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A GENOMICA BOVINA - ORIGEM E EVOLUCAO DE TAURINOS E ZEBUINOS
Wilham Jorge'
RESUMO

As duas formas de gado, identificadas como taurinos e zebuinos, sdo basicamente
diferenciadas entre si pela auséncia e presenca de cupim ou giba. Os fetos com poucas
semanas ja possuem o cupim. Os bovinos sdo hoje representados por cerca de 800 ragas,
numa populagdo mundial de 1,4 bilhdes de animais. Destas, cerca de 480 sdo taurinos e estao
na Europa. No Brasil sdo cerca de 60 ragas, o que representa 7,5% do total. Os trabalhos
sobre o seqiienciamento e andlise do genoma bovino publicados na Science em 2009,
realizado em taurinos, zebuinos e seus cruzamentos, representam o esforco de um Consorcio
de trés centenas de pesquisadores de 25 paises. Os resultados sdo capazes de identificar a
variabilidade genética que afetam a producado de leite e carne, a reprodugdo, a resisténcia as
doencas, bem como um guia para a selecdo individual nos programas de cruzamentos. Os
estudos recentes do DNA mitocondrial de fésseis e de animais viventes indicam que
populacdes do extinto auroque (Bos primigenius) foram os progenitores do gado europeu (Bos
taurus taurus) e do gado zebu (Bos taurus indicus). Dai a proposta de denominagao das duas
subespécies de bovinos: Bos primigenius taurus para os taurinos e Bos primigenius indicus
para os zebuinos. Evidéncias arqueoldgicas mostraram que taurinos e zebuinos surgiram
independentemente em pelo menos dois locais de domesticagdo entre 10.000 a 8.000 anos
atrds provenientes de distintos grupos de auroque. Os taurinos emergiram do Oriente
Préximo (Crescente Fértil) e os zebuinos do Vale do rio Indo (hoje Paquistdo) com difusao
pela India e mais recentemente (3.000 anos) com a introducio de machos no norte da Africa.
Dados moleculares sugerem que o gado zebu do norte da Africa originou-se do cruzamento de
linhagens primitivas locais de taurinos utilizando a introgressao com machos zebuinos.
Posteriormente, o gado acompanhou a migracdo humana pela Asia, Africa, Europa e
Américas, levando a dispersdo e cruzamentos de taurinos e zebuinos. O genoma dos bovinos
contem, ao menos, 22.000 genes e o tempo estimado de divergéncia indica que faurus e
indicus se separaram ha 1,7 a 2,0 milhdes de anos atrds com sequéncia de nucleotideos
16.338 e 16.339 respectivamente, diferindo entre si em 237 posigoes.
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THE BOVINE GENOMIC - ORIGIN AND EVOLUTION OF TAURINE AND
ZEBUINE CATTLE

ABSTRACT

The two forms of livestock, identified as taurine and zebu, are basically differentiated from
each other by the absence and presence of hump. Fetuses with a few weeks already have
hump. Cattle are now represented by about 800 races, a world population of 1.4 billion
animals. Around 480 are in Europe and are taurines. In Brazil, about 60 races, which accounts
for 7.5% of the total. Work on the sequencing and analysis of the bovine genome published
in Science in 2009, held in taurine, zebu cattle and their crosses, represent the effort of a
Consortium of three hundred researchers from 25 countries. The results are able to identify
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the genetic variability affecting the production of milk and meat, reproduction, disease
resistance, as well as a guide for individual selection in breeding programs. Recent studies of
mitochondrial DNA from fossils and living animals indicate that populations of the extinct
aurochs (Bos primigenius) were the progenitors of European cattle (Bos taurus taurus) and
zebu cattle (Bos taurus indicus). Hence the proposed designation of two subspecies of cattle,
Bos primigenius taurus for taurines and Bos primigenius indicus for zebu. Archaeological
evidence showed that taurine and zebu cattle have arisen independently in at least two places
of domestication between 10,000 to 8,000 years ago from different groups of aurochs.
Taurines have emerged from the Near East (Fertile Crescent) and zebu from Indus Valley
(now Pakistan) with diffusion by India and more recently (3000 years) with the introduction
of males in North Africa. Molecular data suggest that zebu cattle in North Africa originated
from the crossing of local primitive lineage of taurines using the male zebu introgression.
Subsequently, cattle accompanied human migration throughout Asia, Africa, Europe and the
Americas, leading to dispersion and crosses of taurine and zebu cattle. The cattle genome
contains at least 22,000 genes and the estimated time of divergence indicates that taurus and
indicus split from 1.7 to 2.0 million years ago with 16,338 nucleotide sequence and 16,339
respectively, differing among themselves in 237 positions .

Keywords: origin, evolution, taurine, zebuine cattle
LA GENOMICA BOVINA - ORIGEN Y EVOLUCION DE TAURINOS Y CEBUINOS
RESUMEN

Las dos formas de ganado, identificadas como taurinos y cebuinos, son bdsicamente
diferenciadas entre si por la ausencia y presencia de giba. Los fetos con pocas semanas ya
poseen giba. Los bovinos son actualmente representados por cerca de 800 razas, en una
poblacién mundial de mil cuatrocientos millones de animales. De estas, cerca de 480 son
taurinos y se encuentran en Europa. En Brasil hay alrededor de 60 razas, lo que representa
7,5% del total. Los trabajos sobre el secuenciamiento y andlisis del genoma bovino
publicados en la revista Science en 2009, realizado en taurinos, cebuinos y sus cruzas,
representan el esfuerzo de una sociedad de tres centenas de investigadores de 25 paises. Los
resultados son capaces de identificar la variabilidad genética que afectan la produccion de
leche y carne, la reproduccion y la resistencia a enfermedades, siendo también usados como
guia para la seleccion individual en los programas de cruzamiento. Los estudios recientes del
ADN mitocondrial de fésiles y de animales vivientes indican que poblaciones del extinto uro
(Bos primigenius) fueron los progenitores del ganado europeo (Bos taurus taurus) y del
ganado cebt (Bos taurus indicus). Por ello se considera la propuesta de denominacion de las
dos subespecies de bovinos: Bos primigenius taurus para los taurinos y Bos primigenius
indicus para los cebuinos. Evidencias arqueoldgicas muestran que taurinos y cebuinos
surgieron independientemente en por lo menos dos sitios de domesticacion entre 10.000 y
8.000 afios atrds, provenientes de distintos grupos de uros. Los taurinos surgieron del Oriente
Préximo (Creciente Fértil) y los cebuinos del Valle del rio Indo (hoy Pakistin) y se
difundieron por la India y més recientemente (3.000 afios), con la introducciéon de machos, en
el norte de Africa. Datos moleculares sugieren que el ganado cebd del norte de Africa se
originé del cruzamiento de linajes primitivas locales de taurinos utilizando la introgresién con
machos cebuinos. Posteriormente, el ganado acompafié la migraciéon humana a través de Asia,
Africa, Europa y América, lo que promovié la dispersién y cruzamientos de taurinos y
cebuinos.

Jorge W. A gendmica bovina - Origem e evolugdo de taurinos e zebuinos. Vet. e Zootec. 2013 jun.; 20(2): 217-
237.



ISSN 0102-5716 ISSN Eletronico 2178-3764 Veterinaria e Zootecnia 11

El genoma de los bovinos contiene, por lo menos, 22.000 genes y el tiempo estimado de
divergencia indica que taurus e indicus se separaron hace 1,7 a 2,0 millones de afios, con
secuencia de nucleétidos 16.338 y 16.339 respectivamente, que difieren entre si en 237
posiciones.

Palabras clave: origen, evolucion, taurinos, cebuinos.
INTRODUCAO

Gendmica € o estudo completo do genoma de um organismo. Esta ciéncia retine todos
os métodos para analisar o DNA incluindo os marcadores moleculares, o sequenciamento, 0s
microarrays, o mapeamento de genes, a bioinformatica e as andlises da expressao dos genes.
Genoma ¢ a sequéncia completa do DNA, contendo toda a informacdo genética de um
organismo. O genoma bovino estd contido em 29 pares de autossomos mais 0s Cromossomos
sexuais, X ou Y. Os gametas (células hapléides) possuem uma copia do genoma, enquanto as
células somadticas (dipldides) possuem duas.

