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RESUMO: A Gendmica trouxe uma mudanga de paradigma nas Ciéncias Bioldgicas com a introducéo de
diversas metodologias e abordagens experimentais. Os estudos dos primeiros genomas de procariotos e de eucariotos
proporcionaram vislumbrar diversas aplicagdes e estudos ndo cogitados previamente. Desde o inicio do Projeto Genoma
Humano em 1990, a informagdo genética contida no DNA de diversos organismos foi publicada em varios periodicos
cientificos. A despeito de todas as criticas feitas em relagdo a execug@o de projetos genomas, € inegavel a enorme
contribui¢do destes projetos no desenvolvimento de novos questionamentos e experimentos, o que tem acelerado, por
exemplo, os estudos de Conservagdo da Biodiversidade. Antes dos projetos genomas era extremamente dificil estudar
em detalhe a genética de espécies da fauna, da flora e de microrganismos, da forma como ¢ feita atualmente com o
advento das tecnologias gendmicas. A Evolugdo de Charles Darwin, teoria unificadora das Ciéncias Biologicas, nunca
foi tdo testada e veementemente reafirmada através da Gendmica. A Biodiversidade, produto da Evolugdo em pelo
menos 3,5 bilhdes de anos de vida na Terra, é a fonte de todos os genomas e variagdes entre eles. Quanto mais
genomas decifrados de distintas espécies de varios Filos, Classes, Ordens, etc, mais facilitado sera o estudo dos demais
genomas. Atualmente a Genomica tem proporcionado estudos para o aproveitamento biotecnologico desta biodiversidade
(bioprospecg¢do), mas também para estudos nas areas de genética da conservagdo e estudos evolutivos. Uma revolugao
esta em andamento no campo da Conservacdo da Biodiversidade, facilitando o diagndstico de espécies em extingao,
promovendo a identificacdo de mecanismos genéticos ligados ao desaparecimento das espécies no ambiente natural,
permitindo o monitoramento de processos de reintrodugao e translocagido de animais na natureza, bem como na criagao
ou cultivo em cativeiro, gerando conhecimento sobre a biologia e evolugao das espécies, sobre as interagdes observadas
entre espécies e entre estas e o meio abiotico.

UNITERMOS: Genomica, Biodiversidade, Genética da Conservagédo

INTRODUCAO

A Genodmica apareceu no final da década de 1980
como um novo ramo da Biotecnologia capaz de gerar uma
quantidade enorme de dados bioldogicos sobre varias
espécies. Atualmente, genomas de varias espécies de
eucariotos e procariotos, dos varios ambientes de nosso
planeta, ja foram seqiienciados. Muitos destes genomas,
principalmente de bactérias e de arqueobactérias de vida
livre, representam uma grande fonte de produtos e
processos de aplicagdo biotecnoldgica. Em um estudo
gendmico recente (Venter ef al., 2004), foram
sequienciados 1,2 bilhdes de genes previamente
desconhecidos a partir de aproximadamente 1800 espécies
de bactérias do Mar dos Sargassos. Esta abordagem
demonstra a grande quantidade de informagao que pode

ser obtida a partir da biodiversidade, principalmente de
ambientes previamente inexplorados. Este enorme valor
potencial da biodiversidade, principalmente nos tropicos, é
que tem levado a regulamentacdo do acesso ao patrimonio
genético em paises megadiversos como o Brasil, a fim de
impedir a biopirataria (Borém e Santos, 2001). No entanto,
a gendmica tem sido também aplicada a minimizagao do
impacto antropico a biodiversidade. Por exemplo,
utilizando-se da tecnologia genomica, a genética da
conservagdo auxilia no diagnostico e monitoramento de
varios processos relacionados a preservacdo e manejo de
espécies da biodiversidade em seu habitat natural ou em
condi¢des ex-situ (cativeiro, jardins zoobotanicos etc).

A Biotecnologia, em especial a tecnologia
gendmica, é atualmente uma ferramenta muito importante
para preservacdo e valoragdo da biodiversidade,
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compromisso firmado entre os paises que seguem as
premissas da Convencao em Diversidade Biologica (http:/
/www.biodiv.org). Ferramentas gendmicas permitem, por
exemplo, quantificar e avaliar a diversidade genética de
qualquer espécie da fauna, da flora ou de microrganismos.
Esta diversidade se caracteriza pelo conjunto de todas as
variagdes existentes no genoma de cada espécie (entre
individuos), bem como a variagdo observada entre
espécies. Diversidade genética, diversidade de espécies e
de ecossistemas correspondem aos trés niveis
componentes da biodiversidade que podem ser estudados
por ferramentas gendmicas.

A genética da conservagdo ¢ empregada
atualmente em varios problemas da biologia da
conservagdo, tais como na discriminagdo de espécies e/
ou subespécies ameagadas de extingdo (Daugherty ef al.,
1990; Walpole et al., 2001), elaboragéo de estratégias de
manejo reprodutivo (Geyer et al., 1993; Miller, 1995),
determinagdo do sfatus de conservacdo de uma espécie
(O’brien et al., 1985) entre outros. Ferramentas gendmicas
modernas foram utilizadas, recentemente, para a
identificacdo de espécies de baleias a partir de amostras
de carne apreendidas no comércio japonés e coreano
(Palumbi e Cipriano, 1998; Baker et al., 2000). Estes
estudos comprovaram que no Japdo e na Coréia estava
ocorrendo o consumo de carne de espécies protegidas pela
comissdo internacional que regulamenta a caga de baleias.

A genética da conservacdo permite a avaliagdo a
variabilidade genética intra e interespecifica buscando uma
melhor compreensdo da dindmica de populagdes das
espécies na natureza ou em cativeiro. Estes estudos podem
resultar, por exemplo, na quantificagdo do grau de
estruturacdo geografica de populacdes naturais, na
estimativa de graus de diversidade genética e
consangiiinidade nas popula¢des naturais e em cativeiro,
e em varias outras analises filogenéticas e filogeograficas
(Avise et al., 1995). A aplicagdo destas pesquisas ¢
importante em varios contextos ecologicos e evolutivos.

