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Resumo — A similaridade genética entre animais de duas ragas bovinas brasileiras (Crioul o L ageano e Junqueira)
foi estimada pelaandlise de polimorfismo de DNA amplificado ao acaso (RAPD), tendo como referéncia (outgroups)
animais de ragas comerciais das espécies Bos taurus e B. indicus. Estas duas racas possuem grande similaridade
fenotipica, sugerindo umaorigem genéticacomum. Umamatriz de similari dade genética baseadaem polimorfismo
de DNA foi obtida e representada graficamente por um dendrograma, definido aps processo estatistico de
reamostragem bootstrap. Ao contrario do que era previsto com base nas semelhangas morfoldgicas das duas
ragas, 0s animais das racas Crioulo Lageano e Junqueira ndo apresentaram similaridade elevada entre si quando
comparados com animais de outras ragas comerciais. Os dados indicam que as duas ragas sofreram contribui-
¢Oes genéticas distintas no processo de formagao racial.

Termos paraindexagdo: bovino, marcador molecular, distancia genética, RAPD.

Genetic similarity between Brazilian bovine breeds

Abstract — The genetic similarity between animals of two Brazilian bovine breeds (Crioulo Lageano e Junqueira)
was estimated based on random amplified polymorphic DNA (RAPD) using animals belonging to commercia
breeds of the species Bos taurus and B. indicus as reference (outgroups). A matrix of genetic similarity was
obtained and displayed as a dendrogram, which was defined after bootstrap resampling statistics. Contrary to
what was expected based on the mophologica similarities of the two breeds, the Crioulo Lageano and Junqueira
animals do not show high levels of genetic similarity when compared to animals of other commercial breeds. The
data indicate that the two breeds had different genetic contributions during the process of breed devel opment.

Index terms: bovines, molecular markers, genetic distance, RAPD.

As ragas bovinas brasileiras tiveram a sua origem
em ragas provenientes da Peninsula Ibérica, trazidas
pelos portugueses durante o periodo da colonizagéo e,
com o passar dos anos, adaptaram-se as condi¢des do
local para onde foram trazidas (Jardim, 1973). A raca
Crioulo Lageano é encontrada no Sul do Brasil e, por
isso, é bastante adaptada as variagGes climéticas ca-
racteristicas da regido, que correspondem a extremos
de frio e calor (Ribeiro, 1986). Ja a raca Junqueira €
encontrada em Minas Gerais e apresenta tolerancia a
parasitas e a estresses abidticos, assim como a raca
que provavelmente lhe deu origem, o Caracu, raga bra-
sileira que também se desenvolveu nesta regiéo
(Domingues, 1977, Machado, 2000).

Acredita-se que asragas Junqueirae Crioulo Lageano
possam apresentar umaaltasimilaridade genética, oriun-

da de um processo de domesticagdo e formagao racial
comum, por possuirem semel hangas fenotipicas especi-
ficas, tais como formato da cabega, tamanho dos chi-
fres e porte (Franco, 1996). O gado Curraeiro, outra
raca brasileira, também teve sua origem em ragas da
Peninsula Ibérica e desenvolveu-se em regides de cli-
ma semi-arido, sendo, portanto, muito ristico e resisten-
te a endo e ectoparasitas (Amaral et al., 1987). Jao
gado Pantaneiro originou-se no Pantanal mato-grossense
e foi decisivo para a ocupacdo das areas alagéveis da-
guela regido (Franco, 1996).

Embora essas racas brasileiras sejam menos produti-
vas que as comerciais, despertando pouco interesse por
parte dos criadores, elas séo perfeitamente adaptadas
as nossas condicBes, bem como resistentes a doencas e
parasitas, podendo trazer grandes contribuicdes aos
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programas de melhoramento genético. As ragas nativas
possuem, por certo, alelos Unicos, de grande importan-
cia econdmica que, se perdidos, podem ndo ser mais
recuperados (Martin-Burriel et al., 1999). Portanto, o
conhecimento da variabilidade genética dessas ragas e
0 desenvolvimento de estratégias de conservacdo des-
se patriménio genético é importante para os programas
de melhoramento e conservacdo de recursos genéticos.

O objetivo deste trabalho foi estimar a similaridade
genética entre animais das ragas brasileiras Crioulo
Lageano e Jungueira, tendo como referéncia animais
de diferentes ragas comerciais, com base na andlise de
polimorfismo de marcadores RAPD.

Os animais analisados fazem parte do Programa de
Conservacdo de Recursos Genéticos Animais, desen-
volvido pela Embrapa Recursos Genéticos e
Biotecnologia, e estdo alocados na Fazenda Sucupira,
Brasilia, DF, onde fazem parte do Banco Brasileiro de
Germoplasma Animal (BBGA). Poucos séo os criado-
res de animais das ragas Crioulo Lageano e Junqueira
no pais.

Foram coletadas amostras de sangue periférico de
nove animais da raga Crioulo Lageano, de oito animais
da raga Junqueira e de mais 11 animais, pertencentes a
outras 11 racas diferentes. Destas ragas, trés séo brasi-
leiras (Curraleiro, Pantaneiro e Caracu), cinco perten-
cem a espécie Bos taurus (Simental, Blonde
D’ Aquitaine, Holandés, Brangus e Pardo Suico), e as
outras trés pertencem a espécie B. indicus (Gir, Nelore
e Guzerd). Os animais foram escol hidos a eatoriamente
entre outros das respectivas ragas, presentes na Fazen-
daSucupira, DF eforam utilizados no experimento como
referéncia para as comparagdes entre animais das ra-
¢as Crioulo Lageano e Junqueira

A extracgo do DNA gendmico foi realizada utilizan-
do-se um kit comercia (Wizard, Promega) de acordo
com instrugdes do fabricante. A concentragdo do DNA
foi estimada por eletroforese em gel de agarose 1%,
corado com brometo de etidio por comparagéo com DNA
padréo do fago | . As concentracfes de todas as amos-
tras de DNA foram gjustadas para 3 ng/ni.

