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0 Brasil e urn grande produtor de carne bovina. e para manter-se consolidado no mercado e necessaria

comercializar carne de qualidade. com caracteristicas requeridas pelos frigorificos e consumidores. Urn dog fatales

que afeta a qualidade da carne e a deposic;ao de gordura subcutanea (EGS). 0 Canchim e lima rac;a composta (5/8

Charoles 3/8 Zebu). que vem sendo cada vez mais incorporada como opc;ao para produc;ao de carne a pasto. no

entanto. esta apresenta pouca gordura ,de cobertura. Diversos SNPs localizados em genes candidatos tern sido

descritos e associados com caractensticas de deposic;ao de gordura em bovinos. Dessa forma. 0 objetivo deste

trabalho foi associar SNPs dog genes candidatos peroxisome proliferator-activated receptor gamma. coactivator 1

alpha (PPARGCIA) e proteasome 26S subunit, ATPase, 1 (PSMCl) com deposic;ao de gordura em bovinos da rac;a

Canchim. Foram calculados os valores geneticos (VG) para EGS de 113 touros. pais de lima populac;ao de meio-

irmaos constituida de 987 animais avaliados para EGS no musculo Longissimus lumborum. na regiao entre a 12!

e 13B costela. com urn equipamento de ultra-sonografia. Seis touros com maior VG e maior acuracia e 6 touros

com menor VG e maior acuracia foram escolhidos para analise de DNA. Dos 987 animais avaliados para EGS

foi obtido 0 residuo de urn modelo. atraves do metodo de maxima verossimilhanc;a restrita. que incluia ana de

nascimento. fazenda de nascimento. sexo. grupo genetico. idade do animal na data da mensurac;ao da EGS e

nao incluia informac;6es de genotipos. Os animais foram organizados em ordem crescente segundo 0 residua.

escolheu-se 15 animais com major resfduo e 15 com menor residuo. Assim. foram genotipados 42 animais para os

SNPs localizados no intron 9 dog genes PPARGC1A e PSMC1 atraves da tecnica PCR-RFLP. Apos a amplificac;ao.

foram utilizadas as enzimas de restric;ao BsuRl e Mval' respectivamente. Urn teste exato de Fisher foi aplicado

para checar a distribuic;ao de frequencia alelica entre os extremos de carla SNP estudado. Adotando urn nivel de

significancia de 10%. para 0 SNP do gene PPARGC1A nao foi observada associa~ao significativa com espessura de

gordura (P< 0.15). porem observou-se lima associac;ao sugestiva (P< 0.09) entre 0 SNP no gene PSMCI e espessura

de gordura subcutanea.
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