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Resumo

O estudo das espécies presentes nos fragmentos remanescentes e/ou preservadas nos
parques e reservas ainda existentes ajuda a definir estratégias de manejo, de conservagéo
e de uso sustentado dos recursos naturais dos diferentes biomas. Aanélise da variabilidade
genética possui hoje um papel de destaque na definicdo dessas estratégias. Nesse
contexto, o objetivo deste trabalho foi avaliar os padrbes de variabilidade genética em
bandos de queixada (Tayassu pecari) do Parque Nacional das Emas (PNE), utilizando
marcadores do tipo RAPD. O DNA de 182 individuos, distribuidos em oito bandos, foi
extraido e utilizado para a amplificacédo via PCR (reagéo em cadeia da polimerase) de dez
primers previamente selecionados. Os dados foram utilizados para estimar a magnitude
e a distribuicdo da variabilidade entre bandos e dentro dos bandos por meio da Analise
de Variancia Molecular (AMOVA). Com base nos dez primers, foram obtidos 129 locos,
dos quais 88% (114) foram polimérficos, variando entre 37% e 78% nos bandos. O valor
das distancias dos pares de bandos @s: obtido pela AMOVA foi igual a 0,11 (P < 0,0001
- 10.000 permutagdes), que pode ser considerado elevado, ja que se trata, de uma Unica
grande populagéo local distribuida em uma escala regional (PNE). As distancias entre
os pares de bandos (®s) variaram entre 4% e 29%, ilustrando a heterogeneidade da
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Introducao

Diversas espécies estdo sujeitas ao
risco de serem extintas, devido a ex-
tensas queimadas e, principalmente,
ao desmatamento para a expansio
de areas agricolas que, muitas vezes,
desrespeitam as areas de reserva legal
e de protecdo permanente. Esses fato-
res podem implicar a fragmentagédo, o
isolamento dos remanescentes ou até
mesmo a perda de habitats (Primack e
Rodrigues, 2001). A fragmentagdo de
habitats tornou-se um sério problema
no campo da conservagao da biodiver-
sidade, pois existe um grande numero
de espécies ameacadas, antes mesmo
de serem conhecidas. E, portanto, im-
prescindivel a protegdo e a recupera-
¢do dessas areas, na tentativa de evitar
tal situagdo. Desse modo, o estudo
das espécies presentes nos fragmentos
ainda existentes ajuda a definir estra-
tégias de manejo, de conservacdo e de
uso sustentado dos recursos naturais
dos diferentes biomas (Mefte e Carrol,
1994; Fahring, 2003). Recentemente,
o Cerrado foi considerado um dos 25
hotspots mundiais de biodiversidade
(Myers et al., 2000). Por essa razio,
tornou-se prioritario para o investi-
mento em pesquisas que possam sub-
sidiar programas de conservagao e/ou
manejo das espécies cuja distribuigdo
engloba esse bioma.

Abstract

Nowadays, the analysis of genetic variability has a highlighted roll in the definition of
conservation strategies and natural populations management. In this context, the goal of
this study was to evaluate the pattern of genetic variability on Tayassu pecari groups from
Emas National Park, using RAPD markers. DNA from 182 individuals, distributed among
eight groups, were extracted and used to amplify 10 primers previously selected through
PCR. The obtained data were used to estimate the magnitude and distribution of variability
within and among the groups using AMOVA. In order to analyze, in an explicit way, the
patterns of spatial variation patterns, Pearson correlation coefficient (r) was estimated
between the matrix of genetic distances and geographic among the groups, considering
their central area of life, estimated from telemetry data. From the ten primers, 129 loci
were obtained, which 88% (114) were polymorphic, ranging between 37% and 78% in the
groups. The value of @y obtained from AMOVA was equal to 0.11 (P < 0.0001 - 10000
permutations); a high value considering the only local population distributed in regional
scale. Distances among pares of groups (®Ps:) ranged between 4% and 29%, illustrating

the heterogeneity of variability on spatial scale.

