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INTRODUCAO

s recursos genéticos animais

existem na forma de varias

racas e populacdes de ani-

mais domésticos que evolui-
ram e se adaptaram ao longo dos sé-
culos as mais diferentes condi¢cdes am-
bientais existentes no mundo. A pres-
sao de selecao imposta pelo clima,
tipo de solo, altitude, oferta alimen-
tar, doencas endémicas, parasitismo,
manejo tradicional e demanda de
mercado resultou em centenas de ra-
cas, linhagens e tipos, que possuem
composicao genética propria e adap-
tada a nichos ecoldgicos especificos
(Abreu, 1998).

Através da histéria o cavalo tem
deixado sua marca de um animal sel-
vagem, um verdadeiro simbolo de li-
berdade e utilizado pelo homem pri-
mitivo como fonte de alimento. Apos
a sua domesticacio passou a ser figu-
ra central nas atividades relacionadas
as artes, escultura, poesia, guerra,
transporte, lazer e esporte. Portanto,
esses animais tém importidncia tanto
socio-cultural como econémica, além
de se prestarem ao desenvolvimento
de trabalho, nas mais diversas formas
(Torres & Jardim, 1992).

No Brasil, os primeiros
equinos chegaram com as
capitanias hereditarias que,
em geral, constituem os es-
tados de hoje, ndo existin-
do até aquele momento ne- f
nhuma espécie de equide-
0s no continente brasileiro.
Os mandatdrios das capita-
nias de Sao Vicente, Bahia
e Pernambuco teriam im-
portado esses animais da |
Ilha da Madeira e das Ca-
narias, no ano de 1534 (Tei-
xeira, 1995b).
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Segundo o levantamento agrope-
cudrio realizado pelo IBGE, no ano
2000, o Brasil tem uma populacao de
5.831.817 de eqiinos distribuidos em
racas de cavalos nativos e naturaliza-
dos.

Dentre as diversas racas de cava-
los originadas no Brasil pode-se des-
tacar as Marajoara e Puruca na ilha
de Marajo, no Pard e a Mangalarga.

O Marajoara ¢ originario de cava-
los da Peninsula Ibérica, principalmen-
te do Puro Sangue Lusitano, que fo-
ram introduzidos no século XVII, ini-
cialmente, em Belém, no estado do
Para, porém, em virtude da alta proli-
ficidade e do pequeno espaco dispo-
nivel na cidade em fase de formacio,
foram trasladados para a ilha Grande
Joanes, hoje ilha de Marajo (Teixeira,
1995b).

Dada a importincia regional
desses animais, em 1979, foi fundada
a associacdo nacional de criadores da
raca Marajoara, sob a denominacao
de Associac¢do Brasileira dos Criado-
res de Cavalos da Ragca Marajoara
(A.B.C.C.R.M.), tendo como uma das
finalidades bdasicas, promover o de-
senvolvimento, o melhoramento e a
divulgaciao da mesma.

O padriao da raca é provisorio e

Figura 1. Animais da raca Marajoara do
BAGAM - Embrapa Amazonia Oriental



relata que o animal deve
apresentar um porte médio,
bem proporcionado e mus-

trando um temperamento
enérgico, vivo e ativo, em-
bora suas caracteristicas atu-
ais demonstrem que esteja
em processo de descaracte- = &
rizacdo, principalmente pe-
los cruzamentos indiscrimi-
nados que ocorrem com ra-
cas como: Mangalarga,
Quarto de Milha, Arabe,
dentre outras, alterando o
padrio do cavalo Marajoara. Atual-
mente, dada a falta de ordenamento
nas cobricoes, ha poucos animais bem
padronizados. O efetivo atual estd em
torno de 150.000 cabecas, a grande
maioria mesticada com outras racas,
principalmente a Mangalarga Paulis-
ta, o Puro sangue Inglés e Arabe (Mar-
ques et al., 2001).

