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1. Introducio e Justificativas

Levantamentos realizados sob a coordenacdo da FAO (Food and Agriculture
Organization of the United Nations) sobre a situacdo das sete principais espécies de
animais domésticos, tém mostrado que existe uma grande quantidade de ragas
ameacadas de extingdo em todo o mundo (FAO, 2001). O Sistema de Informacdes
sobre a Diversidade de Animais Domésticos (DAD-IS) da FAO estimou que ha uma
taxa de exting@o, em nivel mundial, de 48 ragas ao ano, proximo a perda de uma raga a
cada semana. Recentemente, estimativas da FAO (2001) indicaram que cerca de 30%
das 3.882 ragas de animais domésticos existentes estdo em vias de extingao.

A Produgdo de animais para sistemas sustentaveis tem mostrado a necessidade de
atentar para que problemas relacionados ao ambiente e a sociedade sejam levados em
consideragdo e que aspectos como valores alem da produgio ao curto prazo e do
mercado econdmico sfo também necessarias. Para que o melhoramento animal
contribua para sistemas sustentaveis de producio ¢ necessario estabelecer um
procedimento no qual sejam incluidas metas para, por exemplo, inclusdo de valores
apropriados para caracteristicas de mercado e ndo mercado no genotipo agregado. Esta
énfase em valores além do lucro no curto prazo pode abaixar o valor de mercado neste
periodo de tempo bem como aumentar o valor de ndo mercado de ganho genético ou
ainda pode requerer esquemas de teste com caracteristicas além da produg@o (Olesen et
al., 2000). Estudos de producdo animal realizado em algumas partes do mundo tém
mostrado que havera necessidade de se substituir ragas e espécies em sistemas de
produgio nos proximos 30 anos (Seo & Mendelsohn, 2008; Wolfe et al., 2008;
Yahdjian & Sala, 2008) principalmente em razio das mudangas climaticas e do
mercado.

No periodo de 2002 até 2007, o rebanho de ovinos do Brasil cresceu 12,6%,
passando de 14.300.000 para 16.100.000 individuos. A regido Nordeste lidera em
numero de animais contando, aproximadamente com 60% do rebanho nacional
(ANUALPEC, 2007). O Brasil possui diversas ragas de animais domésticos que se
desenvolveram a partir de ragas trazidas pelos colonizadores portugueses e espanhois
logo apos o descobrimento. Ao longo desses cinco séculos, estes animais ficaram sob a
acdo da selecio natural em determinados ambientes, a ponto de apresentarem
caracteristicas especificas de adaptacio as novas condigdes (Mariante et al., 1999).
Estes grupos altamente adaptados passaram a ser conhecidos como ragas “crioulas”,
“locais” ou “naturalizadas”, as quais podem apresentar vantagens em regimes de
producdo extensiva, quando comparadas com ragas recém chegadas a determinada
regido ou ao Pais. Hoje, grande parte destes rebanhos encontra-se ameacado de
extingdo, principalmente em razdo de cruzamentos absorventes indiscriminados com
animais de ragas exoticas/ modernas que passaram a ser importadas a partir do final do
século XIX e inicio do século XX (Morais, 2001).

Para que ocorra uma mudanga desse cenario da ovinocultura nacional, ¢ necessaria
uma profunda modificacdo logistica de todas as classes envolvidas na produgdo de
ovinos, ou seja, desde o pesquisador até o produtor. Tal atitude é valida, visto que os
ovinos representam, principalmente nas regides Sul e Nordeste, uma importante fonte
de recursos, tanto do ponto de vista social, quanto econdmico, cultural e historico.
Desta forma, a caracterizagdo das racas naturalizadas existentes, a relacdo genética entre
elas, bem como o conhecimento de suas origens em outras ragas sdo o passo inicial para
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obter subsidios para programas de melhoramento, manejo e conservagdo para as racas
de ovinos naturalizados brasileiros.

As ragas naturalizadas de ovinos brasileiras sdo, em geral, animais de menor porte, e
até o momento, foram submetidas a baixas taxas de selecdo artificial ¢ melhoramento
genético, sendo pouco especializadas na produgfo intensiva de leite e/ou carne.
Adicionalmente, estudos apontam a existéncia de uma alta resisténcia a doengas e
parasitas quando comparadas as ragas especializadas ou comerciais (ex., Bricarello et al.
2004; Amarante et al. 2004).

