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Introducao

Os rebanhos de producao de leite no Brasil utilizam diversas racas bovinas,
sejam elas de origem europeia ou zebuina, além de seus cruzamentos. Vacas
mesticas ou cruzadas apresentam grande importancia para a pecudria leiteira,
pois sdo responsdveis por mais de 70% do leite produzido no pafs. Entretanto,
nas regides Sul e Sudeste, o uso da raca Holandesa (HOL) e Jersey (JER) tem
especial destaque entre os produtores; todavia, 0 mesmo ndo acontece com
a raca Pardo-Suico (PS), que € pouco explorada nacionalmente em sistemas
especializados de producao de leite, sendo mais utilizada como opcéo de
cruzamento com bovinos de corte (ABCGPS, 2023). S3o registrados na raca
HOL 2.003.911 animais, sendo 164.205 touros e 1.839.704 fémeas (ABCBRH,
2023). Na raca JER, o nimero de animais puros alcanca 379.616 cabecas,
dos quais 272 machos e 210.879 fémeas (ACGJB, 2023). A raca PS apresenta
apenas 270.967 individuos registrados, dos quais 95198 sdo touros e 175.769
séo fémeas, porém, vale ressaltar que, apesar do baixo nimero de registros,
a raca PS é acompanhada por uma populacdo significativa de animais
cruzados, ultrapassando a marca de 1 milhdo de individuos (ABCGPS, 2023).
Certamente, objetivando o aumento da eficiéncia destas racas, & necessario
a aplicacéo do melhoramento genético, de modo a aumentar a rentabilidade
das caracteristicas econdmicas e a melhoria da eficiéncia reprodutiva. Para
isso, a aplicacdo da selecdo gendmica tem contribuido significativamente,
pois fornece informagdes mais confidveis e precisas, permitindo, ainda, estudo
mais detalhado da diversidade genética e do histérico populacional (Peripolli
et al, 2018; Toro Ospina et al., 2019). Sendo assim, o objetivo foi avaliar a
diversidade genética das racas Holandesa, Pardo-Suico e Jersey, no Brasil, por
meio da Andlise de Componentes Principais (PCA) usando dados genémicos.

Material e métodos

As informacdes genotipicas utilizados neste estudo sdo provenientes
do banco de dados da Embrapa Gado de Leite e continham informacdes
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de marcadores moleculares do tipo SNP, obtidos de animais de rebanhos
brasileiros das racas HOL, PS e JER, escolhidos de modo a caracterizar a
diversidade das trés racas analisadas, além da extracdo de material genético
de sémen de touros vendidos por centrais de inseminacdo artificial. Todos
0s animais foram genotipados com o lllumina Bovine SNP50 Genotyping
BeadChip (lllumina, San Diego, CA, Estados Unidos). Na andlise de controle
de qualidade dos gendtipos, amostras com call rate <0,85, marcadores SNP
com a menor frequéncia de um dos alelos (MAF) =0,01 e call rate <0,95 foram
exclufdos.Um conjunto padronizado de 30.564 SNP, baseados na sobreposicao
dos marcadores das trés populacdes foi usado para analisar cada raca. A
Anédlise de Componentes Principais (PCA) foi executada considerando um
total de 130 animais, sendo 50 HOL, 50 JER e 30 PS, utilizando-se o pacote
dartR (Paradis et al., 2004) no software R.

Resultados e discussao

Com base nos resultados do PCA foi possivel distinguir as racas estudadas
em dois grupos distintos: grupo A (HOL e PS) e grupo B (JER). O PCA1 explica
9,9% das diferencas genéticas entre as populacdes analisadas, enquanto o
PCA?2 explica 2,6% da diversidade genética dentro de cada uma das ragas
(Figura 1).

Embora atualmente a raca JER apresenta a menor proporcdo de
touros registrados dentre as racas estudadas (0,07%), os resultados do PCA
mostram que esta raca foi menos relacionada ao HOL e PS, e apresenta a
maior variabilidade genética das racas avaliadas neste estudo. Isto pode ser
justificado pelo uso de sémen de touros importados de diferentes paises. De
acordo com Verardo et al. (2019), o JER apresenta o menor Tamanho efetivo
populacional (N), dentre os bovinos taurinos avaliados e por isso, atencédo
especial deve ser dada aos esquemas de acasalamento da raca, evitando-se
0 Uso massivo de poucos reprodutores, para prevenir perdas na variabilidade
genética.

Ousodaselecdogendmica,emconjuntocomousodainseminacgioartificial
e outras biotécnicas reprodutivas, simplifica e viabiliza o compartilhamento
genético de diferentes animais comercializados no Brasil (Gebrehiwot et al,
2020), podendo resultar no uso repetitivo de poucos reprodutores, conforme
comportamento observado na raca HOL, apresentado por Fleming et al.
(2022). Neste trabalho foi possivel observar que as racas Holandesa e Pardo-
Suico podem estar mais suscetiveis a perdas resultantes da depressdo
endogamica, pois 0s animais apresentam menor variabilidade genética que
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animais Jersey. Analises adicionais, como estimativa da endogamia e nimero
efetivo populacional, podem contribuir para uma melhor compreensdo da
arquitetura genética destas racas.
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Figura 1: Andlise de componentes principais (PCA) mostrando o agrupamento genético de bovinos
das racas Holandés (Hol), Pardo Suico (PS) e Jersey (Jer).
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