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Resumo: Este estudo teve por objetivo mapear locos de caracteristicas quantitativas (QTL) associados a
caracteristicas biométricas e matéria seca da tibia, em aves de uma populagdo F2 desenvolvida pela Embrapa
Suinos e Aves, através do cruzamento entre machos de corte e fémeas de postura. Para tanto, foram
mensurados os teores de matéria seca, peso, comprimento e espessura dos ossos da tibia em 478 animais, aos
42 dias de idade. Para todas as caracteristicas foram incluidos no modelo os efeitos fixo de sexo e incubagio
e os efeitos aleatdrios aditivo direto e materno. O mapeamento de QTL foi realizado considerando os efeitos
aditivo e de dominancia, além de serem testados modelos com e sem interagdo QTL x Sexo. Houve efeito de
sexo (P<0,05) sobre todas as caracteristicas estudadas, tendo machos valores ligeiramente superiores. Foram
mapeadas trés ligagdes sugestivas, uma para o percentual de matéria seca no cromossomo 2, em 188 cM, e
duas para peso da tibia nos cromossomos 2 (182 cM) e 26 (66 cM).
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Abstract: This study aimed to map quantitative trait loci (QTL) associated to biometric measures of tibia
bone, in an F2 population developed by Embrapa Swine and Poultry, by crossing male broilers x female
layers. Dry matter percentage, weight, length and thickness of the tibia at 42 days of age were studied. For all
traits, the fixed effects of sex and hatch and the random additive direct and maternal effects were included in
model. The QTL mapping was performed considering the additive and dominance effects, and models with
and without QTL x Sex interaction were tested. There was sex effect (P <0.05) on all traits studied, with
males having slightly higher values than females. Three suggestive linkages were mapped: one for the dry
matter percentage on chromosome 2 at 188 ¢M, and two for tibia weight on chromosomes 2 (182 ¢cM) and 26
(66 cM).
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Introducao

A avicultura tem se destacado no cendrio mundial de producdo de carne. Os indices zootécnicos
atualmente apresentados sdo muito superiores aqueles encontrados em meados do século XX, como pode ser
observado em Havenstein et al. (1994). Contudo, a sele¢do de aves tem provocado problemas como: perda de
resisténcia imunolégica, aumento da mortalidade e fragilidade éssea. Assim, os estudos no dmbito do
melhoramento genético de aves também devem direcionar esforcos para corrigir essas deficiéncias. Neste
contexto, a genética molecular pode ser utilizada para melhorar as caracteristicas relacionadas a integridade
oOssea, através da identificacdo de regides cromossOmicas associadas a estas caracteristicas e posterior uso da
informag@o na selegdo dos animais. Assim, o objetivo deste estudo foi mapear locos de caracteristicas
quantitativas (QTLs) para peso, comprimento, espessura € matéria seca da tibia, em aves F2 oriundas do
cruzamento entre uma linhagem de corte e uma de postura.

Pagina 1 de 3



Z XXV CONGRESSO BRASILEIRO DE ZOOTECNIA
’

ZOOTEC 2015 Z o’af eC
asocacio brasiara DiMensées Tecnologicas e Sociais da Zootecnia — Ho % %

de zootecnistas iag ” - Ny
Fortaleza - CE, 27 a 29 de maio de 2015

Material e Métodos

Para a realizagdo de estudos genOmicos, a Embrapa Suinos e Aves, juntamente com outras
instituigdes, estabeleceu o cruzamento entre uma linha de corte (TT) e uma de postura (CC) para formar uma
populagdo F2, a qual foi utilizada no presente estudo para mapear QTL. O arquivo de dados incluiu registros
de 478 animais, oriundos da populagdo TCTC (cruzamento de machos de corte com fémeas de postura). Os
ossos da tibia, apds serem acondicionados a temperatura de 0°C por 24 horas e retirados os excessos de carne,
gordura e cartilagem, foram avaliados quanto ao peso imido, comprimento entre as extremidades e espessura
na regido mediana. A matéria seca (%) foi determinada por método gravimétrico, segundo IAL (1985). Para
todas as caracteristicas foram incluidos no modelo os efeitos fixo de sexo e incubagdo e o efeito aleatério
infinitesimal. A covariavel peso da ave aos 42 dias foi incluida na analise do peso, comprimento e espessura
da tibia. O mapeamento de QTL foi realizado segundo Pérez-Enciso e Misztal (2004) e neste caso foram
testados modelos com e sem interacdo QTL x Sexo. O nivel de significancia no mapeamento de QTL foi
obtido segundo Lander e Kruglyak (1995).

Resultados e Discussio

Pode-se observar na Tabela 1 que machos apresentaram valores maiores que as fémeas para todas as
caracteristicas estudadas, sendo em todos os casos a diferenca altamente significativa. Os coeficientes de
variagdo da andlise de varidncia foram baixos para a maioria das caracteristicas € um pouco maiores para
matéria seca e peso da tibia (Tabela 1). Assim, a realizag8o do cruzamento F2 para gerar alta variabilidade a
ser estudada no mapeamento de QTL, parece ndo ter tido grande efeito sobre as caracteristicas osseas aqui
estudadas. Isso dificulta a detec¢do de QTLs, pois nesta amostra ndo houve grande variabilidade para
deteccdo de efeitos.

Tabela 1. Médias em fung@o do sexo para as diferentes caracteristicas estudadas.

