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O capim-elefante (P purpureum) e o milheto (P glaucum) séo forrageiras economicamente importantes. A
produgdo de hibridos entre essas duas espécies é uma estratégia utilizada nos programas de melhoramento
visando & obtencédo de cultivares com maior produgéo de forragem e melhor qualidade nutritiva. A condigio
tripldide do hibrido (2n = 3x = 21 cromossomos) causa esterilidade, considerada um problema na utilizagdo
dos mesmos. A duplicagdo cromossémica tem sido empregada como forma de restaurar a fertilidade do
hibrido interespecifico, obtendo-se plantas hexapléides. No entanto, freqiientemente sio observadas plantas
mixopldides com células contendo niimero varidvel de cromossomos (14 a 42). A mixoploidia nos hibridos de
capim-elefante e milheto ¢ ocasionada por eliminagdo cromossémica. Estudos a respeito da identificagio dos
cromo¥somos parentais eliminados nos hibridos mixopldides, resultantes do cruzamento de capim-elefante
e milheto, seguido de indugdo de duplicagdo cromossémica jé foram realizados, utilizando como ferramenta
a hibridizagdo in situ gendmica (GISH). Nestes estudos, observou-se que a eliminagio cromossémica é casual,
podendo ser encontradas as mais diversas combinagdes cromoss6micas. Desta forma, o objetivo do presente
trabalho foi verificar a distribuicdo dos genomas de capim-elefante e milheto no nicleo interfasico do hibrido
interespecilico submetido a duplicagio cromossémica, para melhor entendimento do fenémeno de eliminagio
cromossomica. Foram avaliados 100 niicleos interfasicos da cultivar Parafso através da hibridizagdo in situ
gendmica (GISH). Os genomas dos parentais foram localizados nos niicleos interfasicos através do uso da sonda
do DNA genomico de milheto. A drea ocupada pelo genoma do milheto na periferia do nticleo foi, em média, de
39,53 um®, correspondendo a 55,72% do genoma total no nticleo. A drea média ocupada pelo genoma do capim-
elefante na periferia do nticleo foi 44,72 pm? o equivalente a 47,24% do genoma de capim-elefante. Ambos os
genomas estdo distribuidos na periferia (cerca de 50% do genoma de cada um dos parentais) e na regido central
do niicleo. Estes resultados indicam que os genomas de capim-elefante e milheto distribuem-se de forma
semelhante no micleo interfdsico, o que favorece a eliminagéo cromossomica aleatéria dos cromossomos de
cada um dos parentais, ndo havendo preferéncia de eliminagao do genoma de uma espécie em relagio & outra.
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Introdugéo: Pennisetum é um dos importantes géneros da familia Poaceae, sendo as espécies P. purpurewm (capim
elefante, 2n=4x=28 cromossomos) e P glaucum (milheto, 2n=2x=14 cromossomos) amplamente utilizadas como
forrageiras. Uma das estratégias de melhoramento de Pennisetum é o cruzamento entre essas espécies e a obtencéo
deum hibrido triploide (2n=3x=21 cromossomos). A esterilidade desse hibrido dificulta o seu emprego nos métodos
de melhoramento e a duplicagéo cromossomica in vitro representa uma opcéo para a obtengio de hexaploides.
