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resUMo

Objetivou-se avaliar a diversidade genética em rebanhos de caprinos Marota e verificar o impacto do uso 
de marcadores moleculares no manejo genético em rebanho de conservação. Utilizando-se Chip SNP caprino 
50K genotipou-se 76 animais do rebanho de conservação institucional e 10 animais de um rebanho particular. 
Avaliou-se a dispersão dos animais por Análise de Componentes Principais (PCA) e em dendograma. Simulou-se 
acasalamentos entre animais que apresentaram maior distância no dendograma e menor coeficiente de consan-
guinidade (FIS) (Manejo I) para verificar a eficiência desse manejo, em relação à ocorrência de acasalamentos 
ao acaso (Manejo II). Valores altos de heterozigosidade observada (Ho) e esperada (He) nos animais adultos 
(Ho=0,372±0,005  e He=0,405±0,007) e nas crias (Ho=0,359±0,012 e He=0,374 ±0,028) e média do 
FIS igual a 6,4% indicam baixo risco de perda de genes no rebanho institucional. O rebanho particular também 
apresentou variabilidade genética (Ho=0,374 e He=0,498), porém com maior risco em relação à endogamia 
(FIS= 22,7%). A PCA indicou semelhança genética entre os rebanhos. A simulação de 10 pares de acasala-
mentos de cada reprodutor indicou que a média do coeficiente de consanguinidade dos casais formados de 
acordo com o Manejo I, foi estatisticamente inferior à média dos pares acasalantes formados de acordo com 
o Manejo II. Concluiu-se que existe variabilidade genética nos rebanhos analisados, porém com indício de 
consanguinidade; e que em rebanhos pequenos nos quais a reposição é feita com animais do próprio rebanho, 
a definição de acasalamentos com base em critérios genéticos, é opção para controle de consanguinidade.
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Genetic diversity in Matora goats and genetic management of conservation herds

sUMMarY

This study was aimed at assessing the genetic diversity in herds of Marota goats and examine the impact 
of molecular markers in the genetic management of conservation herds. Seventy-six animals of one conservation 
heard and ten animals of a private herd were genotyped with the Illumina 50K goat SNP Chip. The dispersion 
of animal was evaluated with a principal component analysis (PCA) and a dendogram. Matings were simulated 
between animals with the largest distance in the dendogram and lowest  coefficient of inbreeding (FIS) (Mana-
gement I) and compared to random  mating (Management II). High values of observed (Ho) and expected 
(He) heterozygosity were obtained for adult animals (Ho=0.372 and He=0.405) and offspring (Ho=0.359 
and He=0.374). The mean FIS was 6.4%,  indicating a low risk of gene loss in the conservation herd. Genetic 
variability was also observed in the private herd (Ho=0.374 and He=0.498), but the risk of endogamy was 
higher.  The PCA revealed that the two herds were genetically similar. The simulation of 10 mating pairs of each 
breeder indicated that the mean coefficient of inbreeding of the formed pairs in Management I was statistically 
lower than that of the Management II. Thus, there is genetic variability in the herds examined, but with with signs 
of consanguinity. Also, in small herds in which replacement is carried out with animals within the herd, matings 
based on genetic criteria is an option to control inbreeding.
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INTRODUÇÃO

Os caprinos trazidos para o Brasil no período da 
colonização portuguesa foram submetidos à seleção 
natural e originaram raças com características pecu-
liares de adaptação, sendo conhecidos como “raças 

ou grupos genéticos locais” (Mariante et al., 2011). 

Durante o processo de adaptação às condições ad-

versas do semiárido do Nordeste do país perderam 

características de desempenho produtivo, o que levou 

a terem importância apenas regional (Egito et al., 2002), 
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MATERIAL E MÉTODOS

Os procedimentos metodológicos realizados foram 
aprovados pelo Comitê de Ética e Pesquisa com Ani-
mais da Universidade Federal do Piauí, onde o projeto 
encontra-se cadastrado com o número 058/14.