Por sua vez, o mini-cavalo Puruca
¢ o resultado de cruzamentos do ca-
valo Marajoara com pdneis da raca
“Shetland”, oriundos da Franga. Des-
ses cruzamentos foram selecionados
animais, cuja principal caracteristica
era a altura padrao de 1,18 m (Teixei-
ra, 1995 b).

Segundo a associacao de cria-
dores da raca o Puruca é uma subes-
pécie distinta, possuindo intimeras
caracteristicas morfolégicas que o di-
ferenciam de outras racas. Apresenta
temperamento enérgico, vivo, ativo e
doécil, com o andamento na forma de
trote. As suas principais caracteristi-
cas e funcoes sio de: animal de servi-
¢o, atrativo nas fazendas, com grande
resisténcia aos locais pantanosos,
adaptacao ao clima da regiao e velo-
cidade a galopes curtos.

O cavalo Mangalarga é tipicamen-
te brasileiro e surgiu ha cerca de 200
anos na Comarca do Rio das Mortes,
no Sul de Minas Gerais, através do
cruzamento de cavalos da raca Alter
trazidos da Coudelaria de Alter do
Chao, em Portugal, com outros cava-
los selecionados pelos criadores da-
quela regiao mineira. Tem como fun-
cao principal a marcha, que € distinta
das outras encontradas nos demais
marchadores do mundo. E de tempe-
ramento ativo e docil e sua rusticida-
de é observada, também, na facilida-
de de adaptacdo a quaisquer terrenos
e climas como o tropical, o tempera-

Figura 2. Mini-cavalos da raca Puruca — Faz.
Paraiso — Retiro Grande — Maraj6

do ou frio (www. cavalgar. com.br).

Todos estes animais sdo impres-
cindiveis para o desenvolvimento da
pecudria de algumas regides do pais,
contudo, as populacdes de Marajoara
e Puruca vém sofrendo reducio do
seu efetivo populacional, o que justi-
fica a caracterizagao desse germoplas-
ma.

O primeiro passo a ser dado para
a caracterizacio genética dessas po-
pulacdes € verificar as diferencas e/
ou a unicidade das mesmas, através
de estimativas da variabilidade da po-
pulacio, da diversidade da espécie e
de distancia genética entre cada uma
delas. Para esse tipo de estudo os mar-
cadores microssatélites tém sido bas-
tante utilizados, principalmente em es-
tudos intensivos de mapeamento nas
espécies domésticas de animais (Het-
zel, 1993; Barker, 1994). Os microssa-

télites também podem oferecer
uma discriminacao de alta re-
solucio entre populacdes rela-
cionadas dentro de uma mes-
' ma espécie (Barker, 1994) ou
para diferentes espécies animais
(Moore et al., 1991; Hetzel, 1993

MATERIAL E METODOS
Area experimental /
locais de amostragem

As amostras de cavalos das

racas Marajoara (Figura 1) e
Puruca (Figura 2) foram obtidas

de animais pertencentes ao Nucleo de
Conservacao de Germoplasma Animal
da Amazonia Oriental — BAGAM, da
Embrapa Amazonia Oriental — PA,
Brasil e em fazendas localizadas na
Ilha de Marajo-PA, nos municipios de
Salvaterra e Soure. Primeiramente, fo-
ram selecionadas, ao acaso, as tropas,
em diferentes fazendas de criadores
que possuiam animais registrados. A
amostragem foi efetuada entre animais
menos aparentados possivel, onde fo-
ram coletadas as amostras de sangue.
Foram amostrados 54 individuos da
raca Marajoara e 47 da raca Puruca.
Para a raga Mangalarga utilizou-se 30
amostras de DNA pertencentes ao La-
boratério de Genética Animal da Em-
brapa Recursos Genéticos e Biotec-
nologia - DF, Brasil. Os estudos com-
parativos foram realizados no Labo-
ratério de Genética Molecular, perten-
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Figura 3. Dendograma gerado pelo método de UPGMA. Distancia

genética de Nei et al. (1972).
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Figura 4. Grifico da analise dos componentes principais das
populacoes estudadas. (PI: Puro Sangue Inglés, EA: Arabe, MG:
Mangalarga, MJ: Marajoara, PU: Puruca)

cente ao Servico de Cria Cabalar e Re-
monta do Ministério da Defesa Espa-
nhol, em Coérdoba, Espanha.