Em hibridos e poliploides recém formados, frequentemente sdo observadas indimeras modificagdes gendmicas,
tais como eliminagdo de sequéncias gendmicas e cromossomos. Neste trabalho, a estabilidade genémica de
embrides triploides e de plantas obtidas por duplicagdo cromossémica foi avaliada por abordagem citogenética
e de citometria de fluxo. Métodos: Embrides triploides de Pennisetum foram avaliados com 10 a 30 dias apos a
polinizagéo através de metodologia citogenética e de citometria de fluxo. Para andlise citogenética, os embrides
foram retirados, fixados e submetidos a digestao enzimdtica em pectinase/celulase. As ldminas foram preparadas
por dissociagdo celular/secagem ao ar sendo posteriormente coradas com Giemsa. Alteragdes citogenéticas/
celulares relacionadas & instabilidade gen6mica foram quantificadas. Procedimento de obtengéo dos nicleos
em tampao LBOI foi utilizado para andlise por citometria, seguido da coloragdo com iodeto de propideo. Para
duplicagio cromossomica, sementes triploides foram submetidas a tratamentos com colchicina 0; 0,05; 0,10 e
0,20% por 12, 24 e 36h. O percentual de seedlings sobreviventes foi avaliado aos 60 dias e as plantas poliploides
identificadas por citometria de fluxo. Resultados: Redug¢des nas quantidades de DNA nos embrides triploides
foram observadas em uma resposta tempo dependente, evidenciando uma provével eliminagédo de sequéncias
gendmicas em resposta ao evento de hibridagio. Nas andlises citogenéticas realizadas, néo foram evidenciadas
eliminagdo de cromossomos, entretanto anormalidades relacionadas a eliminagéo de sequencias genémicas foram
observadas, tais como extravasamento de cromatina e presenga de micronticleos. O tratamento mais eficiente
para duplica¢do cromossémica foi o de colchicina 0,10% por 12h de exposi¢io, onde foi possivel observar em
média 17,38% das plantas poliploides. Nas 23 plantas recuperadas como hexaploides, a variagio na quantidade
de DNA foi de 7,80pg a 9,23pg (com valor esperado de 9,30pg), sugerindo a ocorréncia de rearranjos genomicos
também apds o evento de poliploidizagdo. Conclusdes: Instabilidade gendmica apds os eventos de hibridagio
e poliploidizagido ocorrem em hibridos de Pennisetum, assim como jé relatado para vérios outros hibridos na
literatura. Essas variagoes geradas tanto apresentam implicagdes para a obtengéo de plantas hexaploides estédveis,
como para a geragdo de variabilidade genética nos hibridos, que pode ser util para o melhoramento de Pennisetum.
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O capim-elefante (2 purpureum) e o milheto (P glaucum) destacam-se por sua importéncia econémica como
forrageiras de elevado potencial de produgéo, sendo cultivadas nas regides tropicais do planeta e empregadas na
obtengdo de hibridos interespecificos em programas de melhoramento genético. No entanto, o maior problema em
relagio a utilizagdo dos hibridos é a esterilidade causada por sua condigéo tripléide (2n = 3x = 21 cromossomos).
Logo, tem-se procurado restaurar a fertilidade do hibrido interespecifico por meio da duplicagio cromossémica.
Alguns protocolos de indugdo de poliploidia mostraram-se eficientes, produzindo plantas hexapléides, no entanto,
freqﬁePtemente sdo observadas plantas mixopléides com células contendo niimero cromossémico variando de 14
a 42. Dessa forma, o objetivo do trabalho foi estudar a eliminagéo cromossémica em hibridos de capim-elefante
e milheto submetidos a duplica¢io cromossémica, utilizando como ferramenta a hibridizagio in situ gendmica
(GISH), a fim de identificar se hé eliminagao preferencial de cromossomos de um dos parentais apds indugao
de poliploidia. A GISH foi realizada em metéfases dos hibridos, as quais foram desnaturadas com formamida
70% a 85°C por 1,56 minutos. A sonda do DNA genémico de milheto foi marcada com biotina, desnaturada a
75°C por 10 minutos e detectada com avidina-Fluoresceina. As metdfases foram contra-coradas com DAPI e
avaliadas em microscdpio epifluorescente nos comprimentos de onda de excitagao/emissao de 358/461 (DAPI)
e 490/525 (Fluoresceina). Foi observada grande variagio cromossémica entre e dentre as células somaticas
dos hibridos analisados. Para dois hibridos (Paraiso e H-89) foi encontrada maior freqiéncia de células com 38
cromossomos, sendo 12 cromossomos de milheto e 26 de capim-elefante. J& nos hibridos H40 e H42 a maioria
das células apresentou 28 cromossomos (10 de milheto e 18 de capim-elefante). A eliminagéo cromossémica é
casual, podendo ser encontradas as mais diversas combinagdes cromossémicas entre os hibridos em questéo.
Ademais, alguns hibridos tendem a se estabilizar com 28 cromossomos, enquanto outros tendem a perder menos
cromossomos, se estabilizando com niimero cromossémico préximo a 42. Este trabalho representa o primeiro
estudo realizado a respeito da identificagdo dos cromossomos parentais eliminados nos hibridos mixoploides
resultantes do cruzamento de capim-elefante e milheto, seguido de indugéo de duplicagdo cromossdémica.