Avaliou-se o rebanho de conservação in situ insti-
tucional mantido pela Embrapa Meio Norte no estado 
do Piauí e, para servir como parâmetro de comparação 
relativo à diversidade genética, bem como um rebanho 
particular, que utiliza o rebanho institucional como 
uma de suas opções para reposição de animais.  

O rebanho do Núcleo de Conservação genética 
institucional está localizado no município de Castelo 
do Piauí (latitude 05º19’20” sul e longitude 41º33’09” 
oeste), sendo composto por 111 animais, dos quais 76 
foram utilizados nesse estudo. Amostrou-se 18 machos 
e 45 fêmeas em idade reprodutiva, independentemente 
da relação de parentesco, além de crias (13 crias) con-
temporâneas no primeiro semestre de 2014.

O rebanho privado avaliado, localiza-se no municí-
pio de Elesbão Veloso-PI (latitude 06º12’07” sul e lon-
gitude 42º08’25” oeste) e na data de coleta dos dados se 
encontrava formado por 32 animais, dos quais 1 macho 
e 9 fêmeas foram amostrados de forma aleatória para 
participar do estudo. 

A extração de DNA foi realizada a partir de sangue 
coletado diretamente na veia jugular, utilizando-se 
tubo Vacutainer® contendo fluoreto de sódio, que é um 
inibidor glicolítico, e EDTA, que preserva a morfologia 
celular. O procedimento de isolamento de DNA foi 
realizado com uso de Kit de extração AxyPrep Blood 
Genomic DNA Miniprep, comercializado pela Axygen Bios-
ciences.

Em seguida, foi realizada a genotipagem das 86 
amostras utilizando-se o Chip de SNPs caprino 50K 
da Illumina. O protocolo de genotipagem foi realizado 
segundo as recomendações de seu fabricante (Illumina, 
2013), que estão numeradas a seguir: 1) Amplificação 
isotérmica do DNA; 2) Incubação das amostras (over 
night); 3) Fragmentação das amostras; 4) Precipitação 
e ressuspensão do DNA; 5) Preparação do BeadChip; 6) 
Hibridização (over night); 7) Extensão enzimática de 
uma única base; 8) Visualização das imagens na pla-
taforma iScan e 9) Resultados gerados e armazenados 
em planilhas.

Foram excluídos das análises marcadores SNPs per-
tencentes aos cromossomos sexuais, com Call Rate me-
nor que 95%, com Alelo de Menor Frequência (MAF) 
inferior a 5% e que se mostraram em desequilíbrio 
de Hardy Weinberg, determinado pelo teste exato de 
Fisher com 1000 permutações e considerando P< 5%.

Para a exclusão de determinada amostra os critérios 
foram: apresentar Call Rate <90%, ou seja, apresentar 
menos de 90% de genótipos determinados pelo painel 
de genotipagem; apresentar heterozigosidade acima 
de três desvios padrões em relação à média; genótipos 
idênticos (>99,5%) e erro de identificação do sexo, no 
caso de indivíduos identificados como machos apre-
sentarem genótipos heterozigotos para marcadores no 
cromossomo X.

ou como provável fonte de genes de adaptação a am-
biente quente. 

Um exemplo típico é o caprino do grupo genético 
Marota, que, segundo Araújo et al. (2009) representa 
um material genético importante para manutenção 
da biodiversidade dos animais domésticos. Apesar de 
sua importância, esses animais encontram-se em risco 
de extinção e vem sendo mantido em programa insti-
tucional de conservação in situ no semiárido do Piauí, 
estado localizado no Nordeste do Brasil.

Geralmente as raças em risco de extinção são man-
tidas em pequenas populações, o que pode agravar 
os efeitos da consaguinidade e  favorecer a perda de 
genótipos relacionados com adaptação. Segundo Ba-
rros et al. (2011), a raça caprina Marota, constitue um 
patrimônio biológico e cultural único, relacionado à 
rusticidade adquirida em resposta a intempéries am-
bientais, merecendo atenção especial para a garantia da 
manutenção de sua variabilidade e da sua identidade 
como grupo genético local.

