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RESUMO

O objetivo deste trabalho foi realizar o mapeamento de QTLs no cromossomo 6 de suinos (SSC6). Para
tanto, uma populagdo de 550 animais F2 foi obtida por cruzamento divergente entre machos da raca
nativa brasileira Piau e fémeas comerciais. Os animais foram genotipados para 13 marcadores
microssatélites, para se procurar QTLs associados as seguintes caracteristicas: comprimento de
carcaca pelos métodos brasileiro e americano, peso e rendimento de carcaga, espessura de toucinho
na regiao da copa, espessura de toucinho imediatamente apds a ultima costela, espessura de toucinho
entre a Ultima e a pendltima vértebra lombar, menor espessura de toucinho na regido acima da ultima
vértebra lombar e espessura de toucinho imediatamente apos a Ultima costela, a 6,5 cm da linha
dorso-lombar, espessura de bacon, profundidade de lombo, area de olho de lombo, pesos de 6rgéos
internos (coracgdo, pulmdes, figado, bago e rim) e comprimento de intestino. Foi utilizado o método de
regresséo por intervalo de mapeamento por meio do “software” QTL Express. Foram encontrados QTL
sugestivos para as caracteristicas de comprimento de carcaca pelo método brasileiro e espessura de
bacon, e QTL significativo para peso do rim. Nas regifes dos picos da estatistica F onde se
encontraram QTLs sugestivos, devem ser incluidos mais marcadores, para se confirmar a presenca de
QTLs.
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MAPPING QUANTITATIVE TRAIT LOCI, ON SWINE CHROMOSOME 6 (SSC6),
ASSOCIATED TO CARCASS COMPOSITION.

ABSTRACT

The objective of this study was to accomplish QTL mapping on swine chromosome 6. A total of the 550
F2 animals were produced by outbred cross using two sires of the native brazilian breed Piau and 18
commercial dams. The animals were genotyped for 13 microsatellite markers. The carcass traits
evaluated were: carcass length by the brazilian carcass classification method, carcass length by the
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american carcass classification method, carcass weight, carcass yield, higher backfat thickness at last
2nd-3rd thoracic vertebrae, backfat thickness after last rib, backfat thickness between last 1st-2nd
lumbar vertebrae, lower backfat thickness after last lumbar vertebrae, backfat thickness after last rib, at
6,5 cm from the midline, bacon depth, loin depth, loin eye area internal organs weight (heart, lungs, liver,
kidney and spleen), and intestine length. Data were analyzed by multiple regression as developed for
analysis of crosses between outbred lines, using the QTL Express software. Suggestive QTL were
found for carcass length and bacon depth. A significant QTL for kidney weight was also found. In peak
of the suggestive F-values, more markers should be included, to be confirm if they are QTL in fact.
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outbred cross, molecular genetic, microssatelites markers, QTL.

INTRODUCAO

O genoma suino possui cerca de 2800 cM, distribuidos em 18 pares de cromossomos autossémicos
mais o par de cromossomos sexuais. Este genoma tem cerca de 1000 marcadores genéticos efetivos, o
gue permite um mapeamento genémico com distancia média entre marcadores de aproximadamente
2,8 cM.

Um dos principais objetivos do mapeamento genémico é a procura por locos de caracteristica
guantitativa (QTL), influenciando as caracteristicas economicamente importantes na produgé&o animal.
Recentemente, a utilizacdo dos marcadores genéticos moleculares tem tornado possivel dissecar a
variacdo das caracteristicas quantitativas e identificar locos individuais controlando as caracteristicas de
importancia econdmica.

Muitos estudos tém sido voltados para a busca de QTL afetando caracteristicas de carcaca em suinos
(ANDERSSON-EKLUND et al., 1998; WALLING et al.,, 2000; MALEK, et al.,, 2001), sendo que a
maioria deles tem encontrado QTL com efeitos significativos na variagéo fenotipica das caracteristicas,
ou QTL com efeitos sugestivos sobre as caracteristicas quantitativas.

O objetivo deste trabalho foi mapear, no cromossomo 6 suino, QTL associados as caracteristicas de
carcacga, a partir de uma populacdo F2, obtida por cruzamento divergente.

MATERIAL E METODOS

A populacdo F2 foi produzida a partir da F1 obtida pelo cruzamento divergente de dois machos da raca
nativa brasileira Piau com 18 fémeas de racas comerciais.

As caracteristicas de carcaca foram avaliadas na geracdo F2: peso de carcagca com cabeca e pés
(PCARC), rendimento de carcaca com cabeca e pés (RCARC), comprimento de carcaga pelo método
brasileiro (MBCC) e pelo método americano (MLC); espessura de toucinho em mm, nas posi¢cdes ETSH
(maior espessura de toucinho na regido da copa, na linha dorso-lombar), ETUC (espessura de toucinho
imediatamente apds a Ultima costela, na linha dorso-lombar), ETUL (espessura de toucinho entre a
Ultima e a pendltima vértebra lombar, na linha dorso-lombar), ETL (menor espessura de toucinho na
regido acima da Ultima vértebra lombar, na linha dorso-lombar) e P2 (espessura de toucinho
imediatamente apds a Ultima costela, a 6,5 cm da linha dorso-lombar), profundidade de lombo, didametro
(mm) do musculo “Longissimus dorsi” sobre uma reta tracada da coluna vertebral serrada até posicéao
onde foi medida a P2 (PROFLOMB), area de olho de lombo em cm2 (AOL), foi medida em triplicata,
com auxilio de um planimetro, no decalque vegetal tomado da secdo transversal do musculo
“Longissimus dorsi”, na altura da dltima costela. Foi medida também a espessura do bacon (EBACON),
imediatamente apds a Ultima costela, na altura da divisdo carré-bacon. Foram medidos o peso dos
seguintes orgaos internos: pulméo (PULMAO), coragdo (COR), figado (FIG), baco (BACO) e rim (RIM).
Foi medido também o comprimento total do intestino delgado (INTEST). O nimero de observagoes,
médias e desvios padrao destas caracteristicas sédo apresentados na Tabela 1.

