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RESUMO: Embora os equinos tenham participado da formação e do desenvolvimento de várias
civilizações no mundo todo desde sua domesticação há 6.000 anos, em relação a outras espécies de
interesse zootécnico, poucas pesquisas vêm sendo realizadas na área de melhoramento genético,
especialmente no Brasil. Dificuldades inerentes à espécie e em função de aspectos operacionais
têm sido alguns dos contratempos. No entanto, avanços na genética ao longo das últimas décadas
contribuíram para o melhor entendimento de características relacionadas à reprodução, à saúde,
ao comportamento e ao desempenho dos animais domésticos, incluindo os equinos. Tecnologias
recentes como os métodos de sequenciamento de última geração e os chips de genotipagem de
SNPs de alta densidade permitiram progresso nas pesquisas até então realizadas, as quais se
utilizavam  basicamente da estratégia do gene candidato, proporcionando a identificação de
regiões genômicas relacionadas à patias e síndromes e, mais recentemente, a desempenho em
provas esportivas e aptidões específicas. Pela utilização dessas ferramentas de análise do genoma,
regiões relacionadas ao desempenho em corridas vêm sendo identificadas, e a partir dessas infor-
mações, testes genéticos para a seleção de indivíduos superiores para desempenho em corridas
começam a ser disponibilizados no mercado.

Palavras-chave: cavalo, DNA, polimorfismo.

MARKED ASSISTED SELECTION FOR HORSES RACING PERFORMANCE

ABSTRACT: Although equines have participated in the forming and development of several
civilizations around the world since their domestication 6,000 years ago in comparison to other
species that have zootechnical interest, few researches have been done related to animal breeding
area, especially in Brazil. Some reasons for that are difficulties associated with the species as well
as operational aspects. However, developments in genetics in the last decades contributed to a
better understanding of the traits related to reproduction, heath, behavior and performance of
domestic animals, including equines. Recent technologies as next generation sequencing methods
and the high density chips of SNPs for genotyping allowed some advances in the researches
already done. These researches used basically the candidate gene strategy, and identified genomic
regions related to diseases and syndromes and, more recently, the performance in sport competition
and specific abilities. Using these genomic analysis tools, some regions related to race performance
have been identified and based on this information; genetic tests to select superior animals for
racing performance have started to be available in the market.

Key words: horse, DNA, polymorphism.
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INTRODUÇÃO

Os cavalos têm ocupado posição de destaque na
civilização por mais de 6.000 anos em razão de sua
atuação em guerras, na agricultura, no esporte e como
animal de companhia. Ao longo dos últimos séculos,
mais de 400 diferentes raças de cavalos foram cunha-
das a partir da seleção genética para grande número
de características desejáveis (AQHA, 2012). Em con-
traste com outras espécies de animais domésticos como
bovinos, ovinos, suínos, caprinos e aves, as quais são
criadas essencialmente para a produção de alimen-
tos (carne, leite, ovos), o cavalo doméstico é principal-
mente um animal utilitário, criado para exibir resis-
tência ao exercício, força, velocidade, e eficiência me-
tabólica (WADE et al., 2009).

Em relação a outras espécies de exploração
zootécnica, os estudos na área de melhoramento ge-
nético são proporcionalmente menores em equinos,
no mundo todo, incluindo no Brasil. Embora algu-
mas pesquisas publicadas em cavalos envolvam a área
de melhoramento genético, ainda não existem, efeti-
vamente, programas consistentes de seleção nas dife-
rentes raças criadas no País. Existem algumas vanta-
gens quando se pesquisa na área de melhoramento
genético de cavalos, utilizando-se princípios de ge-
nética quantitativa. A profundidade da genealogia
na maioria das raças é alta, características de desem-
penho geralmente podem ser medidas em ambos os
sexos, repetidamente, e em períodos de tempo relati-
vamente curtos. Por outro lado, dificuldades ineren-
tes à espécie equina (baixos índices reprodutivos, al-
tos intervalos de geração e de parto, baixo número de
progênies por parição e longo período de gestação), e
em função de aspectos operacionais (informações es-
cassas e imprecisas de caracteres reprodutivos,
comportamentais e de desempenho em grande parte
das raças, baixa receptividade das associações de cri-
adores às tecnologias reprodutivas, relação superfi-
cial entre órgãos técnicos e criadores) têm sido alguns
dos contratempos.

Recentemente, os marcadores moleculares ou
marcadores de DNA, entre os quais o polimorfismos
de nucleotídeo único (SNPs – Single Nucleotide
Polymorphisms), surgiram como ferramenta importan-
te no sentido de impulsionar estudos genéticos na
espécie. Marcadores de DNA são variações encontra-
das ao se comparar segmentos correspondentes do
genoma de indíviduos da mesma espécie ou de espé-
cies próximas. Essas variações podem estar associa-
das a diversas características de interesse, entre as

quais doenças genéticas, resistência a patógenos e
desempenho atlético.

Principalmente em razão da disponibilidade de
equinos para pesquisas, muitas vezes consideradas
invasivas tendo em vista as finalidades da espécie,
existe dificuldade de desenvolvimento de estudos para
posterior aplicação de ferramentas moleculares que
visem à seleção e ao melhoramento genético de cava-
los, situação que não ocorre quando se trata de bovi-
nos, suínos, aves e ovinos. A despeito disso, nos últi-
mos anos as informações geradas a partir do estudo
do genoma equino vêm apresentando significativo
crescimento.

De acordo com CHOWDHARY e RAUDSEPP (2008) entre
os maiores destaques provenientes da análise do
genoma de equinos estão o seu sequenciamento com-
pleto (EquCab2.0) e, a partir deste, a identificação de
1,5 milhão de SNPs que ocorrem entre diversas raças.
Como resultado destes desenvolvimentos e da apli-
cação dos chips de SNPs de alta densidade, as bases
genéticas de importantes características monogênicas
estão sendo analisadas com maior acurácia e rapi-
dez, e as características complexas/multigênicas de
interesse estão tendo seus componentes genéticos dis-
secados.

