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RESUMORESUMO
Diversas raDiversas raçças caninas no mundo tem apresentando um crescimento as caninas no mundo tem apresentando um crescimento 
expressivo no nexpressivo no núúmero de animais registrados. Este crescimento mero de animais registrados. Este crescimento 
demogrdemográáfico tem sido acompanhado por um aumento na ocorrência de fico tem sido acompanhado por um aumento na ocorrência de 
vváárias patologias que antes apresentavam casurias patologias que antes apresentavam casuíística mais modesta. Vstica mais modesta. Váários rios 
fatores podem estar contribuindo para este aumento na ocorrênciafatores podem estar contribuindo para este aumento na ocorrência de de 
patologias, mas certamente o componente genpatologias, mas certamente o componente genéético relacionado ao tico relacionado ao 
incremento da endogamia incremento da endogamia éé o mais determinante, agravado pelo problema o mais determinante, agravado pelo problema 
da desorganizada desorganizaçção do sistema de registro genão do sistema de registro genéético e fraudes na declaratico e fraudes na declaraçção ão 
de parentesco. O foco central deste projeto foi a investigade parentesco. O foco central deste projeto foi a investigaçção dos padrões ão dos padrões 
de variade variaçção genão genéética e endogamia nas populatica e endogamia nas populaçções de algumas das principais ões de algumas das principais 
raraçças caninas no Distrito Federal. Foram coletadas amostras de sangas caninas no Distrito Federal. Foram coletadas amostras de sangue de ue de 
375 animais ao acaso, evitando parentes de primeiro grau, perten375 animais ao acaso, evitando parentes de primeiro grau, pertencentes a centes a 
quatro raquatro raçças caninas que vem apresentando crescimento significativo no as caninas que vem apresentando crescimento significativo no 
nnúúmero de registros e uma incidência crescente de problemas genmero de registros e uma incidência crescente de problemas genééticos. ticos. 
As amostras de DNA dos animais foram analisadas com dez locos As amostras de DNA dos animais foram analisadas com dez locos 
microssatmicrossatééliteslites recomendadosrecomendados pelapela ISAG (ISAG (InternationalInternational SocietySociety of Animal of Animal 
GeneticsGenetics) para ) para tipagemtipagem canina em um canina em um sistemasistema multiplexmultiplex. Bancos de dados . Bancos de dados 
de freqde freqüüências ências alaléélicaslicas para cada rapara cada raçça foram gerados. Embora alguns alelos a foram gerados. Embora alguns alelos 
raraççaa--especespecííficos ficos tenhamtenham sidosido observados, as diferenobservados, as diferençças significativas entre as significativas entre 
raraçças foram quanto as foram quanto ààss distribuidistribuiççõesões relativas relativas dasdas frequênciasfrequências alaléélicaslicas. Os . Os 
coeficientes de coeficientes de endocruzamentoendocruzamento (f) (f) multilocomultiloco foram significativamente foram significativamente 
maiores que zero (IC a 95% por "maiores que zero (IC a 95% por "bootstrapbootstrap") para ") para CockerCocker SpanielSpaniel
(f=0,06), Poodle (f=0,095) e Pastor Alemão (f=0,089), mas não pa(f=0,06), Poodle (f=0,095) e Pastor Alemão (f=0,089), mas não para ra 
RottweilerRottweiler (f=(f=--0,017). Para a popula0,017). Para a populaçção de ão de RottweilerRottweiler a diversidade a diversidade alaléélicalica
e e heterozigosidadesheterozigosidades foram significativamente menores do que para as foram significativamente menores do que para as 
demais rademais raçças. Embora um menor nas. Embora um menor núúmero de animais tenha sido utilizadomero de animais tenha sido utilizado
parapara RottweilerRottweiler, , estestee resultado sugere uma base genresultado sugere uma base genéética mais estreita para tica mais estreita para 
esta raesta raçça a masmas nãonão umum efeito fundador uma vez que fefeito fundador uma vez que f nãonão foifoi
significativamentesignificativamente diferentediferente de zerode zero. Este resultado pode ser explicado pelo . Este resultado pode ser explicado pelo 
fato do interesse nesta rafato do interesse nesta raçça ser mais recente coincidindo com uma intensa a ser mais recente coincidindo com uma intensa 
importaimportaçção de animais de diversos paão de animais de diversos paííses na formases na formaçção dos planteis ão dos planteis 
nacionais. Uma diferencianacionais. Uma diferenciaçção genão genéética significativa entre as ratica significativa entre as raçças foi as foi 
verificada (verificada (Fst=0Fst=0,145,145 entreentre as as quatroquatro raraççasas) sendo que ) sendo que CockerCocker e Poodle e Poodle 
são são as as raraççasas geneticamente mais prgeneticamente mais próóximas (ximas (FstFst=0,06 =0,06 DistDist. . NeiNei =0,199) =0,199) 
enquanto enquanto RottweilerRottweiler éé a raa raçça geneticamente mais distintaa geneticamente mais distinta ((FstFst=0,28 =0,28 emem
relarelaççãoão a Pastor a Pastor AlemãoAlemão)). . EsteEste padrãopadrão de forte de forte diferenciadiferenciaççãoão indicaindica um um 
passadopassado de de isolamentoisolamento gengenééticotico, e , e intensaintensa seleseleççãoão artificial. artificial. O sistema O sistema 
multiplexmultiplex de 10 locos mostroude 10 locos mostrou--se altamente informativo para a resoluse altamente informativo para a resoluçção ão 
de investigade investigaçção de vão de víínculo gennculo genééticotico bembem comocomo parapara o o estabelecimento de estabelecimento de 
um sistema de gerenciamento e controle dum sistema de gerenciamento e controle dosos nnííveisveis de de endocruzamentoendocruzamento
em programas de reproduem programas de reproduçção ão porpor ““linebreedinglinebreeding”” e e introduintroduçção de novos ão de novos 
animaisanimais emem programasprogramas de de ““linecrossinglinecrossing””..

INTRODUÇÃO
O endocruzamento (cruzamento entre indivíduos com grau de parentesco 

maior do que a média dos indivíduos da população de origem) é um conceito chave 
na fundamentação das atividades relacionadas à reprodução de animais de companhia, 
e no manejo de populações de zoológicos e espécies em extinção. Em populações 
cativas, submetidas a processos controlados de cruzamento e seleção direcional, o 
endocruzamento resulta de estratégias de melhoramento envolvendo acasalamentos
entre indivíduos aparentados. Em cães, tipicamente são utilizados métodos 
envolvendo cruzamentos entre indivíduos aparentados (“linebreeding”) com o 
objetivo de “fechar” linhagens de sangue e com isso manter características fenotípicas
desejáveis.

