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Introduccioén

La variabilidad genética de las especies se refleja en sus razas y en las poblaciones
localmente adaptadas, también conocidas como criollas o autéctonas. La gran mayoria
de las razas criollas de ganado brasilefio estan en riesgo de extincion. En la Red
Animal, de la Plataforma Brasilefia de Recursos Genéticos (RG), los RG animales estan
siendo conservados in situ, en nucleos de conservacion ubicados en las regiones en
que estas razas fueran desarrolladas por seleccion natural, y por medio de la
conservacion ex situ mediante la criopreservacion de semen y embriones. Los estudios
basados en polimorfismos de ADN pueden ayudar a la formacion, el mantenimiento de
la variabilidad genética y la representatividad de los bancos de germoplasma.

Objetivos

Estimar indices de diversidad genética de muestras de semen del Banco de
Germoplasma Animal (BGA) de EMBRAPA con el fin de analizar la viabilidad de uso de
las técnicas moleculares para gestion del mismo.

Metodologia

Fueron genotipadas 33 dosis de semen bovino depositados en BGA (Curraleiro — CU,
n=13; Mocho Nacional — MN, n=7 y Pantaneiro — P, n=17) com 11 microsatélites en
sistemas multiplex fluorescentes (INRA35, HEL9, INRA37, ILSTS5, HEL5, ETH152,
BM2113, ETH10, SPS115, TGLA122 y ETH225). La separacion de los fragmentos se
realizé mediante electroforesis capilar en un secuenciador automatico ABI3100.

La variabilidad genética se obtuvo por la estimacion de las frecuencias alélicas, el
numero promedio de alelos por locus polimoérfico, y los indices de diversidad, como la
heterocigosidad esperada(He) y observada (Ho), el contenido de informacién polimérfica
(PIC) y el indice fijacion (FIS) o el coeficiente de consanguinidad. Se utilizaron los
programas Cervus 2.0 (Marshall, 2001), la herramienta Excel de microsatélites y el
FSTAT. Las relaciones genéticas se investigaron mediante las distancias genéticas de
Reynolds usando el programa Microsat. El arbol Neighbor-Joining se construyé usando
el programa SplitsTree4.

Resultados y discusion

La heterocigosidad observada (Ho) fue menor que la heterocigosidad esperada (He).
Ho fue igual a 0,6729, 0,7348 y 0,7140, mientras que He fue 0,7206, 0,7923 y 0,7766,
respectivamente, para CU, MN y P. La He observada por Egito et al. (2007) para estas
razas estaban muy similares, mientras que Ho fue mas alto que los valores obtenidos
en nuestro estudio.
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El nimero promedio de alelos observados (5,45 para CU, 5,27 para MN y 6,09 para P)
fueran inferiores a los observados para estas razas, en otro trabajo, que fue de 10
alelos en promedio (Egito et al., 2007). Por otro lado, los indices de Fs obtenidos por
estos autores fueran mas grandes (0,174, 0,097 y 0,163 respectivamente, para CU,
MN y P) que los que fueran observados en este estudio (0,094, 0,045 y 0,077,
respectivamente, para CU, MN y P).

Asi, al comparar los datos obtenidos y los datos publicados (Egito et al., 2007) se
observé que a pesar de la diversidad genética estar cercana de los resultados
observados para la poblacion general, los demas indices muestran que esta sub-
muestra no refleja la variabilidad observada en la raza. A partir del analisis de las
matrices de distancia genética y los arboles (Figura 1) se observa la existencia de
muestras muy similares que pueden ser excluidos con el fin de aprovechar el espacio
y el ahorro de costes.
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Figura 1. Arboles que muestran la similitud genética entre las dosis de semen
analizadas para cada una de las razas en estudio (a) Curraleiro, (b) Mocho
Nacional y (c) Pantaneiro.

Conclusiones

El trabajo demuestra la eficacia de las técnicas moleculares en el manejo y gestion de
los Bancos de Germoplasma. Ademas, ratifica que la caracterizacion previa de los
animales antes de su inclusion como donante de material genético puede ayudar a
enriquecer los bancos de germoplasma, asegurando que los esfuerzos estan dirigidos
para aumentar la diversidad genética conservada.
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