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RESUMO 

 

 
SILVA, Monique Oliveira de Macedo. Análise Fenotípica e Genética em indivíduos de 

Callithrix (Callitrichidae: Primates) no estado do Rio de Janeiro. 2018. 112p. Dissertação 

(Mestrado em Biologia Animal) Instituto de Ciências Biológicas e da Saúde, Departamento de 

Biologia Animal, Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro, Seropédica, RJ, 2018. 

 

No Sudeste do Brasil, as espécies exóticas invasoras Callithrix jacchus e C. penicillata 

representam uma ameaça à espécie nativa, C. aurita, pela competição por recursos e hibridação. 

Experimentos com híbridos de Callithrix demostraram a fertilidade e a variação fenotípica. O 

cariótipo observado nesse gênero é 2n=46,XX ou XY. O cromossomo Y é acrocêntrico em C. 

aurita, submetacêntrico ou metacêntrico em C. penicillata e pode apresentar as três morfologias 

em C. jacchus. O quimerismo hematopoiético, 2n=46,XX/46,XY é comumente encontrado nos 

saguis. Com relação ao gene SRY, C. aurita é a única espécie do gênero que possui uma deleção 

de 9 pares de bases na sua sequência (exceto C. flaviceps, ainda não estudada). Esta 

característica pode ser útil na identificação da linhagem paterna nos casos de hibridação. Do 

mesmo modo, o polimorfismo dos haplótipos do gene mitocondrial citocromo c oxidase 

subunidade II (COII) pode auxiliar na identificação da linhagem materna. Foram analisados 52 

indivíduos de Callithrix oriundos de diferentes localidades no estado do Rio de Janeiro. Os 

objetivos deste trabalho foram: descrever o cariótipo dos indivíduos de Callithrix sp. 

amostrados; comparar os dados biométricos e a pelagem de C. jacchus, C. penicillata e C. 

aurita com os registrados para os indivíduos identificados como Callithrix sp. devido à 

variabilidade fenotípica; investigar a ocorrência de quimerismo e amplificar por Reação em 

Cadeia da Polimerase/PCR, segmentos dos genes SRY e COII buscando identificar as linhagens 

parentais dos animais estudados. Foram avaliadas a cor da pelagem do corpo e da face, por 

meio de fotografias. O comprimento da cabeça, corpo, cauda, pé, mão e orelha direita e 

circunferência do peito e pescoço foram tomados com fita métrica e paquímetro e analisadas 

pela Análise dos Componentes Principais, Anova Fatorial e Teste Tukey. A Análise 

Discriminante foi realizada a partir dos valores de RGB obtidos de quatro pontos da face: tufos 

auriculares, centro da testa, face lateral e topo da cabeça. Os cromossomos metafásicos foram 

obtidos por cultura dos linfócitos e a extração de DNA foi feita por precipitação salina. 

Fragmentos do gene SRY e COII foram amplificados por PCR. Os indivíduos analisados 

apresentaram tufos auriculares variando entre branco, cinza, marrom e negro e a pelagem da 

face e do corpo variou entre cinza e marrom. A média do peso, comprimento do corpo e da 

cauda dos indivíduos de Callithrix sp. correspondeu ao das espécies puras e pela Análise 

Discriminante o padrão de coloração da face foi intermediário ao destas, o que é sugestivo de 

hibridação. O cariótipo correspondeu ao descrito para o gênero. O quimerismo hematopoiético 

foi detectado em 32% dos indivíduos, pela análise citogenética e genética molecular. Em duas 

fêmeas quimeras foi amplificado um fragmento do gene SRY com aproximadamente 198pb, 

semelhante ao observado para C. aurita. Os demais indivíduos apresentaram fragmentos 

semelhantes ao de C. jacchus e C. penicillata. O sequenciamento dos amplicons dos genes SRY 

e COII, poderá confirmar as espécies progenitoras e, se de fato, ocorreu a hibridação. 

 

Palavras-chave: Saguis, Morfologia, DNA. 

 

 

 



  

 

 

 

ABSTRACT 

 

 

SILVA, Monique Oliveira de Macedo. Phenotypic and Genetic Analysis in Callithrix 

(Callitrichidae: Primates) individuals in the state of Rio de Janeiro. 2018. 112p. 

Dissertation (Master Science in Animal Biology) Instituto de Ciências Biológicas e da Saúde, 

Departamento de Biologia Animal, Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro, Seropédica, 

RJ, 2018. 
 

In the Southeast of Brazil, invasive exotic species Callithrix jacchus and C. penicillata threaten 

the native species, C. aurita, by competition for resources and hybridization. Experiments with 

Callithrix hybrids showed fertility and phenotypic variation. The karyotype observed in this 

genus is 2n=46,XX or XY. The Y chromosome is acrocentric in C. aurita, submetacentric or 

metacentric in C. penicillata and may present the three morphologies in C. jacchus. 

Hematopoietic chimerism 2n=46,XX/46,XY is commonly found in the marmosets. Regarding 

the SRY gene, C. aurita is the only species of the genus that has a deletion of nine base pairs 

(bp) in its sequence (except C. flaviceps, not studied yet). This feature may be useful in 

identifying the paternal lineage in cases of hybridization. Likewise, the polymorphism of the 

mitochondrial cytochrome c oxidase subunit II (COII) gene haplotypes may aid in the 

identification of the maternal lineage. Fifty-two Callithrix individuals were analyzed from 

different locations in the state of Rio de Janeiro. The goals of this study were: to describe the 

karyotype of Callithrix sp. Individuals sampled; to compare the biometric data and the pelage 

of C. jacchus, C. penicillata and C. aurita with those recorded for individuals identified as 

Callithrix sp. due to phenotypic variability; to investigate the occurrence of chimerism and to 

amplify by Polymerase Chain Reaction/PCR, segments of the SRY and COII genes seeking to 

identify the parental lineages of the studied animals. The color of the pelage of the body and 

the face were evaluated by means of photographs. The length of head, body, tail, -right foot, 

hand and ear -, as well as chest and neck circumference were measured with a tape measure and 

caliper and analyzed by Principal Component Analysis, Factorial Anova and Tukey Test. The 

Discriminant Analysis was performed from the RGB values obtained from four points of the 

face: auricular tufts, forehead center, lateral face and top of the head. The metaphase 

chromosomes were obtained by culture of the lymphocytes and DNA was extracted by saline 

precipitation. Fragments of the SRY and COII gene were amplified by PCR. The individuals 

analyzed showed auricular tufts ranging from white, gray, brown and black and the pelage of 

the face and body varied between gray and brown. The average of the weight, body and tail 

length of Callithrix sp. corresponded to that of the pure species and by Discriminant Analysis 

the face coloring pattern was intermediate to those, which suggests hybridization. The 

karyotype corresponded to that described for the genus. Hematopoietic chimerism was detected 

in 32% of the individuals, by both cytogenetic and molecular genetic analyzes. In two female 

chimeras, a fragment with approximately 198bp of the SRY gene, were amplified, 

corresponding to that observed for C. aurita. The other individuals presented fragments similar 

to that of C. jacchus and C. penicillata. Sequencing of the SRY and COII amplicons may 

confirm the parental species and, if indeed, the hybridization occurred. 

 
Key words: Marmosets, Morphology, DNA. 
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INTRODUÇÃO GERAL 
 

 

Os principais processos responsáveis pela diminuição da Biodiversidade no Brasil são 

a perda e a fragmentação dos habitats, a exploração excessiva de espécies de plantas e de 

animais, o uso de plantas híbridas e monoculturas na agroindústria e nos programas de 

reflorestamento, a contaminação do solo, da água e da atmosfera e, ainda, as mudanças 

climáticas (MMA, 2018). Neste cenário de perda e fragmentação de habitats, as populações de 

animais e vegetais ficam isoladas em áreas onde há a maior competição por recursos e baixas 

taxas de fluxo gênico, o que ocasiona a redução da variabilidade genética e aumenta a 

possibilidade de extinção nesses locais (MMA, 2018). 

  Outro fator que contribui para a perda da biodiversidade é a introdução de espécies 

exóticas, que de acordo com a Convenção sobre Diversidade Biológica – CDB (2017), são 

espécies que se encontram fora de sua área de distribuição original. Essas espécies apresentam 

características competitivas e muitas vezes conseguem se estabelecer em um ecossistema novo 

ou similar ao seu, através da ocupação dos nichos de espécies nativas, sendo assim consideradas 

como exóticas e invasoras. Além disso, o homem pode facilitar o estabelecimento dessas 

espécies criando condições ambientais ou transportando ilegalmente as mesmas para novos 

habitats.  

Os primatas do gênero Callithrix, vulgarmente denominados como saguis, podem ser 

de seis espécies: Callithrix jacchus, C. penicillata, C. aurita, C. geoffroyi, C. kuhlii e C. 

flaviceps. Em geral, são caracterizados por apresentarem um tamanho reduzido, por conterem 

ornamentos pilosos nas orelhas, garras nos dedos, exceto nos polegares, e por apresentarem 

uma mancha branca característica na testa, semelhante a uma estrela (Oliveira et al., 2015). 

Outra característica comumente observada nesse gênero é a gestação gemelar e o quimerismo 

hematopoiético (Haig, 1999), o qual é decorrente da gestação de gêmeos dizigóticos 

heterossexuais que compartilham um único córion. Esse compartilhamento ocorre via 

anastomose dos vasos placentários que acontece por volta do 19º dia de gestação e se completa 

em torno do 29º, permitindo o intercâmbio celular entre os gêmeos. No entanto, mesmo com a 

troca celular entre saguis de diferentes sexos até o momento, não foram encontradas anomalias 

sexuais em indivíduos quiméricos (Moore et al., 1985; Haig, 1999). 

 Callithrix penicillata, originário do Cerrado na região Centro-Oeste do Brasil e C. 

jacchus, que tem origem na Caatinga na região Nordeste, foram introduzidas no Sudeste do 

Brasil, principalmente por meio da ação antrópica, devido ao tráfico ilegal de animais silvestres 

(Ruiz-Miranda et al., 2000). A presença de Callithrix jacchus tem sido relatada desde 1919 em 

áreas de fragmentos florestais de Mata Atlântica na cidade do Rio de Janeiro (Coimbra-Filho, 

1983). Essas duas espécies são consideradas como exóticas invasoras, e têm expandido 

geograficamente a sua distribuição no Sudeste do Brasil, constituindo populações estáveis 

(Rocha et al., 2004) que representam uma ameaça à preservação da espécie nativa desta região, 

C. aurita.  

Callithrix aurita, atualmente é classificada na Lista Vermelha da União Internacional 

para Conservação da Natureza (International Union for Conservation of Nature/IUCN, 2018) 

na categoria “Vulnerável”, tanto por causa da destruição de seu habitat e da sua dificuldade em 

se estabelecer em áreas de vegetação secundária, como pela competição por recursos e pela 

hibridação com as espécies congêneres exóticas e invasoras. 

A hibridação em Callithrix já foi registrada tanto em zonas naturais de contato entre as 

espécies (Hershkovitz, 1975,1977; Coimbra-Filho & Mittermeier, 1973; Coimbra-Filho, 1983; 

Alonso et al., 1987; Coimbra-Filho et al., 1993; Coimbra-Filho & Câmara, 1996; Rylands et 

al., 1996; Santos et al., 2005; Ruiz-Miranda et al., 2006; Morais Júnior, 2010; Nogueira et al., 
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2011; Carvalho et al., 2013; Fuzessy et al., 2014; Malukiewicz et al., 2014; Malukiewicz et al., 

2015; Cezar et al., 2017), como em cativeiro (Hill, 1957, 1969; Chiarelli, 1961; Mallinson, 

1971; Coimbra-Filho, 1970, 1974; Coimbra-Filho & Maia 1976; Coimbra-Filho et al., 1993). 

Experimentos realizados em cativeiro por Coimbra-Filho et al. (1993), detectaram que os 

híbridos de Callithrix são férteis e que apresentam uma gama de fenótipos distintos. 

A identificação dos híbridos de saguis tem sido feita por meio da análise fenotípica, 

citogenética e genética molecular através do sequenciamento do gene nuclear SRY e de alguns 

genes mitocondriais que auxiliam na averiguação da linhagem paterna e materna, 

respectivamente (Mittermeier et al., 1988; Rylands, 1993; Rylands et al., 2000; Ruiz-Miranda 

et al., 2006; Iughetti, 2008; Morais Júnior, 2010; Pereira, 2010; Nogueira et al., 2011; Fuzessy 

et al., 2014; Malukiewicz et al., 2014; Malukiewicz et al., 2015; Cezar et al., 2017). 

Embora a introdução das espécies exóticas, Callithrix penicillata e C. jacchus, seja 

considerada uma ameaça à espécie nativa do Sudeste C. aurita, a extensão desta ameaça ainda 

carece de mais estudos (Carvalho et al., 2013). Além disso, ainda são frequentes as dúvidas 

sobre: os aspectos fenotípicos dos híbridos de Callithrix, quais são as espécies envolvidas no 

cruzamento interespecífico e os locais em que ocorre a hibridação in situ.  

Neste estudo, foram analisados 52 indivíduos de Callithrix oriundos de diferentes 

localidades no estado do Rio de Janeiro: Centro de Triagem de Animais Silvestres do Rio de 

Janeiro - Instituto Brasileiro do Meio Ambiente e dos Recursos Naturais Renováveis/CETAS-

RJ/IBAMA (sem procedência conhecida); Jardim Botânico do Rio de Janeiro/JBRJ; Biotério 

da Universidade Federal do Rio de Janeiro/UFRJ (sem procedência conhecida) e do Centro de 

Primatologia do Rio de Janeiro - CPRJ/INEA/IBAMA. Os indivíduos estudados que não 

apresentaram fenótipo característico de alguma das espécies do gênero, foram identificados 

como Callithrix sp. pois apresentavam uma coloração da pelagem variável.  

Nossos objetivos neste trabalho foram: descrever o padrão cariotípico dos indivíduos de 

Callithrix sp. estudados e comparar os dados biométricos e o padrão da pelagem de indivíduos 

puros de Callithrix jacchus, C. penicillata e C. aurita com aqueles registrados para os 

indivíduos de Callithrix sp. capturados, no intuito de verificar as características fenotípicas que 

possam ser sugestivas de hibridação. Além disso, buscamos investigar a ocorrência de 

quimerismo hematopoiético e utilizar a análise genética molecular para identificar as linhagens 

parentais dos animais estudados. 

A dissertação encontra-se dividida em dois capítulos. No primeiro capítulo apresento a 

análise dos aspectos fenotípicos, onde foi descrita de forma subjetiva a coloração presente na 

face e no dorso dos animais e analisado estatisticamente os dados biométricos coletados dos 

indivíduos de Callithrix sp. estudados e os valores numéricos de RGB (Red/Green/Blue) 

obtidos a partir da coloração da pelagem de quatro pontos selecionados na face dos animais.  

A descrição dos caracteres foi baseada no registro fotográfico da face e do dorso de cada 

animal possivelmente híbrido e de espécies puras de Callithrix jacchus, C. penicillata e C. 

aurita. Nas fotos da face dos animais foram selecionados quatro pontos referentes às seguintes 

regiões: 1- tufo auricular direito, 2- centro da estrela na testa, 3- face lateral direita e 4- topo da 

cabeça. Utilizando o programa Adobe Photoshop através da ferramenta conta-gotas, obtivemos 

um valor numérico de RGB (Red/Green/Blue) para cada um desses pontos, que foram 

analisados por meio da Análise Discriminante. Além disso, foi realizada também a análise 

estatística da Média, Desvio Padrão, Anova Fatorial e o Teste de Tukey, para as seguintes 

variáveis morfométricas: peso, comprimento da cabeça, do pé direito, da mão direita, da orelha 

direita, e da circunferência do pescoço e do peito, com a intenção de comparar os valores 

obtidos para os indivíduo de Callithrix sp. àqueles descritos para as espécies puras de Callithrix 

mencionadas anteriormente.  
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No segundo capítulo da dissertação são abordadas as análises citogenética e genética 

molecular realizadas a partir de amostras biológicas coletadas dos indivíduos de Callithrix sp. 

estudados. Na análise citogenética, visamos descrever o padrão cariotípico dos indivíduos e 

investigamos a ocorrência de quimerismo. Na análise genética molecular amplificamos por 

meio da Reação em Cadeia da Polimerase/PCR, segmentos do gene SRY e do gene Citocromo 

c oxidase subunidade II (COII) com o objetivo de averiguar a possibilidade de identificação das 

linhagens paterna e materna para verificar a ocorrência de hibridação in situ dentre as amostras 

analisadas. 
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ANÁLISE FENOTÍPICA EM 

 INDIVÍDUOS DE CALLITHRIX (CALLITRICHIDAE: 

PRIMATES) NO ESTADO DO RIO DE JANEIRO 
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RESUMO 

 

 
No Sudeste do Brasil, Callithrix jacchus e C. penicillata são espécies exóticas invasoras que 

ameaçam à espécie nativa C. aurita, pela competição por recursos e hibridação. Estudos tem 

demonstrado que os híbridos de Callithrix são férteis e com fenótipos distintos. Nossos 

objetivos foram: analisar o padrão de pelagem e a morfometria de indivíduos de Callithrix sp. 

capturados no estado do Rio de Janeiro para compará-los ao das espécies puras e averiguar a 

ocorrência de hibridação in situ. Foram amostrados 30 machos e 22 fêmeas alguns identificados 

como Callithrix sp. devido à variabilidade fenotípica. Os indivíduos foram oriundos de cativeiro 

[Centro de Triagem de Animais Silvestres do Rio de Janeiro/CETAS-RJ, Biotério da 

Universidade Federal do Rio de Janeiro/UFRJ e Centro de Primatologia do Rio de Janeiro- 

CPRJ] e de vida livre (Jardim Botânico do Rio de Janeiro/JBRJ). Foram avaliadas a cor dos 

tufos auriculares e a pelagem do corpo e da face, por meio de fotografias. Os dados biométricos 

analisados foram: comprimento da cabeça, corpo, cauda, pé, mão e orelha direita e 

circunferência do peito e pescoço, tomados com fita métrica e paquímetro. As medidas 

morfométricas foram analisadas por Análise dos Componentes Principais, Anova Fatorial e 

Teste Tukey. Nas fotografias da face foram selecionados quatro pontos de maior variação 

fenotípica entre as espécies puras: tufos auriculares, centro da testa, face lateral e topo da 

cabeça. A Análise Discriminante foi realizada utilizando os valores de RGB obtidos no 

programa Adobe Photoshop ® CS3 com a ferramenta conta-gotas, para os quatro pontos 

mencionados. Foram estabelecidos 4 grupos fenotípicos: Grupo 1-Callithrix sp.; Grupo 2-C. 

jacchus; Grupo 3-C. penicillata e Grupo 4-C. aurita. Os controles positivos usados para o 

estabelecimento desses grupos foram indivíduos puros comprovados de cada espécie e um 

indivíduo híbrido com origem conhecida. A média do peso, comprimento do corpo e da cauda 

dos indivíduos de Callithrix sp. correspondeu ao das espécies puras. Houve diferença 

significativa (p≤ 0,05) entre o peso (p=0,02), comprimento da cabeça (p=0,00) e circunferência 

do peito (p=0,01) entre os locais de coleta. Pela Análise Discriminante o indivíduo de Callithrix 

sp., HB1, foi classificado no Grupo 4, no resultado mais conservador e os demais foram 

classificados no Grupo 1. Na análise menos conservadora, o indivíduo HB1 foi classificado no 

Grupo 4, outros dois (Csp038 e HB2) no Grupo 2 e o restante, no Grupo 1. A diferença no peso 

entre os locais de coleta pode ser explicada pelas diferentes condições de saúde dos animais de 

cativeiro e de vida livre. O indivíduo HB1, híbrido confirmado de C. aurita x C. jacchus 

apresenta fenótipo mais semelhante à C. aurita, e os indivíduos HB2 e Csp038 se assemelham 

à C. jacchus, ambos confirmados pela Análise Discriminante. A classificação da maioria dos 

indivíduos no Grupo 1 cujo padrão de pelagem é intermediário ao das espécies puras de 

Callithrix sugere a ocorrência de hibridação in situ. Não se descarta a possibilidade da presença 

de indivíduos puros entre os analisados. Análises genéticas são necessárias para confirmar a 

ancestralidade dos animais estudados. 

Palavras-chave: Pelagem, Biometria, Fotografias.  
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ABSTRACT 

 

 
In the Southeast of Brazil, Callithrix jacchus and C. penicillata are invasive exotic species. 

They threaten the native species, C. aurita, by competition for resources and hybridization. 

Studies have shown that Callithrix hybrids are fertile and have distinct phenotypes. Our 

goals were: to analyze the pelage and the morphometry of individuals of Callithrix sp. 

captured in the state of Rio de Janeiro to compare them with the pure species and to verify 

the occurrence of in situ hybridization. A total of 30 males and 22 females were identified 

as Callithrix sp. due to their phenotypic variability. The individuals were from captive 

(Centro de Triagem de Animais Silvestres do Rio de Janeiro/CETAS-RJ, Biotério da 

Universidade Federal do Rio de Janeiro/UFRJ e Centro de Primatologia do Rio de Janeiro-

CPRJ) and free-living (Jardim Botânico do Rio de Janeiro/JBRJ). The color of the ear tufts 

and the pelage of the body and face were evaluated by means of photographs. The biometric 

data analyzed were: the length of head, body, - right tail, foot, hand and ear, as weel as the 

circumference of the chest and neck, all taken with tape measure and caliper. The 

morphometric measurements were analyzed by the Principal Component Analysis, 

Factorial Anova and Tukey Test. Four points on the face were selected based on the photos, 

that appeared to be the most variable among the species (auricular tufts, forehead, lateral 

and top of the head). The Discriminant Analysis was performed using the RGB values 

obtained in the Adobe Photoshop® CS3 program with the eyedropper tool from the four 

selected points. Four phenotypic groups were established: Group 1-Callithrix sp.; Group 2-

C. jacchus; Group 3-C. penicillata and Group 4-C. aurita. The positive controls used to 

establish these groups were pure individuals of each species and a hybrid individual of 

known origin. The average of the weight, body length and tail of Callithrix sp. corresponded 

to that described for the pure species. There was a significant difference (p≤0.05) in weight 

(p=0.02), head length (p=0.00) and chest circumference (p=0.01) among the sampled sites. 

By the Discriminant Analysis the individual of Callithrix sp., HB1, was classified in Group 

4, in the most conservative result and the others were classified in Group 1. In the less 

conservative analysis, the HB1 individual was classified in Group 4, another two (Csp038 

and HB2) in Group 2 and the remainder in Group 1. The difference in weight among the 

sampled sites can be explained by the different health conditions of captive and free-living 

animals. The hybrid HB1 of C. aurita x C. jacchus presents a phenotype most similar to C. 

aurita, and individuals HB2 and Csp038 resemble C. jacchus, both confirmed by 

Discriminant Analysis. The classification of the majority of the individuals in Group 1 

whose pelage pattern is intermediate to that of the pure Callithrix species suggests the 

occurrence of in situ hybridization. The possibility that there are pure individuals among 

those analyzed is not ruled out. Genetic analyzes are necessary to confirm the ancestry of 

the animals studied. 

 

Key words: Coat, Biometrics, Photographs. 
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1 INTRODUÇÃO 
 

 

1.1       Distribuição do gênero Callithrix Erlxleben, 1977 

Os saguis e micos, são Primatas Neotropicais da Infraordem Platyhrrhini e pertencem a 

família Callitrichidae, que segundo Rylands et al. (2012) compreende sete gêneros: Cebuella, 

Callibella, Mico, Callithrix, Callimico, Leontopithecus e Saguinus. 

