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RESUMO

GENES RELANCIONADOS A PROLIFICIDADE EM USO DE PROGRAMAS DE
CONSERVACAO E MELHORAMENTO DE OVINOS. Thaisa Sant’Anna Lacerda!
Samuel Rezende Paiva, Ph.D2

1 — Doutoranda na UnB, Brasilia/DF
2 — Pesquisador Embrapa Labex EUA — Secretaria Relagdes Internacionais

A prolificidade (numero de cordeiros nascidos por ovelhas expostas a reproducdo) esta
relacionada a taxa de ovulagdo e pode ser considerada como um pardmetro importante no
aumento da produtividade. Atualmente, a fenotipagem dessa caracteristica s6 pode ser avaliada
em fémeas em idade reprodutiva e, em geral, apresenta um custo relativamente alto para
espécie. No entanto, esta é uma caracteristica controlada por poucos genes de forma que pode
ser factivel a implementacdo de esquemas de selecdo por marcadores moleculares. Trés genes
de efeito principal tem sido considerados para explicar grande parte dos fenétipos de partos
maltiplos: GDF9, BMP15 e BMPR1-b. O presente trabalho foi executado de forma a aumentar
o conhecimento dos polimorfismos existentes nestes genes em racas localmente adaptadas de
ovinos bem como avaliar a possibilidade de aplicar conhecimento adquirido em programas de
conservacao e melhoramento no Brasil. No primeiro experimento, 252 animais da raca Morada
Nova provenientes de testes de desempenho do Programa de Melhoramento genético
participativo da raca foram genotipados para presenca ou auséncia do alelo FecGE do gene
GDF9, inicialmente descrito apenas na raca Santa Inés. A referida mutacdo foi identificada em
alta frequéncia na raca Morada Nova e ela ndo aparenta estar associada a caracteristicas de
producdo/crescimento usadas nos testes de desempenho da raca Morada Nova. No segundo
experimento, sequéncias completas dos genes: BMP15, BMPR1-b e GDF9 foram obtidas por
dados de sequenciamento de nova geracdo de 75 ovinos de diferentes racas provenientes do
repositorio do Consércio Internacional do Genoma Ovino (ISGC). Foram identificados um total
de 1610 SNPs a partir de dados de sequenciamento de nova geracdo de 75 genomas ovinos.
Pelo menos trés SNPs foram identificados na regido de exon dos genes BMPR1-b e BMP15,
que resultaram em alteracGes ndo conservativa de aminoacidos e, portanto, sdo candidatos
imediatos a serem testados em racas com historicos de partos multiplos. A identificagdo e
selecdo destes SNPs serdo usadas para compor um painel de baixa densidade para a
prolificidade e, depois de validados em racas prolificas com histérico de parto simples e
multiplos, poderdo ser usados para otimizar programas de conservacdo e melhoramento de
ovinos.

Palavras Chaves: GDF9, BMP15, BMPR1-b, Ovis aries, prolificidade, taxa de ovulagdo, SNP,

recursos genéticos animais.



X

ABSTRACT

GENES ASSOCIATED WITH PROLIFICACY FOR USE |IN SHEEP
CONSERVATION AND BREEDING PROGRAMMES. Thaisa Sant’Anna Lacerdal
Samuel Rezende Paiva, Ph.D2

1 — School of Agronomy and Veterinary Medicine-UnB, Brasilia/DF
2 —Embrapa Labex EUA

The prolificacy (humber of lambs per sheep exposed to reproduction) is mainly related to
ovulation rate and can be considered as an important parameter in sheep productivity. This
phenotype can only be evaluated in reproductive age female and still has a reasonable cost. On
the other hand, it is know this trait is controlled by few genes and it might be feasible to
implement marker assisted selection scheme. Three major genes have been recognized to
explain phenotypes related to litter size: GDF9, BMP15 and BMPR1-b. The objective of the
present study was to increase the knowledge of existing polymorphisms in genes related to
prolificacy in locally adapted sheep breeds and evaluate its use in conservation and breeding
programs in Brazil. In the first experiment it was genotyped, for the FecGE mutation (GDF9),
252 Morada Nova animals who participated in breed performance tests The FecGE mutation is
not restricted to Santa Ines breed and it was found in high frequency in Morada Nova sheep. In
addition, this mutation does not appear to be associated with production traits used on
performance tests of Morada Nova sheep breed. The second experiment was analyze the
complete sequence of genes: BMP15, BMPR1-b and GDF9 from 75 sheep of different breeds
from the International Consortium repository Genome Ovine (ISGC). It was identified a total
of 1610 SNPs from 75 sheep genomes. Three SNPs from BMP15, BMPR1-b genes change in
non-conservative amino acid . The identification and selection of these SNPs will be used to
develop a low density panel for prolificacy that might be applied to conservation and breeding
programs.