A raga Santa Inés € atualmente um dos maiores expoentes da ovinocultura nacional
nos ultimos anos. De tal forma que ¢ uma das Unicas ragas naturalizadas que ndo esta
ameacada de extingdo. Tal crescimento ¢ importante, pois impulsiona o
desenvolvimento da ovinocultura no pais. Contudo algumas questdes ainda se mantém
abertas em relag@o a raga, como sua origem e sua principal aplicagdo uso em programas
de melhoramento e produgao.

O uso da biologia molecular na Pecudria Brasileira é uma realidade em varias areas
de maneira que ja existem varias equipes desenvolvendo pesquisas com praticamente
todas as principais espécies de animais domésticos de produgdo. Contudo, de forma
semelhante como nas outras areas, pouco atualmente foi realizado no Brasil aplicado
diretamente na ovinocultura. Este fato pode ser explicado tanto pela falta de
identificac@o de aplicabilidade/ necessidade de tais técnicas na ovinocultura bem como
pode sugerir a falta de organizagfo do setor frente as tecnologias disponiveis.

O presente trabalho tem como objetivo mostrar alguns dos estudos iniciais ja
realizados com marcadores moleculares na raga Santa Inés e a partir destas informagdes
discutir como as mesmas poderdo auxiliar programas de melhoramento e conservagio
desta raga bem como de outras racas de ovinos do pais.

2. Origem da raca Santa Inés

A origem da raca Santa Inés ainda ¢ uma incognita para criadores e pesquisadores.
Segundo Figueiredo et al. (1990), estes animais sdo descendentes do cruzamento da raca
Bergamacia (lanada) com a Morada Nova (deslanada) e animais crioulos do Nordeste,
seguida posteriormente pela selecdo para a auséncia de 1. Entretanto, Miranda (1990),
argumenta que a raca Bergamacia chegou ao Brasil apenas ha cerca de 80 anos, o que
aumenta a duvida da origem da raca Santa Inés. Para tentar compreender melhor essa
origem Paiva (2005) realizou uma série de estudos com DNA mitocondrial e
cromossomo Y. Para tais estudos foram utilizadas amostras de varias ragas de ovinos
dentre naturalizadas, comerciais e recentemente introduzidas no pais, bem como
informagoes de racas de outros continentes.

O primeiro resultado observado foi que todos animais analisados apresentaram
haplotipos de mtDNA relacionados ao haplogrupo europeu (Paiva et al., 2005a) a
excecdo de dois animais de origem africana da raga Dorper (classificacdo sensu
Hiendleder et al., 1999). Os polimorfismos foram confirmados por seqiienciamento. A
alta freqiiéncia do haplogrupo Europeu nos ovinos brasileiros corrobora os eventos
historicos de colonizagdo do Brasil, contudo o papel das ragas africanas ainda precisa
ser melhor investigado. Esse polimorfismo analisado tem o potencial de ser incluido em
futuros programas de selecio assistida por marcadores moleculares, bem como em
estudos de clonagem e expressdo gé€nica, caso sejam descobertas caracteristicas de
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interesse econdmico nestes diferentes haplogrupos. Atualmente ja foram identificados
pelo menos cinco grandes haplogrupos para a espécie ovina (Meadows et al., 2006b).

Paralelamente, com o objetivo de identificar as relagdes filogenéticas e
filogeograficas entre onze ragas naturalizadas brasileiras e comerciais de ovinos, foram
seqiienciados 588 pares de bases (pb) da primeira metade e 524 pb da segunda metade
da regido controle (CR) do DNA mitocondrial (mtDNA). Considerando apenas a
segunda metade, foi identificado um total de 38 hapldtipos a partir de uma amostra de
49 individuos mais 57 seqiiéncias do GenBank (Silvério et al., 2006). O valor de
diversidade nucleotidica foi de 0,005, um valor considerado intermediario, levando em
conta os valores de 0,00318, obtido por Meadows et al. (2005) e de 0,00881, obtido por
Pedrosa et al. (2005). Os valores de AMOVA foram maiores do que os obtidos com os
marcadores nucleares e as racas naturalizadas brasileiras apresentaram desvios no teste
Neutro de FS (p<0,01), sugerindo que esta ocorrendo uma expansido demografica das
mesmas. Padrio este esperado em razdo das mesmas terem sido formadas por eventos
fundadores.