No Brasil, há limitações financeiras que compro-
metem a conservação de raças, e, por ser pequeno o 
número de animais em rebanhos de conservação, estes 
devem, verdadeiramente, representar a variabilidade 
genética do grupo. Assim, a caracterização genética 
de animais em rebanho de conservação ganha ainda 
mais importância, principalmente, se for utilizada para 
auxiliar o manejo genético do rebanho, pois poderá 
contribuir com a manutenção ou até mesmo com a 
ampliação da variabilidade genética de forma eficiente.

Entre as opções técnicas disponíveis para ampliação 
de variabilidade genética em rebanho de conservação, 
Silva Filho (2012) chama atenção para a introdução de 
progenitores de outros rebanhos, porém, preferencial-
mente que não tenham relação de parentesco direta 
com o rebanho em questão, sem indícios de erosão 
genética e que a consanguinidade esteja controlada.  

Outra opção seria interferir no manejo dos animais, 
selecionando progenitores tanto com base em critérios 
de desempenho em características influenciáveis pelo 
ambiente, como também incluir indicador de variabili-
dade genética indiferente a variações ambientais, como 
o marcador molecular do tipo SNP (Single Nucleotide 
Polymorphism), que é a forma de variação mais frequen-
te do DNA (Caetano, 2009; Curi et al. 2013; Resende et 
al., 2008). Em relação a outros marcadores, têm como 
vantagens: a facilidade de genotipagem (Resende et al., 
2008) e a possibilidade de detecção de elevada quanti-
dade de polimorfismos.

Logo, a constatação de aumento da consanguinida-
de ou de déficit de heterozigosidade, com base nesses 
marcadores, deve ser vista como um sinal de alerta 
de que é necessário recorrer a medidas práticas que 
inibam a perda da variabilidade, para impedir a perda 
de diversidade genética. 

Diante disso, objetivou-se quantificar a variabilida-
de genética e verificar o impacto do uso de Chip SNP 
caprino 50K no manejo genético de um rebanho de 
conservação do caprino Marota.
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Para avaliação da qualidade dos dados e para cal-
cular o coeficiente de consanguinidade individual dos 
animais utilizou-se o programa Plink versão 1.9 (Pur-
cell et al., 2007). 

A heterozigosidade observada (Ho), heterozigosi-
dade esperada (He) e o coeficiente de endogamia (FIS), 
foram calculados utilizando-se o pacote hierfstat (ver-
são 0.04-22, 2005) da plataforma R (The R Project for 
Statistical Computing, versão 3.2.3) (Goudet, 2005).  

Na perspectiva de recomendar a permuta de ani-
mais entre os rebanhos, a diversidade genética dos 
dois rebanhos foi avaliada com a utilização da Análise 
de Componentes Principais (PCA), utilizando-se a Ma-
triz de Distância Euclidiana obtida através do pacote 
Adegenet (versão 2.0.1) da Plataforma R (The R Project 
for Statistical Computing, versão 3.2.3) (Jombart & 
Ahmed, 2011).

A matriz de Distância de Nei foi obtida e usada na 
construção de dendrograma do rebanho institucional, 
com os animais estratificados em macho e fêmea, utili-
zando-se o Pacote Poppr (versão 2.1.0) do R (Kamvar et 
al., 2014.) e o método de agrupamento UPGMA (Sokal 
& Michener, 1958). A consistência dos nós foi estimada 
utilizando-se o critério de Bootstraps com 1.000 reamos-
tragens.

Levando-se em consideração que a reposição feita 
com animais do próprio rebanho é um procedimento 
que implica em aumento de consanguinidade e pode 
levar a perda de variabilidade genética, utilizou-se 
os resultados das análises genômicas dos animais do 
rebanho de conservação institucional, o coeficiente de 
consanguinidade individual e a distribuição de machos 
e fêmeas em dendograma, para dar suporte à discussão 
sobre descarte, reposição e a forma de acasalamentos 
em rebanhos de conservação com pequeno tamanho 
efetivo.