Key words: Tayassu pecari, RAPD, genetic variability.

Pelo menos 137 espécies de animais
que ocorrem no Cerrado estdo ameaca-
das de extin¢do (Chiarello, 1999), em
funcdo da grande expansao da agricul-
tura e da intensa explorag@o local de
produtos nativos. As espécies que pos-
suem algum tipo de potencial de utili-
zacao econdmica e que ainda ndo estdo
na lista de extingdo, como € o caso do
queixada (Zayassu pecari), de alguma
maneira, levam vantagem sobre as ou-
tras, pois a populagdo humana local ten-
de a preservar parte de suas populagdes
com o intuito de explora-las por meio
do extrativismo. No entanto, esse tipo
de atividade pode e deve ser realizada
com base em pardmetros ecologicos e
genéticos especificos, para garantir que
as populagdes naturais permanecam
evolutivamente estaveis e permitir que
a exploracdo passe a acontecer de for-
ma sustentavel.

O Instituto Brasileiro do Meio Am-
biente e dos Recursos Naturais Re-
novaveis — IBAMA — regulamenta
e fiscaliza tudo que diz respeito aos
criatorios cientificos e comercias da
fauna nativa. Entretanto, o conheci-
mento de como a variabilidade ge-
nética esta distribuida entre bandos e
dentro dos bandos de queixadas nas
populagdes naturais ndo ¢ adequa-
damente considerado na formagao
dos plantéis utilizados nos criatorios
comerciais. Do ponto de vista da do-
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mesticagdo e do melhoramento gené-
tico, os estoques formados dessa ma-
neira podem conter muito pouco da
variabilidade genética natural, fato
que reduz as possibilidades de me-
lhoramento e leva a um estreitamen-
to na base genética (erosdo genética)
dos animais em cativeiro.

Nos tltimos anos, diversas ferramentas
moleculares baseadas em PCR estdo
sendo disponibilizadas para auxiliar
nos estudos genéticos de populacdes
das diferentes espécies (Regitano e
Coutinho, 2001). Para a escolha do me-
Ihor marcador molecular, deve-se levar
em conta a possibilidade de maximizar
o contetido de informag8o por locus e
a disponibilidade de marcadores na li-
teratura para a espécie de interesse. Os
marcadores RAPD té€m sido utilizados
para um levantamento do padrdo geral
da variabilidade genética, da divergén-
cia genética entre populacgdes ou do es-
toque e da estimativa indireta do fluxo
génico entre as popula¢des (Roca et
al., 2001; Telles et al., 2003). Embo-
ra, por um periodo, esses marcadores
tenham sido criticados com relagao a
reprodutibilidade, alguns grupos de
pesquisa investiram no aprimoramento
da técnica, realizando-a com critérios
rigorosos durante a confec¢ao das rea-
¢oOes de PCR e a obteng@o da matriz de
dados moleculares (Telles et al., 2003;
Calado e Navarro-Silva, 2005). Esses
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marcadores apresentam vantagens com
relagdo ao menor tempo para a obten-
¢do dos dados e ao custo, que € relati-
vamente reduzido, quando comparados
a outros. Dessa forma, tornam-se bas-
tante acessiveis, principalmente para
espécies nativas para as quais ainda
ndo foram desenvolvidos outros mar-
cadores com conteudo de informagao
por locus mais efetivo.

Diante de tais fatos, as informagdes
moleculares sobre a distribuicdo da
variabilidade genética entre as popu-
lagdes naturais e dentro destas podem
auxiliar tanto no esclarecimento da
condugdo de programas de conserva-
¢do genética (Solé-Cava, 2001; Vidya
et al., 2005) quanto na domesticagao,
no melhoramento ¢ na implementa-
¢do de programas de conservagao de
recursos genéticos (Regitano e Couti-
nho, 2001).

