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Resumo: O objetivo desse trabalho foi quantificar o nivel de infecgdo por Babesia bovis (B. bovis) em
bovinos das racas Braford e Hereford por meio de técnicas moleculares baseadas em PCR e estimar
parametros genéticos para essa caracteristica. Amostras de sangue de 1898 animais foram utilizadas para
as quantificaces por meio da técnica de gPCR para obter o nimero de cdpias de B. bovis usando primers
especificos que flanqueiam o fragmento do gene do citocromo B desse protozoario, e posteriormente
transformados em log base 10 (x+1). Os mesmos animais foram genotipados utilizando o painel de SNPs
Illumina BovineSNP50. O modelo incluiu efeitos fixos de grupo contemporaneo, efeitos aleat6rios
representados como efeito genético aditivo direto para cada animal, e residuo. Efeitos da propor¢do
Nelore, heterozigose e recombinacdo também foram considerados no modelo como covariaveis. Foi
utilizado o método single-step GBLUP e os componentes de variancia foram estimados via amostrador de
Gibbs utilizando inferéncia Bayesiana sob modelo animal. A média fenotipica foi 1,187. A herdabilidade
foi baixa (0,103), porém indica a existéncia de variabilidade genética aditiva para a caracteristica e,
portanto, pode ser utilizada para selecionar bovinos Braford e Hereford mais resistentes a B. bovis.
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Quantification and estimates of genetic parameter for tick count and infection level of Babesia bovis
traits in Braford and Hereford cattle

Abstract: This study aimed to quantify infection level of Babesia bovis using PCR technique and to
estimate genetic parameters for this trait in Braford and Hereford cattle. Blood samples from 1898
animals were collected for quantification using the gPCR assays to obtain the number of copies of B.
bovis with specific primers that flank the fragment of the mt-cyB gene of this protozoary. These records
were transformed in log base 10 (x + 1). The same animals were genotyped by using Illumina
BovineSNP50. The model included fixed effects of contemporary group, random effects that represented
additive genetic direct effects of each animal, and residuals. Also, the effects of Nelore breed proportion,
heterozygosity, and recombination loss were included in the model as covariates. The single-step GBLUP
method was used, and the variance components were estimated by Gibbs sampler using Bayesian
inference in a animal model analysis. The phenotype mean was 1.187. The heritability was low (0.103),
but shows that there is additive genetic variability. Therefore, the study trait can be used to select Braford
and Hereford cattle resistant to B. bovis.
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Introducao

A Babesia bovis (B. bovis) e Babesia bigemina sdo protozoarios causadores da babesiose bovina
e, juntos com o Anaplasma marginale, formam o conjunto de agentes etiolégicos da tristeza parasitaria
bovina (TPB), levando a importantes perdas para a industria pecuaria de regides tropicais e subtropicais
do mundo. No Brasil, a ocorréncia da babesiose segue a dispersdo do carrapato Rhipicephalus
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(Boophilus) microplus, considerado o Unico vetor desses parasitas; porém a eliminacdo temporaria do
carrapato traz riscos de surtos de babesioses que podem provocar mortalidade no rebanho. A existéncia de
variacdo fenotipica nos niveis de infeccdo por B. bovis e dentro de racas e entre racas zebuinas e taurinas
ja foram demonstradas (Bilhassi et al., 2014), contudo ndo ha estudos focados na sele¢do para resisténcia
desse parasita. O objetivo desse trabalho foi quantificar o nivel de infec¢do por B. bovis em bovinos das
racas Braford e Hereford por meio de técnicas moleculares baseadas em PCR e estimar parametros
genéticos para essa caracteristica.

Material e Métodos

Amostras de sangue de 1898 animais (1730 Braford e 168 Hereford) de fazendas localizadas no
estado do Rio Grande do Sul, Brasil, foram coletadas da veia jugular usando sistema Vacutainer® em
tubos contendo anticoagulante EDTA para extragdo de DNA. A quantificacdo de B. bovis foi realizada
pela técnica de qPCR para obter o nimero de copias usando primers especificos que flanqueiam o
fragmento do gene do citocromo B desse protozoario (Buling et al., 2007). Os valores obtidos das
quantificacdes, que representam o nivel de infeccdo por B. bovis, foram transformados em log base 10
(x+1). Os mesmos animais foram genotipados utilizando o painel de SNPs Illumina BovineSNP50.
Foram removidas amostras com call rate <0,90 e heterozigose 3 DP acima ou abaixo da média observada.
Foram mantidos os SNPs com os critérios de qualidades: call rate >0,98, frequéncia do alelo raro (<0,03),
desvio do equilibrio de Hardy-Weinberg (P>107) e correlagdo entre SNPs (>0,98).

O modelo incluiu efeitos fixos, efeitos aleatérios representados como efeito genético aditivo
direto para cada animal, e residuo. O efeito fixo foi composto pelo grupo contemporéneo (mesma
fazenda, sexo, ano de nascimento, e grupo de manejo). Efeitos da proporcdo Nelore, heterozigose e
recombinacdo também foram considerados no modelo como covariaveis. Grupos contemporaneos com
menos de 5 animais foram excluidos das analises. Foi utilizado o método single-step GBLUP
(ssGBLUP), onde as informagdes gendmicas sdo incluidas na formagao da matriz de parentesco conforme
Aguilar et al. (2010). Os componentes de variancia foram estimados via amostrador de Gibbs utilizando
inferéncia Bayesiana sob modelo animal (300000 itera¢Ges, burn-in 30000) utilizando as informacdes
gendmicas. Foram utilizados os softwares da familia Blupf90 (Misztal et al., 2002).

Resultados e Discussio

Apo6s edigdo dos dados restaram 1.874 animais com informagdes fenotipicas para nivel de
infecgdo por B. bovis com média de 1,187, sendo 0 minimo 0 e méximo 3,603. O numero total de grupos
de contemporaneos formados foi de 15, e as médias para proporgdo Nelore, heterozigose e recombinagio
foram de 0,318, 0,423 e 0,397, respectivamente. O nimero total de animais considerado nas analises,
com ¢ sem informacgdo fenotipica, foi de 13.383, sendo 4.496 animais genotipados; além disso, o total de
SNPS apoés controle de qualidade foi de 39.919.

A tabela 1 contém as estimativas dos componentes de varidncia e herbabilidade para nivel de
infecgdo por B. bovis. A herdabilidade foi baixa (0,103), porém indica a existéncia de variabilidade
genética aditiva para a caracteristica.

Tabela 1. Médias posterior e HPD (highest posterior density intervals) dos componentes de variancia para
a caracteristica nivel de infec¢do por B. bovis em bovinos das racas Braford e Hereford .

Parametro Média posterior HPD

o’ 0,039 0,019 — 0,062
0% 0,342 0,314 - 0,372
h? 0,103 0,051 - 0,161

16°,: componente de varidncia genética aditiva; 6%: componente de variancia residual; h”: herdabilidade;
EP: erro-padréo.
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Concluséo
A caracteristica nivel de infeccdo por B. bovis pode ser obtida utilizando técnicas moleculares
baseadas em PCR e utilizada para selecionar bovinos Braford e Hereford mais resistentes a esse parasita,
porém o progresso genético usando apenas os dados fenotipicos sera lento.
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