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O Brasil & um grande produtor de carne bovina, e para manter-se consolidado no mercodo & necessario
comerctalizar carne de gualidade, com caraclerisbicas requeridas pelos [gorilicos e consumidares, Um dos fatores
- que aleta a qualidade da carmne é a deposigio de gordura subcutinea (EGS). O Canchim ¢ uma raga composta (5/8
Charolés 3/8 Zebu), que vem sendo cada vez mais incorporada como opgio para produgio de carne a pasto, no

55° Congresso Brasileiro de Genetica

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

deseritos e nssociados com caracleristicas de deposigio de gordura em bovinos, Dessa forma, o objetivo deste

trabalho fol associar SNPs dos genes candidatos peroxisome proliferator-aetivated recepitor gamma, coactivator 1

alpha (PPARGCIA) e proteasonie 265 subunit, ATPase, ! (PSMC1) com deposicao de gordura em bovinos da raga

! Canchim. Foram calculados os valores geneticos (V) para EGE de 113 touros, pals de uma populacio de meio-

| irmios constitudda de 987 animais avaliados para EGS no mscule Lorgissimus lwmbarum, na regian entre a 128

e 13 costela, com um equipamento de wltra-sonografia, Seis louros com maior VG e maior acurdcia e 6 touros

0 com menor VG e maior acurdcia foram escolhidos para andlise de DNA. Dos 987 animais avaliadog para EGS

' foi obtido o residuo de um modelo, através do método de mdaxima verossimilhanca restrita, que inclufa ano de

nascimento, fazenda de nascimento, sexo, grupo genético, idade do animal na data da mensuracio da EGS e

nio inclufa informacoes de gendtipos, Qs animais foram organizados em ardem crescente segundo o residuo,

escolhen-se 15 animais com maior residuo e 15 com menor residuo. Assim, foram genotipados 42 animais para os

SNPs localizados no intron 8 dos genes PPARGCLA e PSMCI atravis da Léenica PCR-RFLE Apds a amplificacdo,

foram utilizadas as enzimas de restricio BsuBRl e Mval, respectivamente, Um Lesle exato de Fisher foi aplicado

_ para checar a distribuicio de frequéneia alélica entre os extremos de cada SNI estudado. Adotando um nivel de

: ‘ significhneia de 109, para o SN do gene PPARGCIA ndo [bi observada associagio sipnificaliva com cspessura de

gordura (P« 0.15]), perém observou-ge uma associagio sugestiva (P< 0.09) entre o SNP no gene PSMC| e espessura

de gordura subcutanea,

Apoio linanceiro: FAPESE CAPES, CNI'g, EMBRAPA.
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