Toda a informacdo genética para a formacdo de um novo organismo estd contida em
cddigo, na sequéncia de bases que compdem a molécula de DNA. Ela contém a informacao
genética que controla as funcdes vitais do organismo. Todas as caracteristicas morfoldgicas
de etiologia genética sdo determinadas por genes que sdo sequéncias especificas de bases
nitrogenadas.

Dada a estrutura das quatro diferentes bases, uma base A (adenina) sempre se liga a
uma T (timina) e uma C (citosina) sempre se liga a uma G (guanina). Assim, a sequéncia de
nucleotideos A-C-T-G em uma cadeia permite deduzir que a cadeia complementar é T-G-A-
C. O cédigo genético é o codigo por meio do qual a informacdo genética contida na sequencia
de trés bases (codon) especifica um dos 20 aminodcidos da proteina. O RNA € também
composto por nucleotideos. As diferencas com o DNA é que no RNA o actcar € a ribose e
ndo a desoxirribose e a base timina € substituida pela uracila. O DNA € formado pela dupla
hélice e o RNA ¢ encontrado principalmente como uma cadeia simples de nucleotideos. Um
dos trés tipos de RNA, o RNA mensageiro (mMRNA) é aquele que copia a mensagem de um
gene do DNA e a transporta até o citoplasma. Os outros RNAs sdo: o RNA ribossémico
(rRNA) e o RNA transportador (tRNA). Uma mensagem presente no DNA ¢ transcrita para o
mRNA. A mensagem do mRNA ¢ lida resultando na formagdo de uma proteina (traducgdo)
com funcdo celular especifica.

A informacgdo genética dos bovinos estd organizada em dois tipos de genoma: genoma
nuclear que contem cerca de 99% do DNA da célula. O restante 1% é composto pelo genoma
mitocondrial localizado nas mitocondrias ou DNA mitocondrial (abreviadamente DNAmt). O
DNA das mitocondrias € transmitido por heranga materna, passando de uma geracao a outra,
pelo citoplasma do ovdcito. Dessa forma, o DNAmt de um individuo € inteiramente derivado
da sua mae. A variacdo na sequéncia de nucleotideos do DNAmt tem sido a base para a
maioria dos estudos sobre a origem e evolu¢do de taurinos e zebuinos.

Por meio da sequéncia de nucleotideos do DNA nuclear ¢ do DNAmt podem ser
analisadas questdes relacionadas com a extensdo da divergéncia molecular entre taurinos e
zebuinos, a filogenia, suas origens no processo evolutivo, os locais e centros de domesticagao,
migracdo, expansao, etc.

A biologia molecular aplicada a bovinocultura teve seu inicio com o advento dos
marcadores de aloenzimas nas décadas de 60 e 70. A partir dai tem auxiliado no aumento da
producdo da cadeia produtiva da carne e do leite por meio de avaliagdes genéticas que levam
aos acasalamentos direcionados para um melhor desempenho dos animais.
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Nos ultimos 10.000 anos a criacdo de gado tem sustentado os seres humanos em suas
necessidades de alimentacdo com carne e leite, de agasalho com couro e pele e como animais
de transporte e companhia. No ultimo século, a origem e evolugao dos bovinos tem sido tema
para os pesquisadores € mais recentemente € assunto predominante para geneticistas e
arqueologistas. Nas duas ultimas décadas, os estudos de filogenética molecular permitiram
comparar a diversidade genética dentro e entre as racas levando a construcdo das filogenias
moleculares, histéria das racas e de suas origens.

Uma das descobertas mais importantes do século XX foi a de que as moléculas
evoluem da mesma forma que as estruturas macroscépicas. Quanto mais préximo o
parentesco entre dois organismos, mais semelhantes sdo as suas moléculas. Quando as
evidéncias morfoldgicas sdo ambiguas, as semelhangas das moléculas podem revelar o grau
de parentesco entre as espécies. A estrutura das moléculas sofrem mudancas da mesma forma
que as estruturas macroscopicas. A maioria das moléculas sofrem mutacdes constantes ao
longo do tempo e podem servir como um “reldgio molecular” definido como a “regularidade
observada nas mudancas de uma molécula, semelhante a um reldgio, ao longo do tempo
geoldgico”(1). O relégio molecular foi utilizado, por exemplo, para demonstrar que a
bifurcagdo entre o homem e o chimpanzé aconteceu entre cinco e oito milhdes de anos e nao
entre 14 e 16 milhdes de anos como se pensava antes.

Elsik et al. (2) mostraram que o genoma bovino possui aproximadamente 3 bilhdes de
unidades de informacdo ou pares de bases do DNA e pelo menos 22 mil genes.
Especificamente estes resultados sdo capazes de identificar as varia¢des genéticas que afetam
a producdo e representam também um guia para selecdo individual nos programas de
cruzamentos.

Com base nas informagdes do genoma, o processo de selecdo pode ser mais preciso,
com descarte de animais inferiores e otimizacdo do melhoramento genético. Com ele sera
possivel dispor antecipadamente de informagdes sobre as caracteristicas individuais de
produtividade e na identificac@o de portadores de doengas genéticas recessivas.

O genoma mitocondrial das duas formas de gado, taurinos e zebuinos, contem 16.338 e
16.339 nucleotideos respectivamente, e diferem em 237 posicdes. O tempo estimado de
divergéncia indica que os dois tdxons se separaram hd 1,7 a 2,0 milhdes de anos atras (3).

Os taurinos e zebuinos compreendem a maior parte do gado do mundo, entretanto a sua
origem, classificacdo sistematica e domesticacdo ainda geram controvérsia: o proprio Lineu
os considerou como duas espécies separadas, designando-as Bos taurus e Bos indicus,
animais sem e com cupim, respectivamente. A classificacdo de Lineu e seus seguidores deu
énfase a morfologia do cranio e o comprimento e morfologia dos chifres.

Os estudos recentes de DNAmt de fdésseis e de animais viventes indicam que
populacdes do extinto auroque (Bos primigenius) foram os progenitores do gado europeu (Bos
taurus) e do gado zebu (Bos indicus), dai a proposta de uma nova denominagao para as duas
subespécies: Bos primigenius taurus € Bos primigenius indicus, para taurinos e zebuinos,
respectivamente (3).

Nesta revisdo, os enfoques sdo 0s cromossomos € a gendmica bovina, com 0s recentes
avangos na pesquisa, visando o entendimento sobre a origem e o processo evolutivo de
taurinos e zebuinos.

AS TECNICAS PARA ANALISE DO DNA GENOMICO DE BOVINOS FOSSEIS E
VIVENTES

Para estudar a histéria genética dos bovinos bem como a andlise filogenética e
demografica, inimeras pesquisas foram realizadas nas duas tltimas décadas.
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Os novos conhecimentos sobre a andalise de marcadores moleculares nucleares,
mitocondriais e do cromossomo Y, utilizando DNA de fdsseis e de racas atuais, tem causado
um grande impacto nos recentes avangos sobre a origem, a domesticacdo e a histéria
evoluciondria dos bovinos.

Para a extracdo de material antigo (periodo Neolitico, 10 mil anos) o DNAmt foi
extraido de fragmentos de ossos bem preservados, provenientes de museus de Histdria
Natural, sitios arqueoldgicos, escavacdes, cavernas, etc. utilizando técnicas especificas de
extracdo para DNAmt. Os extratos de DNA foram preparados por técnicas de amplificacao
por PCR e anélise do sequenciamento de nucleotideos. Este DNA apresenta trés propriedades
que lhe causam dano: contaminac¢do, fragmentacdo e degradacao, tornando-o mais dificil de
analisar quando comparado com amostras recém-coletadas de animas viventes.