Para isso, considerou-se a realização de uma Es-
tação de monta com cinco reprodutores, simulando o 
que tem sido feito no rebanho de conservação institu-
cional, e duas situações de manejo:

Manejo I: 

Para valorizar a capacidade de adaptação dos ani-
mais ao ambiente de criação, considerou-se que dois 
reprodutores (40% dos reprodutores utilizados) fossem 
selecionados com base no desempenho em característi-
cas influenciadas pelo ambiente (produção, reprodução 
ou sanidade) para serem acasalados com qualquer 
fêmea do rebanho. 

Para contemplar a variabilidade genética e con-
tribuir para o controle da endogamia, que é o maior 
problema em rebanhos de conservação, considerou-se 
que os outros três reprodutores (60% dos reprodutores 
utilizados no manejo) fossem escolhidos entre os de 
menor coeficiente de consanguinidade e que ocupas-
sem posições em ramos distantes no dendrograma, 
obtido com base em dados moleculares, que são indi-
ferentes a alterações no ambiente. 

Na seleção de fêmeas, considerou-se critérios seme-
lhantes aos empregados na escolha dos machos, mas 
com menor pressão de seleção, aceitando-se mais de 

uma fêmea por ramo do dendrograma, para adequar 
a relação macho/fêmea do rebanho.

Manejo II: 

Considerou-se a escolha de cinco reprodutores para 
serem acasalados aleatoriamente, através de sorteio, 
com as matrizes disponíveis, manejados como repro-
dutores múltiplos, como ocorre no rebanho institucio-
nal de conservação do caprino Marota.

Para a discussão das vantagens do Manejo I em 
relação ao Manejo II, escolheram-se três reprodutores 
e trinta matrizes do rebanho com base na maior dis-
tância no dendrograma, dentre os de menor coeficien-
te de consanguinidade individual (Manejo I), e três 
reprodutores e trinta matrizes por sorteio (Manejo II). 
Simulou-se o acasalamento de cada reprodutor com 10 
matrizes, considerando-se entre eles a maior distância 
gráfica no dendrograma e o menor coeficiente de con-
sanguinidade (Manejo I) e entre os animais escolhidos 
por sorteio (Manejo II).

Em seguida, calculou-se a média dos coeficientes 
de consanguinidade dos casais formados em cada Ma-
nejo e realizou-se a análise de variância, considerando 
os dois manejos como tratamentos com 30 repetições 
(cada um dos três reprodutores com 10 matrizes). As 
duas médias do coeficiente de consanguinidade foram 
comparadas pelo teste F (P<0,05).

RESULTADO E DISCUSSÃO

As análises do controle de qualidade da genotipa-
gem dos caprinos Marota mostraram que 44.768 SNPs 
(83,91%) dos 53.347 que compõem o Chip utilizado, 
foram polimórficos e não violaram os critérios de qua-
lidade estabelecidos. As 86 amostras encontravam-se 
de acordo com os critérios estabelecidos e, por isso, 
foram todas incluídas nas análises genômicas de carac-
terização da diversidade genética nos dois rebanhos.

Como os marcadores SNPs, geralmente, são bialé-
licos (Caetano, 2009), considera-se elevado os valores 
obtidos para Ho e He nos animais do rebanho de conser-
vação institucional, tanto nos adultos (Ho= 0,372±0,005 
e He= 0,405±0,007) como nas crias (Ho= 0,359±0,012  e 
He= 0,374±0,028) (Tabela I). Esses valores podem ser 
indicativos de variabilidade genética no rebanho, rea-
firmando resultado obtido por Costa et al. (2008) com 
a utilização de marcadores microssatélites, o que pode 
ser visto como indício de que não está ocorrendo perda 
ou fixação significativa de alelos no rebanho. Porém, o 
fato do valor de Ho nas crias ser um pouco menor que 
o observado nos adultos pode ser um indicativo de 
deriva genética, mostrando o risco de diminuição da 
heterozigosidade de uma geração para outra.

Valores do FIS observados nos animais adultos 
e nas crias, respectivamente, iguais a 0,086±0,001 e 
0,042±0,003 (Tabela I), apesar de baixos, indicam que 
não convém considerar que a frequência de homozi-
gotos na população está em equilíbrio em relação ao 
esperado para situação de acasalamento ao acaso. Po-
rém, Barros et al. (2011) avaliaram a estrutura genética 
desse rebanho utilizando dados de genealogia e não 
constataram existência de consanguinidade (FIS= -0,22), 
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resultado que consideraram em desacordo com a es-
treita base genética encontrada no rebanho analisado. 

