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RESUMO

PAIXAO, Débora Martins; M.Sc., Universidade Federal de Vigosa,
fevereiro de 2007. Deteccdo de locos de caracteristicas
quantitativas nos cromossomos 16, 17 e 18 em suinos.
Orientadora: Simone Eliza Facioni Guimaraes. Co-orientadores: Paulo
Savio Lopes e Aldrin Vieira Pires.

O objetivo ao realizar este trabalho foi 0 mapeamento de QTL nos
cromossomo 16,17 e 18 de suinos e a associagcao destes a caracteristica
de desempenho, de carcaga, 6rgaos internos e visceras, de cortes de
carcaga e de qualidade de carne. Foi construida uma populagdo F2
provenientes do cruzamento de dois varrbes da raca naturalizada
Brasileira Piau com 18 fémeas da linha comercial (Landrace x Large
White x Pietrain). Foram utilizados onze marcadores microssatélites
distribuidos nos SSC16, SSC17 e SSC18. Com o resultado da
genotipagem foi construido o mapa de ligagao especifico dos marcadores
para a populagao desenvolvida. Os marcadores de microssatélites foram
considerados adequados para estudos de caracteristicas quantitativas,
quando foram analisadios os valores de heterozigosidade observada (Ho),
heterozigosidade esperada (He) e conteudo de informagado polimorfica
(PIC). A avaliacdo dos quatro locos amplificados no SSC16 forneceu
valores das médias da Heterozigosidade observada (Ho) e esperada (He);
e do Conteudo de informagéo polimérfica (PIC) de 67,62%, de 57,71% e
0,50, respectivamente. No SSC17 foram encontrados os resultados das
médias de Ho, He e PIC de 72,20%, 61,40% e 0,56, respectivamente para
0s 4 locos utilizados. E no SSC18, o valor das meédias de Ho, He e de PIC
foram 67,80% 63,54% e 0,59, respectivamente utilizando 3 locos. Foi
utiizado o método de regressédo por intervalo de mapeamento, e as
analises foram realizadas por meio do programa QTLEXPRESS. Foram
detectados 11 QTL n&o descritos na literatura: numero de tetas, indice de
vermelho; perda por cozimento, menor espessura de toucinho na regiao
acima da ultima vértebra lombar na linha dorso-lombar, espessura de
bacon, peso do coragdao e do pulmdo no SSC16; peso aos 63 dias de

idade e peso aos 77 dias de idade no SSC 17; peso aos 21 dias e idade
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de abate no SSC18; e quatro QTL ja descritos em outras populagdes
foram também identificados, como para peso aos 21 dias de idade no
SSC16, espessura de toucinho medida imediatamente apds a ultima
costela, a 6,5 cm da linha dorso-lombar no SSC17, espessura de toucinho
medida imediatamente apds a ultima costela, a 6,5 cm da linha dorso-
lombar e perda total no SSC18. As informagdes dos QTL significativos
encontrados servem como base de estudos futuros de mapeamento fino
para identificacdo de genes permitindo o melhor entendimento das

caracteristicas de producdo em suinos.
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ABSTRACT

PAIXAO, Débora Martins, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa,
February, 2007. Mapping quantitative trait locos on porcine
chromosome 16, 17 and 18. Adviser: Simone Eliza Facioni
Guimaraes. Co- Advisers: Paulo Savio Lopes and Aldrin Vieira Pires.

The objective of this study was mapping QTL on pig chromosomes
16, 17 and 18 and associate them to performance, carcass, internal
organs, viscera, carcass cuts and meat quality traits. A F2 population was
produced by crossing two naturalized Brazilian Piau sires and 18
commercial dams (Landrace x Large White x Pietrain). The population was
genotyped for 11 microsatellite markers. After the genotype scoring, it was
constructed the linkage map for these markers in the population. The
microsatellites markers were considered appropriate for quantitative trait
analysis. It was analyzed their values for observed heterogosity (HO),
expected heterozigosity (He) and polymorphic information content (PIC).
The evaluation of the four loci amplified in the SSC16 found average
values of Ho, He; and PIC of 0,67, 0,57 and 0,50, respectively. In the
SSC17 the average values for Ho, He and PIC of 0,72, 0,61 and 0,56,
respectively for the four amplified loci. And in the SSC18, average values
of Ho, He and PIC were 0,67, 0,63 and 0,59, respectively for each one of
three loci. Data were analyzed by multiple regressions by F2 mapping
method using the QTLEXPRESS software. Eleven QTL were mapped and
not yet described in the literature: teat number, cooking loss, redness,
lower backfat thickness after last lumbar vertebrae, bacon depth, heart
weight and lung weight on SSC16. QTL for weight at 63 and 77 days of
age were assigned on chromosome 17. QTL for weight at 21 days of age
and slaughter age were identified on SSC18. Four QTL already described
in another populations were also identified: weight at 21 days of age on
SSC16, backfat thickness after last lumbar vertebrae and after the last rib
(at 6,5 cm from the midline ) on SSC17 backfat thickness after last lumbar
vertebrae and after the last rib (at 6,5 cm from the midline) and total loss

on SSC18. The generated information of significant QTL is useful for
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future studies dealing with fine mapping to identify genes that could

provide a better understanding of the production traits in pigs.



1. INTRODUCAO

Uma vez que o fendtipo nem sempre € uma indicagao precisa do
gendtipo, a selegao assistida por marcadores (MAS) tem como objetivo
usar informagdes de regides especificas do genoma para melhorar a
resposta a selegcado (Visscher et al., 2000). Uma alternativa para o
conhecimento do numero aproximado de locos atuando no controle
genético das caracteristicas quantitativos, de como esses locos
encontram-se distribuidos no genoma e qual a intensidade dos efeitos
desses locos € estuda-los de forma indireta, por meio da associagdo com
marcadores genéticos (Dekkers e Hospital, 2002). O uso da informagéo
dos marcadores genéticos na selecdo (MAS), principalmente quando
consideradas caracteristicas de dificil mensuracao, medidas apds o abate,
de baixa herdabilidade, ou medidas em apenas um dos sexos, leva ao
aumento da resposta a selecdo quando associadas aos programas
tradicionais de melhoramento.

As caracteristicas quantitativas (quase todas as caracteristicas de
interesse econdmico) sao controladas por varios genes e sofrem agao do
ambiente. Uma das tecnologias usadas no estudo das caracteristicas
quantitativas, o mapeamento de QTL (Locos de -caracteristicas
Quantitativas), consiste essencialmente na detecgao da presenca do QTL,
sua localizagdo no genoma, estimagao de seus efeitos genéticos e de
suas interagcdes com outros QTL e com o ambiente (Ribaut et al., 1997).

A deteccdo de QTL permite identificar no genoma dos animais
regides onde se encontram gene ou genes que controlam parte das
diferencgas fenotipicas (fenotipo= gendtipo + ambiente). Assim, os proprios
QTL poderiam ser usados indiretamente para selecdo do gene(s)
responsaveis pela manifestacdo da caracteristica de interesse ou em
futuros estudos para a localizagao do préprio gene, contudo os resultados
deveram ser primeiramente validados nas populagdes comerciais.

Uma estratégia para aumentar a possibilidade de identificagdo de
QTL séo os cruzamentos divergentes, por meio do cruzamento de animais
F1 obtidos pelo cruzamento de animais de ragas selvagens, nativas ou

exoticos com animais de ragcas comerciais (Andersson et al., 1994; Knott



et al., 1998; Rohrer e Keele, 1998; De Koning et al., 1999; Ovilo et al.,
2000; Perez - Enciso et al., 2000; Walling et al., 2000; Bidanel et al., 2001;
Pires et al., 2003; Gelderman et al., 2003; Pierzchala et al., 2003).

Em 94 publicacbes sobre estudos de caracteristicas quantitativas ja
foram identificados 1287 QTL em suinos, correspondendo a 246
caracteristicas diferentes. Nos cromossomos 16, 17 e 18, que sdo os
grupos de ligacédo avaliados neste estudo ja foram encontrados 10, 19 e
15 QTL, respectivamente (http://www.animalgenome.org).

O objetivo deste estudo foi a deteccdo de QTL, localizados no
cromossomo dezesseis (SSC16), dezessete (SSC17) e dezoito (SSC18),
apdés mensuracao de caracteristicas de desempenho, carcacga, viscera e
orgaos internos, corte de carcaga e qualidade de carne na geracéo F2
produzida por cruzamentos entre populagdes geneticamente divergentes
formadas a partir de machos da raga naturalizada Piau e fémeas

comercias (Landrace X Large White X Pietrain).

2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. Marcadores Moleculares

O termo marcador tem sido usado para designar fatores
morfoldgicos, fisioldgicos, bioquimicos ou genéticos possivelmente
identificaveis e que permitam o estudo comparativo de gendtipos e de
suas progénies (Sakiyama, 1993).

Com os avangos em tecnologias aplicadas a estudos de genética,
diferentes metodologias moleculares foram obtidas ao longo do tempo. Os
marcadores moleculares apresentam algumas vantagens em relagao aos
marcadores morfoldgicos, tais como: niveis de polimorfismo geralmente
altos para cada loco estudado, em geral sdo codominates (possivel
distinguir os individuos heterozigotos dos homozigotos), contendo maior
quantidade de informag&o genética por loco (Ferreira e Grattapaglia,
1998). Segundo Souza (2001), o polimorfismo & caracterizado quando,
pelo menos um por cento dos alelos sado diferentes. O sucesso de

qualquer tecnologia de marcador € dependente da disponibilidade de um



grande numero de marcadores altamente polimoérficos, de uma estreita
relacdo de ligacdo entre o loco marcador e o carater de interesse
(Goldman, 1993), de um numero adequado de individuos a serem
avaliados e o comportamento da ligagcdo marcador - caracteristica ao
longo das geragdes.

Os marcadores de DNA podem ser divididos em dois grupos: (1)
marcadores diretos ou do tipo |, associados a genes de fungdes
conhecidas, e (2) marcadores indiretos ou do tipo Il, associados com
segmentos nao codificantes ou genes andénimos (Dodgson et al., 1997).
Marcadores do tipo | normalmente estdo presentes em regides
codificantes e, consequentemente, exibem menos polimorfismos que
podem ser mapeados ou utilizados em pesquisas de QTL. Sao
marcadores em que ha a necessidade de se conhecer a sequéncia do
gene.

Os marcadores do tipo |l sdo os mais abundantes e estao
posicionados nos mapas de ligagdo. Esses marcadores apresentam maior
polimorfismo e sdo obtidos, em sua maioria, de regides nao codificantes,
compreendendo a maioria dos marcadores mapeados até o momento
(Groenen et al., 2000). A grande vantagem deste tipo de marcador é que
nao ha necessidade de conhecimento prévio da sequéncia da regiao
polimoérfica. Dentre os marcadores do tipo Il estdo os microssatélites, os
quais tém sido amplamente utilizados nos projetos de mapeamento
genético. Assim, com marcadores adequados disponiveis e distribuidos
por todo o genoma é possivel avaliar as regides cromossémicas quanto
aos seus efeitos na manifestacdo de caracteristicas quantitativas
(Stuber,1987).

As diferentes técnicas de analise de marcadores moleculares
variam quanto a habilidade de detectar diferengas entre individuos, custo,
consisténcia e reprodutibilidade da técnica. As mais comuns sao: RFLP
(Polimorfismo no comprimento de fragmento de restricdo), AFLP
(Polimorfismo no comprimento de fragmento amplificados), RAPD
(Polimorfismo de comprimento de fragmento amplificados de DNA ao

acaso), SNP (polimorfismo de nucleotideo unico) e os microssatélites.



2.1.1.Marcadores Microssatélites

Os marcadores microssatélites foram propostos como uma das
melhores opg¢des para o mapeamento genético, pois fornecem mapas
saturados de forma relativamente barata e ndo muito laboriosa
(Beckmann e Soller, 1990; Chin et al., 1996). Os locos de microssatélites
sdo constituidos de segmentos curtos de DNA que se repetem
sucessivamente, ladeados por sequéncia unica no genoma (Litt e Luty,
1989; Weber e May, 1989). A importancia dos marcadores microssatélites
para a analise genbmica apareceu somente apos o desenvolvimento da
técnica de reagdo em cadeia da polimerase (PCR) com Saiki et al., (1985)
e Mullis e Faloona, (1987).

Mapas detalhados de varios organismos mostram que o0s
marcadores microssatélites sao distribuidos de forma aleatéria e uniforme
por todo o genoma (Chin et al., 1996). Os microssatélites sdo comuns a
todos os organismos eucariotos podendo ser usados como marcadores
para estabelecer grupos de ligagao e mapear cromossomos.

Os marcadores microssatélites, sao também denominados SSR
(Simple Sequence Repeats), sendo constituidos de repetigbes agrupadas
de 1 a 6 pares de bases, encontrando-se na forma mais comum de
dinucleotidios (TG)n, (TC)n e (TA)n, sendo o dinucleotideo (TG)n a
repeticdo mais abundante em mamiferos (Ellegren, 1993). Repeti¢cdes de
tri e tetranucleotidios também s&o observadas, mas em frequéncias mais
baixas. De acordo com Lewin (2000), os microssatélites s&o regides de
maior recombinagcdo meidtica, conhecidas como hotspots. A taxa de
permuta genética nestas regides é cerca de 10™ por kb de DNA, o que
corresponde a cerca de dez vezes mais que a taxa de recombinacao
entre homdlogos na meiose em sequéncias de DNA aleatorio. Além disso,
a suposta auséncia de pressdo de selegcdao nestas seqiéncias nao
codificantes contribui para o alto polimorfismo do DNA repetitivo.

Os dados gendtipicos de microssatélites tém o potencial de constituir
um perfil alélico unico, ou DNA fingerprinting, para o estabelecimento de
uma identidade individual. Outras vantagens dos marcadores

microssatélites sdo o seu padrdao de heranga Mendeliana, sua



caracteristica codominante, em geral apresentarem elevado conteudo de
informagédo de polimorfismo (PIC — Polymorphic Information Content),
confiabilidade e reprodutibilidade. Porém apresentam um elevado custo
inicial de formagao dos primers e dos equipamentos para automagao das
analises de genotipagem (Weeks et al. 2002). Mas a possibilidade de
automagao e a alta probabilidade de encontrar polimorfismo no DNA
fazem dos microssatélites o principal marcador a ser utilizado para
mapeamento e procura de QTL por todo o genoma (Cheng et al., 1997).
Todas essas caracteristicas reunidas fazem com que os marcadores
microssatélites sejam ideais para mapeamento genético e fisico de
genomas, para a identificagdo e discriminagao de gendtipos, e estudos de
genética de populagdes. Assim, toda e qualquer populagdo segregante
pode ser utilizada como populacéo referéncia para estudos de ligagao e

mapeamento genético (Ferreira e Grattapaglia, 1998).

2.2. LOCOS DE CARACTERISTICAS QUANTITATIVAS — QTL

QTL séo identificados como associagdes estatisticas significativas
entre os valores genotipicos e a variabilidade fenotipica na progénie
segregante (William, 1998). Segundo Liu (1998), QTL sao genes
localizados no genoma com efeitos genéticos aditivos, dominantes e, ou
epistaticos, significativos. A identificacdo de locos marcadores de
caracteristica quantitativa (QTL) em animais domésticos é facilitada pela
acumulacao de mutagdes nos locos que afetam caracteristicas fenotipicas
causadas por muitos anos de selegdo (Andersson e Georges, 2004).
Mackay (2001), afirmou que, se um QTL esta ligado a um loco marcador,
havera uma diferenga nos valores médios da caracteristica quantitativa
entre individuos com diferentes gendtipos no loco marcador.

Gelderman (1975) propés o termo locos controladores de
caracteristicas quantitativas, de sigla QTL, que é abreviatura da lingua
inglesa de quantitative trait locus (singular) ou loci (plural), o qual vem
sendo adotado principalmente em estudos de mapeamento.
Normalmente, ndo é possivel determinar se o efeito detectado com o

marcador € devido a um ou mais genes ligados que afetam a



caracteristica. Por esta razao, o termo loco de caracteristica quantitativa
(QTL) é usado para descrever a regido do cromossomo que possui um ou
mais genes influenciando na manifestagéao fendtipica dessa caracteristica
(Bearzoti et al, 2000). A ligacdo entre marcador genético e um QTL foi
primeiramente demonstrada por Sax (1923). No entanto, os fundamentos
da teoria do mapeamento de QTL foram entendidos a partir do trabalho
de Thoday (1961). Esse autor sugeriu que se um ou mais genes
responsaveis por uma caracteristica estiverem ligados a um marcador, os
efeitos destes genes podem ser indiretamente estudados com base nos
genotipos do marcador.

A eficiéncia na deteccdo de QTL depende do numero de QTL,
magnitude do seu efeito, herdabilidade da caracteristica, interagdes entre
0s genes, tipo e tamanho da populagao segregante, tamanho do genoma,
frequéncia de recombinagao entre o QTL e o marcador e saturagéo do
mapa (Tanksley, 1993).

Falconer e Mackay (1996) afirmaram que o numero de QTL
encontrados & sempre subestimado, devido ao fato de que dois QTL
muito proximos podem aparecer como apenas um, se eles estiverem em
associagao (ligagado entre alelos favoraveis a caracteristica nos dois
locos), ou ainda ndo serem detectados se os QTL estiverem ligados em
repulsédo (ligagcéao entre alelo favoravel em um loco e um desfavoravel no
outro loco).

O tamanho da populagdo avaliada e o numero de marcadores
utilizados séo fatores relevantes para se obter ligacdo verdadeira entre o
marcador e o QTL. Falconer e Mackay (1996) definem desequilibrio de
ligagcdo como qualquer desvio das frequéncias alélicas em relagdo as
frequéncias esperadas sob independéncia, indicando a existéncia de
associagao entre locos, passando em conjunto para a proxima geragao.
Poucos marcadores esparsamente distribuidos diminuem as chances de
se encontrar desequilibrio de ligacdo entre marcador e QTL.

Para que deteccdo de QTL seja feita eficientemente, torna-se
necessario a constru¢cdo de um mapa genético com bom nivel de
saturacdo de marcadores moleculares, de dados de caracteristicas

oriundos de delineamentos genéticos adequados e uma boa preciséo



experimental, além de um modelo estatistico-genético apropriado (Lynch
e Walsh, 1998)

Para a identificagcdo de QTL em populagdes experimentais ser bem
sucedida, devem ser atendidas inicialmente duas premissas: (1)
existéncia de marcadores informativos e (2) escolha de uma estrutura
populacional adequada em que haja variagdo genética suficiente para
detectar ligacdo entre um QTL segregando e um marcador genético
(Deeb, 2002).