A andlise do genoma bovino de animais viventes foram e tem sido realizadas pela
extracdo do DNA nuclear proveniente de amostras de sangue fresco (leucocitos), sémen,
bulbos de pelos, fibroblastos e bidpsias de tecidos. O DNAmt foi isolado e o D Loops
amplificado utilizando a reagdo de PCR com “primers” construidos. Para analisar a variacao
na sequéncia de nucleotideos utilizam-se DNA citoplasmatico das mitocOndrias, DNA
genomico do nicleo e DNA microssatélite do cromossomo Y.

Uma ampla bibliografia com detalhes dessas metodologias estdo disponiveis nas
referéncias: (4-13).

Detalhes técnicos para a andlise de DNA gendmico autossomal e de hapldtipos de
cromossomo Y de animais viventes, podem ser obtidos nas referéncias: 3, 10-23.

DNA CITOPLASMATICO DAS MITOCONDRIAS - DNAmt D LOOP - MARCADORES
MITOCONDRIAIS

As mitocOndrias sdo organelas citoplasmdticas que possuem 0s seus proprios
cromossomos € sdo relacionadas com a producdo da energia da célula. Marcadores
mitocondriais sdo variagdes normais na seqiiéncia de nucleotideos, espalhadas no genoma,
chamadas polimorfismos. A variagdo na seqiiéncia de nucleotideos do DNAmt tem sido a
base para estudos sobre a origem e evolugdo de taurinos e zebuinos.

As variagdes mais comuns entre os individuos sdo os SNPs que sdo diferencas na
sequéncia de DNA envolvendo somente um par de bases nas quais a variacdo encontrada
envolve uma tnica base de DNA.

No DNAmt existe uma regido ndo-codificadora, denominada D-Loop, que é muito
varidvel, sendo importante na identificacdo de individuos e espécies e na caracterizagao de
racas. O genoma mitocondrial é, em grande parte, idéntico entre os individuos, com excecao
da regido D-Loop de aproximadamente 1.100 pares de bases. Apresenta grandes diferencas
entre as espécies animais devido a sua alta taxa de mutagao.

Machos e fémeas herdam os seus DNAmt de suas maes, que os herdam das avds
maternas, bisavés maternas etc. Os machos ndo transmitem suas mitocondrias para as suas
proles pois os espermatozdides s6 possuem algumas moléculas de DNAmt que ndo entram no
ovdcito. Assim, o DNAmt de um individuo € todo derivado da sua mae (Figura 1).

fémea A2 DNAmt de A1=A etc, etc

fémea A1 DNAmt de A <:
MAE A macho B2 DNAmt de A1=A i transmite

macho B1 DNAmt de A — nao transmite seu DNAmt

Figura 1. A mae A transmitiu o seu DNAmt para sua filha Al e o seu filho B1. Este nao
transmite o seu DNAmt e encerra a sua carreira em termos de transmissdo de DNAmt. A filha
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Al transmite o seu DNAmt para a sua filha A2 e para o seu filho B2. O DNAmt de A2 e B2
€ o mesmo da sua avd, ou seja, da mae A. A transmissdo foi portanto: fémea A > fémea Al
> fémea A2.

A taxa de mutagdo do DNAmt é cerca de 10 vezes maior que no DNA nuclear o que o
torna ideal para a diferenciacdo de espécies e estudos de evolugdo.

A andlise do DNAmt de taurinos e zebuinos permitiu identificar 237 polimorfismos e
estimar o tempo de divergéncia entre taurus e indicus em 1,7 a 2,0 milhdes de anos (3). A
sequéncia completa do DNAmt da raca Brahman foi analisada mostrando que haplétipos
taurinos de gado de corte europeu estavam presentes em 90% do genoma desta raca (17).

MARCADORES MICROSSATELITES OU STR

O microssatélite € um tipo de DNA nuclear. Sdo sequéncias de 2 a 8 nucleotideos
repetidos em “tandem”, também chamados de STR (Short (Simple) Tandem Repeats)
distribuidos ao longo do genoma nuclear. O DNA satélite possui composi¢ao diferente de
bases, apresenta densidade prépria, permitindo purificd-lo por centrifugacdo. Recebe esse
nome por formar “satélites” em relacio ao DNA gendmico. A denominagdo mini e
microssatélite estd relacionada com o nimero de pares de bases. Os minissatélites sdo
sequéncias com maior nimero de bases que os microssatélites. Um exemplo sdo os
teldmeros dos cromossomos que possuem minissatélites formados por sequéncias ‘“‘em
tandem” de 6 bases (TTAGGG)n, repetidas “em seguida” n vezes.

Sao utilizados na caracterizagao das racas, na andlise da diversidade entre e dentro das
racas, do nivel de endogamia, da introgressdo, etc. Por meio dos microssatélites foi possivel
analisar e entender a grande bifurcacao entre as origens distintas de taurinos e zebuinos.

Os STRs sado excelentes marcadores genéticos por causa do grande polimorfismo e a
sua abundante distribuicao em todo genoma. Ihara et al. (11) utilizaram 3802 microssatélites
e 3960 marcadores para a construcao do mapa genético de alta densidade dos bovinos.

MARCADORES SNPS OU POLIMORFISMOS DE BASE UNICA

Sado diferencas na sequencia de DNA envolvendo somente um par de bases. SNPs
(pronuncia-se snips). Sdo as variagdes mais comuns entre os individuos nas quais a diferenga
encontrada envolve uma tnica base de DNA. Até hoje existem cerca de 1.800.000 SNPs no
genoma bovino. Sao menos polimérficos que os microssatélites porem mais freqiientes.
Marcadores SNPs de cromossomo Y foram utilizados por Bollongino et al. (13) que
verificaram que nao houve hibridacio entre machos auroque da Europa e o gado doméstico.

HAPLOTIPOS DE CROMOSSOMO Y OU MARCADORES MICROSSATELITES DO
CROMOSSSOMO Y

Marcadores microssatélites do Y sdo de grande interesse porque sdo hapldides e de
heranca paterna. A falta de recombinagdo do Y em 95% da sua extensdo implica na sua
heranga em bloco como um haplétipo. O cromossomo Y € um dos menores do cariétipo
bovino (2 a 3% do caridtipo). A variabilidade observada no Y (polimorfismos do Y) ¢é
decorrente unicamente de mutacdes na linhagem germinativa sendo, portanto, menos
diversificada. Os marcadores genéticos, especificos de Y, tém sido utilizados para identificar
e acompanhar o fluxo de genes entre popula¢des mediados por machos nos bovinos. Liu,
Beattie e Ponce de Leon (18) identificaram nos bovinos 46 marcadores microssatélites na
regido ndo-recombinante (inclusive o SRY) e 13 genes na PAR.
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Estudos de DNA antigo de bovinos por meio de haplétipos de Y sdo mais raros porque
0 Y € exclusivo dos machos. Alem disso, a preservacdo do DNA nuclear é mais dificil do que
o DNAmt (13).

Sondas Y-especificas permitiram a discriminacdo entre taurinos e zebuinos (19). A
utilizagdo de marcadores micros satélites localizados no Y que apresentam alelos de zebus,
permitiu verificar a introgressdo mediada por machos no gado africano (15, 20, 21) o que
foi observado também na formacgdo de ragas japonesas, coreanas e mongdlicas (22).

Gotherstrom et al. (23) identificaram trés tipos de haplétipos de Y: Y1 e Y2 de varias
racas taurinas européias € Y3 dos zebuinos. Esses ultimos originaram-se de eventos de
domesticacdo separados dos taurinos, no que se refere ao tempo e a drea geografica. Na
formacdo do haplétipo Y1 houve introgressdao de machos selvagens com o gado domesticado.

