Citogenética do javali em criatérios comerciais das regides Sul e Sudeste do Brasil®
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Resumo — O desenvolvimento dacriago dejavalisno Brasil encontradificuldadestais como aobtencdo
de animais puros (2n = 36), isto &, que ndo sejam descendentes do cruzamento do javali com o porco
doméstico. Os objetivos deste trabalho foram a caracterizag8o citogenéticado javali (SusscrofascrofaL.)
eadeterminagdo dafreqliéncia cariotipicados dif erentes grupos genéticos. Foram estudados um total de
1.308 javalis de trés grupos genéticos proveni entes de criatorios comerciais das regioes Sul e Sudeste do
Brasil, de ambos os sexos e com idade entre 5,5 a 30 meses. Os animais apresentaram niimero dipl6ide
(2n) de 36 cromossomos (46,71%), de 37 (39,68%) e de 38 cromossomos (13,61%). Os dados foram
submetidos aandlise estatistica por meio do Teste Exato de Fisher. Na técnicade bandamento C, todos
0s cromossomos dos animai s analisados dos trés nimeros di pl 6ides apresentaram banda C positivana
regido do centrdmero e apenas 0 cromossomo Y mostrou-se quase inteiramente heterocromético. JAno
bandamento NOR, dois pares de metacéntricos foram corados nas constri¢des secundérias proximas ao
centrémero, correspondendo aospares 7 e 10 nosanimais 2n = 36, 37 e 38. A presengade um cromossomo
submetacéntrico médio t (15; 17), formado por fusdo robertsoniana nos animais com 2n = 37 pode
diferenciar javalis hibridos, puros e javaporcos, visto que sao fenotipicamente muito parecidos.

Termos paraindexacdo: Sus scrofa, cruzamento, cromossomos, selegdo, polimorfismo.

Cytogenetics of wild boarsfrom commercial breedersin Southern and Southeastern Brazil

Abstract — Wild boar breeding in Brazil frequently faces difficulties, such as the acquisition of pure
animals (2n = 36), that is, which are not descendants of the wild boar and domestic swine crossings.
The purposes of thiswork were the cytogenetic characterization of thewild boar (SusscrofascrofaL.)
and the determination of the karyotypic frequency of different genetic groups. One thousand, three
hundred and eight wild boars from three genetic groups from the southern and southeastern regions of
Brazil were studied. The sample consisted of male and female animals aged 5.5 to 30 months. They
showed adiploid number (2n) of 36 (46.71%), 37 (39.68%) and 38 (13.61%) chromosomes. The data
were submitted to statistical analysis through the Fisher's Exact Test. According to the C banding
technique, all the chromosomes of the analyzed animalswith three dipl oid numbers showed positive C
band at the centromere region and only chromosome Y was almost entirely heterochromatic. However,
in NOR banding, two pairs of metacentric chromosomes were stained at the secondary constrictions
closeto the centromere, corresponding to pairs 7 and 10in 2n = 36, 37 and 38 animals. The presence of
a medium submetacentric chromosome t (15; 17), formed by robertsonian fusion in the animals with
2n = 37 can differentiate hybrid pure wild boars and from “javaporcos’ as they are phenotypically
very similar.

Index terms: Sus scrofa, crossbreeding, chromosomes, selection, polymorphism.
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re no noroeste da Africa; acredita-se na existéncia
de no minimo 16 subespécies (Giuffra et a., 2000),
como por exemplo, o javali europeu (S s. scrofa), o
porco doméstico S. s. domestica) e o javali da
Malasia e Indonésia (S. s. vittatus) (Chen &
Leibenguth, 1995).

No inicio do século XX, foram trazidos alguns
animais paraaArgentina, com o propésito de servir
Ccomo caga esportiva, que acabaram escapando e se
espalharam pelo norte da Argentina, Uruguai e Sul
doBrasil. Na décadade 90 comecaram aser importa-
dos alguns animais puros, para fins de criagdo co-
mercial, principalmente da Franga e Canada.
O interesse pela criagdo comercial do javali deve-se
a sua carne de excelente sabor e 6tima qualidade
nutricional (Vitic & Stevanovic, 1993; Wolkerset al.,
1993; Andersson-Eklund et al., 1998). Alémdacarne,
sdo deinteresse seus derivados, como presuntos de
pernil, paleta, defumados de lombo, patés e embuti-
doscomo salameselingtii¢as. O couro podeservir a
confecgao de casacos e luvas, e as cerdas sao utili-
zadas na Europa na fabricagédo de pincéis, escovas
de cabelo e outros.

