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Resumo — Esse estudo teve como objetivo avaliar por meio de ferramentas
gendmicas os equinos Baixadeiro e Lavradeiro, que sdo grupamentos
genéticos ameagados de extingdo, para apoiar programas de conservagao
e manejo genético. Foram genotipados 171 animais e apds o controle de
qualidade restaram 81 Baixadeiros e 68 Lavradeiros. Os Baixadeiros foram
genotipados com 1.498 SNPs do EMBRAPA multispecies 65K lllumina
Infinium1 chip, restando 1.452 apds filtragem. Para os Lavradeiros, 62.793
SNPs do Beadchip GGP Equine 70K foram analisados, resultando em 11.904
SNPs apds filtragem de qualidade. Nos Baixadeiros, foram analisadas duas
populacdes, de acordo com o local da coleta, a heterozigosidade observada
das denominadas Pop. A e PoP. B foram em torno de 0,46 e o coeficiente de
endogamia (F ) positivo sugere uma leve endogamia nas duas populagdes
(Pop. A: 0,008 e Pop. B: 0,001). O grupamento genético Lavradeiro
apresentou heterozigozidade observada igual a 0,32, e valor negativo do
F indica auséncia de endogamia (-0,01). Uma analise de correlagéo entre
todos os individuos de cada um dos grupamentos genéticos (matrizes de
IBD) mostra que poucos individuos apresentam grande grau de parentesco
entre si, o que torna possivel manejo reprodutivo do rebanho e manutencgéo
da variabilidade genética. Juntando os marcadores em comum dos dois
chips, e outros grupamento genéticos brasileiros de equinos, a distancia
genética (F;) foi determinada assim como a estrutura populacional usando
ADMIXTURE e analise dos componentes principais (PCA). A estrutura
populacional entre os rebanhos de Baixadeiro é constante, ou seja, sem
diferenciagéo gendmica, o mesmo observado no rebanho Lavradeiro, onde
apenas alguns animais apresentam composicdo gendmica diferenciada,
0 que agora pode ser investigado pela morfologia dos mesmos. Os
grupamentos genéticos e demais grupamentos brasileiros apresentam uma
proximidade gendémica equivalente a uma proximidade geografica, porém,
em geral, os Lavradeiros sdo geneticamente diferenciados, o que néo é
observado entre os Baixadeiros e os demais grupamentos genéticos do
Norte brasileiro. Distdncias genética entre Baixadeiro e Puruca e Marajoara
por vezes nao permite a separacdo de trés grupamentos. A andlise de
exclusao de paternidade encontrou 21 relagdes duos nos Baixadeiro e 2
trios completos, enquanto nos Lavradeiro, 10 duos e 4 trios, resultados a
serem olhados com cautela pois se baseiam na provavel data de nascimento
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dos animais. Os resultados fornecidos com base em
dados gendmicos fornecem uma base sélida para
futuros cruzamentos e coleta de germoplasma,
assegurando a conservagdo dos grupamentos
genéticos e evitando a extingdo dos mesmos. O
estudo é crucial para desenvolver estratégias de
manejo sustentavel, promovendo a conservag¢do do
material genético para as proximas geragoes.

Termos para indexagao: Genotipagem; Recursos
genéticos animais; Equus caballus.

Study of the genetic diversity of
Baixadeiro and Lavradeiro horses
using genomic tools for conserva-
tion

This study aimed to evaluate, through genomic tools,
the Baixadeiro and Lavradeiro horses, endangered
breeds, to support conservation and genetic man-
agement programs. A total of 171 animals were gen-
otyped, and after quality control, 81 Baixadeiro and
68 Lavradeiro remained. The Baixadeirowere geno-
typed with 1,498 SNPs from the EMBRAPA multispe-
cies 65K lllumina Infinium1 chip, leaving 1,452 after
filtering. In the Lavradeiro, 62,793 SNPs from the
GGP Equine 70K Beadchip were analyzed, resulting
in 11,904 SNPs after filtering. In the Baixadeiro, two
populations were analyzed, according to the collec-
tion site, the expected heterozygosity of the so-called
Pop. A and PoP. B were around 0.46 and the positive
inbreeding coefficient (Fis) suggests slight inbreeding
in both populations (Pop. A: 0.008 and Pop. B: 0.001).
In Lavradeiro, the observed heterozygosity is lower
than in Baixadeiro (Ho = 0.32), while the negative Fis
value indicates the absence of inbreeding (-0.01). A
correlation analysis between all individuals of each
breed (IBD matrices) shows that few individuals have
a high degree of kinship among themselves, which
makes reproductive management of the herd and
maintenance of genetic variability possible. Combin-
ing the common genotyping information from both
chips and other Brazilian horse breeds, we estimated
the genetic distance (FsT) and population structure
of the breeds using ADMIXTURE and principal com-
ponent analysis (PCA). The results revealed a simi-
lar population structure among the Baixadeiro herds,
while the Lavradeiro herd is more homogeneous,
with only a few animals showing significant differenc-
es in their genome, which should now be investigat-
ed based on their morphology. As for the Brazilian
breeds, we have a genomic proximity equivalent to
a geographic proximity, but the Lavradeiro are more
genetically differentiated than the Baixadeiro. Ge-
netic distance between the Baixadeiro, Puruca and
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Marajoara breeds sometimes does not allow the
separation of three distinct breeds. The paternity
exclusion analysis found 21 duo relationships in
the Baixadeiro and 2 complete trios, while in the
Lavradeiro, 10 duos and 4 trios were found, results
that should be viewed with caution since they are
based on the probable date of birth of the animals.
The results provided based on genomic data pro-
vide a solid basis for future crossbreeding and ger-
mplasm collection, ensuring the conservation of
the breed and preventing its extinction. The study
is crucial for developing sustainable management
strategies, promoting the conservation of genetic
material for future generations.

Index terms: Genotyping; Animal genetic resourc-
es; Equus caballus.

Introdugao

A domesticagao dos equinos consistiu em um
processo gradual e profundo que resultou em al-
teragdes morfoldgicas, fisiolégicas e comporta-
mentais. Apesar de nao ser possivel estabelecer
uma cronologia precisa, acredita-se, com base
em estudos fésseis, que os equinos tenham sido
domesticados cerca de 3000 a.C. Atualmente, séo
usados principalmente como transporte, lida com
0 gado e esporte, porém, os primeiros cavalos,
Eohippus, eram usados inicialmente para o consu-
mo de carne e couro (Mariante; Cavalcante, 2006).

Os equinos foram introduzidos durante a co-
lonizagdo do Brasil e se perpetuaram e adapta-
ram-se de forma aleatéria e espontanea a varias
regides do Brasil e hoje, podem ser reconhecidos
como ragas nacionais (oficializadas pelo Ministério
da Agricultura e Pecuaria) ou grupos genéticos lo-
cais. Sua origem provavelmente esta relacionada
aos cavalos ibéricos introduzidos no Brasil pelos
colonizadores espanhois e portugueses em 1534
(Primo, 2004). Porém, ha também relatos de in-
troducdes de animais de origem inglesa, berbere,
arabe e turca (Santos et al., 1992). As principais
ragas ou grupos genéticos locais de cavalos do
Brasil incluem: Campeiro (SC), Crioulo (RS), La-
vradeiro (RO), Pantaneira (MT), Mangalarga (MG
e SP), Marajoara (llha de Marajé - PA), Puruca
(PA) e Baixadeiro (MA) (Nogueira et al., 2021).

