[X Simpdsio Brasileiro de Melhoramento Animal

Jodo Pessoa, PB - 20 a 22 de junho de 2012

M A 2012

Associacdo Genémica com maciez de carne na raca dtef.

Luciana Correia de Almeida Regitand, Polyana Cristine Tiziotd®, Priscila Silva Neubern de
Oliveira®, Mauricio de Alvarenga Mudadl?, Gerson Barreto Mourad', Rede BifeQualf.

Parte da tese de doutorado da segunda autora;ifidarpela FAPESP

’Embrapa Pecuéria Sudeste/S&o Carlos, S&o Paulo

Doutorando do Programa de P6s-Graduacdo em Gerf@tigativa e Biologia Molecular — UFSCar/S&o Cayl&dio Paulo.
Bolsista da FAPESP. e-maflolytizioto@yahoo.com.br

“Departamento de zootecnia — ESALQ-USP/PiracabaPséit.

Shttp://www.macroprogramadl.cnptia.embrapa.br/biféiqua

Resumo: As andlises do genoma bovino, incluindo mapeam#at@TL (Quantitative Trait Loci), SNPs
(Single Nucleotide Polymorphisms) e, mais recentemea genotipagem em larga escala, poderéo
contribuir para a selecdo precoce de bovinos. Aisnée associacdo gendmica, utilizando dados da
genotipagem de 470 animais no lllumina BovineHD d&&aip, identificou regibes associadas com forca
de cisalhamento medida 24 horas apés o abate®,@01) nos cromossomos 2, 10, 13, 16 e 21, em
familias de referéncia da raca Nelore. A analise glenes localizados nessas regides associadas com
maciez de carne podera permitir a identificacd@meiees de efeito maior, que poderdo ser usados na
selecao assistida por marcadores.

Palavras—chave:SNP chip, for¢a de cisalhamenBgs indicus.
Genome wide association with meat tenderness in et breed.

Abstract: The genome bovine analyses, including QTL (Quareatiait loci) mapping, SNP (single
nucleotide polymorphisms) and, recently the genande genotyping, could contribute to earlier bovine
selection. Genome wide association analysis, paddrwith the genotyping data of 470 animals in the
Illumina BovineHD Bead Chip, revealed regions agged with shear force measured at 24 hours post
mortem (R 0,001) in the chromosomes 2, 10, 13, 16 and 2dgfarence families of Nelore breed. The
prospection of candidate genes in the regions &gsdcwith meat tenderness may allow for the
identification of major genes that could be usetharker assisted selection.
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Introducéo

As caracteristicas de importancia econémica séartaisticas quantitativas, influenciadas por
varios genes em diferentes locos dentro do genagnm,geralmente tém pequeno efeito individual.
Atualmente, tecnologias de genotipagem em largalaspossibilitam a analise de milhares de
marcadores simultaneamente. Esta analise em lamgdaepode ser aplicada, por exemplo, na selecédo
gendmica.

A selecdo gendmica, segundo RESENDE et al., (20@®le ser definida como a selegcéo
simultanea para centenas ou milhares de marcadmwegjais cobrem o genoma densamente, de forma
que todos os genes que controlam um determinadiecaguantitativo estejam em desequilibrio de
ligacdo com pelo menos parte dos marcadores, sgmeleesses marcadores podem explicar quase a
totalidade da variagdo genética de um carater taiwd. Por outro lado, a investigagdo de regies
genoma associadas a caracteristica deve permitierdificacdo de genes e mecanismos bioldgicos
envolvidos na determinacgao do fenétipo.

O objetivo desse estudo foi realizar a analisesde@acdo gendmica com maciez de carne em
bovinos da raca Nelore, utilizando genotipagem lermina BovineHD BeadChip.

Material e Métodos
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Foram utilizados 470 animais descendentes de 3fbgoregistrados da raca Nelore,
escolhidos para representar a variabilidade defdroaca. Esses animais compdem familias de
meios-irmaos produzidas através de inseminacd@ialtem tempo fixo (IATF).

Por ocasido do abate, foram coletados bifes dec®)5de espessura do musculo
longissimus (contra filé), entre a 122 e 132 cast®b bifes foram identificados, embalados a vacuo
e, se necessario, congelados para posterior analise

As andlises de maciez foram realizadas quandanasteas foram disponibilizadas pelo
frigorifico, aproximadamente 24 horas apés o abate.

Analises estatisticas e de bioinformatica foraralizados com o software PLINK
(PURCELL et al.,, 2007) com o intuito de verificarassociagdo das caracteristicas com o0s
marcadores SNPs. Para isso foram utilizados osseswomputacionais das unidades da Embrapa
Informéatica Agropecuaria (CNPTIA) e Embrapa Pea&udeste (CPPSE). SNPs Unicos foram
utilizados para avaliar os efeitos dos polimorfisnsmbre maciez de carne, testes de associacéo
foram realizados por meio de ajuste de modeloadésecom o software PLINK (PURCELL et al.,
2007). Foram incluidos as covariaveis local de inasato, local de confinamento, safra, lote de
abate, idade ao abate e pH. Um teste de permutaicétlizado com a finalidade de corrigir os
resultados de associagdo para as mdultiplas higoteséadas. ApOs os testes de associagdo, 0s
resultados dos testes corrigidos foram utilizadas gonstrucdo de um graficelgnhattan Plot)
para visualizagdo da distribuicéo dos valores de Bngo dos cromossomos.

Resultados e Discussao
Os resultados de GWAS para forga de cisalhamentamiee sdo apresentados na Figura 1, onde
se pode observar que as principais regides genéngoa mostraram associacdo com forca de
cisalhamento estéo localizadas nos cromossomds 23116 e 21 (£0,001).
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Figura 1. Manhattan plot com os resultados de &ss@ae dos SNPs com forca de cisalhamento medida
24 horas ap6és o abate. Acima da linha sdo SNPsiades significantemente com forca de cisalhamento
(P<0,001).

Casas et al. (1998) ja haviam descrito um QTL famga de cisalhamento proximo da regido
centromérica do cromossomo 2. A principal regid@mitficada dentro do cromossomo 2 compreendeu o
intervalo com 44 marcadores associada®(B01), entre 45783910 a 51466493 pares de basesay/
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do genoma UMD 3.1). A principal regido identificaa cromossomo 10 compreendeu o intervalo de
33103388 a 42278988 (pb), e QTLs para forca déheissento foram identificados no cromossomo 10

por Barendse et al. (2008). A identificacdo de gdpealizados nessas regides pode contribuir para o
conhecimento dos processos biolégicos envolvidos determinacdo da caracteristica, além de

possibilitar a descoberta de genes de efeito mgi@r poderiam ser Uteis ao melhoramento dessa
caracteristica.

Conclusbes
Regifes cromossémicas associadas com forca dbasisento, medida da maciez da carne,
foram identificadas nos cromossomos 2, 10, 13, 28 eessa populacdo da raca Nelore, demonstrando a
existéncia de fatores genéticos associados a Garidessa caracteristica. A mineracdo das regides
associadas com forca de cisalhamento poderd cointjimra a identificacdo de genes candidatos
posicionais, que poderédo ser utilizados na selpaé@ maciez de carne em programas de melhoramento

da raca Nelore.
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