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Os cindfilos estimam o parentesco entre individuels pedigree. Entretanto, tal procedimento
pode resultar em estimativas errdbneas ja que aganda em caes raramente é zero em funcao
dos acasalamentos dirigidos. Além disso, ha a Ipibdside de paternidade mudltipla. Este
trabalho tem como objetivo estimar a correlacdoeeatparentesco calculado por marcadores
STR ao parentesco estimado a partipetigree fornecido pelo criador, entre individuos de uma
familia endogamica de caes da r&gaBull. Dois reprodutores (P1 e P2) foram acasalados com
uma fémea (M) e foram escolhidos trés filhotes F1,e F3) para a presente investigacdo. O
sangue foi coletado em vacutainer contendo EDTAilgzado para a extracdo do DNA. Seis
locos STR foram amplificados via reacdo em cadaapdimerase (PCR). Com base nos
genotipos obtidos foram realizadas analises dessgitda variabilidade genética, tais como o
namero de alelos, a frequéncia e o conteudo denaigo polimorfica por loco. Também foi
estimada a probabilidade de exclusdo (PE) usadaestess de paternidade convencionais. O
conjunto de dados moleculares foi utilizado pa@strucdo de uma matriz de parentesco de
acordo com Lynch & Ritland. Com base nos heredogsam levando-se em conta a endogamia
presente nas diferentes rela¢des, foram constriddgsndo Wright, oito matrizes de parentesco,
combinando-se as diferentes possibilidades dempdaéele simples e multipla. A fim de verificar
as hipéteses de paternidade simples e mdultiplanfoestimadas correlacbes matriciais (r)
comparando, pelo Teste de Mantel, as matrizes aa@sco obtidas pgedigree e por dados
moleculares, utilizando 1000 permutacdes aleatdDasseis locos apresentaram um total de 17
alelos, variando entre dois e quatro por loco. #elezigosidade média esperada e observada foi
igual a 0,5556 e 0,7500, respectivamente. A prdidadie de identidade combinada foi igual a
0,0065. A probabilidade de exclusédo de paternigiedia este conjunto de marcadores, usada no
teste de paternidade convencional, foi igual a&¥88s correlagbes matriciais significativas (P
< 0,05) foram 0,4261 (P-1 sendo pai de F3 e P-F1lde F2), 0,4269 (P-1 como unico pai),
0,4394 (P-1 sendo pai de F2 e F3 e P-2, de FY986,(P-1 sendo pai de F1 e F3 e P-2, de F2).
Embora esses valores sejam proximos, a analisadndi dos locos exclui P2 nos trés casos de
paternidade mudltipla, sugerindo que a hipétese mesavel € a de P1 como pai dos trés
filhotes.
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