Os queixadas (Tayassu pecari, Link,
1795) sdo mamiferos frugivoros/oni-
voros comuns ¢ abundantes no Cer-
rado. Estudos recentes tém demons-
trado seu papel como predadores de
frutos e dispersores de sementes,
evidenciando sua fun¢do importante
no ecossistema capaz de afetar a bio-

diversidade em alguns habitats (Ja-
como, 2004). Os queixadas sdo un-
gulados que formam grandes grupos
na natureza (50 a 300 individuos) e,
portanto, a extingdo das populacdes
dessa espécie, certamente, levaria a
alteracdes desses habitats, ¢ impli-
caria perdas consideraveis na biodi-
versidade local (Keuroghlian et al.,
2004). Extingdes locais de queixada
tém sido relatadas ao longo de sua
vasta drea de ocorréncia geografica
(Kiltie e Terborgh, 1983; Fragoso,
1998; Jacomo, 2004) devido a caca
predatoria, fato que justifica a urgen-
te necessidade de entender como esta
estruturada a variabilidade genética
nessa espécie e de avaliar qual o re-
flexo desta na persisténcia dos ban-
dos em médio e longo prazo.

Nesse sentido, o objetivo do trabalho
foi avaliar os padrdes de variabilidade
genética nos bandos de queixadas do
Parque Nacional das Emas, utilizan-
do marcadores moleculares do tipo
RAPD. Mais especificamente, pro-
curou-se: (i) avaliar a magnitude da
variabilidade e divergéncia genética
entre os bandos e (ii) estimar o fluxo
génico entre os bandos.

Material e métodos

Caracterizacao da area de estudo
e coleta do material biolégico

O Parque Nacional das Emas (PNE)
possui uma area de 131.800 ha e estd
localizado no extremo sudoeste do Es-
tado de Goias, proximo as divisas com
o Mato Grosso e Mato Grosso do Sul
(Figura 1). Representa uma das mais
importantes unidades de conservagdo
do Cerrado, devido a sua extensao, inte-
gridade de habitats, riqueza faunistica,
presencga de espécies raras e ameacadas
de extingdo. O parque esta incluido nas
acoes prioritarias para Conservacao da
Biodiversidade do Cerrado e Pantanal
(IBAMA, 1989) como area de impor-
tancia bioldgica extremamente alta.

Foram capturados 182 animais distri-
buidos em oito bandos. O primeiro ban-
do foi constituido por 28 individuos; o
segundo, por 42 individuos; o terceiro,
por 21; o quarto, por 19; o quinto, por
41; o sexto, por 19; o sétimo, por sete
e 0 oitavo bando, por cinco individuos.
A quantidade de individuo/bando € um
numero amostral e ndo o total de indi-
viduos em cada bando. Os animais fo-
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Figure 1. Mapa com a localizagéo do Parque Nacional das Emas, area de coleta dos Tayassu pecari.

Figure 1. Map showing the location of the Emas National Park, Tayassu pecari collection area.
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ram capturados com o auxilio de pugas
de contengdo e, em seguida, anestesia-
dos, utilizando-se seringas descartaveis
contendo Tiletamina + Zolazepan (Zo-
letil ®). Dos individuos capturados, fo-
ram coletados sangue, com o auxilio de
um vacouteiner contendo EDTA (acido
etilenodiamino tetra-acético). Depois
de coletado, foi acondicionado ao san-
gue um volume igual do tampdo Easy
Blood, a fim de auxiliar na conservagao
do material genético para posterior ex-
tragdo do DNA.

Extracdo do DNA e obtengao
dos dados moleculares

A andlise dos dados moleculares do
presente estudo foi realizada no Labora-
torio de Genética & Biodiversidade da
Universidade Catolica de Goias (UCG).
O DNA foi extraido a partir do sangue
de 182 individuos de T. pecari, distribu-
idos em 8 bandos, utilizando o kit de pu-
rificagdo de DNA - GFX- fornecido pela
Amersham Pharmacia Biotech. Apds a
extracdo, o0 DNA foi quantificado, a fim
de diluir todas as amostras para 3ng/ul
de DNA, quantidade ideal para ser utili-
zada nas reagdes de PCR.

