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Resumo

Localizado no cromossomo 23, o Complexo Principal de Histocompati-
bilidade (MHC), na espécie bovina foi denominado de Regido BoLA (Bo-
vine Lymphocyte Antigen). Este é formado por trés classes de genes
determinados mediante a sua funcéao e distribuicdo celular. Os genes
da classe Il existem em duas regides e codificam glicoproteinas que se
expressam em células do sistema imune. Na regiéo lla localiza-se o loco
DRB que possui trés genes DRB1, DRB2 e DRB3, sendo o0 ex6n 2 do
gene DRB3 o mais polimorfico tendo sido associado a caracteristicas
de resisténcia, adaptabilidade e de producado. O objetivo desse trabalho
foi sequenciar e avaliar a diversidade génica do loco BoLA DRB3.2, e
prospectar a existéncia de novas variantes alélicas em distintas ragas
bovinas. Foram avaliadas 33 amostras de DNA de quatro ragas bo-
vinas, sendo estas: Caracu (6), Pantaneiro (11), Mocho Nacional (8)

e Nelore (8). Um fragmento do gene DRB3.2 foi amplificado por PCR
utilizando os primers HL30 (5'- TCCTCTCTCTGCAGCACATTTCC - 3')
e HL32 (5'- TCGCCGCTGCCACAGT — 3’). Os produtos da PCR foram
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purificados e submetidos a reacao de sequenciamento. As sequéncias
obtidas foram alinhadas e editadas utilizando o programa SeqScap®
(Applied Biotechologies). Foi possivel genotipar 29 individuos dos 33
sequenciados. ldentificou-se 53 locos polimérficos no fragmento de
224bp sequenciado, indicando uma alta variabilidade da regi&o. Me-
diante a comparacdo dos alelos observados e a tabela de referéncia da
Sociedade Internacional de Genética Animal (ISAG) foi possivel discri-
minar 22 alelos distintos e duas possiveis novas variantes, nas racas
Pantaneira e Nelore. A raca Pantaneira e a Nelore apresentaram uma
maior diversidade génica (0,921 e 0,848), mas embora tenham sido
observados varios alelos diferentes verificou-se uma baixa heterozigosi-
dade em todas as racas avaliadas. Pela analise realizada ndo foi possi-
vel discriminar as variantes alélicas de dois individuos, os quais seréo
clonados posteriormente para checagem e validacdo dos resultados.
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