Ao contrario das caracteristicas qualitativas, que apresentam padrao
simples de heranga, as caracteristicas quantitativas, a maioria de
interesse zootécnico, possuem variacdo continua e sao determinadas por
genes com pequeno efeito aditivo e influenciados pelo ambiente.
Entretanto, segundo Lande (1981), alguns desses genes podem explicar
uma proporgdo relativamente grande da variagdo de determinada
caracteristica fenotipica, sendo possivel localizar a regido do genoma
onde estes marcadores podem estar presentes e estimar a fragcdo da
variagao fenotipica total devida a eles.

Outra grande vantagem do mapeamento de QTL é a possibilidade
de tratar caracteristicas quantitativas, que sao afetadas por muitos genes,
como se fossem caracteristicas de heranca simples (Tanksley et al.,
1993).

2.3.DELINEAMENTO F2

Uma maneira de se gerar populagdo com desequilibrio de ligagao é
o cruzamento de linhagens que diferem em relagao as suas frequéncias
alélicas no loco do marcador e do QTL, ou seja, a escolha das linhagens
parentais via de regra é feita pela divergéncia existente entre elas em
relagdo as caracteristicas sob estudo; assim, as associacdes presentes
entre marcadores genéticos e a caracteristica podem ser estudadas
comparando-se o desempenho fenotipico de individuos F2 ou daqueles
obtidos por retrocruzamento (Bovenhuis et al, 1997; Yonash et al., 2001).

Os acasalamentos mais comumente usados no mapeamento de

QTL em animais sao F2 e retrocruzamento (Liu, 1998). No entanto, € mais



interessante utilizar uma geragao F2, obtida do intercruzamento da F1, do
que usar o retrocruzamento, porque, segundo Andersson e Andersson-
Eklund (1998), na analise de ligacdo, um retrocruzamento € apenas mais
eficiente do que um intercruzamento quando se trata de marcadores
dominantes. A partir do momento que se planeja usar marcadores de
DNA codominantes, como é o caso dos microssatélites, um
intercruzamento fornece duas vezes mais meioses informativas, para os
locos marcadores, do que um retrocruzamento.

Existem varias vantagens no uso de cruzamento entre populag¢des
divergentes em estudos delineados para identificacdo de QTL em animais
domeésticos: alelos de grande efeito segregando nos animais
intercruzados, aumento do poder nas analises estatisticas devido a alta
heterozigosidade dos QTL e o aumento do poder nas analises estatisticas
uma vez que a fase de ligagao entre marcadores e QTL sdo esperadas
serem consistentes entre os animais (Andersson et al., 1998). O
delineamento experimental F2 € mais usado quando o objetivo & cruzar
duas populagdes divergentes e identificar os individuos superiores
resultantes. A desvantagem da pratica do uso de ragas divergentes € que
o QTL detectado pode n&o segregar na populagdo comercial de interesse.
De Acordo com Hillel (1997), quando uma caracteristica tem um padréao
de heranga poligénico, é preciso garantir suficiente variagdo genética na

populagcdo experimental.

2.4. SELECAO ASSISTIDA POR MARCADORES — MAS

O uso de Selecédo Assistida por Marcadores Moleculares (MAS)
baseia-se no principio de que, se um gene ou conjunto de genes esta
associado a um marcador molecular identificavel, entdo a selegao para
este marcador sera mais eficiente do que para a propria caracteristica. O
uso da MAS consiste de dois passos principais: identificacdo de
associacdes entre locos marcadores e QTL e o0 uso destas associacoes
para o desenvolvimento de populagdes melhoradas (Dudley, 1994).

Entretanto, a MAS deve ser usada como uma ferramenta auxiliar e ndo



como substituta dos métodos tradicionais de melhoramento (Lande e
Thompson, 1990).

O principal entrave levantado contra o sucesso da selegéo
assistida por marcadores em diversas espécies seria a auséncia de
desequilibrio de ligagao entre locos marcadores e QTL. Sabendo-se que a
herdabilidade diminui com o aumento das geragdes de selecdo, poder-se-
ia supor que o ganho com a MAS aumentaria com as geragbes de
selegdo, mas isto ndo ocorre, pois o desequilibrio de ligagdo entre os
marcadores e os QTL é gradualmente desfeito com as recombinag¢des. O
melhor caminho é, portanto, mapear QTL em cada geragéo (Gimelfarb e
Lande, 1994). Segundo Gibson (1994) ha beneficio na utilizagdo da
selegcdo assistida por marcadores, mas em alguns casos pode levar a
severas consequéncias em longo prazo, como a diminuigdo ou nenhum
ganho genético em funcao da fixacado dos alelos.

A deteccdo de marcadores proximos a QTL aumentam o
desequilibrio de ligagao disponivel para selegéo, sendo que, para ligacdes
muito proximas, a selecdo para os alelos marcadores correspondem a
selegcao para os QTL. Em geral, considera-se um marcador intimamente
ligado a um QTL aquele que possui probabilidade de 5% (P<0.05) ou
menos de recombinacio entre sua localizagdo e a do QTL em um dado
grupo de ligagao (Edwards et al., 1991).

De acordo com Davis e De Nise (1998), ha trés estagios no
desenvolvimento da MAS. O primeiro é o estagio de detecgédo, em que os
polimorfismos de DNA sdo usados como marcadores para verificar o
efeito e estimar a posigao de supostos QTL segregando na populagéo. O
segundo estagio visa a validagao dos QTL encontrados, ou seja, os
marcadores ligados s&o testados em populag¢des alvo para verificar sua
segregacdo e sua fase de ligacdo. O terceiro estagio visa a
implementagdo (ou uso comercial), em que os marcadores que se
mostram preditivos sdo usados no cruzamento entre familias para
produzir uma base de dados gendtipicos. Estes dados séo, entdo,
combinados com informacdes fenotipicas e de pedigree e utilizados na
avaliagdo genética para a predigdo do mérito genético dos individuos

dentro da populagéo.



A identificacdo de genes pode levar ao aumento da eficiéncia de
selecdo no melhoramento animal, especialmente em caracteristicas de
baixa herdabilidade, ou naquelas que podem ser medidas somente apés
abate ou em apenas um dos sexos. Assim, segundo Plastow (2000), a
identificacdo de genes influenciando caracteristicas economicamente
importantes seguida pela selegdo assistida por marcadores, pode ser
empregada em conjunto com métodos tradicionais de selecdo para
aumentar a acuracia da selecao e consequentemente, resultar em uma
maior resposta a selegdo. O tamanho desta resposta extra em geral,
depende dos valores dos efeitos aditivos dos QTL marcados; quanto
maiores os efeitos aditivos, maior o progresso genético obtido pela
selegdo assistida. Ainda de acordo com Plastow (2000), uma limitagéo ao
uso da selecdo assistida por marcadores seria a existéncia de poucos
genes importantes realmente isolados, o fato de as caracteristicas
quantitativas serem governadas por varios genes e muitas das proprias
funcdes bioldgicas desses genes ainda ndo estarem completamente

identificadas.

2.5. MAPAS GENETICOS

Mapa genético de um animal ou planta pode ser definido como um
modelo abstrato do arranjo linear de um grupo de genes e marcadores
(Liu, 1998). E uma representagdo simplificada do genoma, onde a
molécula de DNA de cada cromossomo € representada por marcas
ordenadas mais ou menos espagadas. Quando ocorre associagao entre
dois genes ou marcadores localizados em um mesmo cromossomo, e
suas proporgdes gendtipicas esperadas apos cruzamento afastam-se das
propor¢des Mendelianas, supbe-se que esteja ocorrendo ligagao génica,
isto é, alelos de genes ou marcadores situados no mesmo cromossomo
tendem a ser herdado em conjunto (Griffiths et al., 2002).

O mapeamento genético é fundamentado no desequilibrio de
ligagdo, na ligagcao génica, nos eventos de recombinagao e na fungéo de
mapeamento empregada. Griffiths et al. (2002) definem recombinacao

como a produgao de genotipos obtidos por novas combinagdes dos alelos

10



parentais. Durante a meiose, ocorrem trocas de partes dos cromossomos
parentais herdados no processo denominado crossing-over, o resultado
dessa recombinagao € o aparecimento de gametas recombinantes, a uma
determinada frequéncia, chamada de frequéncia ou taxa de
recombinacao. As frequéncias de recombinacao representam as medidas
de distancia entre dois marcadores ao longo de um cromossomo,
permitindo que esses marcadores sejam alinhados em um mapa genético
(Lynch e Walsh, 1998). As frequéncias de recombinac&o, porém n&o séo
aditivas, e a recombinacdo em um loco pode causar interferéncia em
marcadores proximos (Liu, 1998). O numero de recombinacbes ¢é
geralmente menor nos sexos heterogaméticos, portanto, em mamiferos o
mapa genético da fémea é maior do que o do macho.

Foram desenvolvidas fungdes de mapeamento apropriadas que
relacionam medidas de distancia genética entre dois marcadores com a
taxa de recombinantes; utiliza-se como medida a unidade Morgan (M), ou
mais comumente, o centiMorgan (cM). Varias fungdes de mapeamento
distintas foram equacionadas, as mais empregadas nos mapas genéticos
para animais e plantas sao as fungbes de Haldane e Kosambi, esta ultima
considera alguma interferéncia (Lynch e Walsh, 1998; Griffith set al.,
2002).

2.5.1 PIGMAP

O projeto PIGMAP (Archilbald et al., 1994) foi iniciado na Europa.
Este programa foi designado para prover uma estrutura a qual
estimulasse a coordenagao e a colaboragdo do mapeamento de genes

em suinos (http://www.genome.iastate.edu/pig.html)

O PigMap envolve 18 laboratorios europeus, além de sete outros
laboratérios dos EUA, Japao e Australia. O Departamento de Agricultura
dos Estados Unidos (USDA) deu inicio a dois processos: 0 primeiro € um
grande projeto desenvolvido no Meat Animal Research Center em Clay
Center, Nebraska; o outro é o National Animal Genome Research

Program, desenvolvido sob dire¢ao do USDA a partir de 1993. A partir de
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entao, cientistas de entidades privadas e governamentais criaram o Swine
Genome Technical Committee.

A construgcdo de mapas genéticos com maior numero de
marcadores, por sua vez, possibilitou o uso e o desenvolvimento de
métodos estatisticos mais sofisticados de mapeamento, que permitem
maior precisdo na localizagdo dos QTL e a discriminagdo dos efeitos
individuais dos mesmos. Varias contribuicbes a essa teoria seguiram-se
apos o advento dos marcadores moleculares (Geldermann, 1975, Soller et
al.,1976; Edwards et al.,1987; Zeng,1994,1993, Mackay et al., 2001).
Hoje, sabe-se que 0 genoma do suino tem cerca de 3 bilhdes de pares de
base (pb) distribuido em 19 pares de cromossomo, e contém um numero
de genes codificantes similar aos humanos com cerca de 24.000 genes
(http://www.sanger.ac.uk/Info/Press/2006/060116.shtml-12/12/06).

2.5.2. O Cromossomo 16 dos suinos — SSC16

No SSC16, existem varios genes mapeados de importancia
fisiolégica que justificam seu estudo representados na Tabela 1. Os
receptores alfa-adrenérgicos cardiacos (ADRA1A) quando ativados
causam rapidamente mudancgas em contractilibilidade, nas propriedades
electrofisioldgicas e em respostas metabdlicas do miocardio (Benfey et al.,
1990). Os agonistas alfa-adrenérgicos estimulam metabolismo de
fosfoinositideos cardiacos (Brow et al., 1985), ativam as glicogendlises
(Clark et al., 1984), induzem a efeitos inotrépicos positivos, os quais estao
relacionados a aumento dos niveis de Ca** citosdlico livre (Terzic et al.,
1992) ou com um aumento na resposta de miofilamentos para Ca?*
(Puceat et al., 1992) e influenciam, em cascata outros efeitos agudos no
metabolismo cardiaco intermediario (Endoh et al., 1991). Os receptores
alfa-adrenérgicos sado subdivididos em alfa-1 e alfa-2. A estimulagao de
receptores alfa-1 produz contragdo da musculatura lisa dos vasos,
ocasionando como principal efeito hemodinamico a redistribuicdo do
débito cardiaco para coronarias e circulacdo cerebral, em detrimento dos

territérios muscular esquelético, renal e mesentérico. Os receptores pré-
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sinapticos alfa-2 inibem a liberagao de noradrenalina, enquanto os poés-

sinapticos levam a constricdo de vasos venosos de capacitancia.

Tabela 1 — Genes mapeados no SSC16

ADRA1A Receptor Adrenérgico a 1 A (AF345498)
GHR Receptor do Hormdnio do Crescimento
HSPB3 Porcine EST (AJ301098) Proteina do Choque Térmico 27KD
NPR3 Receptor C Peptideo Natriurético
PRLR Receptor de Prolactina
TCP Porcine EST (F14833) gene da Proteina Chaperona TCP20

Fonte: http://www.toulouse.inra.fr/lgc/pig/cyto/gene acessado em 12/12/06

O horménio de crescimento (GH), o fator de crescimento
semelhante a insulina-1 (IGF-lI) e uma enorme variedade de moléculas
afins formam um eixo regulador do crescimento pré e poés-natal
(Boguszewski, 2001). Na maioria das espécies, inclusive suinos
(Buonomo e Baile, 1991), a restricdo nutricional induz a diminuicdo do
crescimento e é acompanhado por um aumento do horménio de
crescimento (GH) no plasma, (Soliman et al. 1986; Vance et al. 1992). A
expressao do gene do receptor hepatico de horménio de crescimento
(GHR) é diminuida por uma redugdo da energia nutricional em ratos
(Straus e Takemoto, 1990a) e em suinos (Dauncey et al., 1994; Weller et
al., 1994) havendo resposta parcial por resisténcia de GH em animais
com alimentacéo restrita. Mas restricdo de proteina tem pequeno efeito na
expressdo de GHR (Straus e Takemoto 1990a). Os mecanismos que

estdo envolvidos na regulamentacao diferencial do gene de GHR hepatico
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por energia e proteina ainda ndo sao totalmente compreendidos. Os
efeitos de proteina dietética e administracdo de horménio de crescimento
influenciam na expressdo mRNA de IGF-I e GHR no figado, musculo do
esqueleto e tecido gorduroso de suinos em crescimento (Brameld et al.,
1996). Em geral, aumentando a taxa de crescimento por meio do aumento
da disponibilidade de energia ou entrada de proteina existe uma
associagao com expressao de GHR aumentada no figado, mas diminui a
expressdo de GHR em musculo e tecido gorduroso (Brameld et al., 1999).

A prolactina (PRL) € um hormdnio essencial para o sucesso
reprodutivo. Seu receptor (PRLR) tem sido detectado em varios tecidos
incluindo cérebro, ovario, placenta e utero de diversas espécies
domésticas (Kelly et al., 1989). O gene PRLR foi mapeado em suinos no
cromossomo 16 e seu loco esta ligado a trés marcadores: S0006, GHR e
S0077, na regiao 16g1.4 ou 16q92.2-2.3 (Vicent et al., 1997). Alonso et al.
(2003), ao estudarem o efeito do gene do receptor de prolactina sobre
caracteristicas quantitativas de interesse econbmico em suinos,
concluiram que este gene poderia ser utilizado como um marcador
molecular para o ganho de peso médio diario. Os PRLR e os GHR
consistem em wuma cadeia de polipeptidios com uma regido
transmembrana simples, onde a regidao extracelular contém cisteinas
ligadas a pontes dissulfeto e sitios para glicosilagéo, ja a parte intracelular
que media agdes bioldgicas apresentam consideravel heterogeneidade de
tamanho. O alto grau de homologia € demonstrado entre a parte
extracelular destes receptores e receptores de um grande numero de
citoquininas, interferons e fatores de crescimento que juntos formam a
familia de receptores chamados citoquinas/ horménio do crescimento /
familia do receptor de prolactina (Shibeli et al., 1993).

As HSPs (Heat shock proteins) tém um papel crucial na
recuperacao de células que sofreram estresse protegendo-as de
subsequentes injurias. Essa protecdo esta relacionada com a habilidade
destas proteinas em reorganizar polipetideos, regides ndo estruturais de
proteinas e a extensdo hidrofébica de aminoacidos. Translocando ou
reenovelando proteinas desnaturadas por estresse e prevenindo

agregacao irreversivel destas com outras proteinas nas células (Parsell e
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Lindquist, 1993; Bukau e Horwich, 1998; Morimoto, 1998). As expressodes
MKBP/HSPB2 (MKBP- protein kinase for myotonic dystrophy juntamente
com HSP) e HSPB3 séo induzidas durante diferenciagdo de musculo por
controle da familia MyoD, sugerindo que MKBP /HSPB2 e HSPB3
representam um sistema adicional proximo relacionado com a fungao do
musculo, ajudando a manter a integridade desses.

O peptideo atrial natriurético (ANP) e o peptideo natriurético tipo B
(BNP) pertencem a familia dos peptideos natriuréticos, sendo capazes de
desencadear acgbes sobre o sistema circulatério como hipotensao,
diurese, inibicdo da liberagdo e agado de varios hormoénios incluindo a
aldosterona, angiotensina IlI, endotelinas, e vasopressina (VP) (Reis,
2003). Enquanto a angiotensina Il estimula a liberagédo da VP, o ANP inibe
(Fitzsimmons et al., 1994). A VP, também conhecida como hormdnio
antidiurético (ADH), € um hormoénio hipotaldmico com acédo nas células
renais, hepatocitos e células vasculares, produzindo antidiurese,
aumentando a gliconeogénese e atuando como um importante
vasoconstritor (Sachs et al., 1969).

As proteinas nas células requerem ajuda de chaperonas
moleculares (TCP) em seus ciclos de vida para manterem suas estruturas
corretamente dobradas e em conformacao funcional durante a sintese de
proteinas ou durante a recuperacdo de estados desnaturados, as
chaperonas de diversos tipos se unem a polipeptidios recém sintetizados
nos ribossomos, a proteinas que atravessam as membranas de organelas
ou a proteinas que estdo em fase de desnaturagdo. Essa unido em
inimeros casos desempenha um papel protetor importante que evita que
as proteinas alcancem um estado de agregacéo irreversivel (Kubota et al.,
1994).