A partir dessas amostras de DNA, fo-
ram processadas as amplificagdes de
10 dos 11 primers RAPD, previamente
selecionados para Tayassu pecari por
Telles et al. (2003). As reagdes de PCR
para um sistema com volume final de
20 pl foram montadas da seguinte
forma: 3 ul de DNA (3 ng/ul); 1,5 ul
de primer (10 ng/ul); 2,6 ul tampao
da enzima (10X); 0,78 ul de MgCl,
(50 mM); 2,08 pl de dNTP (2,5 mM);
0,2 ul da enzima Taq-Polimerase (5
unidades/ul); e o volume com 9,84 ul
de H,O Milli-Q. A amplificagdo dos
fragmentos de DNA via reagdo em ca-
deia da polimerase, no termociclador
Mj foi feita mediante a utilizagdo de
um programa com os seguintes passos:
(i) desnaturacdo do DNA a 94C, por
2 min e a 92C por 1 min 30 s; (ii) ane-
lamento do primer a 37C por 1 min;
(iii) extensdo da molécula pela enzi-
ma Taq polimerase a 72C, por 2 min
e 30 s; (iv) 40 ciclos, seguindo do (ii)

ao (iii) passo; (v) passo final de exten-
sdo de 5 min a 72C, para concluir os
produtos amplificados. Os fragmen-
tos de DNA obtidos (locus/bandas),
para os 10 primers nos individuos
dos oito bandos, foram avaliados pela
técnica de eletroforese em gel de aga-
rose 1,5%, tampdo TBE (Tris Borato
EDTA - 1X) e corrente elétrica cons-
tante, durante 4 h de 90W. Em segui-
da, os géis foram submetidos a uma
solucdo contendo brometo de etidio,
para a coloragdo dos fragmentos, que
foram posteriormente visualizados
com o auxilio de um transiluminador
de luz ultravioleta e fotografados para
as andlises posteriores. Para auxiliar
na codificacdo e obtengdo da altura de
cada loco/banda, nos pogos das extre-
midades de cada gel, foi adicionada
uma amostra do marcador de peso
molecular 100 pb (ladder — Amersham
Pharmacia Biotech), considerando a
presenca (1) e auséncia (0) da banda
em todos os individuos para os dife-
rentes primers RAPD.

Analise estatistica
dos dados

Variabilidade genética
dentro dos e entre os
bandos de queixada

Os dados binarios (presenga ou ausén-
cia de bandas nos individuos), obtidos
a partir do RAPD, foram utilizados
para estimar as freqiiéncias alélicas,
com base na metodologia proposta por
Lynch e Milligan (1994). As freqiién-
cias alélicas foram posteriormente
utilizadas para o calculo das medidas
de variabilidade para cada populagéo,
conforme sugerido por Weir (1996).

A avaliagdo da estruturagdo da varia-
bilidade genética foi realizada com
base na Analise de Varidncia Molecu-
lar (AMOVA) (Excoffier et al., 1992).
O componente de variadncia interpo-
pulacional foi extraido por equagdes
das esperangas de quadrado médio
(QMD), conforme a analise de vari-
ancia convencional das freqiiéncias
alélicas, utilizadas para estimar o F,
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(Cockerham, 1969, 1973). O mesmo
procedimento pode ser empregado
com base no desdobramento da soma
de quadrado entre as distancias, utili-
zando as chamadas estatisticas®. Nes-
se caso, 6% = 62+ 63;®s; ¢ interpretado
como a correlagdo de haplétipos ale-
atorios dentro de populagdes, relati-
vo a cada par aleatorio de haplotipos
puxado do total da espécie. Como na
ANOVA convencional, podem-se re-
escrever essas equagdes em termos
das estatisticas @ entre as populac¢des
locais, de modo que:
Dy = F—dw '
o +ad,

Para obter uma distribui¢do nula
dessas estatisticas, foram utilizados
procedimentos de aleatorizagdo, por
permutagdes das fileiras (e colunas cor-
respondentes) da matriz de distancias
quadraticas (Mantel, 1967). Os com-
ponentes de varidncia foram estimados
para cada uma das matrizes permuta-
das (cerca de 5.000 permutagdes).