Os estudos filogenéticos concentram-se nos
problemas envolvendo a discriminagdo de espécies e sua
classificacdo taxonomica. Por exemplo, através de estudos
filogenéticos foram feitas a validacdo e a identifica¢do de
uma espécie de Tuatara (Sphenodon guntheri), que se
acreditava fazer parte da espécie mais comum (S.
punctatus) no arquipélago da Nova Zelandia (Daugherty
et al., 1990). Este estudo propiciou a elaboragdo de
estratégias de conservagao envolvendo a criagdo de areas
de protecdo para a nova espécie de Tuatara.

Estudos de diversidade genética podem também
ser empregados para quantificar graus de endogamia de
populagdes na natureza e em cativeiro, bem como para
monitorar o manejo reprodutivo e tentativas de reintrodugéo
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de individuos da espécie ao meio natural. No projeto de
reintrodugdo assistida do mico-ledo-dourado
(Leontopithecus rosalia), implantado em 1984 nas
reservas do Estado do Rio de Janeiro, foram utilizados
animais de mais de 140 zooldgicos de todo o mundo (Beck
etal.,1986). O nimero de individuos na natureza naquela
época era bastante reduzido e as populacgdes
apresentavam-se altamente endogamicas. Através de
estudos de variabilidade genética foi possivel selecionar,
entre os animais oriundos de cativeiro, os individuos menos
aparentados entre si para serem reintroduzidos nas
diferentes populagdes naturais a fim de restaurar parte da
variabilidade genética perdida na natureza. Este exemplo
demonstra como a biotecnologia aplicada a conservagao
pode interferir de maneira efetiva no monitoramento de
projetos de reintrodug@o e manejo de populagdes naturais.
No caso das espécies de primatas, varios estudos de
variabilidade genética puderam ser executados ainda nos
primérdios da era genomica, devido ao inicio, em 1990, do
seqiienciamento do genoma humano. No caso das espécies
de Primatas, Ordem a qual nossa espécie pertence, varios
estudos de variabilidade genética puderam ser executados
ainda nos primdrdios da era genomica, devido ao inicio,
em 1990, do seqiienciamento do genoma humano, que é
similar ao genoma de demais Primatas.

Os estudos filogeograficos, por outro lado,
permitem o mapeamento espago-temporal da diversidade
genética, isto é, como se caracteriza a variabilidade
genética no espago geografico e como esta se originou no
passado evolutivo das espécies. As conseqiiéncias destes
estudos consistem, muitas vezes, na identificagdo de
populagdes ou grupos de populagdes prioritarias para a
preservagdo. Em alguns paises esta abordagem tem
proporcionado a utilizagdo do conceito de ESU
(Evolutionary Significant Units - ver a seguir) ou
Unidades Evolucionarias Significativas (Ryder, 1986;
Moritz, 1994). Desta forma, nas discussdes sobre
implementagdo de unidades de conservagdo utilizam-se
as ESUs, consideradas grupos populacionais
representativos que possuam diversidade genética
suficiente para assegurar o futuro evolutivo da espécie.
Esta consideragdo ¢ importante para que seja feito o
planejamento, a médio e longo prazo, de preservacdo da
biodiversidade, no qual se deve levar em conta, além dos
fatores antropicos, a ocorréncia de varios outros fatores
evolutivos, desde aqueles de fundo genético até fatores
demograficos e ambientais que podem levar as espécies
naturalmente a extingdo ou a especiagio.

Recentemente, com o advento da clonagem (ver
adiante), tem sido aventada a possibilidade da utilizacao
deste avanco biotecnologico para preservacdo da
biodiversidade. Esta técnica poderia, de acordo com os
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mais otimistas, ser utilizada para perpetuagdo em
laboratério de individuos de espécies em extingdo ou até
mesmo, de acordo com os “futurologistas™, para reviver
individuos de espécies ja extintas. A aplicagdo da clonagem
para a manutengdo de popula¢des naturais € algo quase
inconcebivel para geneticistas da conservagao e ecdlogos.
No entanto, a clonagem poderia ser utilizada, por exemplo,
para a conscientiza¢do da populacdo sobre o processo
acelerado de extingdo em massa que vive nosso planeta
atualmente, promovendo-se a exposi¢do de clones de
animais em extin¢éo nos Jardins Zoologicos. Todavia, deve
ser combatida a idéia de que a clonagem possa um dia ser
utilizada para impedir o processo de extingdo. A clonagem
¢ um processo de perpetuagdo de um ou poucos genomas
e, portanto, ndo permite a manutencdo da diversidade
genética intra-especifica. Atualmente, do ponto de vista
genético e evolutivo, diversas espécies apresentam um
numero reduzido de individuos e, conseqiientemente,
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contém baixa diversidade genética, incompativel com sua
sobrevivéncia no meio natural a médio e longo prazo.
Portanto, a preservacgio ou recuperacdo da biodiversidade
no nivel genético é uma das principais metas dos
pesquisadores que utilizam a biotecnologia em prol da
conservagdo das espécies.

O DIAGNOSTICO DA EXTINCAO

Com o aumento da urbaniza¢do e de outras
atividades antropicas, tais como a agricultura, pecuaria e
industrializagdo, enormes extensdes de vegetagio natural
e outros ambientes terrestres e aquaticos tém sido
destruidos, levando a fragmentacdo dos ecossistemas. Esta
fragmentacdo leva a uma subdivisdo das populagdes
naturais de diferentes espécies com varias conseqiiéncias
importantes (Figura I).
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Figura 1 - Fragmentacdo de ecossistemas e conseqiiéncias imediatas na biodiversidade