A domesticagéo dos animais selvagens é um im-
portante evento nahistériadahumanidade. Tem sido
intrigante identificar os ancestrais selvagens dos
animais domeésticos e inferir sobre adifusdo de uma
civilizagdo a outra e sobre a evolugéo dos animais
em processo de domesticagdo (Huang et al., 1999).

Ha perspectiva de expanséo da gendmica animal
eosresultados dessatecnol ogia, secombinadoscom
novas técnicas de reproducado, poderdo mudar e
melhorar a maneira como o criador faz e orienta o
mel horamento genético (Rothschild & Plastow, 1999).

Existem vérias diferencas morfolégicas entre o
javali e o porco doméstico devido aos efeitos da se-
lecdo artificial. No javali acauda é semprereta, o fo-
cinho e as patas séo escuros, havendo a presenca
decrinaepéloslongosno corpo. A aturados mem-
brostoracicoséligeiramente maior que dos pélvicos,
além de ser um animal mais alto e mais curto que o
porco doméstico (Nowak, 1999).

O javali apresenta 2n = 36 e o0 porco doméstico
2n = 38 cromossomos (Bosma, 1976). Atualmente
considera-se o cari6tipo padréo para o javali euro-
peu (Suss. scrofa) como sendo 2n = 36 (Darréet al.,
1992). Ocorrem também no paisanimaishibridoscom
2n = 37 cromossomos, resultantes do cruzamento do
javali com o porco domeéstico.

O desenvolvimento dacriagdo de javalis em nos-
so pais apresenta dificuldades, tais como a obten-
¢ao deanimaispuros(2n = 36) capturadosvivosnos
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seus ambientes naturais ou oriundos de criatérios
comerciais. Isto pode ser sanado pelarealizagéo de
testes citogenéticos para determinar o namero
cromossomico dos animais.

Os objetivos deste trabalho foram a caracteriza-
¢ao citogenética do javali (Sus scrofa scrofal.) ea
determinacdo da frequéncia cariotipica dos diferen-
tes grupos genéticos.

Material e Métodos

O trabalho foi reaizado no periodo de dezembro de
1997 aoutubro de 2001. Anadisaram-se 1.308 javalis (Sus
scrofa scrofa L.), chamados de javali europeu, de ambos
0ssexos, comidadesentre 5,5 e 30 meses, provenientesde
criatorios comerciais das regifes Sul e Sudeste do Brasil.

A andlise citogenética foi feita por meio da cultura de
linfécitos do sangue periférico de acordo com a técnica
descritapor Moorhead et al. (1960). Cercade 15 metéfases
de cadaindividuo foram analisadas paraverificagdo do seu
numero dipldide e, conseqilientemente, a classificacdo em
grupos genéticos de acordo com a ploidia encontrada
(2n = 36, 37 e 38 cromossomos). Os diferentes nimeros
cromossdmicos encontrados nas regifes Sul e Sudeste fo-
ram submetidos a andlise estatistica por meio do Teste
Exato de Fisher (Zhang et al., 1998). A homenclatura dos
cromossomos, com base na posi¢do do centrdmero, foi
estabelecida por Levan et a. (1964).

A técnicadeformacdo de bandamento C foi baseadana
de Sumner (1972), ou sqja, utilizagdo de 0,02N HCl, solu-
¢80 a0,02N de Ba(OH),e2X SSC (solugdo salinacitratada).

A técnicade formacdo de bandamento NOR foi basea-
danade Goodpasture & Bloom (1975), utilizando-seim-
pregnagdo pel o AgNO; naregido organizadorado nucléolo.