Keywords: GDF9, BMP15, BMPR1-b, Ovis aries, prolificacy, ovulation rate, SNP, animal

genetic resources



LISTA DE FIGURAS

CAPITULO 1

1- Diferentes alelos nos genes GDF9, BMP15 e BMPR1-b envolvidos na regulacao do
desenvolvimento folicular ovariano resultando em fendtipos de hiperprolificidade e
infertilidade em diferentes racas ovinas. Fonte: (adaptada- Juengel et al., 2013).----------

CAPITULO 2

1- Logistic regression of genotypes FecGE/FecGE (1), FecGE/FecG* (2) and
FecG*/FecG™ (3) for Morada Nova animals classified as Regular/inferior in performance
test (grp=0)---------- -

13


file:///C:/Users/Thaisa/Dropbox/Doutorado/versoes%20teses/CorrecaoteseThaisa_160417.docx%23_Toc449212572
file:///C:/Users/Thaisa/Dropbox/Doutorado/versoes%20teses/CorrecaoteseThaisa_160417.docx%23_Toc449212572
file:///C:/Users/Thaisa/Dropbox/Doutorado/versoes%20teses/CorrecaoteseThaisa_160417.docx%23_Toc449212572

INDICE DE TABELAS

CAPITULO 1

1- Mutac¢des encontradas em genes associados a taxa de ovulacao relacionadas com
fenotipos de prolificidade em 0OViNOS-------=-=-======mmmmmmmmemmemm oo —=mmmne-

CAPITULO 2

1- FecGE allele and genotype frequencies by farm for Morada Nova sheep from Ceara
(N=140) and Sao Paulo (N= 112) States, Brazil.-------=============-msmsmmmmm -

2- FecGE genotypic and allelic frequencies in Morada Nova rams in Ceara (N= 122)
and Sdo Paulo (N= 17) States according to performance test classification.-------------
CAPITULO 3

1-Os 75 Animais de 39 racas e duas espécies selvagens que serdo usados para a analise
de sequéncias dos genes associados a alta taxa de ovulacdo, provenientes do
repositorio do Consércio Internacional do Genoma Ovino (ISGC) ----------=====-=-=-

2- Resultados do alinhamento das sequéncias REFIGSC contra os cromossomos da
sequéncia referéncia (REFOar3.1) depositada no Genbank (refSeq). - -

3- Distribuig&o por classe e localizagdo dos SNPs encontrados apds busca de variantes
nos genes GDF9, BMPR1-B e BMP15 na Populagdol (n=75). --------=-==n=-mmnmmmmemmn-

4- Sitios polimdrficos (36) encontrados nas regides de exon dos genes: GDF9,
BMPR1-b e BMP15 na POPL (N=75).-m-mmmmmmmm e m o e oo

5- Sitios polimérficos encontrados em regido de exon no gene GDF9 e sua frequéncia
absoluta Por raga. ==-=-=-=======m=mmm e e -

6- Sitios polimdrficos encontrados no exon do gene BMPR1-b e sua frequéncia
absoluta por raga. ------=-=======mm s

7- Sitios polimérficos encontrados no exon do gene BMP15 e sua frequéncia absoluta
pOr raga. ----------------- e e

8- Segunda estimativa de haplotipos utilizando SNPs encontrados nos exons dos genes
(com mutacdo ndo conservativa) e suas respectivas mutacoes e frequéncias.------------

9- Caracterizacdo dos SNPs encontrados via sequenciamento do exon 2 do gene GDF9
na Pop2. ------------------ e e

