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RESUMO

Os caprinos (Capra hircus) estdio distribuidos mundialmente favorecidos por sua capacidade
de se adaptar a condigdes ambientais adversas. A sua importdncia socioecondmica, t&m recebido
afencdo em pesquisas com o uso de marcadores genéticos (SNP), que possibilitam esclarecer questdes
envolvendo mudangas evolutivas e auxiliam na conservagdo da biodiversidade populacional. Com esta
reviséo, obijetivouse analisar a contribuicdio de marcadores SNP em estudos com caprinos, com foco
na produgdo e na conservagdo genética. Utilizouse o software de pesquisa bibliométrica Bibexcel para
andlise das publicagdes da Web of Science TM, até agosto de 2018, rastreando artigos com marcador
genético SNP. Das 53.000 produges cientfificas registradas para a espécie C. hircus, 390 publicagdes
empregaram os marcadores SNPs. Um tofal de 59 paises apresentou publicagdes envolvendo o uso de
SNPs nessa espécie, sendo a maioria das publicagdes de paises asidticos e europeus. Os cinco paises
de maior produtividade em publicagdes no tpico foram a Ching, a India, a Itdlia, a Espanha e os
EUA. O Brasil apresentou-se na décima primeira posicdo, com registro de 05 publicagdes. Vérias das
palavraschave foram agrupadas por serem de forma seméntica equivalentes e associadas a um fema
especifico; assim, foi possivel identificar 23% das produgdes cientificas associadas ao fema polimorfis-
mo de proteinas lacteas, 23% com aspectos da reproducdo, 13% ligadas ao crescimento e ganho de
peso; e diversidade genéfica com percentual de 34%. Estudos de GWAS foram citados em 7% das
produgdes e menos de 1% dos estudos foi associado a caracteristicas de adaptagdo.

Application of SNP markers in genetic diversity studies in Capra hircus: frends, biases and
progress
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Capra hircus is distributed worldwide due fo its extraordinary adaptability and robusiess as a source
of food, fibers and skin. Genetic markers of single nucleotide polymorphism (SNP) allow the investigation
of issues involving evolutionary changes and conservation of population biodiversity. This study aimed to
verify the main focus of studies in the world using the marker SNP in Capra hircus (goats). Bibexcel biblio-
metric research software was used fo analyze the publications of Web of ScienceTM until August 2018,
which adopted the genetic marker SNP. Of 53,000 regjistered publications, only 390 employed the SNP
markers. The three countries that stood out in publications were China (146 publications), India (64) and
Italy (42). Brazil was in eleventh position, with a record of five (05) publications. Several of the keywords
were grouped as being semantically equivalent and associated to a specific theme, thus it was possible
to identify 23% of the scientific productions associated with the polymorphism of milk proteins, 23% with
aspects of reproduction 13% linked to growth and gain of weight; genetic diversity with a percentage of
34%. GWAS studies were cited in 7% of the productions and less than 1% of the studies were associated
with adaptation characterisfics. The number of publicafions was related fo the fechnical qualification and
laboratory capacity of the country.

INTRODUCAO

pelas rotas migratdrias e distribui¢do do ser humano,

a espécie estd presente em praticamente todo o globo

Os caprinos (Capra hircus) sdo provavelmente um  (Egito, Mariante & Albuquerque 2002), adaptada a di-
dos primeiros ruminantes domesticados no mundo,  versas condigdes climéticas, sendo um recurso natural
fato ocorrido ha aproximadamente 10 mil anos, na  importante dos sistemas de produgdo agricola e pe-
regido oeste do Ird (Zeder & Hesse 2000). Favorecidas  cuaria. Em alguns paises, sao importantes na producao
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em larga escala, principalmente de leite, mas também
integram a subsisténcia rural contribuindo significa-
tivamente para a seguranga alimentar e para agregar
renda a familias rurais de paises em desenvolvimento
(Lin et al. 2013; Periasamy et al. 2017).