Neste sentido, esta revisão pretende apresentar em
linhas gerais a atual situação do cavalo no mundo e
no Brasil, bem como as iniciativas voltadas para o
desenvolvimento e para a aplicação de ferramentas
moleculares ao melhoramento genético de caracterís-
ticas de interesse em equinos, com maior ênfase para
o desempenho em corridas.

Difusão e situação do cavalo no mundo e no Brasil

Existem aproximadamente 60 milhões de cavalos
no mundo, maioria deles vivendo nas Américas, Ásia
e alguns países da Europa. China é o país com maior
contingente (aproximadamente 8 milhões), seguindo-
se Estados Unidos (7 milhões), México (pouco mais
de 6 milhões), e Brasil (pouco menos de 6 milhões).
Estes quatro países, conjuntamente, possuem cerca
de 45% da população global de cavalos (GHILPA, 2011).

A taxa de crescimento das populações de cavalos
tem se mantido constante ou em decréscimo na maior
parte dos países, sendo que apenas algumas regiões
da América Central, Europa e Ásia vêm apresentan-
do altas taxas positivas.
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Entre 2003 e 2007, o país com maior taxa cresci-
mento foi Porto Rico, (45,4%), ao passo que o maior
decréscimo foi constatado em Benin, África (-12,9%).
O Brasil, com valores ao redor de 0,1%, tem mantido
rebanho praticamente constante ao longo da última
década (GHILPA, 2011), representando aproximada-
mente 10% dos cavalos existentes no mundo.

Considerando-se os últimos 50 anos, o efetivo de
equinos nacional cresceu acentuadamente entre os
anos de 1960 e 1995 (6.394.140 cabeças), ano a partir
do qual observa-se queda (aproximadamente 8%) e
estabilização aos padrões atuais (5.496.817 –
5.600.053 animais, dependendo da fonte de informa-
ção – IBGE, 2012 e FAO, 2006, respectivamente. Tal
redução pode, em parte, estar relacionada à implan-
tação da nova unidade monetária no País em 1994
(Plano Real),  o qual, de certa forma, desvalorizou o
inflacionado preço dos cavalos no Brasil até este ano.

Atualmente, de acordo com dados do Censo
Agropecuário / Pesquisa Pecuária Municipal – IBGE
(IBGE, 2012) as regiões Nordeste e Sudeste são as que
concentram maior efetivo de cavalos no Brasil, ambas
praticamente com o mesmo montante (1.375.419 e
1.357.322, respectivamente), e tendendo a estabilida-
de nos últimos anos. O Sul, detentor do maior contin-
gente no início dos anos de 1970, foi a região em que a
tropa equina mais decresceu (diminuição de aproxi-
madamente 470 mil cabeças entre 1970 e 2009), ao
passo que os rebanhos das regiões Centro-Oeste e
Norte foram os que mais cresceram neste período, es-
pecialmente até 2004 - 2005. Minas Gerais, Bahia, Rio
Grande do Sul, Mato Grosso do Sul e Pará são os esta-
dos com maior número de equinos dentro das respec-
tivas regiões.

Em pesquisa acerca do complexo do agronegócio
cavalo no Brasil, LIMA et al. (2006) constataram a im-
portante participação deste setor no contexto
agropecuário nacional, movimentando, anualmente,
R$ 7,5 bilhões e abrangendo 3,2 milhões de empregos
diretos e indiretos. Isto significa que, considerando-
se o efetivo de quase seis milhões de cabeças, aproxi-
madamente dois cavalos geram um emprego no país,
valor menor que o da Alemanha, por exemplo, onde
são necessários entre 3 a 4 animais.

Apesar da grandeza da produção de cavalos no
Brasil, vários fatores têm dificultado a maior partici-
pação econômica desta espécie nos cenários nacio-
nal e internacional. Dentre os gargalos prioritários,
segundo GUERRA (2006), estão a deficiência na indús-

tria brasileira de selaria e acessórios, a inexistência
de terminal adequado para exportação de cavalos vi-
vos, a carência de um evento de grande porte, capaz
de dinamizar o mercado em torno do cavalo, além da
baixa qualidade no sistema de educação e pesquisa
relacionados à equinocultura.

Melhoramento genético de equinos

A expressão “melhoramento das espécies
equinas”, segundo MULLIEZ (1983), data dos artigos
franceses a respeito de cavalos e jumentos no “Histoire
Naturelle” de Buffon em 1753. Não obstante os fortes
dogmas criacionistas da época, estes artigos anteci-
param idéias evolucionistas, na medida em que des-
creviam o conceito de degeneração racial devido à
influência do local ou clima. Adotado pelas escolas
de veterinária francesas, acreditava-se que, para
retornar a um tipo ideal de Criação, era necessário
acasalar-se éguas e garanhões com tipos opostos, a
fim de compensar características que divergiam do
ideal. Isto implicava, basicamente, procurar garanhões
em terras ou regiões distantes.

Somente décadas mais tarde, após a teoria da evo-
lução de Darwin introduzir o conceito de seleção, é
que o melhoramento de populações nativas emergiu
para contrabalançar a situação, e eficientemente subs-
tituir o mero desejo de conservar tipos locais. Posteri-
ormente, e de modo gradual, o manejo de animais
puros predominou sobre cruzamento, culminando na
criação Stud Book do cavalo Puro-Sangue Inglês (pri-
meiro em todo mundo), passo fundamental para a
aplicação das técnicas de produção animal no século
XIX (LANGLOIS, 1996). Segundo este autor, essas técni-
cas exigiam procedimentos de identificação precisa
dos registros de corridas realizadas em diferentes
momentos e locais, a fim de relacioná-los a um mes-
mo cavalo. O Stud Book, a partir da certificação de
linhagem dos animais, tornou possível relacionar não
somente os desempenhos dos cavalos em si, mas tam-
bém os de seus parentes. Tal fato abriu caminho para
a seleção genealógica e os testes de progênie.