A depressão por endogamia tem sido vastamente documentada em 
animais domésticos. Considera-se que o desempenho quanto a características 
reprodutivas e viabilidade diminui cerca de 1% da média para cada 1% de aumento 
no coeficiente de endocruzamento, embora esses valores sejam altamente 
questionáveis (Nicholas 1996). As taxas de depressão por endogamia observadas em 
características de adaptação, juntamente com o aumento da freqüência de defeitos 
genéticos e anormalidades dão, portanto, significado ao fracasso da maioria das 
tentativas de criar linhagens altamente endocruzadas de animais domésticos (linhas de 
sangue fechadas) (Ubbink et al. 1992).

Embora o conceito do controle do endocruzamento seja, em geral, 
conhecido, a grande maioria dos criadores de cães realizam a seleção de seus
padreadores e matrizes baseando-se exclusivamente em um conjunto de 
características fenotípicas em levar em consideração informações de pedigree e 
ancestria de forma a monitorar o nível de endocruzamento. Na realidade muitas 
vezes essas informações não são disponíveis ou são até mesmo ignoradas. Somado a 
isso existe o problema da desorganização do sistema de registro genético de animais 
e fraudes na declaração da paternidade e/ou maternidade. 

A possibilidade de realizar uma análise genética detalhada com marcadores
moleculares dos indivíduos utilizados em programas de seleção e recombinação de 
cães, seria muito útil para identificar parentescos incertos ou desconhecidos de 
animais a serem utilizados em esquemas de acasalamentos dentro de linhas
“linebreeding” bem como para selecionar animais em programas de cruzamento 
entre linhas (“linecrossing”). Para isso torna-se necessário inicialmente otimizar
sistemas robustos de tipagem molecular bem como construir bancos de dados de 
frequências alélicas para as raças a serem contempladas. Alguns poucos estudos de 
análise genética com marcadores microssatélites tem sido realizados no mundo com 
raças caninas (Zajc e Sampson 1999; Altet et al. 2001), muitas vezes voltados para o 
entendimento da origem de raças locais (Roy et al. 1994; Morera et al. 1999; 
Koskinen e Bredbacka 2000; Kim et al. 2001). No Brasil a utilização de exames de 
DNA em cães é muito recente e nenhum trabalho tem sido publicado sobre a 
caracterização da estrutura genética das populações locais das principais raças de cães
de companhia.

INTRODUÇÃOINTRODUÇÃO
O O endocruzamentoendocruzamento (cruzamento entre indivíduos com grau de parentesco (cruzamento entre indivíduos com grau de parentesco 

maior do que a média dmaior do que a média dosos indivíduosindivíduos dada população de origem) é um conceito chave população de origem) é um conceito chave 
na fundamentação das atividades relacionadas à reprodução de anina fundamentação das atividades relacionadas à reprodução de animais de companhia, mais de companhia, 
e e no manejo de populações de zoológicos e espécies em extinçãono manejo de populações de zoológicos e espécies em extinção.. Em populações Em populações 
cativas, submetidas a processos controlados de cruzamento e selecativas, submetidas a processos controlados de cruzamento e seleção direcional, ção direcional, o o 
endocruzamentoendocruzamento resulta de estratégias de melhoramento envolvendo resulta de estratégias de melhoramento envolvendo acasalamentosacasalamentos
entre indivíduos aparentados. Em cãesentre indivíduos aparentados. Em cães,, tipicamente são utilizados métodos tipicamente são utilizados métodos 
envolvendo cruzamentos entre indivíduos aparentados envolvendo cruzamentos entre indivíduos aparentados (“(“linebreedinglinebreeding”) ”) com o com o 
objetivo de “fechar” linhagens objetivo de “fechar” linhagens de de sanguesangue e com isso manter características e com isso manter características fenotípicasfenotípicas
desejáveis.desejáveis.

A depressão por endogamia tem sido vastamente documentada em A depressão por endogamia tem sido vastamente documentada em 
animais domésticosanimais domésticos. C. Consideraonsidera--sese que o desempenho quanto a características que o desempenho quanto a características 
reprodutivas e viabilidade diminui cerca de 1% da média para cadreprodutivas e viabilidade diminui cerca de 1% da média para cada 1% de aumento a 1% de aumento 
no coeficiente de no coeficiente de endocruzamentoendocruzamento, embora esses valores sejam altamente , embora esses valores sejam altamente 
questionáveis (Nicholas 199questionáveis (Nicholas 19966). ). AsAs taxas de depressão por endogamia observadas em taxas de depressão por endogamia observadas em 
características de adaptação, juntamente com o aumento da freqüêcaracterísticas de adaptação, juntamente com o aumento da freqüência de defeitos ncia de defeitos 
genéticos e anormalidadesgenéticos e anormalidades dãodão, , portantoportanto,, significado ao fracasso da maioria das significado ao fracasso da maioria das 
tentativas de criar linhagens altamente tentativas de criar linhagens altamente endocruzadasendocruzadas de animais domésticos (linhas de de animais domésticos (linhas de 
sangue fechadas) (sangue fechadas) (UbbinkUbbink etet al. 1992).al. 1992).

EmboraEmbora o o conceitoconceito do do controlecontrole do do endocruzamentoendocruzamento sejaseja, , emem geralgeral, , 
conhecidoconhecido, a, a grande maioria dos criadores de cães realizam a seleção de seusgrande maioria dos criadores de cães realizam a seleção de seus
padreadorespadreadores e matrizes baseandoe matrizes baseando--se exclusivamente em um conjunto de se exclusivamente em um conjunto de 
características características fenotípicasfenotípicas emem levarlevar emem consideraçãoconsideração informações de pedigree e informações de pedigree e 
ancestriaancestria de forma de forma a a monitorarmonitorar o o nívelnível de de endocruzamentoendocruzamento. N. Na realidade muitas a realidade muitas 
vezes essas informações não são disponíveis ou são até mesmo ignvezes essas informações não são disponíveis ou são até mesmo ignoradas. Somado a oradas. Somado a 
isso existe o problema da desorganização do sistema de registro isso existe o problema da desorganização do sistema de registro genético genético dde animais e animais 
e fraudes na declaração da paternidade e/ou maternidade. e fraudes na declaração da paternidade e/ou maternidade. 