O equino Baixadeiro é encontrado na regido da
Baixada Maranhense e representa um importante
elemento socioecondmico na regido. Esse grupa-
mento genético é caracterizado pelo seu tamanho
pequeno (cerca de 1,40 m de cernelha), forca e
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resisténcia de trabalho, sendo bastante utilizado na
regido na lida com gado e como meio de transporte
para o homem da Baixada por conta da sua adap-
tabilidade em terrenos inundados nos periodos de
longa chuva (Serra, 2004). Existem em média 24
mil equinos Baixadeiro, porém a cada ano a po-
pulacdo diminui em decorréncia dos cruzamentos
desorganizados, e acasalamentos consanguineos,
0 que a longo prazo, pode levar a extingdo da es-
pécie (Gazolla et al., 2016).

O equino Lavradeiro recebe esse nome por ser
encontrado no Lavrado, campos abertos que re-
presentam uma area de 40.000km2 do estado de
Roraima, com uma vegetagdo predominante do
capim “fura-bucho” (Mariante; Cavalcante, 2006).
Pelo isolamento causado pela regido em que vivem
podem ser considerados animais selvagens que se
adaptaram via selegdo natural ao ambiente pobre
em nutrientes e com secas prolongadas. Esses
equinos tém aproximadamente 1,38 m de cernelha
e possuem um peso médio de 280 Kg. Além disso,
€ um cavalo com uma resisténcia fisica significati-
va, conseguindo percorrer grandes distancias em
altas velocidades. Segundo o ultimo levantamen-
to, a populagéo de equinos Lavradeiro conta com
1.260 a 1.680 animais, estando em grande risco de
extingdo, pela falta de infraestrutura e apoio (Braga,
2019).

A Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia
em conjunto com a Universidade Estadual do Ma-
ranhdo (UEMA) uniram esforgos em torno de um
programa de conservagao para o rebanho equino
Baixadeiro. Essa conservacao é feita tanto in situ,
na Universidade Estadual do Maranhao, quanto ex
situ. A conservagéao ex situ do equino Baixadeiro é
feita no Banco de DNA e Tecidos Animais da Em-
brapa Recursos Genéticos e Biotecnologia, onde
possui 525 unidades de DNA, 86 equinos doadores
de pelos e 19 equinos doadores de sangue guar-
dadas e devidamente cadastradas no Alelo Animal’
(dados encontrados em 2025). A plataforma Alelo
Animal é um sistema de informagédo desenvolvido
em colaboracgédo entre a Embrapa (Brasil), o USDA-
-ARS (EUA) e o AAFC (Canada), reconhecido por
sua capacidade de armazenar e gerenciar dados
fundamentais sobre recursos genéticos animais,
incluindo informacgdes fenotipicas, genotipicas, mo-
leculares, genealdgicas e materiais bioldgicos con-
servados. Nesse contexto, o sistema representa
uma ferramenta estratégica tanto para pesquisas
cientificas quanto para a implementagao de progra-
mas de conservagao. O equino Baixadeiro, apesar
de ser um grupamento genético de grande impor-
tancia para a regidao do Maranhao, ainda ndo pos-

! Disponivel em: https://alelo.cenargen.embrapa.br/

sui o reconhecimento oficial do Ministério da Agri-
cultura e Pecuaria (MAPA). Esse reconhecimento é
fundamental para que o grupamento genético seja
validado como uma variedade equina adaptada as
condigdes locais. Além disso, ndo existe uma as-
sociagao de criadores formalmente estabelecida, o
que dificulta a organizagao e o desenvolvimento de
politicas especificas para a sua preservagéao e va-
lorizagao.

Ja para o Lavradeiro o esforgo de conservagéo é
feito conjuntamente entre Embrapa Roraima e Em-
brapa Recursos Genéticos e Biotecnologia, onde
a conservacao é feita in situ e ex situ, respectiva-
mente. A conservagao ex situ do equino Lavradeiro
também é feita no mesmo Banco de DNA e Tecidos
Animais da Embrapa Recursos Genéticos e Biotec-
nologia, com 5.141 unidades de DNA e 68 equinos
doadores de sangue guardadas e devidamente ca-
dastradas no Alelo Animal? (dados encontrados em
2025). A conservacao in situ desses animais ainda
nao é bem delimitada, por falta de infraestrutura e
de pessoas de apoio que permitam a realizagdo de
estudos cientificos. Essas sdo algumas razdes da
nao existéncia de um nucleo de conservagao pro-
priamente dito para esse grupamento genético de
equino. Os Lavradeiro sdo mantidos em fazendas
particulares juntamente com outros animais de
criadores de propriedades privadas (Braga, 2019).
Ademais, apesar das varias tentativas para estabe-
lecer a associacao de criadores, até o momento, ne-
nhuma delas alcangou sucesso. Essa associagao é
um requisito fundamental solicitado pelo MAPA para
que o grupamento genético seja oficialmente reco-
nhecido.

O presente estudo teve como objetivo avaliar
geneticamente os equinos dos rebanhos de conser-
vagao Baixadeiro e Lavradeiro, ambos classificados
como ameagados de extingdo. A analise visou gerar
subsidios técnicos e cientificos para apoiar estraté-
gias de conservagédo e orientar programas de mane-
jo genético voltados a preservagao e uso sustentavel
desses recursos genéticos animais. Ademais, foram
incluidas no trabalho grupamentos genéticos natu-
ralizados brasileiros disponiveis no Banco de DNA
e Tecidos da Embrapa Recursos Genéticos e Bio-
tecnologia, além dos equinos Arabe e Puro Sangue
Inglés com intuito de estimar a distancia genética
entre elas. Todo o estudo foi conduzido utilizando
ferramentas gendmicas, o Beadchip GGP Equine
70K e o EMBRAPA multispecies 65K /llumina Infi-
nium1 chip, desenvolvido em parceria pela Embra-
pa Recursos Genéticos e Biotecnologia e a Neogen
Corporation (Lansing MI, USA. Os resultados prati-
cos retirados desse estudo auxiliam programas de

*> Disponivel em: https://alelo.cenargen.embrapa.br/
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conservacao e manejo genético na regido, além de
chamar a atencao para a preservagao, contribuindo
para o desenvolvimento socioecondmico da regido.

