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RESUMO O mapeamento de QTLs (“Quantitative Trait Loci”) possibilita identificar genes que promovem a
variagdo genética nas caracteristicas de interesse econdémico. Diversos QTLs para caracteristicas de
crescimento sdo descritos na literatura, indicando a possibilidade de mapear QTLs para estas
caracteristicas através de uma varredura no cromossomo 14 (BTA14) dos bovinos. Neste trabalho, 293
animais F2, resultantes do cruzamento das ragas Gir e Holandesa, foram analisados para sete marcadores
do BTA14. Os dados de genétipos foram associados aos dados fenotipicos de peso ao nascimento, que
indicaram a presenca de um QTL (P<0,05) a 18 cM do centrdmero, com efeito aditivo de 1,57 +/- 0,55 kg.
Esses resultados reforgcam resultados anteriores, nos quais uma associacdo entre peso ao hascimento e o
marcador ILSTS011, situado a 25,7 cM desse cromossomo, foi observada para a mesma amostra de
animais do presente estudo. A regido cromossdmica onde o QTL foi encontrado é descrita na literatura
como responsavel por algumas caracteristicas de crescimento, quantidade e composicdo do leite,
deposicdo de gordura. Além disso, alguns genes ja conhecidos foram mapeados a esta regido, como o
gene da tireoglobulina, DGAT1 e o fator de transcricdo myc.

PALAVRAS-CHAVE Producéo de leite, ragcas Holandesas, marcador molécula

QTL MAPPING FOR BIRTH WEIGHT ON BOVINE CHROMOSOME 14

ABSTRACT QTL (Quantitative Trait Loci) mapping allows for the identification of genes that promote the
genetic variation in characteristics of economic interest. Diverse QTLs for growth characteristics are
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described in literature, indicating the possibility of QTL mapping for these traits through the scan of bovine
chromosome 14 (BTA14). In this work, 293 F2 animals, obtained from crosses between Gir and Holstein
breeds, were analyzed for seven markers of BTA14. The genotype data was analyzed and associated to
the phenotypic data of birth weight, resulting in the presence of a QTL (P<0.05) at 18 cM from the
centromere, with additive effect of 1.56 +/- 0.55 kg. These results agree with previous association between
birth weight and the marker ILSTS011, mapped to 25.7 cM of BTA14, observed for the same animals. The
region to which the QTL was assigned is described in literature as responsible for some characteristics of
growth, yield and composition of milk, deposition of fat. Moreover some known genes were mapped to this
chromosome region, such as the gene of the thyroglobulin and the transcription factor myc.

KEYWORDS Milk production, Holstein bred, molecular marker

INTRODUCAO

Nos animais domeésticos, a principal funcdo do mapeamento gendmico € identificar e
caracterizar genes que controlam a variagdo nas caracteristicas de interesse econdémico.
A variacdo associada aos marcadores moleculares possibilita auxiliar os programas de
melhoramento genético, visando a obtencdo de animais economicamente mais
produtivos. Densos mapas de marcadores moleculares e avancados métodos
estatisticos tém possibilitado a procura pelos QTLs (“Quantitative Trait Loci”) através do
genoma.

QTLs para caracteristicas de crescimento em gado de corte tém sido relatados em
numerosos estudos (Casas et al., 2000). Hetzel et al. (1997) encontraram uma regiao
significativa no cromossomo 14 (BTA14) para duas caracteristicas, peso ao hascimento
e peso dos seis aos 12 meses. Morris et al. (2002) encontraram dois QTLs no BTA14
que foram significativamente associados a uma série de caracteristicas de crescimento,
tendo sido demonstrados efeitos aditivos entre os dois QTLs para ganho precoce de
peso.

Este trabalho teve como objetivo mapear possiveis QTLs para peso ao nascimento no
cromossomo 14 de bovinos (BTA14) em uma populacéo experimental F2, obtida a partir
do cruzamento das racas Gir e Holandesa.

MATERIAL E METODOS

Para a realizagédo do experimento, animais F2 foram obtidos do cruzamento de animais
F1 das ragcas Gir e Holandesa, realizados na Fazenda Santa Maria, pertencente a
Embrapa, situada em Vassouras, no estado do Rio de Janeiro.

O cruzamento dos animais parentais foi feito com 28 fémeas Gir que foram inseminadas
por quatro touros da raga Holandesa, resultando em 150 animais F1 (incluindo machos e
fémeas). Cinco machos F1, com base no seu vigor, foram escolhidos para serem os pais
da geracao F2. Estes machos se acasalaram com 18 fémeas F1, evitando-se parentesco
entre o reprodutor e as fémeas, resultando em quatro familias. Cada uma das quatro
familias produziu cerca de 95 animais F2, totalizando 382 animais.