O Brasil se enquadra nesse perfil, considerando-se
a atividade rural configurada em duas classes, uma
com a participacdo de grandes e médios produtores
(Agrobusiness) e a outra classe composta pela grande
maioria de pequenos produtores (Andrade et al. 2018)
e onde a criagdo de caprinos esta presente de forma
mais intensa. No pais, os caprinos foram introduzidos
pelos portugueses, franceses e holandeses no periodo
da colonizacdo, a partir do século XVI, se estabelecen-
do mais na regido Nordeste, onde foram adquirindo
caracteristicas proprias e resultando na formagao da
maior diversidade da espécie na América do Sul, com
cerca de 21 ragas catalogadas (Food and Agriculture
Organization, 2011). Por varios séculos, esses animais
passaram por processos adaptativos em diferentes
ecossistemas, cujos aspectos climaticos e diversidade
vegetal caracteristicos contribuiram para a formacao
de racas de animais domésticos do pais ou de grupos
reconhecidos como naturalizados (Machado 2011) ou
localmente adaptados (Aratjo et al. 2009).

No Brasil, ha vérias ragas caprinas que podem ser
consideradas recursos genéticos ricos, com fonte de
resisténcia a parasitas e doengas, atribuivel a seu histo-
rico evolutivo de adaptabilidade a condi¢des adversas
de ambiente no pais. Essa variedade de ragas constitui
um reservatorio de diversidade genética valioso. No
entanto, quando comparadas a ragas comerciais exo-
ticas, elas apresentam baixo valor comercial (Egito,
Mariante & Albuquerque 2002), fato este que levou a
importacdo de ragas comerciais de maior importancia
econdmica a partir de 1950, com o objetivo de aperfei-
goar o0s grupos genéticos naturalizados.

Entretanto, a ndo consolidagdo do uso de registro
zootécnico e implementacdo de programas de melho-
ramento consistentes gerou uma miscigenacdo ampla
de ragas a partir de cruzamentos sem planejamento.
Isso acarretou a ameaga de extingdo dos grupos natu-
ralizados, por erosdo e dilui¢do genética, pois tragos
fenotipicos relacionados a produtividade foram valo-
rizados em detrimento das caracteristicas adaptativas,
essenciais para a sustentabilidade dos sistemas pecua-
rios tradicionais (Aratjo et al. 2009).

Esse contexto nao é exclusivo do Brasil; assim, além
da caracterizagdo do potencial adaptativo das ragas lo-
cais, se torna necessaria a identificacdo da diversidade
genética a nivel molecular (Alderson,2018) para servir
de suporte ou de referéncia para auxiliar na elaboragao
de politicas publicas de conservagao e de reprodu-
¢do sustentavel desse patrimonio biolégico (Colli et
al. 2014). A esse respeito, avangos nas tecnologias de
sequenciamento de genomas completos ja estao bem
adiantados na maioria das espécies de interesse zoo-
técnico, inclusive, nos caprinos, a tendéncia é seguir
no mesmo caminho, para se beneficiar desses recentes
progressos que as tecnologias de sequenciamento de
genomas completos propicia, conforme Amills, Capote
& Tosser-Klopp (2017), Qiao et al. (2017).
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Nas publicagdes cientificas, constam as infor-
magdes de tendéncias, vieses e progressos de tecno-
logias que compdem o estado da arte da genética mo-
derna. Conhecé-los bem é um importante indicador de
avaliacao do desenvolvimento cientifico nessa drea em
uma espécie. Com esse fim, os métodos bibliométricos
analiticos organizados que acessam de forma eficiente
os bancos de dados disponiveis em plataformas con-
solidadas, sdo ferramentas importantes para avaliacdo
do desempenho cientifico que, por sua vez, podem
auxiliar na definicdo de estratégias de pesquisas e
concepcao de projetos (Zanotto, Vanz & Stumpf, 2017).

Dessa forma, a identificacdo, no genoma caprino,
de genes candidatos ligados as mais diferentes ca-
racteristicas adaptativas e de producdo, e assinaturas
de selegdo natural, torna-se passo fundamental para
compreensdo do processo evolutivo e da sua diversi-
dade genética, pois variagdes nesses loci podem estar
ligadas direta ou indiretamente a alteragdes na aptidao
em diferentes ambientes. Assim, o uso dos marcadores
moleculares SNP para estudos de associagdo genomi-
ca ampla (GWAS, Genome Wide Association Study)
torna-se uma importante ferramenta, por permitir
entender com maior precisdo a forma como agem as
forcas ambientais que originam a variagdo genética
adaptativa, tteis na conservagao e produgao animal,
além de auxiliar na identificagdo, melhoramento e
conservacdo desse importante recurso natural (Amills,
Capote & Tosser-Klopp 2017; Qiao et al. 2017).