Material e métodos

Extracdo de DNA e Genotipagem Baixadeiro

Foram recebidas 86 amostras de pelo contendo
bulbos capilares do Nucleo de Conservagéao da Uni-
versidade Estadual do Maranhao (UEMA) (Figura 1).
As amostras que estdo numeradas de EBX1-EBX50
sdo pertencentes a populagdo equina criada nos
campos naturais do municipio de Paulino Neves/MA
(Pop. A) e as amostras numeradas de EBX51-EBX87
sdo pertencentes ao grupo de equinos criados nos
campos naturais do municipio de Pinheiro/MA (Pop.
B). Posteriormente, para a andlise da estruturagcéo
genética, foi adicionado o gendtipo de 18 amostras
de equino Baixadeiro, coletadas ha mais de 10 anos
atras que estdo depositadas no Banco de DNA e Te-
cidos Animais da Embrapa.

Para as 86 amostras das duas populagdes de
Baixadeiro, o DNA foi extraido a partir de bulbos
capilares. O protocolo utilizado foi a base de CTAB
(Boyce et al., 1989). O protocolo foi levemente
alterado para ajustar as condigbes do laboratério
(Silva et al., 2017). Apos a extragdo, a quantidade e a
qualidade do DNA foram analisadas. Essa analise foi
feita com géis de agarose 1% corados com brometo
de etideo usando Lambda DNA como um padrao de
massa molecular para comparacao. Além dos géis, o
DNA também foi quantificado em NanoDrop™ 80003

A genotipagem foi feita usando o EMBRAPA mul
tispecies 65K lllumina Infinium1 chip. O chip contém
um total de 66.413 SNPs, divididos em 27 diferentes
espécies de culturas agricolas e animais domésticos
de producdo que constituem a base da agricultura
e pecuaria do Brasil. O design reduz significante-
mente o custo individual da genotipagem, ao mes-
mo tempo que permite a geracéo de dados de SNPs
de alta qualidade e com repetibilidade entre labora-
térios. Um total de 1.498 SNPs para equinos foram
escolhidos daqueles validados no GGP Equine Chip
(GeneSeek® Genomic Profilert) para compor uma
sessao do EMBRAPA multispecies 65K /llumina Infi-
nium 1 chip. A genotipagem foi conduzida pela Neo-
gen Corporation - Geneseek Operations (Lincoln NE,
USA). Manifest files e intensity data (.idat files) foram

*Disponivel em: https://www.thermofisher.com/order/catalog/pro
duct/ND-8000-GL

“Disponivel em: https://www.neogen.com/categories/genotyping-ar-
rays/ggp-equine/
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obtidos da Neogen. A chamada dos gendétipos foi
feita usando GenomeStudio 2.0 (lllumina, Inc. San
Diego, CA) seguindo os controles de qualidade pa-
droes e os alelos foram exportados no formato top,
A C G T

Os dados brutos foram filtrados de acordo
com parametros de qualidade estabelecidos pre-
viamente (Nogueira et al., 2022) utilizando o pro-
grama SVS SNP & Variation Suite 8.10.0 (Golden
Helix, Inc., Bozeman, MT®). Sao eles: eliminados
marcadores em Cromossomos sexuais, ndo ma-
peados, com call rate (taxa de chamada) < 0,97,
MAF < 0,05 e que nao se encontravam em Equili-
brio de Hardy-Weinberg (HWE) (p<0,001).

Foto: Francisco Carneiro Lima

Figura 1. Equinos Baixadeiro na UEMA.

Extragcdo e Genotipagem Lavradeiro

Inicialmente, foram acessados os dados ge-
notipicos de 20 equinos do grupamento genético
Lavradeiro, com DNA previamente extraido e ar-
mazenado no Banco de DNA e Tecidos Animais
da Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia.
Posteriormente, o DNA foi extraido de 48 amostras
de sangue total, coletadas em diferentes fazendas
de Lavradeiro (Figura 2), utilizando o protocolo
para sangue total (Gentra Puregene® Kit, QIAGEN,
EUA). O protocolo foi levemente alterado para se
adequar as condi¢des do laboratério. As principais
alteragbes foram: utilizagdo de menor volume de
sangue inicial (300—400 uL); adigdo de 1,5 mL de
RBC lysis solution; incubagao por 10 minutos em
temperatura ambiente; centrifugagéo a 16.000 x g;
lise das membranas celular e nuclear com 300—
400 pL de cell lysis solution, 7 yL de proteinase K
(20 mg/mL) e 300 pL de RCB; incubacao overnight
a 37 °C; e, na etapa de hidratagao do DNA, utiliza-
¢ao de 30-50 uL de hydration solution ou T.E.

Apos extragdo, a quantidade e a qualidade
do DNA foram avaliadas. Essa analise foi feita
com géis de agarose 1% corados com brometo
de etideo usando Lambda DNA como um padrao

sDisponivel em: www.goldenhelix.com




Estudo da diversidade genética dos equinos Baixadeiro e Lavradeiro [...] 5

de massa molecular conhecido para comparacao,
em geral, A30 ng/uL, A50 ng/uL, X100 ng/uL. Além
dos géis, o DNA também foi quantificado em Nano-
Drop™ 80006.

Os dados genotipicos das 20 amostras iniciais
referem-se ao lllumina Equine SNP50 BeadChip
(Nlumina, USA), e os 48 animais restantes foram
genotipados com o lllumina GGP Equine 70K SNP
array (lllumina USA). Os SNPs foram analisados
e filtrados apds a genotipagem no software SNP
& Variation Suite (SVS) 8.10.0 (Golden Helix, Inc.,
Bozeman, MT7) usando os seguintes critérios de
filtragem: call rate < 0,90 para ambos, amostras e
marcadores, eliminados marcadores em cromos-
somos sexuais, € nao mapeados; Minor Allele Fre-
quency (MAF) < 0,05 e que n&o se encontravam
em Equilibrio de Hardy-Weinberg (HWE) (p<0,001).
Uma analise de Desequilibrio de Ligag&o entre os
marcadores foi performada com r2 < 0,2. De 50.889
SNPs restaram 11.904. Apés a filtragem, foram adi-
cionados mais 8 grupamentos genéticos de equi-
nos: Arabe, Baixadeiro, Campeiro, Crioulo, Manga
Larga, Marajoara, Puro Sangue e Puruca. Todas
as informagbes sobre os cavalos, inclusive dados
gendmicos podem ser encontradas no portal Alelo
Animal.

Foto: Ramayana Menezes Braga

Figura 2. Equinos Lavradeiro em uma fazenda particular em
Roraima.

Analise de Dados

Para os calculos de parametros de diversidade
genética foram utilizados os programas SNP & Va-
riation Suite (SVS) 8.10.0 (Golden Helix, Inc., Boze-
man,MT), Arlequin v3.5 (Excoffier; Schneider, 2005)
e GenAlex v6.51 b2 (Peakall and Smouse, 2012). O
programa SNP & Variation Suite (SVS) 8.10.0 (Gol-
den Helix, Inc., Bozeman,MT,) foi usado para cal-
cular o coeficiente de endogamia (F ), histograma
de frequéncia dos marcadores polimoérficos (MAF)
e o grafico da analise de componentes principais

sDisponivel em: https://www.thermofisher.com/order/cataloa/pro-
duct/ND-8000-GL

"Disponivel em: www.goldenhelix.com

(PCA). Jéa o programa Alerquin v3.5 (Excoffier, Sch-
neider, 2005) foi usado para calcular a Heterozigosi-
dade Observada (Ho), a Heterozigosidade Esperada
(He), Analise de Variancia Molecular (AMOVA), dis-
tancia genética e o F;dos 10 grupamentos geneti-
cos de equinos.