A partir de uma analise de network (Bandelt et al., 1999) foi estimada uma relagéo
entre os haplotipos estudados (Figura 1). Nessa mesma figura podem ser visualizados
dois eventos na formagdo das ragas naturalizadas brasileiras, um provavelmente mais
antigo (H27) ainda com ragas européias e um mais recente (H28), apenas com ragas
brasileiras. Outro resultado importante foi a identificagdo de um haplotipo (H15)
comum entre os animais crioulos do México, da raga Crioula Lanada Brasileira, da raga
Corriedale e da raga Aragonesa da Espanha. Tal fato sugere uma ancestralidade comum
entre os ovinos crioulos da América Latina e racas Européias da Peninsula Ibérica.

Dois polimorfismos independentes foram tipados no cromossomo Y de dez ragas
brasileiras de ovinos (N=190): um SNP localizado na regido promotora do gene SRY e
um loco de microssatélite. Meadows et al. (2006) determinaram os haplétipos para estes
polimorfismos a partir do estudo de varias espécies e racas de ovinos. Dos sete
haplotipos existentes para a espécie domesticada Ovis aries, cinco foram observados nas
racas brasileiras e, aparentemente, um novo alelo foi observado apenas nas racas
brasileiras (Tabela 1). Estes resultados podem ser considerados uma evidéncia adicional
(assim como observado nos microssatélites que serd mostrado mais adiante) da
influéncia recente da raca Bergamacia na formagdo da raca Santa Inés (haplétipos HS e
novo). Contudo alguns animais Santa Inés apresentam um haplétipo comum as demais
racas brasileiras ¢ as ragas africanas deslanadas (H6).

Tabela 1. Freqiiéncia haplétipos identificados no cromossomo Y em dez ragas de ovinos no Brasil.

Haplétipos (sensu Meadows et al., 2006)

Raca H4 HS Hé6 H7 HS Novo
Santa Inés 03 42 01
Bergamacia 01 16 02
Brasileira

Rabo Largo 19 01

Morada Nova 03

Somalis Brasileira 01

Hampshire 05 07

Ile de France 07 03

Corriedale 02

Damara 03

Dorper 04
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Figura 2. Andlise de Network a partir de seqiiéncias de DNA de ovinos da segunda metade da regido
controle do mtDNA. Cada ciculo representa um haplotipo. *mv sfo os vetores médios que
representam haplotipos hipotéticos ndo amostrados nesse estudo. @ Ragas naturalizadas
deslanadas brasileiras; (ORacas naturalizadas lanadas brasileiras;(O)Ragas européias; @QRagas
Oceania;@ Raca Crioula Mexicana;@Racas africanas.

3. Manejo genético de rebanhos

Os marcadores microssatélites podem ser uma excelente ferramenta atual ja
disponivel para manejo de rebanho de ovinos. Resultados obtidos por 19 locos de
microssatélites (Paiva et al., 2006; FAO, 2004) mostraram que 11,76% da variacgdo total
(p<0,001) foram em raziio de diferencas inter-racias. O dendrograma obtido pela
distancia de Nei e algoritmo Neighbor-joining separaram as ragas em trés grupos
principais. O primeiro, formado por todas as ragas naturalizadas brasileiras, o segundo
grupo foi composto pelas racas lanadas exoticas, enquanto que o ultimo grupo foi
formado por duas ragas africanas recém introduzidas no Brasil. A partir de uma analise
Bayesiana pelo software Structure foi possivel identificar uma sub-estruturacdo
significativa dentro das racas Santa Inés (rebanhos de Santa Inés do “alto” Nordeste
versus os rebanhos do “baixo” Nordeste ¢ Centro—Oeste) e Morada Nova (variedade
vermelha e branca) (Figura 2). Estes resultados, somados com os indices de
variabilidade intra-racial, mostram que embora o grupo Santa Inés seja, definitivamente,
uma raga definida, o mesmo teve muitos eventos de introgressdo num passado recente,
mostrando-se, por esta razdo, altamente polimérfico e com grande plasticidade
fenotipica (por exemplo, multiplas pelagens). Analisando apenas as populagdes de
Santa Inés foi comprovada a estruturacdo observada por meio de um dendrograma com
alta consisténcia interna de seus nds (altos valores de bootstrap) (Souza et al., 2006).
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Figura 2. Grafico com os valores de probabilidade individuais obtidos (matriz O, 100.000 interacdes)
para as sete racas de ovinos analisadas. As ragas estfio separadas pelas linhas negras verticais.
Amarelo=Santa Inés Centro-Oeste, Sergipe ¢ Embrapa Tabuleiros Costeiros; Vermelho=Santa
Inés ceara ¢ Maranhdo; Azul=Morada Nova Vermelha; Rosa=Morada Nova Branca.