Em 1968, Philip Hershkovitz, com base na coloração e na disposição dos tufos de pelos 

ao redor das orelhas, assim como no padrão de coloração da pelagem da região dorsal, 

classificou os saguis em dois grupos: grupo Callithrix argentata e grupo Callithrix jacchus. O 

grupo Callithrix argentata, posteriormente designado apenas como Argentata, era formado por 

C. argentata e C. humeralifer, espécies que ocorrem na região Amazônica (Hershkovitz, 1968). 

Atualmente estas espécies estão incluídas no gênero Mico que conta com 14 espécies, sendo 

que apenas uma delas, Mico melanurus, ocorre no Noroeste e Leste do Mato Grasso e Sul e 

Leste de Rondônia (Oliveira et al., 2015), ou seja, fora da Amazônia. O grupo Jacchus 

compreendia as espécies distribuídas na região Sudeste, Nordeste e Central do Brasil. Neste 

grupo, somente Callithrix jacchus era a espécie reconhecida por Hershkovitz (1968) e 

considerada pelo autor como espécie ancestral que teria originado as demais subespécies: C. j. 

aurita, C. j. flaviceps, C. j. geoffroyi e C. j. penicillata. Callithrix kuhlii só foi mencionada em 

1975 por esse mesmo autor, porém não era tida como um táxon válido, considerado como 

híbrido entre C. j. geoffroyi e C. j. penicillata. 

Coimbra-Filho e Mittermeier (1973) foram os primeiros a questionar sobre a 

classificação das subespécies do grupo Jacchus sendo seguidos por diversos autores 

(Rosenberger, 1984; Coimbra-Filho, 1983, 1985, 1990; Mittermeier et al., 1988; Seuánez et al., 

1988; Rylands, 1989,1993; Groves, 1989, 1993; Natori, 1986,1994; Natori & Shigehara, 1992; 

Nagamachi, 1995; Nagamachi et al., 1997). Entretanto, foi somente nos anos 2000 que o nível 

taxonômico destas espécies foi reconhecido. Rylands et al. (2000), levaram em consideração 

os aspectos morfológicos (Hershkovitz, 1977; Rosenberger, 1984; Coimbra-Filho et al., 1993), 

ecológicos (Mittermeier & Coimbra-Filho, 1981; Marroig, 1995), anatômicos (Natori, 1986, 

1994; Natori & Shigehara, 1992) citogenéticos (Nagamachi, 1995; Nagamachi et al., 1997) e 

moleculares (Tagliaro et al., 1997; Meireles et al., 1998) e sugeriram a classificação das 

subespécies do grupo Jacchus em entidades taxonômicas distintas: C. aurita, C. flaviceps, C. 

geoffroyi, C. jacchus, C. penicillata e C. kuhlii, pertencentes ao gênero Callithrix.  

O gênero Callithrix encontra-se distribuído pela Floresta Atlântica, no entanto, C. 

penicillata ocorre no Cerrado e C. jacchus apresenta maior distribuição na Caatinga, sendo 

também encontrado em áreas de Floresta Atlântica (Rylands et al., 1996). A Floresta Atlântica 

ocupava um território de mais ou menos 1.300.000 km2 e se estendia por 17 estados do território 

brasileiro, mas recentemente, os remanescentes de vegetação nativa foram reduzidos para 

aproximadamente 22% de sua cobertura original, com diferentes estágios de regeneração, sendo 

que 8,5% estão bem conservados em áreas fragmentadas superiores a 100 hectares (MMA, 

2017). Do mesmo modo, a Caatinga apresenta um avançado estado de desmatamento que chega, 

segundo o IBAMA, a 46% da área do bioma (MMA, 2018) e segundo dados da WWF/ World 

Wide Fund for Nature (WWF, 2018) 80% do bioma Cerrado já foi modificado pelo homem por 

causa da expansão agropecuária, urbana e construção de estradas. 

Segundo Oliveira et al. (2015) Callithrix jacchus ocorre na região Nordeste do Brasil, 

nos estados do Maranhão, Piauí, Ceará, Rio Grande do Norte, Paraíba, Pernambuco, Alagoas e 

no Norte e Oeste do estado da Bahia. Callithrix penicillata apresenta distribuição geográfica no 

Centro-Oeste brasileiro, nos estados de Tocantins, Goiás, no Nordeste do Mato Grosso do Sul 
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e em parte da Bahia, Minas Gerais e Norte de São Paulo. Callithrix kuhlii, ocorre no Nordeste 

de Minas Gerais e no Sudeste da Bahia, assim como C. geoffroyi que ocorre também no 

Nordeste de Minas Gerais, porém a sua distribuição se estende ao Norte do Espírito Santo. 

Callithrix flaviceps apresenta distribuição geográfica no Leste de Minas Gerais e ao Sul do 

Espírito Santo e C. aurita ocorre no Leste de São Paulo, no Sudeste de Minas Gerais e no Rio 

de Janeiro (Oliveira et al., 2015) (Figura 1).  

Callithrix penicillata e C. jacchus ampliaram a sua distribuição geográfica 

principalmente devido à intervenção humana (Hershkovitz, 1975; Coimbra-Filho, 1983; 

Coimbra-Filho et al., 1993; Coimbra-Filho & Câmara, 1996; Ruiz-Miranda et al., 2000). O 

estado de Sergipe, o Norte e Nordeste da Bahia, incluindo o “Recôncavo Baiano” (Alonso et 

al., 1987), a Ilha de Santa Catarina no Sul do Brasil (Santos et al., 2005) foram alguns locais 

em que essas espécies foram introduzidas. No Sudeste do Brasil, suspeita-se que a presença de 

C. penicillata e C. jacchus tenha sido originada devido ao tráfico ilegal de animais silvestres, 

uma vez que C. jacchus, tem sido relatado desde 1919 ocorrendo em áreas de fragmentos 

florestais de Mata Atlântica na cidade do Rio de Janeiro (Coimbra-Filho, 1983). Essas duas 

espécies são consideradas como espécies exóticas invasoras, cuja introdução e expansão tem 

ameaçado diversas espécies nativas de animais, tendo sido detectados como predadores de 

ninhos de aves, por exemplo de Turdus leucomelas (Lyra-Neves et al., 2007) e de Zenaida 

auriculata (Begotti & Landesmann, 2008). Também tem sido registrada a sua influência na 

mudança do comportamento de forrageio em Leontopithecus rosalia (Ruiz-Miranda et al., 

2000; Affonso et al., 2004; Ruiz-Miranda et al., 2006). Além desses distúrbios, há relatos de 

hibridação entre Callithrix penicillata e C. jacchus e entre essas espécies com as espécies 

nativas congêneres como C. geoffroyi, C. aurita, C. flaviceps e C. kuhlii onde os descendentes 

híbridos apresentam características fenotípicas variáveis (Alonso et al., 1987; Coimbra-Filho, 

1991, 1993; Coimbra-Filho & Câmara, 1996; Passamani et al., 1997; Morais Júnior, 2010; 

Nogueira et al., 2011; Fuzessy et al., 2014; Malukiewicz et al., 2014; Malukiewicz et al., 2015; 

Cezar et al., 2017).   

 

 

Figura 1: Mapa de distribuição das espécies de Callithrix no Brasil segundo dados da 

International Union for Conservation of Nature List of Threatened Species/IUCN (2017). No 

entanto existem zonas híbridas no limite das áreas de distribuição das espécies (Rylands et al., 

1996). Ilustração por: Humberto Amaral Neto. Fonte: IUCN                                  

(http://www.iucnredlist.org/search). 

http://www.iucnredlist.org/search
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1.2       Hibridação no gênero Callithrix 

 As espécies de Callithrix são alopátricas, ou seja, a sua distribuição é isolada 

geograficamente e grandes rios como o Rio São Francisco, Rio Paraguaçu, Rio Jequitinhonha, 

Rio Doce, Rio Paraná, Rio Grande, Rio Paraíba e Rio Paranaíba, desempenharam papéis 

importantes na sua especiação (Rylands et al., 1996). No entanto, esses rios parecem não ser 

uma barreira intransponível, pois existem registros de ocorrência de zonas de contato entre as 

distintas espécies do gênero, onde tem sido detectada a hibridação natural (Alonso et al., 1987; 

Coimbra-Filho et al., 1993; Rylands et al., 1996; Passamani et al., 1997; Malukiewicz et al., 

2015).  

A hibridação é o resultado do cruzamento entre indivíduos de espécies diferentes. Pode 

ocorrer de forma natural, por meio das zonas híbridas de contato, que contribuem para o 

processo evolutivo das espécies, ou de forma antropogenizada, onde se tem a interferência 

humana, que acontece por meio da introdução de espécies exóticas ou por meio da modificação 

do habitat. Um exemplo de modificação do habitat é o desmatamento que pode levar à 

fragmentação ambiental e que pode ser benéfico ou não para algumas espécies (Rhymer & 

Simberloff, 1996; Allendorf et al., 2001; Chamberlain et al., 2009). 

 Evidências de hibridação natural foram detectadas no limite da área de distribuição entre 

C. penicillata x C. geoffroyi (Hershkovitz, 1975), C. penicillata x C. kuhlii, C. geoffroyi x C. 

flaviceps, C. flaviceps x C. aurita, e nos locais onde uma das duas ou ambas as espécies de C. 

jacchus e C. penicillata foram introduzidas (Coimbra-Filho et al., 1993; Ruiz-Miranda et al., 

2006; Morais Júnior, 2010; Nogueira et al., 2011; Fuzessy et al., 2014; Malukiewicz et al., 

2014; Malukiewicz et al., 2015; Cezar et al., 2017). Em cativeiro, os primeiros relatos de 

hibridação ocorreram entre C. jacchus e C. penicillata (Hill, 1957, 1969; Chiarelli, 1961; 

Mallinson, 1971) e descendentes híbridos foram gerados também a partir do cruzamento entre 

C. geoffroyi x C. jacchus (Coimbra-Filho, 1970, 1974) e C. geoffroyi x C. flaviceps (Ruschi, 

1964). Além desses, ainda foram realizados por Coimbra-Filho et al. (1993), cruzamentos entre 

indivíduos híbridos e entre híbridos e indivíduos puros de Callithrix. Nesses experimentos foi 

possível concluir que o cruzamento interespecífico produz uma gama de fenótipos diferentes e 

que a hibridação não afeta a fertilidade (Coimbra-Filho et al., 1993).  

1.3       Aspectos morfológicos e ecológicos em Callithrix 

Os calitriquídeos são animais de pequeno porte, caracterizados por apresentarem garras 

nos dedos exceto nos polegares, não possuem cauda preênsil e o seu dimorfismo sexual é pouco 

evidente. Sua principal característica morfológica é a presença de ornamentos pilosos nas 

orelhas (Haig, 1999; Oliveira et al., 2015) que podem ser do tipo peri ou pré-auriculares. Os 

peri-auriculares são encontrados somente em C. jacchus, já os ornamentos pilosos pré-

auriculares estão presentes em C. aurita, C. flaviceps, C. geoffroyi, C. kuhlii e C. penicillata 

(Hershkovitz, 1968).  

A espécie nativa da região Sudeste do Brasil, Callithrix aurita, tem peso médio de 425g, 

comprimento do corpo aproximado em 22 cm e o comprimento da cauda em 31 cm. Já as 

espécies exóticas invasoras como Callithrix jacchus tem o peso médio de 375g, o comprimento 

do corpo em torno de 21 cm e o comprimento da cauda de 31 cm e C. penicillata, tem peso 

médio de 220g, o comprimento do corpo aproximado em 20 cm e a cauda de 29,5 cm (Oliveira 

et al., 2015).  

Quanto aos dados reprodutivos do gênero, as fêmeas normalmente atingem a maturidade 

sexual ao redor de um ano e cinco meses de vida, no entanto, somente as fêmeas dominantes 

dos grupos são as reprodutoras e as fêmeas subordinadas sendo filhas ou não da fêmea 
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dominante, apresentam inibição do seu comportamento sexual e inibição neuroendócrina da 

ovulação, o que reduz a sua capacidade reprodutiva (Abbott et al., 2003). Os machos atingem 

a maturidade sexual ao redor de um ano e três meses de vida estando aptos a se reproduzir 

(Abbott et al., 2003). Assim como nas fêmeas, já foram relatados casos de machos subordinados 

que tiveram o seu comportamento sexual inibido e apresentaram inibição neuroendócrina 

testicular diante dos seus grupos sociais (Abbott, 1993). Com relação ao sistema de 

acasalamento, em Callithrix aurita foi observado o monogâmico ou poligínico, em C. jacchus 

e em C. penicillata além destes dois tipos, foi observado também a poliandria (Oliveira et al., 

2015).  

1.4       Aspectos fenotípicos em Callithrix  

Padrão de coloração da pelagem em primatas 

Os primatas normalmente possuem ornamentos pilosos de cores contrastantes sobre ou 

perto da face e apresentam uma variação de cores na pele e na pelagem corporal (Pascalis & 

Bachevalier, 1998; Bradley & Mundy, 2008). A complexidade do padrão de cores faciais nos 

primatas do Novo Mundo (Figura 2) parece estar relacionada ao reconhecimento individual e 

ao reconhecimento de espécies que vivem em simpatria (Pascalis & Bachevalier, 1998; Santana 

et al., 2012). Esse reconhecimento é importante, pois desempenha um papel crucial no 

estabelecimento da comunicação social entre os primatas (Chevalier-Skolnikoff, 1973). 

 

Figura 2: Padrões de complexidade de cores faciais nos primatas do Novo Mundo. As cores 

mais quentes indicam a maior complexidade dos padrões de cores faciais de acordo com 

Santana et al. (2012), ilustrado por Stephen Nash. (1) Cacajao calvus, (2) Callicebus hoffmansi, 

(3) Ateles belzebuth, (4) Alouatta caraya, (5) Aotus trivirgatus, (6) Cebus nigritus, (7) Saimiri 

boliviensis, (8) Leontopithecus rosalia, (9) Callithrix kuhlii, (10) Saguinus martinsi e (11) 

Saguinus imperator. Fonte: Santana et al., 2012, p. 2205. 



11 

 

 

 

 

 

Hershkovitz (1968) denominou de campos cromatogenéticos a variação cromática 

particular de uma espécie. Nos saguis, essas variações estão expressas na coloração e na 

disposição da pelagem, principalmente dos tufos auriculares. Durante algum tempo acreditava-

se que a variação cromática em algumas espécies de saguis começava em alguma parte do corpo 

pela cor agouti, que é o padrão de bandas ao longo do pelo, e após as sucessivas variações de 

origem filogenética e geográfica, essa cor progrediria para o preto ou marrom podendo variar 

para tons de vermelho, laranja, amarelo, creme, até o branco total (Hershkovitz, 1968). No 

entanto, posteriormente, estudos genéticos sobre a pigmentação do pelo demostraram que a 

mudança na cor é aleatória e que pode ser oriunda de mutações gênicas que interferem na 

atividade dos melanócitos, responsáveis por produzir a eumelanina e a feomelanina, que geram 

as cores marrom e/ou preta e vermelho e/ou amarelo respectivamente, na pelagem dos 

mamíferos (Jackson, 1997; Mundy & Kelly, 2001; Hoekstra, 2006; Bradley & Mundy, 2008). 

As cores marrom, preto, vermelho e amarelo são observadas tanto na espécie nativa da 

região Sudeste, Callithrix aurita, quanto nas espécies invasoras, C. jacchus e C. penicillata 

(Coimbra-Filho, 1993). Callithrix aurita (Figura 3A) apresenta tufos auriculares curtos e de cor 

marrom-amarelada. A coroa na cabeça é avermelhada e a face e o queixo são beges, porém os 

pelos ao redor das bochechas e dos olhos são pretos. O dorso é marrom-escuro, podendo ser 

preto e na sua porção final podem existir pequenos pontos avermelhados. O ventre, os braços, 

as mãos e os pés são de cor ocre e a cauda é negra com fios de anéis brancos (Oliveira et al., 

2015). Callithrix jacchus (Figura 3B) é caracterizado pela presença de cor preta na cabeça, na 

coroa e no pescoço, com exceção da mancha na testa e dos tufos peri-auriculares que são 

brancos. A face é acinzentada e a coloração do corpo é castanho-acinzentado-claro, chegando 

às vezes ser castanho-avermelhado-claro. Seu dorso contém listras e a cauda, anéis brancos. 

Callithrix penicillata (Figura 3C) possui a face enegrecida, assim como a região da cabeça até 

as escápulas, com uma mancha branca na testa semelhante a uma estrela. Os tufos pré-

auriculares são longos e pretos em formato de pincel. O dorso é levemente bandeado de 

coloração cinza claro, assim como os pés e as mãos; e a cauda, é castanho-acinzentada com 

anéis brancos (Oliveira et al., 2015).  

 

 
Figura 3. Espécies de saguis encontradas no Rio de Janeiro, Brasil. A- Callithrix aurita – 

espécie nativa da Mata Atlântica do Sudeste brasileiro. B- Callithrix jacchus – espécie 

originalmente da Caatinga/Nordeste brasileiro e é considerada espécie invasora do Sudeste do 

Brasil. C- Callithrix penicillata – espécie originalmente do Cerrado/ Centro-Oeste do Brasil, 

também invasora do Sudeste do Brasil. Figura A e B, fonte: Arquivo pessoal, fotografias 

retiradas no Centro de Primatologia do Rio de Janeiro - Instituto Brasileiro do Meio Ambiente 

e dos Recursos Naturais Renováveis/CPRJ/INEA/IBAMA. Figura C, fonte: José Felipe M. 

Pereira, fotógrafo naturalista, retirada no CPRJ/INEA/IBAMA.  
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1.4.1    Aspectos fenotípicos em híbridos de Callithrix  

Populações híbridas são descritas como altamente variáveis ou polimórficas, onde os 

indivíduos apresentam uma gama de caracteres morfológicos que podem ser semelhantes ou 

não a uma das espécies parentais ou serem intermediários ao dos pais (Ackermann, 2010).  

Evidências de hibridação natural em Callithrix nas zonas de contato foram observadas 

através da análise fenotípica de alguns indivíduos. Hershkovitz (1975) analisou um indivíduo 

suspeito de ser híbrido entre C. jacchus x C. penicillata devido a sua pelagem e do local em que 

foi coletado. Este indivíduo, depositado na coleção do Museu de Santo Amaro, foi coletado no 

município de Santo Amaro/BA, local dentro da provável zona de contato entre as espécies 

citadas. O animal apresentava uma intergradação de caracteres morfológicos entre as duas 

espécies principalmente na pelagem do dorso, que era coberto por cores misturadas entre cinza 

e marrom (Figura 4), e nos tufos de pelos da orelha (Figura 5). 

Os experimentos realizados em cativeiro (Coimbra-Filho, 1970, 1974; Coimbra-Filho 

& Maia 1976; Coimbra-Filho et al., 1993) com as espécies de Callithrix, resultaram na 

formação de uma descendência híbrida repleta de fenótipos distintos. Além do cruzamento 

interespecífico, esses autores fizeram experimentos também com cruzamento entre híbridos e 

as espécies puras e entre híbridos com ancestralidade híbrida tripla, quádrupla e até sêxtupla. 

Um exemplo de cruzamento interespecífico ocorreu entre um macho de Callithrix flaviceps x 

uma fêmea de C. jacchus e um macho de C. aurita x fêmea de C. kuhlii, nos quais a 

descendência híbrida foi do sexo feminino e fenotipicamente mais parecida com C. flaviceps 

no primeiro cruzamento e com C. aurita, no segundo. Já no cruzamento do duplo híbrido macho 

(Callithrix. jacchus x C. geoffroyi) com fêmea C. penicillata, a fêmea gerada foi mais 

semelhante a C. penicillata e entre o cruzamento do macho híbrido de C. kuhlii x C. geoffroyi 

e a fêmea triplo-híbrido de C. jacchus x C. geoffroyi x C. penicillata, o indivíduo macho gerado 

obteve características dominantes de C. geoffroyi (Coimbra-Filho et al., 1993). 

 

 
Figura 4: Espécimes da coleção do Museu de Santa Amaro/BA/BR, evidenciando a coloração 

do dorso do indivíduo híbrido com intergradação entre Callithrix jacchus (à esquerda) e C. 

penicillata (à direita). Fonte: Hershkovitz,1975, p. 149.  
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Figura 5: Espécimes da coleção do Museu de Santa Amaro/BA/BR, com ênfase para a 

coloração da cabeça, onde são observados os tufos auriculares no híbrido, com um fenótipo 

intermediário entre Callithrix jacchus e C. penicillata. A- C. penicillata; B- Indivíduo híbrido 

com intergradação entre C. jacchus e C. penicillata; C- C. jacchus. Fonte: Hershkovitz, 1975, 

p. 148. 

 

 A hibridação in situ tem sido relatada entre as espécies invasoras, Callithrix jacchus e 

C. penicillata, introduzidas no Sudeste do Brasil (Mittermeier et al., 1988; Rylands, 1993; 

Rylands et al., 2000; Ruiz-Miranda et al., 2006; Iughetti, 2008; Morais Júnior, 2010; Fuzessy 

et al., 2014; Malukiewicz et al., 2014; Malukiewicz et al., 2015; Cezar et al., 2017), inclusive, 

entre estas e a espécie nativa desta região, C. aurita (Pereira, 2010; Nogueira et al., 2011; 

Carvalho et al., 2013).   

 Descendentes híbridos capturados nos municípios de Silva Jardim e Rio Bonito no 

estado do Rio de Janeiro, que eram provavelmente oriundos do cruzamento entre Callithrix 

jacchus e C. penicillata, foram descritos com padrões de pelagem intermediário ao dessas 

espécies e com a coloração de tufos auriculares na cor cinza (Ruiz-Miranda et al., 2006; Morais 

Júnior, 2010). Também foram descritos indivíduos híbridos destas mesmas espécies, oriundos 

da cidade de Bauru em São Paulo (Valença-Silva et al., 2014) e outros capturados na zona 

híbrida de Petrolina/Pernambuco e Juazeiro/Bahia (Malukiewicz et al., 2014). 

Em Viçosa no estado de Minas de Gerais os híbridos entre C. geoffroyi x C. penicillata 

apresentaram a pelagem do corpo semelhante à descrita por Hershkovitz (1975) com 

intergradação de caracteres. A mancha branca na testa característica de C. penicillata estava 

presente nos 40 indivíduos de Callithrix sp., as faces eram polimórficas com diferentes 

tonalidades de coloração cinza claro e branco, a coloração do corpo variava entre cinza claro e 

escuro, porém a parte superior e as porções mais baixas das costas, tinham um padrão estriado 

nas cores laranja, cinza claro e cinza escuro (Fuzessy et al., 2014). 
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Os objetivos deste capítulo foram: comparar o padrão da pelagem, principalmente da 

face, dos indivíduos de Callithrix sp. capturados em diferentes localidades do estado do Rio de 

Janeiro ao fenótipo descrito para os indivíduos puros de C. jacchus, C. penicillata e C. aurita, 

assim como dos híbridos naturais e de cativeiro; comparar os dados biométricos descritos na 

literatura para Callithrix jacchus, C. penicillata e C. aurita com os dados obtidos dos indivíduos 

de Callithrix sp. capturados em diferentes localidades do estado do Rio de Janeiro. 

Foram levantadas as seguintes hipóteses em relação aos caracteres fenotípicos dos 

indivíduos estudados: H0-Os indivíduos de Callithrix sp. capturados em diferentes localidades 

no estado do Rio de Janeiro apresentam uma variação fenotípica devido a provável hibridação 

entre C. jacchus, C. penicillata e C. aurita. H1 -Os indivíduos de Callithrix sp. capturados em 

diferentes localidades no estado do Rio de Janeiro não apresentam uma variação fenotípica, não 

corroborando com a suspeita de hibridação entre C. jacchus, C. penicillata e C. aurita.  

 

2 MATERIAL E MÉTODOS 
 

 

2.1    Área de Estudo e Número Amostral 

Foram amostrados ao todo 52 indivíduos. Este total compreende tanto indivíduos 

considerados como Callithrix sp., assim como indivíduos puros de C. jacchus, C. penicillata e 

C. aurita. As amostras biológicas, os dados morfométricos e os registros fotográficos dos 41 

indivíduos considerados como Callithrix sp. devido ao fenótipo variável, foram obtidos em três 

localidades no estado do Rio de Janeiro (Figura 6). Em dois destes locais, os animais se 

encontravam em cativeiro sem procedência conhecida: no Centro de Triagem de Animais 

Silvestres do Rio de Janeiro - Instituto Brasileiro do Meio Ambiente e dos Recursos Naturais 

Renováveis/CETAS-RJ/IBAMA, onde foram amostrados nove indivíduos, e o Biotério do 

Instituto de Biofísica Carlos Chagas Filho da Universidade Federal do Rio de Janeiro/UFRJ, 

onde foram amostrados 14 indivíduos (Tabela 1). Em vida livre foram amostrados 18 indivíduos 

no Jardim Botânico do Rio de Janeiro/JBRJ, na cidade do Rio de Janeiro (Tabela 1).  