Associar esse aparato cientifico-tecnolégico a tragos
fenotipicos adaptativos apresenta relevancia econd-
mica, incluindo termotolerancia, fun¢des ligadas a
resposta imune a parasitas, conversdo alimentar, cres-
cimento, producao de carne e leite, além de tornar pos-
sivel a construgao de mapas genéticos para um grande
numero de animais de interesse zootécnico (Lin et al.
2013; Brito et al. 2017; Periasamy et al. 2017).

Com acesso a banco de dados extraidos do Web of
ScienceTM, Colegdo Principal da Clarivate Analytics
(WoS), objetivou-se, nesta revisao, analisar a contri-
buicao de marcadores SNP como tecnologia inovadora
em estudos com caprinos, com relagdo a producao e a
conservagao genética.

MATERIAL E METODOS

Trata-se de um estudo de revisdo de literatura, no
qual, por meio do software de pesquisa bibliométrica
Bibexcel (Person, Danell & Schneider, 2009), analisa-
ram-se todas as publicagdes registradas no portal do
WoS, até agosto de 2018.

Utilizou-se a plataforma WoS por apresentar ca-
racteristicas vantajosas, como a de ser uma base mul-
tidisciplinar que indexa mais de 12.700 periddicos,
nas diferentes areas cientificas, contendo informagoes
que datam do inicio do século XX e sdo atualizadas
semanalmente, além de disponibilizar enderegos com-
pletos de autores e coautores de cada trabalho cien-
tifico (Adriaanse & Rensleigh, 2013). Centralizou-se
a prospeccao da produgdo cientifica nas publicagdes
que envolviam uso do marcador genético SNP na pers-
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pectiva de estudos gerais, genética de populagoes e
conservacao da biodiversidade na espécie Capra hircus.

Ainvestigacdo com o software Bibexcel foi realiza-
da acessando a opgdo “pesquisa avangada”. Em segui-
da, adotou-se uma sequéncia de palavras-chave, com
a inclusdo, de forma ordenada, das siglas TS (GOAT*
AND SNP¥) e CU. A sigla “TS” indica que a pesquisa
foi realizada no resumo, nas palavras-chave e no titu-
lo. Se for acrescido do asterisco “*” possibilita que a
busca seja feita, também, utilizando as variagoes das
palavras indicadas no plural ou palavras-compostas.
O termo “AND” foi utilizado para que as palavras
fossem pesquisadas. O termo “CU” funciona como
delimitador do pais a ser pesquisado, por exemplo,
Brasil. Na revisdo, adotou-se a metodologia sugerida
por Moura, Dawson e Nogueira (2017), que prioriza o
endereco fornecido pela institui¢cao de pesquisa do pri-
meiro autor, incluindo o campo geografico dos paises
inseridos na abordagem. Nos casos em que o endereco
do primeiro autor nao foi identificado, o instituto da
segunda autoria foi utilizado.

No entanto, quando o autor apresentou diferentes
enderecos, foi considerado, neste estudo, aquele indi-
cado para a correspondéncia. Esse artificio teve como
finalidade especifica padronizar e organizar os dados
por pais de origem da instituicdo de vinculacdo do
pesquisador. Além disso, partiu-se da perspectiva de
considerar o primeiro e o segundo autores como os
principais investigadores da publicagao.

Os resultados foram salvos em arquivo de formato
“txt”, para uma busca ampla, recurso encontrado na
base de dados da WoS. Com o subsidio do Microsoft
Excel®, foi aplicado o filtro dos pesquisadores rela-
cionados aos paises descritos na avaliagdo, conforme
critérios e institui¢des aprimoradas referentes a te-
matica descrita acima. Assim, foram realizadas, com
o software, buscas pelas palavras-chave mais usadas
para obter um padrao e direcionamento das pesquisas
sobre a aplicagdo do marcador molecular SNP na con-
servacao e producao animal na caprinocultura.

Para verificar a aplicacdo do uso do marcador SNP
em caprinos, registrou-se a frequéncia de palavras-cha-
ve referentes aos principais temas que envolvem pro-
ducédo animal e conservacao da biodiversidade: diver-
sidade genética, associagdo gendomica ampla (GWAS),
polimorfismo das proteinas lacteas, adaptacao, repro-
ducdo e crescimento. Varias das palavras-chave foram
agrupadas por serem semanticamente equivalentes e
associadas a um tema especifico da zootecnia (Miguéis
et al. 2013).