MICROARRANJOS, CHIPE DE DNA, CHIPE BIOLOGICO OU DNA MICROARRAY

De acordo com Farah (24), a tecnologia de microarranjos de DNA ¢ talvez a mais
poderosa para a andlise dos dcidos nucléicos. Permite uma investigacio completa e
simultanea dos genomas, permitindo estabelecer a relagdo funcional entre todos os genes
presentes no genoma. Esta metodologia tem impulsionado o estudo das fungdes génicas
(gendmica funcional) em diferentes organismos, incluindo caracteres normais ou patolégicos.
O termo microarranjo € uma tradu¢do do termo microarray pelo qual esta técnica é mais
conhecida. Sao utilizados na detec¢do e quantificacdo de acidos nucléicos (mMRNA na forma
de cDNA ou DNA gendmico). Aqui o DNA gendmico € fixado em um filtro e hibridizado
com uma sonda que reconhece o gene ou uma regido do gene. Cada gene ou regido do gene
em estudo utiliza uma hibridagdo em separado com sondas especificas. Como cada sonda
ocupa uma posicdo definida e conhecida no filtro, o conjunto de sondas, dessa forma
distribuidas, forma um ‘“array” que significa arranjo, ordem. Um microarray bovino foi
desenvolvido por Wiggans et al. (25) (Illumina BovineSNP BeadChip) contendo
aproximadamente 57.000 SNPs para associagdes com caracteristicas de importancia
econdmica nos bovinos.

COMBINACAO DE MARCADORES NUCLEARES E MITOCONDRIAIS

Hassanin e Douzery (26) descrevem uma metodologia em que dois marcadores
mitocondriais e dois nucleares foram combinados e submetidos a analise filogenética na
familia Bovidae.

O TEMPO GEOLOGICO, OS BOVINOS E SEUS ANCESTRAIS

O tempo geoldgico compreende as vdrias transformacgdes ocorridas na paisagem
terrestre, de forma gradual. Representa a linha do tempo desde a formacdo da terra até o
presente. A ordem cronoldgica dos periodos geoldgicos tem como base o principio da
superposicdo das rochas isto € rochas mais jovens estdo depositadas sobre as mais antigas.
No campo as rochas siao datadas pela anélise dos fésseis.

Com base na idade dos registros fésseis, o tempo geoldgico € dividido em eons, eras,
periodos, épocas e idades, medidos em bilhdes, milhdes ou milhares de anos e com diferentes
duracdes. Nao hd concordancia entre os pesquisadores quanto aos nomes e limites das
divisoes.

Os estratos ou camadas podem se referir a periodos geoldgicos ou a estagios (épocas)
dentro dos periodos com base no seu contetido de fosseis (27).
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O intervalo mais longo e antigo do tempo geoldgico é o Pré-Cambriano com 4.560
milhOes de anos, representando a maior parte da histéria da terra. O mais recente € o Eon
Fanerorozoico (vida abundante) que corresponde aos tempos modernos. O Fanerozdico esta
dividido em trés Eras: Paleozdico (vida antiga), Mesozdico (vida média) e Cenozdico (vida
recente). Estas Eras estdo subdivididas em Periodos e estes em Epocas (Tabela 1).

Tabela 1. Escala do tempo geolégico da Sociedade Americana de Geologia de 1999
modificado de Benton (29) mostrando as divisdes do tempo geolégico e suas datacdes
atualmente aceitas. A versio de 2009, completa e detalhada pode ser vista em
Geosociety.org./science/timescale. (MiA = milhdes de anos)

Eon Era Periodo Epoca Data do comeco (MiA)
Fanerozoéico Cenozdica Quaternario | Holoceno 0,01
Pleistoceno 1,8
Terciario Plioceno 5
Mioceno 24
Oligoceno 34
Eoceno 55
Paleoceno 65
Cretaceo 144
Mesozoica | Jurdssico 200
Tridssico 251
Permiano 290
Carbonifero 354
Paleozdica | Devoniano 417
Siluriano 443
Ordoviciano 495
Cambriano 545
Precambriano 4560
Pangeia Gondwana A distribuicdo atual
fffmigﬁ)s primeiros | — giisdirillgsilfril;zlgoﬁo — ?r?/i (::(());1 gzsngrsaissjos
dos mamiferos bovinos?

Na Era Mesozoica do Tempo geoldgico hé cerca de 250 milhdes de anos, os continentes
estavam agregados em uma Unica massa continental, a Pangeia, circundada por um udnico
oceano, o Pan Thalassa. Foi no inicio da Era Mesozbica que surgiram os primeiros
dinossauros e os primeiros mamiferos (27) e provavelmente os ancestrais dos bovinos. Foi
nesta Era ( ha 135 milhdes de anos) que ocorreu o fenomeno denominado Deriva continental
(28) que € o deslocamento ou movimento dos continentes € oceanos, uns em relacdo aos
outros, por efeito da tectonica de placas continentais.
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Com a fragmentacdo da Pangeia, formaram-se dois continentes, um ao norte com a
América do Norte e a Eurdsia (Laurésia) o outro ao sul a Gondwana formada pela Africa e
América do Sul. No fim do Cretaceo e ainda no Mesozdico hd 65 ma, a Laurdsia rompeu-se
no sentido norte/sul dando origem a América do Norte e a Eurdsia. Neste periodo ocorreram a
diversificacdo dos dinossauros e dos primeiros mamiferos com o surgimento dos ancestrais
dos bovinos.

A Gondwana comeca entdo a se fragmentar em Africa, América do Sul, Australia, India
e Antdrtica até ser como € hoje com os continentes amplamente separados (27). Apds a
separagdo, ocorre a grande diversificagdo dos mamiferos. O exemplo clédssico € a fauna dos
mamiferos endémicos da Austrdlia e Nova Zelandia ser composta apenas de marsupiais.

A ORIGEM DOS ARTIODACTILOS, UM ENIGMA?

O mais antigo ancestral fossil dos bovinos, o artiodictilo Diacodexis, um pequeno
animal de membros compridos € menor do que um coelho, foi considerado como o mais
primitivo Artiodactyla conhecido. Aparece em estratos do inicio do Eoceno (55 ma) na
América do Norte, Europa e Asia, bem apo6s a Deriva continental da América do Sul e Africa.
Aparece também em estratos na India e no Paquistio na mesma Epoca. A descoberta do
Diacodexis na India e no Paquistio (Diacodexis paquistanensis) levanta a ddvida deste
ultimo ser mais primitivo que a forma existente na América do Norte e Eurdsia. Com isso, a
origem geografica da Ordem Artiodactyla, permanece sem solucgao (28).

Nao € sempre que sdo encontrados os registros fosseis. Com a auséncia de formas
intermedidrias, a origem da Ordem Artiodactyla é ainda um enigma, diferentemente do Equus
caballus em que todos os elos foram encontrados. No caso dos artiodatilos, o aparecimento
subito do Diacodexis, sem registro de ancestrais € um mistério na trajetoria evolutiva dos
bovinos, permanecendo até hoje a questdo: como e onde originaram-se os artiodactilos? (28)

A ORIGEM DOS RUMINANTES

Todo o processo de diferenciacdo dos bovinos surgiu a partir deste artioddctilo basal
que sobreviveu até o Oligoceno (34 ma) na América do Norte, Europa e Asia. No Oligoceno
(34 ma) surgem os artiodictilos Selenodontes cujo principal grupo é constituido pelos
Ruminantes que s@o os bois, antilopes, cervos e cervos-camundongos (29). O Hypertragulus,
uma das primeiras formas de Ruminantes, um animal do tamanho de um coelho, surgiu no
Eoceno / Oligoceno.

Hoje os ruminantes constituem um grupo de mamiferos com 192 espécies distribuidas
em todo mundo com excecdo da Austrdlia e Antértica (30). Na classificacdo atual dos
bovinos (a seguir), a subOrdem Ruminantia estd subdividida nas InfraOrdens Tragulina e
Pecora. Tragulina € representado por uma unica familia vivente: Tragulidae (com trés géneros
de tragulos ou cervos-camundongo (mouse-deer). Na InfraOrdem Pecora, alem da familia
Bovidae (boi, carneiro e antilope), outras quatro familias viventes sdo atualmente
reconhecidas como pertencentes a esta InfraOrdem: Cervidae (cervideos) Antilocapridae
(Antilocapra americana) Giraffidae (girafas e ocapis da Africa) e Moschidae (musk deer ou
“boi” almiscarado da Asia).

