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INTRODUGCAO

A raca Indubrasil foi desenvolvida no Brasil, a partir do cruzamento entre animais das ragas
Gir e Guzera, com alguma influéncia da raca Nelore (Santiago, 1986). Entre 1920 e 1930, ela foi
uma das racas mais difundidas no Brasil, mas perdeu a sua popularidade para outras racgas
zebuinas.

A inseminacao artificial € uma biotécnica reprodutiva que viabiliza o uso de touros de alto
valor genético nos rebanhos. Porém, o uso massivo de determinados reprodutores pode aumentar
o nivel de parentesco entre os animais na populacdo, elevando a endogamia e reduzindo a
variacdo genética aditiva. Niveis de diversidade genética podem ser estimados com o uso do
pedigree, porém, com algumas inconsisténcias, como erros de parentesco que podem ser
corrigidos com o uso de marcadores moleculares, bem como calcular de modo mais preciso os
nivel de endogamia (Scragss et al. 2014). O objetivo deste trabalho foi avaliar os niveis de

endogamia de animais Indubrasil, utilizando polimorfismos de base unica (SNPs).

DESENVOLVIMENTO:

Amostras de sangue de trinta e oito animais da raca Indubrasil (n=38), sendo sete machos e

31 fémeas, provenientes de um criatdrio do Rio Grande do Sul, foram coletadas em tubos



vacutainer com EDTA para posterior extracdo de DNA com o Purelink® Genomic DNA Mini Kit
(Invitrogen). Quantificagcdo, qualidade e integridade do DNA foram avaliadas por meio do
espectrofotémetro NanoDrop 1000 (Thermo Scientific EUA, 2008) e diluidas a uma concentragdo
final de 500ng. As amostras foram genotipadas com o BovineHD BeadChip, da lllumina, que

contém mais de 700 mil polimorfismos do tipo SNP.

Apds genotipagem, foi realizado o controle de qualidade das amostras e dos SNPs por meio
do programa PLINK v.1.9 (Purcell et al. 2007). Como critérios para remoc¢do dos SNPs foram usados
“call rate” menor que 90% e para as amostras que tiveram mais que 10% de falha dos marcadores.
Nenhum filtro adicional foi considerado no estudo, uma vez que a remocao de alelos raros, em
analises de estrutura de populacdo, pode levar a obtencdo de resultados superestimados ou

subestimados quando se trabalha com popula¢des amostradas.

Para obter mais informacdes sobre a estrutura da populagdo foram realizadas analises de
componentes principais (PCA) utilizando o programa PLINK v.1.9 e o ambiente estatistico R
(Purcell et al. 2007). Os niveis de homozigose foram calculados, comparando os niveis dos

genotipos homozigotos observados em relagao com os niveis esperados para cada locus.

Com a utilizacdo da andlise do PCA, foi possivel observar uma grande diversidade genética
nos animais amostrados, mesmo sendo estas amostras provenientes de um Unico criatério, sendo
eles divididos em quatro diferentes agrupamentos (Figura 1). Sendo a raca Indubrasil formada
pelo cruzamento de outras racgas, espera-se que, além da diversidade encontrada nesse trabalho,
gue os niveis de endogamia sejam bastante baixos como citados por Santiago, 1986. Os niveis de
endogamia estimados por meio do uso de SNPs variaram de O até 0,14 com média de 0,015,
indicando baixos niveis de homozigose (Figura 2). Resultados similares foram encontrados por
Carneiro et al. (2009) onde os niveis de endogamia médio estimados na raca Indubrasil com o uso

pedigree foi de 3,05%.

CONSIDERACOE S FINAIS:
Mesmo sabendo que o numero efetivo dos animais da raca Indubrasil é reduzido, os niveis

de endogamia na populacdo analisada ainda sdo bastante baixos. Isto possivelmente se deve aos
programas de acasalamento que estdo sendo utilizados no rebanho analisado e também pela

composicao racial dos animais.
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Figura 1: Gréafico do componente principal, construido com o uso de marcadores genéticos do tipo

SNP.
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Figura 2: Niveis de endogamia gendmica obtido através da estimativa da frequéncia de genes
homozigotos observados em comparag¢do com os niveis genes homozigotos esperados para cada

locus na populacgao.