Resultados e Discusséo

Nos 1.308 javalis analisados citogeneticamente
nasregifes Sul (211 individuos) e Sudeste (1.097 in-
dividuos) do Brasil, foram encontradas trés diferen-
tes ploidias (2n = 36, 37 e 38 cromossomos).
O nimero deindividuoshibridos (2n = 37) apesar de
ter sido maior naregido Sul, ndo se mostrou signifi-
cativo por meio do Teste Exato de Fisher, provavel-
mente em virtude do tamanho da amostra ser menor
que a daregido Sudeste. As demais comparacGes,
2n = 36 e 2n = 38 nasregides Sul e Sudeste, mostra-
ram-sesignificativas(Tabelal). Essesresultados s&o,
em parte, semelhantes aos de Darré et al. (1992) na
Franca, onde a proporcéo de javalis com 37 ou
38 cromossomos diferiu muito de acordo com a po-
pulag&o, regido e direcdo de acasalamento.



Citogenéticado javali

Segundo adisposi¢éo do centrdmero, o tamanho
dos cromossomos e de acordo com a orientagdo do
padr&o cariotipico, previamente estabelecido parao
suino doméstico por Gustavsson (1988), pdde-seclas-
sificar os cromossomos de javalis machos puros

(2n = 36) da seguinte maneira: o par 1 € um

submetacéntrico grande; o par t (15; 17) e ospares 2
a 4 sdo submetacéntricos medianos; os pares 5 e 6
s8o subtel océntricos medianos. O cromossomo X é
um submetacéntrico mediano e 0 cromossomo Y um
metacéntrico pequeno. Os pares 7 a 12 sao
metacéntricos pequenos; o0 par 13 € um telocéntrico
mediano e os pares 14, 16 e 18 sdo tel océntricos pe-
guenos (Figura 1a).

O cariétipo com 2n = 38 cromossomos (Figura 1b)
dosanimaischamadosjavaporcosfoi montado seguin-
do o mesmo padréo, sendo o par 1 um submetacéntrico
grande, ospares 2 a4 submetacéntricos medianos; 0s
pares5 e 6 sdo subtelocéntricos medianos.
O cromossomo sexual X éum submetacéntrico médio
€ 0 cromossomo Y um metacéntrico pequeno.
Os pares 7 a12 sdo metacéntricospequenos. O par 13
€ um telocéntrico mediano e os pares 14 a 18 sdo
tel océntricos pequenos.

O cari6tipo com2n = 37 cromossomos (Figura 1c),
considerado como hibrido, foi montado obedecen-
do ao mesmo padréo previamente estabel ecido, sen-
doopar 1 um submetacéntrico grande, ospares 2a4
sd0 submetacéntricos medianos e os pares 5 e 6,
subtel océntricos medianos. O cromossomo sexual X
€ um submetacéntrico médio e o cromossomo Y, um
metacéntrico pequeno. O cromossomo t (15; 17) éum
submetacéntrico médio formado pela fuséo
robertsoniana de um dos cromossomos do par 15
com um dos cromossomos do par 17, ambos
telocéntricos. Os pares 7 a 12 séo metacéntricos pe-
quenos. O par 13 é um telocéntrico mediano; os pa-
res 14, 16 e 18 e os cromossomos 15 e 17 séo
tel océntricos pequenos.

De acordo com Darré et a. (1992), a diferenca
cromossdmica entre o porco e o javali europeu pro-
vém de uma fus@o robertsoniana entre os

Tabela 1. Distribuicao, segundo as ploidias (2n), de uma
amostra de 211 javalisdaregido Sul e 1.097 javalisdare-
gido Sudeste.

Regido 2n=36 2n=37 2n=38 Total

Sul 78 89 44 211

Sg)deﬂe 537, 428 - 132 1097
0,027 0,309 0,032 -

(UTeste exato de Fisher. "SN&o-significativo. * Significativo a5%.
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Figura 1. Cari6tipo de Suss. scrofa L. machos, sob colora
¢ao convencional, apresentando 2n = 36 cromossomos (A);
2n = 38 cromossomos (B) e 2n = 37 cromossomos (C).
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cromossomos 15 e 17. O complemento cromos-
sdmico do javali (2n = 36 cromossomos) diferiu da-
quele do javaporco (2n = 38) por exibir um par de
submetacéntricos resultantes dafus&o robertsoniana
dos cromossomos 15 e 17. O hibrido com
37 cromossomos contém apenas um Cromossomo
submetacéntrico formado pela fusdo dos
cromossomos 15 e 17. Porém, a auséncia do
bandamento G neste trabalho ndo permitiu identifi-
car ashomologiascorrespondentes. Evidénciasapre-
sentadas por Thomsen et al. (1996) sugerem que o
cromossomo 3 do suino domeéstico é derivado deuma
fusdo telébmero-centrémero dos cromossomos
homdlogos 12 e 17 do seu ancestral babirussa
(Babyrousa babyrussa).