A PCA transforma variaveis originais (potencial-
mente correlacionadas) em um conjunto de novas
variaveis ndo correlacionadas, chamadas de com-
ponentes principais, servindo para visualizar as rela-
¢bes entre individuos (Hongyu et al., 2016). Os grafi-
cos tridimensionais foram elaborados com auxilio do
software SigmaPlot13 (https://systatsoftware.com/
products/sigmaplot/).

Em termos de distancia genética, utilizou-se a
metodologia de matriz par a par de F,, que repre-
senta a propor¢ao da variagdo genética total contida
em uma subpopulagdo em relagédo a variancia gené-
tica total (Wright, 1951; Nei, 1973). Os valores de F;
variam de 0 a 1, sendo que valores mais proximos de
1 indicam maior diferenciagéo entre os grupamentos
genéticos.

Com afinalidade de estimar o grau de parentesco
entre as amostras de Baixadeiro e Lavardeiro, 4 ma-
trizes Identity By Descent (IBD) foram geradas usan-
do o programa SNP & Variation Suite (SVS) 8.10.0
(Golden Helix, Inc., Bozeman,MT,): duas matrizes,
sendo uma com os equinos Baixadeiro genotipados
e outra com os equinos Lavradeiro genotipados, e
duas matrizes contendo apenas os machos de cada
grupamento. A matriz genémica Identity By Descent
(IBD) descreve a probabilidade de duas amostras
compartilharem 0, 1, ou 2 alelos oriundos da mesma
populagéo de cruzamentos aleatérios, ou seja, mos-
tra o grau de relacionamento entre os individuos do
rebanho. Sendo assim, adotamos que os animais
que apresentam valor de 0,29 — 0,69 possuem algum
grau de relacionamento entre si, ja aqueles que apre-
sentam numero “0” ndo possuem nenhuma relagao,
ou seja, ndo possuem nenhum alelo em comum. Um
grau de relacionamento com um valor de 0,69 — 0,49
significa um relacionamento entre pai/mae e filho ou
relacionamento entre irmaos completos, ja o grau de
relacionamento de 0,48 — 0,29 significa uma relagéo
entre meio irmaos. A visualizagéo grafica desses da-
dos foi realizada por meio de heatmaps gerados na
plataforma online SRplot (Tang et al., 2023).

Para analise de estrutura populacional dos Bai-
xadeiros o software STRUCTURE 2.3.4 (Pritchard
et al., 2000) foi utilizado. O STRUCTURE 2.3.4
(Pritchard et al., 2000) é baseado em um algoritmo
Bayesiano que analisa diferencgas na distribuicao de
variantes genéticas entre populagdes, colocando
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amostras em grupos cujos membros compartilham
padrbes semelhantes de variagdo. Os seguintes
parametros na analise foram aplicados: 5.000 burn-
in, 10.000 MCMC repeti¢cdes apos o burn-in e 5 inte-
racoes (repeticdes) para cada K (numero de clusters
ou populagdes), sendo que o melhor valor para K foi
determinado pelo delta K (AK), segundo Evanno et al.
(2005), K foi definido de 1 - 3. O software ADMIXTU-
RE 1.3 (Alexander et al., 2009) foi utilizado na anali-
se de estrutura com todas os grupamentos genéticos
de equinos e para a analise individual dos Lavradei-
ros. O programa ADMIXTURE 1.3 (Alexander et al.,
2009) usa uma abordagem de “block relaxation” para
atualizar alternadamente a frequéncia alélica e os
parametros da fragao ancestral. Cada atualizagao
de bloco é tratada resolvendo um grande numero de
problemas de otimizagdo convexa independentes,
que sao resolvidos usando um algoritmo de progra-
macao quadratica sequencial rapida. A convergéncia
do algoritmo é acelerada usando um novo método
de aceleragao quasi-Newton. Para a analise con-
siderando os diferentes grupamentos genéticos de
equinos, os parametros foram: 10 interacdes para
cada K, K foi definido de 1 — 20, sendo que o melhor
valor para K foi determinado pelo Coeficiente de Va-
riacdo (CV), o K ideal é definido quando o CV atinge
o menor valor. A analise individual dos Lavradeiros,
teve os mesmos parametros, porém K definido de
1 — 3. Structure Selector (Li; Liu, 2017) para calcular
estatisticas de AK e determinagdo do melhor K, € o
CLUMPAK (Kopelman et al., 2015) para representa-
¢Oes graficas dos resultados.

Finalmente, foi feita uma analise de excluséo de
paternidade, usando o software Cervus 3.0.7. (Mar-
shall et al., 1998) com os grupamentos genéticos
Baixadeiro e Lavradeiro. Os rebanhos de Baixadei-
ro e Lavradeiro enviados ndo possuem informagoes
de pedigree, assim, o intuito da analise foi montar
um pedigree inicial para o rebanho, e para auxiliar
nas analises de exclusao de paternidade. Foi leva-
do em consideragao as informagdes aproximadas de
idade dos animais fornecidas pela UEMA e Embra-
pa Roraima. O software Cervus 3.0.7. (Marshall et
al., 1998) atribui pais aos seus descendentes usan-
do marcadores moleculares, usando uma estatistica
onde nao se permite excluir um determinado animal
como progenitor daquele individuo em questdo. Os
parédmetros usados na simulagdo do programa Cer-
vus 3.0.7. (Marshall et al., 1998) para definir o limiar
de significancia das correlagdes de parentesco dos
equinos Baixadeiro foram: 10.000 ciclos de interagéo
para 10 pais candidatos e 30 maes candidatas; 90%
dos loci genotipados, 1% de erro de genotipagem,
e predeterminados niveis de confidéncia relaxada
e estrita de 80% e 95%, respectivamente. Ja para
os Lavradeiro, os parametros usados na simulagao
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foram: 10.000 ciclos de interagao para 21 pais candi-
datos e 22 maes candidatas; 90% dos loci genotipa-
dos, 1% de erro de genotipagem, e predeterminados
niveis de confidéncia relaxada e estrita de 90% e
95%, respectivamente.

Resultados e discussao

Diversidade genética
rebanho Baixadeiro

intrapopulacional do

Dos 86 animais iniciais, 81 animais e 1.452
marcadores foram mantidos passaram nos filtros de
qualidade. A Tabela 1 demonstra as estimativas dos
indices de diversidade da populagdo equina criada
nos campos naturais do municipio de Paulino Neves/
MA (Pop. A) e o grupo de equinos criados nos cam-
pos naturais do municipio de Pinheiro/MA (Pop. B). O
valor de Ho foi igual a 0,46 em ambos rebanhos. Os
valores de F ¢ positivos, porém baixos, em ambos re-
banhos indicam leve endogamia. Estes achados cor-
roboram com os resultados de Nogueira et al. (2022)
e o estudo de Silva et al. (2012), que também relata-
ram valores de F ; positivo e valores de Ho favoraveis,
na casa dos 0,32. A consisténcia entre os estudos su-
gere que os dados refletem a realidade genética do
grupamento genético e ndo uma limitagdo amostral
ou metodoldgica.