Os valores obtidos nas estimativas de
avalia¢do da estruturacdo da variabi-
lidade genética fornecem um método
indireto para se calcular o fluxo génico
entre os bandos, proposto por Slatikin
(1995). Essa propriedade so ¢ valida
em populagdes em equilibrio quanto a
endogamia. Sob equilibrio, a propor-
¢do m de migrantes ou o seu nimero,
Nm, podem ser estimados a partir das
seguintes equagdes:

1

aT

={1+4Nm}

Divergéncia genética

A divergéncia genética entre os ban-
dos foi avaliada com base na matriz
de distancia genética obtida pela
AMOVA, uma metodologia de anélise
desenvolvida para marcadores domi-
nantes como o RAPD, que apresenta
um menor niimero de pressupostos
em relagdo ao equilibrio de Hardy-
Weinberg, tamanho amostral e pa-
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drao de heranga do marcador. Apods
a estimativa da divergéncia genética,
varios métodos multivariados podem
ser aplicados. Neste estudo, a matriz
de distancias genéticas foi analisada,
inicialmente, a partir de uma analise
de agrupamento tipo UPGMA (unwei-
ghted pair-group method by arithmetic
averages), que produz um arranjo hie-
rarquico de classificagdo dos bandos,
representado por um dendrograma. A
representatividade deste dendrograma
foi testada por meio da correlagdo en-
tre as distancias genéticas originais e
as distancias entre os bandos no den-
drograma (correlag@o cofenética).

Apesar de o método UPGMA ser uma
das técnicas mais utilizadas neste
tipo de estudo, ele tem sido criticado
pelo fato de os processos evolutivos
nem sempre produzirem um padrdo
hierarquico de variagdo ao nivel de
populagdo (Lessa, 1990; Rodrigues
e Diniz-Filho, 1998). Esse tipo de
agrupamento hierarquico pode nao
representar adequadamente as dis-
tancias genéticas, indicando um falso
arranjo hierarquico entre os bandos,
quando existe entre eles, de fato, um
padrdo continuo ou reticulado. Em
fungdo desses problemas, as distan-
cias genéticas também foram anali-
sadas por uma técnica de ordenacdo
que visa representar graficamente a
dissimilaridade entre as populacdes, o
escalonamento multidimensional néo-

métrico (non-metric multidimensional
scaling) (Lessa, 1990).

Resultados e
discussao

Caracterizacao da
variabilidade genética
dentro dos e entre os

bandos de queixada

De uma maneira geral, os bandos de
queixada apresentaram uma conside-
ravel variabilidade genética para os
dez primers de RAPD utilizados. O

numero de locus/bandas, por primer,
variou entre 3 e 27, totalizando 129
locos nos oito bandos (Tabela 1). As
Figuras 2, 3 ¢ 4 exemplificam o per-
fil padrao de amplificacdo dos locus
RAPD nos bandos de Tayassu pecari,
utilizando-se os primers OPC-06,
OPC-08 ¢ OPC-11, respectivamente.

A proporgao de locos polimorficos va-
riou entre 37% e 78% nos bandos, com
um valor global de 88%. A diversidade
genética ou a heterozigose esperada
apresentou um valor mediano, variando
de 0,127 a 0,227 entre os bandos, com
um valor global de 0,223 (Tabela 2). A

Tabela 1. Relagao dos primers, suas sequéncias de bases e o numero de locus (NL),

obtidos nos oito bandos de Tayassu pecari.