Amostras de sangue ou sémen foram coletadas para a extracdo do DNA de todos os
animais. A escolha dos marcadores foi baseada na sua posicado no mapa, ho numero de
alelos e no minimo de 50% de heterozigosidade, de acordo com do mapa produzido pelo
Meat Animal Research Center (MARC). Foram selecionados sete marcadores
microssatélites visando cobrir 100% do cromossomo 14, com um espacamento de 20
cM, em média, entre os marcadores. Estes marcadores selecionados foram utilizados
para a analise do gendtipo dos 382 animais da populacao F2.
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As reacdes constaram de 25 ng de DNA gendmico; de 0,20 mM de dNTPs; 1,5
mM MgClI2; 0,1 uM de cada primer e 0,25 unidades de Taq polimerase num volume total
de 12,5 pL. As amplificagcdes foram feitas em um termociclador, com as temperaturas de
anelamento especificas para cada primer. Ao final das amplificacdes, os produtos foram
analisados no sequenciador ABI Prism 3100 Avant (Applied Biosystems).

As analises estatisticas foram feitas pelo método de regresséao linear (Halley & Knott,
1992) utilizando o software QTL Express através do site http:/qtl.cap.ed.ac.uk. As
informacgdes de mapa do cromossomo 14 foram as produzidas pelo MARC.

Os dados fenotipicos de peso ao nascimento de 293 animais foram utilizados na opc¢éo
de andlise de F2, onde se considera que as linhagens parentais sao fixadas para alelos
alternativos do QTL em estudo. O programa realiza testes de permutacdo para obtencao
dos valores de significancia de 1 e 5% e procedimentos de permutagdo com
reamostragem (“bootstrap”) para a definicdo do intervalo de confianga para a localizacéo
do QTL.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os sete marcadores analisados para o BTA14 foram polimérficos, com nimero de alelos
variando entre quatro e nove.

A andlise de intervalos nesse cromossomo pelo método de Halley & Knott (1992)
resultou em um QTL indicativo (P<0,05) a 18 cM no BTA14 (Figura 1), com um efeito
aditivo de 1,57 +/- 0,55 kg.

Esses resultados reforcam resultados anteriores, nos quais uma associacao entre peso
ao nascimento e o marcador ILSTSO011, situado a 25,7 cM desse cromossomo, foi
observada para a mesma amostra de animais do presente estudo.
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FIGURA 1: Distribuicdo dos valores do teste F ao longo do BTA14. A posi¢cdo do QTL
(eixo x) encontrado a 18 cM, com um valor de F (eixo y) de 5,40. Valor critico a
5% = 5,40.

A posicao do QTL encontrado neste trabalho coincide com a regido do QTL
encontrado por Morris et al. (2002), que verificaram um QTL entre aproximadamente 10
a 30 cM no cromossomo 14, influenciando caracteristicas de crescimento como peso
aos 250 dias, peso aos 600 dias, ganho de peso dos 250 a 400 dias, ganho de peso dos
400 aos 600 dias e também peso de carcaca quente, significativos a 5%.

Nesta regido, ha genes candidatos como o myc, um fator de transcricdo que
promove ou inibe o crescimento, ativando ou reprimindo genes, o gene da tireoglobulina
(TG), que esta associado com escore de marmoreio (Barendse, 1997) e o gene da
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diacilglicerolaciltransferase (DGATL1).

Coppieters et al. (1998) encontraram forte evidéncia para a presenca de um QTL
com um grande efeito sobre a quantidade e composi¢céo do leite em uma regido similar
ao gene TG, cujo resultado esta de acordo com outros trabalhos, que relataram efeitos
muito significativos na mesma area do cromossomo 14.

Casas et al. (2000) identificaram um possivel QTL para deposicao de gordura
também nesta regido, resultado da interagdo entre a miostatina no cromossomo 2 e um
ou mais genes localizados no BTA14, estreitamente ligados ao marcador microssatélite
RM180.

A extremidade centromérica do BTA14 corresponde a extremidade telomérica do
cromossomo 8 de humanos. A definicdo mais precisa dos limites dessa regido ortdloga
deve possibilitar a identificacdo de uma lista de genes candidatos e ESTs nessa regiao.

Futuros estudos serdo desenvolvidos com a finalidade de associar os dados
genotipicos obtidos no presente trabalho com outros dados fenotipicos, para
mapeamento de QTLs afetando um maior niamero de caracteristicas, possibilitando
também o estudo de genes candidatos nestas regides.

CONCLUSOES
A regido telomérica do BTA14 influencia caracteristicas de crescimento na populacao
F2 (Gir X Holandés) analisada. A regido onde o QTL foi mapeado corrobora

resultados da literatura e cria perspectivas para futuros estudos, como o de genes
candidatos TG, myc e DGATL.
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