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RESUMO: As freqüências gênicas de oito locos estruturais foram estimadas no rebanho Pantaneiro e comparadas com aquelas obtidas em três populações bovinas, de origens ibéricas e duas especializadas, dos grupos Bos taurus e Bos indicus, visando quantificar a variabilidade dentro e entre as populações. Os resultados sugerem que o rebanho Pantaneiro apresenta grande diversidade gênica e apesar dos cruzamentos indiscriminados com os zebuínos, provavelmente, mantém aqueles genes resultantes de seleção natural, que conferem adaptação às condições ecológicas do Pantanal.
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USE OF PROTEIN POLYMORPHISM TO EVALUATE THE GENETIC VARIATION IN PANTANEIRO HERD



ABSTRACT: The gene frequencies for eight structural loci has been determined in the Pantaneiro herd and compared with 3 populations of Iberic origins and 2 other populations, belonging to Bos taurus and Bos indicus, aimed to quantify the genetic variation within and between populations. The results suggest a remarkable gene diversity in the Pantaneiro herd which in spite of indiscriminate crossbreedings with zebu breeds, possibly maintain those genes resultants of natural selection, which confers adaptability to the ecological conditions of Pantanal.
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�INTRODUÇÃO

O bovino Pantaneiro representa muitas gerações de seleção natural e adaptações às condições ecológicas do Pantanal e, atualmente, encontra-se em perigo de extinção, sem que estudos visando a quantificação de sua variabilidade genética tenham sido realizados. Este tipo de bovino é descendente de reprodutores de origem ibérica, Bos taurus primigenius, introduzidos no Brasil pelos colonizadores, no século XVI (MAZZA et al.,1994).

Os polimorfismos proteicos são considerados promissores em estudos populacionais, pois podem revelar modificações sofridas na seqüência codificadora do DNA que, geralmente, são expressas através de alelos codominantes. Em muitos locos, as freqüências alélicas diferem de uma população para outra, de forma que a variação que surge dentro se transforma em variação entre populações. Assim, quando essas freqüências são estimadas, a extensão da variabilidade pode ser verificada através dos valores de heterozigosidade, índices de similaridade, distâncias genéticas, etc. 

O presente estudo teve a finalidade de investigar a variabilidade genética da população Pantaneira através de polimorfismos proteicos e compará-la com as observadas em outras populações, empregando-se tais estimativas.



MATERIAL E MÉTODOS

	Analisamos 523 amostras de sangue, coletadas em 81 bovinos Pantaneiros, pertencentes ao CPAP- EMBRAPA, e em três populações de origens Ibéricas, representadas por 117 Mantiqueira,102 Caracu, das respectivas Estações Experimentais de Zootecnia de Pindamonhangaba e Sertãozinho, e  40 bovinos crioulos da Argentina. Além destes, foram investigados 139 bovinos Holandeses criados em cinco rebanhos no estado de SP e de 44 Nelore, na região do Pantanal 

Os locos da Hemoglobina (Hb), Anidrase Carbônica (CA), Peptidase-B (Pep-B), Fosfogliconato Desidrogenase (PGD) e Superóxido Dismutase (SOD) foram investigados através de análises eletroforéticas, em géis de penetrose a 14%, e os da Amilase-I (Am-I), Transferrina (Tf) e Albumina (Alb) em géis de amido 10,5% empregando-se sistemas de tampões descritos em LARA et al. (1996) e as metodologias de HARRIS e HOPKINSON (1976).

As freqüências gênicas foram estimadas empregando-se o programa GENIOC (CABELLO e KRIEGER, 1997), e para as determinações dos valores de heterozigosidade (He) e estimativas de distâncias genéticas padronizadas (DS) os de NEI (1972) e DISPAN (1993). Este último programa, também, realizou análises de agrupamento, adotando-se o método UPGMA. Os valores de Identidade normalizada (I) foram determinados segundo NEI (1972).



RESULTADOS E DISCUSSÃO

Estes locos foram investigados, pois apresentam alelos cujas freqüências são específicas para as raças e ,também, alguns exclusivos (LARA e CONTEL,1997), que permitem verificar tanto a participação de genes Ibéricos como de zebuínos, na composição do genoma do Pantaneiro. 