Table 1. Relation of the primers, sequence and number of locus (NL), obtained in eight

groups of Tayassu pecari.

Primer seqliéncia 5' para 3' NL
OPA-01 C AGGOCTCTCTTSOC 3
OPA-08 G T GACGTAGG 7
OPA-18 A GGTGACTCGT
OPC-04 CcC CGCATCTARCPC 21
OPC-06 G AACGGACTSC 14
OPC-08 T GG ACCGGTG 14
OPC-10 T GTCTG GGG GT G 16
OPC-11 AA AGCTSGT CGG 17
OPC-16 C ACACTT CTCASG 27
OPC-18 T GAGTGGGT G 6
Total 129
519232122 23242526 27 2829 30 3N 32 333135365
5 5
- 1400 bp
=800 bp
=500 bp

Figure 2. Perfil eletroforético dos fragmentos RAPD amplificados, utilizando o primer OPC-06 com alguns individuos do bando de Tayassu
pecari. As colunas M 100 bp indicam o marcador de peso molecular (100 pb ladder, Amersham Pharmacia Biotech).

Figure 2. Eletroforetic profile of the RAPD amplified fragment, using primer OPC-06 with some individuals of the Tayassu pecari group. The
M100 bp columns indicate the molecular weight marker (100 pb ladder, Amersham Pharmacia Biotech).
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Figure 3. Perfil eletroforético dos fragmentos RAPD amplificados, utilizando o primer OPC-08 com alguns individuos do bando de Tayassu
pecari. As colunas M 100 bp indicam o marcador de peso molecular (100 pb Amersham Pharmacia Biotech).

Figure 3. Eletroforetic profile of the RAPD amplified fragment, using primer OPC-08 with some individuals of the Tayassu pecari group. The
M100 bp columns indicate the molecular weight markers (100 pb ladder, Amersham Pharmacia Biotech).
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Figure 4. Perfil eletroforético dos fragmentos RAPD amplificados, utilizando o primer OPC-11 com alguns individuos do bando de Tayassu
pecari. As colunas M 100 bp indicam o marcador de peso molecular (100 bp Amersham Pharmacia Biotech).

Figure 4. Eletroforetic profile of the RAPD amplified fragment, using primer OPC-11 with some individuals of the Tayassu pecari group. The
M100 bp columns indicate the molecular weight marker (100 pb ladder, Amersham Pharmacia Biotech).

diversidade de Nei (1978), quando se
considera todos os locus nos 182 indivi-
duos, variou entre 0 e 0,5 (Figura 5).

A andlise de varidncia molecular
(AMOVA), quando realizada con-
siderando todos os locus, mostrou
que, de fato, existe uma forte estru-
turagdo da variabilidade genética nos
bandos, com um @ igual a 0,1104,
significativo ao nivel de 1% através

de 10000 permutagdes aleatorias,
como encontrado em alguns estudos
(Antunes et al., 2006; Telles et al.,
2003; Telles, 2005). No estudo rea-
lizado por Telles et al. (2003) com
trés bandos de queixadas, a analise
de varidncia molecular (AMOVA),
mostrou que existe uma tendéncia de
estruturagdo da variabilidade genéti-
ca nos bandos, com um ®_ igual a
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0,081 (P=0,07). Neste trabalho, cer-
ca de 11% da variabilidade genética
foi observada “entre” os bandos: um
valor elevado, considerando que se
trata de uma unica populagdo local
distribuida em escala regional (pai-
sagem) (Tabela 3). Assim, a analise
permite caracterizar as populagdes
como unidades genético-ecologicas
distintas, estruturando-se por pro-
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Tabela 2. Relagdo da diversidade genética de Nei (He), nimero de locus polimérficos
(NLP) e porcentagem de locos polimorficos (%LP), por bando de Tayassu pecari.
Table 2. Relation of genetic divergence of Nei (He), polymorphic locus numbers (NLP)
and polymorphic locus percentage (%LP), by Tayassu pecari groups.