A A possibilidadepossibilidade de de realizarrealizar umauma análise genética análise genética detalhadadetalhada com com marcadoresmarcadores
molecularesmoleculares dos indivíduos utilizados em programas de seleção dos indivíduos utilizados em programas de seleção e e recombinaçãorecombinação de de 
cãescães, , seriaseria muitomuito útilútil parapara identificar parentescos identificar parentescos incertosincertos ouou desconhecidosdesconhecidos de de 
animaisanimais a a seremserem utilizadosutilizados emem esquemasesquemas de de acasalamentosacasalamentos dentrodentro de de linhaslinhas
““linebreedinglinebreeding” ” bembem comocomo parapara selecionar animais selecionar animais emem programas de cruzamento programas de cruzamento 
entreentre linhaslinhas (“(“linecrossinglinecrossing”). Para ”). Para issoisso tornatorna--se se necessárionecessário inicialmenteinicialmente otimizarotimizar
sistemassistemas robustosrobustos de de tipagemtipagem molecular molecular bembem comocomo construirconstruir bancosbancos de dados de de dados de 
frequênciasfrequências alélicasalélicas parapara as as raçasraças a a seremserem contempladascontempladas. . AlgunsAlguns poucospoucos estudosestudos de de 
análiseanálise genéticagenética com com marcadoresmarcadores microssatélitesmicrossatélites tem tem sidosido realizadosrealizados no no mundomundo com com 
raçasraças caninascaninas ((ZajcZajc e Sampson 1999; e Sampson 1999; AltetAltet et al. 2001), et al. 2001), muitasmuitas vezesvezes voltadosvoltados parapara o o 
entendimentoentendimento dada origemorigem de de raçasraças locaislocais (Roy et al. 1994; (Roy et al. 1994; MoreraMorera et al. 1999; et al. 1999; 
KoskinenKoskinen e e BredbackaBredbacka 2000; Kim et al. 2001). No 2000; Kim et al. 2001). No BrasilBrasil a a utilizaçãoutilização de de examesexames de de 
DNA DNA emem cãescães é é muitomuito recenterecente e e nenhumnenhum trabalhotrabalho tem tem sidosido publicadopublicado sobresobre a a 
caracterizaçãocaracterização dada estruturaestrutura genéticagenética dasdas populaçõespopulações locaislocais dasdas principaisprincipais raçasraças de de cãescães
de de companhiacompanhia..

VARIAÇÃO GENÉTICA E ENDOCRUZAMENTO EM POPULAÇÕES 
BRASILEIRAS DE QUATRO RAÇAS CANINAS COM BASE NA 

ANÁLISE DE MARCADORES MICROSSATÉLITES
GENETIC VARIATION AND INBREEDING IN BRAZILIAN POPULATIONS OF FOUR 
DOG BREEDS BASED ON THE ANALYSIS OF MICROSATELLITE MARKERS

VARIAÇÃO GENÉTICA E ENDOCRUZAMENTO EM POPULAÇÕES 
BRASILEIRAS DE QUATRO RAÇAS CANINAS COM BASE NA 

ANÁLISE DE MARCADORES MICROSSATÉLITES
GENETIC VARIATION AND INBREEDING IN BRAZILIAN POPULATIONS OF FOUR 
DOG BREEDS BASED ON THE ANALYSIS OF MICROSATELLITE MARKERS

108 112
116 120

124
128

132
140

148

COCKER

POODLE

PASTOR

ROTTWEILER0

0,1

0,2

0,3

0,4

0,5

0,6

0,7

0,8

Frequência

Alelo (pb)

PEZ 1

139 143 147 151 155 159 163 167 171 175 179 183

COCKER

POODLE
PASTOR
ROTTWEILER

0

0,1

0,2

0,3

0,4

0,5

0,6

0,7

0,8

0,9

Frequência

Alelo (pb)

FHC 2054

226
230

234
238

242

COCKER

POODLE

PASTOR

ROTTWEILER

0

0,1

0,2

0,3

0,4

0,5

0,6

Frequência

Alelo (pb)

FHC 2010

10
0

10
4

10
8

11
6

12
0

12
4

12
8

13
2

13
6

14
0

14
6

18
0

COCKER

PASTOR

0

0,1

0,2

0,3

0,4

0,5

0,6

Frequência

Alelo (pb)

PEZ 3

204 210 220 224 228 232 236
240 244

248

COCKER

POODLE

PASTOR
ROTTWEILER0

0,1

0,2

0,3

0,4

0,5

0,6

Frequência

Alelo (pb)

PEZ 8

96
104

108
112

116
120

124

COCKER

POODLE

PASTOR

ROTTWEILER

0
0,1

0,2
0,3

0,4

0,5

0,6

0,7

0,8

0,9

Frequência

Alelo (pb)

PEZ 5

140 148 168
172 176

180
184

188
192

COCKER

POODLE

PASTOR

ROTTWEILER0
0,1
0,2

0,3

0,4

0,5

0,6

0,7

0,8

0,9

Frequência

Alelo (pb)

PEZ 20

264 268 272 276 280 284 288 292 296
300

304

COCKER

POODLE

PASTOR
ROTTWEILER

0

0,1

0,2

0,3

0,4

0,5

0,6

0,7

0,8

Frequência

Alelo (pb)

PEZ 12

140 152 160 164 168 172 176 180 184 188 192 196 200
204

COCKER

POODLE
PASTOR
ROTTWEILER

0

0,1

0,2

0,3

0,4

0,5

0,6

0,7

Frequência

Alelo (pb)

PEZ 6

267
271

275
279

287
291

295

COCKER

POODLE

PASTOR

ROTTWEILER

0

0,1

0,2

0,3

0,4

0,5

0,6

0,7

0,8

Frequência

Alelo (pb)

