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A andlise da diversidade genética existente na sequéncia de mtDNA tém demonstrado o
potencial desta ferramenta para o conhecimento da origem e natureza dos processos de
domesticacdo, bem como para estudos a respeito da diversificacdo das populagdes atuais de
diferentes espécies, incluindo a bubalina O objetivo deste trabalho foi estimar a
variabilidade genética e as relagdes filogenéticas em grupos de bufalos criados no
Brasil. Foram amostrados quarenta e sete (47) bufalos de rio das racas Mediterraneo,
Jafarabadi, Murrah e grupo Baio, e onze (11) bufalos de pantano da raga Carabao. Parte
da regido D-loop foi amplificada via PCR utilizando primers descritos na literatura para
a espécie bovina. O fragmento amplificado de 375bp foi sequenciado apds purificacido
com as enzimas Exo I — sAP (1:1). As sequéncias obtidas foram alinhadas e editadas
utilizando-se o programa SeqScape v2.5 tendo como referéncia a seqiiéncia AF547270.
As seqiiéncias editadas de 223bp foram alinhadas e analisadas juntamente com outras
869 sequéncias disponiveis no GenBank utilizando-se o programa MEGA. As analises
das seqiiéncias revelaram 12 hapldtipos diferentes e 23 sitios polimdrficos ou SNPs. A
analise de variancia molecular (AMOVA) demonstrou que a variacao entre ¢ dentro dos
grupos genéticos foi de 30,49% e 69,50%, respectivamente, sendo a primeira,
considerada significativa. Na andlise de network realizada foram observados dois
grupos distintos entre bufalos de rio e de pantano. Entre os grupos de bufalos de rio o
Baio ¢ o que apresenta maior proximidade com o Carabao. Este resultado pode estar
relacionado ao fato de que tanto o Carabao como o Baio sdo formados exclusivamente
por animais da Embrapa que vem sendo mantidos em areas contiguas podendo ter
sofrido cruzamentos no passado. Ja os grupos Jafarabadi, Mediterraneo e Murrah sdo
formados por animais de diferentes rebanhos e regides. Verificou-se a introgressao de
haplotipos Murrah em vérias ragas, mostrando a influéncia desta raca na formagao do

rebanho bubalino brasileiro.
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