Tal padrio genético é de certa forma esperado por dois motivos: (1) o padrdo racial
dos animais Santa Inés colocado pela Associa¢do Brasileira de Criadores de Ovinos
(ARCO) € amplo e com margem a varias interpretacdes e (2) a provavel ocorréncia de
cruzamentos absorventes dentro dos animais registrados. Adicionalmente, como o livro
de registros de machos Puros de Origem esta fechado, pode-se sugerir que a raca Santa
Inés ¢ uma forte candidata a perder grande parte de suas caracteristicas de rusticidade e
adaptacdo em detrimento de ganhos de heterose obtidos por cruzamentos com varias
racas exoticas comerciais. Deste modo, tal procedimento podera acarretar, ao longo dos
anos na formagdo de mais ecdtipos (além dos dois observados) diferentes registrados ao
longo do Brasil, de maneira que cada tipo sera selecionado e definido, principalmente,
em relagdo a aspectos sdcio-econdmicos e politicos ao invés de aspectos técnicos e
cientificos. Estes animais cruzados conhecidos como “Novo Santa Inés”, podem tanto
perder caracteristicas importantes ja observadas na raga, como por exemplo, a
resisténcia a parasitos gastrintestinais (Amarante et al., 2004), e a alta qualidade da pele
(Souza et al., 2003), bem como herdar caracteristicas néo desejaveis das ragas exoticas,
como por exemplo, alelos susceptiveis ao scrapie. Isso pode ser uma hipotese ndo
muito distante, visto que a ragca Suffolk apresenta um razoavel histérico de
susceptibilidade a essa doenga (Heggebg et al., 2002). De Lima et al. (2007) avaliaram
alguns animais Santa Inés e verificaram que os mesmos ja apresentaram perfis
genotipicos compativeis com suscetibilidade a doenga.

Para certificar corretamente os pedigrees, e conseqiientemente diminuir o impacto
dos erros em um programa de melhoramento pode ser estratégico e importante o uso de
marcadores de DNA para identificar o parentesco dos animais progenitores. Em 20 de
outubro de 2004 o Ministério da Agricultura aprovou normativa n°74 para
credenciamento de laboratorios para realizacio de testes de identificagdo genética de
animais pela analise do DNA. Neste ele sugere oito marcadores baseados em locos de
microssatélites para os testes de paternidade em ovinos. Souza et al., (2006) testaram
esse painel do MAPA bem como outro com marcadores diferentes dos propostos em
cinco rebanhos da raca Santa Inés (Tabela 2). Os resultados sugerem que alguns
marcadores propostos pelo MAPA podem ser substituidos por outros mais informativos
para as racas brasileiras. Adicionalmente novos estudos serfo realizados.
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Tabela 2. Probabilidades de exclusdo de paternidade para varios painéis com numero diferente de
marcadores microssatélites. PIC, valores conteudo de informagdo polimorfica; PE1:
probabilidade de exclusdo conhecendo nenhum dos pais; PE2: probabilidade exclusdo
conhecendo pelo menos um dos pais.

Nimero de Painel PIC PE1 (%) PE2 (%)

marcadores
23 Completo 0,712 99,999 99,999
15 Maiores valores PIC 0,783 99,992 99,999
13 Maiores valores PIC 0,798 99,981 99,999
10 Maiores valores PIC 0,811 99,907 99,999
08 Maiores valores PIC 0,821 99,708 99,990
08 MAPA 0,680 97,378 99,799

Em relacdo ao gerenciamento genético dos rebanhos, os marcadores moleculares
podem ser usados para: 1) Andlises de diversidade genética entre rebanhos para
planejamento de cruzamentos (ex., Paiva et al., 2005b); 2) Quantificacio da
consangiiinidade dentro de rebanhos (Pariset et al., 2003); 3) Controle de qualidade de
sémen; 4) ldentificagdo de animais portadores de alelos relacionados a doengas ou
relacionados a caracteristica de interesse econdmico e que tenham heranga devida a um
ou pouco genes; 5) lIdentificacdio de paternidade em sistemas com acasalamentos
multiplos e de monta natural.