Populagao (bando) He (Nei) NLP LP(%)
1 0,227 101 78
2 0,199 99 7
3 0,205 87 67
4 0,218 92 71
5 0,205 93 72
6 0,202 89 69
7 0,138 49 38
8 0,127 48 37
Geral 0,223 114 88
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Figure 5. Distribuicdo dos valores de He dos 129 Jocus analisados nos bandos de
Tayassu pecari
Figure 5. He values distribution of the 129 locus analyzed in Tayassu pecari groups.

Tabela 3. Analise de Variancia Molecular (AMOVA) para os 8 bandos de Tayassu pecari,
com base em 129 locus RAPD.

Table 3. Analysis of molecular variant (AMOVA) for eight groups of Tayassu pecari, based
onin 129 locus RAPD.

L Grau de Soma de Componente Porcentagem
Fonte de Variagao ) ia . L
Liberdade Quadrado de Variancia de Variagao
Populagao (bando) 7 329,213 1,61686 11,94
Individuo 174 2075,671 11,92915 88,06
Total 181 5857,7196 13,54600

cessos demograficos e microevoluti-
vos ao longo do tempo e do espago.
O valor do @, para os pares de po-
pulagdo, variou entre 0,04 ¢ 0,29, ¢
ilustra a heterogeneidade da varia-
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bilidade genética nessa escala espa-
cial. O agrupamento dessas distan-
cias reflete essa heterogeneidade,
mas ¢ de dificil interpretagdo sem
que mais informagdes ecoldgicas
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dos diferentes bandos estejam dis-
poniveis (Tabela 4). Considerando a
escala geografica em estudo (maior
distancia igual a 49km — Tabela 5),
bandos que estdo proximos geogra-
ficamente apresentam uma conside-
ravel divergéncia genética, como € o
caso dos seguintes pares de bandos:
2 e 8 com @ igual a 0,211; 4 ¢ 8
com @ igual a 0,137.

Com base no calculo indireto do flu-
xo génico a partir do valor de @
proposto por Slatikin (1995), pode-
se perceber que o nimero médio de
individuos migrantes, por geragdo,
entre os bandos de queixada ¢ igual
a dois, valor suficiente para supri-
mir a maior parte dos efeitos da
deriva genética sob a diferenciagdo
entre os bandos.

Divergéncia
genética entre
bandos de queixada

A partir da andlise de estruturagdo
da variabilidade genética entre os
bandos e dentro destes descrita an-
teriormente, pode-se observar que
existe diferenciagdo significativa en-
tre eles. A avaliacdo da divergéncia
presente nesses bandos foi avaliada
a partir das suas distancias genéticas
(@), que variaram entre 0,04 € 0,29
(Tabela 4). A correlagdo cofenética
do agrupamento por UPGMA dessa
matriz de distancias foi relativamente
baixa (0,71), de modo que as ligacdes
do dendrograma nao refletem corre-
tamente os padrdes multivariados de
distancia genética (Figura 6). Essa
correlagdo cofenética baixa ¢é espera-
da para sistemas que ndo apresentam
uma estruturagdo hierarquica muito
clara ou alguma relacdo significa-
tiva entre variabilidade genética e
distribui¢do espacial (Rodrigues e
Diniz-Filho, 1998). Nesses casos,
as analises de ordenacdo podem ser
uteis no sentido de detectar padrdes
espaciais. O mesmo pode ser dito
do escalonamento multidimensional
ndo-métrico (NMDS), cujo estresse
em duas dimensdes foi igual a 0,164
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Tabela 4. Valores de s par a par entre oito bandos de Tayassu pecari, com base em