O padr&o cariotipico determinado paraostrésgru-
posgenéticosdiferiu damaioriados padres encon-
trados, como por exemplo o de Darré et al. (1992),
principalmente quanto a disposi¢cdo do cromos-
somot (15; 17).

O numero fundamental (nimero de bragos
Cromossdmicos) manteve-se constante nos cariotipos
2n = 36,37e38(NF = 64). Issoéexplicadopdofaodeque
ocorreram fusdes ou fissdes nos javalis estudados, en-
guanto mudangasno nimero debragossdo atribuidasas
inversdes, 0 quenaofoi observado nestetrabal ho.

Estudos citogenéticos envolvendo os porcos selva
genseuropeuseas &icos, queincluemaespécieSusrofa,
comumente conhecidos por javalis, tiveram inicio nadé-
cada de 60, sendo encontrados nimeros dipléides (2n),
variando entre 36 e 38 cromossomos (McFeeet d., 1966,
McFee & Banner, 1969).

Atualmente é considerado, pelos criadores e por a-
guns autores (Darré et d., 1992), o caridtipo de 2n=36
como padrdo para o javali europeu (Qus s. scrofa).
Oscruzamentos do tipo 36x 37, 37 x 38, 36X 38,37 x 37
38 x 38 podem resultar em hibridos com 2n= 37 e
javaporcos com 2n = 38. Os animais 2n = 36, resul-
tantes desses cruzamentos, sdo considerados
cariotipicamente como javalis. O polimorfismo
cromossdmico encontrado corrobora os trabalhos
deBosmaet al. (1983, 1991) e Darré et a. (1992).

A presenca de um numero dipléide de
38 cromossomosem S. salvanius pode ser usadana
discuss&o sobre 0 nimero cromossdmico basico no
género Sus. Ha uma aparente mudanca geografica
no nimero de cromossomos no S. scrofa selvagem
deleste(2n = 38) aoeste (2n = 36). As diferencasno
nimero cromossdmico refletem a presenca de um
polimorfismo balanceado por translocagbes
robertsonianas nestas espécies (Bosmaet al., 1983).
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Bosma et al. (1991) realizaram um estudo
citogenético comparativo entre Sus verrucosus, Sus
celebensis e Sus scrofa vittatus e encontraram um
ndmero dipléide de 38 cromossomos, o Ultimo com
cariotipo idéntico ao do suino doméstico. Essesau-
tores acreditam que a presenca de 2n = 38 em Sus
verrucosus, e Sus celebensis produz uma evidéncia
novae forte de que o nimero cromossdmico basico
do género Sus é38. Em Panda et . (1995), o porco
selvagem (macho) identificado como javali asiético
(Sus scrofa cristatus) exibiu um nimero dipl6ide de
38 cromossomos similar ao registrado para o javali
japonés (S. s. leucomystax) e javali asiatico
(S s vittatus).

Segundo Tikhonov & Troshina(1978), cruzamen-
tos entre suinos domésticos (S. s. domestica) com
2n = 38 e porcos selvagens (S. s. nigripes e
S s. scrofa) com 2n = 36 cromossomos tém produzi-
do grande nimero de hibridos viaveis e férteis du-
rante as quatro primeiras geragdes estudadas.
O porco hibrido estudado apresentou mudancgas no
cariétipo nao apenas com respeito ao numero
cromossdmico, mas também aos grupos de ligacao.

Na técnica de bandamento C todos o0s
cromossomos dos animais anali sados apresentaram
banda C naregiéo do centrdmero. O cromossomo Y
mostrou-se quase inteiramente heterocromatico
como é comum namaioria dos mamiferos (Figura 2).

E freqliente encontrar diferentes tamanhos das
bandas C entre os cromossomos homdlogos, como
pbde ser observado neste trabalho, e talvez isto se
deva a variagdes do contelido da heterocromatina
constitutiva, que, em virtude de ser formada por se-
guénciade DNA repetitivo, ficariasujeitaamodifica-
¢des sem prejuizo da informagdo genética. N&o fo-
ram observadas diferencas marcantes entre os trés
diferentes nimeros di pl 6i des quanto acoloragdo da
heterocromatina constitutiva.

