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Resumo

Diversos polimorfismos nos genes bovinos FABP3 (Heart Fatty Acid
Binding Protein) e FABP4 (Adipocyte Fatty Acid Binding Protein) estao
associados com deposicdo de tecido adiposo. A gordura intramuscular
e subcutanea influenciam diretamente na qualidade da carne bovina,
pois estdo relacionadas com maior protecao da carcaca, suculéncia e
sabor. Dessa forma, objetivou-se a prospeccao e validacdo de SNPs
(Single Nucleotide Polymorphism) nos genes FABP3 e FABP4 por meio
de sequenciamento automatico de DNA. As amostras de sangue, sé-
men e informacgdes fenotipicas foram coletadas de 201 animais cru-
zados terminados em sistema superprecoce. Para a varredura, foram
montados pools de DNA dos animais presentes numa fracdo equiva-
lente a 10% dos extremos da distribuicdo de grau de marmoreio e
espessura de gordura subcutanea. Para a amplificacao das regides de
interesse foram desenhados primers especificos a partir das sequén-
cias dos genes disponiveis em bancos de dados publicos. Os produtos
amplificados foram purificados com as enzimas Exol/SAP para degra-
dar excessos de reagentes nao incorporados e submetidos a reacao de
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sequenciamento usando BigDye® Terminator Cycle Sequencing. Para o
gene FABP3, o sequenciamento revelou cinco SNPs, sendo que qua-
tro desses ja haviam sido depositados em banco de dados. No gene
FABP4 foram encontrados nove SNPs e todos ja haviam sido deposi-
tados. Dos 14 SNPs identificados, selecionaram-se quatro para valida-
cao, que foram analisados por PCR-RFLP (Restriction Fragment Length
Polymorfism-Polymerase Chain Reaction) quando foi encontrado sitio
de restricdo ou PCR em Tempo Real, quando nao foi possivel a utiliza-
cao de enzimas de restricdo. Posteriormente, serdo realizados testes
de associacdo dos SNPs com as caracteristicas fenotipicas. Espera-se
demonstrar o potencial de utilizacdo destes marcadores nos programas
de melhoramento genético de bovinos de corte por meio da validacao
dos efeitos dos SNPs. Os resultados obtidos poderao fornecer ferra-
mentas para viabilizar a selecdo de animais que produzam carne de
melhor qualidade.
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