No Centro de Primatologia do Rio de Janeiro-CPRJ/INEA/IBAMA, localizado em 

Guapimirim, foi feito apenas o registro fotográfico de 11 indivíduos puros e híbridos (Tabela 

1). Dentre estes, seis indivíduos eram puros sendo dois C. jacchus (Cj1- registro CPRJ: 2568 e 

Cj2- registro CPRJ: 2569) e quatro C. aurita (Ca1- registro CPRJ: 3211, Ca2- registro CPRJ: 

3210, Ca3- registro CPRJ: 3209 e Ca4- registro CPRJ: 3212). Um indivíduo era um híbrido 

confirmado entre C. aurita x C. jacchus (HB1- registro CPRJ: 2521). Estas amostras foram 

usadas como controle positivo para análise fenotípica e comparação com o fenótipo dos 41 

indivíduos amostrados no presente estudo. Já os outros quatro indivíduos restantes desse local 

eram híbridos identificados como: HB2- registro: 42855, HB3- registro: 2159, HB4- registro: 

6581 e HB5- registro: 9316, os quais também foram fotografados para a análise fenotípica. 

 

      Tabela 1. Número de indivíduos de Callithrix sp. amostrado nos quatro locais de coleta: 
Local Número de indivíduos Amostrados 

Centro de Triagem de Animais Silvestres do Rio de Janeiro - 

Instituto Brasileiro do Meio Ambiente e dos Recursos Naturais 

Renováveis/ CETAS-RJ/IBAMA 

9 

Biotério do Instituto de Biofísica Carlos Chagas Filho da 

Universidade Federal do Rio de Janeiro/ Biotério-UFRJ 
14 

Jardim Botânico do Rio de Janeiro /JBRJ 18 

Centro de Primatologia do Rio de Janeiro 

CPRJ/INEA/IBAMA 
11 
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Como controle positivo de C. penicillata foi utilizada a fotografia de um indivíduo 

também do CPRJ/INEA/IBAMA, porém tirada pelo fotógrafo naturalista José Felipe, a qual 

nos foi cedida, já que no dia em que fomos neste local, não havia nenhum indivíduo 

comprovadamente dessa espécie. 

 Todos os dados dos animais amostrados estão apresentados na tabela do Anexo A e toda 

a coleta de dados e de material biológico foi realizada de acordo com os processos rotineiros de 

manejo dos animais em suas respectivas instituições. Além disso, as coletas foram autorizadas 

pelo Sistema de Autorização e Informação em Biodiversidade/SISBIO (20435-2) e aprovadas 

pelo Comitê de Ética no Uso de Animais do Instituto de Ciências Biológicas e da Saúde 

(CEUA/ICBS) da Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro (UFRRJ). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 6: (A) Mapa do Estado do Rio de Janeiro, o quadrado delimita a área de coleta e captura 

dos indivíduos de Callithrix sp.; (B) As setas indicam os pontos de coleta e captura dos 

indivíduos de Callithrix sp. 1.Centro de Triagem de Animais Silvestres do Rio de 

Janeiro/CETAS-RJ/IBAMA, em Seropédica; 2. Jardim Botânico do Rio de Janeiro/JBRJ, 

cidade do Rio de Janeiro; 3. Biotério do Instituto de Biofísica Carlos Chagas Filho da 

Universidade do Rio de Janeiro/ Biotério-UFRJ, Ilha do Fundão. Ilustração por: Diogo Pereira. 

Fonte: Google Earth (https://www.google.com.br/maps). 

 

2.2       Centro de Triagem de Animais Silvestres do Instituto Brasileiro do Meio Ambiente 

e dos Recursos Naturais Renováveis, no Estado do Rio de Janeiro (CETAS-

RJ/IBAMA) 

 Os CETAS são unidades do Instituto Brasileiro do Meio Ambiente e de Recursos 

Naturais Renováveis (IBAMA) responsáveis pelo manejo de animais silvestres. Os animais 

encaminhados para esse local foram apreendidos de ações fiscalizatórias, resgatados nas ruas 

ou entregues por pessoas físicas de forma voluntária.  

Os CETAS, tem pôr finalidade identificar, marcar, triar, avaliar, recuperar, reabilitar e 

destinar os animais para a soltura em seus devidos locais de ocorrência. Além disso, essa 

instituição também contribui com pesquisas de cunho científico, com o ensino nas escolas e 

promove a extensão com a sociedade em prol da Educação Ambiental (IBAMA, 2016). No 

estado do Rio de Janeiro, essa unidade está localizada na Floresta Nacional Mário Xavier, BR 

465, Km 3,5 no Município de Seropédica (22°43'23.73"S e 43°42'36.28"W) e tem como 

A 

B 

https://www.google.com.br/maps
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responsável pelo atendimento especializado aos animais, o Médico Veterinário Daniel 

Marchesi Neves.  

Cada animal utilizado no presente estudo, oriundo deste local, após estar bem reabilitado 

e ter recebido o diagnóstico pelo veterinário de que estava saudável, foi submetido à coleta de 

material biológico, dos dados morfométricos e dos registros fotográficos.  

 

2.3      Jardim Botânico do Rio de Janeiro/JBRJ 

O Jardim Botânico do Rio de Janeiro (JBRJ) (Figura 7) está localizado na zona Sul da 

cidade do Rio de Janeiro (22º57’ a 22º59’ S e 43º13 a 43º14’ W) e é contíguo ao Parque 

Nacional da Tijuca, onde compõe uma área de 137 hectares (ha), sendo que desses, 83 ha 

possuem remanescentes de Mata Atlântica preservada. Devido a essa vizinhança, várias 

espécies animais utilizam esse habitat para alimentação, reprodução e sobrevivência, o que 

motivou a criação do Núcleo de Conservação da Fauna do Jardim Botânico do Rio de Janeiro. 

É de responsabilidade da equipe do projeto, identificar e fazer o levantamento dos animais que 

habitam o JBRJ, pois isso contribui para a preservação da biodiversidade, fornece dados para 

pesquisas científicas e ajuda na orientação dos visitantes e colaboradores que frequentam o local 

(Rangel, 2010; Jardim Botânico do Rio de Janeiro, 2016). 

 

Habituação e Captura  

No JBRJ, o Núcleo de Conservação da Fauna monitorava três grupos de saguis, e havia 

plataformas em três locais centrais às áreas de uso desses grupos, denominadas: Região 

Amazônica, Orquidário e Canteiro 32 (Figura 7). Nesses locais, foram içadas plataformas feitas 

com bambus e nelas foram colocadas as armadilhas de arame galvanizado do tipo Tomahawk 

(18 x 18 x 60cm). 
No período de habituação, as armadilhas ficavam desarmadas e nelas, frutas eram 

colocadas no seu interior, que funcionavam como iscas para atrair os animais. Como o 

monitoramento dos três grupos de saguis estava em andamento e eles já estavam pré-habituados 

às plataformas, foi necessário cerca de cinco dias até o dia da captura, uma vez que os animais 

já tinham se acostumado a entrar e sair das armadilhas. No dia da captura além da reposição 

das frutas, as armadilhas eram engatilhadas para prender os animais. A equipe de captura, 

observava de longe a aproximação dos animais na armadilha e, posteriormente à captura, a 

plataforma era trazida ao solo. Em seguida, as armadilhas eram cobertas com um pano escuro, 

para evitar o estresse dos animais e os mesmos eram transportados para uma sala de 

procedimentos no interior do Jardim Botânico, onde era feita a coleta de dados e de material 

biológico.  

Os procedimentos realizados no JBRJ foram supervisionados pela Bióloga Gabriela 

Côrtes Heliodoro dos Santos, do Núcleo de Conservação da Fauna e pelo Médico Veterinário, 

Dr. Carlos Eduardo Verona. Toda a equipe de coleta utilizou os equipamentos de proteção 

individual (EPI): jaleco, luvas, máscaras e óculos, para fazer a contenção física e química dos 

animais, a coleta de material biológico e o registo fotográfico. A marcação de cada indivíduo 

de Callithrix sp. foi feita com microchip (Microchip-partners®), dimensões 12 mm x 2,1 mm 

e peso estimado de 0,06g (Honess & Macdonald, 2011), que foi introduzido no dorso do animal, 

na região interescapular, com auxílio de uma agulha e aplicador, identificado por um número 

de série, o qual foi anotado na ficha individual para monitoramento e identificação de 

recapturas. 
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Figura 7: Área do Jardim Botânico do Rio de Janeiro (JBRJ). Os pontos A, B e C representam 

as regiões onde ocorreram as capturas de Callithrix sp. (A) Canteiro 32; (B) Orquidário; (C) 

Região Amazônica. Imagem obtida pelo Google Earth (https://www.google.com.br/maps). 

 

2.4     Biotério do Instituto de Biofísica Carlos Chagas Filho da Universidade Federal do 

Rio de Janeiro (Biotério-UFRJ) 

 O Instituto é especializado em aplicar métodos Físicos à pesquisa Biológica. Seu prédio 

foi criado em 1945, após a institucionalização da pesquisa acadêmica na universidade pelo Dr. 

Carlos Chagas Filho, cujo o pai foi o descobridor da Doença de Chagas. 

Os animais que estavam presentes no Biotério da UFRJ, foram removidos da natureza, 

porém não se tinha o conhecimento exato do local de procedência dos mesmos. A coleta de 

material biológico dos indivíduos de Callithrix sp. foi feita sob a coordenação da Professora 

Dra. Flavia Spreaficono do Instituto de Nutrição Josué de Castro na UFRJ e os registros 

fotográficos e dados biométricos foram realizados por nossa equipe. 

O projeto coordenado pela professora contava com a aprovação do Comissão de Ética 

no Uso de Animais/CEUA do Centro de Ciências de Ciências e da Saúde da UFRJ para 

experimentação de cunho científico com saguis do Biotério. 

 

2.5       Contenção Física 

A contenção física dos animais no CETAS-RJ/IBAMA e no JBRJ foi feita pelos 

veterinários responsáveis das instituições. Esses profissionais, utilizando luvas de raspas de 

couro, utilizavam uma das mãos para aproximar o sagui de encontro à grade no interior da 

armadilha e com a outra mão, aplicavam o anestésico na face externa da coxa do animal. No 

entanto no Biotério da UFRJ, as gaiolas em que se encontravam os animais já eram de contenção 

e apresentavam um mecanismo que pressionava os animais junto à grade, facilitando a 

aplicação do anestésico. Em todos os locais os animais permaneciam nas armadilhas ou nas 

gaiolas até iniciar o efeito do fármaco, para não comprometer a integridade física do animal e 

do veterinário. 

https://www.google.com.br/maps
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2.6       Contenção Química 

 A dose de anestésico foi ajustada ao peso de cada indivíduo. Utilizamos o anestésico, 

Cloridrato de Ketamina (10mg/kg/via intramuscular), aplicado via intramuscular (IM), na 

musculatura da coxa com seringa de 1mL e agulha de calibre 24G; 0,55x20mm. 

2.7       Identificação e registro individual  

Os indivíduos capturados no três locais de coleta: CETAS-RJ/IBAMA, Biotério-UFRJ 

e JBRJ foram identificados com o código Csp (Callithrix sp.) + número sequencial (por 

exemplo 001 que representava a ordem de captura do indivíduo). Já em relação aos animais 

amostrados no CPRJ/INEA/IBAMA: os indivíduos de C. jacchus receberam o código Cj, os de 

C. aurita foram identificados como Ca e os híbridos de HB, sendo que em todos os casos as 

siglas eram seguidas pelo número sequencial, relativo à ordem de captura. Os dados dos animais 

capturados em campo e em cativeiro foram registrados em uma ficha de campo (Anexo B) 

elaborada de acordo com o Protocolo para coleta de dados sobre primatas em Unidades de 

Conservação da Amazônia (ICMBio, 2012).  

2.8      Caracterização Fenotípica  

De acordo com as características descritas por Oliveira, et al. (2015) para: C. aurita, C. 

jacchus e C. penicillata, foi averiguado que existem características fenotípicas particulares para 

cada uma das espécies em questão. Com isso, na caracterização fenotípica foram avaliados de 

forma subjetiva, pela autora deste trabalho, os seguintes caracteres fenotípicos dos indivíduos 

de Callithrix sp.: formato e cor dos tufos auriculares e o padrão da pelagem da região dorsal do 

corpo e da face. Estas características foram comparadas àquelas descritas para as espécies puras.  

2.9       Registro fotográfico e medidas corporais 

 Todos os animais foram fotografados seguindo o Protocolo para Coleta de Dados sobre 

Primatas em Unidades de Conservação da Amazônia (ICMBio, 2012), onde são apresentadas 

as posições clássicas para a padronização das fotos, que se referem à: região ventral, dorsal e 

lateral do corpo, além da face e do crânio.  

Enquanto os animais estavam sob efeito do anestésico, foram fotografados e coletados 

os dados biométricos de 41 indivíduos de Callithrix sp. do CETAS-RJ/IBAMA (n=9), do JBRJ 

(n=18) e do Biotério da UFRJ (n=14), sendo que no CPRJ/INEA/IBAMA foi realizado somente 

o registro fotográfico em 11 animais, os quais eram possíveis híbridos (n=4) e puros (n=6), 

além de um híbrido confirmado entre C. aurita x C. jacchus (HB1). Todavia, como não 

conseguimos coletar dados de indivíduos de C. penicillata, o fotógrafo naturalista José Felipe 

M. Pereira, nos concedeu a foto de um indivíduo desta espécie (Cp1), que foi tirada no dia 

22/09/2008 no CPRJ/INEA/IBAMA.  

Para análise fenotípica, cada indivíduo foi colocado dentro de uma caixa de papelão 

(altura: 29,5cm x comprimento 42cm: x largura: 40,5 cm) com uma fita de luz de LED adaptada 

à parte interior da tampa para padronizar a iluminação em todas as fotos, impedindo a 

interferência da luz ambiente (Figura 8). Um orifício foi feito na tampa da caixa para permitir 

a adaptação da lente da câmera modelo Sony Cyber-Shot 16.2 megapix (Figura 9: A e B). As 

fotografias foram tomadas com o indivíduo posicionado em decúbito dorsal, ventral e lateral 

no interior da caixa (Figura 10). 
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Figura 8: Superfície interna da tampa da caixa de papelão circundada por luz de LED para 

padronizar a luminosidade em todas as fotos tiradas dos indivíduos de Callithrix sp. A seta 

destaca o orifício em que se posiciona a câmera fotográfica modelo Sony Cyber-Shot 16.2 

megapix. 
 

 
Figura 9: (A) Manuseio da caixa para receber o indivíduo de Callithrix sp.; (B) Câmera modelo 

Sony Cyber-Shot 16.2 megapix, posicionada no orifício da caixa e, em destaque no círculo, a 

imagem do indivíduo de Callithrix sp. no interior da caixa. 
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Figura 10: Macho de Callithrix sp. identificado como Csp011 no interior da caixa de papelão 

fechada com luz de LED interna. (A) Animal em decúbito dorsal (B) Animal em decúbito 

ventral (C). Animal em decúbito lateral. 

 

A obtenção dos dados morfológicos foi baseada no protocolo de processamento de 

primatas, publicado pelo Centro de Proteção de Primatas Brasileiros (CPB), o qual estabeleceu 

padrões e normas para minimizar os riscos e impactos sobre as espécies de primatas após a 

contenção química (Valença-Montenegro & Laroque, 2009). Desta forma, foram sugeridos os 

seguintes dados para a coleta da biometria, os quais nós seguimos: peso, circunferência do peito, 

comprimento da cabeça, do corpo e da cauda, comprimento da mão, pé e orelha direita e 

comprimento do pescoço. 

Todas as medidas morfológicas foram retiradas pela autora e tomadas com o auxílio de 

uma fita métrica (precisão de 1mm) e de dois paquímetros, um com comprimento total de 118 

mm e outro com 8 cm, ambos com precisão de 0,1mm (Figura 11). Com o paquímetro de 

118mm, foram medidos: o comprimento da cabeça, do pé direito e da mão direita. Com o 

paquímetro de 8mm, foi medida a orelha direita e com a fita métrica, foi mensurada a 

circunferência do pescoço e do peito de cada animal. Todos os dados obtidos foram registrados 

em uma ficha individual (Anexo B). 

 

 
Figura 11: Tomada das medidas morfológicas de um indivíduo de Callithrix sp.(A) Medida do 

comprimento do corpo com o auxílio de fita métrica (precisão de 1mm). (B) Medida do pé 

direito, tomada com o paquímetro de comprimento total de 118mm. 
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2.10     Paleta de cores 

Devido à coloração característica dos tufos auriculares e o padrão de cores presente no 

dorso e na face dos indivíduos das espécies puras de Callithrix jacchus, C. aurita, C. penicillata 

e dos possíveis híbridos entre essas espécies, foram selecionados 4 pontos nas faces dos saguis, 

pois são áreas consideradas importantes na diferenciação morfológica entre as espécies 

(Hershkovitz, 1968; Bradley & Mundy, 2008). Sendo assim, não foram analisadas as regiões 

do dorso nesta etapa do trabalho. Foram analisados na face, os seguintes locais: 1- tufo auricular 

direito; 2- centro da estrela, mancha branca na testa; 3- face lateral direita e 4- coroa da cabeça 

(Figura 12). 

Para a obtenção de um valor numérico referente a coloração de cada ponto da face 

selecionado, as fotografias de cada indivíduo de Callithrix sp. (Figura 12) e dos indivíduos 

puros de C. jacchus, C. aurita e C. penicillata, foram analisadas no programa Adobe 

Photoshop® CS3 com a área de trabalho em modo de Fotografia. Neste programa, ao selecionar 

na barra lateral esquerda a ferramenta conta-gotas é apresentado no menu da barra superior a 

opção “Tamanho da Amostra” (que define o número de pixels da imagem selecionada pelo 

conta-gotas) onde foi selecionada a opção “Amostra de Ponto”. Já ao lado na janela “Modo de 

Amostra” do conta-gotas, foi usada a opção “Todas as camadas”. Desta forma, ao posicionar a 

ferramenta conta-gotas sobre cada ponto determinado na face dos animais foi obtido o valor 

numérico do sistema de cores aditivas, formadas pelo vermelho (red), verde (green) e azul 

(blue)/RGB (Anexo D), que em conjunto formam uma única cor (Figura 13). Os valores de 

RGB gerados para os quatro pontos de cada indivíduo foram adicionados no site 

http://www.colourlovers.com/palettes/add, o qual originou uma paleta única composta por 

quatro cores e exclusiva para cada indivíduo (Figura 14). 

 

 
Figura 12: Indivíduo de Callithrix sp. identificado como Csp005. Os números 1, 2, 3 e 4 na face 

representam os locais usados para avaliar o fenótipo desta região nos possíveis híbridos e nos 

indivíduos puros de C. jacchus, C. penicillata e C. aurita. 1- Tufo auricular direito. 2- Centro 

da estrela na testa. 3- Face lateral direita. 4- Topo da cabeça. 

 

https://pt.wikipedia.org/wiki/Cor
https://pt.wikipedia.org/wiki/Vermelho
https://pt.wikipedia.org/wiki/Verde
https://pt.wikipedia.org/wiki/Azul
http://www.colourlovers.com/palettes/add
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Figura 13: Fotografia de um indivíduo de Callithrix sp. identificado como Csp008, inserida no 

programa Adobe Photoshop® CS3 em modo de Fotografia. A seta destaca a ferramenta Conta-

gotas utilizada para se obter o valor numérico do sistema de cores aditivas, formadas pelo 

vermelho (red), verde (green) e azul (blue)/RGB, o qual de se encontra circundado.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 14: Imagem do site Colour lovers < http://www.colourlovers.com/palettes/add >, onde 

foi gerada a paleta de cores individual resultante dos  valores numéricos do sistema de cores 

aditivas, formadas pelo vermelho (red), verde (green) e azul (blue)/RGB, obtidos no programa 

Adobe Photoshop® CS3 (em destaque no quadrado vermelho) a partir dos quatro pontos 

selecionados na face dos indivíduos de Callithrix sp. analisados no presente estudo. 

 

 

https://pt.wikipedia.org/wiki/Cor
https://pt.wikipedia.org/wiki/Vermelho
https://pt.wikipedia.org/wiki/Verde
https://pt.wikipedia.org/wiki/Azul
http://www.colourlovers.com/palettes/add
https://pt.wikipedia.org/wiki/Cor
https://pt.wikipedia.org/wiki/Vermelho
https://pt.wikipedia.org/wiki/Verde
https://pt.wikipedia.org/wiki/Azul
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2.11     Análises Estatísticas 

2.11.1 Biometria  

Inicialmente foi feita uma análise exploratória dos dados biométricos de 41 indivíduos 

de Callithrix sp. provenientes do CETAS-RJ/IBAMA (6 machos e 3 fêmeas), do JBRJ (13 

machos e 5 fêmeas) e do Biotério da UFRJ (6 machos e 8 fêmeas). As medidas morfológicas 

analisadas foram: peso (P); comprimento da cabeça (Ccab), corpo (Cc), cauda (Cca), pé direito 

(Cpd), mão direita (Cmd), orelha direita (Cod); circunferência do peito (Cip) e do pescoço 

(Cipe). Para identificar os caracteres morfológicos que mais se destacaram entre os indivíduos 

amostrados, foi feita uma Análise de Componentes Principais (Principal Component 

Analysis/PCA) utilizando o programa Paleontological statistics (PAST®). Com essa análise, é 

possível saber quais são as medidas responsáveis pelas maiores variações entre as amostradas 

(Varela, 2008), no caso, entre as medidas morfológicas obtidas dos 41 indivíduos de Callithrix 

sp.  

A ANOVA Fatorial no programa Statistica 7® foi utilizada para encontrar diferenças 

significativas, ao nível de significância p ≤0,05, entre as variáveis mensuráveis no três locais 

de coleta e também foi feito o Teste Post Hoc (Tukey) para examinar as diferenças entre os 

níveis de significância. Além disso, as médias do peso (P), do comprimento do corpo (Cc) e da 

cauda (Cca) obtidas a partir dos indivíduos amostrados, foram comparadas com as médias 

descritas por Oliveira et al. (2015) para Callithrix aurita, C. jacchus e C. penicillata. Também 

foram analisadas as variáveis peso e sexo em relação aos animais de vida livre (JBRJ) e em 

cativeiro (CETAS-RJ/IBAMA e Biotério da UFRJ).  
 

2.11.2 Paleta de Cores 

 Com base no valor de RGB adquirido para cada um dos pontos estabelecidos somente 

na face dos animais, no caso: 1- tufo auricular direito, 2- centro da estrela na testa, 3- face lateral 

direita e 4- topo da cabeça, foi gerada uma paleta de cores no site Colour lovers para cada um 

dos indivíduos de Callithrix sp., C. jacchus, C. aurita e C. penicillata. A partir desses valores 

numéricos foi feita a Análise Discriminante no software Statical Package for the Social 

Sciences (SPSS® V.17) buscando distinguir os grupos de animais.  

A Análise Discriminante é uma técnica da estatística multivariada que explora os dados 

na busca de características que permitam classificar determinados elementos em diferentes 

grupos previamente definidos (Nóbrega, 2010). Com isso, foram pré-estabelecidos grupos 

padrões de acordo com o fenótipo das espécies puras de Callithrix jacchus, C. penicillata e C. 

aurita, e os animais que não apresentavam o fenótipo semelhante ao dessas espécies, foram 

caracterizados como Callithrix sp.. Desta forma, os grupos estipulados de acordo com o 

fenótipo foram: Grupo 1- Callithrix sp.; Grupo 2- C. jacchus; Grupo 3- C. penicillata e Grupo 

4 - C. aurita.  