Na Figura 3, esta representado um histograma
dos valores de MAF (Frequéncia do Alelo Menor)
para os 1.452 SNPs. Pelo histograma maior parte
dos loci possui MAF superior a 0,3, ou seja, abaixo
desse valor encontramos poucos loci. A ferramenta
EMBRAPA multispecies 65K lllumina Infinium 1 chip
foi desenvolvida com esse propésito, foram esco-
Ihidos os marcadores dentro de um chip de maior
densidade, lllumina GGP Equine 70K SNP array
(Nlumina, USA), que apresentaram maior polimorfis-
mo (maior valor de MAF) em grupamentos genéticos
brasileiros de equinos.

Tabela1. indices de diversidade do rebanho: Numero de
amostras (N), Coeficiente de endogamia (F ), Heterozigo-
sidade observada (Ho), Heterozigosidade esperada (He) e
numero de loci (SNPs).

::‘;';‘;‘ v‘?:;; N Fo Ho He | SNPs
A EBXA |49 [ 0008127 | 046011 | 046389 | 1.452
B EBXB |32 | 0,001400 | 046361 | 046425 | 1.452

Total | EBX |81 [ 0021009 | 046149 | 047140 | 1.452
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Figura 3. Histograma da frequéncia de alelo menor (MAF)
em 1.452 marcadores genotipados em 81 amostras de Bai-
xadeiro.

Diversidade genética
rebanho Lavradeiro

intrapopulacional do

Os 68 animais do grupamento genético Lavra-
deiro foram genotipados com sucesso, e henhuma
amostra foi eliminada por parametros de qualidade
do DNA. Ao unir o lllumina Equine SNP50 BeadChip
(llumina, USA) e o lllumina GGP Equine 70K SNP
array (lllumina, USA) foram encontrados 62.793
SNPs em comum que ap6s a filtragem de qualidade,
restaram 11.904 efetivamente usados nas analises.

O valor de Ho observado no grupo genético atual
de Lavradeiros de Roraima foi de 0,32, enquanto o
Ho estimado a partir das 20 amostras de DNA depo-
sitadas no Banco de DNA e Tecidos Animais da Em-
brapa Recursos Genéticos e Biotecnologia também
apresentou o valor de 0,32 (Tabela 2). Valores de
F ¢ negativo indicam auséncia de endogamia, apesar
do conhecimento que as 20 amostras de Roraima
ndo sdo um rebanho ou populacdo definidas, sédo
oriundas de distintos lugares. Os valores da Ho cor-
roboram com Nogueira et al. (2022). Porém, pelos
marcadores aqui usados n&o coincidirem com os
marcadores de Nogueira et al. (2022) devido a dois
processos de filtragem de qualidade diferente.

O gréfico da Figura 4 é o inverso do grafico da
Figura 3. A grande maioria dos marcadores apresen-
ta MAF inferior a 0,2, indicando que maior parte dos
loci sdo pouco informativos e possuem baixa hete-
rozigosidade no grupamento genético Lavradeiro. O
comportamento do chip /lllumina GGP Equine 70K
SNP array (lllumina, USA) em grupamentos gené-
ticos crioulas ndo é igual ao observado em grupa-
mentos genéticos europeus, para os quais o chip foi
desenvolvido. No entanto, devido ao grande niumero
de marcadores disponiveis, ainda é possivel identi-
ficar um ndmero satisfatorio de loci com MAF acima
de 0,3.

Tabela 2. indices de diversidade da populagéo: Nu-
mero de amostras (N), Coeficiente de endogamia
(F,s), Heterozigosidade observada (Ho), Heterozigo-
sidade esperada (He) e quantidade de SNPs (SNP).

Grupo genético | N Fg Ho He SNP
1 20 | -0.0168 | 0.326 | 0.320 | 11.904

2 48 | -0.0109 [ 0.326 | 0.322 | 11.904

Total 68 |-0.01385 | 0.326 | 0.321 | 11.904
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Figura 4. Histograma da frequéncia de alelo menor (MAF)
em 11.904 marcadores genotipados em 68 amostras de
Lavradeiro.

A partir da juncdo dos dois arrays mencio-
nados anteriormente (11.904 SNPs), foi incluido o
EMBRAPA multispecies 65K lllumina Infinium1 chip,
que apo6s novos filtros de qualidade, restaram 1.452
SNPs. Com esse conjunto, calculamos novamente
o coeficiente de endogamia para os 9 grupamentos
genéticos de equinos com todas as amostras dispo-
niveis, ou seja, Banco de DNA e coletas atuais para
Baixadeiro e Lavradeiro (Tabela 3). O maior valor de
F¢ pertence a grupamento genético Crioulo, o que
ja foi descrito por Nogueira et al. (2022). Porém se-
gundo o Relatdrio de Atividades dos Servigos de Re-
gistro Genealdgico no Brasil, publicado pelo MAPA
em 2022, o grupamento genético equino Crioulo esta
entre aqueles com maior efetivo no pais. No caso do
Baixadeiro e Lavradeiro, se sabe que o tamanho efe-
tivo dos rebanhos é baixo, entdo espera-se um certo
grau de acasalamentos consanguineos.



Tabela 3. Valores do coeficiente de endogamia (F )
para 412 amostras usando 989 SNPs em 9 diferentes
grupamentos genéticos de equinos criados no Brasil.

Grupamento genético N F
Arabe 18 -0.0922
Baixadeiro 101 0.01479
Campeiro 20 0.01688
Crioulo 1 -0.15738
Lavradeiro 68 0.01173
Manga Larga 20 0.00547
Marajoara 20 -0.00604
Puro Sangue 19 -0.00305
Puruca 19 0.00113

296 -0,09333
Total

Manejo genético dos rebanhos

Duas matrizes IBD, que podem ser visualizadas
em forma de mapas de calor, foram estimadas para
0 grupamento genético Baixadeiro, entre os 81 ani-
mais genotipados com 1.452 SNPs (Figura 5), e uma
delas com somente 24 machos genotipados (Figura
6). Na figura 5, onde um mapa de calor ou heatmap
representa a matriz total do rebanho, existem corre-
lagbes de parentesco entre individuos, porém a figu-
ra também ressalta parte dos animais sem nenhuma
correlagcao genética entre si. Um heatmap apresenta
os dados em formato matricial, onde cada célula é
colorida de acordo com a intensidade do valor que
representa. A escala de cores varia do tom mais claro,
associado aos valores mais baixos, até o tom mais
intenso, que indica os valores mais altos. Essa repre-
sentagdo permite identificar padrées de parentesco,
regides de maior ou menor compartilhamento gené-
tico e contrastes entre os individuos de forma visual
e intuitiva.

