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INTRODUCAO

Estimativas de tamanho populacional sao importan-
tes para propostas de conservacao e para o manejo
de espécies. No entanto, estas estimativas podem ser
de dificil obtencao, especialmente para espécies ra-
ras ou elusivas (Bellemain et al., 2005), como a anta
(Tapirus terrestris), um animal de hébito noturno e
solitario, tornando custosos os estudos populacionais
com técnicas tradicionais de campo (Norton & Ash-
ley, 2004). Estimativas de tamanho populacional de
antas vém sendo feitas com o uso de cameras - trap,
no entanto estas nao se mostram muito eficazes de-
vido ao fato de a espécie nao possuir caracteristicas fe-
notipicas que permitam a identificacao individual com
seguranga (Oliveira - Santos et. al, 2010). Outros
métodos como telemetria e transeccao 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 esforco amos-
tral para captura dos animais a fim de instalar os co-
lares, enquanto que o segundo nao se aplica a orga-
nismos elusivos e de habitos noturnos como a anta e
altera o comportamento dos animais durante a apro-
ximagao do pesquisador (Médici, 2010). Desta forma,
métodos nao invasivos, como andlises moleculares uti-
lizando fezes como fonte de DNA, trazem vantagens
como logistica simples, relativamente econémico e nao
hé necessidade de ver ou perturbar o animal (Belle-
main et al., 2005; Médici, 2010). FEssas vantagens

sao essenciais principalmente para o estudo de espécies
ameagadas, como a anta (“Vulnerdveis & extingao” ca-
tegoria A2cde+3cde; TUCN - International Union for
Conservation of Nature). A anta, abundante em mui-
tas partes da Amazodnia, tornou - se extremamente rara
na Mata Atlantica devido & pressao de caga, perda
de habitat, degradacao e fragmentagao (Cullen et al.,
2000). No Cerrado, mesmo em locais com vastas dreas
de criacao de gado, ocorre a caga destes grandes animais
(Sanches et al., 2011), onde a espécie é pouco conhecida,
com escassos trabalhos de censos populacionais.

OBJETIVOS

Considerando a situagao problema descrita, este traba-
lho pretende, através das andlises genéticas nao - inva-
sivas utilizando amostras fecais, realizar identificagao
individual de Tapirus terrestris na Fazenda Barra do
Moeda, pertencente a Fibria Celulose S/A (Unidade
Trés Lagoas, MS) para estimativa do tamanho minimo
populacional.

MATERIAL E METODOS

A vegetagao no local de estudo é composta predominan-
temente por plantagoes de eucalipto, com a presenga
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 interpretacao refe-
rente & movimentacao dos animais. O DNA foi extraido
com a utilizagao de kits comerciais especificos para este
tipo de material. Os gendtipos das amostras de DNA
estao sendo obtidos através da utilizacao dos marcado-
res microssatélites desenvolvidos para a anta (Sanches
et al., 2009) e a identificagdo dos alelos foi realizada
por servicos de terceiros em seqiienciador automatico.
Além disso, dado que trata - se de amostras nao invasi-
vas, o que remete a um DNA de baixa qualidade, cada
PCR foi replicada para confirmagdo do gendtipo en-
contrado. A identificagdo individual foi realizada com
a utilizacdo do programa GIMLET (Valiére, 2002) em
que os genotipos 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 individuos em uma populagao tem
de compartilhar os mesmos genétipos, também foi rea-
lizada neste mesmo programa.

RESULTADOS

Foram coletadas e georreferenciadas 41 amostras de fe-
zes. A extragao de DNA foi realizada para todas, bem
como amplificacoes de locos microssatélites de interesse.
Do total de amostras, 14 tiveram pelo menos dois e até
cinco locos genotipados, o que possibilitou uma andlise
prévia da identificagdo dos individuos. O conjunto dos
locos mostrou uma PI no valor de 1,86x10 9. Este
dado indica que a probabilidade de dois individuos com-
partilharem os mesmo gendtipos é extremamente baixa
e que, portanto, o poder de identificacao individual dos
locos é alto. Para as 14 amostras analizadas no GIM-
LET, foram encontrados pelo menos 10 genétipos dis-
tintos, ou seja, existem ao menos 10 individuos em uma
area de 5270,2 ha, sendo que deste total, 1923,2 ha sao
de vegetagao nativa de Cerrado. Em levantamento bi-
bliografico realizado por Médici, 2010, verificou - se que
a densidade de antas (obtida por transecgao linear e
cAmeras - trap) em uma &rea de transigdo Cerrado -
Pantanal na Bacia do Rio Paraguai é em média de 2,19
antas/ km?, enquanto que o presente estudo encontrou
0,52/km?, considerando somente a area de vegetacdo
nativa. Se considerarmos também a area de eucalip-
tos, esta densidade seria ainda menor. Vale ressaltar
que estas diferencas de densidade podem ser reflexos
de diferencas metodolégicas para obtencao do niimero
de individuos. No entanto, a andlise das demais amos-
tras e a inclusao de novos locos possibilitarda uma me-
lhor comparagao da densidade populacional encontrada

com outros trabalhos.

CONCLUSAO

Este trabalho mostrou que os métodos de anéalises mole-
culares nao invasivas podem ser uteis na obtencao de es-
timativas de um tamanho minimo populacional, especi-
almente no caso de espécies elusivas e ameacgadas. Ade-
mais, a andlise das demais amostras e a inclusao de mais
locos microssatélites possibilitara novas informagoes so-
bre a populagao de estudo e posterior comparagao com
outras dreas onde a anta habita. (Agradecemos & Fi-
bria Celulose S/A pela autorizagao, a Casa da Floresta
Assessoria Ambiental pelo apoio e suporte na execucao
do trabalho no local e a Fapesp pelo financiamento do
projeto).
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