Por meio da Análise Discriminante buscamos agrupar os valores de RGB registrados 

para os 53 indivíduos de Callithrix, nos grupos mencionados acima. Dentre os animais 

analisados, 46 eram Callithrix sp. provenientes dos seguintes locais: CETAS-RJ/IBAMA (n=9), 

do JBRJ (n=18), do Biotério da UFRJ (n=14) e do CPRJ (n=5 – HB1, HB2, HB3, HB4 e HB5). 

Ainda neste último local foram analisados também os valores de RGB de dois indivíduos de C. 

jacchus (Cj1 e Cj2), de quatro indivíduos de C. aurita (Ca1, Ca2, Ca3 e Ca4) e a fotografia de 

um indivíduo de C. penicillata (Cp1), também oriundo deste local. 
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3. RESULTADOS 

 

3.1      Biometria 

A Análise de Componentes Principais (Principal Component Analysis/PCA) no 

programa PAST®, mostrou os dados sem transformação de todos os indivíduos de Callithrix 

sp. com as suas variáveis em destaque. Além disso, no gráfico os indivíduos foram ligados por 

Convex de hulls que delimitam os respectivos locais de coleta (CETAS-RJ/IBAMA- vermelho; 

JBRJ-azul, e Biotério-UFRJ-verde) (Figura 15). Os componentes principais de maior 

importância foram agrupados no Componente principal do eixo 1 (X)/CP1 que explica em torno 

de 34% dos dados e inclui as variáveis morfométricas que se destacaram, no caso o peso e a 

circunferência do peito (Figura 16A). No Componente principal do Eixo 2 (Y)/CP2 que explica 

aproximadamente 16% dos dados, se destacaram o comprimento da orelha direita e o 

comprimento da cabeça (Figura 16B). Para tornar a interpretação dos dados do PCA mais claras, 

utilizou-se o critério de seleção sugerido por Kaiser (1960) onde se utiliza os CPs cujos 

autovalores são superiores a 1 pois, sintetiza uma variância acumulada igual ou superior a 70%, 

apresentando um valor significativo. Neste caso, foram utilizadas os componentes principais 1, 

2, 3 e 4, devido a soma do percentual da variância corresponder a aproximadamente 73% da 

variância (Tabela 2) representados pelas variáveis: peso, circunferência do peito, orelha direita 

e comprimento da cabeça.  

 

Tabela 2: Correlação dos Componentes Principais (CP) com as variáveis de maior importância 

presentes no Eixo X (CP1) e Y (CP2). No Componente Principal 1, aproximadamente 34% dos 

dados da variação morfométrica são explicados, com as variáveis do peso e da circunferência 

do peito em destaque. No Componente Principal 2, em torno de 16% da variação é explicada e 

as variáveis que se destacaram foram o comprimento da orelha direita e o comprimento da 

cabeça. A seta vermelha destaca os CP 1, 2, 3 e 4 cuja a soma dos autovalores são superiores a 

1 (Kaiser, 1960), correpondendo a aproximadamente 73% da variância dos dados.  

 

 

 

 

 

 

 

 

  *CP= Componente Principal 

 

 

 

CP Autovalores % Variância 

1 3,08102 34,234 

2 1,40558 15,618 

3 1,12056 12,451 

4 1,01628 11,292 

5 0,741729 8,2414 

6 0,658095 7,3122 

7 0,54355 6,0394 

8 0,274382 3,0487 

9 0,1588 1,7644 
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Figura 15: Gráfico gerado pela Análise de Componetes Principais (PCA) a partir dos dados 

biométricos dos 41 indivíduos de Callithrix sp. capturados em três localidades do estado do Rio 

de Janeiro. Estão dispersos ao longo do eixo X as variáveis em destaque do peso e da 

circunferência do peito de acordo com o comprimento do corpo, e ao longo do eixo Y as 

variáveis do comprimento da orelha direita e do comprimento da cabeça em destaque, também 

de acordo com o comprimento do corpo. O Convex hulls em vermelho representa os indivíduos 

do CETAS-RJ/IBAMA, em azul os do JBRJ e em verde do Biotério da UFRJ. 
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Figura 16: Variáveis mensuradas nos indivíduos de Callithrix sp. do CETAS-RJ/IBAMA, JBRJ 

e do Biotério-UFRJ que se destacaram na Análise de Componentes Principais ao longo do eixo 

X e Y. (A) Eixo X, as setas indicam as variáveis do Peso (P) e da Circunferência do peito (Cip). 

(B) Eixo Y, as setas indicam as variáveis do Comprimento da cabeça (Ccb) e da Orelha direita 

(Cod). 

 

As médias do peso, do comprimento do corpo e do comprimento da cauda descritas por 

Oliveira et al. (2015) para Callithrix aurita, C. jacchus e C. penicillata, foram comparadas às 

médias dos indivíduos de Callithrix sp. capturados somente no JBRJ (n=15) por serem animais 

de vida livre (Tabela 3). 
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Tabela 3: Média do peso (P), do comprimento do corpo (Cc) e da cauda (Cca) de Callithrix 

aurita, C. jacchus e C. penicillata descrita por Oliveira et al. (2015) e dos indivíduos de 

Callithrix sp. capturados no Jardim Botânico do Rio de Janeiro.  

Variáveis 
Callithrix 

aurita 
C. jacchus C. penicillata 

Callithrix 

sp. 

DP 

Callithrix 

sp. 

P 425g 375g 220g 329,5g 62,2 

Cc 22cm 21cm 20cm 19,5cm 1,5 

Cca 31cm 31cm 29,5cm 27,8cm 8,2 

DP= Desvio Padrão 

 

 Pela ANOVA Fatorial as variáveis do peso (Figura 17), do comprimento da cabeça 

(Figura 18) e da circunferência do peito (Figura 19) foram as que diferiram significativamente 

(p ≤ 0.05) entre os três locais de coleta. As demais medidas não diferiram significativamente na 

comparação entre os três locais de coleta (p ≥ 0,05) (Tabela 4).  

 

Tabela 4: Valores de F (ANOVA Fatorial) e teste de Tukey para comparações das variáveis: 

peso (P), comprimento da cabeça (Ccab), do corpo (Cc), da mão direita (Cmd), circunferência 

do peito (Cip), comprimento da cauda (Cca), comprimento do pé direito (Cpd) e circunferência 

do pescoço (Cipe) obtidas de indivíduos de Callithrix sp. do CETAS-RJ/IBAMA, JBRJ e 

Biotério da UFRJ, estado do Rio de Janeiro, ao nível de significância (p ≤ 0.05). 

Variáveis F P Tukey 

P 7,2 0,02* 
JBRJ> UFRJ > CETAS-

RJ/IBAMA 

Ccab 14,2 0,00** JBRJ> UFRJ, CETAS-RJ/IBAMA 

Cc 1,6 0,2 Ns 

Cmd 0,1 0,8 Ns 

Cip 5,1 0,01* JBRJ> CETAS-RJ/IBAMA 

Cca 0,8 0,4 Ns 

Cpd 1,4 0,2 Ns 

Cipe 0,5 0,6 Ns 

Valores de significância **p ≤ 0,01; *p ≤ 0,05; F= Valor da Anova Fatorial;  

Ns= não significativo. 
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Figura 17: Gráfico Boxplot gerado pela ANOVA Fatorial, mostrando a diferença significativa da 

variável peso (p=0,00223) dos indivíduos de Callithrix sp. estudados em relação aos locais de 

coleta, CETAS-RJ/IBAMA, JBRJ e Biotério da UFRJ. 

 

 
Figura 18: Gráfico Boxplot gerado pela ANOVA Fatorial, mostrando a diferença significativa da 

variável comprimento da cabeça (p=0,0003) dos indivíduos de Callithrix sp. estudados em relação 

aos locais de coleta, CETAS-RJ/IBAMA, JBRJ e Biotério da UFRJ. 
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Figura 19: Gráfico Boxplot gerado pela ANOVA Fatorial, mostrando a diferença significativa da 

variável circunferência do peito (p=0,1171) dos indivíduos de Callithrix sp. estudados em relação 

aos locais de coleta, CETAS-RJ/IBAMA, JBRJ e Biotério da UFRJ. 

 

 Diferenças significativas foram observadas também na variável peso, comprimento do 

corpo e circunferência do peito, quando comparadas entre os sexos, machos (n=24) e fêmeas 

(n=16) de Callithrix sp. dos três locais de coleta (Tabela 5). As fêmeas tiveram o maior peso, 

maior comprimento do corpo e circunferência do peito quando comparadas aos machos. Além 

disso, houve diferença significativa também na variável peso em relação ao sexo e a localidade. 

Nesse caso, foi observado que os machos do JBRJ foram mais pesados do que os machos do 

CETAS-RJ/IBAMA e do Biotério da UFRJ, assim como as fêmeas do JBRJ foram mais pesadas 

do que as fêmeas do CETAS-RJ/IBAMA e do Biotério da UFRJ (Tabela 6). 

 

Tabela 5: Variáveis biométricas do peso (P), comprimento do corpo (Cc) e circunferência do 

peito (Cip) que diferiram significativamente em relação ao sexo nos indivíduos de Callithrix 

sp. do CETAS-RJ/IBAMA, JBRJ e Biotério da UFRJ, estado do Rio de Janeiro.  

Variáveis Média dos Machos Média das Fêmeas F  p  

P 282,5g 335,1g 9,2 0,00** 

Cc 18,7 cm 20,2 cm 13 0,00** 

Cip 12, 7 cm 13,7 cm 4,3 0,04* 

Valores de significância** p ≤ 0,01; * p ≤ 0,05; F= Valor da Anova Fatorial   

 

 

 

 

 

 



30 

 

 

 

 

Tabela 6: Variável biométrica do peso (P) obtida a partir de indivíduos de Callithrix sp. das 

localidades do CETAS-RJ/IBAMA, JBRJ e Biotério da UFRJ, comparando ao sexo e a 

localidade. 

N  Local Sexo 

Valor do 

Teste de 

Tukey 

p1 

(238,5) 

p2 

(306,5) 

p3 

(272,8) 

p4 

(272) 

p5 

(389,4) 

p6  

(324,8) 

Teste de Tukey Machos 

e Fêmeas por local 

1 CETAS M 238,5  0,03* 0,77 0,88 0,00** 0,00** 
F JBRJ > F UFRJ > M 

JBRJ > M CETAS-

RJ/IBAMA 

2 JBRJ M 306,5 0,03*  0,67 0,8 0,01* 0,9 
F JBRJ > M JBRJ > M 

CETAS-RJ/IBAMA 

3 UFRJ M 272,8 0,77 0,67  1 0,00** 0,3 F JBRJ > M UFRJ 

4 CETAS F 272 0,88 0,8 1  0,00** 0,47 
F JBRJ > F CETAS-

RJ/IBAMA 

5 JBRJ F 389,4 0,00** 0,01* 0,00** 0,00**  0,12 
F JBRJ > M JBRJ, M 

UFRJ, F JBRJ, M 

CETAS-RJ/IBAMA 

6 UFRJ F 324,8 0,00** 0,9 0,3 0,47 0,12  
F UFRJ > M CETAS-

RJ/IBAMA 

Valores de significância **p ≤ 0,01; * p ≤ 0,05; F= Fêmea; M= Macho; N= número. 

 

3.2      Caracterização fenotípica 

No geral, os indivíduos de Callithrix sp. estudados, apresentaram a coloração dos tufos 

auriculares variando em relação ao tamanho e às tonalidades de cinza e marrom. No entanto, 

alguns indivíduos apresentaram os tufos auriculares brancos (Csp004; Csp008; Csp010; 

Csp014; Csp015; Csp025) semelhante à Callithrix jacchus e outros, negros (Csp001; Csp029; 

Csp033; HB3; HB4) semelhante à C. penicillata. O padrão da pelagem na região dorsal do 

corpo e da face variaram também entre cinza e marrom. 
No Anexo C, a soma de todos os caracteres avaliados geraram um resultado subjetivo 

sobre as possíveis espécies envolvidas no cruzamento interespecífico dos indivíduos de 

Callithrix sp., com exceção dos indivíduos puros de C. jacchus (Cj1 e Cj2), C. aurita (Ca1, 

Ca2, Ca3 e Ca4), C. penicillata (Cp1) e do o indivíduo HB1, que é híbrido confirmado entre C. 

jacchus x C. aurita. Nesse anexo constam ainda o código de identificação individual, o sexo, o 

local de coleta de cada animal e a cor avaliada dos tufos auriculares. 

 

3.3      Paleta de cores 

Por meio dos valores de RGB obtidos a partir de fotografias de 53 indivíduos do gênero 

Callithrix foi realizada a Análise Discriminante para os 46 indivíduos de Callithrix sp., dois 

indivíduos de C. jacchus (Cj1 e Cj2), quatro indivíduos de C. aurita (Ca1, Ca2, Ca3 e Ca4) e 

um indivíduo de C. penicillata (Cp1). Os valores de RGB obtidos a partir da coloração presente 

em cada ponto da face selecionado (1- Tufo auricular direito. 2- Centro da estrela na testa. 3- 

Face lateral direita. 4- Topo da cabeça), geraram diferentes paletas de cores individuais, que 

deram origem aos grupos pré-estabelecidos de acordo com o fenótipo: Grupo 1- Callithrix sp., 

Grupo 2- C. jacchus, Grupo 3 - C. penicillata e Grupo 4- C. aurita (Figura 20). 
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Figura 20: Gráfico de distribuição canônica gerado pela Análise Discriminante. Estão 

representados os 53 indivíduos analisados por meio do valor de RGB, agrupados de acordo com 

o fenótipo nos seguintes grupos: 1- Grupo Callithrix sp. (Azul); 2- Grupo C. jacchus 

(vermelho); 3- Grupo C. penicillata (verde), alocado grupo centróide; 4- Grupo C. aurita 

(laranja). 

 

Através da análise em conjunto dos valores numéricos de RGB, dois resultados 

significativos foram gerados com a Análise Discriminante, um mais conservador, com 98,1% 

(Figura 21) dos casos originais agrupados corretamente e o outro, menos conservador, com 

94,3% (Figura 22) dos casos originais agrupados corretamente. No primeiro caso com o 

resultado mais conservador, entre os 46 indivíduos de Callithrix sp. do CETAS-RJ/IBAMA, 

JBRJ e Biotério da UFRJ, 45 indivíduos (97,8%), foram agrupados no Grupo 1, (Callithrix sp.), 

provavelmente por apresentarem fenótipo intermediário, sugestivo de hibridação e por 

apresentarem o valor de RGB mais parecido entre si do que com os indivíduos considerados 

puros de C. jacchus, C. penicillata e C. aurita. Apenas um indivíduo híbrido (HB1 – 2,2%) foi 

classificado no Grupo 4- C. aurita. Este indivíduo é híbrido confirmado (dados do registro do 

CPRJ) entre C. aurita x C. jacchus (Figura 23). Nos Grupos 2 e 3 foram mantidos os indivíduos 

puros de C. jacchus (Cj1 e Cj2) (Figura 24) e C. penicillata (Cp1) (Figura 25), respectivamente. 

No segundo caso, onde a Análise Discriminante é menos conservadora, foram mantidos 

os mesmos resultados do Grupo 4- Callithrix aurita, onde o indivíduo HB1 (2,2%) também foi 

incluído neste grupo (Figura 23), assim como o Grupo 3- C. penicillata que se manteve com o 

indivíduo Cp1 (Figura 25). Todavia, um diferente resultado foi observado para o Grupo 2- C. 

jacchus, onde foram mantidos os indivíduos Cj1 e Cj2 e foram incluídos dois indivíduos 

possíveis híbridos, Csp038 e HB2 que são respectivamente do Biotério da UFRJ e do 

CPRJ/INEA/IBAMA. Deste modo, no Grupo 1- Callithrix sp. foram agrupados 43 indivíduos 

de Callithrix sp. (Figura 24).  
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É possível observar que mesmo com o baixo número de indivíduos puros, a análise 

conseguiu diferenciar os grupos pelo valor de RGB, determinando assim o fenótipo de 

Callithrix jacchus (Cj1 e Cj2) no Grupo 2, de C. penicillata (Cp1) no Grupo 3 e de C. aurita 

(Ca1, Ca2, Ca3 e Ca4) no Grupo 4, quando comparados aos indivíduos do Grupo 1. 

 

 
Figura 21: Classificação dos grupos pela Análise Discriminante mais conservadora com 98,1% 

dos casos originais agrupados corretamente. Entre os 46 indivíduos de Callithrix sp. do 

CETAS-RJ/IBAMA, JBRJ e Biotério da UFRJ, 45 pertencem ao Grupo 1- Callithrix sp. e um 

indivíduo, o HB1 do CPRJ/INEA/IBAMA, que é híbrido confirmado entre C. aurita x C. 

jacchus, pertence ao Grupo 4- C. aurita. Dois indivíduos pertencem ao Grupo 2- C. jacchus 

(Cj1 e Cj2) e um ao Grupo 3- C. penicillata (Cp1). 

 
Figura 22: Classificação dos grupos pela Análise Discriminante menos conservadora, com 

94,3% dos casos originais agrupados corretamente. A associação prevista dos grupos mostrou 

que entre os 46 indivíduos de Callithrix sp. do CETAS-RJ/IBAMA, JBRJ e Biotério da UFRJ, 

43 pertencem ao Grupo 1- Callithrix sp., sendo que, dois indivíduos (Csp038 do Biotério da 

UFRJ e HB2 do CPRJ/INEA/IBAMA) foram alocados ao Grupo 2- C. jacchus e um indivíduo 

(HB1 do CPRJ/INEA/IBAMA) que é híbrido confirmado entre C. aurita x C. jacchus, foi 

classificado no Grupo 4- C. aurita. Dois indivíduos pertencem ao Grupo 2- C. jacchus (Cj1 e 

Cj2) e um ao Grupo 3- C. penicillata (Cp1). 
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Figura 23: Associação dos grupos prevista na Análise Discriminante que incluiu no Grupo 4- 

Callithrix aurita, o indivíduo HB1 tanto na análise mais conservadora, quanto na menos 

conservadora. Esse indivíduo é oriundo do Centro de Primatologia do Rio de 

Janeiro/CPRJ/INEA/IBAMA. À esquerda, a foto dos quatro indivíduos de C. aurita (Ca1; Ca2; 

Ca3; Ca4) e do HB1, híbrido confirmado de C. aurita e C. jacchus. À direita, imagem das 

respectivas paletas de cores dos indivíduos, geradas com base no valor de RGB 

(http://www.colourlovers.com/palettes/add) do ponto 1 (P1- tufo auricular direito), ponto 2 (P2- 

centro da estrela na testa), ponto 3 (P3- face lateral direita) e ponto 4 (P4- topo da cabeça). 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://www.colourlovers.com/palettes/add
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Figura 24: Associação dos grupos prevista na Análise Discriminante menos conservadora que 

incluiu no Grupo 2- Callithrix jacchus, os indivíduos Csp038 (do Biotério da UFRJ) e HB2 (do 

CPRJ/INEA/IBAMA). À esquerda, foto dos indivíduos de C. jacchus (Cj1 e Cj2) oriundos do 

Centro de Primatologia do Rio de Janeiro/CPRJ, de Callithrix sp. Csp038 do Biotério da UFRJ, 

e do HB2, também do CPRJ. À direita, imagem das respectivas paletas de cores dos indivíduos, 

geradas com base no valor de RGB (http://www.colourlovers.com/palettes/add) do ponto 1 (P1- 

tufo auricular direito), ponto 2 (P2- centro da estrela na testa), ponto 3 (P3- face lateral direita) 

e ponto 4 (P4- topo da cabeça). 

 

 

Figura 25: Associação dos grupos prevista na Análise Discriminante menos conservadora e 

mais conversadora que incluiu o indivíduo Cp1 no Grupo 3- Callithrix penicillata. À esquerda, 

a foto do indivíduo Cp1, obtida no Centro de Primatologia do Rio de 

Janeiro/CPRJ/INEA/IBAMA, cedida pelo fotógrafo naturalista José Felipe. À direita, a imagem 

da paletas de cores desse indivíduo, gerada com base no valor de RGB 

(http://www.colourlovers.com/palettes/add) do ponto 1 (P1- tufo auricular direito), ponto 2 (P2- 

centro da estrela na testa), ponto 3 (P3- face lateral direita) e ponto 4 (P4- topo da cabeça). 

 

 

http://www.colourlovers.com/palettes/add
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4 DISCUSSÃO 
 

 

A presença de espécies exóticas invasoras tem sido considerada uma das causas da 

extinção de animais em todo o mundo, segundo dados da Convenção sobre Diversidade 

Biológica (2017). No Sudeste do Brasil os saguis das espécies Callithrix penicillata, originário 

do Cerrado/Centro-Oeste do Brasil e C. jacchus originário da Caatinga/Nordeste do Brasil, são 

considerados como exóticos invasores, tendo sido introduzidos nessa região principalmente por 

meio da ação antrópica (Hershkovitz, 1975; Coimbra-Filho et al., 1993; Ruiz-Miranda et al., 

2000). Essas espécies tem se propagado e ameaçado espécies nativas por meio da competição, 

por exemplo com C. aurita (Pereira, 2010; Nogueira et al., 2011; Carvalho et al., 2013; Izar et 

al., 2016) o sagui-da-serra-escuro e com Leontopithecus rosalia, o mico-leão-dourado, que são 

espécies endêmicas da Mata Atlântica (Cerqueira et al., 1998; Ruiz-Miranda et al., 2000; Ruiz-

Miranda et al., 2006). Além disso, a ameaça também tem sido comprovada para algumas 

espécies de aves, devido a predação dos seus ninhos (Lyra-Neves et al., 2007; Begotti & 

Landesmann, 2008). Já com relação à saúde pública, os saguis tem despertado interesse 

científico pelo fato de serem transmissores de determinadas doenças como, por exemplo, a raiva 

(Aguiar et al., 2011) e por serem hospedeiros de agentes infecciosos como, o vírus da febre 

amarela que pode afetar a saúde da população humana (Cavalcante &Tauil, 2017). 

Casos de hibridação entre as espécies de Callithrix tem sido relatados a partir da década 

de 1970 ocorrendo inicialmente no limite das áreas de distribuição das espécies, ou seja, nas 

zonas naturais de hibridação. No entanto, a hibridação também tem sido observada nas áreas 

em que C. jacchus e C. penicillata foram introduzidas (Hershkovitz, 1975,1977; Coimbra-Filho 

& Mittermeier, 1973; Coimbra-Filho et al., 1984; Alonso et al., 1987; Coimbra-Filho et al., 

1993; Coimbra-Filho & Câmara, 1996; Rylands et al., 1996; Santos et al., 2005; Ruiz-Miranda 

et al., 2006; Morais Júnior, 2010; Nogueira et al., 2011; Carvalho et al., 2013; Fuzessy et al., 

2014; Malukiewicz et al., 2014; Malukiewicz et al., 2015; Cezar et al., 2017). Em cativeiro, 

muitos casos de hibridação foram descritos entre as décadas de 70 e 90, principalmente 

ocorrendo entre Callithrix jacchus x C. penicillata (Hill, 1957, 1969; Chiarelli, 1969; 

Mallinson, 1971), entre C. geoffroyi x C. jacchus (Coimbra-Filho, 1970, 1974; Coimbra-Filho 

& Maia 1976), C. geoffroyi x C. flaviceps (Ruschi, 1964). Porém, foi através dos experimentos 

de Coimbra-Filho et al., (1993) que foi possível aferir que a descendência híbrida de Callithrix 

observada até a quarta geração, é fértil e que apresenta uma gama de fenótipos distintos.  