Além disso, até o início do século passado, cavalo
era o foco dos testes experimentais de teorias heredi-
tárias. Nesse sentido, historicamente as principais
noções introduzidas pelos equinos, em especial da
raça Puro-Sangue Inglês, foram (LANGLOIS, 1996): sele-
ção para desempenho dentro de uma raça pura, in-
trodução de método preciso de identificação do ani-
mal e seus parentes, reflexão acerca dos papéis do
macho e da fêmea no rebanho e o uso generalizado de
acasalamentos planejados.
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Atualmente, embora pesquisas em vários países
sejam publicadas anualmente na literatura envolven-
do de alguma forma melhoramento genético de
equinos, poucos são aqueles que realmente possuem,
em andamento, programas consistentes de seleção.
Isto significa, de certa forma, que a maior parte dos
resultados de pesquisas nesta área não gera aplica-
ção prática e, portanto, pouco contribui para o desen-
volvimento da espécie (MOTA e REGITANO, 2012).

Na maioria das vezes, esta não aplicação decorre
mais da falta de interesse dos criadores em utilizarem
o resultado da pesquisa, do que de sua qualidade em
si. Os estudos, dependentes da disponibilidade e qua-
lidade das informações, normalmente não conside-
ram o interesse dos criadores. Nesse sentido, em gran-
de parte dos países existe largo distanciamento entre
Institutos de Pesquisa/Universidades e associação
de criadores. Parte desta distância refere-se ao fato de
que, mais que em outras espécies, os criadores de ca-
valos considerarem os demais criadores como poten-
ciais concorrentes e darem pouca importância a ações
conjuntas necessárias em programas de melhoramen-
to genético (MOTA e REGITANO, 2012).

No Brasil, até o momento, o distanciamento entre
associações de criadores e Institutos de Pesquisa/
Universidade permanece grande. Pequenos grupos
de pesquisadores ligados às universidades e institu-
tos de pesquisa têm publicado na área, especialmente
aspectos quantitativos de caracteres de interesse eco-
nômico ou conservacional, em raças nacionais.

Nesse sentido, embora existam pesquisas de me-
lhoramento genético envolvendo várias raças criadas
no país, em nenhuma delas há programas consisten-
tes e contínuos de seleção. Apesar de grande parte
das associações nacionais de criadores de cavalos
possuir setor de controle de dados, com técnicos alta-
mente capacitados na área de informática, raras são
aquelas em que há corpo técnico capaz de não só ar-
mazenar informação, mas de transformá-la em ferra-
menta útil para que os criadores possam empregá-las
em processos seletivos. Tradicionalmente, os criado-
res têm combinado informações de desempenho com
avaliações de “pedigree” para a seleção de seus ani-
mais, entretanto esta análise tem sido baseada, prin-
cipalmente, numa síntese subjetiva das informações
disponíveis (TOLLEY et al., 1983).

Brasil no contexto mundial de corridas de cavalo

Anualmente, a International Federation of Horseracing

Authorities (IFHA, 2012) recebe informações enviadas
por seus países membros e elabora sumário de esta-
tísticas envolvendo corridas rasas e de obstáculos
ocorridas no mundo, normalmente incluindo dados
de criação, apostas, premiações, número de corridas,
etc. Embora haja algumas inconsistências em razão
das diferentes maneiras com que os países organi-
zam seus dados, o relatório promove visão única e
abrangente das corridas de cavalos no mundo, espe-
cialmente da raça Puro-Sangue Inglês. O Brasil, 10º
colocado em 2010 com 2,61% da produção global de
potros desta raça, produziu 2.844 animais, oriundos
de 3.827 éguas e 235 garanhões. No mundo  todo,
109.095 potros Puro-Sangue Inglês nasceram naque-
le ano, produto do acasalamento de 176.993 fêmeas e
8.936 reprodutores, nos 63 países considerados no
relatório. Com relação às descrições de corridas
registradas pela IFHA relativas a 2010 em animais
Puro-Sangue Inglês de 51 países, constatou-se a ocor-
rência de 154.340 páreos com médias de 6,27 larga-
das por cavalo e 9,52 animais por largada. O Brasil,
com 2,95% do total global de corridas, posiciona-se
em 8º lugar, e os 10 primeiros abrangem aproximada-
mente 77% das corridas realizadas em 2010.

Marcadores moleculares

Marcador molecular é toda e qualquer variação
oriunda de um gene expresso ou de um segmento es-
pecífico de DNA (correspondente a regiões expressas
ou não do genoma). Ao se verificar que esses
marcadores segregam de acordo com as leis
mendelianas para características monogênicas, ou
apresentam distribuições compatíveis com as espera-
das para características poligênicas, um marcador
molecular é também definido como marcador genéti-
co (FERREIRA e GRATTAPAGLIA, 1998). Do ponto de vista
molecular ocorrem três tipos principais de variações
na molécula de DNA, as regiões repetitivas
(minissatélites e microssatélites), as inserções e
deleções (InDels) e as alterações de uma única base
(Single Nucleotide Polymorphisms - SNPs).

Marcadores moleculares permitem que os
genótipos dos indivíduos sejam determinados em
muitos locos para várias espécies diferentes (O’BRIEN

e GRAVES, 1991), possibilitando que parâmetros gené-
tico-populacionais como frequências alélicas e
genotípicas sejam estimados. Estas informações per-
mitem a comparação de frequências entre populações
e revelam diferenças em suas composições genética
que podem contribuir para variações fenotípicas
(MOODY et al., 1996). Isto é possível tendo em vista que
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ao longo da domesticação e formação das raças, os
animais domésticos experimentaram a seleção natu-
ral e a artificial. Estas pressões de seleção levaram ao
aumento da frequência de algumas mutações em re-
giões específicas do genoma, as quais tornaram os
indivíduos mais adaptados ou deram a eles caracte-
rísticas favoráveis com base na demanda humana.
Ao mesmo tempo, outros polimorfismos apresenta-
ram diminuição de frequência ou eliminação comple-
ta.

