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PARAMETROS POPULACIONAIS COM RELACAO AO GENE PIT-1 EM ANIMAIS DA RACA
CANCHIM.
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A maioria dos caracteres economicamente importantes em bovinos sdo condicionados por poligenes
atuando em conjunto na determinacdo dos fendtipos, de forma que 0s progressos genéticos
alcancados em populacGes dependem de metodologias estatisticas para as estimativas dos valores
genéticos de animais. Entretanto, o desenvolvimento de marcadores genéticos distribuidos ao longo
do genoma dos bovinos tem possibilitado a identificacdo de genes para caracteristicas de producéo,
permitindo programas mais efetivos para melhorar geneticamente os rebanhos. O gene PIT-1
pertence a um grupo de genes que codificam proteinas envolvidas no crescimento de animais.
Estudos recentes tém mostrado que PIT-1 € um fator celular especifico de transcricdo para ativar a
expressao dos genes da prolactina e do horménio do crescimento na glandula pituitaria anterior. O
objetivo deste trabalho foi estimar pardmetros populacionais com relacdo ao gene PIT-1 em 213
animais da raca Canchim, mantidos no Centro de Pesquisa de Pecuaria do Sudeste — Embrapa. O
marcador molecular empregado neste estudo foi o polimorfismo PIT-1 Hinfl do tipo RFLP — PCR,
localizado no cromossomo 1 em bovinos. O DNA foi extraido a partir de leucocitos de sangue
periférico, amplificado por PCR e digerido pela enzima Hinfl. Essa analise de restricdo detectou dois
alelos Hinfl ( +) e Hinfl (—) . O alelo Hinfl ( —) é clivado em dois sitios, resultando trés fragmentos
com aproximadamente 660, 425 e 270 pb. O alelo Hinfl ( +) é clivado em trés sitios, resultando
fragmentos de aproximadamente 660, 40, 385 e 270 pb. Os fragmentos de 425, 40 e de 385 pb séo
sitios polimarficos em relacdo aos dois alelos do gene, permitindo a identificacdo dos gendtipos dos
individuos. As freqiiéncias alélicas e genotipicas foram estimadas por contagem direta e os valores
obtidos para os gené¢tipos -/ -, + / — e + [/ + foram aproximadamente 0,10, 0,22 e 0,67,
respectivamente. As frequéncias alélicas dos alelos Hinfl ( + ) e Hinfl ( — ) foram, respectivamente,
0,78 e 0,22. Os valores para o coeficiente de heterozigosidade ( H ) e para a diversidade génica (D)
foram 0,22 e 0,33, respectivamente. Esse locus ndo se encontra em equilibrio de Hardy-Weinberg
tendo sido observado um excesso de homozigotos Hinfl (- ), o que poderia ser resultante de selecéao
a favor desse alelo. Efeitos positivos desse alelo sobre peso ao nascimento foram relatados em
bovinos da raca Hereford. Entretanto, essa hipotese devera ser testada em estudos de associacdes
do polimorfismo do gene PIT-1 com as caracteristicas de producdo na populacdo Canchim analisada.
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