No presente estudo, a análise exploratória das medidas morfológicas do peso, 

comprimento da cabeça, do corpo, da cauda, do pé direito, mão direita e orelha direita; 

circunferência do peito e do pescoço de 41 indivíduos identificados com Callithrix sp. por 

apresentarem fenótipos variáveis e capturados em diferentes localidades do estado do Rio de 

Janeiro tanto em vida livre (JBRJ) quanto de cativeiro (CETAS, BUFRJ), mostrou que as 

variáveis que mais diferiram entre os saguis estudados, foram o peso (PCA=0,5012), a 

circunferência do peito (PCA=0,4759), o comprimento da orelha direita (PCA=0,5874) e o 

comprimento da cabeça (PCA=0,5313). De acordo com Varela (2008), o conjunto de 

características que agrupa os indivíduos na análise dos Componentes Principais é responsável 

por sua definição. Sendo assim nesse estudo, a Análise dos Componentes Principais mostrou 

que as variáveis citadas anteriormente foram as grandes responsáveis pelas maiores variações 

morfométricas nos 41 indivíduos de Callithrix sp. alocados no CETAS-RJ/IBAMA, JBRJ e do 

Biotério da UFRJ. O que corroborou com esse fato, foi que essas medidas explicaram mais de 

70% da variância dos dados atingindo os critérios determinados por Kaiser (1960). 
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 A média do peso, do comprimento do corpo e da cauda para Callithrix aurita, C. jacchus 

e C. penicillata foi descrita por Oliveira et al. (2015) e segundo Araújo et al. (2000), não há 

diferenças significativas entre o peso de jovens e adultos, apenas de infantes com a relação a 

essas faixas etárias. A média do peso de 329,5g (±62,2) para os indivíduos de Callithrix sp. 

estudados do JBRJ, apresentou um alto valor de DP (62,2), provavelmente devido a presença 

de um indivíduo juvenil (Csp021) com peso em torno de 175g, enquanto os demais indivíduos 

apresentavam peso entre 275g e 445g. O peso desse jovem corresponde ao peso descrito por 

Araújo et al. (2000) para um jovem macho de vida livre que é de 164.5g ± 41.7, por isso foi 

mantido na análise estatística. Apesar dessa grande variação, a média do peso está situada 

dentro daquela descrita para Callithrix aurita (425g), C. jacchus (375g) e C. penicillata (220g). 

Do mesmo modo, a média do comprimento do corpo de 19,5cm (±1,5) foi próxima àquela 

encontrada para Callithrix aurita (22cm), C. jacchus (21cm) e C. penicillata (20cm). Já a média 

do comprimento da cauda de 27,8cm (±8,2) apresentou uma variação maior, quando comparada 

a de C. aurita (31cm), C. jacchus (31cm) e C. penicillata (29,5cm). Essas variações entre as 

médias das variáveis morfométricas analisadas, podem estar relacionadas com o fato dos 

animais serem possíveis híbridos, cujas características apresentam uma gama de fenótipos 

distintos conforme já foi observado por Coimbra-Filho et al. (1993). 

Dentre as três variáveis morfométricas aqui analisadas (peso, comprimento do corpo e 

da cauda), o peso tem sido a mais estudada em indivíduos de Callithrix jacchus mantidos em 

cativeiro, provavelmente por ser uma espécie mundialmente utilizada em pesquisas biomédicas 

(Worley et al., 2014). Segundo Araújo et al. (2000), os animais de cativeiro apresentam maior 

peso do que os animais de vida livre, embora no presente estudo, tenha sido observado o oposto. 

Isso pode ser explicado pela oferta de alimento que o indivíduos de vida livre situados no JBRJ 

tiveram. Outro fator importante que pode fazer com que o animais de cativeiro do presente 

estudo tenham apresentado menor peso, é o histórico de vida desses animais. No caso do 

CETAS-RJ/IBAMA, alguns animais tinham sido entregues à essa instituição em más condições 

de saúde após terem sido resgatados do tráfico de animais e estavam em processo de 

reabilitação. Já no Biotério da UFRJ os animais eram utilizados em pesquisas biomédicas e se 

encontravam em restrição alimentar para atender aos objetivos específicos da pesquisa.  

Com relação à caracterização fenotípica subjetiva, no que se refere à coloração dos pelos 

da face, identificamos animais com fenótipo intermediário entre as espécies puras, 

principalmente entre C. jacchus e C. penicillata o que pode ser sugestivo de hibridação. Além 

disso, observamos indivíduos no caso do Csp004, Csp008, Csp010, Csp014, Csp015 e Csp025 

com predominância da cor branca nos tufos auriculares, cuja característica é encontrada em 

Callithrix jacchus. Já os indivíduos Csp001, Csp029, Csp033 e HB4 apresentaram tufos 

auriculares com predominância da cor negra semelhante à Callithrix penicillata. Os demais 

indivíduos de Callithrix sp. apresentaram tufos auriculares em diferentes tonalidades de cinza 

e marrom.  

A avaliação feita por meio do registro fotográfico permitiu na Análise Discriminante 

pré-estabelecer grupos de acordo com o fenótipo, os quais foram nomeados por Callithrix sp. 

(Grupo 1), C. jacchus (Grupo 2), C. penicillata (Grupo 3) e C. aurita (Grupo 4). Embora alguns 

indivíduos apresentassem fenótipo mais semelhante ao de uma determinada espécie, o resultado 

da Análise Discriminante mostrou que a maioria, 85% e 81% (na análise mais conservadora e 

menos conservadora, respectivamente) dos indivíduos possíveis híbridos amostrados fosse 

classificado no Grupo Callithrix sp. (Grupo 1), ou seja, sem espécie definida, como já 

observado na análise subjetiva do fenótipo. Desta forma, os valores de RGB se mostraram 

intermediários quando comparado ao das três espécies puras, e apenas 1 indivíduo (HB1) 

comprovadamente híbrido entre Callithrix aurita x C. jacchus registrado no 

CPRJ/INEA/IBAMA sob número 2521, mostrou ter os valores mais próximos ao de C. aurita, 
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uma vez que foi classificado neste grupo tanto na análise menos conservadora quanto na mais 

conservadora. 

Segundo Ackermann (2010) os híbridos de primatas da primeira geração (F1) 

apresentam fenótipo tipicamente intermediário ao das espécies parentais e ocorrendo o 

retrocruzamento com uma das espécies parentais, o fenótipo restante teria 75% dos caracteres 

desta espécie. Entretanto, nos experimentos de Coimbra-Filho et al.  (1993), no cruzamento 

interespecífico entre um macho de Callithrix flaviceps x uma fêmea de C. jacchus e entre um 

macho de C. aurita x uma fêmea de C. kuhlii, os descendentes híbridos de primeira geração, 

foram mais semelhantes ao fenótipo da espécie paterna. Já no cruzamento entre híbridos na qual 

se conhece as espécies progenitoras, o fenótipo apenas de uma espécie é o que mais prevalece 

nos descendentes (Coimbra-Filho et al., 1993).  

Em relação aos indivíduos possíveis híbridos alocados nos grupos pré-estabelecidos de 

acordo com o fenótipo, o indivíduo HB1 classificado no Grupo 4 de Callithrix aurita apresenta 

o fenótipo mais semelhante ao dessa espécie o que pode sugerir que esta seja a espécie paterna. 

O mesmo pode ser sugerido pelo agrupamento dos indivíduos Csp038 e HB2no Grupo 2 de C. 

jacchus na análise menos conservadora, que um macho desta espécie, tenha gerado esses 

animais. Análises genéticas são necessárias para confirmar estas hipóteses.  

Nenhum indivíduo foi classificado no Grupo 3 de Callithrix penicillata (onde foi 

incluído somente o indivíduo Cp1) na Análise Discriminante. O não agrupamento 

provavelmente deve ter ocorrido por causa da obtenção de um valor de RGB a partir de uma 

foto que é diferente do padrão em que foi obtido para os demais indivíduos. Esta variação pode 

ter causado divergência nos valores não encontrando similaridades na Análise Discriminante.  

 O agrupamento de mais de 80% dos indivíduos no Grupo 1 – Callithrix sp., com base 

na Análise Discriminante foi realizado por meio dos valores de RGB a partir dos quatro pontos 

da face: 1- tufo auricular direito, 2- centro da estrela na testa, 3- face lateral direita e 4- topo da 

cabeça. Este resultado indica que estes caracteres fenotípicos são úteis para a elaboração de um 

manual de identificação dos possíveis híbridos em campo. No entanto, análises genéticas são 

necessárias para se confirmar as espécies parentais, inclusive para saber a qual geração 

pertencem os híbridos. Essas análises, permitirão uma melhor compreensão da variação dos 

caracteres fenotípicos nos casos de hibridação em Callithrix.  

 

5 CONCLUSÕES 
 

 
Com relação ao caracteres fenotípicos analisados aceita-se H0. Os indivíduos de 

Callithrix sp. capturados em diferentes localidades no estado do Rio de Janeiro apresentaram 

fenótipos variáveis devido à provável hibridação entre C. jacchus, C. penicillata e C. aurita.  

A análise exploratória das variáveis morfométricas pela Análise dos Componentes 

Principais revelou que o peso, a circunferência do peito, o comprimento da orelha direita e o 

comprimento da cabeça são responsáveis pelas maiores variações morfométricas nos 41 

indivíduos de Callithrix sp. amostrados no CETAS-RJ/IBAMA, no JBRJ e no Biotério da 

UFRJ.  

A média de peso, do comprimento do corpo e da cauda dos indivíduos de Callithrix sp. 

capturados no JBRJ está de acordo com a descrita na literatura para C. jacchus, C. penicillata 

e C. aurita.  

Os indivíduos de vida livre do Jardim Botânico foram mais pesados do que indivíduos 

de cativeiro do CETAS-RJ/IBAMA e do Biotério da UFRJ.  
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As fêmeas foram significativamente mais pesadas do que os machos dentre as amostras 

de Callithrix sp. nos três locais estudados. 

A Análise Discriminante por meio dos valores de RBG obtidos de quatro regiões da face 

a partir das fotos dos 41 saguis amostrados em três localidades no estado do Rio de Janeiro, 

permitiu a classificação tanto dos indivíduos de Callithrix sp. como das espécies puras de C. 

jacchus, C. penicillata e de C. aurita nos grupos pré-estabelecidos de acordo com o fenótipo. 

Mais de 80% dos indivíduos de Callithrix sp. na Análise Discriminante foram 

classificados no Grupo 1 de Callithrix sp. e apresentaram fenótipo intermediário ao das espécies 

puras. 

Um indivíduo comprovadamente híbrido (HB1) entre Callithrix aurita x C. jacchus foi 

incluído no Grupo 4 de C. aurita e apresentou fenótipo mais semelhante ao desta espécie.   

Dois indivíduos de Callithrix sp. (Csp038 e HB2) foram classificados no Grupo 2 de C. 

jacchus, sugerindo uma possível hibridação por um macho desta espécie. 

A coloração dos tufos auriculares pode ser determinante na identificação das espécies 

puras e das espécies envolvidas no cruzamento interespecífico.  

Não se descarta a possiblidade de haverem indivíduos puros dentre os estudados.  

Análises genéticas são necessárias para confirmar a hibridação sugerida pelo fenótipo 

intermediário de mais de 80% dos indivíduos de Callithrix sp. estudados.  

Posteriormente às análises genéticas para avaliar a ocorrência de hibridação, poderemos 

propor um manual de identificação referentes aos aspectos fenotípicos dos híbridos entre 

Callithrix jacchus, C. penicillata e C. aurita, com base no fenótipo do tufo auricular, do centro 

da estrela na testa, da face lateral e do topo da cabeça. 
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ANÁLISE CITOGENÉTICA E GENÉTICA MOLECULAR  

EM POSSÍVEIS HÍBRIDOS DE CALLITHRIX  

(CALLITRICHIDAE: PRIMATES)  
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RESUMO 

 

 

 
A análise citogenética e a genética molecular são importantes ferramentas para estudos 

taxonômicos em primatas. No gênero Callithrix é observado o cariótipo 2n=46,XX ou XY, 

onde 14 autossomos possuem um braço e 30, dois braços. Há grande similaridade quanto aos 

padrões de Banda C, G e Ag-NOR entre as seis espécies existentes, sendo a principal diferença 

relacionada ao cromossomo Y. Em C. aurita, espécie nativa do Sudeste brasileiro, a morfologia 

do cromossomo Y é acrocêntrica e nas espécies exóticas invasoras dessa região, pode ser 

submetacêntrico ou metacêntrico em C. penicillata e apresenta as três morfologias em C. 

jacchus. Outra característica cromossômica comumente encontrada nos saguis é o quimerismo 

hematopoiético, 2n=46,XX/46,XY, resultante da anastomose placentária entre gêmeos 

dizigóticos heterossexuais, sem ocasionar alterações fenotípicas neste grupo. Quanto a análise 

genética molecular, uma variação na sequência de bases nitrogenadas do gene SRY, responsável 

por desencadear a diferenciação gonadal nos machos, é observada em C. aurita que apresenta 

uma deleção de nove pares de base (pb) em relação às demais espécies (com exceção de C. 

flaviceps, ainda não estudada). Este polimorfismo genético pode ser útil na identificação da 

linhagem paterna, nos casos de hibridação entre as espécies exóticas invasoras e C. aurita. Do 

mesmo modo, os polimorfismos dos haplótipos do gene mitocondrial citocromo c oxidase 

subunidade II (COII) das três espécies citadas podem permitir a identificação da linhagem 

materna. A hibridação entre C. aurita e as espécies exóticas invasoras é citada como uma das 

principais ameaças à espécie nativa no Sudeste do Brasil, porém até o momento, sem nenhuma 

confirmação genética. Nossos objetivos foram: analisar o cariótipo de um grupo de indivíduos 

de Callithrix sp. de vida livre e de cativeiro provenientes de três diferentes localidades do 

Estado do Rio de Janeiro; verificar a ocorrência de quimerismo na amostra estudada e utilizar 

marcadores moleculares dos genes SRY e COII para identificar possíveis híbridos. Foram 

analisados 38 indivíduos de Callithrix sp.. A análise citogenética foi bem sucedida em 20 

indivíduos (15 machos e cinco fêmeas). O cariótipo correspondeu ao descrito para as espécies 

deste gênero. O quimerismo hematopoiético, foi detectado através da análise citogenética em 

13,5% dos indivíduos (três machos e duas fêmeas) e o gene SRY foi amplificado por PCR em 

cinco fêmeas a mais do que pela citogenética, totalizando 32% de quimerismo na amostra. A 

associação das duas técnicas permitiu uma aferição mais precisa do quimerismo. O amplicon 

do gene SRY detectado em duas fêmeas quimeras apresentou um padrão similar ao obtido para 

o controle positivo de C. aurita, com 198pb. Este achado pode representar a paternidade destas 

fêmeas por um macho de C. aurita ou um híbrido macho descendente desta espécie. Os demais 

18 indivíduos apresentaram o padrão de bandas semelhante à C. jacchus e C. penicillata, com 

207pb. A amplificação dos fragmentos do gene mitocondrial COII com tamanho entre 500 e 

600pb ocorreu em 14 machos e 9 fêmeas. Posteriormente o sequenciamento deste amplicon 

juntamente com o do SRY, poderá se confirmar a provável hibridação na amostra estudada. 

 

Palavras-chave: Quimerismo, Citogenética, Marcadores Moleculares. 
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ABSTRACT 

 

 
Cytogenetic and molecular genetic analyzes are important tools for taxonomic studies in 

primates. In the Callithrix genus the karyotype is 2n=46,XX or XY, with 14 acrocentric and 30 

bi-armed autosome pairs. There is great similarity in the C, G and Ag-NOR banding pattern 

among six Callithrix species being the main difference related to the Y chromosome 

morphology. In C. aurita, the native species of Southeastern Brazil, the Y chromosome is 

acrocentric and in the exotic and invasive species of this region, it can be submetacentric or 

metacentric in C. penicillata or may present the three morphologies in C. jacchus. Another 

chromosomal feature commonly found in the marmosets is the hematopoietic chimerism, 

2n=46,XX/46,XY which results from the placental anastomosis of the heterosexual dizygotic 

twins without phenotypic changes in this group. Regarding to molecular genetic analysis, in the 

SRY gene sequence, responsible for triggering gonadal differentiation in males, there is a 

deletion of nine base pairs (bp) detected only C. aurita (except C. flaviceps, not studied yet), 

differing of the other species. This genetic polymorphism may be useful in identifying the 

paternal lineage in cases of hybridization between the alien species and C. aurita. Likewise, the 

polymorphisms of the mitochondrial cytochrome c oxidase subunit II (COII) gene haplotypes 

of the three species mentioned, may allow identification of the maternal lineage. The 

hybridization between C. aurita and the invasive and exotic species is cited as one of the main 

threats to the native species in Southeastern Brazil, although without genetic confirmation so 

far. Our goals were: to analyze the karyotype of Callithrix sp. individuals of free-living and 

captivity from three different locations in the State of Rio de Janeiro; to verify the occurrence 

of chimerism in this group and to use molecular markers, SRY and COII gene, to identify 

possible hybrids. Thirty-eight individuals from Callithrix sp. were analyzed. Cytogenetic 

analysis was successful in 20 individuals (15 males and five females). The karyotype 

corresponded to that described for the genus. The hematopoietic chimerism was detected by 

cytogenetic analysis in 13.5% of the individuals (three males and two females) and the SRY 

gene was amplified by PCR in more five females than by cytogenetic, totalizing 32% of 

chimerism in the sample. The association of the two techniques allowed more accurate 

assessment of chimerism. The amplicon of the SRY gene detected in two female chimeras 

presented a similar pattern to that obtained for the positive control of C. aurita, with 198bp. 

This finding may represent the paternity of these females by a C. aurita male or a hybrid male 

descendant of this species. The other 18 individuals presented an amplicon similar to C. jacchus 

and C. penicillata, with 207bp. The amplification of a fragment between 500 and 600bp of the 

mitochondrial COII gene occurred in 14 males and nine females. Subsequently the sequencing 

of this amplicon together with that of the SRY can confirm the probable hybridization in the 

studied sample. 

 
Key words: Chimerism, Cytogenetics, Molecular Markers.  
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1 INTRODUÇÃO 
 

 

1.1       Aspectos citogenéticos das espécies de Callithrix e dos híbridos 

 

A análise citogenética tem sido considerada uma importante ferramenta para estudos de 

sistemática visando a classificação taxonômica das espécies de primatas. Além da análise 

convencional do cariótipo, onde os cromossomos são corados por igual ao longo de sua 

estrutura, as técnicas de bandeamento são essenciais para identificar os rearranjos 

cromossômicos envolvidos durante a evolução das diferentes espécies (Hershkovitz, 1983; 

Nagamachi et al., 1992; Nagamachi, 1995; Nagamachi et al., 1997; Neusser et al., 2001; 

Steinberg et al., 2014).  

Dentre as técnicas de coloração que promovem um padrão alternado de bandas claras 

ou escuras ao longo dos cromossomos, o bandeamento de Giemsa ou Banda G é utilizado para 

o pareamento correto dos homólogos e para a identificação de rearranjos cromossômicos com 

implicações em anomalias fenotípicas ou nos processos evolutivos de especiação. Na técnica 

de Banda G as proteínas presentes nos cromossomos são digeridas pela ação da tripsina 

(Seabright, 1971). Posteriormente a essa etapa, os mesmos são corados com Giemsa e o padrão 

formado ao longo dos cromossomos com bandas claras e escuras está relacionado à riqueza de 

bases nitrogenadas guanina/citosina, que caracteriza as regiões mais claras, onde há muita 

atividade gênica e às regiões mais escuras, que são ricas em adenina/timina, onde há pouca 

atividade gênica. Esse tipo de padrão de bandeamento é importante na detecção de deleções, 

inversões e duplicações nos cromossomos (Kasahara, 2009).  

Com relação à marcação de regiões específicas dos cromossomos, podemos destacar o 

bandeamento de heterocromatina constitutiva ou Banda C e a Banda Ag-NOR na qual são 

coradas por nitrato de prata as Regiões Organizadoras de Nucléolo (Gersen & Keagle, 2005). 

Na coloração de Banda C (Sumner, 1972), a marcação específica de regiões ricas em 

heterocromatina constitutiva é composta por sequências de DNA altamente repetitivo. Essa 

marcação é evidenciada pela ação de uma solução de hidróxido de Bário corada por Giemsa. 

Através dessa metodologia é possível evidenciar regiões de banda C em coloração mais escura, 

que geralmente estão localizadas nas regiões dos centrômeros e nos braços de alguns 

cromossomos, de acordo com a espécie (Gersen & Keagle, 2005). 

No bandamento Ag-NOR o tratamento dos cromossomos é feito com solução de nitrato 

de prata que cora a Região Organizadora de Nucléolo, a qual contém genes do RNA 

ribossômico e que está localizada, em geral, nos satélites dos cromossomos acrocêntricos. Com 

esta técnica é possível identificar rearranjos ou polimorfismos nos cromossomos acrocêntricos 

(Gersen & Keagle, 2005). 

Atualmente a hibridação in situ por Fluorescência (FISH) revolucionou o campo da 

citogenética comparativa e tem contribuído também para muitos estudos taxonômicos por 

possibilitar a comparação a respeito da evolução do genoma de primatas e dos humanos. Nessa 

técnica se utilizam sondas formadas por sequências de 15 a 30 bases nitrogenadas do DNA que 

são marcadas com fluoróforo e que hibridizam com o DNA-alvo presente nos cromossomos 

fixados sobre a superfície de uma lâmina. Desta forma, são detectadas sequências homólogas e 

anomalias como microdeleções e rearranjos cromossômicos com implicações evolutivas 

(Wienberg, 2005; De Oliveira et al., 2002; Neves & Guedes, 2012).  

Na Família Callitrichidae, os estudos citogenéticos foram importantes na diferenciação 

do anteriormente considerado Grupo Argentata e Grupo Jacchus, onde o primeiro apresenta 

um número diplóide de 2n=44, e o segundo, 2n=46 (Canavez et al., 1996). Nagamachi (1995) 
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e Nagamachi et al., (1997) estudaram o cariótipo das espécies do Grupo Jacchus pertencentes 

ao gênero Callithrix, com exceção de C. flaviceps, empregando as técnicas especiais de 

coloração de Banda-G, C e Ag-NOR e observaram uma grande similaridade cariotípica. Neste 

gênero, dos 46 cromossomos observados, 30 são autossômicos com dois braços e 14 são 

acrocêntricos. Com relação ao par sexual, o X é submetacêntrico e o Y apresenta morfologia 

variada, podendo ser submetacêntrico e metacêntrico em Callithrix penicillata, acrocêntrico em 

C. aurita e podendo apresentar as três morfologias (submetacêntrico, metacêntrico e 

acrocêntrico) em C. jacchus (Nagamachi et al.,1997) (Figura 26).  

Com relação ao padrão de Banda C dos cromossomos, em Callithrix a heterocromatina 

constitutiva ocorre nas regiões centroméricas de todos os pares cromossômicos e distalmente 

no braço curto do par 6 e no braço longo do par 22. Além disso, as Bandas C em todos os pares 

correspondem às regiões negativas de Bandas G, exceto para a região do centrômero no par 5, 

em que a Banda G é positiva. O cromossomo Y é o único que apresenta Banda C 

polimorficamente variável (Figura 26). Também nesse cromossomo, C. jacchus é a única 

espécie que apresenta marcação de Banda Ag-NOR; já as demais espécies apresentam essa 

marcação no braço curto de todos os cromossomos acrocêntricos (Nagamachi et al.,1997).  

Nos primatas, a análise citogenética tem contribuído na identificação dos híbridos de 

espécies que possuem polimorfismos de distribuição e coloração da pelagem, como no caso de 

uma fêmea de Cebus sp. descrita por Nieves et al. (2008). Esta fêmea se encontrava alojada no 

Centro de Primatologia da Universidade Católica do Chile e foi identificada como pertencente 

a Cebus apella, embora Nieves et al. em 2008 tenha classificado como C. nigritus com base no 

fenótipo. A análise citogenética desta fêmea foi realizada utilizando a técnica de Banda G e a 

técnica de FISH com dois tipos de sondas. Uma específica para o par cromossômico 21 humano 

e que hibridiza com a região de eucromatina do par 11 de Cebus, e a outra que marca as regiões 

de heterocromatina constitutiva e que foi desenvolvida a partir de um grande bloco de 

heterocromatina presente no par 11 distal à região de eucromatina, observado em algumas 

espécies deste gênero (Nieves et al., 2005), porém ausente em C. nigritus da Argentina. Neste 

caso, ocorreu uma deleção do grande bloco heterocromático e estes cromossomos foram 

convertidos em um pequeno par acrocêntrico (Mudry, 1990; Mudry et al., 1991; Nieves et al., 

2010; Nieves et al., 2011). As análises citogenéticas revelaram um cariótipo correspondente ao 

gênero Cebus com 2n=54, XX, e a técnica de FISH identificou que o par 11 era heteromórfico, 

pois apenas um dos homólogos apresentava o grande bloco de heterocromatina, já o outro era 

um pequeno cromossomo acrocêntrico. Além desses, também houve marcação em heterozigose 

nos braços longos dos pares 12 e13 e em homozigose nos braços longos dos pares 4, 6 e 19, 

porém foi padrão de Banda G que confirmou que a fêmea era híbrida, oriunda do cruzamento 

entre Cebus paraguayanus x C. nigritus. 