FHC 2079

ABSTRACTABSTRACT
In In thethe lastlast fewfew yearsyears, a , a numbernumber of of dogdog breedsbreeds havehave experiencedexperienced anan
expressiveexpressive growthgrowth in in thethe numbernumber of of registeredregistered animalsanimals. . ThisThis demographicdemographic
growthgrowth hashas beenbeen followedfollowed byby anan increasedincreased occurrenceoccurrence of of severalseveral
pathologiespathologies thatthat usedused to to bebe muchmuch lessless frequentfrequent. A . A numbernumber of of factorsfactors are are 
contributingcontributing to to thisthis phenomenonphenomenon, , butbut certainlycertainly thethe geneticgenetic componentcomponent
derivedderived fromfrom increasedincreased inbreedinginbreeding is is oneone of of thethe mostmost relevantrelevant, , coupledcoupled to to 
thethe lacklack of of organizationorganization in in thethe registryregistry systemsystem andand fraudsfrauds in the declaration in the declaration 
of parentage. The main objective of this project was to investigof parentage. The main objective of this project was to investigate the ate the 
patterns of genetic variation and inbreeding of patterns of genetic variation and inbreeding of some of some of thethe mainmain dogdog
breedsbreeds in in populationspopulations of of thethe FFederalederal DistrictDistrict in in BrazilBrazil. . BloodBlood oror buccalbuccal swabswab
samplessamples werewere collectedcollected fromfrom 375 375 animalsanimals avoidingavoiding firstfirst generationgeneration relativesrelatives, , 
fromfrom four four dogdog breedsbreeds thatthat havehave shownshown increasedincreased pathologicalpathological problemsproblems.  .  
DNA DNA samplessamples werewere typedtyped withwith ten ten microsatellitemicrosatellite lociloci, , mostlymostly
tetranucleotidestetranucleotides, , recommendedrecommended byby thethe ISAG (ISAG (InternationalInternational SocietySociety of of 
Animal Animal GeneticsGenetics), ), simultaneouslysimultaneously analyzedanalyzed in a in a multiplexmultiplex systemsystem (ABI (ABI 
StockmarkStockmark CanineCanine I). I). A dA databaseatabase of of alleleallele frequenciesfrequencies for for thethe four four breedsbreeds
waswas generatedgenerated. . AlthoughAlthough some some breedbreed specificspecific allelesalleles werewere observedobserved, , thethe
mainmain sourcesource of of differentiationdifferentiation amongamong thethe breedsbreeds waswas in in thethe relativerelative alleleallele
frequencfrequency distributiony distribution. . MultilocusMultilocus inbreedinginbreeding coefficientscoefficients (f) (f) werewere
significantlysignificantly greatergreater thanthan zero (CI at 95% zero (CI at 95% byby bootstrapbootstrap) for ) for CockerCocker SpanielSpaniel
(f=0(f=0..06), Poodle (f=006), Poodle (f=0..095) 095) andand GermanGerman ShepherdShepherd (f=0(f=0..089), 089), butbut notnot for for 
thethe RottweilerRottweiler populationpopulation (f=(f=--00..017). For 017). For thethe RotweilerRotweiler populationpopulation thethe
allelicallelic diversitydiversity andand heterozigositiesheterozigosities werewere significantlysignificantly lowerlower thanthan for for thethe
otherother breedsbreeds, , suggestingsuggesting a narrower genetic base of the breed but not a a narrower genetic base of the breed but not a 
significantsignificant founderfounder effecteffect as f was not significantly different from zero. This as f was not significantly different from zero. This 
result can be explained by the fact that the interest in this brresult can be explained by the fact that the interest in this breed is relatively eed is relatively 
recent coinciding with an recent coinciding with an intensiveintensive importimport of of animalsanimals fromfrom severalseveral countriescountries
for the foundation of the national populationsfor the foundation of the national populations. A . A significantsignificant geneticgenetic
differentiationdifferentiation amongamong thethe breedsbreeds waswas seenseen ((FstFst= 0= 0..145145 amongst the four amongst the four 
breedsbreeds) ) withwith thethe twotwo smallsmall breedsbreeds, , CockerCocker andand Poodle Poodle geneticallygenetically closercloser
((FstFst=0.06 =0.06 NeiNei GD= 0GD= 0..199) 199) andand RottweilerRottweiler thethe mostmost distinctdistinct speciesspecies
((FstFst=0.28 in relation to German Shepherd)=0.28 in relation to German Shepherd). . This pattern of strong This pattern of strong 
differentiation implies a past of genetic isolation and intensivdifferentiation implies a past of genetic isolation and intensive artificial e artificial 
selection. selection. TheThe 1010--locuslocus multiplexmultiplex systemsystem waswas highlyhighly efficientefficient andand
informativeinformative for for thethe investigationinvestigation of of geneticgenetic variationvariation andand determinationdetermination of of 
parentage in the four breedsparentage in the four breeds. . ThisThis powerfulpowerful tooltool cancan bebe immediatelyimmediately usedused
for for thethe establishmentestablishment of a of a geneticgenetic managementmanagement systemsystem involvinginvolving controlcontrol of of 
relatedrelated matingsmatings in in linebreedinglinebreeding strategiesstrategies andand especiallyespecially for for thethe
introductionintroduction of of newnew animalsanimals in in linecrossinglinecrossing programsprograms..

