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Devido ao aumento da demanda por alimentos e a preocupagdo com o impacto ambiental
da pecuaria, novas linhagens bovinas estdo sendo desenvolvidas para melhorar a eficiéncia
dos sistemas de produgdo. Nesse cenario, foi criada a linhagem Nelore Myo, que é
caracterizada pela introgressdo da mutacdo nt821 (delll) do gene da Miostatina na raca
Nelore (Bos indicus). O presente trabalho objetivou avaliar a ancestralidade de 99 animais
heterozigotos para a mutacdo no gene, pertencentes a trés geracdes (G2, G3 e G4) de
Nelore Myo. Para tal, foram utilizados gendétipos de 777963 marcadores de polimorfismo de
nucleotideo unico (lllumina® BovineHD BeadChip). Foi utilizada a analise de componentes
principais (PCA) e de admixture para estimar a ancestralidade global e uma maquina de
vetor de suporte (SVM) a fim de avaliar a ancestralidade local dos haplétipos. A biblioteca
haplotipica de treinamento foi composta por haplétipos Bos indicus obtidos com dados
genotipicos das racas Gir e Nelore, e haplotipos Bos taurus de amostras de Charolés e
Limousin. A analise de admixture mostrou um padrdo semelhante a de PCA, em que as
geracOes posteriores apresentaram niveis mais baixos de ancestralidade Bos taurus que
geragOes anteriores. As médias estimadas por admixture ficaram proximas do esperado
(p=0,608), com G2, G3 e G4 apresentando valores em torno de 30%, 12% e 4%,
respectivamente. A selecédo para delecdo deixou um ponto ativo de ancestralidade de Bos
taurus no cromossomo 2 em todas as geracdes analisadas. As propor¢des de Bos taurus no
genoma global dos animais, reduziram a cada gerac¢do, demonstrando que apds a quarta
geracdo o0s animais apresentam apenas 6,25% e 4% pelas metodologias de SVM e
admixture, respectivamente. A distribuicdo do comprimento do haplétipo taurino através das
geracdes demonstrou que o tamanho médio ndo se desviou significativamente (p> 0,05) das
expectativas, apresentando tamanhos médios de G2= 43 Mbp, G3= 20 Mbp, G4 = 22 Mbp.
O presente trabalhou demonstrou que os animais Nelore Myo apresentam aproximadamente
93% de genoma Bos indicus apos a quarta geragao.
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