A selecdo dos primers RAPD foi feita por um teste
para verificagdo da amplificagdo e polimorfismo. Fo-
ram testados 106 primers e escolhidos 39.

As reagdes de amplificagdo constaram de um volu-
me final de 13 ni, contendo 10 mM Tris-HCI (pH8,3),
50 mM KCI; 1,5 mM MgCly; 0,2 mM dNTPs, 0,25 mM
de cada primer (Operon Technologies), 9,0 ng de DNA
molde, 1 unidade de Taq polimerase e aguamiliQ, e fo-

Pesq. agropec. bras,, Brasilia, v.39, n.1, p.97-100, jan. 2004

ram conduzidas em placas de 96 pogcos em
Termociclador PT-100 Thermal Controler com um pré-
ciclo de 92°C, por cinco minutos, e mais 40 ciclos de
92°C, por um minuto, 35°C, por um minuto e, 72°C, por
dois minutos e, um ciclo final de extensdo de 72°C, por
cinco minutos. Um total de 66 fragmentos polimarficos
foi selecionado (Figura 1).

A partir da leitura dos géis, gerou-se uma matriz bi-
naria em que os individuos foram genotipados quanto a
presenca (1) ou auséncia (0) de fragmentos RAPD. Com
estamatriz de dados estimou-se o coeficiente de simila-
ridade de Jaccard, par-a-par, entre todos os individuos
conforme a expressdo abaixo:

Sij=d(a+b+c),

em gue a é o numero de casos com presenca de frag-
mento RAPD em ambos os individuos, simultaneamen-
te; b € 0 nimero de casos com presenca de fragmento
RAPD somente no individuoi; ¢ € o nimero de casos
com presenga de fragmento RAPD somente no
individuo j. Os dados foram analisados e uma metriz de
similaridade genética para todas as comparagdes par-
apar foi obtidaeutilizadaparaconstruir um dendrograma
(Figura2) pelo critério do UPGMA (Unweighted pair-
group method, arithmetic average) utilizando o software
NTSY S, versdo 2.02pc (Rohlf, 1992). A estabilidade dos
no6s do dendrogramafoi verificadapel o programadBood
versdo 3.01pc (Coelho, 2001) pelo método de
reamostragem com 10.000 bootstraps.

Dois grandes grupos foram formados com similari-
dade igual a0,46, um representado por animais da es-
pécie B. taurus e outro por animais da espécie
B. indicus. No grupo B. taurus, foram agrupados os
individuos das ragas Crioulo Lageano, Junqueira,
Simental, Blonde D’ Aquitaine, Holandés, Brangus,
Curraleiro, Pardo Suico, Pantaneiro e Caracu, € no gru-
po B. indicus, foram agrupados os individuos das racas
Gir, Nelore e Guzera. Estes resultados caracterizam a
divergéncia genética existente entre os gruposB. taurus,
de origem européia, e B. indicus, de origem indiana, e
corroboram a origem européia das racas brasileiras.

Os animais das ragas Crioulo Lageano e Junqueira
compdem dois subgrupos distintos, 0 que ndo sustentaa
hip6tese de que as duas ragas pudessem apresentar alta
similaridade genética advinda de um processo de for-
macdo racial comum, apesar de possuirem diversas se-
melhancas fenctipicas. A divergéncia genética apresen-
tada pelas duas ragas indica que elas foram submetidas
a um processo de formacdo independente. Isto sugere
gue animais dessas ragas sgjam conservados em reba-
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Figura 1. Eletroforese de fragmentos RAPD (primer OPJ7) obtidos pela amplificacgo das 28 amostras d

J946

Q N = [N ) w o 9o W O 3
R EEEEEEEEEERE
2 22 8 &8¢ @3 5 &
o 2 o 5 8 g
© 8

DNA dos bovinos

(9]

utilizados no trabalho, conservados na Fazenda Sucupira, Brasilia.
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Figura 2. Dendrograma obtido a partir do indice de similari-
dade Jaccard e agrupamento pelo critério UPGMA das racas
bovinas nacionais Crioulo Lageano (CL) e Junqueira (J) e ou-
tras ragas nacionais. As consisténcias dos nés, em porcenta-
gem, foram obtidas com 10.000 bootstraps.

nhos independentes e utilizados como fontes distintas
de alelos de interesse em programas de melhoramento
genético.

Os animais daraga Crioulo Lageano formaram um
grupo independente dos demais animais testados. Ja 0s
animais da raga Junqueira formaram um outro grupo,
apresentando diversos graus de similaridade entre si.
Além disso, os animais das ragas Blonde D’ Aquitaine,
Holandés e Pardo Suigo foram agrupados com animais
da raca Junqueira indicando que, provavel mente, essas
ragas tiveram origem comum ou, em agum momento,
uma dessas ragas participou da formagdo da outra.

Este estudo abre novas perspectivas para que
pesquisas sgjam feitas com a finalidade de conhecer a
similaridade genética e, posteriormente, a diversidade
de ragas nacionais e, desta forma, contribuir para a
definicdo de estratégias de conservacdo e uso deste
patrimdni o genético no mel horamento de bovinosno pais.
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