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A raca Canchim tem possui pouca gordura de cobertura o que limita o valor da carcaca produzida. O cromossomo
4 ja foi associado com deposigdo de gordura em bovinos. O gene IGFBP3 foi relacionado ao metabolismo de
gorduras e encontra-se no cromomosso 4. Este trabalho objetivou identificar polimorfismos no gene IGFBP3,
investigar associagdo desses SNPs com espessura de gordura, area de olho de lombo e peso aos 18 meses de
bovinos da raga Canchim. Um total de 647 animais, compreendendo machos e fémeas, nascidos de 2003 a 2006,
criados em regime de pastagem em oito fazendas localizadas nos estados de SP e GO, foi avaliado para espessura
de gordura subcutinea, area de olho de lombo e peso aos 18 meses de idade. Para a identifica¢io dos SNPS foram
calculados os valores genéticos de 113 touros, pais dos animais avaliados para espessura de gordura. Procedeu-se
a escolha de 6 touros com maior valor genético e maior acuricia e 6 touros com menor valor genético e maior
acuricia para espessura de gordura subcutanea. O DNA desses 12 touros foi utilizado em reagdes de
sequenciamento envolvendo os exons do gene. Identificagdo de SNPs em individuos heterozigotos foi realizada
utilizando os programas Phred, Phrap e Consed. O programa BioEdit que usa o algoritmo do programa ClustalwW
foi utilizado para identificar SNPs entre homozigotos para diferentes alelos de um dado SNP. Os SNPs presentes
em exons foram avaliados quanto a alteragdo de aminoacidos na proteina. Para selecionar o SNP a ser testado na
populagio de 647 animais, um teste exato de Fisher foi aplicado para verificar se houve predominéincia do alelo
de um SNP em algum dos extremos de valor genético para espessura de gordura subcutinea. Associagdes entre os
genoétipos do marcador e medidas de espessura de gordura subcutanea, 4rea de olho de lombo e peso aos 18
meses foram analisadas com um modelo animal, usando o método de maxima verossimilhanca restrita. Foram
identificados 9 SNPs no gene IGFBP3, estando 6 contidos em exons. Nenhum dos SNPs apresentaram valor
significativo no teste exato de Fisher. Os SNPs contidos no exon 4, no exon 5 e exon 7 provocaram alteragao de
aminoAcidos na proteina sendo assim, o SNP IGBP3_c.4394T>C(p.Trp416Arg contido no exon 4 do gene IGBP3
foi testado em uma populagio de 647 animais da raca Canchim e ndo apresentou efeito significativo sobre a
variag¢io das caracteristicas na populacgao em estudo.
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