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Resumo — Parametros baseados na probabilidade de origem do gene foram usados para
descrever a variabilidade em uma populacdo de bdfalos da Embrapa Amazénia Oriental.
A magnitude dos resultados foi de média a baixa (por volta de 20 animais), sugerindo
que poucos fundadores contribuiriam para a formagdo da populacdo, fato confirmado
em estudos e relatorios da década de 60. Dentre os 20 ancestrais que mais aportam
genes ao machos (representando ao todo 71% dos alelos), 39%, 26% e 5%,
respectivamente, sdo as contribuicbes marginais das racas Murrah, Mediterraneo e
mesticos. Para as fémeas, onde os 20 ancestrais aportam 67,5% dos genes, 42% e 26%,
respectivamente, sdo as contribuicdes marginais da raca Murrah e Mediterraneo.
Estudos posteriores considerardo os resultados destas andlises iniciais, os quais
indicaram quais ancestrais sdo 0s mais representativos, auxiliando a identificacdo de
familias ou linhagens, dentro de cada raca.
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Pedigree analyses as support for mating decisions in buffaloes: preliminary results

Abstract — Parameters based on the probability of gene origin were used to describe
genetic variability in a buffalo’s population from Embrapa Amazonia Oriental. The
parameters generated medium to low values (close to 20 founders) and suggested low
founder representativeness with confirmation from 60's studies. In 20 founders for
males (with 71% of alleles), genetic contributions were 39%; 26% and 5%, respectively,
for Murrah, Mediterraneo and composites. For females, these values were 42% and 26%
for Murrah and Mediterraneo breeds. Future studies will consider this results and the
indications about founders more representatives to identify important lineages or
families, in each breed, for buffaloes.
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Introducgéo

A Embrapa Amazonia Oriental (EAQO) desenvolveu trabalhos e pesquisas nas
areas de producédo e melhoramento genético dos bubalinos, entre as décadas de 60 e 90,
como os estudos do comportamento produtivo desses animais na regido e do
cruzamento absorvente para a raca Murrah (Mu). Para isso, utilizou uma base de fémeas
das racas Mediterraneo (Med), Jafarabadi e poucos exemplares da raga Mu, existentes
nas estacdes experimentais de Belém e do Baixo Amazonas, no Estado do Para.
Posteriormente, foram realizadas pesquisas com sémen importado da Bulgéaria e da
Italia, na década de 90, sendo também disponibilizado aos criadores de varios Estados
brasileiros, como um teste de progénie nacional. Com isso, a base genética do rebanho
da EAO estd estruturada, principalmente, por animais provenientes do cruzamento
absorvente de fémeas Med ou mesticas com machos Mu, sendo estes de origem
nacional ou ndo. Vale ressaltar, ainda, seu papel ao longo dos anos como rebanho
fornecedor de material genético para varios Estados brasileiros o que,
conseqiientemente, permite estabelecer relacbes de parentesco entre rebanhos em
diversos sistemas de producdo. Com base nesta possibilidade, foi submetido ao
Conselho Nacional de Pesquisa — CNPq um projeto Universal com foco nos estudos da
estrutura genética dos rebanhos paraenses (incluindo-se o rebanho da EAO) para
verificar a variabilidade genética existente e, assim, ter idéia exata de como ocorreu o
fluxo génico na populacdo para, futuramente, verificar a existéncia ou nao de familias
ou linhagens com aptiddes especificas de produgdo. Em espécies domésticas e de
diferentes racas, como bovinos (Honda et al., 2006; Vozzi et al., 2007) e equinos
(Glazewska et al., 2004; Valera et al., 2005) tém sido desenvolvidos estudos sobre
pedigree, no entanto, nota-se a auséncia de trabalhos nesta area em bubalinos. Este
resumo contém os resultados iniciais da analise de pedigree do rebanho da EAQ.

Material e Métodos
Foram utilizados registros de 776 animais, nascidos entre 1957 e 2004, para o
calculo do Numero de Fundadores (Nfun), Numero Efetivo de Fundadores (Nf) e o
Numero de Genomas Remanescentes (Ng), além da quantificacdo da Contribuicao
Marginal dos principais fundadores (ou ancestrais) para determinar a contribuicdo
genética de cada raca na populacdo de animais cruzados. Utilizou-se o software
PEDIG® (2002) e os resultados estdo apresentados por sexo e raca.

Resultados e Discussao

A Tabela 1 apresenta a variabilidade genética, representada por Nfun, Nf, Ng,
Tamanho da Populagdo-referéncia (com base nos animais nascidos entre 1998 e 2004),
Contribuicdo marginal do(a) reprodutor(a) que aporta mais genes a populacdo estudada
e Contribuicdo marginal dos 20 ancestrais que mais contribuem com genes a populagéo
estudada, como resultado da analise de pedigree. Em linhas gerais, dos
aproximadamente 80 fundadores detectados, 25 efetivamente aportaram genes a
populacédo e 20 fundadores contribuem com aproximadamente 70% dos genes.