A presencga de genes de importancia fisioldgica no cromossomo 16
possibilitou a deteccdo de QTL para diferentes caracteristicas. As
caracteristicas, a posi¢ao do QTL e publicagdes que identificaram QTL no
SSC16 estado apresentados na Tabela 2. Na Figura 1 estdo representados

0s mapas genéticos e fisicos do SSC16.
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Figura 1 — Mapas fisico e genético do SSC16
Fonte:http://www.animalgenome.org/pigs/maps/marcmap.html acessado
em 12/12/2006)
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Tabela 2- Estdo apresentadas as caracteristicas, a posicdo do QTL em cM e

publicacdes que identificaram QTL no SSC16

_ Posigéo L
Caracteristica Publicacbes
(cM)
. 2 Pierzchala et al. 2003
Dressing
LSI 32.53 Knott et al. 1998
FEEDIN 7 Pierzchala et al. 2003
ADG 8 Pierzchala et al. 2003
HAMP 15 Pierzchala et al. 2003
ADG1 31 Bidanel et al. 2001
oH 24 32,9 Pierzchala et al. 2003
W3w 34 Bidanel et al. 2001
WFH/WC 83 Karlskaw-Mortensen et al. 2005
oH 45 109,8 Pierzchala et al. 2003

Fonte: http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/SS/viewmap acessado em 12/12/06
2 macho, ° fémea

Caracteristicas: Dressing — rendimento de carcaca (%), LS| - comprimento de intestino
(cm), FEEDIN -consumo de ragéo (Kg/day), ADG - Média do ganho de peso (Kg/day),
HAMP — Peso do pernil direito (kg), ADG1 — média do ganho de peso do nascimento aos
3 meses de idade (g.d'l), pH24 - pH 24 horas apdés o abate, W3w — peso com trés
semanas de idade (Kg), PP - peso total do pernil (Kg); WFH/WC - raz&o do peso do
pernil com gordura / peso da metade da carcaga pH45 - pH 45 minutos apds o abate.
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Knott et.al. (1998) encontraram QTL sugestivos para comprimento
de intestino delgado (F=6,9) no SSC16 utilizando uma populagao de 199
animais F2 (26 familias) formada a partir de machos selvagem Europeu e
fémeas da raca Large White. Os animais foram genotipados para 240
marcadores com distadncia média de 23 cM espalhados nos 18
cromossomos autossomos e no cromossomo X. O QTL para comprimento
de intestino foi encontrado na posi¢cao de 3 cM para fémeas e a 5 cM para
machos, o mapa de ligacdo foi construido com o programa CRIMAP
reportado por Mark-Lund et al. (1996).

Bidanel et al. (2001), em seu estudo para deteccao de QTL para
crescimento e deposi¢cédo gordura, a partir de uma populagdo F2 de 530
machos e 570 fémeas formada a partir das ragas suinas Meishan e Large
White, encontraram QTL sugestivos (P<0,05) para as caracteristicas peso
as trés semanas de idade e meédia do ganho de peso medido do
nascimento até trés semanas de idade, localizados na posi¢cao de 34 e 31
cM, respectivamente. Os animais foram genotipados para o complexo
maior de histocompatibilidade e para 123 marcadores microssatélites
distribuidos nos 18 cromossomos autossémicos e o cromossomo X,
espagados com distancia média 22 cM. Foi considerado na analise de
QTL o mapa de ligagédo das distancias médias entre os sexos construido
com o programa CRIMAP.

Pierzchala et al. (2003), analisando QTL em trés populagdes F2
formadas a partir do cruzamento das ragas de suinos Meishan (M), macho
de selvagem europeu (W) e Pietrain (P), encontraram QTL para ganho
diario (F=7,5) na posicdo de 6 cM, consumo de alimento (F=5,4) na
posicao de 7 cM, peso do pernil (F=5,8) na posi¢ao de 15 cM para os
animais formados pelo cruzamento M X P;e QTL para pH 45 minutos
(F=8,6) e 24 horas (F=6,6) apos abate para os animais formados pelo
cruzamento W X P, na posicédo de 32,9 e 109, 8 cM, respectivamente. Os
autores utilizaram cinco microssatélites, neste cromossomo (S0026,
S0061, S0077, SW419, SW1035), com distancia média entre os
marcadores de 28,2, 27,5 e 31,0 cM para as familia M X P, W X P e W-X

M , respectivamente.
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Karlskaw-Mortensen et al (2005), ao pesquisarem a existéncia de
QTL em 462 animais F2 formados a partir da combinacdo do cruzamento
e retrocruzamento entre animais das ragcas Hampshire e Landrace,
verificaram a presenca de QTL (F=8.9) para as caracteristicas razdo do
peso do pernil com gordura / peso da metade da carcaga na regido de 83
cM no SSC16.

2.5.3. O Cromossomo 17 de suinos — SSC17

Assim como no SSC16, no SSC17 existem varios genes de
importancia fisiolégica que estao apresentados na Tabela 3.

Adenosina deaminase (ADA) € uma denominagao genérica dada a
um grupo de enzimas com pesos moleculares distintos, que possuem
funcdo quimica semelhante no metabolismo das purinas, catalisando a
conversdo da adenosina e da desoxiadenosina em inosina e desoxinosina
(Stiehm et al.,, 1997). Existem varias isoformas de ADA, as mais
proeminentes sdo ADA1 e ADA2. A ADA1 é uma isoenzima encontrada
em todas as células com altas concentragdes em linfécitos e mondcitos,
enquanto a isoenzima ADA2 encontra-se somente em mondcitos (Ungerer
et al., 1992).

Tabela 3- Genes mapeados no SSC17

ADA Adenosina Deaminase

CSNK2A1 Porcine EST (z81279) cadeia da caseina quinase Il a

MTNR1A Receptor de Melatonina

PLTP Proteina de transferéncia de fosfolipidio

Fonte: http://www.toulouse.inra.fr/lgc/pig/cyto/gene acessado em 12/12/06
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A Caseina quinase Il (CSNK2A1) é uma ubiquinona serina /
quinase de treonina encontrada em eucariotos. Os substratos de
CSNK2A1 incluem proteinas citoesqueléticas como cadeias de miosina,
troponina - T, b-tubulina, e MAP-1B (Allende et al., 1995). A funcao de
CSNK2A1 implica na regulamentagao do processo de ciclo celular, divisdo
celular e sinal de traducgao (Litchfield et al., 1993; Pepperkok, et al., 1994).
Embora a maioria de CSNK2A1 celular localiza-se no nucleo, anticorpos
aplicados contra CSNK2A1 também foram localizaram no centrossoma
(Krek et al., 1992). Os estudos de imunolocalizagdo indicam que uma
populacdo de CSNK2A1 celular € associada com o aparato de fuso de
divisédo celular (Krek et al., 1992; Yu et al., 1991).

A melatonina é um hormédnio produzido pela glanula pineal e esta
relacionada com a regulacdo de fungdes reprodutivas € modulagdo do
ritmo cicardiano em mamiferos. Receptores de Melatonina (MTNR1A)
foram identificados na area do nervo pré-optico, cértex cerebral, e talamos
de mamiferos (Reppert e Weaver, 1995) e pertencem a super-familia de
proteina G. Eles modulam um largo numero de funcbes fisioldgicas
incluindo regulagdo do ritmo circadiano e reprodugdo sazonal. A sintese
da melatonina inicia-se com a serotonina, que ¢é acetilada a N-
acetilserotonina. As enzimas responsaveis por estas duas fases sido a
arilalquilamina N-acetiltransferase (NAT; EC 2.3.1.87) e a hidroxi-indol-O-
metiltransferase (HIOMT, EC 2.1.1.4). A enzima NAT apresenta um
robusto ritmo diario, atingindo concentragbes 100 vezes superiores
durante as horas noturnas, quando comparado ao periodo diurno. O ritmo
da segunda enzima €& menos evidente, mas a HIOMT participa da
regulagdo sazonal da produgéo de melatonina (Ribelayga et al., 2000).

A proteina de transferéncia de fosfolipidio (PLTP) tem como fungéao
facilitar a transferéncia de fosfolipidios de lipossomas ou isolados de
lipoproteinas de baixa densidade em lipoproteinas de alta
densidade.(Cheung et al.,, 1996). As lipoproteinas de alta densidade
(HDLs) sao consideradas anti-aterogénicas porque elas mediam
transporte de colesterol de células periféricas para o figado para excregao

e degradagao. Um passo importante neste processo de transporte reverso
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de colesterol é transformar o colesterol celular em particulas pequenas
(apolipoproteinas), pobres em lipidios, designadas por B-HDL. Duas
proteinas de transferéncia de lipidios: a colesteril transferase (CETP) e
fosfolipidio transferase (PLTP), foram implicadas na formagéo de B-HDL
(Lie et al., 2001).

Topoisomerases representam um papel essencial no metabolismo
de DNA celular (Howard et al., 1994). As DNA topoisomerases sao
enzimas envolvidas no controle das diferentes formas topoldgicas do
DNA, sendo essenciais nos mecanismos de replicacdo e transcrigcao,
viabilizando o crescimento celular. Essas enzimas catalisam a
isomerizagao topoldgica por meio da quebra transitéria de uma ou ambas
as fitas do DNA de hélice dupla. As DNA topoisomerases |l catalisam
reacdes dependentes de ATP incluindo o relaxamento do DNA super-
helicoidal, o anelamento e desanelamento do DNA (Capranico, 1997). A
enzima tem acdo catalitica nos genes caracterizados por alta taxa de
transcricdo e grandes niveis de topoisomerase | se encontram dentro do
citosol do nucléolo (Transk e Muller, 1988).

A existéncia de genes de importéncia fisiolégica no cromossomo 17
possibilitram a deteccdo de QTL para diferentes caracteristicas em
diversas populacdes experimentais. As caracteristicas, a posicdo do QTL
e publicagbes que identificaram QTL no SSC17 estdo apresentados na
Tabela 4. Na figura 2 estdo representados os mapas genéticos e fisicos
do SSC17.
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Figura 2- Mapas genético e fisico do SSC17
Fonte: http://www.animalgenome.org/pigs/maps/marcmap.htmi
acessado em 12/12/06).
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Tabela 4- Estdo apresentadas as caracteristicas, a posicdao do QTL em
cM e publicagdes que identificaram QTL no SSC17.

Caracteristica Posicao (cM) Publicagdes

ADG 5,0 Pierzchala et al. 2003
10THRIBBF 26,4 Pierzchala et al. 2003
CRCL 30 Karlskov-Mortensen et al. 2005
EFATSHO 38,4 Pierzchala et al. 2003
ENDWT 46,4 Pierzchala et al 2003
EFATHAM 49 4 Pierzchala et al. 2003
CRCL 62,3 Pierzchala et al. 2003
MCOLOR 82 Malek et al. 2001
MCOLORL? 82 Malek et al. 2001
MCOLORL?® 82 Malek et al. 2001

FP 88,3 Pierzchala et al. 2003
LRIBF 89,3 Pierzchala et al. 2003

Fonte: http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/SS/viewmap acessado em 12/12/06
Caracteristicas: ADG — média de ganho diario (g/dia), 10THRIBBF - area de gordura no
musculo longissimus dorsal na 13° /14° costelas (cmz), CRCL —comprimento de carcacga
(cm), EFATSHO - peso da gordura externa na paleta (Kg), ENDWT — peso vivo no abate
(Kg), EFATHAM - peso da gordura externa no pernil (Kg), MCOLOR - escore da cor;
MCOLORL? — (escore da cor no sistema HUNTER LAB); MCOLORL® — (escore da cor no
sistema MINOLTA LAB); FP — porcentagem de gordura (%); LRIBF - pronfudidade da
espessura de toucinho no musculo longissimus dorsal na 13° /14° costelas (mm).

Malek et al. (2001), ao analisarem QTL no genoma de 525 animais
F2, utilizando 125 microssatélites encontraram QTL significativos para as
caracteristicas escore da cor localizados posi¢cédo de 82 cM.

Pierzchala et al. (2003) em estudos de mapeamento de QTL no
SSC17 de suinos , em trés populagdes experimentais formadas a partir
do cruzamento Meishan (M) X Pietrain (P), varrao selvagem europeu (W)
X Pietrain (P) e varrdo selvagem europeu (W) X Meishan (M),
encontraram nos animais F2 formados a partir M X P, QTL significativo
(F= 5,4) para: percentagem de carne na posicdo de 88,3 cM,

profundidade da espessura de toucinho no musculo longissimus dorsal na
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13°/14° costelas (F= 5,6) na posig¢ao de 89,3 cM, peso da gordura externa
no pernil (F= 6,2)na posicao de 49,4 cM, area de gordura no musculo
longissimus dorsai na 13° /14° costelas (F= 6,8) na posi¢ao de 26,4 cM,
peso da gordura externa na paleta (F= 7,6) na posicao de 38,4 cM, peso
vivo no abate (F= 8,1) na posicdo de 46,4 cM, comprimento da carcaga
(F= 8,3) na posicédo de 62,3 cM. Para a populacéo formada a partir do
cruzamento W X P foi encontrado um QTL significativo ( F= 5,5) para
ganho diario na posig¢ao de 5 cM.

Karlskov-Mortensen et al. (2005), em seu estudo de analise de QTL
no genoma de 462 animais F2 provenientes do cruzamento de suinos das
racas Hampshire e Landrace, encontraram QTL significativo (F=25,2) para

comprimento de carcaga na posicao de 30 cM.

2.5.4. O Cromossomo 18 de suinos — SSC18

O SSC18, apesar de ser o menor dentre o complemento
cromossOmico suino, também apresenta importantes genes de interesse
fisiologico apresentados na Tabela 5.

O canal cloro voltagem-dependente (CLCN1) & responsavel por
manter o potencial de membrana em musculo esquelético (Bretag et al.,
1987). Estudos de hiperexcitabilidade, onde ha um aumento na condugao
de sodio e uma diminuicdo na condugdao do cloro de membranas
musculares seguidas de contragbes voluntarias, concluiram que
individuos hiperexcitabilizados poderiam chegar a um quadro de miotonia
(incapacidade de relaxamento apds contragao muscular). Outros estudos
concluiram que mutagdes no canal de cloro tém se mostrado responsavel
por miotonia hereditaria em ratos (Steineyer et al., 1999; Gronemeier et
al., 1994) e em humanos (Koch et al., 1992; Lorenz et al., 1994).

24



Tabela 5 — Genes mapeados no SSC18

Sigla Gene
CLCN1 Canal Cloro 1 musculo esquelético
GHRHR Receptor do horménio liberador do horménio de crescimento
IGFBP3 Proteina ligadora 3 do fator de crescimento semelhante a insulina
LEP Leptina
NPY Neuropeptideo Y
PGAM2 Porcine EST (z98802) Fosfoglucomutase musculo esquelético

Fonte:http://www.toulouse.inra.fr/lgc/pig/cyto/gene acessado em 12/12/06

O receptor do hormbnio liberador do horménio de crescimento
(GHRHR) age em receptores especificos na pituitaria anterior para
estimular a sintese e a liberacdo de GH (Matsubara et al., 1995). O
receptor € membro dos receptores proteina—G contendo sete dominios
transmembrana, os quais ativam a proteina quinase adenilato ciclase-
cAMP (Mayo, 1992). O GHRHR é um receptor associado a proteina G,
codificado por um gene de 13 éxons, que possui um dominio extracelular,
sete dominios transmembrana e um dominio intracelular (Gaylinn et al.,
1993).

A proteina ligadora 3 do fator de crescimento semelhante a insulina
(IGFBP-3) é o IGFBP mais abundante, responsavel pela ligacdo da
maioria do IGFs, em especial a IGF-I; e esta normalmente associada a um
complexo ternario associada a IGF-I e as ALS (acid-labile subunit) (Jones
e Clemmons, 1995). IGFBP-3 tém multiplas fungdes regulatérias de
crescimento celular (Rechler et al., 1997), seus niveis dependem do
horménio de crescimento, e a IGFBP-3 deve ser avaliada junto com a
IGF-I. As IGFs sao transportadas para as células alvo em complexo com
as IGFBPs, diferentemente da insulina, o que prolonga sua meia-vida e

modula sua interagdo com a superficie de membrana dos receptores. As
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IGFBP-1 e as IGFBP-6 possuem capacidade de ligacao 10 vezes maior a
IGF-I em relagédo a IGF Il, enquando as demais IGFBPs (Jones et al.,
1995: Tatar et al., 2003) tém igual afinidade as IGFS. Nenhuma das
IGFPs se liga especificamente a insulina (Jones et al., 1995; Sheppard ,
2004)

A leptina (LEP) é sintetizada principalmente no tecido adiposo
branco, mas também no epitélio gastrico e na placenta. Os niveis
plasmaticos de leptina sao fortemente correlacionados com o RNAmM de
leptina e com a massa do tecido adiposo (Pelleymounter et al., 1995). A
expressao da leptina é influenciada por varios fatores (Ahima et al., 2000).
Além de atuar no controle de ingestao de alimentos, na termogénese e na
acgao da insulina, atua também na regulagao da expresséo e da secregao
de multiplos neurotransmissores, e horménios hipotalamicos, incluindo o
neuropeptideo Y, o horménio de liberagdo de gonadotrofinas, o hormdnio
de liberagdo do hormdnio de crescimento e a somatostatina (Barb et al.,
2001). O loco ob (obeso) € necessario para a produ¢cdo de um fator
humoral de saciedade e o loco db (diabetes) codifica uma molécula
necessaria para a resposta a este fator (Zhang et al., 1994; Tartaglia et
al., 1995). Em camundongos, muta¢gées no gene ob causam hiperfagia,
obesidade maérbida precoce, hipotermia, decréscimo do gasto energético,
hiperinsulinemia e infertilidade decorrente de  hipogonadismo
hipotalamico. O produto do gene ob foi chamado de leptina (do grego
leptos = magro), porque quando injetado em animais leva a redugao da
ingestao de alimento, diminuigdo de peso corporal e de gordura corporal,
bem como a correcdo de todos os disturbios metabdlicos associados a
obesidade (Halaas et al., 1995; Pelleymounter et al., 1995).