MATERIAL E MÉTODOSMATERIAL E MÉTODOS
Amostragem de animais:Amostragem de animais: Foram amostrados, aleatoriamente, 385 animaisForam amostrados, aleatoriamente, 385 animais assim assim 
distribuidosdistribuidos: 98 da raça : 98 da raça CockerCocker, 140 da raça Poodle, 100 da raça Pastor Alemão e 47 , 140 da raça Poodle, 100 da raça Pastor Alemão e 47 
da raça da raça RottweilerRottweiler. Os animais para o estudo foram disponibilizados através de uma. Os animais para o estudo foram disponibilizados através de uma
chamada de voluntários a partir de listagens de clientes de clínchamada de voluntários a partir de listagens de clientes de clínicas veterinárias icas veterinárias 
particulares do DF bem como via anúncio em jornal de grande circparticulares do DF bem como via anúncio em jornal de grande circulação. Não foi ulação. Não foi 
tomada nenhuma medida específica para minimizar parentesco entretomada nenhuma medida específica para minimizar parentesco entre os animais ou os animais ou 
evitar evitar tendenciosidadestendenciosidades demográficademográficass a não ser o cuidado de não coletar animais a não ser o cuidado de não coletar animais 
sabidamente parentes em primeiro grau (ex. pais e filhos, irmãossabidamente parentes em primeiro grau (ex. pais e filhos, irmãos). ). 
Coleta de amostra e extração de DNA:Coleta de amostra e extração de DNA: Foram coletadas amostras de sangue Foram coletadas amostras de sangue 
periférico em EDTA ou periférico em EDTA ou esfregaçosesfregaços da mucosa bucal dos animais amostrados e oda mucosa bucal dos animais amostrados e o
DNA extraído utilizando protocolos padrão para os dois tipos de DNA extraído utilizando protocolos padrão para os dois tipos de amostras. amostras. 
Análise genética com Análise genética com microssatélitesmicrossatélites:: As amostras de DNA foram analisadas com As amostras de DNA foram analisadas com 
um total de 10 locos um total de 10 locos microssatélitesmicrossatélites mapeados no genoma canino sendo nove mapeados no genoma canino sendo nove 
tetranucleotídeostetranucleotídeos e um e um dinucleotídeodinucleotídeo (PEZ3) recomendados internacionalmente pela (PEZ3) recomendados internacionalmente pela 
ISAG (ISAG (InternationalInternational SocietySociety of Animal of Animal GeneticsGenetics) para a determinação de perfis ) para a determinação de perfis 
genéticos e exames de vínculo genético de cães. Estes locos são genéticos e exames de vínculo genético de cães. Estes locos são organizados em um organizados em um 
sistema sistema multiplexmultiplex comercial de uma única PCR e única pista de gel com marcação comercial de uma única PCR e única pista de gel com marcação 
fluorescente denominado “fluorescente denominado “StockmarkStockmark CanineCanine I”  (I”  (AppliedApplied BiosystemsBiosystems Inc.) : PEZ1, Inc.) : PEZ1, 
PEZ3, PEZ5, PEZ6, PEZ8, PEZ12, PEZ20, FHC2010, FHC2054 e FHC2079PEZ3, PEZ5, PEZ6, PEZ8, PEZ12, PEZ20, FHC2010, FHC2054 e FHC2079. Os . Os 
produtos da PCR foram resolvidos em produtos da PCR foram resolvidos em geisgeis desnaturantesdesnaturantes em sequenciador em sequenciador 
automático de DNA ABI Prism 377XL e os dados analisados utilizanautomático de DNA ABI Prism 377XL e os dados analisados utilizando os softwares do os softwares 
GeneScan e Genotyper. A declaraão dos genótipos foi feita automaGeneScan e Genotyper. A declaraão dos genótipos foi feita automaticamente ticamente 
utilizando uma “macro” específica do Genotyper desenvolvida no nutilizando uma “macro” específica do Genotyper desenvolvida no nosso laboratórioosso laboratório..
Análises estatísticas:Análises estatísticas: Estatísticas descritivas, Estatísticas descritivas, testestestes de equilíbrio de HW e de equilíbrio de HW e 
desequilíbrio de ligação, estimativas de distâncias desequilíbrio de ligação, estimativas de distâncias genéticasgenéticas ((NeiNei 1978), testes exatos 1978), testes exatos 
de Fisher para equilíbrio de HW e desequilíbrio de ligação gamétde Fisher para equilíbrio de HW e desequilíbrio de ligação gamética e diferenciação ica e diferenciação 
entre as raças (Fst) foram realizados com o software entre as raças (Fst) foram realizados com o software GeneticGenetic Data Data AnalysisAnalysis (GDA) (GDA) 
(Lewis e (Lewis e ZaykinZaykin 2000). O desempenho forense da bateria de locos para identifica2000). O desempenho forense da bateria de locos para identificação ção 
individual e determinação de paternidade foi avaliado pela estimindividual e determinação de paternidade foi avaliado pela estimativa da Probabilidade ativa da Probabilidade 
de Exclusão de paternidade e Probabilidade de Identidade (de Exclusão de paternidade e Probabilidade de Identidade (WeirWeir 1996).1996).
Exames de paternidade e maternidade:Exames de paternidade e maternidade: O sistema O sistema multiplexmultiplex foi utilizado para a foi utilizado para a 
realização de alguns exames de paternidade e maternidade em triorealização de alguns exames de paternidade e maternidade em trio e duos (somente e duos (somente 
filhote e suposto filhote e suposto padreadorpadreador) para demonstrar a utilidade do sistema de identificação. ) para demonstrar a utilidade do sistema de identificação. 

