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1. INTRODUÇÃO 
 

A coturnicultura tanto para produção de carne e ovos é uma atividade em 
ascensão no Brasil, sendo esta uma boa alternativa como alimento para 
população. Codornas destinadas para o abate apresentam taxas de crescimento 
e peso final superiores as de postura, porém no Brasil existem barreiras para sua 
produção, sendo a principal delas a falta de material genético de qualidade 
(GRIESER et al., 2015).  

Programas de melhoramento genético são a principal ferramenta para se 
obter material genético de qualidade. Para o sucesso dos programas 
melhoradores é de grande importância avaliar a estrutura das populações para 
então definir as estratégias de seleção (TEIXEIRA et al., 2013). Quando 
conduzidos de forma incorreta, esses programas podem ocasionar perdas em 
características produtivas e reprodutivas, isto, devido à depressão endogâmica 
(GODINHO, 2014).  

O controle da endogamia é fundamental para o planejamento de programas 
de melhoramento animal que visam ao ganho genético, onde por sua vez, com 
marcadores moleculares se tem a capacidade de otimização desde processo 
(ROSA & PAIVA, 2009). Segundo MENEZES et al. (2006) os marcadores 
microssatélites são regiões do genoma de pequenas sequências repetidas (1 a 6 
nucleotídeos), abundantes e altamente polimórficas.  

Atualmente não se tem registro de utilização de marcadores microssatélites 
em populações melhoradas de codorna de corte, portanto este trabalho tem como 
objetivo obter marcadores eficientes e polimórficos, para então estimar a 
variabilidade genética e grau de endogamia de três gerações em uma linhagem 
de codornas de corte. 
 

2. METODOLOGIA 
 

Foram analisadas 90 codornas de uma linhagem de corte desenvolvida pela 
Universidade Federal de Pelotas, divididas em 30 animais por geração, de um 
total de três gerações consecutivas (13°, 14° e 15°). A extração de DNA dos 
tecidos foi por separação orgânica pelo protocolo “in house” de Cloreto de Sódio 
proposto por BARRERO et al. (2008) com modificações. Foram utilizados três 
pares de primers desenhados com base no genoma da Coturnix japonica contido 
no GenBank (NCBI - National Center of Biotechnology Information), sendo os 
seguintes: Coturnix01, CcoUFPel03 e CcoUFPel04. Os microssatélites foram 
amplificados mediante a técnica de reação em cadeia de polimerase (PCR), com 
25 μL de volume final de uma reação: 1 μL de DNA, 0,75 μL de cloreto de 
magnésio, 2,5 μL de 10x buffer (taq), 0,2 μL de Taq Polimerase, 0,5 μL (10 Mm) 



 

 

de DNTPs, 19,05 μL de H2O Milli-Q e 1 μL (10 Mm) do par de primers (Forward e 
Reverse). Após o preparo, as reações foram levadas a um termociclador e 
submetidas às seguintes etapas de amplificação: um ciclo de desnaturação a 
94ºC por 5 minutos, seguidos de 35 ciclos de 30 segundos a 94ºC, 30 segundos à 
temperatura de anelamento específica para cada par de primer de microssatélite 
(CcoUFPel03 e CcoUFPel04= 58°C, Coturnix01= 60,4°C), por 30 segundos a 
72ºC e o último ciclo de extensão a 72°C por 10 minutos. Realizou-se 
eletroforese, em gel de poliacrilamida a 8%, do material amplificado com um 
marcador de peso molecular de 50 pares de bases (pb). Utilizaram-se 1,1 µL de 
buffer de corrida (Azul de Bromofenol, Xileno Cianol, Glicerol), 1,1 µL de   GelRed 
(Biotium, USA) e 4 µL de produto de PCR por amostra. A corrida foi realizada com 
voltagem de 120 volts por aproximadamente 1 hora e 30 minutos. Logo após 
imagens do gel foram capturadas através de um foto-documentador. Para estimar 
os parâmetros genéticos os dados foram avaliados nos seguintes softwares: 
Genepop 4.0 e Cervus 3.0.7. 
 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

Foi observado na análise dos três loci um total de 30 alelos. Os níveis de 
variabilidade alélica, nos três plantéis, variaram entre o máximo de 13 alelos para 
o locus CcoUFPel03 e o mínimo de 8 alelos para o locus Coturnix01. Para o PIC 
(Conteúdo de Informação Polimórfica) foram obtidos para os loci Coturnix01, 
CcoUFPel03 e CcoUFPel04 os seguintes valores respectivamente 0,722, 0,843 e 
0,800 (Tabela 1). 
 Segundo CHANG et al. (2007) o PIC é um importante índice de 
polimorfismo, ou seja, estima a qualidade do marcador microssatélite. De acordo 
com BOTSTEIN et al. (1980), marcadores com valores de PIC >0,5 são altamente 
polimórficos, 0,5< PIC >0,25 mediamente polimórfico e PIC <0,25 pouco 
polimórfico. Isto mostra que os três loci utilizados são altamente polimórficos e 
indicados para o uso. 

