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Para a maioria das espécies, apenas uma pequena parte do genoma consiste de genes 

que codificam proteínas. O restante do genoma, durante muito tempo, foi considerado 

como “DNA lixo”, ou seja, sem função, e nessa parte incluíam-se os microssatélites. 

Entretanto, recentes estudos vêm demonstrando que diversas funções estão relacionadas 

àquelas seqüências repetitivas, inclusive dentro de regiões codantes. Os genomas de 

eucariotos são densamente povoados por microssatélites ou seqüências simples repetidas 

(SSRs), as quais consistem de 1 a 6 nucleotídeos repetidos em tandem, e são classificadas 

pelo motivo repetido, podendo ser mono, di, tri, tetra, penta e hexanucleotídeos e, também, 

pelo tipo de seqüência repetitiva, como microssatélites perfeitos, imperfeitos, interrompidos 

ou compostos. Os microssatélites possuem um alto polimorfismo, decorrente das altas taxas 

de mutação nestes locos, que variam de 10-2 a 10-6 por geração. No entanto, são 

flanqueados por sequências únicas e por isso podem ser amplificados através de PCR, o que 

fazem deles ótimos marcadores moleculares. 

Existem alguns modelos que explicam essas altas taxas de mutação, como o 

crossing-over desigual, o slippage durante a replicação e os elementos transponíveis Alu. 

As seqüências dos microssatélites evoluem por um mecanismo similar ao slippage, 

começando com a duplicação de poucas bases por substituições ou inserções, formando um 

“proto-microssatélite” de duas repetições que, posteriormente, podem ser estendidas por 

slippage. O número de repetições, o tipo de repetição, a seqüência flanqueadora e a 

recombinação são fatores que influenciam na evolução dos microssatélites.  



Recentes estudos demonstram diversas funções dos microssatélites, tanto na 

organização da cromatina quanto na regulação dos processos metabólicos do DNA e da 

atividade gênica. Como conseqüência se têm, por exemplo, o surgimento de doenças 

humanas, a ativação ou inativação de genes e a produção de proteínas truncadas.Há padrões 

específicos de distribuição dos diferentes motivos repetidos nos diferentes tipos de 

seqüências: codantes, não codantes, íntrons e regiões intergênicas. Esses padrões ainda 

variam entre táxons, em termos da freqüência de microssatélites e de tipos de repetições 

preferenciais. Esta especificidade pode ser explicada, em parte, pela interação de 

mecanismos evolutivos através da seleção diferencial em regiões do genoma e em 

diferentes espécies.  

Pelas razões apresentadas, os microssatélites vêm sendo utilizados em diversos 

estudos, principalmente na construção de mapas genéticos, associação entre instabilidade 

do número de repetições e doenças genéticas humanas, estrutura genética de populações e 

análises de paternidade. 
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