Segundo Lopes et al. (2013), correlações de baixa 
magnitude entre coeficiente de endogamia genômico 
e genealógico são esperadas. No entanto, quando o 
pedigree tem perfeito relacionamento entre indiví-
duos da população, o valor do parentesco pode variar 
devido à segregação e recombinação dos genes (Hill & 
Weir, 2011). Como justificativa tem-se a ocorrência de 
recombinação gênica a partir de segmentos de homo-
zigose, que não é considerado nas estimativas obtidas 
a partir da genealogia, além de falhas devido a erros 
no pedigree (Joaquim, 2016).

A indicação de que existe diversidade nesse reban-
ho, mas com incerteza quanto aos riscos de perda acen-
tuada de variabilidade genética, significa que o núcleo 
institucional de conservação de caprinos Marota está 
atendendo à sua destinação, porém deve-se conside-
rar o risco de ocorrência de consanguinidade. Assim, 
os resultados retratam de forma ampla o reflexo que 
o manejo com uso de reprodutores múltiplos (cinco 
animais por estação de monta) e com acasalamentos 
aleatórios, vem exercendo na composição genética do 
rebanho de conservação institucional. 

A média da consanguinidade individual verificada 
no rebanho institucional foi 6,4% e, apesar de bai-
xa, pode ser considerada como referência do risco de 
acasalamentos livres resultarem em perda ou fixação 
de genes no rebanho. Nesse sentido, Rodrigues et al. 
(2009), analisando a importância da estrutura popula-
cional para definição de planos de conservação, cons-
tataram a tendência de incremento na consanguinidade 
associada a tamanho efetivo de população pequeno.

A constatação de consanguinidade no rebanho de 
conservação analisado se assemelha a resultados verifi-
cados em outras pesquisas, nas quais são apresentadas 
estratégias para ampliação de variabilidade genética 
em pequenas populações. Rodrigues et al. (2009) reco-
mendam recorrer a manejo reprodutivo com controle 
de famílias. De forma similar, Adán et al. (2007), com 
base em resultados com ovinos da raça Ovella Galega, 
afirmaram que o controle de acasalamentos garante a 
manutenção do nível de consanguinidade. Em suínos 
Piau foi conseguido bom resultado com o controle 
reprodutivo baseado em uma metodologia de acasa-
lamento entre animais com menor coancestralidade, 
mantendo as famílias fundadoras (Veronese et al.2014).

A utilização do Algoritmo Modelo de evolução di-
ferencial, apresentado por Santos et al. (2016), também 
pode ser útil para rebanhos de conservação, pois ex-
plora a variabilidade genética e o desempenho, mas 
priorizando menor risco de consanguinidade e coan-
cestralidade, definidos numa função objeto a ser maxi-
mizada por algoritmos diferenciais.

O rebanho particular apresenta valores de Ho e He 
(0,374±0,024 e 0,498±0,041, respectivamente) similares 
aos observados nos animais adultos do rebanho insti-
tucional (0,372±0,005 e 0,405±0,007, respectivamente) 
e o elevado valor do FIS (0,227±0,003) (Tabela I), indica 
a existência de consaguinidade. Assim, a introdução 
de progenitores do rebanho particular no rebanho 
institucional não é uma opção viável para ampliação 
de sua variabilidade genética. Além disso, o rebanho 
particular apresenta animais proveniêntes do rebanho 
institucional na sua composição, logo, existe relação de 
parentesco direta entre animais desses rebanhos. 

Essa afirmação pode ser complementada ao se le-
var em consideração a dispersão dos animais dos dois 
rebanhos, apresentada em plano cartesiano formado 
pelos dois primeiros componentes principais, que ex-
plicaram juntos 8,9% (o primeiro componente explicou 
4,6% e o segundo explicou 4,3%) da variação (Figura 
1), pois segundo Patterson et al. (2006), a Análise de 
Componentes Principais permite detectar a estrutura 
de duas populações mesmo com nível pequeno de 
diferenciação. 