No hipotalamo, ha dois grandes grupos de neuropeptideos
envolvidos nos processos orexigenos e anorexigenos (Sainsbury et al.,
2002). O neuropeptideo Y (NPY) e o peptideo agouti (AgRP) pertencem
ao grupo dos neuropeptideos orexigenos. O NPY ¢é largamente
distribuido nas regides do cérebro e é um dos neuropeptideos mais
abundantes do sistema nervoso, tanto em nivel central como periférico.
Ao contrario da leptina, o NPY é estimulador de consumo e inibidor da

secrecao de gonadotrofina (Parrot et al, 1986). A sintese do NPY é inibida
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no hipotalamo, pela atuagao da leptina (Stephens et al., 1995; Schwartz et
al., 1996). A via do NPY é ativada em resposta aos sinais associados com
o declinio das reservas de gordura. Esta resposta consiste num aumento
da expressao do gene do NPY e esta resposta € imediata pelo ao menos
em parte, por meio da redugdo do feedback negativo da insulina e da
leptina (Woods et al., 1998).

A fosfoglucomutase (PGM) catalisa o interconverséo de glicose 1-
fosfatase e glicose 6-fosfatase e assim tem um papel essencial na
glicélise e gluconeogenese (Whitehouse et al.,, 1992). A enzima PGAM
(Fosfoglucomutase musculo esquelético) em humanos é codificada por
meio de trés marcadores autossomais n&o ligados, designados PGM1,
PGM2 e PGM3 (Parrington et al. 1968; McAlpine et al.,1990), e ha ainda a
evidéncia em humanos de um quarto loco expresso no leite (Cantu e
Ibarra., 1982). E assumido que os marcadores surgiram por meio da
duplicacdo de gene e evoluiram separadamente para formagdo das
isoenzimas de hoje, possuindo distintas propriedades, como tamanho
molecular, distribuicdo de tecido, termostabilidade (McAlpine et al., 1970)
e especificidade de substrato (Quick et al.,, 1974). As multiplas
isoenzimas, atribuiveis a multiplos marcadores de PGM tém sido
identificadas em um largo numero de espécie e é evidente que a
duplicagao inicial do PGM aconteceu em um passado distante evolutivo
(Whitehouse et al., 1992).

No cromossomo 18 foi possivel a deteccdo de QTL para diferentes
caracteristicas em diversas populacdes experimentais, as caracteristicas,
a posicdo do QTL e publicacdes que identificaram QTL no SSC18 estao
apresentados na Tabela 6. Na Figura 3 estdo representados os mapas

genético e fisico do SSC18.
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Figura 3 — Mapas genético e fisico do SSC18
Fonte:http://www.animalgenome.org/pigs/maps/marcmap.html
acessado em 12/12/2006.
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Tabela 6 - Estao apresentadas as caracteristicas, a posi¢cao do QTL em
cM e publicagdes que identificaram QTL no SSC18.

Caracteristica Posicdo (cM)  Pupblicacdes

LIVERWT 6,0 Dragos-Wendrich et al. 2003
DRIPL 24 De Koning et al. 2001
MCOLORL 26 Malek et al. 2001
DRESSING 33,4 Dragos-Wendrich et al. 2003
LEANP 34,4 Dragos-Wendrich et al. 2003
FP 36,9 Dragos-Wendrich et al. 2003
pHI 37 Van Wijk et al. 2006

FCONV 54,2 Dragos-Wendrich et al. 2003
PH24 55,5 Dragos-Wendrich et al. 2003

Fonte: http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/SS/viewmap acessado em 12/12/06)

Caracteristicas: LIVERWT — peso do figado (g), DRIPL — perda por gotejamento (%),
MCOLORL-escore da cor no sistema MINOLTA LAB; DRESSING - rendimento de
carcaga (%), LEANP — porcentagem de carne magra (%), FP — razdo de gordura na
carne (%), FCONV - taxa de conversao alimentar (KG/KG); PH 24 —pH 24 horas ap6s o
abate.

De Koning et al. (2001), em seus estudos de detecgédo de QTL para
caracteristicas de qualidade de carne, encontraram QTL sugestivo (F=6,2)
na posicao de 24 cM no SSC18, utilizando 785 animais F2 provenientes
do cruzamento de suinos da raca Meishan X suinos comerciais
holandeses.

Malek et al. (2001), estudando QTL no genoma de 525 animais F2
formadas a partir do cruzamento de suinos machos da raca BerKshire e
fémeas Yorkshire utilizando 125 marcadores cobrindo todo o genoma,
encontraram QTL significativo para qualidade de carne (cor da carne) na
posicao 26 cM (F= 6,40).

Dragos-Wendrich et al. (2003), ao estudarem caracteristicas
quantitativas, em trés familias de suinos formadas pelos cruzamentos:
Meishan (M) X Pietrain (P), macho selvagem europeu (W) X Pietrain (P) e,
macho selvagem europeu (W) X Meishan (M), encontraram QTL
significativos na familia formada por M X P na posi¢cao de 55,5 cM para a
caracteristica pH 24 horas apos abate (F= 8,3). E na familia W X M QTL
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para as caracteristicas: taxa de conversao alimentar (F= 8,9) na posicao
54,2 cM, peso do figado (F = 8,6) a 6 cM, rendimento de carcacga (%)(F=
8,0)na posigao de 33,4 cM, porcentagem de carne magra (F= 6,6) na
posicao 34,4cM, razdo de gordura na carne (F= 6,2) na posi¢cao de
36,9cM.

Van Wijk et al. (2006), ao investigando a presenca de QTL em uma
populagao formada a partir de suinos linha sintética Pietran/Large White e
fémeas comerciais, encontraram QTL para pH inicial na posicdo de 37
cM. O mapa de ligagdo da populagédo foi construido com o programa

CRIMAP, o SSC18 foi mapeado com 3 marcadores microssatélites.

3.MATERIAL E METODOS

3.1.POPULACAO EXPERIMENTAL

A formacéao das populacédo por meio de delineamento F2 e a coleta
dos dados fenotipicos foram realizados na Granja de Melhoramento de
Suinos do Departamento de Zootecnia da Universidade Federal de Vigosa
(UFV), em Vigosa, MG, Brasil, no periodo de novembro de 1998 a julho de
2001.

Foi construida uma populacdo F2 proveniente do cruzamento de
dois varrdes (identificados C e J) da raca naturalizada Brasileira Piau com
18 fémeas originadas de linhagem desenvolvida na UFV pelo
acasalamento de animais de linha comercial (Landrace x Large White x
Pietrain) selecionados para desempenho. A geragcdo F1 nasceu entre os
meses de marco e maio de 1999. Dentre os machos F1 foram
selecionados ao acaso 11 varrdes, provenientes de diferentes leitegadas,
que foram cruzados (monta natural) com 54 fémeas. Estes animais foram
acasalados entre os meses de fevereiro e outubro de 2000, para a
producao da geragao F2, a qual nasceu entre junho de 2000 e fevereiro
de 2001. Assim, foram obtidos cerca de 800 animais F2, divididos em
cinco lotes:

lote 1 = animais nascidos entre 20/06/00 a 03/07/00;

lote 2 = animais nascidos entre 03/08/00 a 23/08/00;
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lote 3 = animais nascidos entre 16/09/00 a 01/11/00;

lote 4 = animais nascidos entre 30/11/00 a 25/12/00;

lote 5 = animais nascidos entre 19/01/01 a 12/02/01.

Os trés primeiros lotes foram constituidos de animais nascidos de
matrizes de primeira paricdo e os demais, de segunda parigéo.

Ao nascimento, os animais foram identificados individualmente por
meio do sistema de marcagao australiano (mossa nas orelhas), pesados,
submetidos ao corte de dentes e a aplicagcao de antibidticos. No terceiro
dia receberam ferro injetavel e, por volta de 10 dias de idade, os machos
foram castrados. Os animais foram desmamados aos 21 dias de idade,
quando foram novamente pesados e transferidos para a creche, onde
ficaram até 60 dias de idade, depois foram transferidos para o setor de
cria/ recria. Dos 77 aos 105 dias de idade, os animais foram submetidos
ao teste de convers&o alimentar individual.

O abate dos animais foi realizado quando o peso médio do lote
atingia 65 kg de peso vivo e em média aos 148 dias de idade. Antes do
abate, os animais permaneceram em dieta liquida por 18 horas.

Ao abate, os animais foram submetidos a insensibilizagao elétrica,
posicionando-se os eletrodos do insensibilizador (Sulmaq, Modelo 7654)
na porg¢ao dorsal do pescocgo, aplicando-se uma voltagem de 300 volts,
por cerca de 5 segundos. Imediatamente apds a insensibilizagao foi
realizada a sangria pela pungdo do coragdo por meio de insergao de
objeto ponte-agudo sob a axila esquerda do animal. Apds depilagao por
chamuscamento, as carcagas foram, entdo, suspensas pelas patas
traseiras, eventradas, evisceradas, lavadas, serradas longitudinalmente,
inclusive a cabeca, e pesadas. A meia-carcacga direita de cada animal foi
resfriada a uma temperatura de 4°C, por 24 horas. Apos este periodo, foi
realizada a dissecacdo da carcaca para se obter os dados das

caracteristicas de cortes.
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3.2.DADOS FENOTIPICOS

As seguintes caracteristicas de desempenho foram mensuradas na
geragao F2: conversao alimentar (CA) dos 77 aos 105 dias, consumo de
racdo (CR) dos 77 aos 105 dias; ganho de peso médio diario (GPD);
numero de tetas (NT); peso ao nascer (PN); peso aos 21 dias (P21); peso
aos 42 dias (P42); peso aos 63 dias (P63); peso aos 77 dias (P77); peso
aos 105 dias (P105); peso ao abate (PA) e idade ao abate (IDA) aos 65
kg de peso médio vivo. O numero de observagdes, as médias, os desvios
-padrées e os valores maximos e os minimos destas caracteristicas,
obtidos por meio do PROC MEANS do SAS (2000) sao apresentados na
Tabela 7.

Tabela 7— Numero de observagdes (N), média, desvio padrao e valores
minimos e maximos para as caracteristicas estudadas.

Caracteristica N Média Desvio padrao Minimo Maximo
CA 591 2,79 0,65 1,99 4,88
CR 598 39,80 8,35 13,54 59,07

GPD 591 0,53 0,13 0,01 0,97
NT 800 13,16 1,28 9,00 17,00
PN 800 1,20 0,28 0,43 2,13
P21 665 4,87 1,18 1,15 8,69
P42 665 8,24 1,98 1,95 17,86
P63 656 16,21 3,43 3,72 26,53
P77 602 21,42 4,38 6,05 34,50
P105 595 36,26 6,74 11,25 55,00
PA 510 64,74 5,62 39,09 79,50
IDA 521 147,94 10,61 116,00 192,00

Caracteristicas: CA - conversao alimentar dos 77 aos 105 dias (Kg/Kg), CR - consumo
de ragéo dos 77 aos 105 dias (Kg), GPD - ganho de peso médio diario dos 77 aos 105
dias (Kg); NT - numero de tetas (nimero); PN - peso ao nascer (Kg); P21, P42, P63, P77
e P105 - peso aos 21, 42, 63, 77 e 105 dias de idade (Kg), respectivamente; PA - peso
ao abate (KG); e IDA - idade ao abate aos 65 kg de peso vivo (dias).

As caracteristicas de carcaca em estudo foram divididas em dois
grupos: 1) carcaga, 6rgaos internos e visceras e 2) cortes de carcaga em
seguida ao abate.

Desta forma, as seguintes caracteristicas foram avaliadas na meia-
carcaga direita na geragcdo F2: peso de carcaga com cabega e peés

(PCARC), rendimento de carcaga com cabegca e pés (RCARC),
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comprimento de carcaga pelo método brasileiro (MBCC) e pelo método
americano (MLC); espessura de toucinho: nas posi¢des ETSH (maior
espessura de toucinho na regido da copa, na linha dorso-lombar), ETUC
(espessura de toucinho imediatamente apds a ultima costela, na linha
dorso-lombar), ETUL (espessura de toucinho entre a ultima e a penultima
vértebra lombar, na linha dorso-lombar), ETL (menor espessura de
toucinho na regido acima da ultima vértebra lombar, na linha dorso-
lombar) e ETO (espessura de toucinho imediatamente apds a ultima
costela, a 6,5 cm da linha dorso-lombar).

A meia carcaca direita foi resfriada por 4°C por 24 horas e entdo se
procedeu a sua dissecacdo para se obter os dados referentes as
caracteristicas de cortes e o6rgaos internos: profundidade de lombo,
didmetro do musculo Longissimus dorsi na regidao da ultima costela a 6,5
cm da linha dorso lombar, a partir de um corte transversal no carré
(PROLOMB) e a area de olho-de-lombo (AOL). Esta foi medida em
triplicata com auxilio de um planimetro, no decalque vegetal tomado da
secao transversal do musculo Longissimus dorsi, na altura da ultima
costela. Foi medida também a espessura do bacon (EBACON),
imediatamente apds a ultima costela, na altura da divisao carré-bacon e o
peso de alguns orgaos internos: bago (BACO), coragao (CORAC), figado
(FIGADO), pulm&o (PULMAO), rim (RIM) e o comprimento total do
intestino delgado (INTEST). O numero de observagbes, as médias, os
desvios padrdes e os valores maximos e minimos das caracteristicas de
carcaga, orgaos internos e visceras obtidos por meio do PROC MEANS
do SAS (2000) séo apresentados na Tabela 8.
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Tabela 8 — Numero de observagdes (N), média, desvio-padréo e valores
maximos e minimos das caracteristicas de carcaga, 6rgaos
internos e visceras.

Caracteristica N Média Desvio padrao Minimo  Maximo
PCARC 531 53,70 5,35 40,33 72,96
RCARC 518 81,99 2,24 70,00 89,00
MBCC 531 86,06 4,17 72,00 104,00
MLC 531 71,70 3,87 40,00 87,50
AOL 494 26,28 4,05 14,53 39,70
PROLOMB 486 43,98 5,04 28,79 64,94
EBACON 528 25,13 6,96 5,00 53,00
ETL 531 23,51 6,22 8,00 49,00
ETO 531 16,95 3,83 8,00 33,00
ETSH 532 40,49 5,57 20,00 59,00
ETUC 532 19,88 4,82 5,00 36,00
ETUL 531 28,67 6,11 14,00 54,00
BACO 526 0,09 0,01 0,05 0,15
CORAC 532 0,23 0,03 0,14 0,39
FIGADO 526 1,26 0,15 0,84 1,82
INTEST 539 18,42 1,85 12,72 24,16
PULMAO 530 0,45 0,08 0,27 0,92

RIM 536 0,12 0,01 0,07 0,21

Caracteristicas: PCARC - peso da carcaga (Kg); RCARC - rendimento de carcaga com
pés e cabega (%); MBCC - comprimento de carcaga pelo Método Brasileiro de
Classificagdo de Carcaga (cm); MLC - comprimento de carcaga pelo Método Americano
(cm); AOL - area de olho-de-lombo (cmz); PROLOMB - profundidade de lombo (mm),
EBACON - espessura do bacon (mm), ETL - menor espessura de toucinho na regido
acima da ultima vértebra lombar, na linha dorso-lombar (mm), ETO - espessura de
toucinho medida imediatamente apds a ultima costela, a 6,5 cm da linha dorso-lombar
(mm); ETSH - maior espessura de toucinho na regido da copa, na linha dorso-lombar;
ETUC - espessura de toucinho imediatamente ap6s a ultima costela, na linha dorso-
lombar (mm); ETUL - espessura de toucinho entre a ultima e a pendltima vértebra
lombar, na linha dorso-lombar (mm); BACO — peso do bago (Kg), CORAC - peso de
coragao (Kg); FIGADO - peso de figado (Kg); INTEST - comprimento total do intestino
delgado (m), PULMAO - peso de pulméo (Kg) e RIM - peso de rim (Kg).

Ainda na meia carcaca referida foram tomadas as seguintes
medidas: peso total da papada (PAPADA), peso total da paleta (PPA),
peso da paleta limpa (PPAL), peso total do bacon (PB), peso da banha
rama (PBR), peso total do carré (PC), peso total da copa (PCOPA), peso
da copa limpa (PCOPAL), peso das costelas (PCOST), peso do filezinho
(PF), peso do lombo (PL), peso do pernil limpo (PPL) e peso total do

pernil (PP). O numero de observagdes, as média, os desvios padrdes e 0s
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valores maximos e minimos das caracteristicas de corte obtidos por meio
do PROC MEANS do SAS (2000) sao apresentados na Tabela 9.

Tabela 9 — Numero de observagdes (N), média, desvio padréo e valores
maximos e minimos para as caracteristicas de cortes em

quilos (kg).
Caracteristica N Média Desvio padrdo  Minimo Maximo

PAPADA 538 0,70 0,21 0,28 1,62
PPA 538 4,86 0,64 2,56 7,07
PPAL 538 2,70 0,40 1,53 5,70
PB 534 2,69 0,46 1,28 4,31
PBR 538 0,46 0,16 0,13 1,23
PC 538 3,48 0,53 1,74 5,88
PCOPA 538 2,33 0,35 1,21 3,87
PCOPAL 537 1,68 0,27 0,75 2,67
PCOST 538 1,52 0,25 0,90 2,69
PF 538 0,22 0,04 0,11 0,36
PL 537 1,02 0,20 0,29 2,30
PPL 538 5,01 0,65 2,78 7,84
PP 536 7,28 0,86 3,88 10,18

Caracteristicas: PAPADA - peso total da papada (Kg); ); PPA - peso total da paleta (Kg);
PPAL - peso da paleta sem pele e sem capa de gordura (Kg); PB - peso total do bacon
(Kg); PBR - peso da banha rama (kg), PC - peso total do carré (Kg); PCOPA — peso total
da copa (Kg); PCOPAL - peso da copa sem pele e sem capa de gordura (Kg); PCOST -
peso das costelas (Kg); PF - peso do filezinho (Kg); ); PL - peso do lombo (Kg); PPL -
peso do pernil sem pele e sem capa de gordura (Kg); e PP - peso total do pernil (Kg).

