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RESUMO  

Registros de pesos ao nascimento, ao desmame e mensais dos 8 aos 19 meses de idade referentes à animais 
dos grupos genéticos: ½Canchim-Nelore (CN), ½Angus-Nelore (AN) e ½Simental-Nelore (SN), pertencentes à 
Embrapa Pecuária Sudeste, São Carlos, SP, foram analisados pela técnica dos modelos não lineares incluindo, 
no modelo Logístico, os efeitos fixos de grupo contemporâneo e das classes de genótipos dos genes da kappa-
caseína-HinfI (CSN3): AA e AB, do hormônio do crescimento-AluI (GH): LL e LV e da β-lactoglobulina-HaeIII 
(LGB): AA, AB e BB, com o objetivo de verificar a influência destes genes sobre a curva de crescimento destes 
animais. Os resultados sugerem que, os parâmetros A e k, da função Logística utilizada para descrever o 
crescimento dos grupos genéticos NC, NA e NS, foram influenciados pelos polimorfismos dos genes CSN3, GH 
e LGB. As maiores diferenças entre os genótipos para os genes CSN3, GH e LGB foram observadas a partir dos 
12-13 meses de idade. Evidências de que os polimorfismos dos genes CSN3, GH e LGB estejam ligados à QTL 
(“Quantitative Trait Locus”) influenciando a curva de crescimento de bovinos, indicam que no futuro, os genótipos 
destes genes podem ser usados em programas de seleção assistida por marcadores. 
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TITLE  

EFFECTS OF GENETIC POLYMORPHISMS ON THE BEEF CATTLE GROWTH  
  

 
ABSTRAC T  

Records of the weights at birth, weaning and monthly from 8 to 19 months of age from three genetic groups: 
½Canchim-Nellore (CN), ½Angus -Nellore (AN) e ½Simmental-Nellore (SN), born in 1998 and 1999 in Southeast 
Brazil, were used to fit a Logistic nonlinear model that included the fixed effects of the contemporary group and 
genotype of the genes kappa-casein-HinfI (CSN3): AA and AB, growth hormone-AluI (GH): LL and LV, and β-
lactoglobulin-HaeIII (LGB): AA, AB and BB, to examine the effect of these markers on the growth curve. The 
Logistic model used by explain of growth of the NC, NA and NS genetic groups, was influenced by genotypes of 
the CSN3, GH e LGB markers The major differences started at 12-13 months of age. Evidences that CSN3, GH 
and LGB polymorphism are linked to QTL influencing growth curve in beef cattle, indicates these genotypes may 
be a useful marker in future maker-assisted selection programs. 
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INTRODUÇÃO  

Os marcadores moleculares têm sido associados às características de interesse econômico. Os polimorfismos 
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do hormônio do crescimento (GH) foram associados à produção (MOODY et al., 1996) e quantidade de gordura 
do leite (YAO et al., 1996), ao peso ao nascimento (ROCHA et al., 1992), ao peso aos 12 meses (PEREIRA et 
al., 2001) e também a composição e qualidade da carne (TAYLOR et al., 1998). A kappa-caseína (CSN3) e a β-
lactoglobulina (LGB) foram associados ao valor genético do peso ao nascimento (PN), do ganho do nascimento 
ao desmame (GND), do ganho do desmame ao ano (GDA) e o valor genético materno do PN e do GND (MOODY 
et al., 1996), e também com o PN, peso aos 350 dias de idade (P350) e com o peso ao primeiro parto (PPP) 
(LIN et al., 1987). Os polimorfismos dos genes CSN3, GH e LGB, influenciaram os parâmetros A e k da curva 
Logística ajustada aos dados de peso em função da idade de bovinos cruzados (PAZ, 2002). Pondera-se que 
análises que considerem os parâmetros das funções não lineares e os efeitos fixos e/ou covariáveis 
simultaneamente no modelo, sejam mais adequadas, como proposto por SCHABENBERGER (2001). Desta 
forma, no presente estudo, a modelagem dos dados de peso em função da idade, de animais ½Canchim-Nelore 
(CN), ½Angus -Nelore (AN) e ½Simental-Nelore (SN), foi realizada pela técnica de modelos não lineares usando-
se o procedimento NLIN (SAS, 2001). O modelo não linear Logístico, incluiu os efeitos fixos de grupo 
contemporâneo e dos genótipos dos genes da kappa-caseína-HinfI (CSN3): AA e AB, do hormônio do 
crescimento-AluI (GH): LL e LV e da β-lactoglobulina-HaeIII (LGB): AA, AB e BB, com o objetivo de verificar a 
influência destes genes sobre a curva de crescimento dos animais e estimar os parâmetros da função Logística, 
simultaneamente. 
  

