Sudeste, em que se pode notar a

penetrIC��
� �C�������
� �
� �
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�
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�������
�+� Casco-de-burro encontrado na regi���Sudeste do Brasil em Minas Gerais
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�.. Leit���casco-de-burro encontrado na regi���Nordeste do Brasil
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�/. Casco-de-burro encontrado na regi�����C�
�-Oeste do Brasil
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�������
�:. Ninhada de javali puro $����� ninhada de javali cruzada
com o porco dom������)� D
� C�C�
�
� �
�,
�
�� C�ta-se
que tr	�� ���� ��C��� �������� apresentam fen����� muito
pr�/��� aos da ninhada pura. Ao serem cariotipados, se
apresentarem 36 cromossomos, podem ser negociados
como puros quando na verdade n���������

��.+.(�.	�/�	/�0�1�2�23�

��.+.(�.	�/�	/�0�1�2�23�
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��>-3&�$
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��

�

�

�������
�<� F	��
�� ��� &
�
��� criadas como puras, quando cariotipadas, apresentaram 37
cromossomos. Embora com o fen������ ������ �
�/��� ao do javali puro, na
Figura A, encontra-se uma f	��
 com o traseiro abaixado, h�Eito do descanso,
t������ �� porco dom������, al����
�� �
���
�� �

C���. Na Figura B, nota-se o
rabo enrolado, tamb�������������dom�������

�.+.(�.	�/�	/�0�1�2�23�

���.+.(�.	�/�	/�0�1�2�23�
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�\. Javali no seu ������� natural em Portugal
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Para conservar as carnes por mais tempo, numa ����
� ��� ���� C��� �
��
�

geladeira, o homem, desde a mais remota antiguidade, aprendeu que era preciso tirar

dela todo o l������)�

����������(Presunto em portugu	����>� ���em espanhol), em latim, quer dizer

exatamente isso, ou seja, privado de todo l������)���
�����������������
��������������
���

tem a vantagem adicional de deixar as carnes, sobretudo a de porco, muito mais

saborosas.

Sem contar o fato de que, apesar de cruas, n������

�
������������y��

�
�y����

um processo que inibe o crescimento de bact�
�
)�#��
E
��
���������
���C��������
,���
�

etapas 3 salga, defuma��������
�������C����C�
������
��

���)�_���
C�����
���C����

quantas sejam as combina�+����C�
����������C����
�������C���)�

Mas, entre esses tantos, nenhum se iguala ao presunto cru espanhol "pata

negra". Nem na fama nem no gosto. O segredo da qualidade est�� C
� �
C��

� ���

preparar, claro; mas, sobretudo, na ra�
� ��� 
C��
�� 3 a ib�
��
�� ��� ��
��� �����

selvagem, gordo, com p	��� C��
��� ��
C
�� ��C�
��� �
C��
�� ��C
�� �� �
���
�� �C�
��

escuras (nem sempre). Da����C�������������C�������3 pata negra. Esses presuntos

nada t	��
���
�����������
���C����C��C�

�������C����������
��
�
���������
����

mais em conta e sabor mais comum 3 por usarem, entre outros ingredientes, sobras de

carne de porco prensada.

A qualidade da carne �� ����
��C
�
� ����� ����� ��� 
����C�
���� ���� ��
���)� #��

melhores s�� as de animais alimentados apenas das bolotas 3 frutos do azinheiro e do

sobreiro (�
��
���
���
���
 )��
�
�
C��
������
�
���C����
�
���(1�����������
����
���
)�

"Jamon Ib�
�������5�����
y��������������C����y�
�
�C��

y)�

Depois, menos valorizadas, v	��as de animais que, na alimenta����� 
���E��,

al����
��E�lotas, cereais. Por fim, considerados de menor qualidade, os porcos que



�
��

s����C��
�
����
��C
��������
�
��)�������os os casos, s���
E
������������
���
��
���

(chacineria) quando atingem por volta dos 180 quilos, entre 14 e 18 meses. Depois de

mortos, os animais seguem um ritual que se reproduz h���������)�2
����
��������
�
����

em ���
� ��
C
�� ���
���� �� 
���
�
��s por 24 horas. Em seguida, s��� ��
�
���� ���

partes 3 reservando-se as pernas traseiras para fazer o presunto. Do restante da carne

do porco ib�
����� �
,em-se 
����*� 3 de todo tipo: finos ou grossos, secos ou

defumados, temperados com ervas e colorau 3 e �� ��� ��
���� 3 lombo do porco

curado, sem gordura e bem temperado. O pernil � pendurado, at������ ��������
C����

escorra. Em seguida, cobre-se com camada grossa de sal, permanecendo assim por 14

dias. Depois, s��� �
�
������

�
,�C
������
�3����
C
������ ���
�� �
���� (entre 6j�e

8j� , que mais parece adega.

Inicia-se, ent�������
��������
���

)�2


��
C������C��

-se o pernil, com cordas

ou ganchos, em secadouros, sendo a temperatura ambiente regulada com dispositivo

especial. Essa carne F�

C���

8�� ����
C���
���
��r at����� ��
��������������� �C���
�)�

Depois, as pe�
�� ���� �


� ���
�� ���� �����

��

� 
�C�
� ��C�
�� �C��� ���
��

dependuradas por mais 14 meses. Esse tempo �� C������
��� �


� ���� �� ��C���

����
����� ���'��������, o mesmo do queijo ��'������, possa cobrir a carne, produzindo

sabor e aroma caracter�������� ��� �
���C��)�D����� ��C���� ��� y�
�
��
y� �
,� 
� �
��
��

espetando o "punze" (objeto pontiagudo, feito de osso ou chifre) em v�
�
���

�������

pernil, retirando pedacinhos de carne. Se tiver as qualidades exigidas, fica ainda mais

algum tempo curando. Quando n���� �� ����� ����� de lado. Todo o processo de

prepara��������

���

���������
��4*������)

Depois de pronta, a pe�
� ��
���C�
��3���Q���������������
��

��

��
�,
�
 ao

longo de toda a carne. Nasce, ent�������
���C�����ma das mais saborosas carnes do

mundo. Especialmente quando for pata-negra. Mas, como a perfei����C����/�������� s��

um defeito nesse presunto. E grande. O pre��)

E n������
���
����������
�encontrar em um supermercado um presunto ainda

mais caro e saboroso, chamado de ���������
��
����������. ��
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