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CAPITULO 4
MARCADORES MOLECULARES E SUAS
APLICACOES NA AQUICULTURA

Fabio Mendonga Diniz’

INTRODUCAO

O crescimento da populacio mundial e o consequente
aumento da demanda por alimentos de alto wvalor protéico tém
contribuido para que a aquicultura se torne o setor alimenticio de
maior crescimento em diversos paises. Os pescados tais como
peixes, crustaceos e moluscos, representam hoje 17% do consumo
global de proteina. A aquicultura, por sua vez, contribui com cerca
de 41% da producdo total de pescado, ou cerca de 63,6 milhées de
toneladas de peixe e crustaceos anualmente, segundo o Subcomité
de Comeércio Pesqueiro da Organizacdo das Nacdes Unidas para a
Alimentacio e a Agricultura. A Fao estima que a producio aquicola
deve alcancar cerca de 70 milhdes de toneladas em 2013, o que
representa 44% da producdo total de peixes e 49% do pescado para
consumeo humano direto (Fao, 2012).

Ressalta-se também que a criacdo de organismos aquaticos
sob condicdes controladas tem representado também um importante
papel na geracdo de novos empregos e renda na economia rural no
Brasil, uma vez que o pais apresenta grande disponibilidade de
recursos naturais e forte possibilidade de utilizacdo da aquicultura
por produtores familiares.

No Brasil, os principais organismos aquaticos cultivados sdo
os peixes de agua doce tais como @ tilapia-do-nilo
(Oreochromis niloticus), carpas (Cyprinus spp.) e tambaqui (Colossoma

macropomum), além do camardo branco do Pacifico (Litopenaeus

Diniz. Marcadores moleculares e suas aplicagdes na aquicultura. Inc Tavares-Dias,
M. & Mariano, W.5. (Org ). Aquicultura no Brasil: novas perspectivas. S5do Carlos,
Editora Pedro & Jodo, 2015.



vannamei) e mexilhdo (Perna perna). O cultivo do bijupira
(Rachycentron canadum) e pirarucu (Arapaima gigas) mostra-se
promissor na aquicultura industrial; porém, esses apresentam ainda
alguns problemas na producio de alevinos (Resende et al., 2008).

Os avancos na biologia molecular nas ultimas trés décadas,
principalmente com o surgimento de novas ferramentas
moleculares, tém sinalizado a possibilidade de um grande aumento
da producio aquicola no mundo. Neste contexto, com o uso de
marcadores moleculares tormou possivel observar e explorar a
variacio genética (por exemplo, polimorfismo) no genoma inteiro,
entre individuos. Dessa forma, seu uso tem proporcionado a
aquicultura moderna informacées valiosas para numerosos aspectos
da pratica aquicola como a identificacdo de sexo em espécies que
nio apresentam dimorfismo sexual fenotipico aparente, estudos de
parentesco, identificacio e discriminacio genética de estoques sob
cultivo, caracterizacio genética para preservacdo da diversidade e
variabilidade, e o melhoramento genético da espécie aquicola para
producdo de organismos de melhor performance (Figura 1) dentre
tantas outras aplicacdes (Ferguson, 1994; Liu & Cordes, 2004). Uma
outra aplicacio importante dos marcadores meoleculares na
aquicultura é a construcio de mapas de ligacio genética de alta
resolucio para especies aquicolas. O wuso dos marcadores
moleculares na aquicultura tem também  aberto nowvas
oportunidades para o aumento da producdo aquicola e melhor
qualidade dos organismos cultivados (Figura 1), tais como
qualidade da carne e resisténcia as doencas (Altunok, 2012).

Neste capitulo, as caracteristicas de trés marcadores
moleculares baseados na reacdo de polimerase em cadeia (PCR), do
mais amplamente usado até o de uso mais promussor, juntamente
com suas caracteristicas e aplicagbes sdo apresentadas, tendo em

vista sua utilidade na aquicultura.
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Obtengao de linhagens melhoradas

50 de marcadores moleculares
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Figura 1. Uso de marcadores moleculares para obtengdo de linhagens melhorada.