Caracteristica Sexo Média LI LS R2 CV P

Matéria Seca (%) M 60,78 60,24 61,32 0,47 10,01 <0,0001
F 58,22 57,68 58,76

Comprimento da tibia (mm) M 90,04 89,81 90,26 0,73 2,77 <0,0001
F 89,74 89,52 89,77

Espessura da tibia (mm) M 6,56 6,53 6,60 0,68 6,01 <0,0001
F 6,26 6,22 6,29

Peso da tibia (g) M 6,33 6,26 6,40 0,75 13,03 <0,0001
F 5,69 5,62 5,76

M — Machos; F — Fémeas; LI e LS - Limites inferior e superior da média, com 95% de confianga; R2 -
Coeficiente de determinagdo da analise de variancia; CV - Coeficiente de varia¢do da analise de variancia; P
- probabilidade do teste F para efeito de sexo na analise de variancia.

Nas analises de mapeamento de QTL ndo foram observados efeitos para comprimento e espessura do
o0sso (Tabela 2), mas para MS (%) e peso da tibia foi possivel mapear trés ligagdes sugestivas. A dificuldade
de se mapear QTL nessa amostra ja era esperada, visto que a variabilidade ndo foi expressiva para a maioria
das caracteristicas.

Tabela 2. QTLs mapeados para caracteristicas relacionadas com integridade dssea, com diferentes modelos
de analise.

Varidvel ModeloGGAcM  IC a(EP)  a(EPM) a(EPF) d(EPM) d(EPF) LRT P

% MS A 2 188 183-199 -2,38(0,63) 12,73F 3,60E-004
Peso Tibia(g) A 2 182 171189 0,29(0,08) 12,724 3,62E-004
Peso Tibia (g) AD S 26 66 35—72.6 0,21(0,15) 0,25 (0,15°-1,16(0,33) 0,22(0,37) 17,111 1,84E-003

%MS=porcentagem de matéria seca; A=efeito genético aditivo; AD_S=efeito genético aditivo e de domindncia em
relagdo ao sexo; a(EP)=efeito aditivo; a(EPF)=efeito aditivo para fémea e erro padrido da estimativa; d(EPM)=efeito de
dominancia para machos e erro padrdo da estimativa; d(EPF)=efeito de dominadncia para fémeas e erro-padrdo da
estimativa. LRT=Teste da razdo de verossimilhanca; P=Probabilidade. - Efeito sugestivo, GGA — cromossomo de
Gallus gallus
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A ligagdo sugestiva mapeada para MS (%) no cromossomo GGA2, em 188 cM, tem efeito aditivo
negativo ¢ comum para os dois sexos. O fato do efeito ser negativo indica que o alelo que aumenta o
percentual de matéria seca tem origem na linha de postura (CC). Nessa mesma regido do GGA2 foi mapeada
uma segunda ligagdo sugestiva, com efeito sobre peso da Tibia. Isso reforca a indicagdo de que esta regido
deve ser melhor explorada em futuros estudos. Até porque ¢ possivel que exista um QTL pleiotropico nesta
regido, o qual teria alelos na linha CC para aumentar percentual de MS e alelos na linha TT que aumentar o
peso dos ossos. Ambo et al. (2009) identificaram QTL para peso vivo, nessa mesma populagdo, em 200 cM
do GGA2 para peso aos 35 dias e em 205 cM para peso aos 41 dias de idade. Assim, é possivel que 0 mesmo
cromossomo que influencia peso vivo esteja influenciando percentual de matéria seca. Ndo foi possivel
avaliar esta hipotese no presente estudo, pois apesar da populagdo ser a mesma, o banco de dados avaliado no
presente estudo difere do banco de dados utilizado por Ambo et al. (2009). A terceira e ultima ligagdo
sugestiva aqui mapeada tem efeito sob peso da tibia e foi localizada em 66 ¢cM do cromossomo 26. Neste
caso tem-se efeito de dominancia, mas apenas nos machos. Assim, mesmo que seja um QTL, por ter efeito
apenas de dominancia, seu uso em um programa de selegdo nao seria viavel.

O modelo com interagdo QTL x Sexo s6 mapeou uma posi¢do ¢ apenas com efeito de dominancia
significativo. Modelos com essa interacdo apresentam mais pardmetros, pois os efeitos aditivo e de
dominéncia sdo estimados separadamente para cada sexo e isso pode dificultar o mapeamento de QTL. Como
pode ser observado na Tabela 2, mesmo o LRT sendo maior para ligagdo sugestiva mapeada no cromossomo
26, o valor de probabilidade deste teste foi maior que aqueles encontrados para as outras duas ligagdes
sugestivas. Logo, é mais dificil encontrar um efeito significativo com modelos que incluem a interagdo QTL
x Sexo, a menos que essa interacdo seja realmente muito expressiva.

Por se tratarem de ligagdes sugestivas, as posi¢cdes mapeadas aqui devem ser avaliadas em posteriores
estudos, seja nesta mesma populagdo, ampliando o niimero de animais, ou em outras populagdes, a fim de se
validar os resultados do presente estudo.

Conclusdes
Para percentual de matéria seca e peso da tibia foram mapeadas trés ligagcdes sugestivas, duas no
cromossomo 2 e uma no cromossomo 26. Contudo, devido ao fato das analises terem indicado apenas efeitos
sugestivos, maiores estudos sdo necessarios para confirmar tais achados.
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