Apoio financeiro: Fapemig e CNPq
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Introdugéo: A doenga do Complexo de M4 Formagao Vertebral, conhecida como CVM é uma doenca hereditdria
recessiva que ocorre durante o desenvolvimento fetal, levando a frequentes abortos, além de anormalidades verte-
brais. Foi determinado que CVM é causado por uma mutagio pontual (G/T) no nucleotideo 559 do gene SLC35A3
em bovinos. Esse gene codifica uma proteina transportadora de UDP-N-acetilglicosamina, que desempenha um
papel essencial nos mecanismos que controlam a formagéo das vértebras. CVM ¢é uma sindrome letal, caracteriza-
da por retardamento do crescimento congénito, ma-formacéo vertebral e deformagdes no septo ventricular. Essa
foi, provavelmente, a desordem hereditdria mais frequente em animais da raga Holandesa ja registrada, chegando
a uma frequéncia de 30% em alguns paises. No Brasil ainda ndo hd estudos que demonstrem a frequéncia dessa
doenca em bovinos. Objetivo: Estimar as frequéncias alélicas e genotipicas do gene SLC35A3 em animais da raga
Girolando e verificar se os mesmos estdo em Equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW). Métodos: Foram genotipados
todos os touros Girolando (93) pertencentes ao Teste de Progénie (TP) da raga coordenado pela Embrapa Gado de
Leite e a GIROLANDO. A extragdo do DNA do sémen foi feita utilizando um kit comercial seguindo as recomenda-
¢oes do fabricante. A quantificacio e avaliagdo da qualidade foram feitas por espectrofotometria (Nanodrop®). Para
determinagéo do genétipo, foi utilizada a técnica AS-PCR (Allele Specific-Polymerase Chain Reaction), onde foram
empregados dois forward primers: um para o alelo normal (G) e outro para o alelo CVM (T); e um reverse primer co-
mum para os dois alelos (Ghanem et al., 2008). Em animais portadores, pode-se visualizar em géis de agarose, a am-
plificagéo de um fragmento de 395 pb para os dois alelos; e em animais normais, essa banda é visualizada somente
para o alelo G. As andlises de frequéncias génicas e genotipicas e o teste de probabilidade de EHW foram estimados
pelo programa GENEPOP web version 3.4. A probabilidade de EHW associado as frequéncias genotipicas obser-
vadas foi testada pelo teste %2 (p< 0,05). Resultados: Néo foram encontrados animais portadores da mutagio no
gene SLC35A3 nos touros pertencentes ao TP da raga. Uma das possiveis causas da auséncia de touros Girolando
portadores pode ter ocorrido devido a um crescente uso da genotipagem em touros de alto mérito genético, prin-
cipalmente na raga Holandesa. De acordo com a andlise estatistica, as frequéncias encontradas estdo préximas
as esperadas e, portanto, a amostra estd em EHW. Conclusdes: Estatisticamente a populagio de touros Girolando
pertencente ao TP da raga encontra-se em EHW, entretanto estd havendo selegdo contra o alelo T e fixagdo do
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alelo normal. As centrais de Inseminagao Artificial tém implementado a genotipagem dos touros e para os animais
portadores, mesmo com alto mérito genético para produgdo leiteira, tém sido desestimulada a venda de sémen.
Apoio financeiro: EMBRAPA e FAPEMIG.
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Nas regites tropicais, a alta incidéncia do carrapato bovino Rhipicephalus (Boophilus) microplus causa grande im-
pacto, reduzindo a produgéo, afetando caracteristicas reprodutivas e deixando os animais mais susceptiveis a
outras infeccdes. A identificacio de regides gendmicas e de marcadores de DNA ligados a resisléncia ao carra-
pato poderd ser uma excelente estratégia para selecionar os animais mais resistentes. Com o mapeamento de
QTL e a identificagdo de genes que afetam a resisténcia ao carrapato, a selegéo assistida por marcadores (MAS)
poderd ser usada em programas de melhoramento. Estudos anteriores realizados pelo nosso grupo detectaram
a presenca de QTL para resisténcia ao carrapato em uma populagdo F2 Gir x Holandés. Contudo esse QTL foi
detectado com uma resolugdo moderada, pois a distancia entre os marcadores era relativamente grande. O
intervalo de confianga para a maioria dos QTL detectados é de 20 a 30 ¢M, contudo a identificacio de genes
candidatos requer que o QTL seja mapeado em um intervalo menor, sendo necessario refinar a regido onde o
mesmg foi detectado. Dessa forma, o objetivo desse trabalho foi saturar a regido onde foi identilicado um QTL as-
sociado & resisténcia ao carrapato bovino no cromossomo dois. Quatro novos marcadores microssatélites foram
adicionados ao BTA 2. Amostras de sangue foram coletadas de 480 animais experimentais, incluindo parentais,
F1 e F2 e submetidas & extragio de DNA. Os produtos de PCR foram detectados utilizando o seqiienciador au-
tomidtico de DNA MegaBACE 1000 e as andlises estatisticas foram feitas utilizando do software GridQTL. No-
vas andlises de associagio foram realizadas apos a adicao dos novos marcadores confirmando a presenga de um
QTL na estacio seca. O intervalo de confianga no BTA 2 sofreu reducéo de 22 para 13 ¢M. A variacdo fenotipica
explicada por esse QTL é de 4.17% e o efeito aditivo encontrado néo foi significativo, indicando que esse QTL
tem efeito dominante. A adi¢do de marcadores e a diminui¢ao do intervalo de confianga é um importante passo
para identificagdo de genes candidatos que futuramente poderéo ser utilizados em programas de melhoramento.