Os representantes da familia Bovidae sdo encontrados em todos os continentes exceto
na América do Sul, Australia e Antartica. Nos registros fosseis, esta familia € facilmente
identificada pela presenca de chifres. Na tribo Bovini, alem do género Bos estdo também
outros géneros: Bison (bisdo); Bubalus (bufalos); Sincerus (btfalo africano) . Segundo alguns
autores, a Anoa ou bufalo ando, pertence a uma tnica espécie do género Anoa.

Jorge W. A gendmica bovina - Origem e evolugdo de taurinos e zebuinos. Vet. e Zootec. 2013 jun.; 20(2): 217-
237.



ISSN 0102-5716 ISSN Eletronico 2178-3764 Veterinaria e Zootecnia 18

A classificacdo da tribo Bovini € ainda contraditéria. Alguns colocam como
pertencentes a essa tribo, o iaque (Phoephagus grunniens), o banteng, kolprey, gaur e gaial
(género Bibos).

Ordem Artiodactila
SubOrdem Ruminantia
InfraOrdem Pecora
Familia Bovidae
Tribo Bovini
Género Bos

A andlise morfoldgica e genética indicam que os cetidceos e os artioddctilos tem um
ancestral comum (31). Esta intrigante descoberta coloca os bovinos mais aparentados da
baleia, do boto e do golfinho, do que do cavalo.

A ORIGEM DOS BOVINOS

A origem dos bovinos deixou os arqueologistas perplexos durante quase todo século
XX quando existiram vdrias teorias controversas. Um dos pontos de maior discussao foi a de
que os bovinos teriam uma Unica origem (teoria monofilética) ou vérias origens (teoria
polifilética) (32).

A teoria polifilética abrange varias hip6teses confluentes em duas grandes tendéncias,
a difilética e a polifilética propriamente dita.

A difilética defende que os bovinos domésticos descenderam paralelamente de duas
formas pré-historicas: o uro europeu (Bos taurus primigenius) de chifres longos e o uro de
chifres curtos (Bos taurus brachycherus).

A polifilética propriamente dita defende a evolucdo da espécie a partir de varias formas
primitivas, que diferiam entre si pela estatura, peso, local de domesticacdo, dimorfismo sexual
e pelas exuberantes diferencas entre os chifres (tamanho, morfologia e dire¢do). Essas formas
primitivas sdo as seguintes: Bos taurus primigenius; Bos t. brachycherus (de chifres curtos);
Bos t. frontosus (considerado também como o resultado do cruzamento entre B. t. primigenius
e B. t. brachycerus); Bos t. aqueratus (considerado como a forma sem chifre), Bos t.
brachycephalus (de chifres curtos); Bos t. orthoceros € Bos t. hamiticus. Para os defensores
da teoria polifilética, a domesticacdo teria acontecido simultaneamente em vérios lugares, a
partir de formas locais.

A TEORIA MONOFILETICA: AUROQUE, O ANCESTRAL DOS BOVINOS

A teoria monofilética baseia-se em um unico ancestral, o Auroque ou uru (Bos
primigenius). Antes de ser extinto em 1627, o auroque foi difundido em toda a Europa, norte
da Africa e sul da Asia. O auroque é aceito como o ancestral silvestre ou o precursor de todo o
gado doméstico tanto taurinos como zebuinos e cuja domesticacdo comegou ha 10 mil anos e
foi, do ponto de vista econdmico, a mais importante espécie domesticada.

Auroque traduzido do alemao significa boi primitivo ou proto-boi, estando representado
em cenas de cacadas nas pinturas rupestres existentes em rochas de cavernas do Peleolitico
(Idade da Pedra Lascada 2,5 mA). Descrito por Julius Cesar “como um animal um pouco
menor que um elefante e com aparéncia, pelagem e forma de um boi”.

Possivelmente os auroques da Eurdsia e do norte da Africa teriam variacdes nos
fendtipos tais como cor da pelagem e forma do chifre, o que poderia indicar a existéncia de
outras subespécies além daquelas ja documentadas. Os atuais padrdes de pelagem dos
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bovinos teriam surgido a partir da forma dominante escura do auroque, por mutacdo genética
e selecdo.

O auroque era um animal possivelmente agressivo, de grande porte, de cor negra ou
castanha escura, pesando até 1.000 kg e medindo de 1,80 a 2,00 e 1,50 a 1,70 metros de
altura, para machos e fémeas, respectivamente (33). Cabeca grande, pescoco forte, perfil
retilineo, fronte plana e pernas longas. Chifres grossos com mais de um metro de
comprimento saindo lateralmente em linha reta para depois se dirigirem para frente e em
seguida para cima (Figura 2).

O dimorfismo sexual no Auroque € evidente com as fémeas pesando e medindo bem
menos que os machos. Observa-se também que o gado doméstico atual é significantemente
menor do que o seu progenitor selvagem.

Figura 2. Bos primigenius primigenius ou Auroque, considerado o ancestral do gado
doméstico, extinto no século 17. Museu de Histéria Natural de Nova York
http://www.prehistory.com/bosprimi.htm

A sua vasta distribui¢do geografica, do Atlantico ao Pacifico, foi documentada por meio
dos seus fésseis localizados em toda a Eurdsia e norte da Africa e em locais tdo distantes
como as Ilhas Britanicas e a China, o que deve ter propiciado a formacgdo de trés subespécies
ou ragas geograficas denominadas: Bos primigenius primigenius do norte da Eurdsia, B. p.
opisthonomus do norte da Africae B. p. nanadicus do sul da Asia (34).

As espécies de auroque africanas e da Asia foram extintas h4 cerca de 2.000 anos porem
a espécie da Europa Central sobreviveu até 1627 (34). Na Europa o auroque alcangou a maior
densidade populacional no comec¢o do Holoceno (0,01mA). As razdes do seu declinio foram
as cacadas, a perda de habitats e a competicdo com o gado doméstico o que resultou na sua
nao-sobrevivéncia. Acredita-se que o auroque foi extinto no Egito no comeco do século XIV
porem sobreviveu mais tempo em outras regides inclusive na Europa: a dltima fémea foi
abatida em 1627 numa reserva florestal, préxima a Varsovia na Pol6nia. Lamentavelmente o
uru ndo pode ser visto em nossas Exposi¢des, entretanto o seu genoma mitocondrial sobrevive
no nosso gado.

A andlise do DNA do Bos primigenius da Europa mostrou que as sequéncias sao
filogeneticamente mais proximas dos atuais taurinos do que dos zebuinos. A similaridade
entre o B. primigenius € o Bos taurus sugerem que poderiam ser membros de uma unica
espécie (35). Segundo MacHugh et a. (20), a subespécie de auroque Bos primigenius
nanadicus, do sul da Asia, seria o mais provdvel ancestral dos zebuinos.
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AS SUBESPECIES DE AUROQUE

Epstein ¢ Mason (34) reconhecem ao menos trés subespécies de auroque que sdo
diferenciadas pelo tamanho do corpo e a forma do chifre em: B. p. primigenius do norte da
Eurésia, B. p. opisthomonus do norte da Africa e B. p. namadicus do sul da Asia. Esta tltima
€, provavelmente, a progenitora do gado zebu domesticado. Bailley et al. (35) relatam que a
sequencia do DNAmt do Bos primigenius das cavernas da Inglaterra € filogeneticamente mais
proxima dos atuais taurinos, a ponto de os considerarem como membros de uma mesma
espécie.

A taxonomia das ragas ou variedades de auroque € bastante controversa. Com base na
andlise do cranio, Grigson (36) propde que B. p. nanadicus € B. p. primigenius sejam
classificadas como espécies separadas. Segundo Felius, Koolmees e Theunissen (37) do Bos
primigenius existem apenas duas subespécies: o B. p. primigenius que deu origem ao gado
europeu sem cupim (Bos taurus) € o B. p. nanadicus, das regides tropicais que deu origem ao
gado de cupim (Bos indicus)

A DOMESTICACAO DE TAURINOS E ZEBUINOS

A domesticacdo é definida como “o processo pelo qual ocorre um aumento da
dependéncia mutua entre a sociedade humana e as populacdes de animais e plantas” (2).