O heatmap da matriz de IBD mostra a proporg¢ao
de identidade genética compartilhada entre pares de
individuos. Cada célula da matriz representa a com-
paragao entre dois individuos, sendo colorida confor-
me o grau de parentesco estimado. A escala de cores
vai de tons claros, indicando baixa ou nenhuma iden-
tidade (valores préximos de 0), até tons mais intensos,
que indicam maior identidade genética (valores proxi-
mos de 1). A diagonal principal apresenta sempre o
valor maximo (1), ja que cada individuo é comparado
consigo mesmo, enquanto as demais células eviden-
ciam o grau de compartilhamento genético entre dife-
rentes pares.

O heatmap da matriz IBD dos machos mostra o
nivel de parentesco entre eles, significando que mui-
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tas vezes o0 uso de um determinado animal seria
0 mesmo que usar um outro individuo aparentado
na estacao de monta, do ponto de vista de variabi-
lidade genética (EBX11 e EBX14). Por outro lado,
evidencia garanhdes sem nenhum relacionamen-
to genético que podem ser usados concomitan-
temente em estagcdo de monta e sao alvos para
coleta de germoplasma.

10
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Figura 5. Heatmap da matriz IBD (/dentity By Descent)
entre os 81 animais genotipados do grupamento gené-
tico Baixadeiro. Esquema de cores: diagonal principal,
animal com ele mesmo identidade total = vermelho; ir-
maos completos, pai-filho = laranja intenso; meio irmaos
= laranja claro; animais com baixa ou nenhuma identida-
de genética = amarelo.
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Figura 6. Heatmap da matriz IBD (/dentity By Descent)
entre 0os 24 machos genotipados do grupamento gené-
tico Baixadeiro. Esquema de cores: diagonal principal,
animal com ele mesmo identidade total = vermelho; ir-
maos completos, pai-filho = laranja intenso; meio irméos
= laranja claro; animais com baixa ou nenhuma identida-
de genética = amarelo.
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A Figura 7 e 8 por sua vez, representam os
heatmaps das matrizes de IBD do rebanho de La-
vradeiro e dos garanhdes Lavradeiro, respectiva-
mente. Comparativamente, a figura 7 apresenta
menos regides de calor (azul) do que a figura 5
(laranja). O macho 56 e a fémea 65, possuem um
alto grau de parentesco, atingindo 0,50 parentes-
co (representada na matriz com a cor azul), e pela
data de nascimento, os tornaria irmaos completos.
Todavia, sabemos que esses animais sao criados
em liberdade e as datas de nascimento podem ser
aproximadas e nao exatas. A figura 8 mostra que a
maior parte dos individuos do rebanho n&o possui
vinculos genéticos estreitos. Esse heatmap (Figura
8), assim como o anterior (Figura 6), orienta cru-
zamentos nos rebanhos e coleta de germoplasma.

A matriz completa, que inclui os machos e as
fémeas, permite uma visao geral da variabilidade
genética, identificando quais animais tem uma rela-
¢ao mais proxima e quais sao mais distantes. Isso
possibilita a escolha dos cruzamentos mais estraté-
gicos, evitando cruzamentos entre parentes muito
préximos e reduzindo os riscos de endogamia. Ja a
matriz exclusiva dos machos é particularmente util
para a selegao dos machos reprodutores, permitin-
do definir quais machos sao mais adequados para
diferentes grupos de fémeas, auxilia no descarte de
animais e coletas de germoplasma.
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Figura 7. Heatmap da matriz IBD (/dentity By Descent)
entre os 48 animais genotipados do grupamento genético
Lavradeiro. Esquema de cores: diagonal principal, animal
com ele mesmo identidade total = azul marinho; irméos
completos, pai-filho = azul intenso; meio irméos = azul
esverdeado; animais com baixa ou nenhuma identidade
genética = amarelo.
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Figura 8. Heatmap da matriz IBD (/dentity By Descent)
entre os 22 machos genotipados do grupamento genético
Lavradeiro. Esquema de cores: diagonal principal, animal
com ele mesmo identidade total = azul marinho; irmaos
completos, pai-flho = azul intenso; meio irmaos = azul
esverdeado; animais com baixa ou nenhuma identidade
genética = amarelo.

Andlise de Variancia Molecular (AMOVA)

A AMOVA foi feita usando o programa Arlequin
v3.5 (Excoffier; Schneider, 2005) entre os equinos:
Arabe, Baixadeiro, Campeiro, Crioulo, Lavradeiro,
Manga Larga, Marajoara, Puro Sangue e Puruca.
No total, foram usados 1.409 SNPs e 410 amostras
de equinos, com 1.000 permutagoes.

A propor¢ao de variagao entre os grupamentos
genéticos observados foi igual a 3,19% (p<0,0001),
e a variagao entre individuos dentro de grupamen-
tos genéticos nao é significativa (0,18%; p<0,0001).
A maior parte da propor¢céo de variacdo genética
€ atribuida a variagdo entre individuos (96,63%;
p<0,0001). Mesmo que Nogueira et al., 2022 traba-
Ihou com um conjunto distinto de marcadores e tam-
bém com grupamentos genéticos ibero-americanas,
os resultados de Varidncia Molecular sdo idénticos.

Tabela 4. Design e resultados do AMOVA

Porcen-

Soma dos Componentes | tagemda
Fonte de Variagao d.f. quadrados de Variagao Variagao
Entre Grupamentos
genéticos 9 10382.741 10.99453 Va 3.19%
Entre os Individuos
Dentro dos Grupamen-
tos genéticos 400 | 133747.817 0.61892 Vb 0.18%
Entre os Individuos 410 | 136584.000 333.13171 Vc | 96.63%
TOTAL 819 | 280714.559 | 344.74516 100%
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Distdncia Genética

Todos os valores par a par de F, apresentaram-
se significativos (p < 0,05), conforme avaliado por
teste de permutagdo de haplétipos entre popula-
¢cbes (Tabela 5). O rebanho Baixadeiro € mais dis-
tante geneticamente dos dois grupamentos genéti-
cos comerciais presente no solo nacional, Arabe e
Puro Sangue, indicando auséncia de cruzamentos
absorventes com esses grupamentos genéticos. As
distancias entre o Baixadeiro e os grupamentos ge-
néticos da regidao Norte do Brasil (Marajoara e Pu-
ruca) continuam sendo as menores encontradas na
matriz, 0,015 e 0,011, respectivamente. O rebanho
de Lavradeiro comporta-se da mesma maneira em
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relagdo aos grupamentos genéticos comerciais,
porém encontra-se um pouco mais distante geneti-
camente dos grupamentos genéticos brasileiros do
que o Baixadeiro. O Lavradeiro se diferencia melhor
dos grupamentos genéticos Marajoara, Baixadeiro
e Puruca. O que foi encontrado aqui evidencia uma
correlagao entre relacionamento genético e geogra-
fico desses grupamentos genéticos como ja obser-
vado em outros estudos (Silva et al., 2012; lanella et
al., 2017; Nogueira et al., 2021, 2022). Porém esses
resultados devem ser observados com cautela de-
vido ao baixo numero amostral e as amostras dos
demais grupamentos genéticos da regido Norte ndo
representarem rebanhos atuais, vivos.