 
MATERIAL E MÉTODOS  
 

Foram utilizadas observações de 230 pesagens tomadas ao nascimento, ao desmame (7 meses), e 
mensalmente dos 8 aos 19 meses de idade, de animais ½Canchim-Nelore (CN) (n=66), ½Angus-Nelore (AN) 
(n=68) e ½ Simental-Nelore (SN) (n=52), pertencentes à Embrapa Pecuária Sudeste, São Carlos, SP. Os 
polimorfismos de restrição empregados foram os dos genes da kappa-caseína-HinfI (BARENDSE et al., 1997), 
do hormônio do crescimento-AluI (LUCY et al., 1991), e β-lactoglobulina-HaeIII (BARENDSE et al. 1997), que 
são do tipo RFLP-PCR e estão distribuídos nos cromossomos 6, 19 e 11 de bovinos, às distâncias de 103 cM, 
72,7 cM e 150 cM, respectivamente, cujas classes genotípicas observadas foram LL e LV para o GH e AA, AB 
e BB para CSN3 e LGB. Formou-se 8 grupos de contemporâneos (GC) pela concatenação das variáveis, sexo, 
ano de nascimento (1998 e 1999) e grupo de manejo alimentar (CS=com suplementação e SS=sem 
suplementação). O conjunto de dados peso-idade foi ajustado pelo modelo Logístico (yt=A[1+e-kt]-m) por meio da 
técnica dos modelos não lineares usando-se o PROC NLIN (SAS, 2001) e as estimativas dos parâmetros deste 
modelo foram descritas por PAZ, 2002. 
Neste estudo, foi utilizada a proposta de SCHABENBERGER, 2001, considerando-se no modelo de análise os 
polimorfismos dos genes CNS3, GH e LGB e o GC, como efeitos fixos. A influência do GC sobre a curva de 
crescimento foi verificada pela técnica dos modelos não lineares (SAS, 2001), considerando-se dois modelos. O 
primeiro, denominado Completo, considera diferentes conjuntos de estimativas de parâmetros (A, k e m) em 
função dos GC, para definir a resposta ajustada pelo modelo Logístico. O segundo modelo, denominado 
Reduzido considera que não existem diferenças entre os GC, então a curva de crescimento dos animais pode 
ser definida por um único conjunto de estimativas de parâmetros  (A, k e m). Da mesma forma verificou-se a 
influência dos genótipos dos animais para os genes CSN3, GH e LGB, sobre a curva de crescimento. Neste 
caso, o modelo Completo considera diferentes conjuntos de estimativas de parâmetros (A, k e m) em função 
dos genotípos e dos GC, para definir a resposta por meio do modelo Logístico e o modelo Reduzido considera 
que não existem diferenças entre os genótipos, ajustando o conjunto de dados peso-idade por meio de um 
modelo com número reduzido de parâmetros (A, k e m) definido em função dos grupos contemporâneos. Para 
cada gene estudado foi definido um modelo Completo, que incluiu apenas o efeito principal do gene, 
considerando-se (n1 x n2) conjuntos de estimativas de parâmetros (A, k e m) formados pela concatenação dos n1 
GC (n1=8) e dos n2 genótipos para cada gene. 
RESULTADOS E DISCUSSÃO  