Por fim, organizou-se uma lista de institui¢des de
ensino e pesquisa que forneceram o endereco de pes-
quisadores locais e de outros paises, com a intencao
de contribuir em estudos futuros, como guia para gru-
pos de pesquisa voltados ao uso de marcadores SNP
aplicados na produgdo animal e na conservacdo da
Capra hircus. Nesse caso, ao ser constatado mais de
um enderego apresentado do mesmo autor, utilizou-se

também o fornecido para correspondéncia, com outra
finalidade especifica, a de padronizar e organizar, por
paises, as informacoes obtidas (Moura, Dawson & No-
gueira 2017).

RESULTADOS

MUNDO

De acordo com a estratégia de busca, a plataforma
WoS apresentou 53.000 publicagdes cientificas envol-
vendo a caprinocultura (Capra hircus). Constatou-se
que a maior parte das produgdes se encontra distribui-
da em diferentes tipos de documentos, com destaque
para mais de 44.000 artigos.

Os primeiros registros de publicagdes mais consis-
tentes, referentes a utilizagdo de marcadores SNP na
caprinocultura, sdao de 2009, com 24 trabalhos deposi-
tados no WoS. Com o tempo, aumentaram significati-
vamente em nimero a cada ano, tendo o ano de 2016
como o mais produtivo, com 55 publicagdes (Figura 1).
Portanto, verificou-se que publicacdes direcionadas a
utilizagdo de marcadores SNP nos estudos sobre gené-
tica populacional, com enfoque para produgao e con-
servacao de caprinos, estdo cada vez mais valorizadas,
com especial contribui¢do de estudos de associagao
genomica ampla (GWAS).

Pesquisadores de 59 paises participaram da pro-
dugao de 390 publicacdes envolvendo o uso dos mar-
cadores moleculares de DNA SNP em caprinos. Dentre
esses paises, a maioria das publicagdes é oriunda de
institui¢des asidticas e europeias. China (146), India
(64) e Italia (42) foram os paises mais produtivos em
publicagdes. O Brasil apresentou-se na décima primei-
ra posi¢ao com cinco trabalhos publicados por autores
principais (Figura 2).

Nos artigos que envolveram publicagdo em que
o autor era de uma instituicdo de um pais que nao
corresponde ao seu endereco de origem nacional, in-
cluido na busca com o critério do segundo autor, no-
vamente se destacaram, no cendrio mundial, os paises
China, India e Itdlia, com 93, 36 e 28 trabalhos, respec-
tivamente (Figura 3).

Em termos quantitativos, identificaram-se 393 pa-
lavras-chave que se repetiram nas publicag¢des sele-
cionadas. Sdo especificas e representam os contetidos
descritos nos textos de forma eficiente. Ao se avaliar o
significado das palavras-chave, identificou-se que os
estudos de diversidade genética e gendmica populacio-
nal foram relacionados a 162 palavras-chave (aproxi-
madamente 41%). Nas demais areas, constatou-se, nas
publicacdes voltadas para a producdo animal, que 23%
tratavam sobre polimorfismo das proteinas lacteas (90
palavras-chave); sobre aspectos da reprodugao, 23%
(89 palavras-chave); e crescimento corporal, 13% (52
palavras-chave), conforme Figura 4.

Algumas institui¢Oes se destacaram na producao de
uma grande quantidade de publica¢des depositadas no
WoS, como a North West O. F. University China, com
registros de 81 publicagdes e a Indian Council of Agri-
cultural Research Icar com contagem de 46 registros,
até 08 de agosto de 2018. As dez organizagdes mais
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conceituadas em relagdo a publicagdes com uso de
marcador SNP na caprinocultura sdao de paises asiati-
cos e europeus, de acordo com a Tabela I.

No Brasil, cinco produgdes cientificas foram de au-
tores principais. Comparando esses artigos, em relagdo
ao uso do marcador molecular SNP na caprinocultura,
houve pouca abrangéncia contextual, sendo que ape-
nas uma publicacdo estava direcionada a diversidade
génica e resisténcia a endoparasitas gastrointestinais
nos caprinos (Tabela II).