Como exemplo da raca Santa Inés, um estudo piloto foi realizado com a mesma
bateria de 19 locos de microssatélites em 191 animais do Nucleo de Conservagdo da
Embrapa Tabuleiros Costeiros, Sergipe (Paiva et al., 2005b). A partir de uma analise de
componentes principais (Figura 3) foi possivel verificar, dentre dos reprodutores
usados, 0s que eram muito proximo geneticamente. Tal estratégia podera ser usada tanto
como ferramenta adicional para descarte de reprodutores, bem como para defini¢do de
familias para realiza¢do de rodizio de acasalamentos com o objetivo de manter a
variabilidade genética do rebanho. Este projeto continuara de forma que pelo menos
duas geragdes sejam acompanhadas pelos marcadores moleculares.
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Figura 3. Anélise de componentes principais no rebanho de Santa Inés da Embrapa Tabuleiros Costeiros
(N=191)a partir de uma bateria de 19 marcadores microssatélites. Cada circulo representa um
individuo analisado e os circulos vermelhos representam os reprodutores avaliados.

4. Interacio entre melhoramento classico e genética molecular

A aplicagdo de marcadores moleculares dentro do melhoramento animal pode
enfocar duas vertentes principais: (1) caracteristicas que s@o controladas por poucos
genes de grande efeito, ou (2) caracteristicas que sdo controladas por varios genes e de
pouco efeito. Quando se trata de melhoramento animal cléssico, grande parte das
caracteristicas desejaveis se encontra na segunda vertente e, por isso, o resultado final a
ser encontrado com os marcadores moleculares poderd, em um primeiro momento, nio
serem muito expressivos ou para obtengdo de um resultado com maior acuracia, ¢
necessario a montagem de uma estrutura populacional mais complexa.

Como exemplo da primeira vertente € importante destacar, em ovinos, genes
relacionados, basicamente, a prolificidade (fenotipo booroola), aumento de massa
muscular (fendtipo callipyge) e a resisténcia ou susceptibiliade ao scrapie. Dentre os
genes relacionados a prolificidade, Castro et al., (2006) identificaram uma mutagéo
especifica dentro da raga Santa In€s e, demais racas naturalizadas, que poderdo estar
relacionadas a prolificidade. Tal marcador podera ser usado efetivamente em rebanhos
que de ovinos de corte, visto que o aumento da prolificidade poderad acarretar em um
incremento significativo para os produtores. A validacdo desta mutag@o, em sistemas de
produgfo, serd realizada em colaboragdo entre a Embrapa Recursos Genéticos e
Biotecnologia ¢ a Embrapa Tabuleiros Costeiros. Um outro exemplo pode ser
encontrado por Dodds et al., (2007), onde os autores mencionam que a maior parte das
aplicagoes usando marcadores tem colocado énfase na selegiio para a variante favoravel
de um determinado gene candidato o u major gene e as metodologias de genética
quantitativa séo usadas para selecionar dentro do genotipo.

Em relagdo a segunda vertente, os marcadores moleculares somente seréo efetivos
no caso de rebanhos que tenham uma rotina de coleta de dados zootécnicos. Lobo e
Lébo (2007) ja apontaram que um dos grandes problemas atuais da ovinocultura
nacional € a falta de uma escrituragdo zootécnica rigorosa € bem estabelecida. Desta
forma, os marcadores moleculares teriam pouco a contribuir neste momento, a excegéo
da contribuicdo indireta a programas de melhoramento via identificagdo correta de
pedigrees via testes de exclusdo de paternidade. Segundo Van der Werf (2007), paises
em desenvolvimento que possuam programas de melhoramento menos sofisticados
deveriam investir mais em sistemas de coleta de dados zootécnicos do que em
tecnologias com base em marcadores moleculares. Contudo, Rocha et al. (2008)
mencionaram que apesar dos problemas atuais eles acreditam que oportunidades/
aplicagOes possam existir em alguns pontos do setor que apresentem caracteristicas-alvo
bem identificadas, € um programa de melhoramento com objetivos bem definidos e
metodologias de selecdo baseadas em critérios de desempenho. Desta forma, eles
propuseram um desenho experimental para analise de caracteristicas quantitativas para a
raca Santa Inés.