Tabela 5. Matriz par a par de F . com 989 marcadores SNPs em 9 grupamentos genéticos de equinos (2.000 permutagdes,

p < 0,05).

Grupamento genético

Baixadeiro
Lavradeiro
Arabe

Puruca
Puro San-
gue
Marajoara
Manga
Larga
Crioulo
Campeiro

Baixadeiro

Lavradeiro 0,028*

Arabe 0,047* | 0,052*

Puruca 0,011* ]0,021* | 0,037~

Puro Sangue 0,066* | 0,066* | 0,074*

0,058*

Marajoara 0,015* | 0,025* | 0,044*

0,008* 0,064*

Manga Larga 0,018* | 0,021* | 0,027*

0,009* 0,048* 0,015*

Crioulo 0,048* | 0,049 | 0,058~

0,039* 0,076* 0,042* | 0,036*

Campeiro 0,032* | 0,032* | 0,038*

0,021 0,055~ 0,026* | 0,040* | 0,063

Estrutura populacional dos rebanhos

De acordo com o método proposto por Evanno
(Evanno et al., 2005), o numero de K seria igual a 2
(Figura 9), devido ao maior valor de -In P(K), no re-
banho Baixadeiro. Para o K = 2, pela representagao
grafica do CLUMPAK (Kopelman et al., 2015) existe
duas cores que corresponde a Pop. A e Pop. B, se-
paradas geograficamente. Lembrando que a Pop. A,
equinos criados nos campos naturais do municipio
de Paulino Neves/MA (cor vermelha), e Pop. B, re-
presentada pela cor verde (equinos criados nos cam-
pos naturais do municipio de Pinheiro/MA) (Figura
10). B possui quase todos os animais homogéneos
(puros) com componente genético igual (cor verde),
mostrando que a Pop. B parece ser uma populagéo
(rebanho) fechado. Vale ressaltar que o animal 54
parece ndo pertencer ao rebanho B, hipéteses de
troca de material na coleta ou no laboratério podem
ser levantadas.

Delta K

Delta K
40

10
1

Figura 9. Grafico da estimativa do k. Fonte: Adaptado de
Evanno et al. (2005).
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Figura 10. Analise da estrutura genética do grupamento genético Baixadeiro (EBX), onde os individuos classificados
com a cor vermelha representam a populagéo equina criada nos campos naturais do municipio de Paulino Neves/MA
(Pop. A) e a cor verde representa a populagdo equina criada nos campos naturais do municipio de Pinheiro/MA (Pop. B).

Para o equino Lavradeiro, baseado no menor
valor de erro de validagdo cruzada (CV error) o nu-
mero de clusters é K=2 (Figura 11), ou seja, temos
pelo menos dois grupos genéticos diferentes den-
tro do rebanho de Lavradeiro, observado na Figu-
ra 12. O grafico individual indica 8 animais com
uma composi¢do gendmica diferente dos demais
(cor verde). Podemos levantar hipéteses para essa
diferenciagdo genética dentro do mesmo rebanho,
porém melhor forma seria uma avaliagdo morfolégi-
ca desses 8 animais com o intuito de classifica-los
morfologicamente como Lavradeiro.

08

07
06 \/"”/‘
05

04
03
02
01

K1 K2 K3 K4 K5

Figura 11. Grafico da estimativa do K mais provavel (re-
sultado do CV)
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Figura 12. Analise da estrutura genética do grupamento genético Lavradeiro - Conjunto dos 68 animais categorizadas
com base nas cores vermelho e verde, simbolizando a propor¢éo do genoma do animal em relagéo as populagdes es-
tabelecidas pelo programa ADMIXTURE com 19,000 SNPs. Primeiro grupo genético amostras do 1-20. Segundo grupo

genético amostras do 21-68.

Uma segunda analise de estrutura genética
usando o ADMIXTURE 1.3 (Alexander et al., 2009)
foi realizada com 8 grupamentos genéticos de equi-
nos ja anteriormente utilizados. Novamente, basea-
do no menor valor de erro de validagao cruzada
(CV error) o nimero de clusters indicado foi igual
a 7 (Figura 13).

Figura 13. Grafico da estimativa do K mais provavel
(resultado do CV).
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A analise com todos os grupamentos genéticos
diferentemente da andlise feita por Nogueira et al.,
(2022) néo fica muito clara a divisdo entre alguns
grupamentos genéticos de equinos. Observamos que
o Arabe e Puro Sangue Inglés sdo os que possuem
duas cores quase que completamente independentes
e diferentes dos demais grupamentos genéticos (roxo
e bordd, respectivamente). Nao ha diferenciagéo en-
tre Puruca, Manga-Larga e Marajoara, corroborando
com a matriz de F. O Lavradeiro apresenta uma cor
laranja quase que homogénea e exclusiva, ja o Baixa-
deiro apresenta predominancia de duas cores, verde
e azul, o que indica uma subdivisdo dentro do gru-
pamento genético (se dividindo em duas populagdes
diferentes).
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As outras quatro cores ou grupamentos que
completariam o K=7, estdo em quase todos os gru-
pamentos genéticos e divididos dentro do Campeiro
e Crioulo (Figura 14). No entanto, aqui o objetivo
em relagdo a Nogueira et al., (2022) era verificar
se 0 aumento do numero amostral em Lavradeiro e
Baixadeiro conduziriam a uma separagéao dos dois
grupamentos genéticos em distintas do Puruca e
Marajoara. O resultado parece mostrar que o La-
vradeiro se separa das demais, apresentando uma
composi¢cao genética mais acentuada, enquanto
que metade dos individuos do grupamento genético
Baixadeiro (pop. B cor verde escura) esta contida
em Puruca e Marajoara. Novamente é necessario
novas coletas ou a inclusdo de dados gendmicos
de rebanhos recentes para os demais grupamentos
como o que foi feito no Lavradeiro e Baixadeiro.
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Figura 14. Analise da estrutura genética dos 9 grupamentos genéticos de equinos analisadas - Conjunto de 296 animais
categorizadas com base na cor azul, rosa, roxo, verde, laranja, rosa claro, bordd e verde musgo simbolizando a proporc¢éo
do genoma do animal em relagdo as populagdes estabelecidas pelo programa ADMIXTURE (1409 SNPs).

Na PCA, os trés primeiros componentes englo-
bam 8,66% da variacgéo total e foram plotados em um
grafico tridimensional na Figura 15. Os equinos Puro
Sangue e Arabe sdo os mais diferenciados dentre os

grupamentos genéticos, ndo existe diferenciagéo
entre Manga-Larga, Campeiro, Crioulo, Marajoara
e Puruca. Os grupamentos genéticos Baixadeiro e
Lavradeiro, estdo dispersos.
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Figura 15. Representacéo espacial das distancias genéticas entre os grupamentos genéticos de equinos brasileiros ana-
lisados, apresentando os trés primeiros componentes da Analise de Componentes Principais (PCA). Valores junto a cada
braco do gréfico representa a contribuicdo em % da variagdo genética observada.
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Apesar de os resultados corroborarem com re-
sultados prévios, acredita-se que dois componen-
tes da andlise estdo mascarando os resultados. O
primeiro € a amostragem ja discutida anteriormente,
0 segundo é o painel utilizado. Esse painel reduzido
com 1409 SNPs ndo conseguiu separar os gru-
pamentos genéticos que anteriormente ja tinham
se separado e historicamente sao muito diferentes
(Nogueira et al., 2022). O entrave n&o é o numero
de marcadores e provavelmente quais marcadores
compde o painel, de qualquer maneira o0 mesmo
ainda necessita de ajustes.