A domesticacdo dos bovinos e sua capacidade de transformar capim em carne, leite e
pele, tendo a celulose como fonte de energia, foi acompanhada de substanciais mudangas na
histéria da humanidade no Periodo Neolitico, com modificacdes na dieta, no comportamento
e na estrutura socioecondmica das populagdes humanas (9).

Durante os séculos XIX e XX, apds o processo de domesticacdo, as principais forcas
evoluciondrias como mutacdo, selecdo natural, migracdo, adaptacdo, deriva genética etc
desenvolveram uma grande diversidade das populacdes de bovinos, o que culminou com a
formacgdo de novas ragas para os mais diferentes propositos, definindo-se como “animais da
mesma raga” aqueles que, por meio de cruzamentos e selecao, adquiriram semelhancas entre
si passando-as uniformemente para a descendéncia.

Nas tltimas décadas os programas de sele¢do aceleraram o melhoramento genético com
o emprego dos marcadores moleculares para a selecdo fenotipica bem como a utilizagdo da
inseminacao artificial, transferéncia de embrides e fertilizacdo in vitro.

Os bovinos sao hoje representados por cerca de 800 racas (2) e (35), algumas em perigo
de extincdo. Das 800 racas de bovinos hoje existentes, cerca de 480 estdo na Europa, todas
do tipo taurino (9). No Brasil existe cerca de 60 racas, o que representa 7,5% do total.

Os arqueologistas foram os primeiros a tentar reconstruir, por meio de caracteres
morfoldgicos, a origem e a histéria evolutiva dos bovinos. Vdrias hipdteses contraditérias
foram propostas, entre elas a de que os bovinos emergiram de vérios centros de domesticacao
localizados em diferentes partes da Europa e da Asia.

As evidencias arqueoldgicas e a andlise do DNAmt mostram que a domesticacdo do
auroque aconteceu independentemente em dois diferentes locais, entre 10.000 e 8.000 anos
atrds. E universalmente aceito, com base nas evidéncias e estudos citados, que o gado
moderno emergiu a partir do extinto auroque (Bos primigenius), em pelo menos dois eventos
separados de domesticacdo a partir de duas subespécies de auroque no final do Pleistoceno e
come¢o do Holoceno. Um dos eventos deu origem aos taurinos e aconteceu no Oriente
Préximo ou Sudoeste da Asia hoje representados por Anatélia (regido asidtica da Turquia),
Siria, Libano, Jordania, Chipre, Israel, Iraque e Palestina, entre o mar Mediterraneo e o Ira.

O outro evento ocorreu no Baluquistdo (hoje Paquistdao), dando origem aos zebuinos.
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Com base na sequencia de DNAmt de racas taurinas européias, zebuinas indianas e
taurinas e zebuinas africanas Troy et al. (38) e Loftus et al. (39) sugerem que todas as racas
européias e africanas pertencem a uma linhagem e as indianas a uma outra. A aplica¢do do
relogio molecular sugere que os dois clados principais de DNAmt divergiram hd, ao menos
200.000 anos e no maximo 1 milhdo de anos. A grande divergéncia € interpretada como dois
eventos de domesticacdo separados, proposi¢do apoiada por Loftus et al. (40), provavelmente
de duas diferentes subespécies de Bos primigenius.

Conforme Bradley et al. (41), o gado doméstico moderno revela que eles sdo derivados
de progenitores taurinos, zebuinos ou resultante do cruzamento entre esses dois. Por outro
lado, a magnitude da divergéncia entre taurus e indicus indicam uma pré-domesticacdo em
separado e que os taurinos da Europa e da Africa sofreram influéncia genética de duas
linhagens separadas de auroque.

Loftus et al. (42) utilizando marcadores microssatélites de oito populacdes de bovinos
do Oriente Préximo, da Europa, do Oeste da Africa e da India, demonstram que taurinos e
zebuinos tiveram origens separadas e que o Oriente Proximo foi o centro de domesticagao do
gado taurino. O trabalho também demonstra fortes evidéncias da introgressdo do zebu no
gado do Oriente Préximo, com cruzamentos e selecao e possivelmente uma adaptacdo para as
mudangas climaticas da regido.

De acordo com Troy et al. (38), todas as ragas européias inclusive as britanicas,
tiveram a sua origem no Oriente Préximo ou mais especificamente na sua drea mais
ocidental, o denominado Crescente Fértil que teria sido o centro de origem dos taurinos
posteriormente expandido para a Europa. O outro evento teria ocorrido no Subcontinente
indiano, no Vale do Rio Indo, dando origem aos zebuinos. A andlise genética do DNAmt
revelou uma notdvel diferenca entre os dois haplétipos. Esses autores examinaram a variagdo
na sequencia de DNAmt de 392 bovinos da Europa, Africa e Oriente Préximo e compararam
com dados de quatro bovinos selvagens extintos da Inglaterra. Identificaram quatro diferentes
haplétipos de Bos taurus. Um desses haplétipos predominou na Europa e é um dos trés
encontrados com grande freqiiéncia no Oriente Préximo o que evidencia a origem do gado
taurino europeu. Por outro lado, o gado africano mostrou pertencer a um haplogrupo
separado que raramente € encontrado em outros locais.

Cymbron et al. (43) supde que no continente europeu, a migragao tenha ocorrido a partir
do Oriente, seguindo dois caminhos principais: a Rota do Danudbio, expandindo-se pelas
planicies do norte e do centro da Europa e a Rota ao longo da costa do Mediterraneo.

De acordo com Gotherstrom et al. (23) com base nos dados de DNAmt e haplétipos do
cromossomo Y, a domestica¢do do gado no Oriente Préximo foi seguida de hibridiza¢do com
machos auroques na Europa, o que deixou um “imprinting” paterno na composicdo genética
das racas modernas do norte e centro da Europa.

BOS PRIMIGENIUS TAURUS E B. PRIMIGENIUS INDICUS: UMA NOVA
CLASSIFICACAO?

Segundo Heindleder, Lewalski e Jenke (3), o tempo estimado de divergéncia entre
taurus e indicus € de 1,7 a 2,0 milhdes de anos atrds. A andlise completa da sequencia de
nucleotideos do DNAmt foi de 16.338 e 16.339 nucleotideos para taurinos e zebuinos,
respectivamente. O nimero de pares de bases do auroque (Bos primigenius) é o mesmo do de
taurinos (4). A andlise realizada por Heindleder revelou que as duas subespécies diferem
entre si em 237 posi¢des. A andlise filogenética “combinada” de taurinos e zebuinos viventes
e do auroque, levou os autores a sugerirem uma nova denominagao para as duas formas de
gado domesticado: B. primigenius taurus para taurinos e B. primigenius indicus, para
zebuinos, como “status” de duas subespécies de bovinos.
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Beja-Pereira et al. (9) com base na sequéncia de DNAmt de auroques italianos relatam
que os seus dados sdo compativeis com vdrios eventos de domesticacdo local na Europa e a
favor da hipétese da origem multipla do gado europeu. Algumas racas domesticadas do
Oriente Préximo teriam sido introduzidas na Europa e provavelmente intercruzadas com
racas silvestres locais e também com o gado africano introduzido, formando uma importante
fonte de recursos genéticos. Entretanto as sequéncias de SNPs de cromossomo Y ndo indicam
hibridizacdo entre o auroque europeu e o gado doméstico (13).

Negrini, Nijman e Milanesi (44) utilizando resultados de AFLP, enfatizando a
divergéncia entre ragas taurinas européias, indicando uma grande influéncia do gado Oriente
nas ragas italianas e hungaras.

A ORIGEM E DOMESTICACAO DOS ZEBUINOS

A domesticacio dos zebuinos, segundo os estudos, teria ocorrido no Vale do Rio Indo
(hoje Paquistao) com difusdo pela India e s6 mais recentemente (hd menos de 3.000 anos)
teria sido introduzido na Africa pelos machos.

Como ja foi assinalado, a andlise do DNAmt tem demonstrado que taurinos e zebuinos
e taurinos europeus e africanos tiveram domesticacdes independentes. Os auroques do sul da
Europa aparentemente foram os que mais contribuiram na domestica¢ao dos bovinos.