Em sete publicagdes, o trabalho envolveu a par-
ticipacdo de pesquisadores brasileiros em grupos de
estudos da Italia, Portugal, Espanha, Argentina e Co-
lémbia. Neles, o uso de SNP em caprinos se relacinou a
estudo de diversidade genética voltada para produgao
de leite e conservacdo animal (Tabela II).

DISCUSSAO

A utilizagdo da plataforma WoS, neste estudo, pos-
sibilitou acesso a 53.000 publicagdes, valor que de-
monstra, de forma consistente, as vantagens de se re-
correr a uma base multidisciplinar que indexa mais de
12.700 periddicos, nas diferentes areas cientificas. Ela
contém informagdes que datam do inicio do século XX
e sdo atualizadas semanalmente, além de dispor de
enderecos completos de autores e coautores de cada
trabalho cientifico (Adriaanse & Rensleigh, 2013).

Essa base de dados presta servico de indexagao
de referéncias baseado em assinaturas e propicia a
realizagao de pesquisa ampla sobre citages, ao per-
mitir o acesso a varios bancos de dados relacionados
com pesquisas de abrangéncia multidisciplinar. Nesse
sentido, o uso do WoS vem crescendo e ajudando o
mundo académico a entender, com mais precisao, as
publicagdes cientificas (Liu et al. 2018).

O conhecimento detalhado das publicagdes permite
aos pesquisadores avaliar tendéncias ou o foco prin-
cipal dos trabalhos depositados nessa base de dados.
Assim, nas areas de producao e conservagao animal, é
imperativo ter o conhecimento detalhado da diversi-
dade genética dentro das populagdes e entre elas, bem
como ter ciéncia dos manejos adequados, da capaci-
dade adaptativa e produtiva das ragas e dos grupos
genéticos caprinos locais ou naturalizados (Toro, Fer-
nandez & Caballero 2009) e também para ser usado na
rastreabilidade dos produtos das ragas (Caraballo et
al., 2017). Dessa forma, discute-se a situagao geral das
publicagdes com enfoque no uso dos marcadores SNP
para os estudos de produgao e conservagao dos recur-
sos genéticos em Capra hircus, no mundo e no Brasil.

Os caprinos estdo entre os pequenos ruminantes
mais importantes dentre os animais de interesse zoo-
técnico. Presentes mais nos paises em desenvolvimen-
to, desempenham, de forma eficiente, papel socioe-
condmico e cultural nos sistemas de produgao da agri-
cultura familiar (Onzima et al. 2018).

Em um contexto geral, Groeneveld et al. (2010) as-
seguram que as informagdes disponiveis sobre a ca-
racterizagdo gendmica de recursos genéticos, dentre
eles os caprinos, em todo o mundo, aumentaram nos
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altimos anos. Neste estudo, o levantamento de publi-
cacoes direcionadas a utilizacao de marcadores SNP,
nos estudos sobre gendmica evolutiva com enfoque
para producdo animal e conservacdo de caprinos, co-
rroboram essa afirmacao.

Os primeiros registros de publicagdes mais consis-
tentes, referentes a utilizacdo de marcadores SNP na
caprinocultura, sdo de 2009, com 24 trabalhos depo-
sitados no WoS, e aumentaram significativamente em
numero a cada ano, tendo o ano de 2016 como o mais
produtivo, com 55 publicagoes (Figura 1).

Esses resultados sdo decorrentes do progresso nas
tecnologias de sequenciamento de genomas completos
(WGS) associados com a metodologia de microarran-
jos de deoxyribonucleic acid (DNA), uso de single
nucleotide polymorphism (SNP) ou polymerase chain
reaction (PCR) em tempo real, que proporcionaram
novos entendimentos sobre a histéria evolutiva e a
diversidade genética dos caprinos. A automacao tor-
nou possivel a reducgdo de custos de sequenciamento
em larga escala (Amills, Capote & Tosser-Klopp 2017;
Qiao et al., 2017).

Associar esse aparato cientifico-tecnoldgico a tragos
fenotipicos, por exemplo, adaptativos, fung¢des liga-
das a resposta imune a parasitas, conversao alimentar,
crescimento, producao de carne e leite, agrega relevan-
cia econdmica suficiente para justificar essa evolugao.
Tornar possivel a construcao de mapas genéticos dos
animais de interesse zootécnico (Lin et al. 2013; Brito et
al. 2017; Periasamy et al. 2017) impactou positivamente
na quantidade de publicacdes e isso foi detectado neste
estudo.