Observa-se que a elipse F, que representa os ani-
mais do rebanho particular, está dentro do círculo E, 
representando os animais do rebanho institucional, 
indicando semelhança genética entre os dois rebanhos, 
o que pode ser explicado pelo fato do rebanho par-
ticular utilizar os animais do rebanho institucional 
como opção para reposição. Também se observa maior 
dispersão entre os animais do rebanho institucional, 
que pode ser atribuída a maior quantidade de animais 
amostrados desse rebanho em relação ao rebanho par-
ticular (Figura 1).

A dispersão de 18 machos e 45 fêmeas, que corres-
ponde a animais em idade reprodutiva do rebanho 
institucional analisados no ano de 2014, está apresen-
tada na forma de dendograma (Figura 2). Os quadra-
dos indicam a posição dos três machos reprodutores 
escolhidos de acordo com os critérios do Manejo I e os 

Tabela I. Parâmetros populacionais estimados com dados obtidos por análises genéticas realizadas em ani-
mais de dois rebanhos Marota: um institucional (estratificado em adulto e cria) e outro particular, localiza-
dos no Piauí (Population parameters estimated based on genetic analysis of animals from two Marota herds: 
one institutional (stratified as adult and offspring) and one private herd in Piauí).

Parâmetro populacional
Rebanho Institucional

Rebanho Particular
Adultos Crias

Número de animais analisados 63 13 10

Heterozigosidade observada (Ho) 0,372±0,005 0,359±0,012 0,374±0,024

Heterozigosidade esperada (He) 0,405±0,007 0,374±0,028 0,498±0,041

FIS 0,086±0,001 0,042±0,003 0,227±0,003

FIS - Coeficiente de Consanguinidade Intrapopulacional
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círculos, a posição dos três machos reprodutores esco-
lhidos de acordo com os critérios do Manejo II.

No Manejo I a intensidade de seleção aplicada nos 
machos foi de 16,67% (3 em 18). Com essa pressão de 
seleção foram escolhidos 3 animais que apresentaram 
coeficiente de consanguinidade igual a zero, dentre os 
18 machos analisados do rebanho, cuja média desse 
coeficiente foi 4,4±4,0% (Tabela II). 

A intensidade de seleção aplicada com base nos 
dados moleculares nas fêmeas foi de 66,67% (30 em 
45). A média do coeficiente de consanguinidade das fê-
meas selecionadas foi igual a 3,5±2,6%, enquanto que, 
a média do coeficiente de consanguinidade de todas as 
fêmeas analisadas do rebanho foi 6,0±3,7%, superior ao 
valor encontrado para os machos analisados (Tabela II). 

É possível que a consanguinidade média mais 
elevada observada nas fêmeas do rebanho aumente o 
impacto delas na consanguinidade média da progênie. 
Com isso, ganha importância a escolha de fêmeas 
para reprodução, bem como o direcionamento dos 
acasalamentos, devendo ambos se basear em critérios 
que visem o aumento da variabilidade e a diminuição 
da consanguinidade. Segundo Marques et al. (2015), a 
presença de meias irmãs num rebanho formado com 
prevalência de fêmeas, justifica a consanguinidade 
positiva dentro do rebanho e implica no aumento dos 
riscos de endogamia também via matriz.

Na escolha de machos e fêmeas realizada por sor-
teio para uma estação de monta no Manejo II, a média 
do coeficiente de consanguinidade dos machos foi 
igual a 7,94±6,0% e das fêmeas igual a 5,6±3,9%. Nes-

Figura 1. Dispersão dos animais em plano cartesiano formado pelo primeiro (PC1) e segundo (PC2) compo-
nentes principais. O círculo E representa os animais do rebanho de conservação institucional e a elipse F os 
animais do rebanho particular (Dispersion of animals in the cartesian plane formed by the first (PC1) and sec-
ond (PC2) principal components. The circle E represents the animals of the institutional herd and the ellipse F, 
animals of the private herd).
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se manejo, a média do coeficiente 
de endogamia nas fêmeas foi 60,0% 
superior ao percentual obtido para 
as fêmeas escolhidas de acordo com 
o Manejo I. 