As seguintes caracteristicas de qualidade da carne foram avaliadas
na geragao F2: pH medido 45 minutos e 24 horas post-morten (pH45 e
pH24, respectivamente), perda por gotejamento (GOTEJ), perda por
cozimento (COZ), perda total (PTOT), gordura intramuscular (GORINT),
maciez objetiva (forca de cisalhamento — MACIEZ) e coloragdo. A
coloracéo foi determinada pelo sistema HUNTER LAB, sendo medidos a
luminosidade (L), o indice de vermelho (A) e o indice de amarelo (B), em
espectrofotdbmetro. Foram, entéo, calculados os indices de saturagao [C=
(A2 + B?)1/2] e de tonalidade (H= arctang B/A). Descrigao detalhada sobre
a metodologia empregada na analise das caracteristicas de qualidade da
carne foram apresentadas por Benevenuto Junior (2001). O numero de
observacgdes, as médias, os desvios padrdes e os valores maximos e
minimos destas caracteristicas obtidos por meio do PROC MEANS do

SAS (2000) sao apresentados na Tabela 10.
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Tabela 10 — Numero de observacdes (N), média, desvio padrao e valores
minimos e maximos para as caracteristicas de qualidade.

Caracteristica N Média Desvio padréo MIN MAX

A 446 0,66 0,63 -0,80 3,38

B 453 6,60 0,64 1,24 8,29

C 455 6,68 0,54 4,99 8,35

H 426 84,073 5,561 46.623 89.91

L 452 45,07 2,01 32,62 50,72
MACIEZ 411 5511,63 972,33 1948,07 8135,15

PCOZz 503 32,57 2,67 15,66 42,23

GORINT 456 1,54 0,66 0,20 6,83

PGOTEJ 501 3,22 1,74 1,08 9,12

pH45 410 6,53 0,28 5,35 7,06

pH24 501 5,72 0,18 5,40 6,87

PTOT 499 35,74 3,48 17,76 44,95
Caracteristicas: A - indice de vermelho (absorbancia); B - indice de amarelo
(absorbancia); C - indice de saturagdo (absorbéncia), H - tonalidade de cor

(absorbancia); L — luminosidade (absorbancia), (%); MACIEZ - maciez objetiva (for¢a de
cisalhamento) (Kg/cm2); PCOZ — perda por cozimento (%); GOIRNT — porcentagem de
gordura intramuscular (%); PGOTEJ - perda por gotejamento (%),pH45 - pH 45 minutos
apos o abate (pH); pH24 - pH 24 horas apods o abate (pH); e PTOT - perda total (%).

3.3. EXTRACAO DE DNA

A extragdo do DNA das amostras de sangue dos animais parentais,
F1 e F2 foram conduzidas no Laboratério de Biotecnologia Animal do
Departamento de Zootecnia da UFV.

O sangue dos animais foi extraido por meio de pungao venosa do
Sinus orbitalis em tubos estéreis contendo acido etilenodiaminotetracético
(EDTA) na concentragéo de 0,5 M e pH 8,0, como também durante a
puncao cardiaca no momento do abate. As amostras foram centrifugadas
a 2.500 g durante 20 minutos. A camada de células brancas, localizada
entre as células vermelhas (camada inferior) e o plasma sanguineo
(camada superior), foi isolada.

As amostras foram mantidas a 60°C por uma hora em tampéo de
NaCl, sendo posteriormente centrifugadas e desproteinizadas em um
banho de cloroférmio seguido de centrifugagdo, sendo o DNA entéo
precipitado em etanol absoluto (Sambook et al., 1989), e guardado a -

20°C em Tris-EDTA para uso posterior.
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As solugdes de DNA para uso foram diluidas na concentragcdo de
25 ng/uL em solugao de Tris_ EDTA (Tris-HCL 10 mM- pH 8,0 e EDTA 1

mM- pH 8,0 ) e foram mantidas em geladeira a 4°C.

3.4.LOCOS DE MICROSSATELITES

Foram utilizados onze primers de microssatélites distribuidos nos
cromossomos 16, 17 e 18. Os primers de microssatélites estavam
disponiveis no estoque de primers de microssatélites do Laboratério de
Biotecnologia Animal do Departamento de Zootecnia da UFV, doados
pelo professor Max F. Rothschild, coordenador do US Pig Genome
Project.

Detalhes sobre os primers como fluorescéncia, tamanho do produto
amplificado, numero de alelos e condicbes de amplificacdo sao

apresentados na Tabela 11.

Tabela 11 — Caracteristicas dos marcadores que foram usados para
deteccao de QTL nos cromossomos 16,17 e 18 de suinos.

sSC'  Marcador Marcacgao Tamanho dos N° 12' Ne°
Fluorescente alelos alelos ciclos
16 S0006 TET 212-242 5 58 40
16 SW977 TET 96-102 3 58 40
16 SW2517 TET 161-189 5 58 40
16 SW1897 FAM 154-170 3 62 40
17 SW24 TET 94-1114 5 58 25
17  SW2142 TET 130-146 4 60 28
17 S0359 FAM 253-277 6 58 32
17  SW2427 HEX 117-133 5 50 40
18  SW1984 FAM 138-160 5 55 32
18 S0120 FAM 150-168 6 58 25
18 S0177 TET 139-171 7 50 25

"Cromossomo
2 temperatura de anelamento em °C

As informacbes de frequéncia de alelos (pi), heterozigozidade

esperada (He) e observada, e conteudo de informacao de polimorfismo
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(PIC) dos marcadores de microssatélites dos 20 animais parentais, dos 64
animais F1 e 500 animais F2, foram coletadas utilizando o programa
CERVUS versao 2.0 (Marshall et al., 1998), calculadas segundo as

equacoes abaixo:

n-1 n
PIC=1-> pi2-> > 2pi2pj2 ,pi= Ki/N
i=1 i=i+1

n n-1 .
He=1-3 pi2=2 'S pipj
i=1 i=1 j=i+1

Em que: ki € o numero de observagdes do aleloi (i =1,..., m), Néo
numero total de informacgdes (2n alelos) e pi e pj sdo as informagdes de
frequéncia de alelos.

3.5.AMPLIFICACAO DO DNA

As amplificagcdes foram feitas em termocicladores MJ Research
PTC 100-96®. Na Tabela 12 e 13 sao representados respectivamente os
programas e as condigdes de PCR para amplificacdo dos locos de
microssatélites. A otimizacdo das condi¢cdes de amplificacéo foi feita com
o uso do termociclador com gradiente de temperatura (MJ Research PTC
200® - DNA). As temperaturas de anelamento (passo 3 da Tabela 12) e 0
nuamero de ciclos de amplificacdo (passo 5 da Tabela 12) sofreram

variagao conforme os testes realizados com os primers.
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Tabela 12 - Programa utilizado nos termocicladores para amplificacdo dos
locos de microssatélites.

Passo Condicao de Amplificacao
1° 94° C por 3 minutos
2° 94°C por 40 segundos
3° 55°C a 60°C por 40 segundos*
4° 72°C por 1 minuto
5° Repetir passos 2 a 4 (20 a 35 ciclos)**
6° 72°C por 10 minuto
7° 10°C por tempo indefinido
8° Fim

*A temperatura de anelamento varia entre cada par de primer
**A variagao dependia da especificidade de cada par de primer

O DNA amplificado foi visualizado em gel de poliacrilamida 8% que
apos eletroforese em cuba vertical contendo tampéao de corrida (TBE 1X)
foi corado com nitrato de prata. Foram aplicados 5 uL da reagdo de PCR
e 2 uL de azul de bromofenol por canaleta e 1uL de padrdo de peso
molecular 1 Kb na primeira canaleta de cada gel para verificagcdo do
tamanho das bandas do loco de microssatélite, da intensidade das

bandas e o aparecimento de bandas inespecificas.

Tabela 13 - Condi¢gdes de amplificagcao dos locos de microssatelite

Componentes Concentragao final Uma reacéo (15uL)
H,O Bidestilada 10,55
Tampézo IB 10X’ 1 15
DNTPs (10mM) 0,2 03
Primer ( 0,2mM)? 0,02 15

Taq DNA pol (5 u/ul) 0,05 0.15

DNA (25ng/ul) 1,67 10

" Tampao IB 10 X (Phoneutria), ja possui magnésio na concentragdo de 1,5mM.
2 primers forward e reverse foram colocados no mesmo microtubo diluidos para 200 pL.
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Apods amplificadas, as amostras foram organizadas em conjuntos
de multiplex, que consistem do agrupamento dos locos amplificados por
diferengcas de tamanho em pares de bases e fluorescéncia antes de
serem submetidas a analise de fragmentos, para o escoreamento das
bandas e deteccao de polimorfismo entre elas. Desta forma, foi colocado
de 3 a 5 ul do produto amplificado de acordo com a intensidade da banda
no gel de poliacrilamida em placas para formagao dos multiplex. As placas
prontas e identificadas eram entdo lacradas por meio de um plastico
adesivo, envolvidas em papel aluminio e armazenadas até o momento da
aplicagdo no sequenciador. Estas analises foram feitas por meio de
sequenciador automatico ABI PRISM 310, do Laboratério de
Biotecnologia Animal, no Departamento de Zootecnia da UFV. O
escoreamento dos fragmentos amplificados foi feito utilizando o programa

GenScan® (Applied Biosystens).

3. 6. MAPEAMENTO DE QTL

Para a construgdo do mapa de ligagdo dos SSC16, SSC17 e
SSC18 utilizou-se o programa CRIMAP (Green et al., 1990).

Os dados de gendtipo, fendétipo e o mapa de ligagdo gerado com
os marcadores foram submetidos ao programa QTLEXPRESS (Seaton et
al., 2002) para a obtengdo da localizagdo de QTL associados aos
cromossomos 16, 17 e 18. O QTLEXPRESS analisa diversos
delineamentos experimentais, mas para este estudo foi utilizada a opcao
de analise F2, com a procura de QTL por cromossomo.

A determinacgdo dos limiares (a=1 % e 5%) foi feita com testes de
10000 permutagdes (Churchill e Doerge, 1994) cromossome-wide. O
intervalo de confianga (IC) para a localizagdo do QTL foi obtido usando a
aproximagdo de Qui-quadrado (X?). Um F-estatistico teria um valor
aproximado igual ao X% /P(95%), onde P é o nimero de parametros
estimados (Pérez-Enciso et al., 2000). No presente estudo foram

estimados os efeitos aditivos, dominéncia e imprinting.
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A fragdo aditiva da variancia fenotipica (h2Q) da F2 explicada por um
determinado QTL foi computada de acordo com Pérez-Enciso et al.
(2000), assumindo que alelos alternativos estao fixados em cada raca,
h2Q=a2/2c2Y, onde c2Y é o desvio padrdo residual considerando os
efeitos fixos e as covariaveis, exceto o QTL e “a” é o efeito aditivo, gerado

pelo programa QTLEXPRESS.

Foi adotado o seguinte modelo estatistico:
Yo =S +L; +H, +(Cys —Clb+c,a+c d+ey,
em que:
Yik = fendétipo;

Si = efeito fixo do sexo i, i = 1(macho), 2(fémea);

L - efeito fixodo lote j,j =1, 2, 3, 4, 5;
H, = efeito fixo do gendtipo do gene do Halotano k, k =1 (NN), 2 (Nn);

(Cy —C)b

= ajustamento para as covariaveis

O gendtipo do halotano foi incluido como efeito fixo, pois Band et
al., (2003a e 2003b) observaram nao apenas a presenga da mutagao
Hal'®? nesta populacdo, mas também seus efeitos (P<0,05) sobre
caracteristicas de desempenho, carcaca e qualidade de carne.

Para caracteristicas de desempenho foram usadas como
covariaveis: o tamanho de leitegada ao nascimento para PN; o tamanho
de leitegada ao desmame para P21, P42, P63, P77, P105 e PA e o peso
aos 77 dias para CR, GPD e CA. Para as caracteristicas de carcaca foi
usada como covariavel o peso da carcaga ao abate. O peso da banda
direita resfriada foi covariavel para as caracteristicas de corte de carcacga

e para qualidade de carne usou-se como covariavel a idade ao abate.

Cc

Os valores ®a e Cd s3o funcdes das probabilidades condicionais

do QTL dado o gendtipo dos locos e sao calculados da seguinte maneira:
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¢, = P(QQ/Mi) - P(qq/ Mi)
cy = P(Qq/ Mi)
em que:
P(QQ) = probabilidade de os alelos do QTL serem homozigotos com
origem da raga naturalizada Piau;
P(qq) = probabilidade de os alelos do QTL serem homozigotos com
origem nos animais comerciais;
P(Qq) = probabilidade de os alelos do QTL serem heterozigotos.
O modelo anterior foi utilizado para estimar a regressdo do

Ca ¢Cd variando a posicao do QTL a cada cM.

fendtipo nos coeficientes
Para cada posicédo, era calculada uma razdo de verossimilhanga (F),
comparando o modelo que considera a presenga do QTL (modelo

completo) ao modelo sem o QTL (modelo reduzido).
4.RESULTADOS E DISCUSSAO
4.1. FREQUENCIA ALELICA, HETEROZIGOSIDADE E PIC.
Por meio do programa CERVUS (Marshall et al., 1998), foram
calculadas asinformacdes heterozigozidade observada e esperada e

conteudo de informacdo de polimorfismo (PIC) dos marcadores

genotipados, sendo estes dados utilizados e apresentados na Tabela 14.

42



Tabela 14 - Heterozigozidade observada (Ho) e esperada (He), conteudo
de informacéao de polimorfismo (PIC) dos locos microssatélites
usados no mapeamento dos cromossomos 16, 17 e 18 de

suinos.

Loco SSCH1 Ho (He) PIC
S0006 16 0,88 0,72 0,67
SWor7 16 0,72 0,62 0,54

SW2517 16 0,69 0,59 0,50
SW1897 16 0,40 0,36 0,32

Média 16 0,67 0,57 0,50

Sw24 17 0,73 0,58 0,52
SW2142 17 0,67 0,61 0,54
S0359 17 0,70 0,60 0,59
SW2427 17 0,78 0,67 0,61
Média 17 0,72 0,61 0,56
SW1984 18 0,77 0,73 0,69
S0120 18 0,57 0,51 0,48
S0177 18 0,69 0,65 0,60
Média 18 0,68 0,63 0.59
'cromossomo

A avaliacdo dos quatro locos amplificados no SSC16 forneceu
valores das médias da Heterozigosidade observada (Ho) e esperada (He)
e do Conteudo de informacgao polimdrfica (PIC) de 0,67, de 0,57 e 0,50,
respectivamente. No SSC17 foram encontrados os resultados das médias
de Ho, He e PIC de 0,72, 0,61 e 0,56, respectivamente para os 4 locos
utilizados. E no SSC18, o valor das médias de Ho, He e de PIC foram
0,67 0,63 e 0,59, respectivamente utilizando 3 locos.

Os locos SW977 (Ho=0,72), SW24 (Ho=0,73), S0359 (Ho=0,70),
SW2427 (Ho=0,77,) e SW1984 (Ho=0,76) usados no presente estudo
podem ser considerados altamente polimérficos. Somente o loco SW1897
localizado no SSC16 e o S0120 localizado no SSC18 nao podem ser
considerados altamente polimérficos ao se examinarem os valores de PIC
(Bolstein et al, 1980), mas podem ser classificados como
moderadamente polimérficos. Assim todos os locos utilizados no presente

estudo poderiam ser considerados eficientes nos estudos de
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caracteristicas quantitativas, pois a aplicabilidade dos marcadores

moleculares tem relag&o direta com o grau de polimorfismo dos mesmos.
4.2. Mapa de ligacao
O numero de meioses informativas, a frequéncia de recombinacao

(FR) e o mapa de ligagdo dos locos para os SSC16, SSC17 e SSC18

podem ser observados na Tabela 15.
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Tabela 15 - Numero de meioses, posicao dos locos no mapa e freqiéncia
de recombinagédo (F R) para cada cromossomo.

Locos Numero de Posigcéo no Posicao FR®
meioses mapa’ * relativa’
(cM) (cM)

SSC16

S0006 645 0
SWor7 604 66 66 0,43
SW2517 362 114 48 0,37
Sw1897 403 166 52 0,39

Média 503,5

SSC17

Sw24 613 0
SW2142 641 49 49 0,38
S0359 505 90 41 0,34
SW2427 727 151 61 0,42

Média 621,5

SSC18

SW1984 736 0
S0120 614 35 35 0,30
S0177 856 74 39 0,33

Média 735

* distAncia média para ambos os sexos,

1Posic;éo dos marcadores no cromossomo; a posigao relativa se refere a diferenga das

distancias entre marcadores subsequlentes .
2 freqiiéncia de recombinagao entre cada loco

45



O comprimento total dos mapas construidos foi de 166 cM para o
SSC 16 (numero médio de meiose informativas = 503,5), para o SSC17
foi encontrado um comprimento de 151 cM (numero médio de meiose
informativas= 621,5) e para o SSC18 um comprimento de 74 cM (numero
médio de meiose informativas= 735). Na literatura pesquisada foi
encontrado variados comprimento de mapas de ligagdo (CRIMAP) para o
SSC16 , SSC17 e SSC18 e sao apresentados na Tabela 16.

Tabela 16 — Comprimento do mapa de ligagcao de diferentes populagdes,
cruzamentos que formam a populagdo de analise (F2),
meiose, numero de marcadores (marcadores) e

publicagdes.
Mapa F2* Meiose Marcadores Publicacéo
SSC16
112 MXP 633 5 Pierzchala et al. 2003
110 WXP 566 5 Pierzchala et al. 2003
124,2 WXM 614 5 Pierzchala et al. 2003
120 M X LW - 6 Bidanel et al. 2001
SSC17
90,8 WXP 551 4 Pierzchala et al. 2003
97,8 MXP 607 4 Pierzchala et al. 2003
97,4 WXM 447 4 Pierzchala et al. 2003
90cM M X LW - 4 Bidanel et al. 2001
SSC18
48,7 WXP 525 3 Pierzchala et al. 2003
56,4 MXP 622 3 Pierzchala et al. 2003
62,2 W XM 667 3 Pierzchala et al. 2003
89 M X LW - 3 Bidanel et al. 2001

* Cruzamentos: M X P- Meishan X Pietrain, W X P- macho selvagem X Pietrain, W X M -
macho selvagem X Meishan , M X LW- Meishan X Large White

Os comprimentos dos mapas de ligagdo do presente estudo
apresentam-se diferentes dos mapas encontrados na literatura
pesquisada. Isso seria esperado, pois, além de nao utilizarem o mesmo
conjunto de marcadores, as populagdes utilizadas sao diferentes. A
diversidade genética dentro destas populagdes estaria influenciando a

taxa recombinagao (meiose), dado que o programa CRIMAP a utiliza
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como base para fazer os mapas de ligagao, o que refletiria em variagoes

no comprimento dos mapas para as diferentes populagdes.