MARCADORES MOLECULARES E SEUS PRINCIPIOS

Um marcador molecular pode ser definido como uma variacdo
especifica no DNA, entre individuos, associada a uma determinada
caracteristica (Avise, 1994; Deb et al. 2012). Essa variacdo genética
ocorre ao nivel da seqiiéncia de DNA por meio de (i) mutacdes
pontuais ou substituicdo de bases nucleotidicas, (ii) indels (insercdo
ou delecio) de pequenos trechos na sequencia do DNA do
organismo estudado, e (iii) recombinacdo e rearranjos gendémicos
(Figura 2). Entre os muitos tipos de marcadores moleculares



existentes, amplamente descritos na literatura, trés mostram-se
particularmente dteis a genética aplicada a aquicultura:
microssatélites de DNA (STRs), o polimorfismo de nucleotideo
unico (SNPs), e o polimorfismo de etiquetas de sequéncias expressas

(ESTPs).
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Figura 2. Representagdo grafica da variagao genetica ao nivel da seqiiéncia de DNA:
(1) mutagdes pontuais ou substituigdo de bases nucleotidicas, (2) indels (insergio ou
delegdo) de pequenos trechos na sequencia do DNA do organismo estudado, e (3)
recombinagdo e rearranjos genomicos.

MARCADORES BASEADOS NA REACAO DE POLIMERASE
EM CADEIA (PCR)
Microssatélites de DNA

Microssatélites s3ao seqiiéncias nucleotidicas simples
repetidas em blocos e distribuidas de maneira homogenea ao longo
de todo o genoma de vertebrados e invertebrados, cujo namero de
unidades repetitivas € variavel (Figura 3). As repeticdes em cada
bloco sdo curtas, de 2 a 5 nucleotideos, e por esta razdo, por vezes,
podem ser denominados de Short Tandem Repeats (STR). Estes
marcadores, em geral, representam loci seletivamente neutros, sdo
co-dominantes e altamente polimoérficos (variaveis) em plantas,
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animais e microorganismos, podendo detectar elevado mivel de
diversidade genetica ou alélica (McCouch et al., 1997; Goldstein e
Schlotterer, 1999). Cada regido genomica que apresente estes blocos
com repeticdes simples, por exemplo (CA/GT)n, (GCT/CGA)n,
(GATA/CTAT)n, constitui-se em um locus, provavelmente altamente
variavel entre individuos de uma mesma espeécie, uma vez que a
regido apresenta uma alta taxa de mutacdo. Diferentes alelos podem
se apresentar entre individuos, desde que exista polimortismo
naquele locus estudado. Portanto, microssatélites de DNA sdo
marcadores multialélicos e altamente informativos por acumular
com faclidade wariagdes no numero de repeticées (Ferreira &
Grattapaglia, 1995).

Os loci de microssatélites exibem frequentemente niveis
elevados de variacdo dentro e entre populacdes. O polimorfismo em
microssatélites foi inicialmente demonstrado por Tautz (1989) e
Weber & May (1989). Marcadores microssatélites sio desenvolvidos
utilizando diferentes estratégias, a mais comum através da
construcdo de biblioteca gendémica enriquecida para regides de
repeticdes de interesse (Zane et al,, 2002; Diniz et al,, 2004). Primers
sio posteriormente desenhados nas regides que flanqueiam os
microssatélites, regides estas altamente conservadas e ndo
repetitivas (Figura 3), tornando-se possivel caracterizar o niimero de

repeticdes naquele locus.
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Figura 3. Representagio de regides de repefigio apresentando seu carater
multialélico em um locus microssatelite do tipo trinucleotideo.

A reacdo de polimerase em cadeia (PCR) € entio usada para

amplificacdo dos loci de microssatélites usados como marcadores em
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uma espécie, a partir quantidades muito pequenas de DNA (<100
ng). Apos a PCR os alelos sdo separados e seu tamanho medido em
pares de base através de um gel de poliacrilamida, com pelo
aparecimento de uma ou duas bandas (Figura 4). A genotipagem
dos microssatélites pode ser tambem realizada em analisadores de
DINA (por exemplo, sequenciadores) de uma maneira muito menos

laboriosa.
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Figura 4. Revelagio de microssatélites em gel de poliacrilamida 6% corado com
nitrato de prata.

Vantagens e desvantagens técnicas

S3o inumeras as vantagens apresentadas por microssatélites,
dentre elas ressalta-se o carater de codominancia destes marcadores
(individuo heterozigoto pode ser distinto de um individuo
homozigoto), sua hipervariabilidade e alto polimorfismo, alto
contetido informativo, sua abundanda no genoma de eucariotos,
uniformidade no seu modo de evolucio e alta taxa de mutacdo
quando comparado com outras regides génomicas.