Entretanto, para a identificação das regiões do
DNA responsáveis por características de interesse,
geralmente, recorre-se a algumas estratégias diferen-
tes, como a localização de locus para características
quantitativas (QTL - Quantitative Trait Loci) pela aná-
lise de regiões microssatélites do maior número pos-
sível de indivíduos de grandes famílias, originárias
de acasalamentos direcionados (HALEY, 1995). Porém,
a aplicação dessa ferramenta (varredura do genoma)
esbarra na dificuldade de se constituir famílias para
o estudo, no elevado custo para a manutenção dos
animais, principalmente em espécies cujo intervalo
entre gerações é grande (caso dos equinos), e na quan-
tidade de trabalho e tempo necessários para a coleta
dos dados moleculares. Além disso, após a identifi-
cação de QTL ainda há um longo caminho a percor-
rer até a descoberta dos genes e polimorfismos direta-
mente implicados com o fenótipo.

Metodologia alternativa para minimizar essas di-
ficuldades é a busca de genes candidatos principais,
onde o objetivo é estudar os mecanismos fisiológicos
envolvidos com a manifestação das características de
produção em questão, na tentativa de pesquisar vari-
ações de genes específicos entre indivíduos que apre-
sentam fenótipos diferentes (WOMACK, 1993). A estra-
tégia do gene candidato tem como maior vantagem o
fato de não ser obrigatório a genotipagem de um gran-
de número de indivíduos de grandes famílias origi-
nados de acasalamentos direcionados, uma vez que,
a princípio, espera-se que o polimorfismo estudado
seja determinante direto de variação fenotípica.

Entretanto, polimorfismos que segregam e se en-
contram associados a características interessantes em
animais de certa linhagem ou raça, podem não segre-
gar em animais de outras linhagens ou raças da mes-
ma espécie. Além disso, resultados positivos de asso-
ciação entre polimorfismos e características de inte-
resse obtidos para populações de animais de uma li-
nhagem ou raça não são imediatamente aplicáveis a
populações de linhagens ou raças diferentes, uma vez

que efeitos de substituição de alelos de um
polimorfismo são parâmetros intrínsecos de cada
população ou raça em determinado ambiente
(REGITANO, 2004). Assim sendo, antes de transpor
marcadores das populações onde foram identifica-
dos para a comercialização, é fundamental a corrobo-
ração dos seus efeitos sobre as características de inte-
resse em diferentes raças e ambientes em processo
conhecido como validação.

Marcadores SNPs

À medida que as sequências de nucleotídeos dos
genomas foram sendo desvendadas, uma caracterís-
tica observada foi o grande número de variações de
ponto encontradas ao se comparar segmentos corres-
pondentes do mesmo genoma. As mais comuns ocor-
rem, aproximadamente, a cada 600 bases e são deno-
minadas polimorfismos de nucleotídeos únicos ou
SNPs.

As substituições mais frequentes observadas no
DNA envolvem bases nitrogenadas de mesma carac-
terística estrutural, ou seja, são trocas entre duas
purinas (A/G ou G/A) ou duas pirimidinas (C/T ou
T/C) e são denominadas transições. As transversões
são substituições de uma purina por uma pirimidina
ou o contrário. Essas alterações podem ser provocadas
por erros de incorporação de bases durante a
replicação do DNA ou em outros casos são causadas
por agentes ambientais. Caso essas alterações ocor-
ram em células germinativas, sejam transmitidas às
gerações seguintes e se fixem na população a uma
frequência mínima de 1%, passam a ser denomina-
das de polimorfismos (KWOK e GU, 1999).

Os SNPs podem ocorrer em regiões codificadoras
ou com função regulatória, bem como em espaços
intergênicos, sem função determinada. Em regiões
codificadoras, quando resultam em uma substituição
de aminoácido na sequência protéica, são denomina-
dos não sinônimos, podendo a substituição ser
conservativa ou não conservativa em função das ca-
racterísticas dos aminoácidos envolvidos na troca.
Nesses casos, pode haver modificações estruturais e
funcionais na proteína. Embora SNPs sinonímicos não
alterem a sequência protéica, eles podem modificar a
estrutura e a estabilidade do RNA mensageiro, e,
consequentemente afetar a quantidade de proteína
produzida. Esta também pode ser afetada quando
ocorrem alterações nas regiões não traduzidas do
RNA mensageiro (5’ UTR e 3’ UTR). Além disso,
pol imor f ismos gênicos podem promover
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processamentos alternativos, geração ou supressão
de códons de terminação, alteração nos códons de
iniciação da tradução e alterações no padrão de ex-
pressão de genes quando a troca de bases ocorre em
sequências promotoras (GUIMARÃES e COSTA, 2002).
Recentemente, polimorfismos intrônicos ganharam
importância pelo fato de não mais poderem ser des-
cartados como possíveis responsáveis diretos por al-
terações fenotípicas. RNAs não codificantes transcri-
tos a partir de regiões de íntrons (microRNAs) estão
envolvidos em diferentes processos biológicos tais
como os controles transcricional e pós-transcricional
da expressão gênica (NAKAYA et al., 2007).

Estudos em humanos e em espécies de interesse
zootécnico mostraram a ocorrência de milhões SNPs
ao longo do genoma de um indivíduo (Human Genome
Project Information, 2012, The SNP Consortium LTD,
2012,  Bovine Genome Sequencing and Analysis
Consortium, EquCab2.0 SNP Collection, 2012). Além dos
marcadores SNP serem abundantes, suas bases
moleculares permitem sua distribuição homogênea
pelo genoma (CAETANO, 2009).