4.3.DETECCAO DE QTL

Foram identificados varios QTL nos SSC16, SSC17 e SSC18 para
as caracteristicas de desempenho, carcaga, visceras e 6rgéos internos, e
qualidade de carne, mostrando que o desenho experimental utilizado foi
adequado para esta finalidade. Para todas as caracteristicas foram
estimados os parametros do efeito aditivo, de dominancia e de imprinting,
sendo este ultimo ndo significativo em todas as avaliagdes.

A descricéo dos QTL esta feita nos itens a seguir.
4.3.1. Caracteristicas de desempenho

Na Tabela 17 sdo apresentados os resumos dos valores de F
maximo com as posigdes (cM) para os provaveis QTL e as respectivas

estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para caracteristicas de

desempenho no SSC16 de suinos.
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Tabela 17 - Resumo das estatisticas F maximas, com suas posi¢coes (cM),
e estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para as
caracteristicas de desempenho no SSC16.

Caracteristica  Posigao(cM) Fuax  Aditivo (EP)" Dominancia (EP)’

CA 156 331 026 (0,13) 0,28 (0,27)
CR 66 092 -0,90 (0,56) -0,21 (0,82)
GPD 165 1,72 0,05 (0,02) 0,001 (0,04)
NT 126 3,95 0,37 (0,16) -0,52 (0,35)
PN 125 0,83 -0,03 (0,03) 0,03 (0,07)
P21 26 6,09 0,10 (0,19) -0,61 (0,42)
P42 121 1,51 043 (0,29) 0,71 (0,58)
P63 142 1,37 -0,52 (0,55) 2,24 (1,28)
P77 144 1,81  -053 (0,62) 3,17 (1,44)
P105 152 1,28 1,04 (1,09) 3,58 (2,40)
PA 132 2,66 -0,90 (1,63) 10,16  (3,69)
IDA 29 242 237 (124) 3,91 (2,77)

* k%

,“*significativo respectivamente, a 5%(F=3,95) e a 1%(F=5,32), ao nivel cromossdmico.
erro padrao.

CA - conversao alimentar dos 77 aos 105 dias (Kg); CR - consumo de ragéo dos 77 aos
105 dias (Kg); GPD - ganho de peso médio diario dos 77 aos 105 dias (Kg); NT - nimero
de tetas; PN - peso ao nascer; P21, P42, P63, P77 e P105 - peso aos 21, 42, 63, 77 e
105 dias de idade (Kg); respectivamente, PA - peso ao abate (Kg); IDA - idade ao abate
aos 65 kg de peso vivo (dias).

Foram encontrados dois QTL significativos para caracteristicas de
desempenho no SSC16 (Figura 4). Um QTL associado a caracteristica
numero de tetas (F=3,95) na posigao 126 cM (IC 95% =90-166 cM), que
explica consideravel variagao fenotipica dessa caracteristica (12,22%). O
numero de tetas totais, principalmente se todas forem funcionais nas
matrizes é uma caracteristica importante que influencia no desempenho
dos leitdes ao longo de suas vidas, pois maior € a chance de cada leitéo
se alimentar melhor, 0 que seria essencial para a sua sobrevivéncia e
desenvolvimento durante a fase de pré-desmama. N&ao foram encontrados
QTL associados ao numero de tetas neste cromossomo na literatura
pesquisada.

QTL a 1% ao nivel de cromossomo (F=6,09) associado a
caracteristica peso aos 21 dias também foi encontrado localizado em
26¢cM (IC 95% de 0-48 cM), explicando apenas 0,63% da variagao
fenotipica da caracteristica. QTL para P21 dias também foi encontrado no
SSC16 por Bidanel et al. (2001), em uma populagcao formada a partir das
ragas suinas Meishan X Large White localizado a 34 cM; estes autores

também encontraram QTL para a caracteristica ganho de peso médio
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medida do nascimento até trés semanas de idade na posi¢ao de 31 cM.
Pierzchala et al. (2003), estudando trés diferentes populagdes,
encontraram QTL significativos no SSC16 para ganho de peso (7 cM) e
consumo de ragdo (8 cM) somente na populacdo formada pelo
cruzamento Meishan X Pietrain.

Na porcédo inicial do SSC16 encontra-se o gene do receptor do
horménio de crescimento que esta intimamente ligado aos efeitos do
horménio de crescimento, indiretamente aos efeitos do fator de
crescimento semelhante a insulina-1 (IGF-I) e a uma enorme variedade de
moléculas afins que formam o eixo regulador do crescimento pré e pos-
natal. Faria et al. (2006), analisando associagéo de polimorfismo no gene
do horménio do crescimento com caracteristicas econédmicas na mesma
populacdo do presente estudo, encontraram associagdo do SNP
(polimorfismo de nucleotideo Uunico, do inglés single nucleotide
polymorphism) G316A com o numero de tetas direitas, peso coragao,
peso do pulmao, comprimento de carcacga pelo método Brasileiro, peso da
paleta, pH 24 horas e perda por gotejamento, evidenciando assim a
existéncia de alelos nessa populacao influenciando o fendtipo destas
caracteristicas econdmicas. Alonso et al. (2003) encontraram ligagao do
gene do receptor de prolactina com o microssatélite S0006 (também
utilizado no presente estudo) e concluiram que este gene poderia ser
usado como marcador molecular para o ganho de peso meédio diario.
Assim, estes genes e outros a serem investigados poderiam estar
associados aos QTL encontrados no presente estudo no SSC16, como
aos demais QTL encontrados na literatura relacionados com ganho de
peso, peso em diferentes idades e consumo de ragao.

Em ambos os QTL significativos encontrados, numero de tetas
(efeito aditivo=0,37) e peso aos 21 (efeito aditivo=0,10), o valor positivo
do efeito aditivo do QTL implica que os alelos da raga Piau resultam em
um acréscimo nos fendtipos (Tabela 17), o que nao seria esperado, tendo
em vista o baixo crescimento e baixo numero de leitdes por leitegada

nesta raca.
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Na Tabela 18 sdo apresentados os QTL significativos, os valores
do desvio padrdo residual (o,), e da fragdo aditiva da variancia fenotipica

(h?%q) e 0 IC95% para caracteristicas de desempenho no SSC16.

Tabela 18- QTL significativos, valores do desvio padrdo residual (oy), e da
fracao aditiva da variancia fenotipica (h2Q) e 0 1C95% para
caracteristicas de desempenho no SSC16.

QTL g, h?a(%)* IC95% (cM)
NT 1,06 12,22 90-166
P21 1,26 0,62 0-48

'obtido levando em consideragao os efeitos fixos e as covariaveis.

2,2 _ 2y 2
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Figura 4 — Perfil dos valores de F para as caracteristicas peso aos 21 dias
de idade (P21) e numero de tetas (NT). As linhas horizontais
indicam os niveis de significancia ao longo do cromossomo 16.

Na Tabela 19 sdo apresentados os resumos dos valores de F
maximo com as posi¢cdes (CM) e as respectivas estimativas dos efeitos
aditivos e de dominancia para caracteristicas de desempenho no SSC17

de suinos.

]
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Tabela 19 - Resumo das estatisticas F maximas, com suas posi¢coes (cM),
e as estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para
as caracteristicas desempenho no SSC17.

Caracteristica  Posicdo (cM) Fmax  Aditivo (EP)"  Dominancia ( EP)’

CA 0 1,95 0,13 (0,08) 0,20 (0,14)
CR 49 1,1 -0,34 (0,62) 1,19 (0,97)
GPD 151 1,83 0,02 (0,01) 0,03 (0,02)
NT 2 1,4  -0,08 (0,11) 0,12 (0,20)
PN 151 3,1 0,05 (0,02) -0,05 (0,02)
P21 55 227 0,31 (0,15) 0,41 (0,26)
P42 49 221 -042 (0,21) -0,03 (0,33)
P63 46 3,97 -091 (0,35) 0,47 (0,60)
P77 151 6,14* 0,79 (0,34) -1,41 (0,45)
P105 151 361 1,58 (0,62) 1,22 (0,83)
PA 23 0,93 0,38 (1,30) -2,55 (2,81)
IDA 132 261 -1,85 (1,09) 4,52 (2,15)

*, **significativo respectivamente, a 5% (F=3,92) e a 1% (F=5,22) ao nivel cromoss6mico;
erro padrao

CA - conversao alimentar dos 77 aos 105 dias (Kg); CR - consumo de ragédo dos 77 aos
105 dias (Kg); GPD - ganho de peso médio diario dos 77 aos 105 dias (Kg); NT - nimero
de tetas; PN - peso ao nascer; P21, P42, P63, P77 e P105 - peso aos 21, 42, 63, 77 e
105 dias de idade (Kg); respectivamente, PA - peso ao abate (Kg); IDA - idade ao abate
aos 65 kg de peso vivo (dias).

Foram encontradas duas associagbes estatisticas significativas
entre os genodtipos dos animais e as caracteristicas de desempenho no
cromossomo 17. Verificou-se um QTL (P<0,05) para peso aos 63 dias de
idade (F=3,95), localizado a 46 cM (IC95%=.17-76), explicando 7,79% da
variacao fenotipica da caracteristica. QTL (P<0,01) para a peso aos 77
dias de idade (F=6,14) foi localizado a 151 cM (IC95%=130-151),
explicando 3,67% da variagao fenotipica da caracteristica.

Nao foram encontrados QTL associados com medidas de pesos em
diferentes idades na literatura pesquisada. Entretanto, Pierzchala et al.
(2003), em estudos de mapeamento de QTL, em trés diferentes
populagdes experimentais, encontraram nos animais F2 formados a partir
de Meishan X Pietrain QTL associados a caracteristica peso vivo ao abate
na posi¢cao de 46,4 cM. Nos animais formados a partir do cruzamento de
macho selvagem europeu X Pietrain foi encontrado QTL associado a
caracteristica ganho de peso médio na posicdo de 5 cM. Nas demais
populacdes avaliadas por estes autores e na populacdo do presente

estudo nao foram confirmados estes QTL.
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Na Tabela 20 sdo apresentados os QTL significativos, os valores
do desvio padrdo residual (o,), e da fragdo aditiva da variancia fenotipica

(h%) e 0 IC95% para as caracteristicas de desempenho no SSC17.

Tabela 20- QTL significativos, os valores da desvio padrédo residual (oy),
os valores da fragdo aditiva da variancia fenotipica (h%g) e o

1C95%.
QTL g, h?a(%)* IC95%(cM)
P63 3,26 7,79 17-76
P77 4,12 3,67 130-151

'obtido levando em consideragao os efeitos fixos e as covariaveis.
2h?y=a?% 02y

As curvas F significativas para as duas caracteristicas de peso se
localizaram nas extremidades opostas do SSC17 (Figura 5), evidenciando
a existéncia de genes tanto na extremidade centromérica quanto na

telomérica do SSC17 influenciando caracteristicas de peso.
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Figura 5 — Perfil dos valores de F para as caracteristicas peso aos 63 dias
de idade (P63) e peso aos 77 dias de idade (P77). As linhas
horizontais indicam os niveis de significancia ao longo do
cromossomo 17.

Na Tabela 21 sdo apresentados os resumos dos valores de F
maximo com as posicdes (cM), as estimativas dos efeitos aditivos e de

dominancia para caracteristicas de desempenho no SSC18 de suinos.
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Tabela 21 - Resumo das estatisticas F maximas, suas posi¢des (cM), e as
estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para as
caracteristicas desempenho no SSC18.

Caracteristica  Posicdo  Fmax Aditivo (EP)’ Dominancia (EP)’
CA 35 12 -001 (0,09) 007 (0,14)
CR 35 0,99 -0,56 (0,62) 1,17 (1,01)

GPD 0 122 0,008 (0,018) 0,05 (0,02)
NT 3 183 -022 (0,11)  -015  (0,16)
PN 58 333 006 (0,02)  -0,08 (0,05)
P21 21 51 054 (0,15) 0,67 (0,29)
P42 74 043 007 (019) 0,20 (0,27)
P63 0 189 028 (0,31) 094 (0,43)
P77 0 295 038 (0,33) 135 (0,47)

P105 0 355 065 (0,61) 274 (0,85)
PA 0 201 119  (0,88) 1,89 (1,23)
IDA 0 3,82 1,29 (0,77)  -331 (1,07)

* k%

significativo respectivamente, a 5% (F=3,59) e a 1% (F=4,89) ao nivel cromossémico.

! erro padréo .

CA - conversao alimentar dos 77 aos 105 dias (Kg); CR - consumo de ragédo dos 77 aos
105 dias (Kg); GPD - ganho de peso médio diario dos 77 aos 105 dias (Kg); NT - nimero
de tetas; PN - peso ao nascer; P21, P42, P63, P77 e P105 - peso aos 21, 42, 63, 77 e
105 dias de idade (Kg); respectivamente, PA - peso ao abate (Kg); IDA - idade ao abate
aos 65 kg de peso vivo (dias).

Foram encontrados dois QTL significativos no SSC18 para
caracteristicas de desempenho (Figura 6). A caracteristica IDA (F=3,82)
foi significativa a 5% ao nivel de cromossomo, explicando 1,73% da
variagao fenotipica da caracteristica localizando —se na posi¢céo de 0 cM
(1IC95%= 0 -12). E um QTL para caracteristica P21 (F= 26,50),
significativo a 1% ao nivel de cromossomo, na posi¢ao de 21 cM (IC95%=
1-66), explicando consideravel variagdo fenotipica da caracteristica
(26,50%).

O QTL para P21 apresentou um amplo IC 95% pela presencga de
duas curvas F (Figura 6). Segundo Visscher et al. (1996), quanto maior a
evidéncia de um QTL estar presente em uma determinada regido, menor
€ o intervalo de confianga. O grande intervalo de confianga para o QTL
pode ser devido a presenga de dois QTL e ndo apenas um, e devido ao
espagamento entre os marcadores. Os estudos de Peixoto et al. (2006),
ajudam a evidenciar a presenga desse QTL no SSC18 e que poderia
estar associado ao gene da Leptina. Os autores investigaram a

associacao de polimorfismos no gene da Leptina com caracteristicas de
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produgao em suinos, utilizando a mesma populagado do presente estudo e
encontraram associacdo do SNP T3469C com P21, P42, P63, P77,
consumo, média de ganho diario, conversdo alimentar, espessura de
bacon e peso ao abate.

Entre os trabalhos de QTL pesquisados no SSC18, Dragos-
Wendrich et al. (2003), encontraram QTL significativo (P<0,05) ao nivel de
genoma para a caracteristica conversao alimentar, na posicdo 54,2 cM.
Além do gene da Leptina , no SSC18 também encontram-se os genes do
receptor do hormdnio liberador do horménio de crescimento (GHRHR)
que age em receptores especificos na pituitaria anterior para estimular a
sintese e liberacdo de GH, o gene da IGFBP-3 que possui multiplas
fungdes regulatorias de crescimento celular e o gene do NPY que é
estimulador do consumo alimentar, que poderiam estar associados aos
QTL encontrados no presente estudo e/ou aos demais QTL encontrados
na literatura no SSC18. . Ao se analisar a Tabela 21, verifica-se que os
alelos Piau contribuem para um aumento no fendtipo peso aos 21 dias
(efeito aditivo=0,54) e aumento (efeito aditivo= -1,29) na idade ao abate
em relacao aos alelos comerciais.

Na Tabela 22 sdo apresentados os QTL significativos, os valores
do desvio padréo residual (oy), os valores da fragéo aditiva da variancia
fenotipica (h’q) e o IC95% para caracteristicas de desempenho no
SSC18.
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Tabela 22 - QTL significativos, valores do desvio padrao residual (oy), e
da fragdo aditiva da variancia fenotipica (h%,) e o 1C95%
para caracteristicas de desempenho no SSC18.

QTL g, h%q (%)? IC95% (cM)
IDA 9,79 1,73 0-12
P21 1,05 26,50 1-66

'obtido levando em consideragao os efeitos fixos e as covariaveis.

202 _ 2y 2
h“q=a"/ 0%,

Os valores de F significativos para as caracteristicas de
desempenho foram plotados na Figura 6, para as caracteristicas idade ao
abate (IDA) e peso aos 21 dias de idade (P21), sendo que os picos
correspondem as provaveis posigdes dos QTL encontrados no

cromossomo 18.

ESTATISTICA F

Figura 6 — Perfil dos valores de F para as caracteristicas idade aos 65 kg
de peso vivo (IDA) e peso aos 21 dias de idade (P21) As
linhas horizontais indicam os niveis de significancia ao longo
do cromossomo 18.

4.3.2. Caracteristicas de carcaca, 6rgaos internos e visceras

Na Tabela 23 sdo apresentados os resumos dos valores de F
maximos com as posigdes (cM) para os provaveis QTL e as respectivas
estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para as caracteristicas

de carcaga, 6rgéaos internos e visceras no SSC16.
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Tabela 23 — Resumo dos valores de verossimilhanca (F) maximas, suas
posicoes (cM) e as respectivas estimativas dos efeitos
aditivos e de dominancia para caracteristicas de carcacga,
orgaos internos e visceras no SSC16.

Caracteristica  Posicdo  Fmax Aditivo (EP)’ dominancia (EP)’
RCARC 164 1,49 0,23 (0,25) 0,40 (0,40)
MBCC 107 2,11 0,62 (0,38) 1,36 (0,76)
MLC 165 1,76  -0,36  (0,41)  -1,27 (0,79)
AOL 160 3,68 0,80 (0,46)  -2,32 (0,94)
PROLOMB 0 243 143  (0,63) 0,64 (1,15)
EBACON 0 5,33*  .0,05  (0,56) -2,03 (0,72)
ETL 16 521*  -2,02  (0,81) -4,98 (1,46)
ETO 0 297 -023 (0,30) -1,04 (0,39)
ETSH 19 1,22 0,40 (0,67)  -2,04 (1,27)
ETUC 106 297 -0,78 (0,52) -0,78 (0,52)
ETUL 127 239 153  (0,75)  -1,30 (1,66)
BACO 113 2,65  -0,01 (0,02) 0,04 (0,03)
CORAC 93 5,52* 0,009 (0,003) 0,009 (0,008)
FIGADO 118 3,18  -0,01 (0,01) 0,03 (0,03)
INTEST 113 315  -0,48 0,24 -0,43 (0,43)
PULMAO 113 4,91* 0,01 (0,01) 0,003 (0,01)
RIM 113 2,03  -0,002 (0,001) 0,002 (0,003)

* k%

,**significativo respectivamente, a 5%(F=3,95) e a 1% (F=5,16), ao nivel cromossémico.