1A- Hapldtipos estimados para os genes GDF9, BMP15, BMPR1-b e sua distribui¢do

POF FAGAS NA POPL.mmmmmmmm oo

12

33

34

47

53

55

56

57

58

59

62

64

65

78

xi



LISTA DE SIMBOLOS E ABREVIACOES

%Genot- Percentual de individuos genotipados

A - Adenina

AA- Aminoacido

ARCO - Associacdo brasileira de criadores de ovinos

BCF- Binary Call Format

BLAST - Basic Local Alignment Search Tool

BMPs- Bone morphogenetic proteins

BMP15- Bone morphogenetic proteins factor 15

BMPR1-b- Bone morphogenetic proteins receptor factor 1b.
BWA- Burrows-Wheeler Aligner

C - Citosina

CENARGEN- Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia.
CNPCO- Embrapa Caprinos e Ovinos

CPATC- Embrapa Tabuleiros Costeiros

Cr.- Cromossomo

DL-Desequilibrio de Ligacédo

DH- Diversidade Haplotipica

EHW- Equilibrio de Hardy-Weinberg

EMBRAPA - Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuéria
EMEPA-PB - Empresa estadual de pesquisa agropecudria da Paraiba
FAO- Food and Agriculture Organization of the United Nations
FecB- Fecundity gene BMPR1-b

FecG- Fecundity gene GDF9

FecX- Fecundity gene Chromossome X

FSH- Hormonio Foliculo Estimulante

G - Guanina

GDF9- Growth and differentiation factor

GEBV- Genomic Estimated Breeding Value

GENECOC - Programa de melhoramento genético de caprinos e ovinos de corte

GWAS- Genome Wide Association Study

Het. - Heterozigosidade

xii


http://bio-bwa.sourceforge.net/
https://www.embrapa.br/caprinos-e-ovinos
http://www.fao.org/home/en/

HetEsp- Heterozigozidade Esperada

HetObs. — Heterozigozidade Observada

IBGE - Instituto Brasileiro de Geografia e Estatistica

IGV- Integrative Genome Viewer

InDel- Insercdo ou delecdo de nucleotideos

ISGC- International Sheep Genome Consortium

LGA- Laboratorio de Genética Animal

LH- Horménio Luteinizante

MAF-Minor allele Frequency- Frequéncia do alelo menor
MALDI-TOF - Matrix-assisted laser desorption/ionization

MAS- Marker Assisted Selection - Selecdo Assistida por Marcadores
NCBI - National Center for Biotechnology Information

NCGRP- National Center Genetic Resources Preservation

NGS- Next Generation Sequence

OCL-Ovinos Crioula Lanada

OMN-Ovinos Morada Nova

OPPV- virus da pneumonia progressiva ovina

OSI- Ovinos Santa Inés

OVINOPLUS -Programa de Avaliacdo Genética de Ovinos

P-value- Valor -p, valor de significancia estatistica

pb - Pares de bases

PROMOVI - Programa de melhoramento genético de ovinos

QTL - Quantitative trait loci

REFISGC-Referéncia génica baseada nos 75 animais do repositério do ISGC
REFOar3.1- Referéncia génica baseada na montagem do genoma de ovino versao 3.1.
SANTAGEN - Programa de melhoramento genético de ovinos Santa Inés
SNP - Single Nucleotide Polimorphism

T - Timina

TGF-p- Transforming growth factor beta

VCF- Variant Call Format file

UFPI-Universidade Federal do Piaui

USP-Universidade de S&o Paulo

xiii



CAPITULO 1



1 INTRODUCAO

1.1 Problemaética e relevancia

A domesticacdo dos ovinos resultou em uma selecdo de racas especificas para a
producdo de I&, carne e pele em diferentes ambientes. O resultado dessa presséo de selecéo e da
deriva genética acarretou a formacao de diversas racas com uma grande amplitude de fen6tipos
e, segundo Primo (2004), uma alta capacidade de adaptacdo a todos os continentes e
ecossistemas existentes. Estudos genéticos para caracterizar as consequéncias do processo de
domesticagdo foram realizados em uma amostragem de 74 ragas de ovinos ao redor do mundo
e mostraram que 0s ovinos contém maior diversidade genética e maior tamanho efetivo
populacional ancestral quando comparados com outras espécies domesticadas (Kijas et al.,
2012). O processo de domesticacdo da espécie ocorreu a partir de uma base genética mais ampla
(Kijas et al., 2012) que realca o potencial de sele¢do para caracteristicas de interesse econémico.