Talvez a maior desvantagem que marcadores microssatélites
apresentem € a necessidade de isolamento destas sequencias
repetitivas no genoma da especie de interesse, sendo necessario a
construgdo de biblioteca gendmicas enriquecidas para sequencias
repetitivas especificas e posterior desenho de primers nas regides que

as flanqueiam (Matioli & TPassos-Bueno, 2001; Diniz et al., 2005).



Todo o processo € oneroso e laborioso, exigindo um conhecimento
mais aprofundado de diversas técnicas da Biologia Molecular. Nao
obstante, o aparecimento de novas tecnologias de sequenciamento
(por exemplo, Next Generation Sequencing) tem facilitado em muito
este trabalho (Souza et al. 2014).

MNem todos os marcadores microssatelites indicam miveis
elevados de wvariacio alélica. Alguns podem apresentar apenas 2
alelos, poréem muitos apresentam mais que uma dezena de alelos.
Adidionalmente, a presenca de alelos nulos (i.e. alelos que nido sdo
amplificados na reacio de PCR pelo surgimento de mutacbes nos
sitios de anelamento) pode mascarar o numero de individuos
heterozigoticos e, por sua wvez, serem confundidos como
homozigoticos (Bruford & Wayne, 1993). A homoplasia por
tamanho, ou seja, alelos idénticos em tamanho, mas nio em
sequéncia, pode também surgir como um problema na analise dos
dados por reduzir o niimero de alelos observados por populacio, a
proporcdo de individuos heterozigoticos e a diversidade genética

(Estoup et al., 1995).

Aplicacoes

Basicamente, aos microssatelites sio os marcadores mais
comumente usados em estudos de diversidade genética, assim como
para a analise de parentesco e construcio de mapas de ligacio que
servem de base para a identificacio de fracos quantitativos (QTLs).
Caracteristicas como co-dominancia e mulfialelismo conferem a
estes marcadores elevado conteudo de informacio polimorfica,
ideais para mapeamento genético e fisico de genomas (Dor et al
2014), e a identificacio e discriminacdo de genodtipos (Ferreira &
Grattapaglia, 1995). Por esta razdo, o isolamento e caracterizacio de
marcadores microssatélites para espécies cultivadas e com potencial
de cultivo (An et al., 2014; McCraney et al., 2012) ainda s3o intensos.

Mesmo microsatellites que apresentem somente alguns
alelos s3o adequados para estudos de genética populacional,
observando-se cada caso, @ claro. Loci de microssatélites altamente

variaveis apresentam-se como ideais para o mapeamento genoémico

51



da espécie e analise de pedigree e também tém grande potencial
como etiquetas genéticas (genefic fags) para uso na aquicultura. Loci
fixos ou muito pouco polimorficos podem ser usados para resolver
ambigiiidades taxonomic em diferentes espéecies (Backer et al., 2002).
Na  aquicultura  especificamente, os  marcadores
microssatelites tém confirmado sua wutilidade em intmeras
aplicacdes que incluem: avaliacdo de parentesco (Novel et al., 2010;
Grzybowski et al, 2010), monitoramento da variabilidade genetica
em estoques selvagens (Ha et al., 2009) e cultivados (Zhang et al,,
2010; Lafarga et al., 2010), a avaliacdo das acdes de repovoamente de
espécies aquicolas em perigo de extingdo ou com potencial de
cultive (Dantas et al.,, 2013; Borrell et al., 2014), apoio a acdes de
gestio na aquicultura visando minimizar a perda da diversidade
genetica ao longo do tempo de cultive (Wang et al., 2012),
identificacdo de familias e planteis de reprodutores (Maggioni et al.,
2006), mapeamento genético, e deteccio de QTLs (Wright and
Bentzen, 1994; O'Connell & Wright, 1997; Chistiakov et al., 2006).

POLIMORFISMO DE NUCLEOTIDEO UNICO

O polimorfismo de nucleotideo 1nico ou polimortismo de
nucleotideo simples (Single Nucleotide Polymorphism; SNP) descreve
os polimorfismos causados por mutacdes pontuais, ou seja, que
afetam somente uma base nucleotidica (adenina, timina, citosina
ou guanina) na sequéncia do genoma, gerando diferentes alelos
contendo bases nucleotidicas alternativas em uma dada posicdo do
nucleotideo, dentro de um locus, sendo assim marcadores bi-alelicos
(Figura 5). Desta forma, SNPs revelam o polimorfismo mais
abundante no genoma, aproximadamente um por kilobase da
sequéncia genomica (Sachidanandam et al.,, 2001), quer em regides
codificantes ou ndo. SNPs sio marcadores geneticamente estaveis, e
herdados co-dominantemente. E facilmente adaptivel a
automatizacio, e revelam o polimorfismo por vezes nido detectado
por meio de outros marcadores ou metodos (Morin et al, 1994;
Stoneking, 2001; Vignal et al., 2002; Liu & Cordes, 2004). Uma vez