Ao se considerar a simulação 
de 10 pares de acasalamentos de 
cada reprodutor, constatou-se que 
a média do coeficiente de consan-
guinidade dos casais obtidos de 
acordo com o Manejo I (3,5±2,6%), 
foi estatisticamente inferior à média 
dos pares acasalantes formados de 
acordo com o Manejo II (5,7±4,0%) 
(Tabela II), pelo teste F (P<0,05). 

Esses resultados mostram ser 
pequena a contribuição da escolha 
aleatória de animais de reprodução 
para controlar a endogamia em re-
banhos com situação semelhante ao 
rebanho institucional. Consequen-
temente, pode-se considerar como 
uma demonstração da funciona-
lidade dos painéis de marcadores 
nos estudos de conservação gené-
tica, bem como, da importância do 
uso dessa tecnologia molecular para 
auxiliar o manejo genético em reba-
nhos de conservação.

Além disso, teoricamente pode-
ria ampliar a variabilidade genéti-
ca se os reprodutores selecionados 
com base em critérios de diver-
gência genética forem acasalados 
apenas com fêmeas de ramos mais 
distantes deles no dendograma, ou 
seja, usar acasalamento associati-
vo negativo, pois pode aumentar a 
quantidade de animais heterozigo-
tos, resultando em maior variabili-
dade genética.

Essa estratégia de manejo repro-
dutivo é usada por criadores que 
procuram complementação funcio-
nal acasalando animais com carac-
terísticas diferentes, consequente-
mente, aumenta a quantidade de 
animais com maior heterozigose, 
implicando em maior variabilidade 
genética, que é importante em reba-
nhos de conservação. 

Considera-se também que a dis-
persão dos animais no dendogra-
ma obtido com dados moleculares, 
pode ser utilizada para orientar a 
seleção de animais para reposição e 
para descarte em rebanhos de con-
servação nos quais a opção prin-
cipal seja recorrer à reposição com 
animais do próprio rebanho, prática 
que leva ao aumento da consangui-
nidade da progênie, como foi veri-

Figura 2. Dendograma de dispersão de 18 machos (M) e 45 fêmeas (F), es-
timado com método de agrupamento UPGMA, a partir da matriz de dis-
tância de Nei, com dados genômicos do rebanho institucional do caprino 
Marota. O quadrado indica animal selecionado por distância genética e o 
círculo o selecionado de forma aleatória. R1, R2 e R3 representam os ra-
mos formados (Dendrogram of dispersion of 18 males (M) and 45 females (F) estimated 
with UPGMA, based on a genomic-wide matrix of Nei’s genetic distances of animals of the 
institutional herd of Marota goats. The square indicates animal selected by genetic distance, 
and the circle, animal randomly selected. R1, R2, and R3 represent the formed branches).
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ficado nesse estudo (Tabela II). Nesse caso, convém 
descartar animais geneticamente semelhantes que se 
apresentam no mesmo ramo do dendrograma, com 
elevado coeficiente de consanguinidade individual.

Diante da previsibilidade de redução de custo da 
genotipagem pela automação tecnológica (Pereira et 
al., 2013) e da possibilidade de confecção de Chips de 
menor densidade e portanto mais baratos, conside-
ra-se que a sua utilização no manejo em rebanhos de 
conservação in situ, fechados e com pequeno efetivo 
de população, pode se tornar uma forma simples e 
prática de manter variabilidade genética em rebanhos 
dessa natureza, mesmo com a utilização de múltiplos 
reprodutores.

CONCLUSÃO

Existe variabilidade genética nos rebanhos analisa-
dos, porém com indício de consanguinidade; 

Em rebanho com pequeno tamanho efetivo e onde 
a reposição é feita com animais do próprio rebanho, 
a definição de acasalamentos com base em critérios 
genéticos acurados é opção para controle de consan-
guinidade. 
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