A utilizagdo de abordagens estatisticas mais robus-
tas, associada ao desenvolvimento de tecnologias de
sequenciamento gendmico mais recentes, tornou pos-
sivel a compreensao mais clara da diversidade genética
em caprinos e, como inovagdo, também pode influen-
ciar a ocorréncia de niimero crescente de publicagdes
na area (Benjelloun et al. 2015; Ahrens et al. 2018).

Percebeu-se uma grande diferenca na quantidade
de trabalhos publicados por paises asiaticos em re-
lagdo aos demais (europeus, americanos e africanos),
envolvendo o uso de marcadores moleculares SNP na
producao animal e conservagao dos caprinos. Em uma
abordagem geral, a China e a India ocupam posicao
de destaque, pois respondem por mais de 54% das
publicagdes depositadas no WoS, no periodo avaliado.

Esses resultados ndo podem ser justificados exclusi-
vamente como sendo uma consequéncia da influéncia
do efetivo de animais do pais, pelo fato de o maior
rebanho caprino do planeta estar localizado nos paises
da Asia e da Africa, nos quais a caprinocultura é uma
significativa atividade econémica e representa uma
das mais importantes fontes de proteina animal para a
alimentag¢do humana. Mas, principalmente, por dispor
de recursos humanos habilitados, aliado a capacidade
tecnoldgica. A consisténcia dessa afirmagdo esta emba-
sada no fato de paises com produgao cientifica na area
possuirem centros especializados para formagao de
pessoal qualificado.
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Nesse contexto, a North West O. F. University Chi-
na, Indian Council of Agricultural Research Icar e a
University of Milan sdo institui¢des ptblicas, locali-
zadas em paises da Asia e da Europa, que podem ser
consideradas centros de alta produgdo cientifica e, por-
tanto, fomentadores de conhecimento agropecudrio de
destaque no cendrio mundial, sendo referéncia para
pesquisadores e institui¢des de outras nagdes, confor-
me Tabela I.

Ao se estabelecer um paralelo, em termos quantita-
tivos, entre rebanho caprino e produtividade cientifica,
o continente europeu se apresenta como o segundo
mais produtivo, com registros de mais de 32% dos
trabalhos depositados na base de dados. No entanto,
a Europa tem um rebanho bastante reduzido (1,65%
do efetivo mundial), com a producéo voltada ao ramo
leiteiro. A Itdlia, a Espanha e a Franca sdo merecedoras
de destaque, pois produziram 49, 22 e 18 publicagdes,
respectivamente. Conforme Aziz (2010), a Espanha, a
Franca e a Grécia sao os paises que estabeleceram pro-
gramas eficientes de selegdo, processamento e comer-
cializagao do leite de cabra, fato evidenciado pelo uso
das palavras-chave que envolvem termos referentes ao
leite, presentes nas publicagdes depositadas no WoS
por paises europeus.

Apesar de o continente africano possuir um reban-
ho caprino de cerca de 35% do quantitativo mundial,
percentual relevante no cendrio global, ndo apresenta
um numero de trabalhos depositados de forma re-
presentativa, visto que foi comprovada a ocorréncia
de apenas 41 publicacdes. Confrontando a relevancia
numérica do rebanho caprino e o nimero de publi-
cacdes de pesquisadores africanos, o valor pode ser
considerado pequeno. Mesmo assim, paises, como a
Africa do Sul (14 publicacoes), o Egito (07) e a Nigéria
(07), respectivamente, superam paises da América do
Sul e se destacam no continente.

Os numeros apresentados podem ser justificados
pela falta de centros especializados em formacao de
pessoal qualificado no desenvolvimento de tecnolo-
gias genéticas (Tabela I). Além disso, tendo em vista
0s equipamentos e tecnologias caros, ndo se destacam
politicas publicas de financiamento para equipar la-
boratérios, tampouco transferéncia de conhecimento
cientifico, fundamentais no estudo de diversidade ge-
nética aplicada na producéo e conservagao dos reban-
hos caprinos. E possivel que os pesquisadores africanos
produzam seus trabalhos em parceria com autores de
outros continentes, devido a melhor infraestrutura dos
laboratérios e maior incentivo governamental.