A extracao de DNA foi realizada
no laboratério de Genética da Embra-
pa Amazonia Oriental (LABGEN), Be-
lém-PA-Brasil. Analisou-se, inicialmen-
te, 12 microssatélites (VHL20, AHT4,
AHTS, ASB2, ASB17, ASB23, HMS3,
HMS6, HMS7, HTG4, HTG10 e LEX 33
(Van Haeringen et al. (1994); Binns et
al. (1995); Breen et al. (1997); Lear et
al. (1999); Guerin et al. (1994); Elle-
gren et al. (1992); Marklund et al.
(1994). E, adicionalment, foram anali-
sados mais 13 microssatélites (TKY-
344, 343, 321, 287, 312, 301, 337, 297,
333, 341, 325, 294, 394) (Tozaki et
al.2001)

A amplificacio dos microssatélites
foi realizada através da Reac¢io em
Cadeia da Polimerase (PCR). Se pre-
parou uma mescla de reacio com H,O
MiliQ 1,3 pl ; Tampio (10x) 2,5 pl;
CLMg (50 mM) 1 pl ; ANTP,s (25 mM)
0,2 pl; Taq Polimerase (5Unidades/pD;
mescla de primers 5 e 8 e DNA gend-
mico 5 pl. O volume foi suficiente para
que as amostras amplificadas se distri-
buissem nos pocos em um volume de
10 pl para cada. Acrescentou-se azeite
mineral e se realizou a amplificacao
em um termociclador, sendo 30 ciclos
de 95 °C a 45 sec, 56-60 °C a 45 sec, 75
°C a 1 min e no final 10 min a 72 °C.

Com o objetivo de reduzir o nud-
mero de reacdes e os custos dos ex-
perimentos realizou-se duas reacdes
multiplex.
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Para a separacao dos diversos
fragmentos obtidos através da PCR,
submeteu-se estes produtos a uma
eletroforese em gel de poliacrilamida
6%, em um sequenciador automético
ABI 377XL. As amostras foram previ-
amente mescladas com um marcador
de tamanhos de fragmentos e com
formamida. Desnaturalizou-se a mes-
cla submetendo-a a uma temperatu-
ra de 95 °C, durante 2 minutos, carre-
gando-se em cada poco do gel 1,5
pl.

Utilizou-se o programa Genescan
Analysis V.3.2.1 para a anilise dos
dados obtidos no sequenciador au-
tomatico e, também, o Genotyper v.
2.5 para analisar os dados produzi-
dos e exporti-los para uma base de
dados.

A distribui¢ao da variabilidade ge-
nética dentro e entre racas foi estu-
dada analisando os estatisticos F de
Wrigth (1969), empregando o méto-
do de Weir & Cockerman (1984) com
o programa GENETIX v 4.04 (Belkhir
et al. 2001). Foram calculadas as dis-
tincias genéticas entre populacodes
segundo a proposta de Nei (1972),
utilizando o programa Populations
1.2.28 (Langela 1999) e construiu-se
uma arvore de topologia genética,
segundo o método UPGMA. Realizou-
se uma andlise fatorial de correspon-
dencia (Lebart et al. 1987) para de-
tectar possiveis mesclas entre indivi-
duos de diferentes populacdes Esta
analise ¢é feita com o médulo “AFC
Populations”, do GENETIX v 4.04.
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RESULTADOS E DISCUSSAO