O rebanho mundial de ovinos é hoje representado por volta de 1 bilhdo de
cabecas, destacando a China, Australia, india, Iran e Suddo como os maiores produtores (FAO,
2013). O Brasil hoje ocupa o 18° lugar representado por uma populagdo de 17,291 milhdes de
animais (IBGE, 2013). Os ovinos foram introduzidos no Brasil h4 aproximadamente 500 anos
vindos, principalmente, do Paraguai e Argentina no periodo do descobrimento os quais se
adaptaram as condicdes locais de cada regido (McManus et al., 2010). Na Gltima década, a
ovinocultura aumentou sua participacdo no agronegocio total brasileiro, e ainda se estima que
esse crescimento se mantenha em expansdo (IBGE, 2013). No ultimo século, houve um
aumento de 24,4% no tamanho populacional de ovinos no Brasil, porém esse crescimento ainda
foi aquém quando comparado com outras espécies de animais de produgdo. Adicionalmente, a

produtividade da ovinocultura ainda é considerada baixa (Hermuche et al., 2013a).



Historicamente, a produgdo de ovinos no Brasil foi vista como uma cultura
secundaria, principalmente representada por producéo de subsisténcia de pequenos agricultores
(Hermuche et al., 2013a; Lobo, 2006; McManus et al., 2010). De maneira geral, os principais
gargalos para a ovinocultura no Brasil podem estar associados aos seguintes fatores: problemas
sanitarios, manejo reprodutivo deficiente, inexisténcia de um programa amplo de
melhoramento genético dos rebanhos e baixos investimentos em pesquisa e tecnologias de
producao.

A necessidade por acdes dos programas de melhoramento e conservacao de
ovino no Brasil surgiu com a alta demanda por produtos. Pesquisas voltadas a essas areas visam,
em médio e longo prazo, a avaliacdo e identificacdo de animais superiores que, em Gltimo caso,
poderdo ser importantes para aumentar a produtividade dos rebanhos (Souza et al., 2009;
McManus et al., 2010; Silva et al., 2011; Kijas et al., 2012). Um dos gargalos para expansao
dos programas de melhoramento deve-se ao pequeno interesse e a participagdo dos produtores.
O que pode ser devido ao desconhecimento da importancia do melhoramento genético para o
aumento da produtividade (Lobo, 2006) por parte dos mesmos. Dentre os programas de
melhoramento de ovinos existentes atualmente no Brasil pode se destacar o programa de
melhoramento genético GENECOC como o nucleo participativo de ovinos da raca Morada
Nova coordenado pela Embrapa Caprinos e Ovinos desde 2008.

Apos a crise internacional da 18 na década de 90, cresceu o interesse em ragas
deslanadas pelos criadores e associacdes, de forma que a regido nordeste tornou-se a maior
produtora de ovinos do pais (IBGE, 2013). No entanto, as racas deslanadas apresentam baixos
indices de produtividade (Sousa & Leite, 2000), taxas de crescimento mais lento e qualidade da
carne inferior quando comparadas as ragas lanadas (McManus,et. al., 2010). Além do mais,
cruzamentos direcionados entre as principais racas localmente adaptadas do Nordeste com racas
especializadas vém ocorrendo com grande frequéncia reduzindo a adaptacdo desses animais aos
sistemas de producdo locais (Paiva et al., 2005). Tais fatores podem ser controlados por
investimentos em pesquisas voltados para 0 melhoramento na produgdo e o uso das racas
apropriadas em sistema de produgdo adequado. A implementacdo dos programas de
melhoramento e conservagdo sdo estratégias de longo prazo imprescindiveis para minimizar os
riscos expostos acima bem como qualificar os grupos genéticos para atenderem as demandas
de producdo do pais. Uma estratégia alternativa de curto prazo poderia ser a exploracdo de
caracteristicas de interesse produtivo controladas por poucos genes. Essas caracteristicas podem
ser selecionadas de maneira rapida e acurada, via marcadores moleculares, com ganhos reais

para os sistemas de producéo.



A prolificidade, nimero de cordeiros nascidos por ovelhas expostas a
reproducéo, se corretamente manejada, pode ser considerada como um parametro importante
no aumento da escala de producéo (L6bo et al., 2011). Como a prolificidade é dependente da
taxa de ovulacdo (Galloway et al., 2000) esse seria um dos entraves para selecdo massal dessa
caracteristica, ja que a fenotipagem pode ser avaliada apenas em fémeas com idade reprodutiva
e possui um custo relativamente elevado quando comparado ao valor do animal comercializado
no pais. Porém estudos foram realizados em genes relacionados a taxa de ovulacéo de ovinos e
alguns candidatos para selecdo assistida por Marcadores (MAS- Marker Assisted Selection)
foram localizados nos cromossomos X (BMP15), 5 (GDF9) e 6 (BMPR1-b) (Otsuka et al.,
2011).