descobertos, esses SNPs poderdo ser facilmente analisados por meio
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da utilizacdo de varios métodos, dentre eles a PCR ou DNA
chips/microarrays (microarranjos de DNA) (Ohnishi et al., 2001). Os
polimorfismos de nucleotideo 1nico podem ser descobertos
utilizando-se diferentes estratégias, porém o sequenciamento do
DNA € o mais usado e o de maior acurada (Vignal et al., 2002). Os
recentes avancos nas tecnologias de sequenciamento do genoma
(por exemplo, next generation sequencing) tém propiciado uma
grande facilidade de descoberta destes SNPs, e o surgimento de
novas ferramentas como os arrays de alta densidade de SNPs (high
density single nucleotide polymorphism arrays; HD-SNP) para analise
genética e gendmica de animais de criagdo (Fan et al., 2010).
Contudo, o potencial de SNPs como marcadores moleculares na
aquicultura é ainda subestimado.

Figura 5. Mutagdes pontuais na sequencia do DNA de 3 diferente:; individuos
caracterizando um polimorfismo de nucleotideo unico (SNP).

Vantagens e desvantagens técnicas

SNPs sdo os mais abundantes tipos de polimorfismo no
genoma de eucariotos (Sachidanandam et al.,, 2001; Hirschhorn &
Daly, 2005), geneticamente estaveis, e o processo de genotipagem
pode ser facilmente ajustado para automacdo (Vignal et al., 2002;
Stoneking, 2001; Lai, 2001). No entanto, sdo marcadores menos
informativos que microssatélites, e estima-se que para fornecer a
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mesma quantidade de informacio que wm Gnico locus de
microssatélites sejam necessarios 5 SNPs. Essa desvantagem, porem,
é facilmente superada pelo emprego de tecnologia de genotipagem
em larga escala (por exemplo, lluminaTM and AffymetrixTM)
(Gjedrem & Baranski, 2009).

Aplicacoes

Embora a maioria dos SNPs situam-se em regides ndo-
codificantes, e por esta razdo ndo apresentam um impacto direto no
fenotipo de um individuo, alguns SNPs tém o potencial de detectar
variacdes geneticas fundonais, por introduzirem mutacbes em
sequéncias expressas ou em regides que influenciam a expressdo
genetica (por exemplo, regides promotoras), e portanto podem
induzir mudancas na estrutura da proteina e sua regulacio (Beuzen,
2000). Estes SNPs sdo marcadores mais apropriados para selecio ao
longo do tempo.

Sua utilizacdo na construcio de mapas genéticos de ligagdo e
analise genética de QTLs (Yan et al., 2013; Jin et al., 2012; Sauvage et
al., 2007), determinacdo de paternidade (Trinh et al, 2013),
programas de criacdo (Pustovrh et al, 2012), quantificacio de
introgressdo genetica no ambiente natural por escapes de individuos
cultivados (Glover et al., 2013), construcio de microarranjos de alta
densidade para analise de caracteristicas de performance e producio
(Liu et al, 2011) em diversas espécies cultivadas é descrita na
literatura. Um numero maior de marcadores estio sendo
descobertos (Bester et al.,, 2013; Vera et al., 2013; Xia et al., 2010;
Zhang, Liusuo & Ximing, 2010) inclusive em espécies nativas com
potendal aquicola (Blanck et al. 2013). Estes SNPs serdo tuteis para
acessar a variacio genética de populagdes e estudar suas relacbes
com caracteristicas do interesse para a aquicultura. Em ambos os

casos, favorecendo a conservacio dos estoques naturais e cultivados.