Métodos de genotipagem de SNPs

Em razão da possibilidade de relação entre SNPs
e doenças genéticas em humanos e características
produtivas e reprodutivas em animais e vegetais, ao
longo das últimas décadas muitas tecnologias foram
desenvolvidas para sua genotipagem.

Entre as metodologias básicas para genotipagem
individual de SNPs, em regiões específicas do genoma,
estão a PCR-RFLP (MAEDA et al., 1989), a PCR alelo-
específico (SAIKI et al., 1986) e a PCR-SSCP (ORITA et al.,
1989). Estes métodos não requerem estruturas
laboratoriais sofisticadas e podem ser aplicados a
experimentos que envolvam genotipagem em peque-
na escala, nos quais o número de polimorfismos
genotipados seja da ordem de algumas dezenas e o
de animais analisados não ultrapasse algumas cen-
tenas.

O próximo avanço tecnológico para genotipagem
de SNPs surgiu com metodologia que utiliza o
sequenciamento direto de produtos de PCR. Neste
caso, após a amplificação do fragmento desejado, rea-
liza-se a determinação do genótipo com base na aná-
lise da sequência produzida. Embora esta metodologia
permita a genotipagem de mais de um SNP em um
mesmo fragmento, e seja baseada em equipamentos
geralmente encontrados em instituições de ensino/

pesquisa (sequenciadores automáticos de DNA), ain-
da é necessária grande quantidade de trabalho para
a geração de dados. Seguindo a mesma tendência,
foram desenvolvidas metodologias de genotipagem
de SNPs utilizando equipamentos de PCR em Tempo
Real, concebidos inicialmente para quantificação de
RNA mensageiros em experimentos de análise da
expressão gênica. Alternativas para a genotipagem
de dezenas de SNPs em paralelo ocorrem por meio
das metodologias de extensão (ou sequenciamento)
de uma única base, cromatografia líquida de alta pres-
são desnaturante (DHPLC) e espectrometria de mas-
sa (MALDI-TOF).

 Avanços tecnológicos recentes culminaram com
o desenvolvimento de metodologia para genotipagem
de dezenas de milhares de SNPs em um único ensaio
a baixos custos (de US$ 0,10 a US$ 0,001 por SNP
genotipado), trazendo novas perspectivas para apli-
cações já consolidadas, além do desenvolvimento de
novas aplicações, produtos e processos, com uso di-
reto nas cadeias produtivas de animais de interesse
zootécnico (CAETANO, 2009). Neste sentido, os chama-
dos chips de genotipagem de SNPs de alta densida-
de, contendo em média mais de 50 mil SNPs, foram
gerados e validados para humanos, bovinos, equinos,
ovinos, suínos e caninos, sendo extensamente utili-
zados por grupos de pesquisa mundo afora para o
desenvolvimento de ferramentas de diagnóstico de
doenças genéticas e seleção genômica.

A genotipagem de alta densidade por meio de
chips está disponível na forma de serviço terceirizado,
eliminando a necessidade de grandes investimentos
em equipamentos especializados e em de mão-de-obra
para a geração dos dados moleculares. Os ensaios
são conduzidos com altos níveis de redundância e de
forma altamente automatizada, reduzindo erros de
genotipagem para índices menores que 0,01%. Estes
pontos tornaram possível a coleta de dados
moleculares de um estudo de mapeamento em dias,
ao invés de meses ou até anos como no caso das pes-
quisas conduzidas com marcadores do tipo
microssatélites (CAETANO, 2009).

Marcadores moleculares no melhoramento genéti-
co de equinos

Apesar da maior dificuldade de aplicação de fer-
ramentas moleculares em estudos visando a seleção e
o melhoramento genético de equinos em função, entre
outros, da disponibilidade de animais, as informa-
ções referentes ao genoma da espécie vêm experimen-
tando expansão sem precedentes.
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Ao longo dos últimos nove ou dez anos, muitas
equipes de pesquisa ao redor do mundo analisaram
grande quantidade de genes candidatos individuais
buscando a identificação de marcadores potencial-
mente associados a características de interesse em
cavalos tais como: cor da pelagem (BRUNBERG et al.,
2006; REISSMANN et al., 2007; ROSENGREN et al., 2007);
doenças (HANSEN et al., 2007; TRYON et al., 2007; YOUNG

et al., 2007); resistência a doenças (SOLBERG et al., 2004;
BROWN et al., 2006; RIOS et al., 2007); reprodução e ferti-
lidade (HAMANN et al., 2007; Giesecke et al., 2009); com-
portamento e temperamento (MOMOZAWA et al., 2005,
2006); e desempenho (HANZAWA et al., 2002; REEBEN et
al., 2006; MCGIVNEY et al., 2007; GU et al., 2010; HILL et
al., 2010a,c).

A principal limitação nos estudos de associação
entre polimorfismos de DNA e características de inte-
resse por varredura do genoma está na necessidade
de número suficientemente grande de marcadores
para aumentar a possibilidade de identificação de
marcadores em desequilíbrio de ligação (DL) com QTL.
Até recentemente, o escasso número, assim como o
alto custo de genotipagem dos marcadores, eram fa-
tores limitantes. Com o desenvolvimento dos chips
de genotipagem de SNPs de alta densidade com nú-
mero suficiente de marcadores, maior proporção do
genoma é coberta, aumentado as possibilidades de
identificação de QTL associados às características de
interesse.

Projetado para permitir a identificação de regiões
genômicas modificadas pela seleção e a identificação
de SNPs e genes que contribuem para características
de interesse nas principais raças de equinos criadas
atualmente no mundo, o Equine SNP50 BeadChip da
empresa Illumina (Illumina Inc., USA) constitui-se em
poderosa plataforma para a seleção e o melhoramen-
to genético da espécie, habilitando pesquisadores da
área a conduzir vasta gama de experimentos em que
a aplicação da genotipagem de polimorfismos de
DNA é necessária.