Ao se analisarem os dados com base no significa-
do das palavras-chave indexadoras, observa-se que,
nos paises mais produtivos em publicagdes, varios
temas foram explorados, destacando-se: diversidade
genética, associacdo gendmica ampla, polimorfismo
das proteinas lacteas, crescimento e reprodugdo. Por-
tanto, hd, nesses paises, preocupagdo institucional e
de pesquisadores na caracterizagao e entendimento da
diversidade genética caprina (Guo et al. 2018; Ming-
Xing et al. 2018).

Além disso, constata-se concordancia entre pes-
quisadores quanto ao fato de o uso do SNP, no estudo

da diversidade genética, ter sido fundamental, pois
fornece informacoes sobre a estrutura populacional
dos grupos genéticos e de racas, bem como redugao de
diversidade, que sdo essenciais para o estabelecimento
de metas de conservagao e produgdo animal (Toro, Fer-
nandez & Caballero 2009; Brito et al. 2017).

Em sintese, a promogdo e o desenvolvimento da
pesquisa dentro de um pais sao dependentes da pre-
senca de instituicoes fortes e de profissionais qualifica-
dos para o desenvolvimento de tecnologias gendmi-
cas, programas de formacao de pessoal qualificado,
assim como a necessidade de politicas de financia-
mento para equipar laboratérios e a difusdo de co-
nhecimento cientifico. Nesse aspecto, acredita-se que
essas sejam as principais diferencgas entre o que ocorre
nos continentes em relagao ao estudo de caprinos.

Apesar de possuir um rebanho caprino de aproxi-
madamente 9,6 milhdes de cabegas, distribuido prin-
cipalmente na regido Nordeste, a producao brasileira
de carne, leite e derivados dessa espécie é baixa, re-
querendo atencao politica para esse ramo da pecuadria.
Essencialmente, o conhecimento da estrutura popula-
cional e da diversidade genética dos grupos caprinos
locais, no sentido de otimizar a produtividade animal
e conservagao de seu patrimonio genético, pode favo-
recer a expansao do setor, sendo os marcadores SNP
ferramentas de auxilio a essa atividade (Onzima et al.
2018; Oliveira-Moura et al.2019).

Embora o Brasil seja, nesse tema, o pais mais pro-
dutivo da América do Sul, apenas 11 artigos foram
publicados e depositados no WoS até o periodo de
recuperacao das publicagdes. Desses trabalhos, cinco
envolveram pesquisadores classificados, no levanta-
mento realizado, como primeiro autor, e os outros seis
foram produzidos com colaboragao de pesquisadores
de outros paises, como a Colombia, Italia, Espanha
e Portugal. Das cinco publica¢gdes que envolvem a
aplicacdo de marcadores SNP na caprinocultura, ape-
nas um efetivamente caracterizou o seu estudo no
tema principal, o que coloca esse campo de pesquisa
brasileiro promissor. Em contrapartida, os outros seis
trabalhos que tém a cooperacdo de grupos estrangei-
ros e de pesquisadores brasileiros centralizaram seus
estudos no conhecimento de diversidade genética po-
pulacional para melhoria na producao e conservacao
animal dos grupos genéticos caprinos.

Além disso, é possivel que essa parceria cientifica
entre pesquisadores brasileiros e instituigdes de outros
paises decorra da melhor infraestrutura laboratorial e
do incentivo governamental para apoiar a pesquisa
cientifica e a formagdo de pessoal qualificado encon-
tradas nas institui¢cdes dos paises parceiros. Parcerias
sao fundamentais para formagao de pesquisadores
mais qualificados.

Entretanto, é fundamental despertar, nas institui-
¢Oes ptublicas ou privadas, o interesse em fomentar
o desenvolvimento e a disseminagdo das pesquisas
cientificas voltadas para os diferentes campos de inte-
resse da sociedade, com vistas ao alcance de desenvol-
vimento social, econdmico e sustentavel do pais. Essa
visdo despertou, nas institui¢des de diferentes paises,
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a necessidade de um olhar mais direcionado ao desen-
volvimento das ciéncias e tecnologias.