RESULTADOS E DISCUSSÃORESULTADOS E DISCUSSÃO
??O sistema O sistema multiplexmultiplex de dez locos demonstrou ser robusto para a geração de perfis gede dez locos demonstrou ser robusto para a geração de perfis genéticos néticos 
individuais (Figura 1). Foi necessária a otimização do sistema dindividuais (Figura 1). Foi necessária a otimização do sistema do ponto de vista de concentração o ponto de vista de concentração 
de de primersprimers, programa de PCR e principalmente quantidades de DNA derivadas , programa de PCR e principalmente quantidades de DNA derivadas dos dois tipos de dos dois tipos de 
material biológico coletado. O loco PEZ3, o único material biológico coletado. O loco PEZ3, o único dinucleotídeodinucleotídeo, demanda uma atenção especial , demanda uma atenção especial 
na declaração dos genótipos seja manualmente bem como na declaração dos genótipos seja manualmente bem como pelapela macro, uma vez que os alelos macro, uma vez que os alelos 
diferem apenas em dois pares de bases. Por outro lado, conforme diferem apenas em dois pares de bases. Por outro lado, conforme esperado, foi o loco com esperado, foi o loco com 
maior conteúdo de informação genética para determinação de indivmaior conteúdo de informação genética para determinação de individualidade e exames de idualidade e exames de 
vínculo genético. Entre os vínculo genético. Entre os tetranucleotídeostetranucleotídeos, os locos FHC2054, os locos FHC2054, , PEZ6PEZ6, PEZ8 e PEZ12, PEZ8 e PEZ12 foram os foram os 
de maior conteúdo informativo aliando, portanto, robustez na decde maior conteúdo informativo aliando, portanto, robustez na declaração de genótipos e elevado laração de genótipos e elevado 
poder de exclusão de paternidade. poder de exclusão de paternidade. 
??Bancos de dados de freqüências Bancos de dados de freqüências alélicasalélicas para cada raça foram gerados (Figura 2). Embora para cada raça foram gerados (Figura 2). Embora 
alguns alelos raçaalguns alelos raça--específicos específicos tenhamtenham sidosido observados (ex. PEZ1 alelo 132 em Poodle; PEZ6 alelo observados (ex. PEZ1 alelo 132 em Poodle; PEZ6 alelo 
160 em Pastor Alemão) tipicamente as 160 em Pastor Alemão) tipicamente as frequênciasfrequências destesdestes alelosalelos sãosão menores do que 5%. menores do que 5%. 
??Índices de fixação (f) Índices de fixação (f) multilocomultiloco foram significativamente maiores que zero (IC a 95% por foram significativamente maiores que zero (IC a 95% por 
""bootstrapbootstrap") para ") para CockerCocker, Poodle e Pastor Alemão mas não para , Poodle e Pastor Alemão mas não para RottweilerRottweiler (Tabela 1). Para a (Tabela 1). Para a 
população de população de RottweilerRottweiler a diversidade a diversidade alélicaalélica e e heterozigosidadesheterozigosidades foram significativamente foram significativamente 
menores do que para as demais raças. Embora um menor número de amenores do que para as demais raças. Embora um menor número de animais tenha sido nimais tenha sido 
utilizado, este resultado sugere uma base genética mais estreitautilizado, este resultado sugere uma base genética mais estreita para esta raça e não um efeito para esta raça e não um efeito 
fundador uma vez que fundador uma vez que f f nãonão é é significativamentesignificativamente diferentediferente de zerode zero. Este resultado pode ser . Este resultado pode ser 
explicado pelo fato do interesse nesta raça ser mais recente no explicado pelo fato do interesse nesta raça ser mais recente no país, coincidindo com uma intensa país, coincidindo com uma intensa 
importação de animais de diversos países na formação dos planteiimportação de animais de diversos países na formação dos planteis nacionais. s nacionais. 
??Uma diferenciação genética significativa entre Uma diferenciação genética significativa entre todastodas asas raças foi verificada (raças foi verificada (Fst=0Fst=0,145 para as ,145 para as 
quatro raças analisadas conjuntamente) sendo que quatro raças analisadas conjuntamente) sendo que CockerCocker e Poodle são geneticamente mais e Poodle são geneticamente mais 
próximas (próximas (DistDist. . NeiNei =0,199). A raça Pastor Alemão é mais próxima de =0,199). A raça Pastor Alemão é mais próxima de CockerCocker e Poodle, e Poodle, 
enquanto enquanto RottweilerRottweiler é a raça geneticamente mais distinta das outras três (Tabelas 2é a raça geneticamente mais distinta das outras três (Tabelas 2 e 3).e 3).
??O sistema O sistema multiplexmultiplex de 10 locos de 10 locos StockmarkStockmark Canine I Canine I dada ABI ABI mostroumostrou--se altamente informativo se altamente informativo 
para a resolução de investigação de vínculo genético nas quatro para a resolução de investigação de vínculo genético nas quatro raças. Para raças. Para CockerCocker, Poodle e , Poodle e 
Pastor a análise dos dez locos alcança uma probabilidade de exclPastor a análise dos dez locos alcança uma probabilidade de exclusão de paternidade a priori usão de paternidade a priori 
maior do que 99,9%. Para maior do que 99,9%. Para RottweilerRottweiler seriam necessários mais 2 a 4 locos para atingir o mesmo seriam necessários mais 2 a 4 locos para atingir o mesmo 
poder de exclusão (Tabela 4). Dois exames de paternidade são aprpoder de exclusão (Tabela 4). Dois exames de paternidade são apresentados para ilustrar o esentados para ilustrar o 
sistema (Figura 3).sistema (Figura 3).
??A análise genética com marcadores moleculares permite ainda a esA análise genética com marcadores moleculares permite ainda a estimativa do grau de timativa do grau de 
parentesco entre os cães mantidos em um plantel bem como entre parentesco entre os cães mantidos em um plantel bem como entre padreadorespadreadores e/ou matrizes de e/ou matrizes de 
diferentes linhas, direcionando em base científica a escolha de diferentes linhas, direcionando em base científica a escolha de animais para acasalamento de animais para acasalamento de 
acordo com o objetivo do melhoramento genético do criador (“acordo com o objetivo do melhoramento genético do criador (“inbreedinginbreeding”, “”, “linebreedinglinebreeding” ou ” ou 
““outbreedingoutbreeding”). Embora a análise de”). Embora a análise destesstes marcadores marcadores microssatélitesmicrossatélites não não visa e visa e nemnem permitepermite o o 
mapeamento de genes responsáveis por doenças, a estimativa do grmapeamento de genes responsáveis por doenças, a estimativa do grau de parentesco/distância au de parentesco/distância 
genética, fornece uma informação  útil para mitigar o risco de pgenética, fornece uma informação  útil para mitigar o risco de produzir ninhadas inadequadas em roduzir ninhadas inadequadas em 
estratégias de geração de linhas de sangue fechadas. Além dissoestratégias de geração de linhas de sangue fechadas. Além disso,, o exame de vínculo genético de o exame de vínculo genético de 
cães abre a perspectiva de fornecer certificados de paternidade/cães abre a perspectiva de fornecer certificados de paternidade/maternidade de todos os animais maternidade de todos os animais 
gerados em um canil, agregando valor aos produtos.gerados em um canil, agregando valor aos produtos.
??Em conclusão, este trabalhoEm conclusão, este trabalho representa uma contribuição importante para incrementar a representa uma contribuição importante para incrementar a 
organização da organização da cinofiliacinofilia nãonão apenasapenas nono Distrito Federal Distrito Federal masmas emem todotodo o paíso país. A . A adoçãoadoção destedeste
sistemasistema de de análiseanálise genéticagenética poderápoderá resultarresultar emem uma melhoria geral no planteluma melhoria geral no plantel de de animaisanimais,, ee
potencialmentepotencialmente,, emem uma redução na casuística de doenças geneticamente transmissíveiuma redução na casuística de doenças geneticamente transmissíveis.s.
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OBJETIVOS
1. Implementação e otimização de um sistema de identificação genética de 

cães utilizando marcadores moleculares baseados em seqüências de
microssatélites em sistemas multiplex com detecção fluorescente. 

2. Construção de um banco de dados de freqüências alélicas para os locos 
utilizados na identificação individual de cães para quatro das principais 
raças criadas no Distrito Federal e avaliação do desempenho forense 
para identificação individual e determinação de vínculo genético.

3. Quantificação do coeficiente de endocruzamento existente nas 
populações de quatro raças caninas que vem apresentando crescimento 
no número de indivíduos registrados e aumento na incidência de 
patologias. 

4. Teste do sistema em exames de paternidade e maternidade.

OBJETIVOSOBJETIVOS
1.1. Implementação e otimização de um sistema de identificação genétiImplementação e otimização de um sistema de identificação genética de ca de 

cães utilizando marcadores moleculares baseados em seqüências decães utilizando marcadores moleculares baseados em seqüências de
micromicrosssatélites em sistemas satélites em sistemas multiplexmultiplex com detecção fluorescente. com detecção fluorescente. 

2.2. Construção de um banco de dados de freqüências Construção de um banco de dados de freqüências alélicasalélicas para os locos para os locos 
utilizados na identificação individual de cães para quatro das putilizados na identificação individual de cães para quatro das principais rincipais 
raças criadas no Distrito Federal e avaliação do desempenho foreraças criadas no Distrito Federal e avaliação do desempenho forense nse 
para identificação individual e para identificação individual e determinaçãodeterminação de de vínculo genético.vínculo genético.