O processo de fragmentacdo habitats pode levar
imediatamente a extingdes locais, bem como a subdivisao
de populagdes, o que resulta em reducéo e segregagdo
aleatoria de por¢des da diversidade total de cada espécie.
Este processo pode levar ao isolamento de populac¢des
diferenciadas e, até¢ mesmo, a evolugao de populagdes com
baixa variabilidade genética, em conseqiiéncia de efeito
fundador (ver explicagdo a seguir). Posteriormente ao
processo de fragmentagdo, varias conseqiiéncias podem
resultar do isolamento populacional. Quando populagdes
de uma mesma espécie estdo isoladas (apresentam um
baixo fluxo génico entre si), estas tendem a se diferenciar
geneticamente com a fixag@o aleatdria de alelos distintos
em conseqiiéncia de processos estocasticos, tal como a
deriva genética, ou ainda devido a regimes seletivos
distintos atuando em cada uma das populagdes. Além disso,

estas populagdes pos-fragmentacdo sdo geralmente
pequenas e apresentam uma tendéncia de diminuig¢do da
variabilidade genética intrapopulacional em conseqiiéncia
da endogamia. A redugdo da variabilidade genética limita
as possibilidades que as populagdes tém de responder a
adversidades ambientais, aumentando ainda mais o risco de
extingdo local. Dessa forma, a quantifica¢do da diversidade
genética intra-especifica, ou seja, nas populagdes, pode
contribuir bastante para a investigagdo e o0 monitoramento
do impacto da fragmentacdo sobre espécies ameagadas.
A genética da conservagdo ¢ uma nova
abordagem aplicada a quantificag@o do risco de extingdo
das espécies (O’Brien, 1994; Avise et al., 1995). Para
esta quantificacdo podem ser considerados varios
fendmenos genéticos tais como endogamia, gargalos
populacionais, efeitos fundadores, fluxo génico, deriva
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genética etc. Um dos primeiros estudos de genética da
conservagao foi feito com giiepardos (Acinonyx jubatus),
um felino africano em processo de extingdo. Descobriu-
se inicialmente que existia muito pouca variabilidade
genética entre os giiepardos (O’Brien et al., 1983; 1985),
0 que sugeria que no passado, talvez 10 mil anos atras,
esta espécie teria passado por um gargalo populacional
(bottleneck), ou seja, uma redugdo drastica no tamanho
populacional. Os dados indicavam também que a populagéo
atual de giiepardos derivaria de poucos individuos
remanescentes, um fenomeno chamado de “efeito de
fundador”. Esta baixa diversidade genética ¢
provavelmente responsavel pela fragilidade da espécie
frente a adversidades ambientais, como a que afetou o
centro de reprodugdo de giiepardos em cativeiro de Oregon,
nos E.U.A., resultando numa mortalidade de 60% da
populacdo local (O’Brien, 1994). Como a diversidade
genética € muito baixa, a maioria dos individuos desta
espécie responde da mesma forma as pressdes ambientais,
tal como a sensibilidade a doengas. Além dos estudos
pioneiros com giiepardos, ja foram realizados estudos
similares com rinocerontes negros (Diceros bicornes) na
Africa (Walpole et al., 2001), com o condor da California
(Geyer et al. 1993) e com o puma (Puma concolor)
(Culver et al., 2000) nos E.U.A., com panda gigante
(Ailuropoda melanoleuca) na China (Zhou e Pan, 1997)
e com varios outros animais ameagados.

Uma outra aplicagdo pratica da genética na
conservagdo inclui estudos de populagdes geneticamente
viaveis. Nestes estudos, o principal objetivo é estimar qual
o tamanho efetivo populacional (Ne) minimo, compativel
com a persisténcia a médio e longo prazo das espécies.
Este valor de Ne corresponde, aproximadamente, ao
numero médio de individuos (machos + fémeas) que
efetivamente contribuem reprodutivamente nas geragaes.
Em algumas simulag¢des, considerando uma taxa toleravel
de endogamia no maximo de 1%, foram calculados valores
gerais de Ne (pode variar conforme o grupo de organismos
considerado) em torno de 50 individuos, para a viabilidade
a curto prazo, e 500, a longo prazo, para uma espécie
qualquer (Frankham ez al. 2002). Com certeza, estes
valores na pratica dependem de varios fatores tipicos da
espécie em estudo tais como seus habitos reprodutivos,
habitat, nicho ecologico etc. A definicdo de populagdes
minimas tem sido um tema de muita investigacao visto a
diminui¢do das areas de reservas naturais e a crescente
fragmentag@o dos habitats. Este tamanho minimo deve ser
grande o suficiente para impedir a perda do sucesso
reprodutivo da espécie e permitir que haja diversidade
genética bastante para que a espécie possa responder as
modificagdes ambientais, ou seja, para que haja reten¢ao
do potencial evolutivo da espécie. Uma analise deste tipo
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foi feita com o rinoceronte da India (Rhinoceros
unicornis), um pais onde ha uma altissima densidade
populacional humana e as areas naturais estdo cada dia
menores e mais degradadas. Este estudo (Frankham et
al. 2002) concluiu que nio ha individuos suficientes para
impedir, a longo prazo, a extingéo do rinoceronte da India
em conseqiiéncia de endogamia ou de baixa variabilidade
associada a perda da habilidade adaptativa.

Em um contexto mais amplo, os estudos de
genética populacional sdo também utilizados em associagéo
a outros estudos ecoldgicos (que medem a ameaca devido
a perda de habitats, poluicéo, caca, introdugéo de espécies
exoticas, etc.) para uma analise de viabilidade populacional
(PVA - population viability analysis, Frankham et al.
2002). A PVA ¢ utilizada para a predi¢do das probabilidades
de extingdo das espécies. Neste processo, avaliam-se os
efeitos combinados de ameaca de extingdo a populagdes
ou espécies, bem como se calculam as chances de
recuperagdo destas sob determinadas condi¢des de manejo.
Pela incerteza dos fatores, tais como eventos climaticos
ciclicos (EIl nifo, Glaciag¢des), este ¢ um calculo de
probabilidades que sera mais dificil de ser estimado quanto
mais tempo se considera para a sobrevivéncia da espécie,
pois a incerteza é ainda maior. Por exemplo: com a
ocorréncia de uma nova glaciagdo nos proximos 12 mil
anos, se a Mata Atlantica brasileira se mantiver do mesmo
tamanho (cerca de 5% da cobertura original),
provavelmente uma parte significativa das espécies serao
extintas, pois nestes periodos glaciais a mata se retrai ainda
mais, perdendo espago a vegetagdes mais adaptadas ao
frio. A analise de PVA se mostra entdo bastante complexa,
sendo feita atualmente com alguns programas como o
VORTEX (Miller e Lacy, 1999). Em uma analise de PVA,
os efeitos de endogamia, que podem ser medidos por
estudos genéticos, freqlientemente aumentam o risco de
extingdo das espécies ameagadas, mas outros fatores
genéticos ndo podem ainda ser considerados na PVA por
limitagdes dos proprios programas. No entanto, estudos
prévios demonstraram a importancia de varios fatores
genéticos nos calculos de PVA. Uma destas analises, feita
com o puma da Florida, E.U.A., predizia em 1989, um
declinio da populagéo na natureza entre 6 a 10% ao ano,
com extingdo provavel entre 25 e 40 anos, devido
principalmente aos efeitos da endogamia e de alguns fatores
demograficos (Frankham et al. 2002).