Nos ultimos cinco anos as tecnologias de sequenciamento de nova geracdo e de
genotipagem em larga escala avancaram de forma exponencial gerando grandes impactos em
pesquisas com a espécie ovina (Heaton et al., 2013; Kijas et al., 2012). Com isso, estudos de
associacao gendmica ampla (Genome Wide Association Study - GWAS) para caracteristicas
controladas por poucos genes, passaram a ser realizados de maneira satisfatoria, em um curto
periodo de tempo quando comparado as tecnologias anteriores como microssatélites ou re-
sequenciamento utilizando metodologia de Sanger.

A partir dessa realidade tecnoldgica, bem como dos cenarios para producéo de
ovinos no Brasil (Hermuche et al., 2013a) o presente trabalho foi proposto para aumentar o
conhecimento dos polimorfismos existentes em genes relacionados a prolificidade em racas
localmente adaptadas de ovinos bem como aplicar parte dessas tecnologias em programas de

conservacao e melhoramento no Brasil.



1.2 Objetivos

1.2.1 Objetivo Geral

Gerar informacgdes genémicas e adaptar tecnologias para auxiliar programas de

melhoramento e conservagdo de ovinos em genes relacionados a taxa de ovulag&o.

1.2.2 Objetivos especificos

o Fazer levantamento da frequéncia da mutacdo FecGE (gene
GDF9) em animais do programa de melhoramento participativo da raca Morada Nova

o Analisar o potencial de se incorporar a mutacdo FecGE (gene
GDF9) em testes de desempenho da raca Morada Nova.

o Identificar marcadores moleculares SNP nos principais genes
(BMP15, BMPR1-b e GDF9) relacionados a taxa de ovulacao na espécie ovina por meio

de dados de sequenciamento de nova geragéo.



2 REVISAO DE LITERATURA

2.1 Breve estado da arte da ovinocultura no Brasil.

A ovinocultura constitui uma importante atividade econémica regional para o
pais, apresentando um crescimento da producdo nestas Ultimas décadas. Segundo dados
publicados pelo IBGE (2013), o rebanho brasileiro é representado por mais de 17 milhdes de
cabecas distribuidas por todo o pais de acordo com as adaptacdes das racas as regides,
destacando as regides Nordeste e Sul com maior nimero de cabecas no Brasil. A criacdo de
ovinos na regido Sul é baseada em ragas de ovinos lanados adaptados ao clima subtropical com
aptiddo mista para a producdo de carne e 1d. No Nordeste do Brasil a producédo é voltada para
racas de ovinos especializadas para corte representado por racas deslanadas adaptadas ao clima
tropical da regido e com alta rusticidade e capacidade adaptativa as condi¢des peculiares da
regido; além de servir como fontes de proteina para as populacfes locais (McManus, et al.,
2010; McManus et al., 2014).

A producéo de carne é o maior insumo da ovinocultura na regido Nordeste e tem
sido observado um continuo crescimento no nimero efetivo de ovinos na regido. Com a crise
internacional da 1& na década de 1990, a demanda por ragas especializadas na producéo de carne
em todo Brasil estimulou a criacdo de ovinos deslanados principalmente na regido Nordeste
(Viana, 2008). Assim, a exploragdo econdmica pelo uso de racas especializadas e adaptadas ao
ambiente da regido, e sistemas de producéo, estimulou o melhoramento genético e técnicas de
manejo, aumentando a produtividade dos rebanhos no Nordeste brasileiro. O Nordeste
brasileiro é considerado atualmente o novo centro produtor de ovinos (Viana, 2008). Ao longo

dos ultimos anos, tem sido observado exigéncias de carcacas de melhor qualidade por



consumidores brasileiros e melhoria na regulamentagdo do Governo Federal para a
comercializagdo de carnes. E como isso, observa-se também o aumento no nimero de pesquisas
voltadas para 0 melhoramento genético e manejo de rebanhos especializados, maior interesse
de produtores e consequentemente melhor qualidade dos animais produzidos (Hermuche et al.,
2013a; Simplicio & Simplicio, 2006).