Em um primeiro momento, os chips de
genotipagem de alta densidade serviram com suces-
so, principalmente, à identificação de SNPs, regiões
genômicas e genes relacionados a importantes patias
e síndromes que acometem determinadas raças tais
como lordose (COOK et al., 2009, 2010), osteocondrose
(LYKKJEN et al., 2010; TEYSSEDRE et al., 2012), neuropatia
laringeal recorrente (DUPUIS et al., 2011), Dwarfismo
(EBERTH et al., 2009) e Lavender Foal (BROOKS et al., 2010).

Mais recentemente, características complexas re-
lacionadas a desempenho em provas esportivas e
aptidões específicas têm sido alvo de pesquisas por
meio de chips de SNPs de alta densidade para equinos
(BINNS et al., 2010; HILL et al., 2010b; SCHRÖDER et al.,
2011; STAIGER et al., 2011). HILL et al. (2010b) e BINNS et
al. (2010) identificaram, em trabalhos paralelos, SNPs
do cromossomo 18 (ECA 18), próximos ao gene da
miostatina (MSTN), como poderosos preditores da
distância ótima de corrida para equinos da raça Puro-
Sangue Inglês. SCHRÖDER et al. (2011) identificaram na
raça Hanoveriana seis QTL (significativos) para sal-
tos de obstáculo nos cromossomos equinos 1, 8, 9 e
26, próximos a genes envolvidos com estrutura mus-
cular, desenvolvimento e metabolismo. Outros pro-
váveis QTL (próximos de significativos) foram encon-
trados nos cromossomos ECA 1, 3, 11, 17 e 21. Com a
finalidade de investigar a contribuição da genética
em relação à marcha em equinos, STAIGER et al. (2011)
estudaram animais de 32 raças diferentes. Identifica-
ram duas regiões genômicas independentes signifi-
cativamente associadas à marcha em quatro tempos,
uma no ECA 18 e outra no ECA 11.

Além dos estudos de associação ampla do genoma
(Genome Wide Associations Studies - GWAS), a investi-
gação simultânea de milhares de polimorfismos es-
palhados ao longo do genoma tem possibilitado a
análise da estrutura genética de diferentes popula-
ções em várias espécies de animais domésticos (MCKAY

et al., 2008; GIBBS et al., 2009; KIJAS et al., 2009), a estima-
tiva do grau de diversidade dentro e divergência ge-
nética entre populações (ZENGER Et al., 2006) e, recen-
temente, a identificação e localização de regiões do
genoma sujeitas à seleção (HAYES et al., 2006; PRASAD et
al., 2008; BARENDSE et al., 2009; MACEACHERN et al., 2009).

A identificação de regiões do genoma sob seleção
é de grande interesse e pode ser realizada utilizando-
se apenas a análise de padrões genômicos, não ne-
cessitando de informações fenotípicas. Uma vez
identificadas e mapeadas, é possível anotar o plano
funcional dessas regiões do genoma, levando a me-
lhor compreensão de como a seleção atua sobre as
características complexas de interesse (SIMIANER et al.,
2010).

A comparação das frequências alélicas entre po-
pulações selecionadas e não selecionadas ou entre
populações selecionadas para diferentes finalidades
fornece indícios das regiões do genoma que tenham
sido modificadas em função da seleção positiva. En-
tretanto, a divergência nas frequências alélicas pode
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ter origem não somente na seleção, como também na
deriva genética e na endogamia. Porém, segundo
MACEACHERN et al. (2009), a endogamia e a deriva ge-
nética devem afetar igualmente todos os loci, não cau-
sando desequilíbrio de ligação entre loci adjacentes,
como seria esperado no caso da seleção.

Com o intuito de identificar alterações provocadas
pela seleção positiva em diferentes regiões do genoma,
alguns métodos principais têm sido utilizados, entre
os quais a estatística homozigose do haplótipo esten-
dido (EHH - Extended Haplotype Homozygosity) (Sabeti
et al., 2002), utilizada para a identificação dessas re-
giões dentro de populações, e o índice de fixação, FST,
(WRIGHT, 1951; COCKERHAM, 1969; WEIR e HILL, 2002),
utilizado para a identificação de regiões sob seleção,
considerando-se múltiplas populações (SIMIANER et al.,
2010).

MEIRA et al. (2012) utilizaram o Equine SNP50
BeadChip e o índice de fixação FST para identificar re-
giões do genoma alteradas pela seleção entre as li-
nhagens de corrida e de trabalho da raça Quarto de
Milha. Foram identificadas 2.558 regiões com poten-

Tabela 1. Genes candidatos para desempenho em corridas em equinos, cromossomo e posição de localização do gene,
fenótipos de interesse e genótipos associados no Puro-Sangue Inglês

cial de haverem sido submetidas à seleção divergen-
te, as quais, supostamente, abrigam genes responsá-
veis por características com importância diferente para
ambas as linhagens.

Genes candidatos para desempenho de equinos em
corridas

O potencial atlético em mamíferos é influenciado
por complexa inter-relação entre conjunto de genes e
fatores ambientais (HILL et al., 2010c). A contribuição
genética para potencial atlético em humanos é bem
documentada, onde mais de 220 genes já foram des-
critos (BRAY et al., 2009). Embora seja provável que o
desempenho atlético em equinos também seja influ-
enciado por grande número de genes, até o momento,
poucas variantes genéticas foram relacionadas à ca-
racterística, exclusivamente em animais Puro-Sangue
Inglês, entre estas os SNPs nos genes myostatin – MSTN
(BINNS et al., 2010; HILL et al., 2010a,b; TOZAKI et al., 2010),
piruvate dehydrogenase  kinase, isozyme 4 – PDK4 (GU et
al., 2009; HILL et al., 2010c), creatine kinase, muscle –
CKM e cytochrome c oxidase, subunit 4, isoform 2 –
COX4I2 (GU et al., 2010) (Tabela 1).