DEFININDO POPULACOES PRIORITARIAS
PARA CONSERVACAO

A especiagdo é um processo dinamico e ndo existe
um limite exato de diferenciagdo que possa ser apontado
como o marco zero do inicio de uma espécie. Além disso,
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determinadas popula¢des possuem caracteristicas proprias
e divergentes de outras populagdes da mesma espécie,
apresentando, portanto, contingéncias evolutivas separadas.
Por estas caracteristicas inerentes ao processo evolutivo,
o conceito de espécie se torna vago sendo, muitas vezes,
um empecilho para organizagdes que buscam tracar
estratégias para a conservagdo da biodiversidade. Este
fato levou a uma ampla utilizagdo, por parte dos
conservacionistas, de um conceito de populacdo ameacada
que levasse em conta sua distingdo evolucionaria e sua
representacdo em termos de variabilidade genética.

Ryder (1986) foi o primeiro a sugerir o termo e o
uso de ESUs (Unidades Evolucionarias Significativas) para
se referir a alvos prioritarios para a conservagdo. Estas
unidades foram inicialmente definidas como sendo
“unidades populacionais que atualmente representam
variacdes adaptativas significantes, baseado na
concordancia entre conjuntos de dados derivados de
diferentes técnicas” (Ryder, 1986). Posteriormente este
conceito foi descrito como “populacdes reprodutivamente
isoladas e possuindo adaptagdes Uinicas” (Waples, 1991
apud Crandall et al., 2000). Com a melhora dos métodos
de inferéncia filogenética e filogeografica, alguns autores
sugeriram que as populacdes selecionadas para
conservagao fossem aquelas de descendéncia monofilética,
isto é que apresentavam historia evolutiva distinta das
demais (Moritz, 1994).

Atualmente, o conceito de ESUs relativo as
populagdes isoladas e monofiléticas, é bastante utilizado
na pratica conservacionista. Para a caracteriza¢do de uma
ESU, geralmente sdo feitos estudos de filogeografia e de
genética populacional classica com dados de variagdes no
DNA. A analise filogeografica tenta identificar as ESUs
estudando a diversidade genética intra-especifica no tempo
e no espaco (Avise et al. 1995; Hewitt, 2001). A
possibilidade de se realizar estudos de distribuicdo da
variabilidade genética no passado da espécie e no espaco
geografico de sua distribuigdo atual, tem aumentado muito
0 nosso conhecimento em biogeografia e evolugdo. Estes
estudos podem desvendar as relagdes de ancestralidade
comum, populagdes antigas e recentes, rotas de migragao
e padroes de dispersdo das espécies (Avise et al., 1995;
Hewitt, 2001). Conhecendo a presente estrutura da
variabilidade genética populacional (Excoffier et al., 1992)
e como ela foi gerada no passado evolutivo da espécie
(Hewitt, 2001), podemos tragar planos de manejo
considerando popula¢des importantes evolutivamente, as
ESUs, que sdo identificadas pela filogeografia.

Alguns autores, no entanto, criticam esta aplicagédo
das ESUs (Crandall ez al., 2000) alegando, principalmente,
que marcadores moleculares neutros (como o DNA
mitocondrial) comumente utilizados, podem néo representar
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corretamente a diversidade das populagdes em termos
adaptativos, e ¢ justamente esta diversidade que ¢
necessaria para assegurar a persisténcia da espécie
evolutivamente. Além disso, o uso da monofilia como
conceito de ESU utilizando DNA mitocondrial, sugerida
por Moritz (1994), parece so ser aplicavel aos animais e
ndo as plantas (Crandall ez al., 2000).

Apesar das criticas a utilizacdo de marcadores
neutros, como DNA mitocondrial e microssatélites, estas
metodologias tém conseguido diagnosticar com sucesso
as populagdes divergentes evolutivamente e importantes
como reservatorios de variabilidade genética das espécies
(Hedrick, 2001). A aplicag¢ao do conceito de ESU continua
ainda bastante subjetivo, existindo uma tendéncia de
retorno a sua defini¢do original (Ryder, 1986), com a
associacdo do maximo de informagdes de diferentes fontes.
Desta forma, dados de ecologia, historia natural, fisiologia
e até comportamentais podem ser somados aos dados
filogeograficos e de genética de populagSes para a
definicdo de populacdes prioritarias para a conservagéo.
Independente da definigéo, o conjunto de ESUs deve possuir
variabilidade genética significativa que represente um
potencial adaptativo suficiente para assegurar o futuro
evolutivo da espécie, garantindo sua persisténcia no habitat
natural.

O MONITORAMENTO DAS POPULACOES
NATURAIS

O manejo das populagdes naturais com finalidade
conservacionista tem revelado que diversos fatores genéticos
importantes devem ser avaliados. Dentre estes, os efeitos
da endogamia tém sido considerados fatores limitantes a
persisténcia a médio e longo prazo das populagdes naturais
(Frankham et al., 2002; Keller ¢ Waller, 2002).