2.2 Breve estado da arte do programa de conservacao de recursos genéticos animais no

Brasil.

A introducdo de animais de producdo no Brasil teve inicio com colonizadores
portugueses que o0s trouxeram em seus navios (McManus et al., 2010). As racas dos animis
chegadas nesta época eram originadas da Europa e Africa (Primo, 2004), e com o passar dos
anos passaram por processos de selecdo natural e adaptacdo resultando em diferentes racas
localmente adaptadas na maioria dos diversos ecossistemas brasileiros (Hermuche et al., 2013b;
Paiva et al., 2005). Nao existem registos especificos de ovelhas introduzidas diretamente para
o0 Brasil vindos da Europa (Rodero et al., 1992), mas sim ovinos introduzidos no Brasil,
principalmente, vindos do Paraguai e Argentina no periodo do descobrimento os quais se
adaptaram as condicdes locais de cada regido (McManus et al., 2010).

Animais de racas localmente adaptadas desenvolveram caracteristicas unicas
como a rusticidade, prolificidade e, resisténcia as doencas e parasitas, com uma vasta
diversidade genética, que sdo considerados hoje, um importante material genético para a
conservacdo (Mariante et al., 2011). A conservacdo dessas racas permitira, no futuro, sua
utilizacdo em cruzamentos para melhorar a resisténcia e adaptacdo de outras ragas a condi¢des
ambientais desfavoraveis contribuindo para a melhoria na producgéo de animais doméstico no
pais (Mariante et al., 2011).

Os dois ultimos séculos foram marcados por um aumento na importagao de racas
exoticas e producdo de ragas comerciais substituindo as ragas localmente adaptadas, e
impactando diretamente na diminuigéo da variabilidade genetica culminando em uma situacéao
de ameaca de extincao destas racas. Desta forma, programas de conservacdo sao cada vez mais
necessarios para ampliar a capacidade de gerenciar 0s recursos genéticos animais do pais
(Mariante et al., 2009).



No Brasil, agdes de programas de conservagdo vém sendo desenvolvidas por
centros de pesquisa da EMBRAPA em parceria com Universidades, Empresas de Pesquisa
Estaduais e produtores (Mariante et al., 2011). O programa desenvolvido pela EMBRAPA
compde a Rede de Recursos Genéticos Animais-Rede Animal, que integra a Plataforma de
Recursos Genéticos e foi criado com o objetivo de desenvolver e monitorar nucleos de
conservacao de racas ameacadas de extingdo, assim como realizar a caracterizacao fenotipica
destes nucleos, a criopreservacdo de material genético, a caracterizacdo genética de racgas
envolvidas no programa, e a conscientizacao da sociedade sobre a importancia da conservacgéo
dos recursos genéticos animais (Mariante et al., 2009). As ragas de ovinos incluidas no
programa de conservacao Brasileiro distribuidas por todas as regibes do pais sdo: Barriga
Negra, Bergamacia Brasileira, Somalis Brasileira, Rabo Largo, Morada Nova e Santa Inés
(Mariante et al., 2009).

A conservacao dos recursos geneticos animais é hoje realizada por meio de: (1)
conservagao in situ, por nlcleos de conservacdo onde os animais sdo mantidos em seu habitat
de origem e (2) conservacdo ex situ, in vivo, onde os animais sdao mantidos fora de seu habitat
de origem, ou in vitro, baseado no armazenamento de material genético como sémen, embrides
e ovocitos em Bancos de Germoplasma (Mariante et al., 2011).

A caracterizacdo por meio de marcadores moleculares também tem sido uma
importante ferramenta para uso em programas de conservacfes para a quantificagdo da
diversidade genética dentro e entre racas da mesma espécie, com a finalidade de identificar
padrdes de estrutura genética e estimar a distancia e influéncias genéticas das racas comerciais
em racas localmente adaptadas (McManus et al., 2010). Atualmente, a caracterizagdo molecular
tem sido usada auxiliando o manejo de rebanhos mantidos em Ndcleos de Conservacéo e para
selecdo de doadores para conservacdo em bancos de germoplasma (McManus et al., 2010).
Portanto, a importancia da caracterizagdo molecular para manter uma ampla diversidade
genética de populac6es de a