O efeito do GC exerceu influência significativa (P<0,0001) sobre a curva de crescimento dos animais CN, AN e 
SN. 
Para os genes CSN3 e GH o número de classes foi igual a 2 (AA e AB para CSN3 e LL e LV para GH) nos três 
grupos genéticos CN, AN e SN. Quanto ao gene LGB, foi igual a 3 (AA, AB e BB) para a análise dos animais 
CN e AN e igual a 2 (AB e BB) para os animais SN. O modelo Reduzido nesta análise, foi definido por 8 
conjuntos (um para cada GC) de estimativas dos parâmetros A, k e m  da função Logística. Os resultados de 
associação entre os polimorfismos dos genes CSN3, GH e LGB e a curva de crescimento ajustada pelo modelo 
Logístico para bovinos CN, AN e SN, estão apresentados na Tabela 1. 
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Os genótipos do gene CSN3 influenciaram (P<0,001) a curva de crescimento dos animais dos três grupos 
genéticos (Tabela 1). Com exceção dos animais do grupo genético CN, os genes GH e LGB também 
influenciaram a função Logística ajustada às curvas de crescimento destes bovinos.  
LIN et al., 1987 e MOODY et al., 1996, encontraram associação do gene CSN3 e LGB com características de 
crescimento no período do nascimento aos 350 dias de idade, em bovinos de corte. TAMBASCO et al., 2003 
utilizaram os mesmos animais envolvidos no presente estudo e encontraram efeito significativo dos 
polimorfismos do gene GH e da interação entre os genes GH e LGB, sobre o ganho de peso do nascimento ao 
desmame e do desmame aos 12 meses de idade. Os resultados encontrados na literatura com relação à 
associação de marcadores com características produtivas são conflitantes. O genótipo LL do gene GH foi 
associado ao maior ganho de peso por UNANIAN et al., 2000 em animais da raça Nelore, enquanto MOODY et 
al., 1996 verificaram que o alelo V estava associado com maior ganho de peso no período do nascimento ao 
desmame em bovinos da raça Hereford. Estas contradições podem ser explicadas por diferenças no 
desequilíbrio de ligação entre marcadores e QTL (“Quantitative Trait Locus”) nas diferentes populações 
estudadas, além de diferenças na base genética destas populações, também influenciarem o efeito dos QTL 
(MOODY et al., 1996).  
Análises que consideram os efeitos fixos no modelo e estimam os parâmetros da função simultaneamente 
parecem mais adequadas que os procedimentos usuais que estimam os parâmetros da função para cada 
animal e posteriormente analisa a influência destes efeitos fixos sobre os parâmetros estimados utilizando-se 
análises de modelos lineares (PAZ, 2002). Entretanto, é relevante recomendar análises adicionais em 
populações maiores e com fatores ambientais mais controlados, principalmente porque a aplicação desta 
metodologia aos dados de associação entre polimorfismos genéticos e o crescimento animal, foi inédita.  
 
CONCLUSÕES  

A possível aplicação dos resultados deste estudo em programa de seleção assistida por marcadores  (MAS) 
ainda é prematura. Entretanto, evidências de que os polimorfismos dos genes CSN3, GH e LGB estejam 
influenciando a curva de crescimento dos bovinos cruzados, indicam que no futuro os genótipos destes genes 
podem ser usados em programas de seleção assistida por marcadores. 
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Tabela 1.Valor observado de F (Fobs) e probabilidade do valor 
observado de F (Prob > F), para bovinos cruzados. 

Grupo 
Genético 

Gene Fobs Prob>F 

 CSN3 2,443 0,0007 
CN GH 1,001 0,4375 

 LGB 1,423 0,0536 
 CSN3 2,240 0,0006 

AN GH 2,847 0,0002 
 LGB 1,692 0,0059 
 CSN3 2,413 0,0009 

SN GH 2,433 0,0008 
 LGB 4,675 <0,0001 

CN = ½Canchim-Nelore; AN = ½Angus -Nelore; 
SN = ½Simental- Nelore; CSN3 = gene da kappa-caseína-HinfI; 
GH = gene do hormônio do crescimento-Alu I; e 
LGB = gene da β-lactoglobulina-HaeIII. 

 