CONCLUSOES

Considerando essa pesquisa para aplicagdo de
marcadores SNP em estudos de diversidade gené-
tica em Capra hircus pode-se concluir que:

Nos ultimos 10 anos, inovagdes metodolégicas en-
volvendo o marcador molecular SNP ocorreram e fo-
ram utilizadas em estudos gendmicos e de estrutura
populacional na caprinocultura, gerando informagoes
aplicadas na conservacao e produgao animal;

A partir de 2009, verificou-se o interesse crescente
dos pesquisadores pela aplicagdo dos SNPs na capri-
nocultura, com destaque para China, india e Italia,
que despontaram com maior nimero de publicagdes,
com prevaléncia de estudos voltados para diversidade
genética populacional, polimorfismo das proteinas lac-
teas e aspectos reprodutivos;

As pesquisas com caprinos usando os marcadores
SNP, direcionadas a aspectos produtivos e reproduti-
vos, relacionam a importancia no mercado mundial da
carne, principalmente para atender ao consumo asia-
tico, ao do leite e derivados, onde se destaca a Franga
e a China;

Embora ja seja conhecido o genoma completo, per-
cebe-se que existem ainda muitas limita¢Ges para a
aplicacdo dos marcadores moleculares SNP em capri-
nos, principalmente de ordem econémica, como a falta
de laboratérios e recursos humanos especializados,
representando uma barreira para estudos genéticos
baseados nessa tecnologia nos paises em desenvolvi-
mento, como o Brasil. Para superar limitagoes, politicas
publicas voltadas para o aparelhamento de labora-
toérios e formacgdo de pessoal qualificado devem ser
priorizadas.
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Figura 1. Numero de publica¢des cientificas baseadas na utilizacio de marcadores SNP para estudo de diversidade em

Capra hircus por ano de publicagio.
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Tabela 1. Dez principais organizagdes com publicagdes sobre uso de SNP em Capra Bircus
i Registros
Pais Organizacio ORSIes |

China North West O.

{Franga  |lustyut Mational de la Becherche Agronomugue @ 14 | 528
Espanha | Aptonomous University of Barcelona i 10 3.77
Total [ 265 | 100,0

Fonte: Web of Science™

Tabela 2. Publicacdes depositadas por autor principal do Brasil (1) e em conjunto com
autores de outros paises (2) que envolvem o uso de SINP na Capra hircus.
(1) Publicacées de autores principais brasileiros
Organizacio/pais i Referéncia Titulo da publicacio
Universidade Estadual .Stafuzza etal 2016 Sequence analysis of the SIPR1 gene in river buffalo.
Ponilicts ! Borges et al. 2013 Clinical and molecular study of a new form of hereditary
R T P m‘i otonia in Murrah water buffalo.

Universidade Federal

Compa.rlson of different methods of goat sperm
i QOlivares et al. 2015 ;selem:ton and capacitation for otimization of assisted

| Flammense | ‘reproductive technologies
Embrapa Pecuaria i Single nucleotide poly: morphizms in candidate genes
Sudeste, 530 Carlos, Sﬁoi Bressani et al. 2014 sassocxated with gastrointestinal nematode infection in
________________ Paulo goats. _

Andrade, Barbosa & ideuuﬁcanon ofsmgle nuclectide pol}'morph.tsms in the
Driemeier 2018 prion protein gene in Santa Ines and Dorszet.
(2) Publicacdes conjuntas

Fio Grande do Sul

ColédmbiaBrasil’ { Analysing the diversity of the caprine melanocortin 1

EgpanhaTtalia’ : Eirikegi et al. 2016 'receptcr (MCI1E) in goats with distinet geographic
 GrécialrdFoménia | jorigins i

Argentina/Brasil Card et al 2015 :..-issomahon of SNPs in the genes for k:appa casein and

_beta-lactoglobulin with lactation curves in dairy goats |

s . : . :-Palvmorp}ltsma of beta- lactaglabulm promoner region
Italia/Brasil i Sardina et al 2012 iin three Sicilian goat breeds

Bmtecl:moioﬂ\- apphcatlons for the sustainable

PortugalBrasil : Gama & Bressan 2011
b7 management of goat genetic resources e
Italia Brasil i Caprera et al. 2007 Gozh: a web-bazed database for goat and she;e,p EST
S S S . . ..o = . S
Itélia_'Brasi.l | Caprera et al. 2007 iGosh: a goat and sheep ESTs database
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