 
Tabela 1. Marcadores moleculares, tamanho em pares de bases (pb), 

número de alelos, conteúdo de informação polimórfica (PIC) de três gerações de 
codornas de corte. 

 
Os indivíduos da 14° geração apresentaram maior número de alelos, com 

média de 7,33, enquanto na 15° geração foi encontrado o menor número, com 
média de 5,66. Também se observou as médias de dois alelos privativos para 14° 
geração e um alelo para 13° e 15° gerações (Tabela 2). De acordo com 
MENEZES et al. (2006) fatores como cruzamentos direcionados; subdivisões 
dentro das populações; mutações; migração ou fluxo de genes a partir de outra 
população; método de amostragem incorreto e presença de alelos nulos não 
detectáveis experimentalmente podem ser as causas por essa desigualdade de 
alelos na população. 
 Em estudo realizado, CHANG et al. (2007), avaliou a partir de nove 
marcadores microssatélites de três populações de codornas denominadas em seu 

Locus Tamanho dos 
alelos (pb) 

Número de 
alelos 

PIC 

Coturnix01 260-300 8 0,722 
CcoUFPel03 245-330 13 0,843 
CcoUFPel04 285-385 9 0,800 



 

 

trabalho como YJQ, YCQ e WSH obtendo as médias de 4,11 alelos para YJQ e 
WSH, e 4,67 para YCQ, apresentando médias menores comparado ao estudo 
deste trabalho. 

 
Tabela 2. Marcadores microssatélites, grupo de ligação correspondente (Lg), 

número de alelos por locus no plantel, número de alelos privativos por locus no 
plantel (entre parênteses) e número de animais genotipados por plantel 

(sobrescrito), das 13°, 14° e 15° gerações de codornas de corte. 
Locus Lg 13° 14° 15° Total 

Coturnix01 1 6(1)25 6(2)21 4(0)19 8 
CcoUFPel03 1 9(2)30 8(1)26 9(2)28 13 
CcoUFPel04 1 5(0)18 8(3)14 4(1)10 9 

Média  6,66(1) 7,33(2) 5,66(1) 10 
 

O maior valor da heterozigosidade observada (Ho), que representa o grau 
de diversidade genética dos plantéis, foi encontrado na 14° geração para o locus 
CcoUFPel04 (0,857), já o menor valor foi nas gerações 13° e 15° (0) para os loci 
Coturnix01 e CcoUFPel04. Para o coeficiente de endogamia (FIS) foi observado 
valor negativo apenas na 13° geração para o locus CcoUFPel04 (Tabela 3). 

 
Tabela 3. Heterozigosidade esperada (He), heterozigosidade observada (Ho), 

coeficiente de endogamia (FIS) das 13°, 14° e 15° gerações de codornas de corte. 
 Coturnix01 CcoUFPel03 CcoUFPel04 

Gerações He Ho FIS He Ho FIS He Ho FIS 

13° 0,724 0 1 0,824 0,533 0,357 0,739 0,777 -0,053 
14° 0,735 0,095 0,873 0,849 0,576 0,324 0,875 0,857 0,021 
15° 0,745 0 1 0,853 0,321 0,6276 0,778 0 0,239 

 
As médias de heterozigosidade observadas (Ho) nas três gerações foi 

inferior as médias de heterozigosidade esperadas, resultando em valores de 
coeficiente de endogamia total (FIS) positivos.  Nas três gerações se observou 
índices altos de FIS, sendo o maior encontrado na 15° (0,622) e o menor na 14° 
geração (0,406) (Tabela 4).  

 Segundo CHANG et al. (2007) o valor de coeficiente de endogamia tem 
relação com a frequência de indivíduos heterozigotos no plantel, sendo que com 
um número pequeno de heterozigotos o FIS é alto. O motivo dos valores elevados 
de FIS encontrados nas três gerações são devido ao processo de seleção que a 
linhagem de codornas vem sofrendo. 
 

Tabela 4. Heterozigosidade esperada média (He), heterozigosidade observada 
média (Ho), coeficiente de endogamia total (FIS) das 13°, 14° e 15° gerações de 

codornas de corte. 
Gerações He Ho FIS 

13° 0,762 0,436 0,434 
14° 0,819 0,509 0,406 
15° 0,792 0,107 0,622 

 



 

 

 
4. CONCLUSÕES 

 
A partir das análises conclui-se que as três gerações de codornas de corte 

apresentam grau de endogamia elevado es loci testados (Coturnix01, 

CcoUFPel03 e CcoUFPel04) são polimórficos e com alta capacidade para 

identificar a variabilidade e a diversidade genética em codornas de corte. 
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