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Nas regides 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 infecgdes. A identificagdo de regides genomicas e de marcadores de DNA ligados a resisténcia ao carra-
pato poderd ser uma excelente estratégia para selecionar os animais mais resistentes. Com o mapeamento de
QTL e a identificacio de genes que afetam a resisténcia ao carrapato, a selegio 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 distdncia entre os marcadores era relativamente grande. O
intervalo de confianga para a maioria dos QTL detectados é de 20 a 30 ¢M, contudo a identifica¢io de genes
candidatos requer que o QTL seja mapeado em um intervalo menor, sendo necessario refinar a regiao onde o
mesmyg foi detectado. Dessa forma, o objetivo desse trabalho foi saturar a regido onde foi identificado 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 a extragido de DNA. Os produtos de PCR foram detectados utilizando o seqiienciador au-
tomadtico de DNA MegaBACE 1000 e as andlises estatisticas foram feitas utilizando do software GridQTL. No-
vas andlises de associagdo foram realizadas ap6s a adigio dos novos marcadores confirmando a presenga de um
QTL na estagéo seca. O intervalo de confian¢a no BTA 2 sofreu reducéo de 22 para 13 cM. A variagdo fenotipica
explicada por esse QTL ¢ de 4.17% e o efeito aditivo encontrado néo foi significativo, indicando que esse QTL
tem efeito dominante. A adigdo de marcadores e a diminui¢@o do intervalo de confianga ¢ um importante passo
para identificagdo de genes candidatos que futuramente poderéo ser utilizados em programas de melhoramento.
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