l6cus RAPD.
Table 4. Values of @s; pair for pair among eight groups of Tayassu pecari, based on locus
RAPD.
1 2 3 4 5 6 7 8
1 0,000
2 0,111 0,000
3 0,099 0,477 0,000
4 0,050 0,040 0,110 0,000
5 0,049 0,153 0,079 0,090 0,000
6 0,093 0,202 0,122 0,108 0,096 0,000
7 0,171 0,293 0,473 0,195 0,137 0,121 0,000
8 0,105 0,211 0,092 0,137 0,079 0,084 0,184 0,000
"
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Figura 6. Padrao de divergéncia genética entre os 8 bandos de Tayassu pecari, definido
pelo agrupamento por UPGMA, com base nas distancias genéticas (®ST). Correlagao
cofenética igual a 0,714.
Figure 6. Pattern of genetic divergence among eight groups of Tayassu pecari, by
the UPGMA cluster, based on genetics distances (®ST). Cophenetic correlation =

0.714.

Tabela 5. Distancia geografica (km) entre oito bandos de queixada (Tayassu pecari).
Table 5. Geographic distance (km) among eight groups of white-lipped peccary (Tayassu

pecari).
1 2 3 4 5 6 7 8
1 -
2 39 -
3 16 49 -
4 30 9 42 -
5 5 43 18 34 -
6 29 20 44 13 31 -
7 14 28 21 21 19 25 -
8 34 5 44 5 37 17 22 -

Neotropical Biology and Conservation

(Figura 7). Este valor de estresse,
segundo Kruskall (1964), pode ser
considerado moderado para repre-
sentar as distdncias genéticas nesse
espaco bi-dimensional. Por um lado,
pode-se observar, pelo NMDS, que
existem bandos que estdo em lados
opostos tanto no espago geografico
quanto genético (bandos 2 ¢ 5; 3 ¢ 6;
3 e 4). Por outro, existem bandos pro-
ximos no espaco geografico que sdo
distantes no espaco genético (bandos
1e7;2e8;4c8). Alguns grupos
de bandos que estdo proximos no
espaco geografico sdo também simi-
lares quanto ao espago genético (1 e
5; 2 e 4; 4 e 6). Nao existe um uni-
co padrdo espacial que possibilite a
interpretacdo global da estruturacdo
da variabilidade genética, sugerindo
investigagdes mais detalhadas que
levem em conta outras variaveis que
possivelmente estejam interferindo
na microevolugdo desses bandos. Até
o presente, foram encontrados apenas
quatro estudos abordando aspectos da
area de vida do queixada, utilizando
como método o monitoramento por
radiotelemetria (Fragoso, 1998; Keu-
roghlian et al., 2004; Jacomo, 2004),
mas nenhum deles relaciona padrdes
espaciais com a variabilidade genéti-
ca presente nos bandos.

Esses resultados sugerem que a ape-
nas distancia geografica nao é capaz
de explicar o padrdo espacial da va-
riabilidade genética entre os bandos
de T. pecari. Esta constatagdo deve
ser avaliada de forma mais detalha-
da, a fim de se conhecer melhor o
padrio de dispersdo e fluxo génico
em contexto espacial explicito. Essas
informagdes sdo basicas e podem for-
necer subsidios para o melhor enten-
dimento da dindmica dos individuos
dessa espécie na natureza, bem como
de suas formas de organiza¢do em
bandos ecologicos/reprodutivos e de
acasalamento, contribuindo também
para o planejamento de estratégias
mais eficazes de manejo, domesti-
cacdo e melhoramento dessa espécie
que ¢ considerada um recurso biolo-
gico de alto valor.
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Figura 7. Analise bi-dimensional, mostrando a posigao relativa dos 8 bandos de que-
ixada no espaco genético (®ST) reduzido por uma analise de escalonamento multidi-
mensional ndo-métrico (NMDS). Valor de estresse = 0,16447.

Figure 7. Two-dimensional analysis showing the relative position of the eight groups
of white-lipped peccary in genetic space (®ST) reduced by an analysis of non-metric
multidimensional scaling (NMDS). Stress value = 0.16447.
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