O evento de domesticacio que deu origem aos zebuinos ocorreu no Sul da Asia
conhecido como Subcontinente indiano (hoje representado pela India, Paquistio, Bangladesh,
Nepal, Butdo, Maldivias e Sri Lanka). Provavelmente o Vale do Rio Indo, localizado nesta
regido, foi o centro de domesticacdo dos zebuinos na mesma época dos taurinos (4).
Entretanto a domesticacio dos zebuinos aconteceu também no norte da Africa e na Europa,
atestada pelos esqueletos e pinturas das cavernas do Paleolitico.

A partir da utilizacio de dados moleculares vdrias racas bovinas da Asia e da Africa
comegaram a ser analisadas, com o intuito de descobrir os progenitores do gado zebuino.
Todas as racas asidticas e africanas foram consideradas como zebuinos Bos indicus, com
excecdo da N'Dama, morfologicamente considerada como Bos taurus, existente em alguns
paises do Oeste da Africa como Gambia, Guiné, Guiné-Bissau, Nigéria e Senegal.

Segundo alguns autores a populacdo de zebu desenvolveu-se independentemente em
grupo separado no Neolitico (8 a 10 mil anos) no Baluquistao (hoje Paquistdo). A subespécie
de Auroque do sul da Asia (Bos primigenius nanadicus) seria a mais provavel progenitora
desse gado (39).

Outras evidéncias arqueoldgicas e genéticas sugerem que os zebuinos sao resultantes de
um evento de domesticacdo do auroque (Bos primigenius) no sudoeste asidtico. Entretanto
uma domesticacio independente pode ter ocorrido no norte da Africa e no leste da Asia com
possibilidade de introgressdao local com o auroque silvestre. Embora as evidéncias
arqueoldgicas apontam com seguranca que a domesticagdo do zebu tenha sido no
subcontinente indiano, a origem geografica exata e a histéria filogenética do zebu
permanecem incertas (45). Estes pesquisadores, analisando o DNAmt, identificaram dois
diferentes haplogrupos (I1 e 12) no Subcontinente indiano (1) consistente com a hip6tese de
que todo gado zebu teve origem nesta regido. Para o haplogrupo 11 foi sugerido que o Vale
do rio Indo (Indus Valley) que é uma sub-regiao do Subcontinente indiano (2). Este local teria
sido o mais provdvel centro de domesticacdo dos zebuinos indicado também pelas evidéncias
arqueoldgicas. Outros apdiam que a subespécie Bos primigenius nanadicus habitou o sul da
Asia dando origem aos zebuinos (36).

A CLASSIFICACAO GENETICA DOS BOVINOS DA AFRICA
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A origem do gado africano moderno € ainda controversa. No presente elas representam
um mosaico de morfologias bovinas com o zebu e com predominio de formas intermediarias
referidas como “sangas”. Os sangas sdo uma mistura de gado taurino da Africa sem cupim e
de chifres compridos com o gado zebu introduzido na Africa nos tltimos milénios,
provenientes da Asia.

Os exemplos vivos de que o gado africano € um taurino na sua origem sdo as racas do
Oeste da Africa como a N’Dama da Guiné que nio teve qualquer influencia do gado zebu e
tem o seu DNAmt exclusivamente de Bos taurus. As representa¢des pictéricas da Africa
mostram animais sem giba e os esqueletos encontrados ndo tém evidéncias de animais
zebuinos. O gado com cupim sd3o 0s migrantes mais recentes pois s6 estiveram presentes na
Africa nos dltimos milénios por meio de machos (36). De acordo com Anderung et al. (46),
inicialmente o gado africano domesticado era do tipo taurino. Hoje o gado africano € do tipo
taurino, zebuino e de seus cruzamentos. Foram identificados haplétipos de origem taurina e
zebuina, tanto no cromossomo X como no Y.

As racas bovinas africanas com cupim sao classificadas como zebuinos, entretanto
devem ser diferenciados dois tipos: com giba toricica, tipica dos nossos zebuinos e
classificadas como zebu e com giba cérvico-tordcica classificadas como sangas. Os sangas
envolvem uma mistura do gado original africano sem giba e chifres longos com o gado zebu
com giba torécica ou cérvico-tordcica de origem asidtica (47).

A partir da utilizagio de dados moleculares as racas bovinas da Africa e da Asia foram
analisadas, com o intuito de descobrir os progenitores do gado moderno. Todas as racas
asidticas e africanas foram consideradas como zebuinos Bos indicus, com exce¢do da raca
N'Dama do Oeste da Africa (Gambia, Guiné, Guiné-Bissau, Nigéria e Senegal)
morfologicamente considerada como Bos faurus, juntamente com as européias e britanicas e
cujos descendentes sobreviveram gracas as adaptagdes para a resisténcia a doencas como a
tripanosomiase e sofreram uma domesticacdo independente (44). Nas populagdes de Gambia,
a raca N'Dama tem haplétipos de DNAmt taurino e cromossomos Y zebuino (100%). Nas
populacdes de Guiné Bissau ha um polimorfismo de Y (19,41).

A utilizacdo de sondas Y especificas (16cus DYZ1) evidenciou a introgressao mediadas
por machos zebuinos nas populacdes de N'Dama ocorrida hd trés mil anos (19). Essa
introgressdo nas populagdes de gado africano também foi observada na formacdo de ragas
japonesas, coreanas € da Mongolia (22).

Nas udltimas décadas, com a utilizacdo de dados cromossdmicos e moleculares uma nova
classificacdo dos bovinos africanos foi sugerida por Frisch et al. (47) (Figura 3), considerando
que quase nunca hd uma concordancia entre o tipo morfolégico (com ou sem cupim) € 0s
resultados dos marcadores de DNA (DNAmt taurino ou zebuino) e cromossomicos (Y
submetacéntrico ou acrocéntrico).

Zebu (giba toricica, Raca: Boran Leste da Africa
B. indicus | de zebuinos) »| Raca. » | Y:acroc. .
“taurindicus”’ DNAmt: taurino
Ragas: Sul da Africa
Sanga ( musculatura Africander >
_A| cervico-toricica) ¥ Tuli ’ Y: subm
B. taurus \ ut, DNAmt: taurino
Taurlngbafr1cano > Raga: N"Dama » | Oesteda Africa
(sem giba) Y: acro / submetac

DNAmt: taurino
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Figura 3. Classifica¢do dos bovinos africanos modificado (47).

Nesta nova classificacdo, as racas do sul da Africa como o Tuli (Zimbdbue) e o
Africander (Africa do Sul) foram chamadas de sangas, identificadas como Bos faurus e nio
como Bos indicus como era anteriormente. Os sangas tem cromossomo Y e DNAmt taurino,
portanto com ancestrais zebuinos e taurinos ou seja resultantes do cruzamento entre machos
taurinos e fémeas zebuinas com giba. Nao apresentam cupim tordcico caracteristico, mas um
desenvolvimento da musculatura cérvico-tordcica nos machos.

As ragas africanas com cupim tordcico tipico de zebuinos sdo classificadas como Bos
indicus (ou “taurindicus”). O exemplo é o Boran do Leste da Africa (Quenia), que é o mais
zebuino das ragas africanas com Y zebuino e DNAmt taurino.

O Africander e seus derivados como o Bonsmara e Belmond Red tem Y taurino e
DNAmt taurino.

A ORIGEM DO GADO CHINES

A anélise da sequencia do DNAmt do gado da China indicam uma grande diversidade
do gado chinés. Jia et al. (48) relatam que a proporcao de Bos taurus e Bos indicus no gado
chinés foi de 64,3 e 35,7%, respectivamente. De acordo com Lei et al. (49) o gado chinés
revelou sequéncias tanto de taurinos como de zebuinos e a domesticacdo teria ocorrido na
regido de Yunnan-Guizhou.

O CONCEITO DE SUBESPECIE PARA TAURINOS E ZEBUINOS

A classificacdo de Lineu distingue duas espécies de bovinos domésticos: o Bos indicus
com cupim e o Bos taurus sem cupim. Entretanto, a completa inter-fertilidade entre taurinos
e zebuinos levaram os autores a considerarem ambos como subespécies .