POLIMORFISMO DE ETIQUETAS DE SEQUENCIAS
EXPRESSAS

Etiquetas de sequéncias expressas (Expressed seguence tag;
E5Ts) sio pequenos e incompletos fragmentos de DNA de genes
expressos obtidas pelo sequencamento parcial de clones de cDNA
(Adams et al., 1991; KHECHUMIAN et al., 1989). As diferencas na
sequencia de DNA entre duas ou mais E5Ts podem ser usadas como
marcador (Polimorfismo de etiquetas de sequéncas expressas,
ESTPs; Figura 6). Este polimorfismo pode ser detectado pela (i)
digestio (restricio) dos ES5Ts; (ii) por PCR, pela amplificacdo de
DNA genomico com primers desenhados em fragmentos de cDNA
sequenciados, observando-se assim, diferencas no tamanho do
fragmento amplificado; (iii) ou pelo exame de diferencas de
mobilidade por meio de uma eletroforese em gel de gradiente
desnaturante-DGGE (Pelgas et al. 2004). Marcadores ESTTs s3o co-
dominantes e multialélicos e podem ser usados para analisar o
polimortismo na sequencia de DNA em populacées ou servir como
marcadores em procedimentos de mapeamento genético (Boguski 7
& Schuler, 1995). ESTs s3o uteis para o mapeamento de espécies
aquicolas somente se ESTPs sdo identificados (Liu et al., 1999).
Como o avanco das técnicas de sequenciamento gendmico tornou-se
mais facil desenvolver marcadores ESTPs ligados, por exemplo, a
importantes caracteristicas fenotipicas (por exemplo, tamanho do
peixe). Dessa forma, ESTPs tem grande potencial para estudos de

variacdo genética adaptativa na aquicultura.
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Figura 6. Etiquetas de sequencias expressas (ESTs) obtidas pelo sequenciamento
parcial de clones de cDINA. As diferengas na sequencia de DNA entre duas ou mais
ESTs podem ser usadas como marcador caracterizando o polimorfismo de etiquetas
de sequencias expressas (ESTPs).

Vantagens e desvantagens técnicas

Como ESTs sdo resultantes de seqgiienciamento unico €
comum observar erros mnas base nucleotidicas fruto do
sequenciamento. As sequéncias sdo, geralmente, curtas (aprox. 300
pb) e ocorréncia de multiplas copias de um tnico fragmento (Liang
et al., 2000; Wang et al., 2004).
Aplicacdes

ESTs sd3o utilizadas na construcio de mapas fisicos, na
caracterizacido de grandes seqliéncias genomicas e transcritas, na
identificacio de novos genes e analises de expressio génica
diferencial (Zweiger & Scott, 1997; Schmutz & Grimwood, 2004). O
polimorfismo identificado nestas sequencias de DNA pode ser
usado como um marcador ortologo no mapeamento comparativo do
genoma (Drever et al, 2007) visando também a identificacio de
genes de funcio conhecida, ou genes candidatos que afetem
importantes caracteristicas genéticas (genetic fraifs) de interesse
economico (Andersson & Georges, 2004) em especdes aquicolas.

Alem disso, ESTPs podem ser empregados como marcadores em
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uma selecdo inicial do material disponivel para um programa de
melhoramento na aquicultura.

Bancos de EST (por exemplo, dbEST,
http://www.ncbinlm.nih.gov/) estio disponiveis para diversas
especies cultivadas. O banco para ostra (Crassostrea gigas), por
exemplo, conta com 206.388 E5Ts, para a tilapia-do-nilo (O. niloticus)
120.991 ESTs, para o camardo-branco (L. vannamei) sdo 161.248 ESTs,
e a colecio de EST obtidas para o camardo gigante da Malasia
(Macrobrachium rosenbergii), depositadas no NCBI (dbEST), totaliza
4.427 ES5Ts. Espera-se que estas bases de dados de E5Ts sejam mais
amplamente utilizadas como fonte de informacdo gendmica (por
exemplo, ESTPs, construcdo de plataformas de microarranjos, etc.)
para aplicacdo no desenvelvimento da aquicultura nos proximos

dAl105.

CONSIDERACOES FINAIS

Estimativas indicam que a aquicultura abastecera cerca de
dois tercos do consumo global de pescado atée 2030 (World
Bank/FAQ/IFPRI, 2013). Dessa forma, € possivel compreender que o
futuro da aquicultura no Brasil, como atividade produtiva, deva
passar pelo melhoramento genético de espécies ja cultivadas (ainda
explorade de maneira classica), mas principalmente pelo
melhoramento de espécies nafivas, objetivando o aumento dos
indices de produtfividade (RESENDE et al, 2008). As grandes
reservas de agua e a ictiofauna brasileira que compreende, por
exemplo, aproximadamente 2.300 espécies de agua doce (Reis et al,,
2003), garantem ao pais o excelente potencdial para a expansido da
carcinicultura e piscicultura. Por sua vez, o uso e aumento no
numero de marcadores moleculares e construcio de mapas
geneticos de alta densidade, assim como a implementacio de
recursos genomicos ja disponiveis (sequenciamento gendmico por
tecnologias NGS — Next Generation Sequencing), poderdo fornecer
ferramentas valiosas para o melhoramento genético de espeécies
aquicolas mnas suas mais diversas estratégias/etapas, mas