! erro-padrao.

RCARC - rendimento de carcaga com pés e cabega (%),MBCC - comprimento de carcaga
pelo Método Brasileiro de Classificagdo de Carcacga; MLC - comprimento de carcaga pelo
Método Americano; AOL - area de olho de lombo; PROFLOMB - profundidade de lombo;
EBACON - espessura do bacon (mm); ETL - menor espessura de toucinho na regido acima
da ultima vértebra lombar, na linha dorso-lombar (mm); ETO - espessura de toucinho
medida imediatamente apds a ultima costela, a 6,5 cm da linha dorso-lombar (mm); ETSH -
maior espessura de toucinho na regido da copa, na linha dorso-lombar (mm); ETUC -
espessura de toucinho imediatamente apds a ultima costela, na linha dorso-lombar (mm);
ETUL - espessura de toucinho entre a ultima e a penultima vértebra lombar, na linha dorso-
lombar (mm), BACO - peso de bago (KG); CORAC - peso de coragéo (Kg); FIGADO - peso
de figado (Kg); INTEST - comprimento total do intestino delgado(m); PULMAO - peso de
pulméo (Kg); e RIM - peso de rim (Kg).

No SSC16 foram encontrados quatro QTL significativos. O QTL
encontrado para espessura de bacon (F=5,33), explica apenas 0,006% da
variagao fenotipica da caracteristica e localiza-se na posig¢do de 0 cM (IC
95% = 0 a 23 cM). O QTL para ETL (F=5,21) explica 9,51% da variagéo
fenotipica da caracteristica na posi¢cao de 16 cM (IC 95% = 0 a 37 cM).
Estes QTL localizaram-se na porcéo inicial do SSC16, evidenciando que
nesta regido existem gene(s) que estdo influenciando ambas as
caracteristicas (Figura 7).

No presente estudo os oOrgdos internos coracdo e pulmao,

apresentaram QTL significativo, respectivamente para P<0,01 e P<0,05,
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na regiao final do SSC16 (Figura 8). O QTL para peso de coragao
(F=5,32) esta localizado a 93 cM (IC 95% = 68 a 145 cM), explicando
10,33 % da variagédo fenotipica para o peso deste 6rgdo. O QTL para
peso de pulmao (F=4,91) na posicao 113 cM (IC 95% = 88-136 cM),
explica 1,56% da variagao fenotipica desta medida. Além do interesse
zootécnico (comercializagdo de coragao e avaliagdes de resisténcia a
doengas), essas caracteristicas também sao interessantes para estudos
em genética e etiologia comparativa entre suinos e humanos.

Ainda com relagdo a o&rgaos internos, Knott et al. (1998)
encontraram QTL sugestivo para comprimento do intestino na regido
inicial do SSC16, em uma populagcdo formada a partir de machos
selvagens europeus e fémeas da raga Large White. Nenhum outro estudo
na literatura pesquisada detectou QTL para esta classe de caracteristica
no SSC16.

Na Tabela 24 sédo apresentados os QTL significativos, os valores
do desvio padréo residual (oy), e da fracdo aditiva da variancia fenotipica
(h%) e 0 IC95% para caracteristica de carcaca, 6rgaos internos e visceras
no SSC16.

Tabela 24 - QTL significativos, os valores da desvio padr&o residual (oy),
os valores da fracdo aditiva da variancia fenotipica (h%q) e o
IC95% para caracteristica de carcaga, 6rgaos internos e
visceras no SSC16.

QTL g, h%q (%) IC95% (cM)
EBACON 6,29 0,006 0-23

ETL 6,55 9,51 0-37
CORAC 0,028 10,33 68-145
PULMAO 0.08 1,56 88-136

'obtido levando em consideragao os efeitos fixos e as covariaveis.

2h2Q= a2/ O_Zy
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Figura 7 — Perfil dos valores de F para as caracteristicas espessura do
bacon (EBACON) e menor espessura de toucinho na regiao
acima da ultima vértebra lombar, na linha dorso-lombar
(ETL). As linhas horizontais indicam os niveis de
significancia ao longo do cromossomo 16
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Figura 8 — Perfil dos valores de F para as caracteristicas peso do pulmao
(PULMAO) e peso do coragao (CORAC). As linhas horizontais
indicam os niveis de significAncia ao longo do cromossomo
16.

Na Tabela 25 sdo apresentados os resumos dos valores de F
maximos, suas posi¢des (cM) e as respectivas estimativas dos efeitos
aditivos e de dominancia para as caracteristicas de carcaga, 6rgaos

internos e visceras no SSC17.
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Tabela 25- Resumo das estatisticas F maximas, suas posi¢des (cM), e as
estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para as
caracteristicas de carcaga, 6rgaos internos e visceras no

SSC17.
Caracteristica  Posicdo  Fmax Aditivo (EP)" Dominancia (EP)’
RCARC 151 1,71 -0,30  (0,20) -0,51 (0,29)
MBCC 124 3,13 0,06 (0,44) -2,10 (0,91)
MLC 114 1,26 0,30 (0,22) -2,00 (0,82)
AOL 90 1,07  -0,02  (0,35) -0,04 (0,49)
PROLOMB 151 236 0,71 (0,43) 0,03 (0,58)
EBACON 92 3,05 1,62 (0,84) 2,15 (1,43)
ETL 99 2,72 1,01 (0,76) 2,71 (1,42)
ETO 90 454* 0,85 (0,31) 1,15 (0,44)
ETSH 107 2,44 1,17 (0,66) -0,07 (0,70)
ETUC 106 1,78 0,37 (0,54) 106 (0,66)
ETUL 90 2,07 1,18 (0,53) 0,64 (0,72)
BACO 63 233 0,04 (0,01) 0,05 (0,53)
CORAC 36 2,07 0,001 (0,003) 0,01 (0,006)
FIGADO 114 1,26 0,30 (0,22) 0,01 (0,03)
INTEST 118 2,95 -0,006 (0,42) -0,37 (0,28)
PULMAO 49 0,98 0,01  (0,008) 0,01 (0,01)
RIM 2 3,49 -0,003 (0,001) 0,001 (0,002)

* significativo a 5% (F=3,86) ao nivel cromossdmico.

! erro-padrao.

RCARC - rendimento de carcagca com pés e cabeca (%),MBCC - comprimento de
carcacga pelo Método Brasileiro de Classificagdo de Carcaga; MLC - comprimento de
carcagca pelo Método Americano; AOL - area de olho de lombo; PROFLOMB -
profundidade de lombo; EBACON - espessura do bacon (mm); ETL - menor espessura
de toucinho na regido acima da ultima vértebra lombar, na linha dorso-lombar (mm); ETO
- espessura de toucinho medida imediatamente apds a ultima costela, a 6,5 cm da linha
dorso-lombar (mm); ETSH - maior espessura de toucinho na regido da copa, na linha
dorso-lombar (mm); ETUC - espessura de toucinho imediatamente apoés a ultima
costela, na linha dorso-lombar (mm); ETUL - espessura de toucinho entre a ultima e a
penultima vértebra lombar, na linha dorso-lombar (mm), BACO - peso de bago (KG);
CORAC - peso de coracao (Kg); FIGADO - peso de figado (Kg); INTEST - comprimento
total do intestino delgado(m); PULMAO - peso de pulméo (Kg); € RIM - peso de rim (Kg).

Foi encontrado um QTL significativo (P<0,05) no SSC17 associado
a caracteristica espessura de toucinho medida imediatamente apds a
ultima costela, a 6,5 cm da linha dorso-lombar (F=4,54), explicando 6,36%
da variagao da caracteristica na posi¢cao de 90 cM ( IC95 %= 79 - 109
cM).

QTL relacionados com deposicdo de gordura também
foramencontrado no SSC17 por Pierzchala et al. (2003), em uma
populacdo experimental proveniente do cruzamento Meishan X Pietrain
para espessura de toucinho no musculo longissimus dorsi entre a 132 e
142 costelas na posicdo de 89,3 cM, para area de gordura no musculo

longissimus dorsi entre a 132 e 142 costelas (26,4 cM), para peso da
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gordura externa na paleta (38,4 cM) e para peso da gordura externa no
pernil (49,4 cM). Karlskov-Mortensen et al. (2005) encontraram QTL para
a caracteristica comprimento de carcaga (30 cM) em populagado
proveniente do cruzamento de suinos das ragas Hampshire e Landrace.

A presenca de QTL em diferentes populagbes relacionados com
deposicdo de gordura traz evidéncias da existéncia de genes
influenciando essa caracteristica no SSC17.

Na Tabela 26 é apresentado o QTL significativo, o valor do desvio
padrdo residual (oy), e da fragcdo aditiva da variancia fenotipica (h%g) e 0
IC95% para caracteristicas carcagas, 6rgaos internos e visceras no
SSC17.

Tabela 26- QTL significativo, valor do desvio padrdo residual (oy), e da
fragdo aditiva da variancia fenotipica (h’q) e o 1C95% para
caracteristicas de carcaga, 6rgaos internos e visceras no
SSC17.

QTL o, h%q (%) IC95%(cM)

ETO 3,37 6,36 79-109

'obtido levando em consideragao os efeitos fixos e as covariaveis.

2h2e= % 0%

O valor de F significativo para a caracteristica espessura de
toucinho medida imediatamente apds a ultima costela, a 6,5 cm da linha
dorso-lombar foi plotado na Figura 9, sendo que o pico corresponde a

provavel posicao do QTL encontrado no SSC17.
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Figura 9 — Perfil dos valores de F para a caracteristica espessura de
toucinho medida imediatamente apds a ultima costela, 6,5
cm da linha dorso-lombar (ETO). As linhas horizontais
indicam s niveis de significancia ao longo do cromossomo
17.

Na Tabela 27 s&do apresentados os resumos dos valores de F
maximos, suas posi¢cdes (cM) e as respectivas estimativas dos efeitos
aditivos e de dominancia para caracteristica de carcaga, 6rgaos internos e

visceras no SSC18.
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Tabela 27 - Resumo dos valores de verossimilhanca (F) maximas, suas
posicoes (cM) e as respectivas estimativas dos efeitos
aditivos e de dominancia para caracteristicas de carcaca,
orgaos internos e visceras no SSC18.

Caracteristica Posigdo (cM) Fmax  Aditivo (EP)"  Dominancia (EP)’

RCARC 0 1.08 -0.02 (0.04) -0.04  (0.04)
MBCC 74 154 -050 (0.41) 0,39 0,50
MLC 74 1.78 -0.74 (0.36) 0,17 0,35
AOL 60 1.53 -0.0053 (0.02) 0,75 (0,42)
PROLOMB 72 197 077 (1.07) 0,72 (0,61)
EBACON 74 178 068  (0.47) -1,01 (0.70)
ETL 74 1.35 096 (0.51) -0.004 (0.71)
ETO 65 407* 089 (0.30) -0.76  (0.65)
ETSH 29 211 081 (048) -0.28  (0.79)
ETUC 48 229 071 (045) -0.34  (0.86)
ETUL 74 149 091 (0.44) 0,09 (0.78)
BACO 0 09 -0.01 (0.01) -0.01 0.01
CORAC 35 0.89 0.001 (0.002) 0.001  (0.002)
FIGADO 0 09 -0.01 (0.01) -0,03 0.01
INTEST 42 1.01  -0.008 (0.19) -0,005 0,26
PULMAO 0 0.71  0.006 (0.007) 0.01 0.01
RIM 7 205 -0.01 (0.007) -0.003 (0.002)

*, significativo a 5% (F=3,86) ao nivel cromossdmico.

! erro-padrao.

RCARC - rendimento de carcaga com pés e cabeca (%),MBCC - comprimento de
carcaga pelo Método Brasileiro de Classificagdao de Carcaga; MLC - comprimento de
carcaga pelo Método Americano; AOL - area de olho de lombo; PROFLOMB -
profundidade de lombo; EBACON - espessura do bacon (mm); ETL - menor espessura
de toucinho na regiao acima da ultima vértebra lombar, na linha dorso-lombar (mm); ETO
- espessura de toucinho medida imediatamente apds a ultima costela, a 6,5 cm da linha
dorso-lombar (mm); ETSH - maior espessura de toucinho na regido da copa, na linha
dorso-lombar (mm); ETUC - espessura de toucinho imediatamente apds a ultima
costela, na linha dorso-lombar (mm); ETUL - espessura de toucinho entre a ultima e a
penultima vértebra lombar, na linha dorso-lombar (mm), BACO - peso de bago (KG);
CORAC - peso de coragao (Kg); FIGADO - peso de figado (Kg); INTEST - comprimento
total do intestino delgado(m); PULMAO - peso de pulméo (Kg); € RIM - peso de rim (Kg).

No SSC18 foi encontrado QTL significativo para espessura de
toucinho medida imediatamente apds a ultima costela, a 6,5 cm da linha
dorso-lombar (ETO) (F=4,07) na posigéo de 65 cM (IC 95% = 16 a 74 cM),
explicando 6,97% da variagao fenotipica dessa caracteristica. Na Figura
10, pode ser visto que a curva F referente a esse QTL se encontra pouco
delimitada. Assim, essa regiao do QTL poderia ser melhor definida com a
inclusao de mais marcadores. Peixoto et al. (2006), encontraram
associagdao de SNP no gene da Leptina espessura de bacon estudando
esta mesma populagédo. Dragos-Wendrich et al. (2003) encontraram QTL

para razao de gordura:carne (36,9 cM) no SSC18.
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Figura 10 — Perfil dos valores de F para a caracteristica espessura de
toucinho medida imediatamente apods a ultima costela, a 6,5
cm da linha dorso-lombar (ETO). As linhas horizontais indicam
os niveis de significancia no SSC18.

Na Tabela 28 é apresentado o QTL significativo, o valor do desvio
padréo residual (oy), e da fragdo aditiva da variancia fenotipica (h%g) e o
IC95% para caracteristicas de carcaga, 6rgaos internos e visceras no
SSC18.

Tabela 28- QTL significativo, o valor do desvio padro residual (oy), e da
fracdo aditiva da variancia fenotipica (h%q) e o 1C95% para
caracteristicas de carcaga, 6rgaos internos e visceras.

QTL o, h?q (%)* IC95%(cM)

ETO 3,37 6,97 16-74

'obtido levando em consideracgao os efeitos fixos e as covariaveis.

* h2g= a% 02y
4.3.3.Caracteristicas de corte de carcaca

Na Tabela 29 sdo apresentados os resumos dos valores de F
maximos, e suas posi¢cdes (cM) e as respectivas estimativas dos efeitos

aditivos e de dominancia para caracteristicas de corte de carcaca no
SSC16.
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Tabela 29- Resumo das estatisticas F maximas, suas posi¢des (cM), e as
estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para as
caracteristicas de corte de carcaga no SSC16.

Caracteristica  Posicdo (cM) Fmax  Aditivo (EP)’ Dominancia (EP)’
PAPADA 165 1,09 0,02 (0,02) 0,07 (0,04)
PB 101 263 012 (0.16) 069  (0.34)
PBR 0 255 001 (0,01) -003  (0,01)
PC 111 211 001 (0,04 -0,04  (0,08)
PCOPA 165 1,16 -0,01 (0,03) -0,11 (0,06)
PCOPAL 117 084 003 (0,02) 002  (0,05)
PCOST 35 249 006 (0,03) 010  (0,06)
PF 27 109 0006 (0,004) 002  (0,009)
PL 96 1,06 004 (0,02) -001  (0,04)
PP 123 175 009 (009) 033  (0,18)
PPA 29 3,00 -0,07 (0,06) 0,40 (0,14)
PPAL 108 2,57 0,05 (0,04) 0,20 (0,08)
PPL 121 193 009 (006) 022 (0,12

" erro-padréo

PAPADA - peso total da papada (Kg); PB - peso total do bacon (Kg); PBR - peso da
banha rama (Kg); PC - peso total do carré (Kg); PCOPA — peso total da copa (Kg);
PCOPAL - peso da copa sem pele e sem capa de gordura (Kg); PCOST - peso das
costelas (Kg); PF - peso do filezinho (Kg); PL - peso do lombo (Kg); PP - peso total do
pernil (Kg); PPA - peso total da paleta (Kg); PPAL - peso da paleta sem pele e sem capa
de gordura (Kg) e. PPL - peso do pernil sem pele e sem capa de gordura (Kg).

No SSC16, para as caracteristicas de corte de carcaga nao foram
encontrados QTL significativos (P<0,05). Entretanto, Pierzchala et al.
(2003) encontraram QTL significativo (P<0,05) para peso total do pernil (6
cM), apenas para uma das trés populagdes estudadas (Meishan X
Pietrain).

Na Tabela 30 sdo apresentados os resumos dos valores de F
maximos, suas posi¢des (cM) e as respectivas estimativas dos efeitos
aditivos e de dominancia para caracteristica de corte de carcaca no
SSC17. No SSC17, para as caracteristicas de corte de carcaca ndo foram

encontrados QTL significativos (P<0,05).
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Tabela 30- Resumo das estatisticas F maximas, com suas posi¢cdes (cM),
e as estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para as
caracteristicas de corte de carcaca no SSC17

Caracteristica Posicdo (cM) Fmax Aditivo (EP)’ Dominancia (EP)’
PAPADA 66 123 0,02 (0,02) -0,06 (0,04)
PB 7 135 0,21 (0,13) -0,23  (0,25)
PBR 109 149 0,009 (0,01) 0,05 (0,03)
PC 115 281 0,01 (0,06) 027 (0,13)
PCOPA 74 0.92 -0,04 (0,03) -0,04 (0,03)
PCOPAL 151 139 0,03 (0,02) -0,02  (0,02)
PCOST 113 236 0,03 (0,03) 0,16 (0,06)
PF 61 1,66 (0,002) (0,003) -0,006 (0,007)
PL 151 0,62 0,01 (0,01) -0,006 (0,01)
PP 111 0.74 0,07 (0,01) 0,13 (0,21)
PPA 79 146 -0,07 (0,08) 0,13 (0,11)
PPAL 146 268 0,08 (0,03) -0,07 (0,05)
PPL 90 114  -0,03 (0,05) -0,03  (0,04)

! erro-padréo

PAPADA - peso total da papada (Kg); PB - peso total do bacon (Kg); PBR - peso da
banha rama (Kg); PC - peso total do carré (Kg); PCOPA — peso total da copa (Kg);
PCOPAL - peso da copa sem pele e sem capa de gordura (Kg); PCOST - peso das
costelas (Kg); PF - peso do filezinho (Kg); PL - peso do lombo (Kg); PP - peso total do
pernil (Kg); PPA - peso total da paleta (Kg); PPAL - peso da paleta sem pele e sem capa
de gordura (Kg); e. PPL - peso do pernil sem pele e sem capa de gordura(Kg).