Foram utilizados 13 marcadores microssatélites permitindo cobrir o cromossomo 6 de suinos a um
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intervalo médio de 12,7 cM.

Foram utilizadas as distancias de consenso do mapa de ligacdo suino (ROTHSCHILD, 2003). O
mapeamento de QTL foi feito utilizando-se o “software” QTL Express (SEATON et al.,, 2002), que
emprega 0 método de regressdo por intervalo de mapeamento desenvolvido para andlises de
cruzamentos entre racas divergentes.

Os niveis de significancia (&#61537;=0,10, 0,05 ou 0,01) ao longo do cromossomo foram obtidos pelo
teste de permutacdo, para um total de 10000 permutacdes, para cada caracteristica. Desta forma,
obteve-se o0s niveis de significancia a 1 e 5% (QTL significativo) e a 10% de probabilidade (QTL
sugestivo), a partir das informag8es de todas as caracteristicas simultaneamente.

No modelo estatistico foram incluidos os efeitos fixos de sexo, época de nascimento além da covariavel
peso de carcaca.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Tabela 2 é apresentado um resumo das estatisticas F maximas e suas posi¢cdes (cM) para os
provéaveis QTLs.

Foi detectado um QTL sugestivo (P<0,10) para comprimento de carcaca pelo método brasileiro (MBCC)
apresentando um Fmax = 5,25, na posi¢cdo de 7 cM. No entanto, ndo houve evidéncia de QTL para
comprimento de carcaca pelo método americano (MLC). Diversos autores encontraram QTLs com
efeito  significativo para comprimento de carcaca em outros cromossomos, no 8
(ANDERSSON-EKLUND et al., 1998) e nos cromossomos 6, 11 e X (MALEK et al., 2001).

N&o foram detectados (P>0,10) QTL para peso de carcaca (PCARC) (Fmax = 3,83) e rendimento de
carcaca (RCARC) (Fmax = 2,38). MALEK et al. (2001) encontraram QTL com efeito significativo sobre
PCARC.

Quanto as caracteristicas de espessura de toucinho, medidas na regido dorso-lombar (ETSH, ETUC,
ETUL e ETL), e espessura de toucinho P2, verifica-se que nenhuma delas apresentou QTL significativo
ou sugestivo. WALLING et al. (2000) encontraram QTL significativo para espessura de toucinho em
VArios cromossomos.

Ao se analisar o comportamento da curva da estatistica F para espessura de toucinho, ao longo do
cromossomo, verificou-se que ha tendéncia de coincidéncia de picos em algumas regides. Os maiores
picos para ETUL (Fmax = 3,50; 53 cM) e ETL (Fmax = 3,46; 61 cM), estdo localizados proximos,
sugerindo que este loco poderia estar atuando em ambas as caracteristicas. Comportamento
semelhante é apresentado em outra regido cromossémica (resultados ndo apresentados), onde os
picos de ETUC (Fmax = 2,62), ETUL e ETL se apresentam préximos, e bem definidos, na regido de 95
a 100 cM.

Espessura de toucinho P2 apresentou um pico (Fmax = 4,38) a 70 cM. Embora néo se trate de um QTL
sugestivo (P>0,10), este pico foi detectado em uma regido onde h4 um intervalo entre marcadores de
24 cM, com o aumento da densidade de marcadores nesta regido de 47 a 71 cM, poderia se confirmar
se seria um QTL de fato ou apenas uma associacao falso-positiva.

QTL sugestivo (P<0,10) foi encontrado para espessura de bacon (EBACON) (Fmax = 4,88) localizado
na posicdo 7 cM. Nao foram encontrados QTLs significativos para profundidade de lombo
(PROFLOMB) (Fmax = 1,93), area de olho de lombo (AOL) (Fmax = 3,15) e comprimento de intestino
(INSTEST) (Fmax = 2,25). OVILO et al. (2000) encontraram QTL significativo para AOL no cromossomo
6.

A caracteristica peso de rim (RIM), apresentou um Fmax = 6,99, significativo (P<0,05), indicando haver
um QTL na posicdo 68 cM, do cromossomo 6 suino, influenciando a variacdo fenotipica desta
caracteristica. Nao foram encontrados QTLs significativos para peso de pulmao (PULMAO) (Fmax =
2,33), coragdo (COR) (Fmax = 2,67), figado (FIG) (Fmax = 2,20) e bagco (BACO) (Fmax = 4,45).
ANDERSON-EKLUND et al. (1998) também n&o encontraram QTL significativo para COR, RIM e
BACO; mas encontraram QTL significativo para FIG.
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CONCLUSOES

Foram encontrados QTL sugestivos para as caracteristicas comprimento de carcaca pelo método
brasileiro e espessura de bacon, além QTL significativo para peso de rim.

As regibes dos picos da estatistica F, onde se encontraram QTL sugestivos, devem ser mais
investigadas, para se confirmar a presenca de QTL.
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