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A utilizacio de metodologias moleculares no melboramento animal apresenta grande potencial para incrementar o
ganho na selecio de vérias caracteristicas de valor comercial no rebanho mundial. Esse canhecimento pade ser aplicado,
tanto no manejo adequado de cruzamentos de animais quanto na selecdo. A identificacio de regides do DINA que
controlam uma parte da variacio de caracteristicas quantitativas (QTL, Quantitative Trait Loci) que possuam interesse
econdmice é uma etapa importante para o desenvolvimento de estrarégias de selecio assistida por marcadores. Dentre
esses fendtipos de variacdo quantitativa, podemos apontar: caracterfsticas de crescimento, medidas por meio do peso
corporal, e a resisténcia a parasitas, como o carrapato (Rbipicephalus (Boophilus) microplus), o qual é responsavel, direta
ou indiretamente, por perdas anuais que giram em torno de 1 bithao de délares s6 no Brasil. A identificacio de QTLs
para caracteristicas de crescimento e resisténcia ao carrapato poderd auxiliar em estudos postericres de identificacio de
marcadores moleculares em gene{s) especifico(s}, os quais poderdo ser informativos na identificagdo de animais com maior
valor genético para essas caracteristicas. Dessa forma, esse trabalho tern como objetivo mapear QT Ls para caracteristicas
de crescimento e resisténcia a carrapatos nos cromossomos 24 ¢ 29, utilizando marcadotes do tipo microssatélites em
uma populagio FZ Gir x Holandés. Os valores fenotipicos de contagem de carrapato e medidas de peso ao nascimento,
peso a desmarua, peso acs 180 dias e pesc aos 365 dias foram coletados em 370 animais F2. Os gendtipos para 12
marcadores, cobrindo os cromossomos 24 e 29, foram dererminados para as trés geracGes. O mapeamento de possiveis
QTLs esta sendo realizado por andlise de intervalos com o auxilioc dos softwares CRI-MAP e QTL Express.
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