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FREQUENCIA DOS ALELOS DA HEMOGLOBINA EM
BOVINOS DAS RAC;:AS: NELORE, GIR E GUZERA.
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A maxima heterose em bovinos e observada em cruzamentos que
envolvem animais com elevada divergencia genetica, como os
cruzamentos entre rayaS zebuinas e taurinas. 0 emprego de marcadores
moleculares para identificar parentais mais divergentes a serem utilizados
em cruzamentos, podera contribuir para a redu~o do tempo despendido
nestas avalia~. Com este objetivo Coram analisadas 180 vacas da raya
Nelore (N~'.IIOJ e dais touros das rayaS Simental (Si, e Si,), Angus (An, e
Anz) e Canchim (Cn, e Cnz), quanta aos marcadores microssatelites
Texanl5 e BMl224, e os polimorfismos de restri~o do Hormonio de
Crescimento (GH>, K-caseina (CSN3) e p-lactoglobulina (LGB),
amplificados pela tecnica de PCR ("Polymerase Chain Reaction"). Os
microssatelites Texanl5 e BMl224 Coram polimorficos em todas as rayaS
analisadas. 0 marcador CSN3 se mostrou polimorfico nas rayaS Nelore e
Angus, enquanto que 0 marcador LGB foi polimorfico nas rayas Nelore,
Angus e Simental. Quanto ao loco GH, nao foi detectado polimorfismo
nos animais da raya Nelore e Canchim, sendo todos homozigotos LL. Nas
rayas Angus e Simental foi verificada a presenya do alelo V. A distancia
geniXica (DG) entre parootais foi obtida a partir do genOtipo multilocos de
cada animal. Alem de dispensar os cilculos previos das frequencias
genicas dos alelos nas rayas analisadas, este metoda permite a medida da
DG entre animais da mesma raya. A distribui~o das DG entre vacas e
touros apresentou amplitude de 0,2 a 0,7, refletindo heterogeneidade
dentro da raya Nelore. As medias de DG entre os parentais N~I.IIO) -An"
N~'.'IO)-AnZ, NC(I.IIO)-Sil, N~'.IIO)-Cnl, N~'.'10)-CnZ e N~'."O,Si2, Coram
0,56; 0,48; 0,46; 0,43; 0,40 e 0,40; respectivamente, indicando, nesta
ordem, os parentais mais divergentes quanta aos marcadores utilizados.
Esta metodologia podera ser Uti! na identifica~o de acasalamentos mais
promissores quanta a caracteristicas de produ~o.
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A maioria dos estudos geneticos ern bovinos dependem da allalise de
IXIrcntesco fcita por tipagem sangilinea, envolvendo tamtx:m I) estudo
de IX>limorfismos protcicos, cntrc elcs 0 da HcmogJobina. A eficacia
desses testes na excl~o de falso parcntcsco C oblida pclo calculo da
Porcentagcm dc Exclu~o (PE), dependendo: do nlirncro de loci
tcstados; nUrncro e frequencia de alelos/loci; e, da IX>ssibiliclade dos
gcnotiIX>s poderem ou nao ser definidos diretamente a partir dos
fcn6tiIX>s. Assim, c importante conhecer as frcquencias dos alelos da
HcmogJobina, cujo teste c obrigat6rio nas verifica~Oes de pau:rnidade
fcitas no Brasil, conforrne a Portaria N° 19 de junho/96 -Ministerio
da Agricultura c do Abastecimento. Nas ra~s zebuinas Nelorc, Gir e
Guzera foram analisadas 437, 81 e 197 animais, respeclivarnente.
Nos alclos estudados, A c B, as frcqucncias obsef\'adas dos g'~n6tipos
AA; AB eBB, fiesta ordem, Coram: na ra~aNelore 37,75%, 42,33%
e 19,90%; na ra~ Gir 25,93%. 44,44% e 29,63% c na ra~ Guzcra
45,180/0, 41,62% e 13,20%. Tal cstudo nessas ra~s tern papcl
fundamental nas allalises de parentesco, contribuindo para 0 calcu1o
da Porcentagem de Excl~o do teste de tipagem sanguinea
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The racing performance data of 1140 Thoroughbred hors.es (609
male and 531 female) recorded from 1985 to 1991, were studied.
Genetic and phenotypic correlations were estimated for the fi)lJowing
traits: number of victories (NV), number of top 3 finishes
(N3),number of top 5 (N5) finishes, percentage of victoril:s (PV),
percentage of top 3 (P3) finishes, percentage of top 5 (P5) finishes,
and number of starts (NS), using MTDFREML software and the sire
model. Phenotypic correlations among all traits were positivI: (0.02 -

NS;P3 to 0.92 -N3;N5) except those between NS and PV (-0,13).
Number of starts had positive genetic correlations just with N3 and
N5. For the traits related to final placings, negative genetic c.orrelati-
ons were observed between N5;PV (-0,45), NS;P3 (-0,34) and N5;P5

(-0,25).

As analises de polimorfismo de DNA. atravcs da avalia940 de
fragmentos de restri.,ao, vem se tornando uma importante Cerramcnta para a
avalia940 de diversidade genetica. Para tanto utilizou-se a tocnica do "DNA
fingcrprinting" que perrnitiu a obteD940 de polimorfismos adcquados, atravcs
dos quais Coi possivcl a obten.,ao do nivel de variabilidadc genetica existente
entre individuos. Nas analises Coram utilizados rnateriais gencticos de galinhas
JXlra cone oriundas de linhagens experimentais e linhagem comercial
empregadas no Prograrna de Melhoramento Genctico AvicoJa da ESALQfUSP.
Os resultados do polimorfismo Coram avaliados atravcs da mctO<k>logia do "Band
Sharing", quc vem a ser a propor940 de bandas em comum relativa ao total de
bandas avaliadas na compara.,ao entre dais individuos. Os valorcs de "Band
Sharing" obtidos Coram analisados no programa NTSYS -pe para a obten940 de
dendograrna que possibilitou uma melhor avalia.,ao da similaridade entre os
individuos. Atraves dos valores dos "Band Sharing" e dendograrna calculados
vcrificou-se que 0 grupo 8 Coi 0 quc apresentou 0 valor rnais baixo de
similaridade CBS = 0,29) e desta forma pretcnde-se utilizar csses individuos
menDs assemelhados nos cruzamentos JXlra a obten9ao das progenies hibridas no
Prograrna de Melboramento da ESALQ.
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