A endogamia pode ser definida como o
acasalamento entre individuos relacionados por
ancestralidade comum recente (com parentesco). Um dos
efeitos da endogamia € a depressdo endogdmica, que €
a queda do valor adaptativo (fitness) de uma populagio
ao longo das geragdes causada pelo aumento da
homozigose para caracteres deletérios, levando a
manifestagdes de doencas, baixa fecundidade etc
(Frankham et al., 2002). A homozigose também pode
aumentar em situacdes de acasalamentos preferenciais
entre parentes mesmo em populacdes grandes, mas em
populagdes pequenas ha um aumento da identidade por
descendéncia e, portanto, maior chance de
consangiiinidade. Outro efeito da endogamia, que traz
conseqiiéncias menos drasticas a curto e médio prazo do
que a depressdo endogamica € a carga genética que esta
relacionada a uma redugfo no valor adaptativo médio da
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populacdo, quando comparado ao de uma populagao
equivalente sem consangiiinidade (Hedrick, 2001). O
impacto destes efeitos no risco de extingao das espécies é
inversamente proporcional ao tamanho da populagio
(Keller e Waller, 2002). Alguns estudos prévios tém
apontado alguns nimeros gerais sobre o efeito da
endogamia. Dentre estes, considera-se que a maior taxa
de endogamia toleravel para popula¢des na natureza seja
de 1% (Frankham et al., 2002). No entanto, o risco de
extingdo associado ao nivel de endogamia varia muito
dependendo dos taxons estudados, das populagdes e até
mesmo do ambiente em que vivem (Keller e Waller, 2002).
Teoricamente, a depressdo endogdmica pode trazer
conseqiiéncias como a reducdo drastica no tamanho
populacional que pode levar a extingdo local ou completa
da espécie, dependendo da estrutura populacional (Hedrick
2001). Apenas um caso de extingdo por conseqiiéncia da
endogamia foi documentado em populagdes naturais até
hoje (em borboletas da espécie Melitaea cinxia, Saccheri
et al., 1998), mas seu efeito deletério ja foi registrado em
populagdes naturais e em cativeiro de varias espécies
(O’Brien, 1994, Frankham ez al., 2002). Contudo, além de
ser vista como um possivel fator acelerador da extingéo, a
depressao endogamica tem sido mais considerada como
uma conseqiiéncia do processo de fragmentagdo de
ecossistemas e subdivisdo populacional (Frankham ef al.
2002). Por isso o diagnostico e a quantificagdo da
endogamia e seus efeitos tém sido metodologias constantes
nas avaliacdes de viabilidade populacional e risco de
extingdo das espécies. Além disto, diversos programas de
reproducgdo assistida e reintrodug¢do ao habitat natural
incluem o monitoramento genético das populagdes a fim
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de serem minimizados os efeitos da endogamia,
principalmente nas espécies em extingdo com poucos
individuos remanescentes. Alguns exemplos de aplicagio
pratica da genética e biologia molecular, auxiliando a
conservacdo e o manejo de populagdes naturais, serdo
citados a seguir.

Em meados dos anos 90, foi feito um estudo com
cavalos de Przewalski (Equus przewalskii), a partir de
um grupo de doze individuos de cativeiro remanescentes
desta espécie e de um cavalo doméstico. Estes animais
fizeram parte de um programa de reprodugdo assistida
que posteriormente levou a reintrodugcdo de varios
individuos desta espécie no ambiente natural, na Mongolia.
Aparentemente, toda a populagdo atual descende destes
13 individuos a e analises genéticas tém sido utilizadas para
tentar diminuir a consangiiinidade e evitar os efeitos dos
cruzamentos endogamicos indesejaveis (Miller, 1995; Van
Dierendonck et al., 1996).

No Brasil, a espécie mico-ledo-dourado foi
pioneira no uso da genética no processo de reintrodugao e
monitoramento de populagdes naturais (Figura 2). O
nimero de individuos em 1970 era muito pequeno, com
cerca de 200 micos, e suas populagdes possuiam um alto
nivel de endogamia. Utilizou-se a genética molecular para
a determinacéo do nivel de parentesco entre os animais
de cativeiro. Assim, foi possivel planejar a reintrodugao
destes animais nas diferentes unidades de conservagao
procurando a diminui¢do do nivel endogamico. Atualmente
a populagdo ja passa de mil individuos (Beck e Martins,
2001) e o nivel de endogamia monitorado nas populagdes
naturais esta bem reduzido com a introdu¢do de mais de
470 animais nascidos em cativeiro.

Mico-ledo-Dourado - Zeomtopithecus rosalia

Em 1970 a populacio natural era de 200 individuos, devido
principalmente a perda de habitats. Estas populacoes

apresentavam alto indice de endogamiae, a partir de
1984 foifeito um programa de reintroducao com animais _

provenientes de 140 zdos de varios paises. Neste 7
processo foi utilizada a andlise de parentesco com testes
de DNA para ser minimizado o efeito da endogamia.

Figura 2 - Reintrodugio e monitoramento de popula¢des naturais de mico-ledo-dourado

Recentemente, Caparroz et al. (2001) realizaram
estudos de variabilidade genética com a ararinha azul
(Cyanopsitta spixii), nos quais foram amostrados sete
dos trinta e nove animais existentes em cativeiro (Figura

3). Apesar de apenas um dos animais amostrados ter
realmente nascido em cativeiro, a variabilidade genética
observada sugeria uma altissima consangiiinidade. Um
destes animais poderia ser selecionado como parceiro do

84

Biosci. J., Uberlandia, Especial, p. 79-92. 2004



Tecnologias gendmicas na...

unico exemplar livre na natureza, mas o plano foi frustrado
pelo tragico desaparecimento deste individuo no final de
2000 na regido de caatinga no vale do Rio Sdo Francisco,
na Bahia. Contudo, a reprodugéo em cativeiro podera ser

SANTOS, F.R. et al.

futuramente utilizada na geragao de individuos para uma
possivel reabilitagdo da espécie ao ambiente natural,
embora a maior parte da diversidade genética original ja
esteja extinta.

Ararinha azul - Cyanmopsita spixii

Em 1980 comecou uma campanha para recuperacao da espécie
que estava ameacada de extin¢do. Acriacdo de unidades de
conservacio e a conscientizacdo da populacao local nao foram
suficientes e o liltimo exemplar vivo na natureza desapareceu
no final de 2000, um macho de pelo menos 20 anos de idade. 0s
estudos genéticos para reintroducdo dos animais de cativeiro
revelam que ha baixissimavariahilidade nestes individuos.

Figura 3 - A ultima ararinha azul desapareceu da natureza em outubro de 2000.