 Em Callithrix, através da técnica de Banda G (Iughetti, 2008) numa amostra de um 

indivíduo macho de Callithrix sp. foram detectadas inversões pericêntricas em um dos 

cromossomos dos pares 5, 7, 8, 10 e 14; e também foram evidenciadas inversões paracêntricas 

nos braços longos dos cromossomos 9 e 22. No entanto, a identificação de animais híbridos 

nesse gênero tem sido possível através da análise da morfologia do cromossomo Y e do 

emprego das técnicas de Banda C, Banda G (Novaes, 2014) e Ag-NOR (Nogueira et al., 2011; 

Novaes, 2014). 

Indivíduos de Callithrix sp. considerados possíveis híbridos entre C. penicillata e C. 

jacchus oriundos da região Sudeste do Rio de Janeiro e com fenótipo intermediário entre ambas 

as espécies, foram analisados cariotipicamente por Novaes (2014). Nesta análise foram 

empregadas as técnicas de Banda C, Ag-NOR e FISH para avaliar as possíveis alterações 

cromossômicas, comparar o padrão de bandas dos híbridos aos das espécies puras e para 

descrever o mapeamento cromossômico de repetições de microssatélites. A análise do cariótipo 
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revelou um número diplóide de 2n=46,XX para as fêmeas e 2n=46,XY para os machos, onde 

neste último caso o cromossomo Y era acrocêntrico, assim como descrito para Callithrix 

jacchus e C. aurita. Porém a banda Ag-NOR, que evidencia a região de constrição secundária, 

foi observada em 2 a 3 pares de cromossomos autossômicos não tendo sido observada no 

cromossomo Y, que é característico de C. jacchus (Nagamachi et al., 1997). Foi desta forma 

que o autor concluiu que os indivíduos machos de Callithrix sp. tinham a linhagem paterna de 

C. aurita. Já com relação ao padrão de Banda C, a heterocromatina centromérica foi observada 

em todos os cromossomos e na técnica de FISH, as marcações fluorescentes da sonda GA 

(desenvolvida pelo autor), que é de DNA repetitivo (Novaes, 2014) marcou os telômeros dos 

pares 16, 17, 20 e 21, e apenas um dos cromossomos homólogos no par 8 e no par 15, o que 

reforçou a suspeita de hibridação. No entanto, segundo Novaes (2014) mais estudos com esse 

tipo de sonda precisam ser feitos principalmente nas espécies consideradas “puras”, para se 

estabelecer um padrão de marcação dessa sonda em cada cromossomo.  

Nogueira et al. (2011) analisando três indivíduos machos de Callithrix sp. capturados 

em Guapimirim no Rio de Janeiro, local onde ocorrem animais da espécie de Callithrix aurita, 

C. jacchus e C. penicillata, identificaram no cariótipo destes indivíduos um cromossomo Y 

acrocêntrico diminuto sem marcação Ag-NOR, o que sugeriu que a linhagem paterna fosse 

oriunda de C. aurita e a linhagem materna de C. jacchus ou C. penicillata por causa do fenótipo. 

No entanto segundos esses autores, análises genéticas precisam ser feitas para confirmar a 

identificação das espécies e verificar a magnitude do envolvimento interespecífico. 

 

 

Figura 26: Comparação do padrão de Banda G dos cromossomos de 5 espécies do gênero 

Callithrix, descritas por Nagamachi et al., 1997, onde cada par está representado por um dos 

homólogos. O retângulo vermelho destaca a morfologia do cromossomo Y que difere entre as 

espécies. CGE - Callithrix geoffroyi; CAU- C. aurita; CPE - C. penicillata; CKU- C. kuhlii; 

CJA-  C. jacchus. Fonte: Nagamachi et al. (1997), p. 158. 
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1.2       Genética molecular das espécies de Callithrix e dos híbridos 

A Reação em Cadeia da Polimerase (Polymerase Chain Reaction/PCR) é uma técnica 

altamente sensível que permite amplificar fragmentos específicos de DNA a partir de um DNA 

molde (Mullis et al., 1986). Cada ensaio de PCR requer a presença de DNA, que será o alvo da 

análise, de oligonucleotídeos iniciadores ou primers - sequências curtas de DNA 

complementares à região de interesse,- de desoxinucleotídeos trifosfatados, os quais serão 

adicionados às novas cadeias de DNA, e da enzima Taq DNA polimerase termoestável. A 

enzima Taq DNA polimerase foi identificada pela primeira vez na bactéria Thermus aquaticus, 

a qual lhe valeu a denominação e é a principal enzima polimerizadora das novas fitas de DNA 

para gerar as diversas cópias do fragmento desejado (Garibyan & Avashia, 2013). A 

amplificação por PCR ocorre em um termociclador, onde os ciclos de diferentes temperaturas 

acontecem por um período de tempo e as repetições pré-determinadas são fundamentais para 

que se obtenha o número de fragmentos adequado a sua visualização posteriormente, em gel. 

As etapas para a amplificação de um novo fragmento de DNA, consistem primeiramente 

no aquecimento da solução de PCR entre 94º e 96º C, até que se chegue no ponto de fusão das 

moléculas, permitindo a separação, ou seja, a desnaturação da dupla-fita do DNA. 

Posteriormente, se tem o processo denominado de anelamento ou pareamento, que ocorre após 

a redução da temperatura por volta de 50º a 60ºC, para que os oligonucleotídeos iniciadores ou 

primers se liguem por complementaridade de bases ao segmento de DNA flanqueando a região 

alvo. Em seguida ao anelamento dos primers, a temperatura é elevada em torno de 72ºC, para 

que a Taq DNA polimerase sintetize novas fitas. Desta forma, a cada repetição desses três 

passos, o número de cópias do fragmento específico da molécula de DNA se multiplica 

exponencialmente (Garibyan & Avashia, 2013). 

Utilizando a metodologia de PCR, um fragmento de 1.8kb do gene epsilon-globina, que 

tem origem embrionária e que normalmente é expresso no saco vitelino, foi amplificado e 

posteriormente sequenciado por Schneider et al. (1993) para analisar a filogenia molecular dos 

primatas do Novo Mundo. O resultado desta análise suportou fortemente o clado do gênero 

Callithrix e de mais outros 15 gêneros de primatas também do Novo Mundo. O alinhamento 

das sequências geradas a partir do DNA das diferentes espécies analisadas, permitiu gerar uma 

árvore de consenso com a máxima parcimônia para 27 sequências desse gene, nas quais as 

espécies de Callithrix apresentavam similaridades (Schneider et al., 1993).  

Em decorrência das observações de possíveis híbridos de Callithrix, marcadores 

moleculares tem sido buscados na tentativa de identificar as espécies envolvidas nos 

cruzamentos interespecíficos. A análise do gene SRY, por exemplo, pode trazer informação 

acerca da linhagem paterna e a análise dos genes mitocondriais, sobre a linhagem materna.  

O gene SRY, pertence a região da determinação sexual do cromossomo Y, Sex-

determining region of the Y chromosome, foi descrito por Sinclair et al., (1990) e está localizado 

no braço curto do cromossomo Y de todos os mamíferos. Ele é composto por um único éxon, 

responsável por codificar uma proteína com 204 aminoácidos, que ao se expressar estimula uma 

cascata de eventos que induzem à diferenciação gonadal. Essa proteína, nos machos, 

desencadeia a formação de testículos, e a diferenciação da genitália externa masculina ocorre 

devido à ação subsequente da produção de andrógenos secretados por esses mesmos órgãos 

(Jost et al., 1972).  

Moreira (2002) estudou a evolução dos primatas do Novo Mundo analisando o gene 

SRY. Em Callithrix, o sequenciamento revelou que o gene SRY possui 838pb (pares de base) 

para todas as espécies deste gênero e que inclusive as sequências de bases nitrogenadas do DNA 

são idênticas, exceto para C. flaviceps (não estudada) e para C. aurita que apresenta uma 

deleção de 9pb nessa região. A similaridade na sequência desse gene em C. jacchus, C. 

https://pt.wikipedia.org/wiki/Bact%C3%A9ria
https://pt.wikipedia.org/w/index.php?title=Thermus_aquaticus&action=edit&redlink=1
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penicillata, C. geoffroyi e C. kuhlii, indica que estas espécies divergiram recentemente, mas que 

juntas com C. aurita formam um grupo monofilético (Moreira, 2002).  

Oliveira et al. (2010) desenvolveram um conjunto de primers para amplificar a região 

do gene SRY que continha a deleção descrita acima, para averiguar a ocorrência de hibridação, 

suspeitada pela análise citogenética nos três indivíduos machos de Callithrix sp., capturados 

em Guapimirim no estado do Rio de Janeiro (Nogueira et al., 2011). Com esses primers, foi 

amplificado por PCR um fragmento de 207pb nos controles positivos de Callithrix penicillata 

e C. jacchus, e um fragmento de 198pb nos controles positivos de C. aurita, assim como para 

os três machos prováveis híbridos analisados. Após o sequenciamento foi possível observar que 

o fragmento de DNA amplificado nos machos estudados, continha a mesma deleção de 9pb, 

que é característica de C. aurita e com isso foi possível afirmar que a linhagem paterna dos 

indivíduos pertencia a essa espécie ou que pelo menos eram oriundos do acasalamento de um 

híbrido descendente de um macho de C. aurita.  

Para identificação da linhagem materna destes mesmos indivíduos, Nogueira et al. 

(2010) desenvolveram um conjunto de primers que amplifica uma região de aproximadamente 

600 pb do gene mitocondrial Citocromo Oxidase c (COII). O gene mitocondrial COII, é 

responsável por codificar uma subunidade do complexo enzimático citocromo c oxidase, que é 

essencial na respiração aeróbica e como é herdado apenas pela linhagem materna, não sofre 

recombinação quando passado para as próximas gerações (Ruiter, 2004). Esse gene, já foi 

utilizado por Sena et al. (2002) para investigar as relações taxonômicas em Callithrix, onde 

forneceu informações acerca da posição de C. aurita como um táxon inicial da radiação nesse 

gênero. O gene COII, apresenta um polimorfismo na sequência de bases que difere entre 

Callithrix jacchus e C. penicillata com relação à C. aurita, sendo assim possível identificar as 

linhagens maternas dos híbridos de Callithrix. Desta forma, no estudo de Nogueira et al. (2010), 

os amplicons foram submetidos à técnica de Restriction Fragment Length 

Polymorphism/Polimorfismo no Comprimento do Fragmento de Restrição (RFLP) utilizando a 

enzima AluI que reconheceu os sítios de restrição em 43pb e 429pb para as espécies Callithrix 

jacchus e C. penicillata, já para C. aurita identificou nas posições 43pb, 259pb, 381pb e 429pb. 

Assim, nos três indivíduos machos onde havia sido detectada a deleção de 9pb no gene SRY 

específica de Callithrix aurita, apresentaram o padrão de RFLP do fragmento amplificado do 

gene COII característico de C. jacchus e C. penicillata, o que confirmou a hibridação embora 

não tenha sido possível distinguir entre as prováveis espécies maternas (Nogueira et al., 2010). 

 

1.3       Quimerismo em Callithrix 

A maioria das gestações em Callithrix são de aproximadamente 145 dias, ocorrendo 

partos duas vezes ao ano (Hill, 1926; Oliveira et al., 2015). Além de gêmeos, há relatos do 

nascimento de filhos únicos, triplos e até quádruplos, sendo os dois últimos mais comuns em 

cativeiro e com as menores taxas de sobrevivência entre os animais (Tardif et al., 1984; 

Sweeney et al., 2012; Ward et al., 2014).  

Sobre o cuidado parental, até a quarta semana de vida o filhote é cuidado pela mãe e 

pelo pai. Após esse período, o cuidado maior passa a ser de responsabilidade paterna. No 

entanto, é comum também nos caliquitrídeos o cuidado comunitário dos filhotes por outros 

membros do grupo (Rylands, 1989; Tardiff et al., 1984; Auricchio, 2011; Yamamoto et al., 

1996; Santos & Martins, 2000). 

Em 1926, Hill investigando a gestação gemelar nos saguis, encontrou gêmeos 

provenientes de dois oócitos que compartilhavam um único córion. Mais tarde, Wislocki 

(1932;1939) analisando as placentas de várias fêmeas de saguis com gestação gemelar, 

confirmou que o compartilhamento do córion ocorria devido a anastomose placentária dos 
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vasos sanguíneos. Esse tipo de anastomose é uma das principais causas da formação de 

indivíduos quimeras os quais apresentam linhagens celulares cromossomicamente diferentes e 

derivadas de embriões de sexos diferentes (Tarkowski, 1970).  

Nos seres humanos, é rara a ocorrência de quimerismo entre os gêmeos dizigóticos 

monocoriônicos (Dunsford et al., 1953; Nicholas et al., 1957; Redline, 2003; Assaf et al., 2010; 

Chen et al., 2013). Porém nos bovinos, isso ocorre frequentemente (Lillie, 1916; 1917; Owen, 

1945; Dunn et al., 1968; Padula, 2005), assim como nos saguis e nos micos (Wislocki, 1932; 

1939; Abbott, 1984; Haig, 1999; Wedi et al., 2011).  

Em bovinos, a gestação é de aproximadamente 290 dias e a anastomose dos vasos 

sanguíneos da placenta ocorre em torno do 30º ao 40º dia de gestação (Almeida & Resende, 

2012) que permite a troca de células entre os embriões. Neste caso, o nascimento de fêmeas 

quiméricas resulta na síndrome de freemartinismo (Lillie 1916; Padula, 2005), que é 

considerada uma desordem do desenvolvimento sexual (DSD) (Meyers-Wallen, 2012), 

responsável pela intersexualidade da fêmea co-gêmea de um macho e que causa consequências, 

como a masculinização do seu trato reprodutivo. A maioria dos freemartin são hermafroditas, 

possuem a gônada e genitália ambígua, em geral, estéreis (Herschler & Fechheimer, 1967; 

Mcfeely et al., 1967; Dunn et al., 1968; Padula, 2005). 

Os bovinos quimeras analisados citogeneticamente apresentam cariótipo 

2n=60,XX/60,XY. Esses dois tipos de linhagens celulares já foram detectadas em culturas de 

tecido testicular, da medula óssea e dos linfócitos do sangue periférico (Ohno et al., 1962; 

Herschler & Fechheimer, 1967; Eldridge & Blazak, 1976). Já pela genética molecular, o 

quimerismo foi detectado através da amplificação por PCR de sequências do gene SRY (Padula, 

2005).  

Nos caliquitrídeos, a anastomose placentária ocorre por volta do 19º dia e se completa 

em torno do 29º (Moore et al., 1985; Haig, 1999), sendo os casos de quimerismo sempre 

provenientes de dois ou mais conceptos (Haig, 1999). Filhotes únicos quimeras já foram 

encontrados nos saguis, porém esse resultado possivelmente provém da anastomose placentária 

com um co-gêmeo que veio a óbito e que consequentemente teve as suas estruturas fetais 

absorvidas pelo organismo materno (Jaquish et al., 1996). Essa característica é citada como 

sendo comum nas fêmeas de sagui e funciona como um feedback positivo do organismo em 

resposta a biologia reprodutiva da espécie para garantir a sobrevivência do outro gêmeo (Tardif 

et al., 1984). 

A presença do quimerismo de origem hematopoiético nos saguis foi comprovada 

primeiramente por estudos citogenéticos através da cultura de linfócitos do sangue periférico e 

da cultura de tecidos da medula óssea, baço e timo, onde foi constatado que machos e fêmeas 

normais apresentam duas linhagens celulares, 2n=46,XX/46,XY (Benirschke et al.,1962; 

Benirschke & Brownhill, 1963; Gengozian, et al., 1964; 1969). Já as análises moleculares para 

verificar a presença do gene SRY no cromossomo Y dos machos e das fêmeas quimeras de 

saguis foram realizadas por meio da PCR. Nesta técnica, os fragmentos do gene SRY 

amplificados foram sequenciados e essas sequências mostraram ser idênticas nos machos e nas 

fêmeas (Moreira, 2002; Sanchez-Morgado et al., 2003; Takabayashi & Katoh, 2011). 

Os objetivos deste capítulo foram: descrever o cariótipo de indivíduos de Callithrix sp. 

de vida livre e de cativeiro, provenientes de três diferentes localidades do Estado do Rio de 

Janeiro e compará-los ao de Callithrix aurita, C. jacchus e C. penicillata; Verificar a ocorrência 

de quimerismo em um grupo de indivíduos de Callithrix sp. de vida livre e em cativeiro do 

estado do Rio de Janeiro, Brasil utilizando a análise citogenética convencional e a genética 

molecular por meio da amplificação de um fragmento do gene SRY; Amplificar por PCR um 

fragmento do gene SRY do genoma nuclear e do gene mitocondrial citocromo oxidase II (COII) 

para investigar a ocorrência de hibridação dentre os indivíduos de Callithrix sp. estudados. 
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Foram levantadas as seguintes hipóteses em relação ao cariótipo dos indivíduos de 

Callithrix sp. H0- O cariótipo corresponde ao descrito para as espécies de Callithrix e H1- O 

cariótipo não corresponde ao descrito para as espécies de Callithrix. Já com relação ao 

quimerismo e a investigação a respeito da provável hibridação nos indivíduos de Callithrix sp.: 

H0- As análises genéticas permitem a identificação do quimerismo e a investigação de 

hibridação dentre os indivíduos de Callithrix sp. H1- As análises genéticas não são suficientes 

para a identificação do quimerismo e nem da hibridação nos indivíduos de Callithrix sp. 

 

 

2 MATERIAL E MÉTODOS 
 

 

2.1       Análise Clínica 

Os veterinários responsáveis das instituições do CETAS-RJ/IBAMA, do JBRJ e do 

Biotério da UFRJ realizaram a análise clínica na genitália externa dos machos e das fêmeas de 

Callithrix sp.  

2.2       Análise Citogenética 

 Foi realizado o método de cultura dos linfócitos a partir do cultivo de sangue periférico 

(Moorhead et al., 1960) para a obtenção dos cromossomos metafásicos, que é a fase da divisão 

celular em que os cromossomos apresentam seu grau máximo de condensação, permitindo o 

estudo cariotípico.  

O método de cultura dos linfócitos de sangue periférico consiste em adicionar oito gotas 

de sangue em um tubo plástico do tipo Falcon de 15ml, acrescido de 4ml de meio de cultura 

RPMI – 1640 (Vitrocell Embriolife®), 1ml de soro fetal (Vitrocell Embriolife®), que é 

responsável pela nutrição celular e 10U de Fitohemaglutina M, (Gibco by Life technologies®), 

que é o agente mitogênico que estimula a divisão celular. Em seguida, o sangue com os 

reagentes são mantidos em banho-maria à 37ºC durante 72h. 

  Após 71h, são adicionados 25U de colchicina 10-5M. Esta solução inibe a formação do 

fuso mitótico e interrompe a divisão celular, fazendo com que a célula permaneça em estágio 

de metáfase.  

Passado o tempo total de incubação, a cultura de células é centrifugada a 209G durante 

5 min. Desta forma, descarta-se o sobrenadante e posteriormente adiciona-se ao precipitado, no 

agitador Vortex, 5ml de solução hipotônica a 0,075M de Cloreto de potássio (KCl) a 37oC.  

Os tubos com a cultura de células em solução hipotônica são colocados em banho-maria 

novamente por 20min. Nesta etapa a célula absorve líquido por osmose expandindo a membrana 

celular permitindo o espalhamento dos cromossomos metafásicos (Hsu, 1952).  

 Em seguida, os tubos são centrifugados novamente por 5 min. a 209G, descarta-se o 

sobrenadante e é adicionado, também sobre a agitação no Vortex, 5ml da solução fixadora de 

Carnoy (metanol e ácido acético, 3:1) gelada. Os tubos permanecem em temperatura ambiente 

durante 15 min. A centrifugação e adição da solução fixadora, são repetidas por mais duas 

vezes, porém acrescentando 3 ml e 2ml, respectivamente, de solução.  

 Na última etapa de centrifugação, o sobrenadante é mais uma vez descartado e 

posteriormente é adicionado um volume de solução fixadora proporcional ao precipitado ou 

pellet em cada tubo. O pellet desta forma é ressuspendido na solução e duas gotas são pingadas 
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com auxílio da pipeta Pasteur em uma certa distância nas lâminas de microscópio, que foram 

previamente limpas com álcool 70% e umedecidas (bafejadas). 

 

     Coloração Convencional 
As lâminas após estarem completamente secas à temperatura ambiente, foram coradas 

com solução de Giemsa 3% (Merck®) por 10 min. e a análise foi feita em microscópio 

Olympus® modelo CH30RF100 com objetiva de 40x para rastreamento e análise das metáfases 

com objetiva de imersão (100x).  

As melhores metáfases foram selecionadas e posteriormente fotografadas para 

montagem do cariótipo de cada indivíduo no programa Adobe Photoshop® CS3, seguindo a 

organização estabelecida por Nagamachi et al. (1997). 
 

2.3       Análise Molecular 

A extração de DNA a partir do sangue total foi feita seguindo o protocolo de extração 

por precipitação salina (Miller, 1988). Após a obtenção do DNA genômico, as amostras foram 

quantificadas no aparelho Nanodrop modelo 2000 (Thermo Scientific®).  

De acordo com a concentração de DNA por microlitro (μl) algumas amostras tiveram 

que ser diluídas para atingir a concentração ideal de 20ng/µl, para se preparar a Reação em 

Cadeia da Polimerase (PCR). 

2.3.1    Amplificação por PCR do gene SRY (gene da região da determinação sexual do 

cromossomo Y) e do gene COII (Citocromo Oxidase C Subunidade II) 

Foram utilizados o conjunto de primers desenvolvidos por Oliveira et al., (2010) para a 

amplificação de uma região do gene SRY onde é observada uma deleção de 9pb em Callithrix 

aurita. A sequência dos primers Forward (F) (5’-TAC AGG CCA TGC ACA GAG AG- 3’) e 

Reverse (R) (5’- CTA GCG GGT GTT CCA TTG TT-3’) amplificaram fragmentos de 

aproximadamente 207pb (para Callithrix jacchus e C. penicillata) e 198pb (para C. aurita). 

As reações para amplificação do fragmento do gene SRY foram preparadas em um 

volume final de 10µl e continham os seguintes reagentes com as suas respectivas concentrações 

na reação e na solução estoque (entre parênteses): solução Tampão (10X- Ludwig Biotec®) 1x; 

3mM de MgCl2 (50mM- Ludwig Biotec®); 0,2mM do mix de dNTPs (10mM -Promega®), 

1µM de cada primer F e R (10 µM); 1,25U de Taq DNA polimerase (5U/µl - Ludwig Biotec®); 

DNA genômico com concentração variando de 10-20ng e água livre de nucleases (Promega®) 

para completar o volume final da reação. 

As amplificações foram realizadas em um termociclador (ProFlexTM PCR System–

Appllied Biosystems® ThermoFisher Inc) com os seguintes ciclos de temperatura: primeira 

etapa- desnaturação da fita de DNA a 94ºC por 5 min; segunda etapa- 30 ciclos de temperatura 

à 94ºC por 1min., 55º por 1 min. para ocorrer o pareamento dos primers com a região 

flanqueadora a sequência alvo, 72ºC durante 1 min. para amplificação da região desejada; 

terceira etapa- extensão da fita de DNA a 72ºC por 10min. 

