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INTRODUÇÃO
Vários programas de melhoramento genético na raça Nelore empregam a matriz

de parentesco dos animais para obter predições do valor genético com propriedades BLUP.
Portanto, os erros de identificação de paternidade tem efeito prejudicial sobre as predições
das DEPs e dos parâmetros genéticos. Erros de paternidade podem atingir até 20% dos
registros de animais em diversos países (RON et a!. 1995). As relações de parentesco entre
indivíduos podem ser verificadas por meio de várias categorias de marcadores genéticos e
moleculares. Os marcadores moleculares microssatélites destacam-se por serem
codominantes, bem distribuídos e alto polimorfismo, características que permitem atingir a
probabilidade de exclusão combinada superior a 0,99 sugeri da por GJERTSON et a!.
(1988). O teste só pode ser efetuado em animais pertencentes a populações caracterizadas
para os sistemas genéticos que se pretendem utilizar, isso significa que a probabilidade de
paternidade é dependente da freqüência gênica dos aJelos herdados dos progenitores
(BALDING & NICHOLS, 1995).

OBJETIVOS
O presente trabalho tem por objetivo estimar as freqüências gênicas para os

marcadores RFLP Kapa-caseína (KpCn), p-lactoglobulina (PLG) e hormônio do
crescimento (GH) e os microssatélites IGF I, INRA- 006, CSFM- 50 e BM- 1224,
desenvolver um teste de paternidade, analisar a eficiência das diferentes categorias de
marcadores moleculares na exclusão de paternidade e avaliar a freqüência de erros de
identificação em alguns rebanhos da raça Nelore.

MATERIAL E MÉTODOS
O polimorfismo dos marcadores foi avaliado em um a amostra de 63 animais da

raça Nelore, não aparentados em primeiro grau, provenientes de 23 rebanhos dentre os
participantes da "Prova de Ganho de Peso" de 1995 do Instituto de Zootecnia de
Sertãozinho- SP. O DNA foi extraído a partir de uma amostra de sangue periférico. Os
genótipos foram determinados a partir da amplificação de regiões de interesse do DNA
utilizando-se da técnica da PCR e iniciadores descritos por SCHLEE et a!. (1994) para
GH; MEDRANO e CORDOBA (1990a) para KpCn; MEDRANO e CORDOBA (1990b)
para pLG; MOORE et a!. (1994) para CSFM- 50; VAlMAN et a!. (1994) para INRA-
006; BISHOP et a!. (1994) para BM- 1224; BISHOP et a!. (1994) para IGF L O fragmento
amplificado de cada RFLP foi digerido com as enzimas de restrição Alu I, HinfI e Hae III
para GH, KpCn e pLG, respectivamente. Os RFLP foram detectados em brometo de etídio
e os microssatélites por marcação isotópica dos iniciadores 1 com l2 P- ATP. As
freqüências gênicas e genotípicas foram estimadas por contagem simples. A probabilidade
de exclusão e probabilidade de paternidade foram calculadas utilizando as fórmulas
descritas por DODDS et a!. (1996) e probabilidade de exclusão combinada (PEC) descrita
por RON et a!. (1995).
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RESULTADOS E DISCUSSÃO

As freqüências gênicas obtidas para o alelo I dos marcadores RFLP foram'
Kp~n 0,91; ~LG O,~ I. e GH não apresentou polimorfismo de substituição de leucina po;
valina. Os rnicrossatélites apresentaram alelos com as seguintes freqüências: IGF I (O 26 e
0,74); BM- 1224 (0,01; 0,04;0,46; 0,28; 0,12; 0,08 e 0,08); CSFM- SO (0,02; 0,27; à 2S'
O,IS; ?,?2) e INRA (0,12; 0,08; 0,02; 0,19; 0,43; 0,09 e 0,12). Os resultados' d~
probabilidade de exclusão (PE) estão apresentadas no Quadro I. Os valores de PE obtid

. 'I' I ospara os microssate ttes INRA- 006, BM- 1224 e CSFM- SO foram satisfatórios o m
- d ' esmo

?ao po e ser a~rmado ~ara o IG:-.I ou para os RFLP. A PEC, entretanto, esteve aquém do
Idea! ~0,99). Ainda assim, a ana~lse dos ge~ó~ipos de 13 famílias touro/ vaca! progênie,
participantes do teste de paternidade, possibilitou a exclusão de paternidade em d
famílias, sistemas genéticos (BM- 1224, CSFM- SO e INRA- 006) em uma e um siste

uas

(BM- 122~) na outra, atingindo aproximadamente IS% (2113), semelhante ao obtido em
outros países (RON et a!. 1996). Os resultados do teste de paternidade, descritos no
Quadro 2, apresentaram probabilidade de paternidade entre 0,611S e 0,9987, com média
0,8814. s~mente 3 famílias atingiram os 0,99 recomendados. Se este valor for
representatl~o da raça Nelore evidencia-se a necessidade de um controle mais eficiente
sobre os registros genealógicos.

CONCLUSÕES

As ~eqüênc!as encontradas para os locos KpCn e pLG são concordantes com os
va.lores de:,:I'ltos na literatura, sugerindo que a amostra é representativa da raça Nelore. Os
ml~ross,a~elites CSFM- SO, BM- 1224 e o INRA- 006 apresentaram polimorfismo
satisfatório e conseqüent~mente probabilidade de exclusão (PE) adequados para se
proceder a um teste paternidade. O mesmo não ocorreu para os marcadores RFLP KpCn
GH, pLG e o microssatélite IGF 1. '

O valor de 0,9089 para a PEC (probabilidade de exclusão combinada) foi menor
do que 0,99, ~alor es~e.recomendado para fins de teste de paternidade. Portanto outros
~ar:adores m~c:ossatehte devem ser adicionados para se atingir a PE pretendida. Outras
técnicas de análise, por exemplo, PCR- multiplex, são necessárias para aumentar a rapidez
do teste.

O err? de identificação próxima a IS% obtida neste trabalho justifica o uso do
teste de paternidade em programas de melhoramento genético em várias situações práticas:
1) ~m uma por~enAtag~mdos. animais registrados a cada ano na associação, para verificar a
vah~ade e conslsten.cla das I~f~rmações fornecidas pelos criadores; 2) Nos programas de
avaha~ão de tour~s Jo.vens objetivando a predição do valor genético 3) Na identificação da
paternidade de animais gerados com a técnica reprodutores múltiplos.

.. A a~ostragem deverá ser ampliada para caracterizar as diferentes linhagens
famlhare~ ex~stent~s na raça e melhorar a confiabilidade do teste de paternidade uma vez
que os animais senam testados de acordo com as freqüências alélicas da linhagem familiar
a qual pertencem.
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QUADRO 1- Probabilidade de exclusão (PE) para cada marcador genético e probabilidade
de exclusão combinada PEC ara todos os marcadores.

Marcador KpCn pLG GH IGF I CSF
M-
50

0,IS6 0,S08 0,441

BM-
1224

INRA-
006

PEC

0,073 0,176 ° 0,S21PE 0,901

QUADRO 2: Probabilidade de aternidade (PP ara cada família.
Família I 2 3 4 S

pp I 0.9944 0,9818 0.9368 0,7478 0,9906
678

0.9987 0.9224 0,6115
9

0.6985
10

0.9309
11

0,8823
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