Um outro caso bem estudado ocorreu na Florida,
E.U.A., com as populagdes locais de pumas (Puma
concolor). Estas populagdes possuiam uma histdria natural
de isolamento que foi intensificada por pressdes antrdpicas,
resultando atualmente na existéncia de apenas uma tnica
e pequena populagdo natural (Roelke et al., 1993). Esta
populacdo foi diagnosticada como tendo baixissima
variabilidade genética e conseqiiente depressio
endogamica. Por isto diversas caracteristicas
desvantajosas se manifestavam, como a reducéo unilateral
dos testiculos, baixa contagem de esperma e varios defeitos
anatomicos (Roelke ef al., 1993, Hedrick, 1995). Para
remediar esta situagdo um programa para a translocagao
de pumas vindos de populag¢des do Texas foi iniciado em
meados da década de 1990 (Land e Lacy 2000). A
translocag¢@o foi um sucesso e a redugdo nos fenotipos
indesejados foi registrada na geragdo seguinte, sendo que
um dos defeitos anatomicos foi completamente eliminado
da populacdo e outros reduziram de 93% para 14% de
incidéncia (Hedrick, 1995). No entanto, verificou-se que
parte deste sucesso se deu também pela reintrodugéo ndo
programada de espécimes da América do Sul (O’brien et
al., 1990).

Contudo, a transloca¢do de individuos de
populacdes distintas deve ser feita com muita cautela.
Quando duas populagdes estdo isoladas ha muito tempo,
as diferencas genéticas acumuladas podem ser muito
grandes a ponto de que a formacgdo de hibridos entre
individuos das populagdes divergentes pode ser danosa
(Templeton et al., 1986, Edmands, 1999). Este efeito ¢
chamado de depressdo exogamica e pode estar associado

a dois fatores distintos de divergéncia populacional: as
adaptacdes locais e as co-adaptagdes génicas ou
complexos génicos coadaptados (Templeton et al., 1986).

As adaptagdes locais se devem ao acumulo de
variantes génicas especificas que conferem maior
adaptacdo ao ambiente em que se localiza a populagdo,
isto ¢, populacdes em diferentes ambientes tendem a fixar
alelos diferentes que conferem vantagem adaptativa. O
intercruzamento de animais, oriundos de popula¢des com
adaptacdes locais distintas, pode resultar em filhotes que
apresentam um fendtipo intermediario ou uma mistura de
diferentes caracteristicas. Geralmente estes hibridos intra-
especificos ndo sdo adaptados a nenhum dos dois
ambientes, levando a uma diminui¢do na taxa de
sobrevivéncia (Edmands, 1999; Templeton et al., 1986).
O exemplo classico de depressdo exogamica devido a
diferentes adaptagdes locais ocorreu com a populagio de
ibex (Capra ibex), um cabrito selvagem das montanhas
Tatra da Eslovaquia (Grieg 1979 apud Templeton et al.,
1986). Apos extingdo local, animais adaptados ao frio da
montanha foram trazidos inicialmente da Austria para
repovoar a area, mas, posteriormente, com a finalidade de
aumentar a populacao local, foram translocados individuos
da Turquia e do Sinai, oriundos de populag¢des adaptadas
ao deserto. Nas montanhas geladas do Tatra (Figura 4),
os hibridos entre individuos das distintas populag¢des
entravam no cio mais cedo, durante o outono, e os filhotes
nasciam em fevereiro, o més mais frio do inverno. Como
conseqiiéncia, a populagéo inteira se extinguiu por causa
da depressdo exogamica (Grieg 1979 apud Templeton et
al., 1986).
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ibexdas montanhas Tatra - Capraibex

mais frio do ano, levando-os a extingao.

Anés extincao local nas montanhas Tatra da
Esloviquia, noves animais da mesma subespécie
foram trazidos da Austria pararepovoamento da
drea. Posteriormente, animais de outra
subespécie, provenientes da Turquia e do Sinai,
foram tambhém adicionados, mas os hibridos
passaram a ter filhotes em fevereiro, no periodo

Figura 4 - Depressdo exogdmica levou a extingdo do ibex nas montanhas Tatra.

A ruptura de complexos de genes co-adaptados é
uma segunda forma de depressdo exogamica. Diferentes
complexos génicos sdo estabelecidos em populagdes
isoladas, cada uma possuindo uma combinagéo especifica
de alelos de distintos genes. O valor adaptativo dos
individuos em cada populagao depende da interagio alélica
selecionada nestes complexos co-adaptados. Esta co-
adaptagdo génica também pode se dar no nivel cariotipico,
tal como nas populagdes divergentes que possuem distintos
cariétipos. Quando se da o intercruzamento de individuos
de populagdes divergentes, a co-adaptagdo génica pode
ser rompida e distintas combinag¢des alélicas aparecem nos
hibridos podendo levar a uma redugéo do valor adaptativo
destes individuos (Templeton et al., 1986).

Aparentemente as populagdes se recuperam mais
rapidamente da depressdo exogdmica do que da
endogamica (Templeton et al., 1986), mas este fator
aumenta ainda mais a importancia de um monitoramento
genético detalhado nos programas de reintrodugdo e
translocag@o de populagdes de espécies em extingao.

Outro problema que a genética da conservacao
esta abordando ¢ a identifica¢do de hibridos entre espécies
na natureza. Os hibridos ocorrem naturalmente em regides
de simpatria de duas espécies filogeneticamente
aparentadas, mas muitas das hibridiza¢des observadas
atualmente parecem resultar de processos de fragmentagao
antropica ou pela translocacéo artificial de populagdes.

Muitas vezes os hibridos interespecificos sao estéreis ou
passam a ser estéreis apds poucas geragdes de
cruzamentos com as espécies parentais. Estes hibridos
estéreis podem acelerar o proprio processo de extingdo
em espécies ja com numero bastante reduzido de individuos.
Porém, em outros casos estes hibridos sdo férteis e podem
cruzar com uma ou ambas espécies parentais causando a
introgressdo de genes que nio pertencem originalmente a
cada uma das espécies. Essa introgressdo pode causar
efeitos semelhantes aos da depressdo exogamica, porém
na maioria dos casos estes efeitos sdo ainda mais graves.