Apoio financeiro: Fapemig, CNPg, Embrapa
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Introdugdo: A pecudria leiteira é uma das atividades mais importantes do agronegécio brasileiro, porém ainda hd
varios entraves que precisam ser resolvidos para que se possa manter a sustentabilidade e a competitividade do
setor. Dentre os problemas de sanidade, as doengas infectocontagiosas sdo as que mais se destacam, sendo a mas-
tite a principal doenga no aspecto econ6mico. Esta doenga caracteriza-se por resposta inflamatdria na glandula
mamdria causada por alteragdes metabdlicas e fisioldgicas, traumas, ou mais frequentemente por micro-organ-
ismos patogénicos ambientais ou contagiosos. Uma das opgdes mais promissoras para a redugdo dos problemas
causados pela mastite, além dos cuidados sanitarios e de manejo, € a selecao de animais resistentes e a incorpora-
¢do desta caracteristica aos rebanhos. Por isso, estudos com a finalidade de compreender melhor os processos bi-
olégicos envolvidos na determinagéo das respostas de resisténcia as doengas sio fundamentais na compreensao,
na resolugio de problemas e no desenvolvimento de solugdes tecnoldgicas. Genes ligados & resposta imune estéo
correlacionados a resposta de resisténcia/susceptibilidade 4 mastite e por isso, dentre estes genes, foi selecionada
o gene da interleucina 17 (IL-17) como alvo deste trabalho. Objetivo: Investigar a expressao do gene /1-17 em células
presentes no leite de bovinos da raga Gir Leiteiro infectados artificialmente com Streptococcus agalactiae antes da
inoculagdo (tempo 0) e 24 h apés a inoculagio do patdgeno (tempo 24). Métodos: O RNA total foi extraido de célu-
las presentes no leite de 17 animais provenientes da Fazenda Experimental Getilio Vargas da EPAMIG, localizada
no municipio de Uberaba (MG). O leite foi coletado imediatamente antes da inoculagio do patégeno e 24 h apés a
inoculagdo. A primeira fita de cDNA foi sintetizada e a andlise da expressdo dos genes foi feita utilizando-se a met-
odologia de PCR em Tempo Real. Foram utilizados dois controles endégenos (GAPDH e Ubiquitina) para a normal-
izagdo dos dados. As andlises estatisticas foram realizadas pelo programa REST@2008 versdo 2.0.7, disponivel em
http:/ /www.genequantification.de/rest-2008.html que utiliza o modelo Pair Wise Fixed Reallocation Randomisation
Test para comparar a diferenca de expressdo entre os tempos. Resultados: As comparagdes do nivel de expressdo
génica indicaram que no tempo 24 os animais expressaram 17,4 vezes mais IL-17 que no tempo 0 (p<0,001). Uma
importante agio da IL-17 nos locais de infecgdo € induzir células locais a secretarem citocinas e quimiocinas
que atraem neutréfilos. A presenca de [L-17 atua como um eficiente amplificador da resposta inflamatdria aguda
pelo sistema imune inato nos locais recém-infectados, por isso a maior expressdo de /L-17 no tempo 24 era es-
perada. Conclusdo: Uma diferenca significativa no perfil de expressdo do gene /L-17 foi verificada nos diferentes
tempos, sugerindo que este gene desempenhe um papel importante nos mecanismos de resposta a mastite bovina.
Apoio financeiro: Embrapa/Agrofuturo, CNPq, FAPEMIG.