3.3. Quantificação do coeficiente de Quantificação do coeficiente de endocruzamentoendocruzamento existente nas existente nas 
populações de quatro raças caninas que vem apresentando crescimepopulações de quatro raças caninas que vem apresentando crescimento nto 
no número de indivíduos registrados e aumento na incidência de no número de indivíduos registrados e aumento na incidência de 
patologias. patologias. 

4.4. Teste do sistema em exames de paternidade e maternidade.Teste do sistema em exames de paternidade e maternidade.

* I.C 95% 0,032318 a 0,089851

* I.C. 95% 0.056860 a 0.133664

** I,C, 95%  0,049812 a  0,130192

COCKER (n=98) 
Loco Nº alelos Ho He f HWE p 
PEZ1 6 0,693390 0,614583 0,114184 0,260625 

FHC2054 9 0,800209 0,775510 0,031020 0,048438 
FHC2010 5 0,712315 0,625000 0,123144 0,021562 

PEZ5 5 0,667860 0,659794 0,012139 0,058750 
PEZ20 5 0,715966 0,641304 0,104794 0,345938 
PEZ12 8 0,751387 0,765306 -0,018622 0,079375 
PEZ3 19 0,879445 0,831325 0,055031 0,014687 
PEZ6 7 0,783145 0,753086 0,038613 0,744687 
PEZ8 9 0,764194 0,723404 0,053648 0,006250 

FHC2079 4 0,480272 0,418367 0,129474 0,119375 
Média 7,7 0,724818 0,680768 0,061087 * 

 

POODLE (n=140) 
Loco Nº alelos Ho He f HWE p 
PEZ1 8 0,784867 0,696000 0,113631 0,000937 

FHC2054 12 0,846165 0,791667 0,064659 0,057188 
FHC2010 5 0,636569 0,603774 0,051752 0,480312 

PEZ5 7 0,669255 0,593496 0,113610 0,005313 
PEZ20 8 0,651454 0,532787 0,182772 0,000000 
PEZ12 9 0,796956 0,795276 0,002117 0,826875 
PEZ3 18 0,902467 0,728571 0,193814 0,000000 
PEZ6 10 0,820989 0,718750 0,125396 0,047500 
PEZ8 7 0,768711 0,773585 -0,006370 0,064687 

FHC2079 5 0,687570 0,612403 0,109702 0,084062 
Média 8,9 0,756500    0,684631    0,095387 * 

 

PASTOR ALEMÃO (n=100) 
Loco Nºalelos Ho He f HWE p 
PEZ1 6 0,393651 0,389474 0,010667 0,143437 

FHC2054 9 0,753612 0,702128 0,068659 0,059062 
FHC2010 4 0,591646 0,549451 0,071686 0,032188 

PEZ5 4 0,257143 0,263158 -0,023519 0,773438 
PEZ20 5 0,490503 0,433333 0,117131 0,320625 
PEZ12 9 0,417164 0,387755 0,070834 0,344687 
PEZ3 14 0,608079 0,544304 0,105481 0,074375 
PEZ6 11 0,836180 0,671053 0,198533 0,000937 
PEZ8 8 0,747743 0,728261 0,026194 0,209375 

FHC2079 6 0,423705 0,357143 0,157777 0,008125 
Média 7,6 0,551942    0,502606    0,089828 * 

 

ROTTWEILER (n=47) 
Loco Nº alelos Ho He f p 
PEZ1 5 0.648299 0.536585 0.174097 0.433125 

FHC2054 4 0.211289 0.256410 -0.216974 1.000000 
FHC2010 3 0.568070 0.657895 -0.160602 0.677500 

PEZ5 2 0.292405 0.250000 0.146608 0.322813 
PEZ20 2 0.195483 0.216216 -0.107692 1.000000 
PEZ12 7 0.666001 0.794872 -0.196546 0.030625 
PEZ3 10 0.698795 0.761905 -0.091514 0.032188 
PEZ6 8 0.580773 0.588235 -0.013047 0.311563 
PEZ8 4 0.647353 0.564103 0.130073 0.624062 

FHC2079 4 0.694132 0.666667 0.040000 0.930937 
Média 4,9 0.520260 0.529289 -0.017555 n.s. 

 

COCKER POODLE PASTOR 
ALEMÃO 

ROTTWEILER  
Loco 

P.Exc. P.Iden. P.Exc. P.Iden. P.Exc. P.Iden. P.Exc. P.Iden. 
PEZ1 0,471 0,147 0,602 0,078 0,231 0,392 0,398 0,198 

FHC2054 0,635 0,064 0,702 0,064 0,560 0,097 0,119 0,640 
FHC2010 0,497 0,128 0,388 0,207 0,331 0,255 0,311 0,272 

PEZ5 0,415 0,181 0,436 0,167 0,140 0,566 0,134 0,548 
PEZ20 0,488 0,134 0,427 0,174 0,287 0,306 0,092 0,670 
PEZ12 0,546 0,104 0,622 0,070 0,246 0,368 0,431 0,171 
PEZ3 0,765 0,026 0,799 0,020 0,412 0,187 0,450 0,161 
PEZ6 0,593 0,082 0,662 0,055 0,684 0,048 0,389 0,206 
PEZ8 0,582 0,085 0,585 0,084 0,558 0,097 0,423 0,084 

FHC2079 0,275 0,319 0,445 0,162 0,250 0,361 0,452 0,162 
Locos 

combinados 
99,96% 

 
1,75 x 
10-10 

99,97% 3,14 x 
10-11 

99,4% 1,94 x 
10-7 

98,3% 9,77 x 
10-7 
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Figura 1. Eletroferograma dos dez locos utilizados no sistema multiplex Stockmark Canine I (ABI) para análise 
genética de cães. Os alelos são declarados em pares de bases com precisão de duas casas decimais e depois 
exportados automaticamente para uma planilha após tratamento com uma macro no software Genotyper.

Figura 1.Figura 1. EletroferogramaEletroferograma dos dez locos utilizados no sistema dos dez locos utilizados no sistema multiplexmultiplex StockmarkStockmark Canine I (ABI) Canine I (ABI) para análise para análise 
genética de cães. Os alelos são declarados em pares de bases comgenética de cães. Os alelos são declarados em pares de bases com precisão de duas casas decimais e depois precisão de duas casas decimais e depois 
exportados automaticamente para uma planilha após tratamento comexportados automaticamente para uma planilha após tratamento com uma macro no software uma macro no software GenotyperGenotyper..

