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1UNESP - Departamento de Ecologia Laboratório de Biologia da Conservação Rio Claro, SP, Brasil E - mail: tamigo-

doi@gmail.com. 2 Casa da Floresta Assessoria Ambiental Ltda - Av. Joaninha Morganti, no 289, Monte Alegre, Piracicaba,

Brasil. CEP 13415 - 030. Fone/Fax: 19.3433.7422.

INTRODUÇÃO

Estimativas de tamanho populacional são importan-
tes para propostas de conservação e para o manejo
de espécies. No entanto, estas estimativas podem ser
de dif́ıcil obtenção, especialmente para espécies ra-
ras ou elusivas (Bellemain et al., 2005), como a anta
(Tapirus terrestris), um animal de hábito noturno e
solitário, tornando custosos os estudos populacionais
com técnicas tradicionais de campo (Norton & Ash-
ley, 2004). Estimativas de tamanho populacional de
antas vêm sendo feitas com o uso de câmeras - trap,
no entanto estas não se mostram muito eficazes de-
vido ao fato de a espécie não possuir caracteŕısticas fe-
not́ıpicas que permitam a identificação individual com
segurança (Oliveira - Santos et. al, 2010). Outros
métodos como telemetria e transecção linear também
podem ser utilizados para fins de estimativa popula-
cional. Entretanto, o primeiro além de se tratar de
um método invasivo, exige um grande esforço amos-
tral para captura dos animais a fim de instalar os co-
lares, enquanto que o segundo não se aplica a orga-
nismos elusivos e de hábitos noturnos como a anta e
altera o comportamento dos animais durante a apro-
ximação do pesquisador (Médici, 2010). Desta forma,
métodos não invasivos, como análises moleculares uti-
lizando fezes como fonte de DNA, trazem vantagens
como loǵıstica simples, relativamente econômico e não
há necessidade de ver ou perturbar o animal (Belle-
main et al., 2005; Médici, 2010). Essas vantagens

são essenciais principalmente para o estudo de espécies
ameaçadas, como a anta (“Vulneráveis à extinção” ca-
tegoria A2cde+3cde; IUCN - International Union for
Conservation of Nature). A anta, abundante em mui-
tas partes da Amazônia, tornou - se extremamente rara
na Mata Atlântica devido à pressão de caça, perda
de habitat, degradação e fragmentação (Cullen et al.,
2000). No Cerrado, mesmo em locais com vastas áreas
de criação de gado, ocorre a caça destes grandes animais
(Sanches et al., 2011), onde a espécie é pouco conhecida,
com escassos trabalhos de censos populacionais.

OBJETIVOS

Considerando a situação problema descrita, este traba-
lho pretende, através das análises genéticas não - inva-
sivas utilizando amostras fecais, realizar identificação
individual de Tapirus terrestris na Fazenda Barra do
Moeda, pertencente à Fibria Celulose S/A (Unidade
Três Lagoas, MS) para estimativa do tamanho mı́nimo
populacional.

MATERIAL E MÉTODOS

A vegetação no local de estudo é composta predominan-
temente por plantações de eucalipto, com a presença
de dois grandes fragmentos de cerrado. As fezes fres-
cas foram coletadas por busca ativa, georreferenciadas
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e os pontos de coleta plotados para interpretação refe-
rente à movimentação dos animais. O DNA foi extráıdo
com a utilização de kits comerciais espećıficos para este
tipo de material. Os genótipos das amostras de DNA
estão sendo obtidos através da utilização dos marcado-
res microssatélites desenvolvidos para a anta (Sanches
et al., 2009) e a identificação dos alelos foi realizada
por serviços de terceiros em seqüenciador automático.
Além disso, dado que trata - se de amostras não invasi-
vas, o que remete a um DNA de baixa qualidade, cada
PCR foi replicada para confirmação do genótipo en-
contrado. A identificação individual foi realizada com
a utilização do programa GIMLET (Valiére, 2002) em
que os genótipos obtidos para os diferentes loci anali-
sados foram analisados em conjunto. A estimativa da
probabilidade de identidade (PI), que se trata da pro-
babilidade que dois indiv́ıduos em uma população tem
de compartilhar os mesmos genótipos, também foi rea-
lizada neste mesmo programa.

RESULTADOS

Foram coletadas e georreferenciadas 41 amostras de fe-
zes. A extração de DNA foi realizada para todas, bem
como amplificações de locos microssatélites de interesse.
Do total de amostras, 14 tiveram pelo menos dois e até
cinco locos genotipados, o que possibilitou uma análise
prévia da identificação dos indiv́ıduos. O conjunto dos
locos mostrou uma PI no valor de 1,86x10 - 19. Este
dado indica que a probabilidade de dois indiv́ıduos com-
partilharem os mesmo genótipos é extremamente baixa
e que, portanto, o poder de identificação individual dos
locos é alto. Para as 14 amostras analizadas no GIM-
LET, foram encontrados pelo menos 10 genótipos dis-
tintos, ou seja, existem ao menos 10 indiv́ıduos em uma
área de 5270,2 ha, sendo que deste total, 1923,2 ha são
de vegetação nativa de Cerrado. Em levantamento bi-
bliográfico realizado por Médici, 2010, verificou - se que
a densidade de antas (obtida por transecção linear e
câmeras - trap) em uma área de transição Cerrado -
Pantanal na Bacia do Rio Paraguai é em média de 2,19
antas/ km2, enquanto que o presente estudo encontrou
0,52/km2, considerando somente a área de vegetação
nativa. Se considerarmos também a área de eucalip-
tos, esta densidade seria ainda menor. Vale ressaltar
que estas diferenças de densidade podem ser reflexos
de diferenças metodológicas para obtenção do número
de indiv́ıduos. No entanto, a análise das demais amos-
tras e a inclusão de novos locos possibilitará uma me-
lhor comparação da densidade populacional encontrada

com outros trabalhos.

CONCLUSÃO

Este trabalho mostrou que os métodos de análises mole-
culares não invasivas podem ser úteis na obtenção de es-
timativas de um tamanho mı́nimo populacional, especi-
almente no caso de espécies elusivas e ameaçadas. Ade-
mais, a análise das demais amostras e a inclusão de mais
locos microssatélites possibilitará novas informações so-
bre a população de estudo e posterior comparação com
outras áreas onde a anta habita. (Agradecemos à Fi-
bria Celulose S/A pela autorização, à Casa da Floresta
Assessoria Ambiental pelo apoio e suporte na execução
do trabalho no local e à Fapesp pelo financiamento do
projeto).
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