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A aquisicao dos Bufalos no Brasil inicialmente foi motivada pelo seu exotismo e
ndo pelas suas qualidades zootécnicas. O maior interesse na espécie, particularmente apos
a década de 80, foi acompanhado de intenso intercambio de animais entre os Estados
brasileiros principalmente por criadores buscando introduzir espécimes de maior pureza
racial e de caracteristicas fenotipicas mais adequadas a seus objetivos de exploracao. Essa
mistura conferiu uma variabilidade que muitas vezes é observada na conformacéao
corporal desses animais, caracterizando-se como uma variedade distinta. Algumas
caracteristicas exigidas no padrdo racial sdo perdidas e estes individuos excluidos,
diminuindo o ndmero de animais disponiveis para selecdo visando caracteristicas de
interesse econdmico. Em casos como estes, a exploracdo da genética molecular, pode ser
um instrumento para a identificacdo de animais que, se bem caracterizados, seriam mais
interessantes para serem mantidos como reprodutores aumentando a eficiéncia da selecéo
no gerenciamento dos rebanhos. Dessa forma, o objetivo desse trabalho foi realizar um
diagndstico de similaridade genética, a partir da construcdo de uma arvore filogenética,
entre o rebanho de bubalinos da Estacdo Experimental Agronémica da UFRGS (EEA) e
individuos de diferentes ragas de bubalinos. Foi realizada extracdo do DNA total e reacfes
em cadeia da polimerase (PCR) do fragmento inicial do gene mitocondrial citocromo b
de 14 individuos do rebanho de bubalinos da EEA, sendo posteriormente sequenciados.
A filogenia foi reconstruida utilizando 673 pares de base de sequencias do gene
mitocondrial citocromo b e foram incluidas sequéncias de diferentes racas de bubalinos
obtidas no Genbank. Como resultado, os espécimes se agruparam com os individuos das
racas Mediterraneo e Nili-Ravi formando um clado com alto valor de suporte no ramo.
Isso representa um panorama de que a linhagem matrilinear do rebanho analisado, quando
comparado com individuos das ragas Murrah, Carabao, Fuzhong, Nivi-Ravi e
Mediterraneo, tem origem similar aos das racas Mediterraneo e Nili-Ravi.