Símbolo 
do Gene Nome do gene Crom. Posição no crom.  

(Mpb) Fenótipo Genótipo 
favorável 

MSTN myostatin 18 66.493737 Distância ótima de 
corrida 

TT – longa 
CT – média 
CC – curta 

PDK4 pyruvate dehydrogenase 
kinase, isozyme 4 4 38.973.231 Desempenho em 

corrida AA e AG 

PDK4 pyruvate dehydrogenase 
kinase, isozyme 4 4 38.969.307 Desempenho em 

corrida AA e AC 

CKM creatine kinase, muscle 
10 15.884,567 Desempenho em 

corrida AA e AG 

COX4I2 cytochrome c oxidase 
subunit IV isoform 2 22 22.684.390 Desempenho em 

corrida TT 

 

O MSTN é membro da família de genes transforming
growth factor-beta (TGF-), é expresso no tecido mus-
cular esquelético e atua como regulador negativo do
crescimento da massa muscular. Várias mutações ou
polimorfismos têm sido identificados no MSTN em
bovinos (GROBET et al. 1997, 1998; KAMBADUR et al., 1997;
MCPHERRON e LEE, 1997), ovinos (CLOP et al., 2006), ca-
mundongos (NISHI et al., 2002) e mais recentemente
em humanos (SCHUELKE et al., 2004), resultando em
fenótipos de hiperplasia e hipetrofia muscular (du-

pla musculatura). O polimorfismo do MSTN em cães
de corrida da raça Whippet mostrou-se associado com
aumento da massa muscular e também com habilida-
de atlética (MOSHER et al., 2007). BINNS et al. (2010) utili-
zando 189 cavalos Puro-Sangue Inglês vencedores de
corrida na América do Norte identificaram por meio
chips de SNPs de alta densidade (Equine SNP50
BeadChip) dois SNPs (BIEC2-417274 e BIEC2-417495)
associados com distância ótima de corrida.  Análises
de bioinformática revelaram que estes SNPs com mai-
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ores significâncias estatísticas e localizados no
cromossomo equino 18 (ECA18), são vizinhos ao loco
do gene MSTN. Em pesquisa paralela e publicada no
mesmo ano, HILL et al. (2010b), também utilizando o
Equine SNP50 BeadChip em 118 cavalos elite Puro-San-
gue Inglês de corrida, divergentes em relação à dis-
tância ótima de corrida, identificaram o SNP BIEC2-
417495 (localizado no cromossomo 18 a, aproxima-
damente, 690Kb do gene MSTN), como o mais signifi-
cativamente relacionado à característica. Ao analisar
o gene MSTN equino em amostra de 148 cavalos Puro-
Sangue Inglês registrados, HILL et al. (2010a) identifi-
caram um novo polimorfismo (g.66493737C>T) forte-
mente associado com distância ótima de corrida, onde
animais de genótipo CC mostraram-se adequados
para corridas de distâncias curtas (rápidas), animais
de genótipo CT para corridas de distâncias médias e
animais de genótipo TT para corridas de distâncias
longas (resistência). Segundo HILL et al. (2010a), tes-
tes comparativos de associação demonstraram con-
sistentemente o SNP g.66493737C>T como variante
superior na predição de aptidão para distâncias em
cavalos de corrida da raça Puro-Sangue Inglês.

A expressão do gene PDK4, localizado no
cromossomo equino 4 (ECA4), é coordenada pelo co-
ativador transcricional PGC-1 (WENDE et al., 2005),
o qual tem sido identificado como uns dos fatores crí-
ticos no controle da adaptação ao exercício (ARANY,
2008). O PGC-1 é um regulador chave do metabolis-
mo energético que atua regulando a sensibilidade à
insulina pelo controle do transporte de glicose, medi-
ando a angiogênese induzida por exercício
(CHINSOMBOON et al., 2009) e coordenando a biogênese
mitocondrial (SCARPULLA, 2008). A regulação da utili-
zação da glicose é rigidamente controlada pela cap-
tação de glicose pelos seus transportadores, pela taxa
de fluxo glicolítico e pela conversão de piruvato em
acetil-CoA na mitocôndria por meio da função
catalisadora do complexo piruvato desidrogenase
(PDC). O passo crítico limitante da velocidade de oxi-
dação da glicose é a regulação da montagem do PDC,
que é controlado pela piruvato desidrogenase quinase
(PDK). A PDK bloqueia a formação do PDC, resultan-
do na beta-oxidação de ácidos graxos para acetil-CoA
como substrato para a fosforilação oxidativa. A oxi-
dação de ácidos graxos é altamente eficaz na geração
de ATP e é controlada pela expressão de PDK4 no
músculo esquelético durante e após o exercício

(PILEGAARD e NEUFER, 2004). Eivers et al. (2010) identifi-
caram aumento significativo da expressão do mRNA
do gene PDK4 (aumento de 7,4 vezes) em músculos
esqueléticos de equinos durante a recuperação do
exercício físico. Considerando-se que variação na ex-
pressão gênica é fortemente influenciada por varia-
ções genéticas estruturais, HILL et al. (2010c) investi-
garam a possibilidade de associações entre SNPs iden-
tificados no PDK4 e desempenho em corrida de cava-
los da raça Puro-Sangue Inglês. Encontraram o SNP
g.38973231A>G fortemente associado com a caracte-
rística, onde indivíduos de genótipo AA e AG apre-
sentaram maior índice de handicape em relação aos
de genótipo GG.