Para amplificação dos fragmentos de COII foram utilizados os primers: COII Forward 

(F) (5’ - CAA AAC GCC GCA TCY CCA ATC -3’) e Reverse (R) (5’ - GG CCT GGT CGT 

ATG GAA G - 3’), que amplificam um fragmento de aproximadamente 600 pb. (Nogueira et 

al., 2010). As reações de PCR foram preparadas também em um volume de 10µl, com as 

seguintes concentrações de reagentes: Tampão (10X- Ludwig Biotec®) em concentração final 

1x; MgCl2 (50mM- Ludwig Biotec®) em concentração final de 1,5mM; mix de dNTPs (10mM 

-Promega®) em concentração final de 0,2mM; conjunto de primers (10 µM) em concentração 
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final de 2µM para cada; Taq DNA polimerase (5U/µl - Ludwig Biotec®) em concentração final 

de 1U; concentração de DNA variando de 10-20ng; água livre de nucleases (Promega®) para 

completar o volume final da reação. Já no termocliclador os ciclos de temperatura seguiram o 

primeiro passo para a desnaturação com temperatura de 94ºC por 3 min., seguido por 35 ciclos 

de 92ºC por 1min.; 45º por 1min.; 72ºC por 1 min e o terceiro passo a 72ºC por 10 min. 

  Para verificar o resultado da amplificação por PCR do gene SRY, dois géis de 

poliacrilamida foram preparados com concentração de 5% e 12%. Na concentração de 5% foi 

avaliada a amplificação do fragmento de aproximadamente 200pb do gene SRY. Já no gel a 

12%, foram analisadas as diferenças no tamanho dos fragmentos amplificados do gene SRY, 

cujo Callithrix aurita apresenta uma deleção de 9pb, ou seja, seu fragmento corresponde a 

198pb, diferentemente de C. jacchus e C. penicillata que apresentam 207 pb. Para a avaliação 

dos produtos de PCR do gene COII foi realizada somente a eletroforese em gel de 

poliacrilamida de 5%, para verificar a ocorrência de amplificação. 

Em todos os géis de poliacrilamida, foram acrescentados 3µl de amostra com 1µl de 

tampão de carregamento (6x, Loading Buffer-Promega®), além disso, para comparar o tamanho 

dos fragmentos amplificados, um DNA padrão de peso molecular (DNA ladder 100pb- Ludwig 

Biotec®) foi adicionado ao gel. Para todas as reações de amplificação foram incluídos controles 

positivos, ou seja, reações com DNA de indivíduos puros comprovados, sendo dois deles do 

CPRJ/IBAMA, no caso de Callithrix jacchus (CJ2- registro CPRJ/IBAMA: 2449) e C. aurita 

(Ca1- registro//IBAMA CPRJ:2573) e um do Zoológico de João Pessoa, C. penicillata. 

Também foi incluído um controle negativo, com água ao invés de DNA para verificar se houve 

contaminação dos reagentes. 

A migração dos produtos de PCR do gene SRY e do gene COII por eletroforese em gel 

de poliacrilamida a 5% ocorreu durante o período de 1h e na concentração de 12%, somente 

para os produtos de PCR do gene SRY, durante 12h. O resultado para todos os géis foi observado 

após o mesmo ter sido fixado em solução de etanol a 10% e 0,5% de ácido acético, 

posteriormente corado com solução a 0,2% de AgNO3 e revelado com solução de NaOH a 3% 

acrescida de 0,6% de formol. Por conseguinte, a imagem dos fragmentos de DNA foram 

capturadas utilizando um software do aparelho transiluminador L.Pix Loccus (Biotecnologia©) 

para armazenamento e posteriores comparações. 

 

3 RESULTADOS 

 

  

3.1      Análise Clínica 

Pela análise dos órgãos genitais externos foi verificada a presença de lábios e vulvas 

normais para as fêmeas, enquanto que os machos exibiram bolsa escrotal e pênis normais para 

o sexo. 

3.2       Análise Citogenética  

A análise citogenética foi bem sucedida em 20 indivíduos de Callithrix sp., 

representados por oito animais do CETAS-RJ/IBAMA (cinco machos e três fêmeas) e 12 

animais do JBRJ (dez machos e duas fêmeas) (Tabela 7). Nos demais 18 animais, não foi 

possível obter resultado com a análise citogenética.  
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A análise dos cariótipos por coloração convencional revelou um número diplóide 

2n=46,XX ou XY, característico do gênero. Dentre os pares de cromossomos autossomos 

observados, 30 apresentaram dois braços e 14 cromossomos um braço, sendo o número 

fundamental correspondente a 74. Com relação ao par sexual, o cromossomo X apresentou 

tamanho normal e morfologia submetacêntrica, já o cromossomo Y apresentou um tamanho 

reduzido e morfologia, metacêntrica (Figura 27 e 28). O quimerismo hematopoiético, 

2n=46,XX/46,XY foi observado em três machos (Csp009, Csp013 e Csp016) e em duas fêmeas 

(Csp002 e Csp006) (Figura 29 A e B), correspondendo à 13,5% dos indivíduos amostrados. 

 

Tabela 7: Cariótipos dos 20 indivíduos de Callithrix sp. do CETAS-RJ/IBAMA, JBRJ e 

Biotério da UFRJ, estado do Rio de Janeiro, com o código de identificação, sexo, local e 

linhagens celulares observadas para cada indivíduo. [ ] número de metáfases encontrado para 

cada linhagem celular (Continuação). 

 

.Indivíduo Sexo Idade Local Linhagem Celular % Quimerismo 

Csp001 M Juvenil CETAS-RJ/IBAMA 2n=46,XY[19] 0 

Csp002 F Adulto CETAS-RJ/IBAMA 2n=46,XX[5]/46,XY[2] 28% 

Csp003 M Adulto CETAS-RJ/IBAMA 2n=46,XY[10] 0 

Csp004 M Juvenil CETAS-RJ/IBAMA s/m 0 

Csp005 F Adulto CETAS-RJ/IBAMA 2n=46,XX[14] 0 

Csp006 F Adulto CETAS-RJ/IBAMA 2n=46,XX[5]/46,XY[5] 
50% 

 

Csp007 M Adulto CETAS-RJ/IBAMA 2n=46,XY[5] 0 

Csp008 M Adulto CETAS-RJ/IBAMA 2n=46,XY[7] 0 

Csp009 M Juvenil CETAS-RJ/IBAMA 2n=46,XX[20]/46,XY[5] 80% 

Csp010 M Adulto JBRJ 2n=46,XY[50] 0 

Csp011 M Adulto JBRJ 2n=46,XY[30] 0 

Csp012 M Adulto JBRJ 2n=46,XY[15] 0 

Csp013 M Adulto JBRJ 2n=46,XX[5]/46,XY[6] 45% 

Csp014 F Adulto JBRJ 2n=46,XX[30] 0 

Csp015 F Adulto JBRJ s/m 0 

Csp016 M Juvenil JBRJ 2n=46,XX[3]/46,XY[1] 75% 

Csp017 F Adulto JBRJ 2n=46,XX[11] 0 

Csp018 M Adulto JBRJ s/m 0 

Csp019 M Adulto JBRJ s/m 0 

Csp020 F Adulto JBRJ s/m 0 

Csp021 M Juvenil JBRJ 2n=46,XY[6] 0 

Csp022 M Adulto JBRJ 2n=46,XY[10] 0 

Csp023 F Adulto JBRJ s/m 0 

Csp024 M Juvenil JBRJ 2n=46,XY[6] 0 

Csp025 M Adulto JBRJ 2n=46,XY[10] 0 

Csp026 M Adulto UFRJ s/s 0 

Csp027 F Adulto UFRJ s/s 0 

Csp028 M Adulto UFRJ s/m 0 

Csp029 F Adulto UFRJ s/m 0 

Csp030 F Adulto UFRJ s/m 0 
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Tabela 7: Continuação. 

 

Csp= Callithrix sp.; M= Macho; F=Fêmea; s/m= sem metáfase; s/s= sem amostra de sangue. 

 

 

 
Figura 27: Cariótipo em coloração convencional de um macho de Callithrix sp. 2n=46,XY. 

 

 
Figura 28: Cariótipo em coloração convencional de uma fêmea de Callithrix sp. 2n=46,XX. 

Csp031 M Adulto UFRJ s/m 0 

Csp032 F Adulto UFRJ s/s 0 

Csp033 M Adulto UFRJ s/m 0 

Csp034 F Adulto UFRJ s/m 0 

Csp035 M Adulto UFRJ s/m 0 

Csp036 F Adulto UFRJ s/m 0 

Csp037 F Adulto UFRJ s/m 0 

Csp038 F Adulto UFRJ s/m 0 

Csp039 M Adulto UFRJ s/m 0 

Csp040 M Adulto JBRJ 2n=46,XY[6] 0 

Csp041 M Adulto JBRJ s/m 0 
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Figura 29: Cariótipo com coloração convencional de um indivíduo macho de Callithrix sp. 

(Csp009) com quimerismo hematopoiético. A e B, apresentam respectivamente a linhagem 

celular, 2n=46,XX[20]/46,XY[5]. [ ] número de metáfases encontrado para cada linhagem 

celular. 

 

 

3.3      Análise Genética Molecular 

Amplificação do gene SRY por PCR 

A análise dos produtos de PCR em gel de poliacrilamida a 5% revelou um fragmento 

do gene SRY com aproximadamente 200pb em 30 amostras (23 machos e 7 fêmeas) de 

Callithrix sp. (Tabela 8). No entanto os mesmos produtos de PCR analisados no gel de 

poliacrilamida a 12%, mostraram que no caso da amostra de duas fêmeas (Csp015 e Csp029), 

o padrão de bandas do fragmento amplificado foi semelhante ao observado para a amostra 

controle de C. aurita, com 198pb. Já para os demais indivíduos, o padrão de bandas foi 

semelhante ao observado para os controles positivos de C. jacchus e C. penicillata de 207pb 

(Figura 30). As amostras das duas fêmeas quiméricas onde foi observado o padrão de bandas 

semelhante à deleção de 9pb descrita para C. aurita, foram provenientes respectivamente do 

JBRJ e do Biotério da UFRJ. 
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Tabela 8: Relação dos indivíduos de Callithrix sp. (23 machos e 7 fêmeas), onde a partir de 

amostras de DNA, foi amplificado por PCR um fragmento de aproximadamente 200pb do gene 

SRY, incluindo código de identificação, sexo, idade e local (Continuação). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Indivíduo Sexo Idade Local Gene SRY 

Csp001 M Juvenil CETAS-RJ/IBAMA + 

Csp002 F Adulto CETAS-RJ/IBAMA - 

Csp003 M Adulto CETAS-RJ/IBAMA + 

Csp004 M Juvenil CETAS-RJ/IBAMA + 

Csp005 F Adulto CETAS-RJ/IBAMA - 

Csp006 F Adulto CETAS-RJ/IBAMA + 

Csp007 M Adulto CETAS-RJ/IBAMA + 

Csp008 M Adulto CETAS-RJ/IBAMA + 

Csp009 M Juvenil CETAS-RJ/IBAMA + 

Csp010 M Adulto JBRJ + 

Csp011 M Adulto JBRJ - 

Csp012 M Adulto JBRJ + 

Csp013 M Adulto JBRJ + 

Csp014 F Adulto JBRJ - 

Csp015 F Adulto JBRJ + 

Csp016 M Juvenil JBRJ + 

Csp017 F Adulto JBRJ + 

Csp018 M Adulto JBRJ + 

Csp019 M Adulto JBRJ + 

Csp020 F Adulto JBRJ - 

Csp021 M Juvenil JBRJ + 

Csp022 M Adulto JBRJ + 

Csp023 F Adulto JBRJ - 

Csp024 M Juvenil JBRJ - 

Csp025 M Adulto JBRJ - 

Csp026 M Adulto UFRJ s/s 

Csp027 F Adulto UFRJ s/s 

Csp028 M Adulto UFRJ + 

Csp029 F Adulto UFRJ + 

Csp030 F Adulto UFRJ + 

Csp031 M Adulto UFRJ + 

Csp032 F Adulto UFRJ s/s 

Csp033 M Adulto UFRJ + 

Csp034 F Adulto UFRJ - 

Csp035 M Adulto UFRJ + 

Csp036 F Adulto UFRJ + 

Csp037 F Adulto UFRJ + 
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Tabela 8. Continuação 

 

 

 

 

 

 

Csp=Callithrix sp.; M= Macho; F=Fêmea; 

+ = amplificação do gene SRY;- = ausência de amplificação do gene SRY; 

s/s = sem amostra de sangue 
 

 
Figura 30: Gel de poliacrilamida a 12% (dimensões: 30x23cm) com produtos do gene SRY 

amplificados por PCR a partir de amostras biológicas de 27 indivíduos de Callithrix sp. 

amostrados em três localidades do estado do Rio de Janeiro. 1-DNA ladder 100pb; 2- Controle 

positivo macho de C. aurita, 198pb (Ca); 3- Controle positivo macho de C. jacchus (Cj1), 

207pb; 4-Controle positivo macho de C. penicillata (Cp1), 207pb; 5- Macho Csp001; 6- Macho 

Csp003; 7- Macho Csp004; 8- Fêmea Csp006; 9- Macho Csp007; 10- Macho Csp008; 11- 

Macho Csp009; 12- Macho Csp010; 13- Macho Csp012; 14- Macho Csp013; 15- Fêmea 

Csp015 (possível C. aurita); 16- Fêmea Csp016; 17- Macho Csp017; 18- Macho Csp018; 19- 

Macho Csp019; 20- Macho Csp021; 21- Macho Csp028; 22- Macho Csp022; 23- Fêmea 

Csp029 (possível C. aurita); 24- Fêmea Csp030; 25- Macho Csp031; 26- Macho Csp033; 27- 

Macho Csp035; 28- Fêmea Csp036; 29- Fêmea Csp037; 30- Macho Csp039; 31- Macho 

Csp040; 32- Macho Csp041; 33- Negativo. 

 

 

Csp038 F Adulto UFRJ - 

Csp039 M Adulto UFRJ + 

Csp040 M Adulto JBRJ + 

Csp041 M Adulto JBRJ + 
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Amplificação do gene Citocromo c oxidase subunidade II (COII) 
A amplificação do gene COII, gerou um fragmento com tamanho entre 500pb e 600pb 

para 23 amostras de Callithrix sp. (14 machos e 9 fêmeas) das três localidades amostradas 

(Tabela 9) (Figura 31). Não foi possível obter a amplificação em 10 amostras (Csp001; Csp004; 

Csp012; Csp016; Csp019; Csp021; Csp022; Csp030; Csp040), que já tinham sido amplificadas 

para o gene SRY, mesmo após diversas variações metodológicas. Acredita-se que com o tempo, 

tenha ocorrido a degradação do DNA dessas amostras.  

Estimamos o tamanho do fragmento amplificado do gene COII, comparando ao DNA 

ladder de 100pb, uma vez que não foi possível realizar o sequenciamento dos fragmentos 

amplificados. 

 

Tabela 9: Relação dos indivíduos de Callithrix sp. (14 machos e 9 fêmeas) onde a partir de 

amostras de DNA, foi amplificado por PCR um fragmento aproximado de 500pb do gene 

mitocondrial COII, incluindo código de identificação, sexo, idade e local (Continuação). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Indivíduo Sexo Idade Local Gene COII 

Csp001 M Juvenil CETAS-RJ/IBAMA - 

Csp002 F Adulto CETAS-RJ/IBAMA - 

Csp003 M Adulto CETAS-RJ/IBAMA + 

Csp004 M Juvenil CETAS-RJ/IBAMA - 

Csp005 F Adulto CETAS-RJ/IBAMA - 

Csp006 F Adulto CETAS-RJ/IBAMA + 

Csp007 M Adulto CETAS-RJ/IBAMA + 

Csp008 M Adulto CETAS-RJ/IBAMA + 

Csp009 M Juvenil CETAS-RJ/IBAMA + 

Csp010 M Adulto JBRJ + 

Csp011 M Adulto JBRJ + 

Csp012 M Adulto JBRJ - 

Csp013 M Adulto JBRJ + 

Csp014 F Adulto JBRJ + 

Csp015 F Adulto JBRJ + 

Csp016 M Juvenil JBRJ - 

Csp017 F Adulto JBRJ + 

Csp018 M Adulto JBRJ + 

Csp019 M Adulto JBRJ - 

Csp020 F Adulto JBRJ - 

Csp021 M Juvenil JBRJ - 

Csp022 M Adulto JBRJ - 

Csp023 F Adulto JBRJ - 

Csp024 M Juvenil JBRJ - 

Csp025 M Adulto JBRJ - 

Csp026 M Adulto UFRJ s/s 

Csp027 F Adulto UFRJ s/s 

Csp028 M Adulto UFRJ + 
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Tabela 9. Continuação 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Csp= Callithrix sp.; M= Macho; F=Fêmea; 

+ = amplificação do gene COII; - = ausência de amplificação do gene COII; 

s/s = sem amostra de sangue 

 

 
Figura 31: Gel de poliacrilamida de concentração 5%, com os fragmentos amplificados do gene 

COII apresentando tamanho entre 500 e 600 pb, nas amostras de 23 indivíduos de Callithrix sp. 

provenientes de três localidades do estado do Rio de Janeiro. 1- DNA padrão de peso molecular 

conhecido (DNA ladder 100pb); 2- Csp003; 3- Csp006; 4- Csp007; 5- Csp008; 6- Csp009; 6- 

Csp009; 7- Csp010; 8- Csp011; 9- Csp013; 10- Csp014; 11- Csp015; 12- Csp017; 13- Csp018; 

14- Csp028; 15- Csp029; 16- Csp031; 17- Csp033; 18- Csp034; 19- Csp35; 20- Csp036; 21- 

Csp037; 22- Csp038; 23- Csp39; 24- Csp041; 25- Negativo. 

 

Csp029 F Adulto UFRJ + 

Csp030 F Adulto UFRJ - 

Csp031 M Adulto UFRJ + 

Csp032 F Adulto UFRJ s/s 

Csp033 M Adulto UFRJ + 

Csp034 F Adulto UFRJ + 

Csp035 M Adulto UFRJ + 

Csp036 F Adulto UFRJ + 

Csp037 F Adulto UFRJ + 

Csp038 F Adulto UFRJ + 

Csp039 M Adulto UFRJ + 

Csp040 M Adulto JBRJ - 

Csp041 M Adulto JBRJ + 
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4 DISCUSSÃO 
 

 

 O cariótipo encontrado para 20 indivíduos de Callithrix sp. amostrados em três 

diferentes localidades do estado do Rio de Janeiro foi 2n=46,XX para as fêmeas e 2n=46,XY 

para os machos, correspondendo ao descrito para o gênero Callithrix. Estes indivíduos não 

apresentavam fenótipo característicos de nenhuma das espécies puras e por este motivo foram 

identificados como Callithrix sp.  
 A morfologia metacêntrica encontrada no cromossomo Y dos indivíduos machos de 

Callithrix sp. foi semelhante à descrita para Callithrix jacchus e C. penicillata segundo 

Nagamachi et al. (1997).  

 A presença de duas linhagens celulares 2n=46,XX/46,XY em Callithrix, provém do 

intercâmbio celular que acontece entre gêmeos heterossexuais através da anastomose 

placentária (Benirschke et al., 1962; Gengozian et al., 1964). Como casos de quimerismo são 

comuns em saguis (Ardito et al., 1995; Gengozian et al., 1980), isso pode estar relacionado 

com os aspectos evolutivos e sociais desses animais (Haig, 1999).  

Em Callithrix, o cuidado parental na maior parte do tempo é realizado pelo pai e por 

outros membros do grupo sem ser a mãe, o que sustenta esse fato são os altos custos energéticos 

que a fêmea teria para a criação de gêmeos, inclusive por ter partos duas vezes ao ano (Santos 

& Martins, 2000). Segundo Ross et al. (2007), as linhagens celulares quiméricas poderiam gerar 

sinais de reconhecimento de parentesco entre os membros do grupo através da homogeneidade 

genômica e fenotípica entre os indivíduos, sugerindo que talvez este seja o motivo que 

explicaria a atração incomum do pai pelos filhotes, o que favoreceria o cuidado paterno e 

aloparental nos calitriquídeos. 

Anomalias na genitália externa dos indivíduos quimeras de Callithrix, não foram 

relatadas até o momento. No entanto, uma fêmea quimera de Leontopithecus chrysomelas (2n= 

46,XX/46,XY) que é da mesma família dos saguis, Callitrichidae, mas são micos, foi descrita 

com um clitóris maior do que o normal e com constrição da abertura da vulva (Goldschmidt et 

al., 2005). Todavia, no presente estudo, a análise clínica da genitália externa revelou ser normal 

mesmo nos machos e nas fêmeas detectados com quimerismo, e isso corrobora com estudos de 

que os indivíduos quimeras de Callithrix são normais e férteis (Benirschke et al., 1962; Ardito, 

1995). 

Por meio da análise da citogenética foi possível detectar o quimerismo em cinco 

indivíduos (três machos e duas fêmeas) e a análise da genética molecular permitiu detectar o 

fragmento do gene SRY através da técnica de PCR em sete fêmeas, das quais em uma delas 

(Csp006) já havia sido observado duas linhagens celulares (2n=46,XX/46,XY). Com essas duas 

análises conseguimos identificar o quimerismo em 32% dos 41 indivíduos amostrados de 

Callithrix sp. que se encontravam em vida livre e em cativeiro no estado do Rio de Janeiro, 

Brasil. Ao comparar essas duas análises, a técnica de PCR possibilitou detectar o gene SRY, 

presente no cromossomo Y, em um número maior de fêmeas (em cinco indivíduos a mais) do 

que com a análise citogenética (ver Silva et al., 2017, Anexo E).. 

Na análise citogenética foi possível identificar o quimerismo em 13,5% dos indivíduos 

amostrados. A baixa porcentagem de sucesso na cultura celular por essa metodologia pode estar 

relacionado a diversos fatores dentre eles, o estado de saúde de alguns animais, principalmente 

os do Biotério da UFRJ que correspondem a 34% do total dos animais estudados. Além disso, 

o tempo de viagem entre os locais de coleta para o Laboratório de Genética/ICBS/UFRRJ, pode 

ter alterado as propriedades físicas, químicas e biológicas do sangue, fazendo com que não 
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fossem obtidas células em metáfase em número suficiente para a análise do cariótipo. Outro 

fator importante que colabora para o baixo sucesso da análise citogenética, está relacionado ao 

baixo peso corpóreo dos saguis, que pesam em média 350 g (Oliveira et al., 2015). Isso reduz 

o volume total de sangue que pode ser coletado o que contribui para a menor quantidade de 

obtenção de cromossomos metafásicos, uma vez que se utiliza os linfócitos na cultura celular e 

eles representam 30% do volume de células brancas que estão na corrente sanguínea (Mescher, 

2013). Deste modo, o baixo número de metáfases analisadas neste estudo pode estar ligado aos 

fatores mencionados e ao pequeno volume de sangue coletado de cada indivíduo, o qual ainda 

foi compartilhado para a extração de DNA na análise molecular. 

Em relação a análise genética molecular, à amplificação de um fragmento com 

aproximadamente de 200 pb do gene SRY pela técnica da PCR, foi bem sucedida em torno de 

78% do total de indivíduos amostrados (23 machos e 7 fêmeas). Em seis fêmeas (46,15%) onde 

a linhagem celular 2n=46,XY não havia sido detectada pela citogenética, a técnica de PCR 

provou ser eficaz na demonstração da presença do gene SRY no cromossomo Y, o qual 

provavelmente foi oriundo da troca celular de fêmeas com os seus co-gêmeos machos, uma vez 

que eram fenotipicamente normais e não apresentavam anomalias sexuais. 

A causa da não alteração fenotípica em saguis tem sido relacionada à provável existência 

de mecanismos de proteção para minimizar os efeitos da masculinização em fêmeas quimeras. 