principalmente na selecdo assistida por marcadores (SAM).
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Tendo em vista o crescente interesse de diversos segmentos
da aquicultura (por exemplo, carcinicultura) em explorar o cultivo
comercial de espécies nativas faz-se necessario que a utilizacao
desses recursos biologicos provenientes de ecossistemas aquaticos
deva ser precedida de levantamentos sobre a situacio das espécies
atualmente utilizadas, como tambem daquelas com potencdial de
cultivo. E particularmente importante o emprego de marcadores
moleculares em estudos com estas espécies wvisando o
desenvolvimento de estratégias para sua conservacdo atraves da
protecio dos ambientes naturais e de diretrizes de manejo pesqueiro
de populaces selvagens ou cultivadas, base essendal para o
fortalecimento da atividade aquicola. Conhecer e conservar a
diversidade genética de espédes aquicolas, € um dos requisitos para
que estoques pesqueiros e cultivados sejam sustentaveis a médio e
longo prazo (Hilsdorf, 2011). Estes estudos tambem facilitardo o
monitoramento e selecio, em populacdes naturais, de plantéis
viaveis ao cultivo de espécies nativas de peixes, crustaceos ou
moluscos. A propria sustentabilidade da atividade deve passar pela
implementacio de técnicas moleculares modernas dispomiveis
atualmente e baseadas na analise de DNA (Preston & Clifford, 2002).

Nio podemos mais permitir que reprodutores de especies
com maior potencial aquicola sejam retirados do meio ambiente sem
que questdes importantes tenham sido antes respondidas a respeito
da variabilidade genetica de suas populacbes naturais; a estimativa
do grau de similaridade entre populacdes e espécies, a distribuicdo
filogeogratica no meio ambiente tendo em wista aspectos
relacionados a origem e a historia recente de suas populacées,
dentre outras. Essas respostas podem ser facilmente encontradas
com pesquisas que envolvam o uso de marcadores meoleculares
como ferramentas biotecnologicas (Hilsdorf, 1997).

Apesar do maior avango tecnologico da genética molecular
observado nos ultimos 10 anos, e do intenso uso de marcadores
moleculares para abordar questbes referentes a ecologia e
conservacdo de populacdes naturais e recursos pesqueiros, as

aplicacdes de marcadores de DNA em selecio e melhoramento



genetico de espécdies aquicolas tem ainda se restringido a poucas
espécies de interesse econdmico, e desta forma, este conhecimento
precisa ser difundido entre os gestores do setor da aquicultura para
que sirva como ferramenta de apoio a tomada de decisio. A maior
facilidade apresentada com as tecnologias de nova geracdo de
sequenciamento deverdo, adicionalmente, gerar grande quantidade
de dados oriundos de espécies de interesse. A identificacdo de SNPs
em grandes quantidades, consistira tambeém uma ferramenta para a
busca de correlacoes entre genotipos e fenotipos com maior acuracia
do que pelo uso de alguns poucos marcadores individuais.

Espera-se que parcerias entre o meio académico e o setor
produtivo sejam criadas para incentivar o surgimento de iniciativas
cientificas promissoras que possam seguir os moldes bem sucedidos
do Projeto Genoma Humano, objetivando a identificacio e analise
dos diferentes perfis polimorficos de marcadores (por exemplo,
SNPs, ESTPs, outros) em diversas espécies aquicolas no mundo, em
especial em nosso pais.

Em suma, sdo diversas as possibilidades de uso dos
marcadores moleculares como wuma ferramenta moderna que
possibilitara o aumento e maior diversificacao
da producido na aquicultura. No entanto, € preciso que o
conhecimento destas tecnologias, ainda mais restrito ao meio
académico, possa ser difundido no setor aquicola de maneira que
estas ferramentas possam se tornar verdadeiramente disponiveis aos
pequenos ou grandes produtores, quer de maneira direta ou
indireta. Os esforcos no sentido de conhecer geneticamente nossos
recursos aquaticos por meio de marcadores moleculares e a
disponibilidade destas ferramentas poderdo garantir que a
aquicultura continue a crescer como uma das atividades produtoras
de alimentos mais promissoras no mundo.
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