Testes de Exclusao de Paternidade Baixadeiro

O rebanho de Baixadeiro nao possui
informacdes de pedigree, para auxiliar no teste
as informagdes aproximadas de idade dos animais
fornecidas pela UEMA foram utilizadas. O arquivo
de possiveis pais possuia 10 machos, sendo que
apenas 4 eram garanhdes, o arquivo de possiveis
maes possuia 30 fémeas e o arquivo de possiveis fi-
Ihos possuia 41 animais. O programa Cervus 3.0.7.
(Marshall et al., 1998) identificou, 20 duos e 2 trios,
que estdo apresentados na Tabela 7.

Tabela 7. Atribuigao de parentesco pelo software Cervus 3.0.7. em equinos do grupamento genético

Baixadeiro.
Numero de
Numero de marcadores Numero de
Possivel Possivel marcadores | n&o coinciden- marcadores Numero de marcadores

Progénie mae pai comparados tes LOD score comparados nao coincidentes LOD score
EBX8 EBX11 1452 2 2,28E+16
EBX10 EBX3 1452 2 2,07E+16

EBX12 EBX3 1452 0 2,41E+16

EBX14 EBX11 1452 1 1,93E+16
EBX17 EBX2 1451 1 2,15E+16
EBX22 EBX18 1451 0 2,18E+16
EBX28 EBX46 1451 0 2,37E+16

EBX29 EBX44 EBX13 1452 0 2,50E+16 1452 1 2,50E+16
EBX35 EBX36 1452 0 2,82E+16

EBX40 EBX34 1446 1 2,09E+16

EBX42 EBX38 1452 1 2,15E+16

EBX53 EBX36 1452 0 2,25E+16

EBX54 EBX55 EBX51_2 1452 1 2,53E+16 1452 2 2,37E+16
EBX58 EBX57 1452 1 2,35E+16

EBX61 EBX85 1451 1 2,46E+16

EBX62 EBX56 1450 2 2,34E+16

EBX64 EBX66 1451 1 2,35E+16

EBX69 EBX76 1452 1 2,33E+16

EBX70 EBX75 1452 0 2,56E+16

EBX73 EBX74 1450 0 3,80E+16

EBX83 EBX51_2 1452 1 2,31E+16

Ficou evidente que a maior parte dos garanhdes
que cobriram as fémeas do rebanho nos anos re-
centes nao foram amostrados para esse estudo. O
resultado reflete a matriz de IBD, porém é totalmen-
te dependente do ano de nascimento dos animais,
podendo assim ocorrer falhas, dado que o rebanho
vive de forma selvagem n&o ha muito o que se fazer
a nao ser usar estimativas.

O resultado do teste de exclusdo auxiliara no
manejo do rebanho, visto que o0 mesmo encontrou
20 provaveis duos que podem ser separados em
acasalamentos futuros. Essa analise, pareada com
a matriz IBD, se tornam as primeiras ferramentas
de controle e manejo para esse rebanho.

Testes de Exclusao de Paternidade Lavradeiro

As amostras do grupamento genético Lavradeiro,
da mesma maneira, ndo possuiam informagoes
de pedigree, assim, o intuito da analise foi identifi-
car correlacbes de pelo menos uma primeira geracao
entre os animais. Foram montados 3 arquivos: (A)
possiveis pais, (B) possiveis maes, e (C) possiveis fi-
Ihos, com 21, 22 e 48 animais respectivamente. Para
eleger as mées, pais e filhos potenciais foram con-
siderados as informagdes enviadas pela Embrapa
Roraima (égua, castrado, garanhao potra ou potro).
Foram identificados 3 relacionamentos tipo prole/pai
ou mae (duos) e 1 prole, pai e méae (trios), conforme
apresentado na Tabela 8.
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Tabela 8. Atribuicdo de parentesco pelo software Cervus 3.0.7. em equinos do grupamento genético Lavradeiro.

. Ndmero de , Namero de
. . Numero de Numero de
A Possivel | Possivel marcadores marcadores
Progénie = . marcadores = . LOD score marcadores = . LOD score
mae pai nao coinciden- nao coinciden-
comparados comparados
tes tes
31 33 1789 0 2,57E+16
35 42 1789 0 2,61E+16
42 47 1789 3 2,27E+16
56 65 1789 1 2,53E+16
58 62 1789 2 2,48E+16

Da mesma forma que nos Baixadeiro, grande
parte dos garanhdes nao foi coletada, assim os pais
da progénie nao foram identificados. O teste também
reflete a matriz de IBD para o grupamento genético,
e é dependente do ano de nascimento dos animais,
quanto mais acurada a informag&o, melhor o teste
de exclusdo. O teste de exclusdo de paternidade é
a partir de agora uma ferramenta para tomada de
decisbes em novos cruzamentos com a mediagao
humana a fim de manter ou melhorar a diversidade
genética do rebanho.

Conclusodes

1. A ferramenta gendmica customizada, EM-
BRAPA multispecies 65K Illlumina Infinium 1
chip, é eficaz como ferramenta para avaliar a
variabilidade genética e endogamia de reba-
nhos de equinos de grupamentos genéticos
brasileiros, a mesma ainda foi utilizada com
sucesso para estimar o grau de relaciona-
mento entre os animais e testes de exclusao
de paternidade.

2. O rebanho Baixadeiro, que na verdade cor-
responde a duas subpopulagdes, apresenta
uma leve endogamia, porém os indices de di-
versidade genética ndo revelam estimativas
alarmantes. Animais com grau de parentesco
superior a 0,30 foram encontrados, o que in-
dica que ha parte do rebanho que possui al-
gum vinculo genético. Foi possivel identificar
20 duos e 2 trios na analise de exclusdo de
paternidade, informagdes que agregam para
0 manejo visando manuten¢ao da variabilida-
de genética.

3. O rebanho Lavradeiro ndo apresenta endo-
gamia e possui bons indices de variabilidade
genética. A maioria dos animais do rebanho
nao possuem lagos genéticos muito proxi-
mos. Foi possivel identificar 3 duos e 1 trio
na analise de exclusdo de paternidade, da-
dos relevantes para o manejo voltado a pre-
servacgao da diversidade genética.

4. A analise da estrutura genética com 9 gru-
pamentos genéticos de equinos mostra
a diferenciagdo do Lavradeiro, porém o
equino Baixadeiro, que se divide em dois
grupamentos genéticos distintos, possui a
pop. B com composigédo genética proxima
aos grupamentos genéticos Puruca e Ma-
rajoara.
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