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Introdugéo

Na avicultura avancgos significativos foram alcangados
nas Ultimas décadas, especialmente para caracteristicas
como a conversdo alimentar, periodo até o abate e taxa
de crescimento (1). Entretanto, associadas a esse
progresso obtido pelo melhoramento tradicional, surgiram
algumas caracteristicas correlacionadas indesejaveis,
como aumento na incidéncia de problemas locomotores,
pela fragilidade de pernas e ossos. Estes problemas
representam perdas econdmicas para a cadeia avicola,
por aumentar o descarte das aves em fungdo de carcagas
mal desenvolvidas e fraturas. Medidas para reduzir tais
perdas vém sendo estudadas através da identificacdo de
genes que controlam as caracteristicas de integridade
0ssea, por meio de marcadores moleculares, em especial
SNPs (polimorfismos de nucleotideo Unico). Dessa
maneira, objetivou-se verificar a presenca de
polimorfismos e genotipar um SNP no gene da
osteopontina (SPP1) em uma linhagem paterna de
frangos de corte.

Material e Métodos

O DNA gendmico das aves foi extraido a partir de
sangue utilizando o Kit DNAzol®. Para a busca de SNPs
no gene SPP1, um fragmento de 766 pb foi sequenciado
em 15 animais (10 machos da linhagem TT e 5 fémeas da
linhagem CC). Foram efetuadas duas reacdes de
sequenciamento para cada individuo, utilizando os
primers direto (5 TGGGAAGGGTGGTGAGGATAAGAA
3’) e reverso (5 ATGCACAGGTTCCTCTTAACGGGT 3’).
O sequenciamento foi realizado em sequenciador ABI
3130xI Genetic Analyzer (Applied Biosystems). Os
resultados foram analisados no programa
Phred/Phrap/Consed/Polyphred para verificagdo da
qualidade, montagem das sequéncias e andlise dos
polimorfismos.

Em seguida, um SNP (217 pb — A>T) foi escolhido e
genotipado em 1340 animais da linhagem paterna da
Populacdo Referéncia TT. A genotipagem do SNP foi
realizada por meio da técnica de PCR-RFLP utilizando a
enzima Xmn |. Foram obtidas as frequéncias alélicas e foi
verificado se a populagdo estava em equilibrio de Hardy-
Weinberg utilizando o teste do Qui-quadrado.

Resultados e Discussofes

Do total de 1340 animais genotipados na Populagao
Referéncia TT, 945 (70%) apresentaram o0 gendtipo AA,
363 (27%) o gendtipo AT e 30 (2,32%) o genétipo TT
(Figura 1), evidenciando variabilidade desse SNP na
populacdo em estudo.
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Fig. 1. Distribui¢cdo dos genotipos para o SNP A>T no gene SPP1
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Na andlise de qui-quadrado, observa-se que a
populacdo ndo se encontra em equilibrio de Hardy-
Weinberg (p > 0, 05) (Tabela 1), indicando que a sele¢éo
praticada na populacao esté favorecendo o genotipo AA.

Tab. 1. Andlise de Qui-quadrado para o SNP no gene SPP1.

Genoétipo Esperado  Observado
Homozigotos AA 949 945
Heterozigotos AT 356 363
Homozigotos TT 34 30

Na regido do gene ja foram descritos QTLs para
caracteristicas como gordura visceral, peso da coxa e
sobrecoxa, largura da tibia, razdo de quantidade de
carne/osso da coxa, entre outros, Além disso, 0 gene da
osteopontina € um importante marcador biologico para o
desenvolvimento do tecido ésseo. Considerando sua agéo
biolégica e localizagdo no genoma, pode-se considerar
que esse é um gene candidato para estudos de
associacao em frangos de corte.

Conclusdes

Onze SNPs foram descritos no gene da osteopontina. O
SNP 217 A>T esta segregando na populagdo TT e € um
forte candidato para futuras analises de associagdo com
caracteristicas produtivas em frangos de corte.

Referéncias

Na regido amplificada foram encontrados 11 SNPs,
sendo quatro localizados em regido de éxon e sete em
regido de intron, correspondendo a uma média de 1,44
SNPs/ 100bp.

Nas aves parentais da Populacdo Referéncia TT, 49
(48,5%) apresentaram 0 genétipo AA, 51 foram
heterozigotos (50,5%) e apenas 1 animal apresentou o
gendtipo TT(1%).
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