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E crescente a demanda de produtores por forrageiras mais resistentes a seca,
produtivas e com maiores concentragdes de nutrientes, em todas as regides
do pais, especialmente no semiarido brasileiro. O capim-corrente, Urochloa
mosambicensis (Hack.) Dandy, € uma das forrageiras recomendadas pela
Embrapa, que pode ser usada na formacdo de pastagens cultivadas com
propositos especificos para a alimentagéo animal e para o enriquecimento e
uso em sistemas integrados. Porém é ainda uma espécie pouco conhecida
sob o ponto de vista genético, e desta forma, acées de melhoramento ainda
séo incipientes. Para U. mosambicensis ndo existem marcadores genéticos
especificos que possam ser utilizados na caracterizagdo molecular. Neste
contexto, este projeto teve por objetivo realizar o sequenciamento e dispo-
nibilizar informagbes sobre o genoma desta forrageira tropical. Assim, aces-
sos (n = 5) da colegcao do germoplasma de U. mosambicensis da Embrapa
Caprinos e Ovinos tiveram o DNA extraido utilizando o kit DNeasy Plant
(Qiagen). A amostra de DNA com maior peso molecular teve seu genoma
sequenciado na plataforma MiSeq lllumina, com alvo nos fragmentos de 500
pb com leituras de 2 x 250 pb em uma configuragdo de sequenciamento de
extremidade emparelhada. O sequenciamento de lllumina MiSeq resultou em
57.170.592 reads, que foram montadas em um total de 149.259 sequéncias
contigs. Leituras minima e maxima foram de 200 e 25.210 bases, respectiva-
mente, com um tamanho médio de 383 bases. A densidade média de regides
de repeticdo em tandem (bp/Mb de sequéncias mineradas) foi de 7,74% con-
sistindo de di- a hexa-nucleotideos com pelo menos seis repeticbes cada.
Estas sequéncias foram cadastradas no GenBank sob numeros de acesso
MH742936 a MH742945. Um total de 10 regides foram indicadas com poten-
cial para marcadores moleculares.
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