A maioria classifica taurinos e zebuinos como duas subespécies separadas, definindo
subespécie como “populagdes parcialmente diferenciadas dentro da espécie podendo diferir
em um certo nimero de caracteristicas e com padrdes de distribuicao geogréfica” (34).

De acordo com a FAO (50), a subespécie Bos taurus taurus é da Europa setentrional
(Norte) de clima temperado; sdo animais sem cupim, com chifres curtos, pele clara e pelos
longos e o Bos taurus indicus sdo animais das regides tropicais, com cupim, barbela
abundante e pregueada, pele pigmentada e solta, pelos curtos e finos. Essas duas formas de
bovinos divergiram em duas linhagens separadas, ha 1,7 a 2,0 milhdes de anos atrds, em uma
clara dicotomia, mostrada pelo DNAmt (35, 39).

O cupim, giba ou bossa, a principal caracteristica dos zebuinos, ¢ uma mistura de
musculo, gordura e tecido conetivo. O cupim pode ser tordcico (da 1% a 9*. vértebra tordcica)
ou cérvico-toracico ( da 6. vértebra cervical a 5% vértebra toracica), ndo se sabendo ao certo
a sua funcdo. Nos cruzamentos de zebuinos com taurinos o cupim quase desaparece na
descendéncia. Como exemplo, o gado girolando. As fémeas F1 sdo desprovidas de cupim e
os machos podem apresentar musculatura mais desenvolvida na regido cérvico-toracica.
N3ao existem pesquisas formais sobre a genética desta caracteristica. Aparentemente trata-se
de uma caracteristica monogénica recessiva ou poligénica com mais de um gene recessivo.

O CARIOTIPO DOS BOVINOS - O POLIMORFISMO DO CROMOSSOMO Y

A revisdo sobre o caridtipo dos bovinos por raga é uma tarefa complicada, pois as
dezenas de trabalhos sobre a descri¢cao do caridtipo nao especificam a raga ou identificam a
origem da cultura de fibroblastos. Muitos sd@o provenientes de animais taurinos europeus de
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corte ou mesticos de frigorificos. Uma alternativa foi utilizar o Atlas de Cromossomos de
Mamiferos, publicado em 1967 para os taurinos e em 1968 para os zebuinos com a descri¢dao
(considerada definitiva) para os dois cariétipos (51).

A andlise dos cromossomos mitéticos mostrou um polimorfismo do cromossomo Y
entre as duas formas de bovinos, com centrdmero terminal (acrocéntrico) nos zebuinos e
mediano ou submediano (meta/submetacéntrico) nos taurinos. Dessa forma, o cromossomo Y
pode ser considerado como um marcador diferencial entre essas duas subespécies. A andlise
detalhada dos cromossomos € muitas vezes realizada quando h4 interesse desse estudo para
saber a origem da raga ou na identificacdo de translocacdes equilibradas como a 1/29.

Pouco se conhece sobre a relagdo do Y e problemas de infertilidade nos bovinos como
as microdelecdes, por exemplo. O SRY (regido do cromossomo Y responsdvel pela formacao
de testiculo). Nos taurinos esta localizado na por¢do distal do bragco longo e nos zebuinos na
por¢ao distal do pequeno braco curto. Nos humanos estd localizado no brago curto.

0] CARI()TIPO ULTRAESTRUTURAL DOS BOVINOS - O COMPLEXO
SINAPTONEMICO (CS) POR MICROSCOPIA ELETRONICA

O cariétipo ultra-estrutural é aquele resultante de uma técnica citoldgica que se baseia
na andlise dos cromossomos na meiose. Com isso sé € possivel visualiza-lo a partir de células
germinativas utilizando microscopia eletronica. Todavia isso ndo impede de inferir o cariétipo
comum (de células mitéticas) a partir do cariétipo ultra-estrutural.

Durante a meiose I da divisdo celular, cada cromossomo tem um parceiro (homologo).
O processo de pareamento dos homodlogos acontece durante o estigio de paquiteno e é
denominado sinapse. Esta requer, para a sua formacdo, uma estrutura protéica, denominada
complexo sinaptonémico (CS). Como nessa fase os cromossomos estdo bastante
desespiralizados, é possivel uma andlise da sua estrutura, dai o nome de caridtipo ultra-
estrutural. A sinapse sO acontece quando ocorrer homologia, portanto os individuos
resultantes do cruzamento entre duas diferentes espécies a sinapse ndo acontece e a posterior
disjuncdo dos homélogos é desorganizada, levando a esterilidade dos hibridos. E o que
acontece com o produto resultante do cruzamento entre duas espécies diferentes (Equus
caballus X Equus asinus) dando origem ao burro e a mula.

No caso do cruzamento entre duas subespécies como o B. taurus X B indicus esta
andlise revelou diferencas no CS dos machos com um elevado grau de anormalidades de
pareamento na meiose (52-54). Dollin, Murray e Gilles (53) analisam o CS dos produtos de
cruzamento Brahman X Hereford e detectam que as anormalidades mais comuns foram
pareamento parcial, falha no pareamento e entrelacamentos.

AS ADAPTACOES DE TAURINOS, ZEBUINOS E SANGAS

Atualmente as ragas de bovinos estdo agrupadas em trés subdivisdes: os taurinos que
sofreram o processo da adaptacdo e estdo ambientados a regides de clima temperado; os
zebuinos e o sanga africano adaptados as regides de clima tropical. Os taurinos compreendem
as ragas continentais e britanicas que se caracterizam por ndo possuirem cupim, chifres
geralmente curtos, pele clara e pelos longos. Os zebuinos foram adaptados a regides de clima
tropical, possuem cupim, chifres geralmente compridos, barbela abundante, pele pigmentada e
solta, pelos curtos e finos. Os Sangas originaram-se da hibridizacdo do zebu com ragas
taurinas africanas que foram introduzidas na Africa hd 2.000 a 3.000 anos e também sofreram
adaptagdes para o clima tropical. Pode ser distinguido do zebu puro por possuir cromossomo
Y taurino, giba menor localizada mais préxima ao pescoco (regido cérvico-tordcica), barbela
abundante, orelha média, e pele pigmentada. Exemplos de alguns sangas africanos ou tipo
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bioldgico africano existentes no Brasil sdo: Africinder, Tuli e Boran. O Africander ¢é
origindrio da Africa do Sul, chifrudo com variedade mocha, chifres compridos saindo para
baixo ou para trds. A pelagem € vermelha nas suas vérias tonalidades com cromossomo Y
taurino. Os machos chegam a pesar 1.000 kg. O Tuli, com cromossomo Y zebuino, é
origindrio do Zimbdabue (Sul da Africa) e o Boran da Somalia e EtiGpia.

Outros destaques nas propriedades dos zebuinos sdo: a baixa taxa de metabolismo basal,
a maior atividade das glandulas sudoriparas e maior resisténcia ao calor, aos ecto e endo
parasitas. Quanto ao comportamento, hd uma maior tendéncia a dispersdo nos taurinos e
ajuntamento nos zebuinos quando sdo colocados em espago aberto, bem como diferencas na
emissdo do sons vocais.

EXISTEM ZEBUINOS “PUROS” NAS AMERICAS?

Marcadores de DNA mitocondrial foram utilizados por Meirelles et al. (55) para
verificar a influéncia das ragas taurinas na formacdo dos zebuinos na América do Sul e
também na raca Brahman nos Estados Unidos. Estes ultimos apresentaram DNAmt
exclusivamente de taurinos (e em menor escala, o nelore e o gir). Isso indica que na formacao
do Brahman houve cruzamento absorvente de machos zebuinos com fémeas de origem
taurina. A sequéncia completa do DNAmt da raca Brahman foi analisada por Qu et al. (17)
mostrando que haplétipos taurinos de gado de corte europeu estavam presentes em 90% do
genoma desta raga.

Com isso podemos afirmar: nem sempre € perfeita a associagdo: presenca de cupim =
DNAmt zebuino + Y zebuino ou auséncia de cupim = mtDNA taurino + Y taurino.
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