Observou-se que 18 dos 25 mar-
cadores apresentaram uma heterozi-
gosidade média observada elevada
com valores superiores a 0,7. Para a
heterozigosidade média esperada a
maioria dos loci (70%) apresentou
valor superior a 0.7, indicando uma
elevada diversidade genética dos mar-
cadores analisados. Os valores obti-
dos de heterozigosidade média obser-
vada por locus revelaram elevado grau
de polimorfismo, apresentando valo-
res superiores a 0,7, na maioria dos
loci analisados. O Fis médio para to-
dos os loci foi de 4,88 %, indicando
uma ligeira deficiéncia de individuos
heterozigotos dentro das subpopula-
¢oes analisadas. O valor médio de Fit
para todos os loci foi de 3,34%, o que
indica baixa fixacao dos individuos em
relacdo a populacio.

O Fst apresentou indices baixos
em todos os locus isto indica que uma
pequena parte da variabilidade gené-
tica total é explicada pela diferenca
entre racgas e a maior parte pela dife-
renca entre individuos. Isto pode de-
notar uma base genética estreita nos
grupos estudados. Sereno (2002), ana-
lisando a diversidade genética em
equinos brasileiros, da raca Pantanei-
ro, encontrou valor médio para o Fst
de 8%, ressaltando que 92 % da vari-
acdo genética total deve-se as diferen-
cas entre os individuos.

O numero de alelos por popula-
¢ao variou de sete (Mangalarga) a oito
(Marajoara e Puruca).

A Figura 3 mostra a arvore de dis-
tancia genética gerada pelo método
UPGMA de acordo com Nei et al
(1972). Observa-se claramente uma
maior proximidade genética entre as
ragas Marajoara e Puruca, mostrando
pouca diferenca dos genomas, onde
os cruzamentos absorventes na raca
Puruca fizeram com que, hoje, possa
considerar-se esta raga como um ver-
dadeiro reservatério de genes para a
raca Marajoara, nao obstante as dife-
rencas fenotipicas, que nada mais sio
que o resultado de uma forte pressao
de selecao, sobre poucos caracteres,
principalmente com base em caracte-
risticas morfologicas, destacando-se a
altura. Tal fato vem ocorrendo desde
a formacao desta dltima, ressaltando-
se que o fluxo genético entre as mes-
mas é continuo, tendo, principalmen-



te o Marajoara como raga absorvente.
Por outro lado, observa-se que estas
duas ragas estao ao em processo de
estabilizacao sob o ponto de vista
genético e o que pode comprometer
tal fato é o fluxo génico indiscrimina-
do com outras ragas introduzidas, o
que as coloca em risco de extin¢ao e/
ou descaracterizacio. Somam-se a isto
os fatos de serem racas com base em
rebanhos fundadores com pouca di-
versidade e o pouco tempo de forma-
¢do, haja vista que o inicio de tudo
ocorreu hd menos de cem anos. Com
a informacao proporcionada pelos mi-
crossatélites é possivel realizar uma
boa gestao dos rebanhos e elaborar
um programa de melhoramento, re-
cuperagao e conservacao que impega
que duas das populacdes de cavalos
mais caracteristicas da Amazonia pos-
sam desaparecer.

Através da Figura 4, pela anilise
dos componentes principais das po-
pulacdes estudadas, confirmam-se os
resultados ja discutidos, observando-
se um claro agrupamento das ragas
Marajoara e Puruca, com a Mangalar-
ga, apresentando certa diferenciacio,
mostrando maior fixacio do seu ge-
noma, fato que estd muito mais evi-
dente nas outras duas racas, Arabe e
PSI, que se apresentam totalmente
diferenciadas das racas brasileiras.

CONCLUSOES

Os microssatélites utilizados foram
polimorficos e eficientes para a carac-
terizacdo genética de racas brasileiras
do cavalo Marajoara e do mini-cavalo
Puruca.

As ragas Marajoara e Puruca ne-
cessitam de isolamento reprodutivo
para maior fixacao dos seus genomas.

A raga Puruca pode ser utilizada
como reserva biolégica da raca Mara-
joara.
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