Em Bosmaet a. (1991), amorfologia e o tamanho
da banda C do cromossomo 10 foram diferentes em
S. verrucosus e as outras espécies (S. celebensis e
S. s. vittatus). A evolugdo cromossdmicado género
Sus parece estar acompanhada por trocas nas
regioes positivas paraabanda C dos cromossomos,
em adicdo aocorréncia de translocagdes do tipo fu-
sdo céntrica.

As metéfases submetidas a técnica de formagao
de bandamento NOR apresentaram marcagdes em
dois pares de cromossomos, pares 7 e 10 nos ani-
mais com 2n = 36, 38 e 37, na regido centromérica
(Figura 3). Os resultados encontrados diferiram dos
deGiannoni et a. (1980), em que amarcagdo aparece



Citogenéticado javali 1293
A [ S A
a4 XX ~08 .
'’ R | sb 7 zz!| MB OB o8 AX 5
oL t(15;17) 02 03 04 Nl t(1s ]/) 02 {05 04
Mo Bo| (00 ix
3 5
05 06 XY
v
BT 25 B! w. rwwmn| a8 I8 2% ¥ ax xa«
07 08 09 10 1 12 o7 08 €9 1] 11 (2
) g
' . .. e -e : ﬁl LT ] ae
13 14 16 18 13 14 16 3
i : B
) B R AKX 1K AN
- ASY mnB ., 14" | ' .
o 02 03 04 0 a2 03 o
X h
i ‘ .. [ ?‘h U , "
% 06 Xy 05 05 A
AR P8 s *s .. .. PR OAR RE kW xR
07 08 09 10 1 » . s o o - s
M pe 20 An an .. Il iR R0 an ea ae
13 14 15 16 17 18 14 14 5 16 17 5
i c
. C )
‘ =] r_.-’
) AN 4 TR IR
0l t(1517) 02 03 04 01 1115:17) ® 03 04
& & "W
: #e P Bh  #a .
05 06 Xy 05 G XY
$% Y fi 3% ss ae 82 B &R =3 2% »x
07 08 09 10 1 12 0y 0y oY 1 1 12
T
- -
.. . " P L ﬂﬂ Af Q A a an
13 14 15 17 18 13 14 15 e 1 18

Figura 2. Caridtipo de Sus s. scrofaL. machos, sob
bandamento C, apresentando 2n = 36 cromossomos (A);
2n = 38 cromossomos (B) e 2n = 37 cromossomos (C).

Figura 3. Caridtipo deuss. scrofal.. machos, sob bandamento
NOR, apresentando 2n = 36 cromossomos (A); 2n = 38
cromossomos (B) e2n = 37 cromossomos (C).
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apenasno par 14, em constri¢do secundériacaracte-
risticadesse par cromossdmico, que corresponde ao
par 10 nos animais com 2n = 36, 38 e 37 do presente
trabal ho.

Foram encontradas variacbes inter e
intraindividuais quanto a intensidade e nimero de
cromossomos marcados pelatécnicade Ag-NOR, o
que esta de acordo com os resultados encontrados
por Méllink et al. (1994) com suinosdomésticos. I sto
pode ser explicado pelo fato de que o método de Ag-
NOR néo coratodos oslocaisde DNAr, mas preferi-
velmente aqueles locais em que estdo ativos
transcricionalmente ou que ja tenham sido transcri-
tos, pelo menos naintérfase precedentedo ciclo ce-
lular.

Conclusdes

1. O polimorfismo quanto ao nudmero
cromossomico ocorredevido aos cruzamentosentre
javalispuros (2n = 36), suinos domésticos (2n = 38),
javaporcos (2n = 38) e os hibridos (2n = 37).

2. A realizacdo de exames citogenéti cos pode ser
utilizada na sel e¢do dos acasalamentos.

3. A presenca de um cromossomo subme-
tacéntrico médio t (15; 17), formado por fuséo
robertsoniana, nos animais com 2n = 37 pode servir
paradiferenciar javalishibridos, purosejavaporcos,
visto que estes sdo fenotipicamente muito pareci-
dos.
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