O creatine kinase, muscle gene (CKM), mapeado no
cromossomo equino 10 (ECA10), codifica um tipo
muscular de isoenzima da creatina quinase encon-
trada exclusivamente no músculo estriado e envolvi-
da em processos celulares energéticos. Durante exer-
cício, camundongos CKM nocaute mostraram falta
de explosão muscular, mas mantiveram as condições
normais de força absoluta (VAN DEURSEN et al., 1993).
Polimorfismos no gene CKM humano têm sido asso-
ciados com aumento na resistência cardio-respirató-
ria assim como ao consumo máximo de oxigênio após
vinte semanas de treinamento (ECHEGARAY e RIVERA,
2001). O transcriptoma do músculo esquelético de
cavalos Puro-Sangue Inglês mostrou que o mRNA do
CKM é o mais abundantemente expresso, represen-
tando 6,9% de todo o transcrito (MCGIVNEY et al., 2010).
Por outro lado, estudos indicaram que o mRNA do
CKM compõe aproximadamente 1% do transcriptoma
músculo esquelético humano (WELLE et al., 1999). A
expressão muito elevada do mRNA do CKM no mús-
culo esquelético equino em comparação ao humano é
indicativo da importância do produto do gene no
fenótipo atlético altamente adaptado do Puro-Sangue
Inglês. Em apoio a estes dados, transcritos do gene
CKM equino aumentaram significativamente após 4
horas de exercício em esteira e após período de 10
meses de treino (EIVERS et al., 2010). O fator de regulação
interferon (IRF-1) é um fator de transcrição mediado
por oxigênio envolvido na biogênese e metabolismo
mitocondrial. Em humanos foi demonstrado ser sig-
nificativamente ativado após um período de persis-
tência no exercício físico (MAHONEY et al., 2005). O SNP
g.15884567A>G do gene CKM equino, localizado no
íntron 4, rompe um suposto sítio de ligação do IRF-1
(GU et al., 2010). Ao investigar o efeito do polimorfismo
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g.15884567A>G do gene CKM sobre a retrospectiva
de desempenho em corridas em 148 animais da raça
Puro-Sangue Inglês, GU et al. (2010) encontraram o
alelo A como favorável para a característica, sendo
que indivíduos de genótipos AA e AG apresentaram-
se superiores em relação aos GG. Os autores ressalta-
ram, entretanto, que tais resultados preliminares de
associação  entre o polimorfismo do CKM e
performance em corrida deve ser validado e outras
populações de equinos antes que a aplicação da in-
formação possa ser utilizada.

Citocromo c oxidase (COX) é uma enzima multi-
subunidade (Complexo IV) que catalisa a transferên-
cia de elétrons do citocromo c reduzido para o oxigê-
nio na respiração mitocondrial. COX é um dímero no
qual cada monômero é composto de treze
subunidades, das quais 3 são codificados pelo
genoma mitocondrial (COX1, 2 e 3). O COX4, codifi-
cado pelo DNA nuclear, é responsável pela regulação
e montagem das subunidades mitocondriais codifi-
cadas no interior da membrana mitocondrial e tem
sido associado com o volume da organela. O COX4
compreende 2 isoformas (COX4-1 e COX4-2) codifi-
cadas pelos genes COX4I1 e COX4I2, os quais são
diferencialmente regulados em ambientes de
normóxia (oxigênio normal) e hipóxia (falta de oxigê-
nio) (FUKUDA et al., 2007). Em ambientes com oxigênio
normal, o gene COX4I1 é preferencialmente transcri-
to. Em ambientes de oxigênio limitado o regulador
principal de resposta à hipoxia, HIF-1 (fator induzível
de hipoxia 1), ativa a transcrição dos genes COX4I2 e
LON mitocondrial, o que  inibe a expressão do
COX4I1. Neste sentido, tem sido proposto que a
regulação ambiental de COX4-2 pode aumentar a efi-
ciência da respiração celular (FUKUDA et al., 2007). Gu
et al. (2010) identificaram uma fraca, mas significati-
va, associação entre o SNP intrônico g.22684390C>T
do gene COX4I2  de equinos, localizado no
cromossomo 22 (ECA22), e a retrospectiva de desem-
penho em corridas utilizando 278 animais da raça
Puro-Sangue Inglês. Animais homozigotos para o
alelo menos frequente (T) foram fenotipicamente su-
periores aos de genótipo CC e CT. Ainda de acordo
com estes autores, o SNP g.22684390C>T pode ser o
causador direto de variação na característica uma vez
que rompe um possível sítio de ligação de um elemen-
to de resposta a glicocorticóides (GRE).

CONCLUSÕES

A espécie equina, em razão da diversidade de ap-
tidões que apresenta, é de grande importância para o

homem. Desde a sua domesticação tem sido selecio-
nado para força, resistência ao exercício físico e velo-
cidade.

Existe dificuldade maior de desenvolver pesquisa
na área de melhoramento genético de equinos, tanto
de forma quantitativa (utilizando-se informações
fenotípicas e de pedigree) quanto molecular (utilizan-
do-se informações provenientes diretamente do DNA)
ou pela integração de ambas, quando comparada a
outras espécies de interesse zootécnico. Apesar dis-
so, avanços recentes como os métodos de
sequenciamento de próxima geração e os chips de
genotipagem de SNPs de alta densidade permitiram
avanço nas pesquisas até então realizadas, as quais
se utilizavam basicamente da estratégia do gene can-
didato, proporcionando a identificação de regiões
genômicas relacionadas à patias e síndromes e, mais
recentemente, ao desempenho em provas esportivas e
aptidões específicas.

Pela utilização dessas ferramentas modernas de
análise do genoma, regiões relacionadas ao desem-
penho em corridas vêm sendo identificadas princi-
palmente na raça Puro-Sanguê Inglês. A partir des-
sas informações, testes genéticos para a seleção de
indivíduos superiores para a modalidade, como o
Equinome Speed Gene Test e o Equinome Elite Performance
Test (EQUINOME, 2013), começam a ser disponibilizados
no mercado, os quais possivelmente movimentarão
milhões de dólares ao ano.
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