Outro problema relacionado a existéncia de
hibridos reflete diretamente nas a¢des de manejo das
espécies. Algumas populagdes hibridas foram
erroneamente classificadas como espécies proprias, como
o lobo vermelho (Ex. Canis rufus) dos Estados Unidos
(O’Brien e Mayr, 1991; Wayne e Jenks, 1991), que era
considerado uma espécie distinta do lobo cinzento (Canis
lupus) (ver Figura 5). Analises filogenéticas com DNA
mitocondrial e marcadores de microssatélites mostraram
que os lobos vermelhos sio na verdade hibridos entre lobos
cinzentos e coiotes (Canis latrans) (Wayne e Jenks, 1991;
Reich ef al., 1999). Por serem hibridos, ha agora nos
E.U.A. uma grande discussao sobre a existéncia de areas
de proteg¢do ao lobo vermelho, que até pouco tempo
constava como uma “espécie” em risco de extingdo
(O’Brien e Mayr, 1991).
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Apds varios estudos de genética populacional e evolutiva, pesyuisadores dosE.U.A chegaram
a conclusdo que o Loho vermelhe, tido anteriormente como uma espgcie distinta do Lobo cinza
(Canis lupus), eranaverdade um produto da hibridizzao com o Coilote (Lamis/atrans) . A
presenacdo do Lobo vermelho amaimente depende do real papel deste kbrido na natureza,
que para unsé naverdade um produto de perturbadesantrépicase para outros, um hibrido
natural que existe i milénios e merece umszatus especial de conserva;ao.

L0

Coiote

Figura 5 - A historia de preservagdo do lobo vermelho nos E.U.A.

Utilizando marcadores moleculares aleatorios,
Lacerda et al. (2002) identificaram uma possivel populagéo
hibrida entre duas importantes espécies de leguminosas: o
vinhatico do cerrado (Plathymenia reticulata) e o
vinhatico da mata (Plathymenia foliolosa). A detecg¢do
de uma populagdo hibrida poderia levantar diversas
questdes importantes, inclusive a possibilidade de que as
duas ndo fossem espécies distintas, ainda que diferentes
marcadores espécie-especificos tenham sido descritos
(Heringer, 1956; Heringer e Ferreira, 1972; Matos et al.,
1984; Lacerda et al., 2002). Recentemente, dois
importantes taxonomistas de plantas sugeriram, com base
em caracteres morfologicos e no estudo de Lacerda et al.
(2002), que o género Plathymenia deve de fato ser
considerado mono-especifico, com P. reticulata sendo a
unica espécie do género e apresentando variantes
morfoldgicas em decorréncia das caracteristicas de solo
e umidade dos diferentes locais onde ocorre (Warnick e
Lewis, 2003).

Uma outra aplicagdo importante da biologia
molecular em estudos com plantas, consiste na
identificacéo de sistemas de cruzamento predominantes e
seu papel na diferenciagdo genética de populagdes, e ainda
na identificagéo dos principais mecanismos de fluxo génico.
Recentemente, em uma pesquisa envolvendo o Pequi
(Caryocar brasiliense), uma espécie ameagada do
Cerrado Brasileiro, constatou-se, através da utilizagdo de
marcadores nucleares e de cloroplasto, que a dispersdo
de polen atualmente ¢ muito superior a dispersdo de
sementes (Collevatti et al., 2001; 2003). Este achado,
provavelmente associado a extingdo de grandes mamiferos
(megafauna) responsaveis pela dispersdo das sementes,
em conjunto com fatores histéricos que incluem as
mudangas climaticas do Quaternario, permite explicar o
por qué da alta subdivisio genética populacional encontrada
nesta espécie, com diferentes linhagens em cada regido
amostrada e multiplas linhagens dando origem as
populagdes atuais do Cerrado Brasileiro (Figura 6).
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Peaul - Caryocar brasiliense

terminou ha 12 mil anes.

Asuhdivisao ohservada de populacoes muito divergentes do Pequi no
Gerrado Brasileiro fol sugerida como um resultado da dispersdod as
sementes, promovida pelos grandes mamiferos da ldade do Gelo que

Figura 6 — O Pequi do Cerrado Brasileiro e o papel de dispersdo da megafauna.

RECUPERACAO DE ANIMAIS EM EXTINCAO
E JA EXTINTOS

Diante da tecnologia atual de clonagem a partir
de células somaticas uma nova abordagem tem sido
discutida: a producdo em laboratorio de animais em
extingdo ou ja extintos (Cohen, 1997). A clonagem ja foi
utilizada em laboratdrio para gerar um clone do Gauro (Bos
gaurus), uma espécie de boi selvagem asiatico com
pouquissimos individuos remanescentes na natureza (Lanza
et al., 2000). Foi utilizado um método de transferéncia
nuclear interespecifica onde introduziu-se um nucleo da
célula de um Gauro selvagem nos ovocitos enucleados de
vaca doméstica (Bos taurus). Apds gestagcdo no utero da
vaca doméstica, o bezerro Gauro sobreviveu por dois dias,
morrendo de disenteria. Mesmo assim, esta estratégia se
mostrou possivel e aplicavel a espécies em extingao.
Subseqiientemente, foi clonado um individuo da subespécie
rara de ovelha Mouflon (Ovis orientalis musimon)
utilizando o nucleo de um individuo Mouflon recentemente
morto e a espécie de ovelha doméstica (Ovis aries) como
doadora de ovdcitos enucleados e de utero para a gestagéo.
O clone nascido sobreviveu e foi reintroduzido em uma
unidade de conservagdo, consistindo no primeiro caso de
reintroducéo do clone de uma espécie em extingdo a sua
populag@o natural.

Varios grupos de pesquisa ja propuseram a
aplicagdo da clonagem para espécies extintas. O ltimo
Bucardo (Capra pyrenaica pyrenaica), uma espécie

espanhola de cabra, foi morto no ano de 2000 e atualmente
estao tentando obter o primeiro clone desta espécie extinta
através de uma amostra de tecido congelada em 1999. No
entanto, para a grande maioria dos animais extintos, quando
ha algum tecido remanescente este possui DNA altamente
degradado. A estratégia proposta para clonar estes animais
inclui a utilizagdo de por¢des do genoma extraidas de
tecidos menos afetados como partes congeladas de
mamutes ou de um feto de Tilacino (Tigre da Tasmania)
preservado em alcool. Varias abordagens foram propostas
para a recuperagdo das células com o genoma destes
animais. Uma destas prevé o seqiienciamento completo
dos genes e montagem de cromossomos artificiais para
geragdo de novo do genoma extinto que deveria ser
introduzido em uma célula de uma espécie relacionada.
Alternativamente, os fragmentos do genoma extinto
poderiam ser introduzidos nos cromossomos de espécies
relacionadas produzindo individuos transgénicos, que teriam
parte do genoma vindo do animal extinto. Subseqtientes
adicdes de fragmentos do genoma extinto iriam
transformando gradativamente, ao longo das varias
geragdes, animais existentes, como o Elefante indiano e o
Diabo da Tasmania, nos extintos Mamute e Tilacino,
respectivamente.