A proporção de locos polimórficos foi de 37,50% na Holandesa, 62,50% no Crioulo Argentino e 75% nas populações Caracu, Nelore, Mantiqueira e Pantaneira. Com relação ao número de alelos / loco, os resultados foram, em ordem crescente: Holandesa < Crioulo Argentino < Caracu = Mantiqueira = Nelore < Pantaneiro. Os valores de He foram determinados com base em freqüências alélicas de 7 locos. O loco da CA não foi empregado, pois a soma das freqüências de seus alelos não foi compatível com o DISPAN (1993), embora este tenha revelado que no Pantaneiro, há participação de genes de ambas as origens, pois foram detectados os alelos CAF e CaZ, específicos de raças européias e indianas, respectivamente. As populações apresentaram valores de He na seguinte ordem crescente: Holandesa < Crioulo Argentino < Mantiqueira < Caracu < Nelore < Pantaneira, que foram estimados em 0,1420 ( 0,0912; 0,2153 ( 0,0904 ; 0,2360 ( 0,0890; 0,2374 ( 0,0872; 0,2903 ( 0,0976 e 0,3259 ( 0,0919, respectivamente. Estes resultados sustentam a hipótese de que populações naturais ou populações que sofreram fluxo gênico, provavelmente apresentem maior variabilidade genética. Eles também suportam os resultados de LARA et al. (1996), que sugerem a participação de 32,12% de genes de origem espanhola, 31,76% de genes de origem portuguesa e 36,12% de genes zebuínos, no rebanho Pantaneiro.

Os maiores DS foram obtidos em pares onde uma das populações era européia e a outra a raça Nelore, sendo que das européias, a Pantaneira foi a que apresentou a menor distância com a Nelore (Quadro 1 e Figura 1). Com relação aos valores de I, revelaram que a população Pantaneira apresentou uma maior similaridade entre as raças européias. Entre Pantaneiro e Crioulo Argentino, esta foi maior e igual a 93,89%, embora diferenças (P>0,05) entre estas tenham sido observadas entre os pares Pantaneiro e Caracu, e Pantaneiro e Mantiqueira, sendo que entre Pantaneiro e Nelore, esta probabilidade foi menor (P<0,05) que as anteriores. Como ilustrado na Figura 1, o dendrograma apresentou 3 clusters distintos, com as populações Caracu, Crioulo Argentino, Mantiqueira e Holandesa agrupadas num mesmo, e Pantaneiro e Nelore, em clusters isolados e distintos.



CONCLUSÕES

Com base nas ocorrências de alelos específicos, concluímos que no rebanho Pantaneiro, atualmente, há participação de genes Ibéricos e zebuínos e, que apesar dos cruzamentos com reprodutores zebuínos, este rebanho ainda retém um pool gênico que lhe confere adaptabilidade às condições ecológicas do Pantanal.

O dendrograma demonstrou as relações genéticas do Pantaneiro em relação às raças investigadas, que em breve, pretendemos verificá-las com raças espanholas, uma vez que, também, são consideradas ancestrais do Pantaneiro.
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QUADRO 1- Os Índices de Identidade (I) entre as seis populações bovinas estão representados acima da diagonal, e as distâncias genéticas padronizadas (DS), abaixo da diagonal.

 

�Pantaneiro�Mantiqueira�Caracu�Nelore�Crioulo-Arg�Holandesa��Pantaneiro�------�0,9129�0,9330�0,8426�0,9389�0,9008��Mantiqueira�0,0911�------�0,9539�0,7707�0,9863�0,9861��Caracu�0,0693�0,0472�------�0,6974�0,9892�0,9745��Nelore�0,1713�0,2605�0,3604�-------�0,7195�0,6781��Crioulo - Arg�0,0630�0,0138�0,0109�0,3292�-------�0,9960��Holandesa�0,1045�0,0140�0,0258�0,3885�0,0040�------��



FIGURA 1- Dendrograma construído com base no método UPGMA, a partir das DS de NEI (1972), demonstrando as relações genéticas entre seis populações bovinas. 



Nó          Agrupamentos                                      Distâncias médias entre as populações agrupadas      ��1	Crioulo Argentino e Holandês                           0.00200	0.00200

2	  1      Mantiqueira	                0.00495	0.00695

3	  2      Caracu	                0.00703	0.01398

4	  3      Pantaneiro 	                0.02702  	0.04100

R	  4      Nelore Pantanal	                0.10999	0.15099

A distância entre um par de populações pode ser obtida somando-se o comprimento das ramificações.���� INCORPORAR PBrush  ���

















