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A identificagdo de genes responsaveis pela variagdo fenotipica de caracteristicas de
interesse econdémico em bovinos de corte é um passo importante para o desenvolvimento de
meétodos auxiliares para a selegdo de genétipos superiores. A aplicagdo de métodos que
permitam o perfilamento de expressdo génica em larga escala, como os microarrays, nos
quais a expressdo de milhares de genes pode ser simultaneamente analisada, € uma
estratégia que independe de pressuposicées na escolha dos genes e gera uma infinidade de
dados que podem ser analisados sob diferentes aspectos (vias metabdlicas, processos
fisiolégicos, homologia de sequéncias e interacbes nao alélicas). Neste contexto, os
objetivos deste trabalho foram: identificar genes e gendtipos de animais da raga Nelore que
apresentam maior resisténcia genética a acéo de endoparasitas e possibilitar a selecdo de
animais com maior potencial genético para a caracteristica mencionada. Para isso, foram
utilizados animais provenientes do rebanho PO da Embrapa Gado de Corte, e nao
submetidos a tratamento anti-helmintico. Os animais Nelore mais resistentes e os mais
susceptiveis, foram identificados por contagem do numero de ovos de helmintos por grama
de fezes (OPG) e, seis bezerros entre os mais susceptiveis e seis entre os mais resistentes
foram necropsiados. Foram coletadas amostras de tecido do abomaso, intestino delgado,
intestino grosso e linfonodos mesentéricos para extracdo de RNA total e realizagdo dos
experimentos com microarrays. Os RNAs j& foram obtidos e deverso ser enviados no més
de outubro de 2009 para as analises de hibridizagao na empresa contratada para este fim.
Em seguida, os genes diferencialmente expressos serao validados pela metodologia de PCR
em Tempo Real. Os resultados obtidos neste projeto poderdo contribuir para o
conhecimento dos mecanismos de imunidade de bovinos, do nimero de genes envolvidos
nesta caracteristica e dos processos reguladores que interagem na expressao genética
durante a infecgao.
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