Todas as idéias a respeito da recuperagdo de
espécies ha muito tempo extintas sdo atualmente
consideradas apenas como ficgdo ou meras anedotas
cientificas. Entretanto, a revitalizacdo do Tilacino tem sido
vista como uma grande possibilidade na Australia, com
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apoio do governo, museus e grande parte da sociedade
(http://www.austmus.gov.au/thylacine).

No entanto existem varios problemas associados
ao tema da clonagem aplicada a animais em exting@o ou
ja extintos. Esta idéia poderia, por exemplo, levar muitas
pessoas a acreditarem que a clonagem realmente salvara
os animais da extingdo uma vez que poderdo ser “refeitos”
em laboratdrio sempre que necessario. Com esta idéia em
mente, a preservacdo de habitats poderia ser facilmente
colocada em segundo plano, usando-se como desculpa a
possibilidade da recuperagao dos animais via clonagem, o
que seria inaceitavel. Outro problema diz respeito a
clonagem em si, considerando a possibilidade de que esta
seja, no futuro, uma metodologia corriqueira e de ampla
utilizagdo. A clonagem € um processo de multiplicagéo de
um ou poucos individuos, e conseqiientemente ndo pode
ser usada para recuperar a diversidade genética original
da espécie. A clonagem em massa a partir de poucos
individuos poderia reconstituir uma populagdo com
baixissima variabilidade genética e, portanto, com poucas
chances de sucesso reprodutivo e persisténcia a médio e
longo prazo na natureza.

O FUTURO DA BIODIVERSIDADE

Atualmente, ¢ muito provavel que estejamos
vivenciando a maior exting8o em massa de todos os tempos
(Leakey e Lewin, 1996). A taxa de espécies que estdo se
extinguindo € muito maior do que a taxa com que novas
espécies se originam, uma razio que ¢ enorme quando
comparada com as outras extingdes em massa de nosso
passado evolutivo, tal como a que extinguiu os dinossauros
no final do Cretaceo. As principais causas desta extingao
sdo de natureza antrdpica, intensificadas pela
superpopulagdo humana mundial, hoje acima de 6,4 bilhdes
de pessoas. Diante dos problemas imediatos que afetam a
nossa propria espécie, os problemas com as demais
espécies da biodiversidade parecem muito pequenos para
noés. Mesmo que esta extingdo, acelerada pela destruicio
de habitats naturais, traga conseqiiéncias drasticas a médio
e longo prazo para a propria espécie humana, sdo ainda
poucos os esfor¢os globais para a desaceleragdo deste
processo. No entanto, a tecnologia genomica tem tornado
possivel o diagndstico de que este processo de extingao é
ainda mais acelerado do ponto de vista molecular, ou seja,
na diversidade genética. A abordagem molecular pode
permitir o calculo do risco de extingdo da espécie antes
mesmo que esta conste das listas elaboradas pelos 6rgaos
de defesa ambiental. O diagnostico prévio da probabilidade
de extingdo local de populagdes pode ser utilizado para
elaboracdo de estratégias de preservacdo e recuperagdo
ambiental aplicadas as espécies de interesse.
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Atualmente, cada pais mantém unidades de
conservagdo que foram criadas por razdes diversas, mas
grande parte serve a preservacdo de algumas espécies
chave ou espécies “bandeira” de animais e vegetais. A
tecnologia genomica pode ser, entdo, aplicada a
identificagdo de populacdes representativas da diversidade
genética total da espécie chave. Esta abordagem € til no
caso de restri¢des politicas e orcamentarias que limitam a
implementagio de unidades de conservagéo e inviabilizam
a preservacdo de uma determinada espécie em toda sua
distribuicdo. Se a escolha de populagdes ¢ inevitavel, a
identificacdo das ESUs como populag¢des prioritarias para
preservacdo pode ser uma alternativa menos desastrosa
para a biodiversidade.

Outro ponto fundamental sobre a questido do
desaparecimento das espécies em nosso planeta € o nosso
desconhecimento acerca da biodiversidade (Blackmore,
1996). Estima-se que uma quantidade enorme de espécies
tenha se extinguido nos ultimos trés séculos, principalmente
nas areas tropicais. As estimativas atuais sugerem em torno
de 30 mil espécies extintas a cada ano. Das espécies
existentes na Terra, talvez ndo conhecamos cientificamente
10% do total (1,7 milhdes de espécies estdo catalogadas).
O uso da sistematica molecular pode nos auxiliar na
identificagdo e catalogacdo taxonOmica de diversas
espécies ainda desconhecidas ou confundidas com espécies
afins. Além disto, se ndo conhecemos ainda a vasta maioria
das espécies, o que dizer entdo sobre a quantidade de
fungdes bioquimicas e fisiologicas, representadas por
distintas proteinas, sistemas metabdlicos e outras
substancias, que estdo presentes nestes genomas € sio
desconhecidas da ciéncia. Varias aplicagdes na industria
de farmacos e cosméticos, de alimentos, de combustiveis
e de outros materiais, estdo sendo abolidas com o processo
de extingéo.

A tecnologia gendmica ndo ira impedir a extingao,
mas com certeza, associada a varios tipos de iniciativas
de preservacdo dos habitats naturais, podera retardar o
processo ou reduzir suas conseqiiéncias catastroficas. Com
o uso de produtos provenientes do conhecimento das
espécies silvestres podemos agregar valor a nossa
biodiversidade, mas isto ndo pode ser motivo para mais
degradacéo, extrativismo descontrolado e biopirataria. A
consciéncia coletiva da importancia da biodiversidade para
nossa persisténcia na Terra, a médio e longo prazo, deve
ser alcangada também com o auxilio da genomica. Talvez
até mesmo a clonagem possa ter seu papel na criagio
desta consciéncia de preservagdo ambiental, mostrando o
contraste entre os organismos que vieram do laboratério
(clones) e aqueles que foram moldados na natureza pela
Evolugdo e que jamais poderdo ser completamente
reconstituidos pelo homem.
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