Tabela 1. Estatísticas descritivas para os dez locos nas quatro raças estudadas: Ho Heterozigosidade observada; 
He Heterozigosidade esperada; f coeficiente de endocruzamento; HWE p valor p para teste exato de aderência 
ao equilíbrio de Hardy Weinberg. O coeficiente de endocruzamento multiloco foi testado via “bootstrapping” pela 
geração de um intervalo de confiança a 95%.

Tabela 1.Tabela 1. Estatísticas descritivas para os dez locos nas quatro raças estEstatísticas descritivas para os dez locos nas quatro raças estudadas: udadas: HoHo HeterozigosidadeHeterozigosidade observada; observada; 
He He HeterozigosidadeHeterozigosidade esperada; f coeficiente de esperada; f coeficiente de endocruzamentoendocruzamento; HWE p valor p para teste exato de aderência ; HWE p valor p para teste exato de aderência 
ao equilíbrio de ao equilíbrio de HardyHardy WeinbergWeinberg. O coeficiente de . O coeficiente de endocruzamentoendocruzamento multilocomultiloco foi testado via “foi testado via “bootstrappingbootstrapping” pela ” pela 
geração de um intervalo de confiança a 95%.geração de um intervalo de confiança a 95%.

Figura 2.Figura 2. Histogramas de distribuição de Histogramas de distribuição de frequênciasfrequências alélicasalélicas para os dez locos para os dez locos microssatélitesmicrossatélites nas quatro raças nas quatro raças 
estudadas. Foi observada uma diferença significativa entre raçasestudadas. Foi observada uma diferença significativa entre raças quanto às distribuições relativas  das quanto às distribuições relativas  das frequênciasfrequências
alélicasalélicas para  a maioria dos locos  utilizando um teste exato de Fisher para  a maioria dos locos  utilizando um teste exato de Fisher realizado com a função STRUCT do realizado com a função STRUCT do 
programa programa GenepopGenepop (Raymond e (Raymond e RoussetRousset 1995) (dados não apresentados). 1995) (dados não apresentados). 

Tabela 4. Estimativas de parâmetros de desempenho forense para os dez locos microssatélites individualmente
e combinados nas quatro raças.  P. Exc. Probabilidade de exclusão de paternidade (probabilidade com a qual o 
loco em questão exclui da paternidade um indivíduo erroneamente apontado como pai de um filhote - quanto
maior mais informativo o loco); P. Iden. Probabilidade de identidade (probabilidade de dois animais diferentes
terem o mesmo genótipo ao loco devido ao acaso - quanto menor mais informativo o loco).

Tabela 4. Tabela 4. Estimativas de parâmetros de desempenho forense para os dez locoEstimativas de parâmetros de desempenho forense para os dez locos s microssatélitesmicrossatélites individualmenteindividualmente
e e combinadoscombinados nas quatro raças.  nas quatro raças.  P. P. ExcExc. . Probabilidade de exclusão de Probabilidade de exclusão de ppaternidadeaternidade ((probabilidadeprobabilidade com a com a qualqual o o 
loco loco emem questãoquestão excluiexclui dada paternidadepaternidade um um indivíduoindivíduo erroneamenteerroneamente apontadoapontado comocomo paipai de um de um filhotefilhote -- quantoquanto
maiormaior maismais informativoinformativo o loco); o loco); P. P. IdenIden.. Probabilidade de Probabilidade de iidentidadedentidade ((probabilidadeprobabilidade de de doisdois animaisanimais diferentesdiferentes
teremterem o o mesmomesmo genótipogenótipo aoao loco loco devidodevido aoao acasoacaso -- quantoquanto menormenor maismais informativoinformativo o loco).o loco).

 Cocker Poodle Pastor Alemão Rottweiler 
Cocker 0 0,819 0,757 0,540 
Poodle 0,199 0 0,706422 0,558 

Pastor Alemão 0,278 0,347 0 0,546 
Rottweiler 0,616 0,582 0,605 0 

 

Tabela 2. Estimativas de similaridade genética de Nei (Nei 1978) acima da diagonal em verde, e de distância de 
Nei abaixo da diagonal em vermelho entre as quatro raças caninas.  
Tabela 2. Tabela 2. Estimativas de similaridade genética de Estimativas de similaridade genética de NeiNei ((NeiNei 1978) acima da diagonal em verde, e de distância de 1978) acima da diagonal em verde, e de distância de 
NeiNei abaixo da diagonal em vermelho entre as quatro raças caninas.  abaixo da diagonal em vermelho entre as quatro raças caninas.  

 Cocker Poodle Pastor Alemão Rottweiler 
Cocker - 0,06 0,13 0,21 
Poodle 0,03 a 0,08 - 0,14 0,20 

Pastor Alemão 0,08 a 0,18 0,09 a 0,19 - 0,28 
Rottweiler 0,16 a 0,27 0,12 a 0,27 0,18 a 0,37 - 

 

Tabela 3. Estimativas de diferenciação genética entre populações (Fst) acima da diagonal, e intervalo de confiança  
a 95% via bootstrapping sobre as estimativas, abaixo da diagonal. Todas as estimativas foram significativamente 
maiores do que zero.

Tabela 3. Tabela 3. Estimativas de diferenciação genética entre populações (Estimativas de diferenciação genética entre populações (FstFst) acima da diagonal, e intervalo de confiança  ) acima da diagonal, e intervalo de confiança  
a 95% via a 95% via bootstrappingbootstrapping sobre as estimativas, abaixo da diagonal. Todas as estimativas sobre as estimativas, abaixo da diagonal. Todas as estimativas foram significativamente foram significativamente 
maiores do que zeromaiores do que zero..
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Figura 3.Figura 3. Resultados de exames de paternidade de Resultados de exames de paternidade de 
um trio (painel à esquerda) envolvendo um cão um trio (painel à esquerda) envolvendo um cão 
desaparecido, e um duo  (painel à direita) envolvendo desaparecido, e um duo  (painel à direita) envolvendo 
um filhote e o suposto um filhote e o suposto padreadorpadreador. São apresentados . São apresentados 
os os eletroferogramaseletroferogramas nos quais podem ser nos quais podem ser 
identificadas as exclusões de paternidade e identificadas as exclusões de paternidade e 
maternidade no caso do trio e os compartilhamentos maternidade no caso do trio e os compartilhamentos 
alélicosalélicos entre filhote e entre filhote e padreadorpadreador no caso do duo . No no caso do duo . No 
caso do duo são apresentados somente 6 dos 10 caso do duo são apresentados somente 6 dos 10 
locos analisados.locos analisados.


