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Introducéo

Um QTL pleiotrépico associado a 9 caracteristicas foi
mapeado por (3) no cromossomo 1 empregando apenas
26 microssatélites em animais F» (corte x postura). A
saturacdo desta regido gendmica é de interesse para
gue o mapeamento fino e testes de associagdo possam
ser implementados.

A partir do desenvolvimento do chip de 60 k pelo
Consércio Cobb-Vantress, USDA e Hendrix Genetics (1)
tem sido possivel cobrir todo o genoma da galinha com
SNPs. Além disso, a caracterizacdo das linhagens
fundadoras empregando estes SNPs é um primeiro
passo a fim de aprimorar a detec¢éo de QTL e testes de
associagao.

Portanto, nosso objetivo foi caracterizar
genotipicamente os animais das linhagens de corte e
postura da populagdo TCTC empregando o chip de 60 k
em regido pleiotrépica descrita por (3).

Material e Métodos

Foram genotipados 6 machos da linhagem de corte (TT)
e 6 fémeas da linhagem de postura (CC) utilizando-se o
chip de 60 k. Estes animais foram os fundadores da
populacdo TCTC, desenvolvida pela Embrapa Suinos e
Aves em parceria com a ESALQ/USP a fim de mapear
QTL e genes candidatos.

O DNA de cada animal foi extraido seguindo protocolo
do reagente DNAzol (tiocianato de guanidina),
guantificado em fluorimetro Qubt 2.0 e diluido a 50
ng.uL'l. As genotipagens seguiram os protocolos do
equipamento lllumina HiScanSQ
(http://support.illumina.com/documents/Mylllumina/0534
0b1f-c179-495d-b790-fa9lecbb6ff2/Inf_HD_Super_
Assay_UG_11322427_RevC.pdf).

As analises dos genétipos obtidos foram conduzidas no
programa GenomeStudio (http://medicine.yale.edu/keck/
ycga/lmages/GenomeStudio_GT_Module_v1.0_UG_113
19113 RevA_tcm240-21464.pdf) em que foi
selecionada apenas a regido entre 67 e 71 Mb do
cromossomo 1, onde o QTL pleiotropico foi mapeado
por (3).

Os parametros avaliados foram: genétipos perdidos,
distancia média entre SNPs (maximo e minimo), Minor
Allele Frequency (MAF — Menor Frequéncia Alélica) e
tipo de SNP, ou seja, transversdes (purina/pirimidina —
A/C ou T/G) e transigBes (purina/purina — A/G ou
pirimidina/pirimidina — C/T).

Resultados e Discussao

associacdo, cobrindo todo o genoma da galinha,
possam ser efetivamente implementadas.

Ao todo foram obtidos 2244 gendétipos (12 animais x 187
SNPs) dos quais 40 (1,78%) nao foram detectados.
Portanto, a taxa de sucesso na genotipagem foi de
98,22%.

Na regido alvo (~ 4 Mb) foram identificados 187 SNPs,
cuja distancia média entre eles foi de 21,3 kb, com
maxima de 41,0 kb e minima de 1,8 kb.

Na linhagem TT, dos 187 SNPs, 20 (10,7%)
apresentaram MAF=0 e 167 apresentaram MAF>0,05
(89,3%); ja na linhagem CC, dos 187 SNPs, 74 (39,5%)
apresentaram MAF=0 e 113 apresentaram MAF>0,05
(60,5%) (Tabela 1).

Os SNPs com MAF=0 foram considerados fixados,
sendo que dos 20 identificados em TT, 11 (55%)
também foram evidenciados em CC, porém com o
mesmo gendtipo em ambas as linhagens, néo indicando
alelos divergentes e especificos para cada linhagem.

O tipo de polimorfismo mais frequente foram as
transversdes (A/C + T/G) com ~ 87% e as transi¢bes
(A/G + T/C) com ~ 13% (Tabela 1).

O maior nimero de SNPs com MAF=0 em CC (~ 4
vezes mais) frente a TT indica que CC possui mais
alelos fixados e, consequentemente, menor
variabilidade genotipica que TT. Este resultado coincide
com os de (2) que, empregando 34 microssatélites
posicionados nos cromossomos 1, 3 e 4, evidenciaram
gue CC apresentou menor PIC (0,39) e nimero alelos
(3,12) emrelacao a TT (0,49 e 3,91).

Concluséo

O emprego do chip de 60 k permitiu a caracterizagao
das linhagens de corte e postura fundadoras da
populacéo F, em regido pleiotropica do cromossomo 1.
Assim, serd possivel selecionar os SNPs mais
informativos para a genotipagem dos animais F, e
implementar o0 mapeamento fino e testes de associacgao.
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Tabela 1 — Namero de SNPs identificados em fung¢éo da Minor Allele Frequency (MAF) e tipo
de SNP nas linhagens de corte (TT) e de postura (CC)

MAF=0

MAF>0,05

Linhagem —yea /62 ac? mice °@ T Tt aG® Ticr | 0w
T 2 1 6 11 20 12 9 77 69 167
cc 7 3 30 34 74 7 7 53 46 113
Total 9 4 36 45 94 19 16 130 115 _ 280

%transversao (A/C ou T/G); "transicdo (A/G ou T/C)
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