A literatura menciona, em geral, que a raca Santa Inés possa ser utilizada como: (1)
linhagem completa, sob pureza racial, ou (2) em sistemas de cruzamento terminal, quer
como linhagem paterna ou materna (Lobo & Sousa, 2006; Gonzaga Neto et al., 2006;
Sousa et al., 2006). Desta forma o delineamento proposto por Rocha et al. (2008) para a
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raca Santa Inés seria a avaliagdo de um esquema familiar com base em meios-irmaos
onde seriam usados de dez a vinte reprodutores machos (que representariam varias
tendéncias da raga), e de cada um deles se obteriam entre 50 a 100 descendentes, para
um tamanho total de amostra de 500 a 1.000 animais. Os mesmos autores ainda
recomendam que a composicdo de machos e fémeas teria de ser estudada e decidida em
funcdo dos objetivos do Experimento, como por exemplo, parte das fémeas seria
destinado para abate (determinagdo de caracteristicas de carcaca e qualidade da carne),
enquanto o restante das fémeas seriam destinadas para coleta de fendtipos relacionados
a eficiéncia reprodutiva. Como comentarios ao experimento proposto ¢ valido destacar
que, a montagem de um experimento desta grandeza ¢ extremamente dificil dentro das
estruturas de pesquisas de ovinos existentes dentro das Unidades de Pesquisa (Embrapa
ou Institui¢des Estaduais de Pesquisas) e Universidades do Brasil. Desta forma, ou
devera ser exercitado uma grande colaboracéo das instituigdes que trabalham em ovinos
para montagem de um experimento destes, ou entfio, e mais desejavel, seria que
parcerias com a iniciativa privada fossem feitas para a realizacdo de experimentos deste
porte. Outro ponto extremamente importante € a provavel estruturacio de populagdes da
raca Santa Inés ao longo do Brasil (Figura 2, Paiva et al., 2006), de modo que a selecéo
de reprodutores para este experimento devera ser extremamente rigorosa. Caso
contrario, possiveis resultados a serem obtidos deverdo ser artefatos influenciados pela
estruturacdo do que regides realmente em desequilibrio de ligagdo com locos
relacionados a caracteristicas quantitativas.

Outra ferramenta do melhoramento que podera usar marcadores moleculares sdo os
cruzamentos. E praticamente certo que a utilizagdo de cruzamentos no sistema de
produgio de carne ovina, pode ser uma excelente alternativa para desenvolvimento de
sistemas produtivos nacionais. Atualmente, a UnB utilizando ragas especializadas para
corte e a raga Santa Inés como fonte materna, esta realizando um projeto que visa ver a
melhor forma de se usar as fémeas provenientes destes cruzamentos industriais.
Adicionalmente, este projeto sera piloto para validacdo de um painel de certificacéo
racial em ovinos atualmente em desenvolvimento pela Embrapa Recursos Genéticos e
Biotecnologia e demais parceiros, bem como para identificacio de marcadores para
tolerancia ao calor, resisténcia a parasitas e qualidade de carne (Mariasegaram et al.,
2007; Gibson & Bishop, 2005, Johnson et al., 2005).

Estudo recente demonstrou que diferengas fenotipcas significativas entre diferentes
grupos de Santa Inés para resisténcia ao calor (McManus et al., 2008) e possivel
resisténcia genética a fotosensibilizagdo em Brachiaria (experimento ainda em
andamento).

5. Tendéncias e consideracdes finais

A principal tendéncia a ser destacada na area de marcadores moleculares na
ovinocultura € a recente participagdo do Brasil em atividades do Consorcio Mundial do
Genoma Ovino (ISGC - http://www.sheephapmap.org/). Nesta acdo o Brasil ird
colaborar na elaboracdo de um mapa de haplotipos (Hapmap) a partir do uso de 60.000
marcadores do tipo SNP (Single Nucleotide Polymorphism) que serfio genotipados para
mais de 50 ragas e 2000 amostras ao redor do mundo. O Brasil participa com o envio de
amostras de Morada Nova, Santa Inés e Crioula Lanada. Tais resultados poderao ser
realmente um grande avanco para aplicagdo de marcadores moleculares no
melhoramento genético animal de ovinos do Brasil caso, novamente, ajam rebanhos
devidamente organizados e com informagdes fenotipicas coletadas. Caso contrario, a
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grande aplicagdo de marcadores moleculares no Brasil ficard limitada a testes de
exclusdo de paternidade, certificagdo racial e na identificacdo de fendtipos que sejam
regulados por poucos genes (por exemplo, prolificidade). Entretanto a tendéncia de
muitos paises ¢ possuir programas eficientes de melhoramento genético animal nos
quais se devam incluir tanto informagdes moleculares junto com as quantitativas.
Adicionalmente, é importante ja desenvolver, para ovinos, estratégias para preservacio
da diversidade genética e diminuicdo das taxa de consangiiinidade. Exemplos atuais
com Gado de Leite tém mostrado muito deste impacto negativo (ex. Madelena 2008;
Funk, 2006 e Zwald et al. 2004). Desta forma fica também a experiéncia dos paises
desenvolvidos de avaliar devidamente e produtivamente seus recursos geneticos.
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