Os valores encontrados e sumarizados na Tabela 1 podem ser considerados de
baixa magnitude. Para o gado negro japonés, Honda et al. (2006) observaram 74
animais para Nf e somente cinco para Ng. Em cavalos Andaluz, Valera et al. (2005)
encontraram Nf de 40 e somente seis ancestrais sendo responsaveis por 50% da
variabilidade genética na raga.



Tabela 1- Numero de Fundadores (Nfun), Numero Efetivo de Fundadores (Nf), Numero
de Genomas Remanescentes (Ng), Tamanho da populagéo-referéncia,
Contribuicdo marginal (um ancestral) e Contribuicdo marginal (20 ancestrais)
na populacdo de bubalinos estudada (Média) e por sexo (Machos e Fémeas).

Média Machos Fémeas
Nfun 82 83 81
Nf 24 22 26
Ng 21 20 23
Populacao-referéncia 212 111 101
Contribuicdo marginal (1 ancestral), em % 94 9,5 94
Contribuicdo marginal (20 ancestrais), em % 69,1 70,8 67,5

Analisando-se os resultados dos 20 ancestrais mais importantes, para 0s machos
da populacdo em estudo, 10 sdo machos puros (seis Mu e quatro Med) e 10 s&o fémeas
(trés Mu, trés Med e quatro mesticas Mu x Med). Dentre aqueles fundadores com mais
de dois por cento de contribuicdo marginal, nos machos, estdo os quatro touros
importados (dois Mu e dois Med) utilizados em teste de progénie, mostrando a fixagédo
de seus alelos no rebanho da EAO. Outra questdo a ser destacada é o fato dos touros
ancestrais Mu apresentarem igual proporcao de filhos puros e mestigos, enquanto que
todos os touros Med tiveram filhos puros. Para as fémeas, dos 20 ancestrais mais
importantes, 12 sdo touros (oito da raca Mu e quatro da raca Med). Uma explicacédo
para este fato pode ser a manutencgéo de filhas mesticas para o cruzamento absorvente,
descendentes de touros Mu. A Tabela 2 mostra a contribuicdo de cada ancestral
(codificado), acima de dois por cento, para machos e fémeas. Dentre os 20 ancestrais
que mais aportam genes aos machos (ao todo 71% dos alelos), 39%, 26% e 5%,
respectivamente, sdo as contribui¢cbes marginais das racas Mu, Med e mesticos. Para as
fémeas, onde os 20 ancestrais aportam 67,5% dos genes, 42% e 26%, respectivamente,
séo as contribuigdes marginais da raca Mu e Med (Figura 1).

Tabela 2- Ancestral (codificado), sexo, raca (Mu = Murrah e Med = Mediterraneo) e
Contribuicdo Marginal (em %), para cada sexo.

Machos Fémeas
Ancestral Sexo Raga  Contribuicdo  Ancestral Sexo Raga  Contribuicao
marginal (%) marginal (%)
A M Mu 9,5 C M Mu 9,4
B M  Med 8,8 A M Mu 8,3
C M Mu 8,6 H M Med 7,4
D M Med 7,9 B M  Med 7,2
E M Mu 7,0 I M Mu 7,2
F M Mu 6,9 F M  Mu 4,7
G M Med 3,6 J M Mu 4,5
H M Med 2,5 E M  Mu 4,0
D M Med 3,2
K M Mu 2,7
L M  Mu 2,5
M F Mu 2,2
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Figura 1- Porcentagem das racas Murrah, Mediterrdneo e mestico Murrah X
Mediterraneo nos machos e fémeas da populagdo de bubalinos da Embrapa
Amazonia Oriental.

Conclusdes

As racas Murrah e Mediterraneo aportaram percentuais semelhantes de genes
nos machos e fémeas, no entanto, os machos receberam contribuigdes também das
fémeas mesticas, ja que na populacdo estudada foram realizados cruzamentos
absorventes para a raca Murrah. Sabendo-se deste fato e, por iniciar um programa de
melhoramento genético para bubalinos de dupla-aptiddo, os resultados deste tipo de
estudo permitem o gerenciamento da perda de variabilidade genética, por meio do
controle dos niveis de endogamia e da manutencdo de alelos fundadores desejaveis.
Estudos posteriores considerardo os resultados destas andlises, os quais indicam 0s
ancestrais mais representativos, auxiliando a identificacdo de familias ou linhagens,
dentro de cada raca.
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