Alguns desses mecanismos foram supostos por French et al. (2016) os quais comparam o 

potencial reprodutivo e de sobrevivência nos calitriquídeos de fêmeas co-gêmeas de pelo menos 

um macho durante a gestação, com as fêmeas não co-gêmeas de machos. Além disso, 

analisaram também regiões codificantes de genes ligados à diferenciação sexual. No primeiro 

caso, não foram observadas diferenças significativas entre as fêmeas co-gêmeas de machos e 

as não co-gêmeas, o que mostra que a presença dos machos na gestação não interfere no 

comportamento reprodutivo e nem influencia as taxas de sobrevivência dessas fêmeas. Já no 

segundo caso, foram encontradas substituições de bases nitrogenadas que ocasionam a alteração 

da sequência de aminoácidos das proteínas que são expressas por genes candidatos a regulação 

dos efeitos endócrinos, como dos hormônios anti-Mülleriano (AMH) e esteroides, que estão 

associados a diferenciação sexual nos mamíferos. Essas substituições analisadas em programas 

que preveem o impacto da função biológica das proteínas, apresentaram um resultado 

significativo principalmente para o sistema AMH, e isso permitiu aos autores inferirem que as 

substituições podem ser as causas pela redução da canalização do desenvolvimento reprodutivo 

precoce em direção ao fenótipo masculino. 

No presente estudo, embora tenha havido maior sucesso na amplificação do gene SRY 

por PCR, o uso desta metodologia não foi suficiente por si só, para comprovar a ocorrência de 

quimerismo em machos normais, uma vez que já possuem esse gene em seu cromossomo Y.  

Nas fêmeas, a presença do gene SRY também pode ser oriunda da translocação ou 

crossing-over desigual durante a Meiose. Um semelhante caso deste tipo foi analisado por 

Sanchez-Morgado et al. (2003), que estudaram uma fêmea de Callithrix jacchus, com uma 

genitália externa atípica, possuindo somente uma abertura para a uretra, sem a presença de vulva 

ou testículos. Nela foi confirmado por PCR, a presença do gene SRY sem mutações ou deleções, 

o que levou aos autores a considerarem como uma fêmea XY, devido a anomalia da genitália 

externa, por mais que fosse esperado que o indivíduo apresentasse testículos no lugar de 

ovários. Os autores não realizaram a análise cariotípica para confirmar se existia somente uma 

linhagem celular, 2n=46,XY, ou se apresentava a linhagem celular quimérica 

2n=46,XX/46,XY. No entanto, no caso das fêmeas do atual estudo consideramos que a presença 

do gene SRY seja decorrente do quimerismo, uma vez que não foram observadas alterações 

fenotípicas. 
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Uma metodologia desenvolvida por Wedi et al. (2016) parece ser a mais adequada até 

o momento para a identificação da linhagem celular quimérica. Os autores desenvolveram 

sondas para hibridação in situ por fluorescência (FISH) que são específicas do cromossomos X 

e Y dos saguis. Essas sondas podem ser usadas em qualquer tipo de célula nucleada e permitem 

identificar precisamente em que tipos celulares ocorre o quimerismo. Inclusive, na ausência de 

metáfases oriundas da cultura de linfócitos do sangue periférico, podem ser analisadas também 

células em intérfase da medula óssea, do fígado e do baço. Assim, como a técnica de sexagem 

citológica é baseada em células, dúvidas sobre a contaminação de vários tipos de amostras 

biológicas com sangue seriam evitadas, e isso difere de outras técnicas que poderiam produzir 

falsos positivos quanto a contaminação sanguínea.  

 Desse modo, ressaltamos a importância de se realizar as análises citogenética e genética 

molecular para diagnosticar o quimerismo nos mamíferos, pois levamos em conta as limitações 

de ambas as técnicas e ainda a possibilidade de erros na interpretação do resultado obtido 

somente pela amplificação por PCR do gene SRY ou com base nas características da genitália 

externa.  

Com relação à detecção de híbridos dentre as amostras de Callithrix sp. analisadas, à 

amplificação do gene SRY gerou um fragmento com aproximadamente 200pb, semelhante ao 

que foi descrito por Oliveira et al. (2010). No entanto, na eletroforese do fragmento amplificado 

em gel de poliacrilamida à 12%, foi possível observar uma sutil diferença com relação à altura 

dos fragmentos amplificados do controle positivo de Callithrix aurita em comparação aos 

controles positivos de C. jacchus e C. penicillata. Essa diferença pode estar relacionada à 

deleção de 9pb na região amplificada do gene SRY característica de C. aurita.  

A ocorrência de duas fêmeas quimeras, Csp015 e Csp029, que apresentaram em gel de 

poliacrilamida a 12% um tamanho de fragmento do gene SRY que aparentemente 

correspondente ao controle positivo de Callithrix aurita, sugere que essas fêmeas apresentem a 

linhagem paterna dessa espécie. Considerando a origem aleatória dessas amostras é 

surpreendente encontrar indivíduos provavelmente híbridos entre C. aurita com uma das 

espécies invasoras do Sudeste do Brasil. Com isso, suspeita-se que um macho puro de Callithrix 

aurita ou um macho híbrido cuja linhagem paterna era de C. aurita, deu origem a estas fêmeas 

provavelmente híbridas, embora esta suspeita só possa ser confirmada por sequenciamento dos 

fragmentos amplificados 

A fêmea Csp029 do Biotério da UFRJ, apresentava tufos auriculares negros semelhantes 

aos de C. penicillata e, caso seja confirmada a hibridação por meio do sequenciamento dos 

fragmentos gerados pela amplificação de ambos os genes, esta pode ser a espécie materna deste 

animal. Já a fêmea Csp015 do JBRJ apresentava tufos auriculares brancos característicos de C. 

jacchus o que pode indicar que esta seja a espécie materna. Ambas as fêmeas foram 

classificadas na Análise Discriminante como pertencentes ao Grupo 1 de Callithrix sp., ou seja, 

dentre os indivíduos que apresentavam características intermediárias entre as três espécies 

puras, C. jacchus, C. penicillata e C. aurita, sugestivo, portanto, de serem oriundos de 

hibridação. 

A amplificação do fragmento do gene COII com aproximadamente 500pb nos 23 

indivíduos de Callithrix sp. (14 machos e 9 fêmeas), foi um dos primeiros passos para se 

identificar a linhagem materna desses animais. No entanto, assim como o fragmento do gene 

SRY gerado na amplificação por PCR, o fragmento do gene COII necessita ser sequenciado 

pois, somente desta forma será possível identificar as linhagens parentais responsáveis pela 

geração desses indivíduos confirmando ou não a ocorrência de hibridação.  
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5 CONCLUSÕES 
 

  

Em relação ao cariótipo 2n=46,XX ou XY, em fêmeas e machos respectivamente, dos 

indivíduos de Callithrix sp. estudados provenientes do estado do Rio de Janeiro, aceita-se H0, 

pois corresponde ao descrito para o gênero. 

No par sexual, o cromossomo X apresentou tamanho normal e morfologia 

submetacêntrica, e o cromossomo Y apresentou um tamanho reduzido, com morfologia 

metacêntrica. A morfologia deste último cromossomo é comumente encontrada em Callithrix 

jacchus e C. penicillata.  

A análise citogenética permitiu detectar o quimerismo, 2n=46,XX/46,XY, em 13,5% 

dos animais amostrados. 

Com a análise citogenética e a análise genética molecular através da amplificação dos 

fragmentos do gene SRY, identificamos o quimerismo em 32% dos 38 indivíduos de Callithrix 

sp. amostrados, portanto, aceita-se H0. 

A análise genética molecular foi mais eficaz na identificação do quimerismo nas fêmeas. 

Por meio da amplificação por PCR do gene SRY a partir de amostras de duas fêmeas 

quimeras, foi gerado um fragmento de 198pb semelhante ao observado em C. aurita. Quanto 

ao fenótipo, um animal apresenta tufos de pelos auriculares brancos característicos de C. 

jacchus e o outro negros, característicos de C. penicillata. Ambas as fêmeas foram agrupadas 

no Grupo 1 de Callithrix sp. e apresentam o fenótipo intermediário ao das espécies puras. Estes 

dados sugestivos de hibridação precisam ser confirmados pelo sequenciamento do fragmento 

amplificado do gene SRY e COII. 

A análise fenotípica associada à amplificação do gene SRY sugere que este marcador 

seja adequado para a detecção de hibridação em Callithrix. Neste caso, a confirmação da 

hipótese nula depende do sequenciamento do fragmento amplificado dos genes SRY e COII.  
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CONCLUSÕES GERAIS 

 
 

Esse trabalho gerou informações acerca dos aspectos fenotípicos e genéticos de 

Callithrix jacchus, C. penicillata e C. aurita e sobre os possíveis híbridos dessas espécies 

presentes no estado do Rio de Janeiro, Brasil. Além disso, esse estudo foi o primeiro a 

identificar o quimerismo numa amostra de possíveis híbridos de Callithrix, o que sugere que a 

hibridação não afeta o nascimento de gêmeos dizigóticos.  

Em relação aos aspectos fenotípicos foi observado que a maioria dos indivíduos 

analisados de Callithrix sp. apresentaram uma variação na coloração da pelagem da face e do 

corpo. Os tufos auriculares variaram entre as cores branco, cinza, marrom e negro, já a pelagem 

da face e do corpo, principalmente da região dorsal, variaram entre cinza e marrom. Pela 

Análise Discriminante o padrão de coloração analisado da pelagem da face foi intermediário ao 

das espécies puras.  

A média de peso, do comprimento do corpo e da cauda dos indivíduos de Callithrix sp. 

capturados em vida livre apresentaram valor médio de acordo com o descrito para C. jacchus, 

C. penicillata e C. aurita.  

Diferenças significativas foram encontradas entre os indivíduos de Callithrix sp.com 

relação ao peso em relação ao sexo e ao local de captura. Os animais de vida livre apresentaram 

maior peso do que os animais de cativeiro e as fêmeas foram mais pesadas do que os machos 

em todos os ambientes. 

O cariótipo encontrado para os indivíduos amostrados foi condizente ao descrito para o 

gênero Callithrix, com 2n=46,XX ou XY para fêmeas e machos normais, respectivamente. Já 

o cariótipo 2n=46,XX/46,XY evidenciou a presença do quimerismo nos animais amostrados.  

Com a amplificação por PCR dos fragmentos do gene SRY a partir das amostras dos 

indivíduos estudados foi possível detectar um maior número de fêmeas quimeras. 

Dentre as fêmeas quimeras, em duas foi amplificado um fragmento do gene SRY com 

aproximadamente 198pb, semelhante ao observado para C. aurita. Este resultado, sugestivo de 

ancestralidade paterna por um macho desta espécie ou um híbrido descendente de um macho 

C. aurita, carece de confirmação através do sequenciamento do fragmento amplificado. Para os 

demais indivíduos o tamanho do fragmento amplificado foi semelhante ao observado para C. 

jacchus e C. penicillata. 

Para todos os casos aqui estudados o sequenciamento dos amplicons dos genes SRY e 

COII poderá confirmar as espécies progenitoras e, se de fato, ocorreu a hibridação. 

Mais pesquisas sobre dados fenotípicos, morfológicos, citogenéticos e genéticos 

moleculares que visem a avaliação e a identificação dos híbridos de Callithrix principalmente 

in situ contribuirão para a compreensão da extensão das interações ecológicas entre as espécies 

exóticas invasoras com a espécie nativa. 
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ANEXOS 

 
Anexo A: Relação dos 52 saguis em que foram feitos os registros fotográficos e coletados os 

dados biométricos. Sendo que 46 são indivíduos dos Callithrix sp. (Callitrichidae: Primates) 

capturados em três localidades no estado do Rio de Janeiro: CETAS/RJ/Ibama, Jardim Botânico 

do Rio de Janeiro/JBRJ, Biotério da UFRJ e Centro de Primatologia do Rio de Janeiro 

(CPRJ/INEA/IBAMA) e seis são indivíduos das espécies puras de C. jacchus (n=2) e C. aurita 

(n=4), coletados no CPRJ. Constam para cada indivíduo: código de identificação individual; 

data da coleta dos dados e amostras biológicas; sexo; idade; local de coleta e número do 

microchip quando marcados (Continuação). 

 

 

 

Identificação Data Local Sexo Idade Microchip 

Csp001 23/06/2015 CETAS/RJ/Ibama M Juvenil Sem marcação 

Csp002 23/06/2015 CETAS/RJ/Ibama F Adulto Sem marcação 

Csp003 18/12/2015 CETAS/RJ/Ibama M Adulto Sem marcação 

Csp004 18/12/2015 CETAS/RJ/Ibama M Juvenil Sem marcação 

Csp005 18/12/2015 CETAS/RJ/Ibama F Adulto Sem marcação 

Csp006 14/03/2016 CETAS/RJ/Ibama F Adulto Sem marcação 

Csp007 14/03/2016 CETAS/RJ/Ibama M Adulto Sem marcação 

Csp008 14/03/2016 CETAS/RJ/Ibama M Adulto Sem marcação 

Csp009 14/03/2016 CETAS/RJ/Ibama M Juvenil Sem marcação 

Csp010 28/04/2016 JBRJ M Adulto 900164000716929 

Csp011 28/04/2016 JBRJ M Adulto 9390000411017 

Csp012 28/04/2016 JBRJ M Adulto 900164000716930 

Csp013 28/04/2016 JBRJ M Adulto 939000004110085 

Csp014 28/04/2016 JBRJ F Adulto 93900004110082 

Csp015 31/05/2016 JBRJ F Adulto 939000004110216 

Csp016 31/05/2016 JBRJ M Juvenil 939000004110225 

Csp017 31/05/2016 JBRJ F Adulto 939000004110232 

Csp018 31/05/2016 JBRJ M Adulto 939000004110235 

Csp019 27/06/2016 JBRJ M Adulto 939000004110282 

Csp020 27/06/2016 JBRJ F Adulto 939000004110314 

Csp021 27/06/2016 JBRJ M Juvenil 939000004110024 

Csp022 27/06/2016 JBRJ M Adulto 939000004110286 

Csp023 27/06/2016 JBRJ F Adulto 939000004110303 

Csp024 27/06/2016 JBRJ M Juvenil 939000004110309 

Csp025 27/06/2016 JBRJ M Adulto 900164000716934 

Csp026 05/07/2016 UFRJ M Adulto Sem marcação 

Csp027 05/07/2016 UFRJ F Adulto Sem marcação 

Csp028 06/07/2016 UFRJ M Adulto Sem marcação 

Csp029 06/07/2016 UFRJ F Adulto Sem marcação 

Csp030 06/07/2016 UFRJ F Adulto Sem marcação 

Csp031 06/07/2016 UFRJ M Adulto Sem marcação 

Csp032 12/07/2016 UFRJ F Adulto Sem marcação 

Csp033 12/07/2016 UFRJ M Adulto Sem marcação 

Csp034 12/07/2016 UFRJ F Adulto Sem marcação 

Csp035 12/07/2016 UFRJ M Adulto Sem marcação 

Csp036 12/07/2016 UFRJ F Adulto Sem marcação 

Csp037 12/07/2016 UFRJ F Adulto Sem marcação 
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Anexo A: Continuação 

 
Csp= Callithrix sp.; M= Macho; F=Fêmea; Cj= C . jacchus; Ca= C. aurita; HB= Híbrido 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Csp038 12/07/2016 UFRJ F Adulto Sem marcação 

Csp039 12/07/2016 UFRJ M Adulto Sem marcação 

Csp040 20/09/2016 JBRJ M Adulto 939000004110390 

Csp041 20/09/2016 JBRJ M Adulto 939000004110398 

Cj1 07/07/2017 CPRJ F Adulto Sem marcação 

Cj2 07/07/2017 CPRJ F Adulto Sem marcação 

Ca 1 07/07/2017 CPRJ F Adulto Sem marcação 

Ca 2 07/07/2017 CPRJ M Adulto Sem marcação 

Ca 3 07/07/2017 CPRJ M Adulto Sem marcação 

Ca 4 07/07/2017 CPRJ F Adulto Sem marcação 

HB 1 07/07/2017 CPRJ M Adulto Sem marcação 

                  HB 2 07/07/2017 CPRJ M Adulto Sem marcação 

HB 3 07/07/2017 CPRJ F Adulto Sem marcação 

HB 4 07/07/2017 CPRJ F Adulto Sem marcação 

HB 5 07/07/2017 CPRJ M Juvenil Sem marcação 
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Anexo B: Ficha utilizada em campo: 
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Anexo C: Resultado da avaliação subjetiva do fenótipo dos indivíduos de Callithrix sp. 

estudados, com as possíveis espécies de Callithrix que ocorrem na região Sudeste do Brasil e 

que podem estar envolvidas na hibridação. Constam para cada indivíduo: código de 

identificação individual, o sexo, o local de coleta, o fenótipo das possíveis espécies envolvidas 

na hibridação e a cor dos tufos auriculares para cada animal (Continuação). 

Indivíduo Sexo Local Fenótipo 
Cor dos tufos 

auriculares 

Csp001 M CETAS/RJ/Ibama Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Negra 

Csp002 F CETAS/RJ/Ibama Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza 

Csp003 M CETAS/RJ/Ibama Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza 

Csp004 M CETAS/RJ/Ibama C. jacchus Branco 

Csp005 F CETAS/RJ/Ibama Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Claro 

Csp006 F CETAS/RJ/Ibama Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza escuro 

Csp007 M CETAS/RJ/Ibama Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Claro 

Csp008 M CETAS/RJ/Ibama C. jacchus Branco 

Csp009 M CETAS/RJ/Ibama Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Claro 

Csp010 M JBRJ C. jacchus Branco 

Csp011 M JBRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza 

Csp012 M JBRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Claro 

Csp013 M JBRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Claro 

Csp014 F JBRJ C. jacchus  Branco 

Csp015 F JBRJ C. jacchus  Branco 

Csp016 M JBRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Claro 

Csp017 F JBRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Claro 

Csp018 M JBRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Claro 

Csp019 M JBRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Escuro 

Csp020 F JBRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Claro 

Csp021 M JBRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Escuro 

Csp022 M JBRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Escuro 

Csp023 F JBRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Claro 

Csp024 M JBRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Claro 

Csp025 M JBRJ C. jacchus Branco 

Csp026 
M UFRJ 

Híbrido de C. jacchus e C. aurita 

Marrom 

amarelada 

Csp027 F UFRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Escuro 

Csp028 
M UFRJ 

Híbrido de C. jacchus e C. aurita 

Marrom 

amarelada 

Csp029 F UFRJ  C. penicillata Negra 

Csp030 F UFRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Escuro 

Csp031 
M UFRJ 

Híbrido de C. jacchus e C. aurita 

Marrom 

amarelada 

Csp032 F UFRJ Híbrido de C. jacchus e C. aurita Cinza Médio 

Csp033 M UFRJ Híbrido de C. aurita e C. penicillata Negra 

Csp034 F UFRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Escuro 

Csp035 
M UFRJ 

Híbrido de C. jacchus e C. aurita 

Marrom 

amarelado 
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Anexo C. Continuação 

Csp036 F UFRJ Híbrido de C. aurita e C. penicillata Marrom 

Csp037 F UFRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Claro 

Csp038 F UFRJ Híbrido de C. jacchus e C. aurita Marrom 

Csp039 M UFRJ Híbrido de C. jacchus e C. aurita Marrom 

Csp040 M JBRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza 

Csp041 M JBRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Claro 

Cj1 F CPRJ C. jacchus  Branco 

Cj2 F CPRJ C. jacchus  Branco 

Ca 1 
F CPRJ 

C. aurita 

Marrom 

amarelada 

Ca 2 
M CPRJ 

C. aurita 

Marrom 

amarelada 

Ca 3 
M CPRJ 

C. aurita 

Marrom 

amarelada 

Ca 4 
F CPRJ 

C. aurita 

Marrom 

amarelado 

Cp1 M CPRJ C. penicillata Negra 

HB 1 M CPRJ 
Híbrido de C. aurita e C. jacchus  

Marrom 

amarelada 

HB2 M CPRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza Claro 

HB 3 F CPRJ Híbrido de C. penicillata e C. geoffroyi Negra 

HB 4 F CPRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Negra 

HB 5 M CPRJ Híbrido de C. jacchus e C. penicillata Cinza  

 

Csp= Callithrix sp.; M= Macho; F=Fêmea; Cj= C .jacchus; Ca= C. aurita; HB= Híbrido 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



81 

 

 

 

 

Anexo D: Valor de RGB dos indivíduos de Callithrix sp. pertencente aos quatro pontos da face 

(1- Tufo auricular direito. 2- Centro da estrela na testa. 3- Face lateral direita. 4-  

Topo da cabeça) de cada animal (Continuação). 

 

 

 

 

  Ponto 1 Ponto 2 Ponto 3 Ponto 4 

Indivíduo R  G B R G B R G B R G B 

Csp001 46 44 45 168 164 129 57 50 40 42 41 39 

Csp002 85 76 69 123 110 91 118 101 85 32 26 26 

Csp003 50 50 50 157 155 143 43 36 30 56 58 55 

Csp004 144 142 129 187 187 177 63 49 38 119 107 91 

Csp005 160 156 145 255 255 250 164 136 114 129 113 98 

Csp006 81 80 75 199 184 153 48 39 32 47 42 38 

Csp007 229 228 208 255 255 245 105 95 85 134 138 139 

Csp008 128 127 105 226 228 225 90 80 68 89 85 84 

Csp009 97 94 89 232 229 212 124 120 117 65 61 58 

Csp010 147 147 135 185 183 168 83 79 67 33 32 28 

Csp011 126 125 121 172 168 167 73 70 53 125 126 121 

Csp012 156 158 144 244 245 239 75 73 60 56 55 50 

Csp013 166 167 151 239 240 234 75 66 48 52 48 39 

Csp014 185 186 168 192 186 170 81 70 52 73 69 60 

Csp015 187 185 164 207 205 184 118 110 89 77 72 53 

Csp016 164 162 141 234 230 203 87 76 56 69 57 31 

Csp017 182 182 180 212 212 202 39 34 28 61 58 53 

Csp018 157 158 144 176 175 157 79 70 53 47 40 32 

Csp019 121 115 99 223 222 204 82 76 54 75 62 46 

Csp020 159 154 134 188 185 166 22 19 14 64 57 49 

Csp021 44 41 34 195 193 168 35 31 22 51 44 34 

Csp022 49 46 41 198 193 171 73 64 47 76 67 50 

Csp023 127 124 109 194 193 175 97 80 60 70 58 42 

Csp024 150 147 130 212 209 192 91 82 67 61 53 42 

Csp025 129 128 108 200 197 178 91 84 66 75 66 48 

Csp026 160 154 122 217 195 138 75 57 35 62 58 46 

Csp027 118 115 100 220 197 147 79 57 36 85 80 76 

Csp028 162 156 124 234 226 190 122 100 51 91 83 62 

Csp029 32 32 30 255 251 222 108 91 65 68 64 52 

Csp030 128 127 109 253 239 190 106 86 61 133 122 102 

Csp031 211 208 175 230 218 160 93 80 45 99 94 75 

Csp032 128 116 92 255 246 229 77 55 32 139 124 105 

Csp033 44 42 43 255 254 255 112 94 58 115 107 96 

Csp034 121 115 91 255 254 255 73 55 41 120 113 96 

Csp035 169 160 127 255 249 223 99 80 48 140 131 113 

Csp036 124 123 105 255 255 248 140 127 93 109 94 73 
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Anexo D. Continuação 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Csp037 186 185 181 248 244 233 130 115 94 91 86 83 

Csp038 176 159 141 255 245 239 119 91 70 117 100 90 

Csp039 152 145 129 255 254 274 117 99 79 92 82 73 

Csp040 160 157 148 222 222 210 69 59 47 104 94 84 

Csp041 176 173 154 247 244 229 149 133 100 119 106 89 

Ca 2 72 54 30 242 225 197 21 19 20 171 130 76 

Ca 3 116 77 46 246 223 191 18 12 12 91 69 58 

Ca 4 125 95 69 249 232 214 45 36 37 227 181 129 

HB 1 100 71 37 249 223 164 56 34 20 159 118 62 

HB2 199 184 161 241 234 224 61 41 30 73 62 58 

HB 3 111 108 101 255 253 231 164 151 135 154 151 142 

HB 4 70 61 56 255 255 247 135 111 87 115 99 83 

HB 5 225 221 196 194 192 171 141 118 87 98 85 69 
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Anexo E: Artigo sobre quimerismo em Callithrix sp. publicado no periódico Anais da 

Academia Brasileira de Ciências (Silva et al,2017). 
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