Pierzchala et al. (2003), em estudos de mapeamento de QTL em
trés populagdes experimentais, encontraram nos animais F2 formados a
partir Meishan X Pietrain, QTL associado ao peso da gordura externa no
pernil (49,4 cM) e QTL associado a peso da gordura externa na paleta
(38,4 cM). Nas demais populacdes estudadas por estes autores, assim
como na populagao do presente estudo, ndo foram encontrados QTL para
caracteristicas de corte de carcaca.

Na Tabela 31 s&o apresentados os resumos dos valores de F
maximos com as posigdes (cM) para os provaveis QTL e as respectivas
estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para caracteristica de
corte de carcagca no SSC18. Também para este cromossomo nao foram

identificados QTL para caracteristicas de corte de carcaca.
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Tabela 31 — Resumo dos valores de verossimilhanca (F) maximas, suas
posicoes (cM) e as respectivas estimativas dos efeitos
aditivos e de dominéncia para caracteristicas de corte de
carcaga no SSC18.

Caracteristica Posigdo (cM) Fmax  Aditivo(EP)’ Dominancia (EP)’
PAPADA 52 1,78 -0,002 (0,02) 0,07 (0,04)
PB 34 259 006 (0,12) 0,42 (0,20)
PBR 32 1,02 -0,004 (0,01) 0,04 (0,04)
PC 35 1,32 0,04  (0,04) 0,13 (0,07)
PCOPA 35 2,34 0,005 (0,02) 0,11 (0,04)
PCOPAL 30 2,95 -0,01 (0,02) 0,10 (0,04)
PCOST 8 229 001 (0,02) 0,06 (0,02)
PF 0 2,87 -0,007 (0,002) 0,09 (0,03)
PL 35 09 -001 (0,01) -0,0056 (0,02
PP 0 342 0,13  (0,06) 0,05 (0,09)
PPA 0 219 0,05  (0,04) 0,01 (0,06)
PPAL 0 344 -0,02 (0,03) 0,07 (0,04)
PPL 43 243  -0,03  (0,05) 0,24 (0,10)

" erro-padréo

PAPADA - peso total da papada (Kg); PB - peso total do bacon (Kg); PBR - peso da
banha rama (Kg); PC - peso total do carré (Kg); PCOPA — peso total da copa (Kg);
PCOPAL - peso da copa sem pele e sem capa de gordura (Kg); PCOST - peso das
costelas (Kg); PF - peso do filezinho (Kg); PL - peso do lombo (Kg); PP - peso total do
pernil (Kg); PPA - peso total da paleta (Kg); PPAL - peso da paleta sem pele e sem capa
de gordura (Kg) e. PPL - peso do pernil sem pele e sem capa de gordura (Kg).

Dragos-Wendrich et al. (2003) encontraram QTL (P<0,05) para
porcentagem de carne magra (34,4 cM) na populagédo formada a partir do
cruzamento de machos selvagens europeus X Meishan. Nas demais
populacdes estudadas por estes autores ndao foram encontrados QTL

para as caracteristicas de corte no SSC18.
4.3.4.Caracteristicas de qualidade de carne

Na Tabela 32 s&do apresentados os resumos dos valores de F
maximos, suas posi¢des (cM) e as respectivas estimativas dos efeitos

aditivos e de dominancia para caracteristicas de qualidade de carne no
SSC16.
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Tabela 32- Resumo das estatisticas F maximas, suas posi¢cdes (cM), e as
estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para as
caracteristicas de qualidade de carne no SSC16

Caracteristica  Posica (cM) Fmax Aditivo(EP) Dominancia(EP)’
A 28 88~ 018  (0,10) 050  (0.22)

B 165 3,45 0,16 (0,07) 0,33 (0,14)

C 113 2,11 0,11 (0,05) 0,03 (0,10)
GORINT 165 1,6 0,18 (0,08) -0,05 (0,16)
L 33 1,43 -0,30 (0,30) -1,2 (0,64)
MACIEZ 38 3,7 626,14 (297,29) -1368,1 (657)
PCOZ 51 4,05* -0,53 (0,27) -1,49 (0,51)
PGOTEJ 110 14 -0,19 (0,21) -0,49 (0,39)
PH24 119 3,08 -0,06 (0,02) -0,05 (0,04)
pH45 99 1,65 0,05 (0,03) 0,14 (0,08)
PTOT 82 204 -0,60 (0,39) -103  (0,75)

* k%

,“*significativo respectivamente,a 5% (F=3,59) e a 1% (F=4.82), ao nivel cromossémic
! erro-padrzo.
A - indice de vermelho (absorbancia); B - indice de amarelo(absorbancia); C — indice de
saturacéo (absorbancia); GORINT — porcentagem de gordura intramuscular (%); L —
luminosidade (absorbancia); MACIEZ - maciez (forga de cisalhamento -Kg/cm?); PCOZ —
perda de peso por cozimento (%); PGOTEJ - perda de peso por gotejamento (%); pH24 -
pH 24 horas apés o abate; pH45 - pH 45 minutos apds o abate e PTOT — perda de peso
total (%).

o

Foi encontrado no SSC16 dois QTL significativos (Figura 11). Um
QTL para indice de vermelho (F=8,8), localizado na regido de 28 cM (IC
95% de 6-44 cM), explicando 6,42% da variagdo fenotipica da
caracteristica. As variagdes na cor da carne de suinos sdo explicadas
pelo conteudo de pigmentos e pelas formas da mioglobina (mioglobina,
oximioglobina e metamioglobina). Segundo Lindahl et al. (2001), os
valores de luminosidade (L) e indice de vermelho (A) apresentam
correlagdes altas com o conteudo de pigmentos e pelas formas da
mioglogina quase na mesma extensdo. A caracteristica indice de
vermelho, torna-se ainda mais importante ao levar-se em consideragao
que a coloragdo da carne é um dos principais aspectos utilizados pelo
consumidor para compra da carne in natura

Foi encontrado QTL significativo (P<0,05) para perda por
cozimento (F=4,05), na posicdo de 51 cM (IC 95% de 29-91 cM),
explicando 4,28% da variagédo fenotipica da caracteristica. Do ponto de
vista industrial, a capacidade de retengdo de agua da carne é importante

devido as perdas de peso durante armazenamento e processamento,
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influenciando o rendimento e a cor em produtos de carne curados (Van
Oeckel et al., 1999a).

QTL significativos para as caracteristicas pH24 (32,9 cM) e pH 45
(109,8 cM) na populagdo formada a partir cruzamento entre suinos
selvagens europeus X Pietrain foram encontrados por Pierzchala et al.
(2003). Ja nas demais populagbes estudadas por estes autores, assim
como no presente estudo ndo foram encontrados QTL significativos para
pH da carne.

Na Tabela 33 sdo apresentados os QTL significativos, os valores
do desvio padréo residual (oy), e da fragcdo aditiva da variancia fenotipica

(h%q) e 0 IC95% para as caracteristicas de qualidade de carne no SSC16.

Tabela 33- QTL significativos, valores do desvio padrdo residual (oy), e da
fragdo aditiva da variancia fenotipica (h’q) e o 1C95% para
caracteristicas de qualidade de carne.

QTL g, h%q (%)° IC95% (cM)
A 0,71 6,42 6-44
PCOZ 2,56 4,28 29-91

'obtido levando em consideragao os efeitos fixos e as covariaveis.

202 _ 2y 2
h“q=a”/ 0%,
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Figura 11 — Perfil dos valores de F para as caracteristicas indice de
vermelho (A) e perda de peso por cozimento (PCOZ). As
linhas horizontais indicam os niveis de significancia ao
longo do cromossomo 16.
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Na Tabela 34 sdo apresentados os resumos dos valores de F
maximos com as posigcdes (cM) para os provaveis QTL e as respectivas
estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para as caracteristicas

de qualidade de carne no SSC17.

Tabela 34- Resumo das estatisticas F maximas, suas posigdes (cM), e as
estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para as
caracteristicas de qualidade de carne no SSC17

Caracteristica Posicdo (cM) Fmax Aditivo(EP) ' Dominancia (EP)’
A 0 162  -0,02  (007) -0,01 0,11)

B 125 073 004  (007) -022 (0.16)

C 70 1,04 0,001 (0,06) -0,20 (0,12)
GORINT 1 1,06  -0,03  (0,06) 0,13 (0,11)
L 130 197 001 (025 -1.05 (0.,52)
MACIEZ 63 2,98 402,85 (260,42) -1108,9 (505,6)
PCOZ 90 236 060 (024) 047 (0,32)
PGOTE 151 071 001  (045) -0,17 (0,21)
Ph24 76 0,89 0,01 (0,14) 0,06 (0,04)
pH45 0 201 003  (0,02) -0,08 (0,04)
PTOT 89 203 080 (0,34) 065 (0,48)

*, **significativo a 5% (F=3,76) e a 1% (F=4,95), respectivamente ao nivel cromossdmico.
! erro-padrao.

A - indice de vermelho (absorbancia); B - indice de amarelo(absorbancia); e C — indice
de saturacao (absorbancia), GORINT — porcentagem de gordura intramuscular (%); L —
luminosidade (absorbancia); MACIEZ - maciez (for¢a de cisalhamento -Kg/cmz); PCOZ -
perda peso por cozimento (%); PGOTEJ — perda de peso por gotejamento (%); pH24 -
pH 24 horas apds o abate; pH45 - pH 45 minutos apds o abate e PTOT - perda de peso
total (%).

Malek et al. (2001) encontraram QTL significativos para as
caracteristicas qualidade de carne relacionadas com escore da cor na
porcao telomérica na posicdo de 82 cM no SSC17. No entanto, neste
estudo aqui descrito ndo foram confirmados QTL significativos para as
caracteristicas de cor e para as demais caracteristicas de qualidade da
carne.

Na Tabela 35 sdo apresentados os resumos dos valores de F
maximos com as posi¢des (cM), e as respectivas estimativas dos efeitos
aditivos e de dominancia para caracteristicas de qualidade de carne no
SSC18.
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Tabela 35 - Resumo das estatisticas F maximas, com suas posi¢coes (cM),
e as estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para as
caracteristicas de qualidade de carne SSC18

Caracteristica Posicdo (cM) Fmax Aditivo (EP)’ Dominancia (EP)’
A 0 1,42 -0,03  (0,06) 0,08 (0,09)
B 74 098 -0,003 (0,055 011  (0,07)
C 74 1,01  -0,02 (0,04) 009  (0,06)
GORINT 0 0,65 -0,056 (0,05) 0,07 (0,08)
L 29 1,77 006 (021) -051  (038)
MACIEZ 23 1,06 -54,78 (244,53) 443,24 (449,50)
PCOZ 0 235 025 (0,19) 011  (027)
PGOTEJ 23 3,74 -0,001 (0,19) -0,87 (0,35)
Ph24 35 1,1 002 (001 001 (0,02
pH45 27 405 0,01  (0,03) 0,17 (0,05)
PTOT 0 4,47* 0,50 (0,27) 0,09 (0,38)

*, significativo a 5% (F=3,37) ao nivel cromossdémico.

' erro-padrao.

A - indice de vermelho (absorbéancia); B - indice de amarelo(absorbancia); e C — indice
de saturagao(absorbancia), GORINT — porcentagem de gordura intramuscular (%);L —
luminosidade(absorbancia); MACIEZ - maciez (forga de cisalhamento -Kg/cm2); PCOZ -
perda por cozimento (%),PGOTEJ - perda por gotejamento (%);pH24 - pH 24 horas apds
o abate,pH45 - pH 45 minutos apds o abate; PTOT - perda total (%).

No SSC18 foi encontrado QTL (P<0,05) para perda total (F=4,47)
na posigcao de 0 cM (IC95% = 0 a 54 cM), explicando 2,13% da variagéo
fenotipica da caracteristica. QTL para outras caracteristicas de qualidade
de carne e relacionadas com perda de agua foram encontrados por outros
autores no SSC18. QTL para pH foram encontrados por: Dragos-
Wendrich et al. (2003), na populagcado formada a partir de suinos Meishan
X Pietrain (55,5 cM) e van WijK et al. (2006) em uma populagéo formada a
partir de machos de uma linha sintética Pietrain/Large White e fémeas
comercias (37 cM). Para perda por gotejamento no SSC18, foi encontrado
QTL (24cM) por De Koning et al. (2001), em uma populagédo proveniente
do cruzamento de suinos da ragca Meishan X suinos de linhas comerciais
holandesas.

Na Tabela 36 sdo apresentados os QTL significativos, os valores
da desvio padréo residual (oy), os valores da fragéo aditiva da variancia
fenotipica (h%q) e 0 1C95%.
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Tabela 36 - QTL significativo, valor do desvio padrdo residual (oy), e da
fragdo aditiva da variancia fenotipica (h’q) e o 1C95% para
caracteristica de qualidade no SSC18.

QTL g, h’q (%)  1C95%

PTOT 3,42 2,14 0-17

'obtido levando em consideragao os efeitos fixos e as covariaveis.

202 _ 2y 2
h“q=a"/ 0%,

ESTATISTICA F

SW1984 cM

Figura 12 — Perfil dos valores de F para a caracteristica de PTOT (perda
total). As linhas horizontais indicam os niveis de significancia
ao longo do cromossomo 18.

Foram encontrados 15 QTL significativos distribuidos pelos SSC16,
SSC17 e SSC18, associados a caracteristicas de interesse econémico,
que tiveram seus h?, variando de 0,006 - 26,50%. A informag&do molecular
se torna ainda mais atrativa quando associada a caracteristicas de baixa
herdabilidade e/ou que necessitam do abate do animal para ser avaliadas.
No presente estudo foram encontrados QTL relacionados com algumas
dessas caracteristicas (EBACON, ETL, ETO, A, PCOZ, PTOT).

As informagdes dos QTL significativos encontrados permite
identificar genes relacionados com o fenotipo e melhor conhecimento
destas caracteristicas.

A inclusdo de mais marcadores na regido dos QTL com curvas
pouco delimitadas, proporcionara melhor definicdo da curva F e maior

acuracia na identificacado dos genes.
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5.CONCLUSAO

Foi possivel detectar QTL, localizados nos cromossomos dezesseis
(SSC16), dezessete (SSC17) e dezoito (SSC18) de suinos, apos
mensuragao de varias caracteristicas de carcaga, Orgaos internos e
visceras, qualidade de carne e desempenho em populagdo F2
geneticamente divergente formada a partir de suinos machos da raga
naturalizada Piau e fémeas comercias (Landrace X Large White X
Pietrain).

Foram detectados QTL nado descritos na literatura, como numero
de tetas, perda por cozimento, indice de vermelho e menor espessura de
toucinho na regiao acima da ultima vértebra lombar na linha dorso-lombairr,
espessura de bacon, peso do coragao e do pulmao no SSC16; peso aos
63 dias de idade e peso aos 77 dias de idade no SSC 17; peso aos 21
dias e idade de abate no SSC18. QTL descritos em outras populacdes
foram também identificados, como para peso aos 21 dias de idade no
SSC16, espessura de toucinho medida imediatamente apds a ultima
costela, a 6,5 cm da linha dorso-lombar no SSC17, espessura de toucinho
medida imediatamente apds a ultima costela, a 6,5 cm da linha dorso-
lombar e perda total no SSC18.

QTL com curvas F pouco definidas poderao ser melhor delimitadas
com a inclus&do de outros marcadores.

As informagdes dos QTL significativos encontrados servem como
base de estudos futuros de mapeamento fino para identificacdo de genes
permitindo o melhor entendimento das caracteristicas de produgao em

suinos.
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ANEXOS

CERVUS

Cervus (Marshall et al., 1998) é um programa para analise de
dados genéticos de espécies diploides, em que o0s locos sejam
autossomais e co-dominantes, o download do programa pode ser feito no

endereco http://helios.bto.ed.ac.uk/evolgen.

O programa calcula probabilidades de exclusdao de paternidade,
heterozigosidade esperada, conteudo de informagao polimérfica (PIC), e
opcionalmente o equilibrio de Hardy-Weinberg por meio da estatistica de
qui-quadrado e estimacao de frequéncia de alelos nulos.

No contexto de andlise das probabilidades de exclusdo
paternidade, os dados genotipicos da descendéncia e dos pais
candidatos s&o contrastados. Para cada pai candidato, sdo duas as
hipoteses:

HO. o pai candidato é o verdadeiro pai.

H1. o pai candidato ndo € o verdadeiro pai.

Pela analise da frequéncia dos alelos estima-se a heterozigosidade
esperada (Nei, 1987) para cada loco. A heterozigosidade de um loco é
definida como a probabilidade de que um individuo seja heterozigoto
naquele loco, em uma populagdo. A heterozigosidade pode ser
considerada uma medida de variabilidade genética. Segundo Weir (1996)
a frequéncia de heterozigotos é importante, pois estes carregam
diferentes alelos e representam a existéncia de variagdo. Segundo Ott
(1992), um loco €& considerado altamente polimorfico se sua
heterozigozidade for maior do que 70%, o que implica frequéncia menor
do que 0,55 do mais frequente alelo.

Na genética humana surgiu o PIC (polimorphic information content)
para quantificar o valor da informagdo do polimorfismo de um locus
marcador. Segundo Bolstein et al. (1980), um PIC maior que 0,5 é
considerado altamente polimérfico, entre 0,25 e 0,5 é considerado
moderamente polimérfico e menor que 0,25 é considerado pouco

polimoérfico. O valor de PIC é um dos indices mais utilizados para
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determinar o grau de polimorfismo de um loco (Vaiman et al., 1994;
Peelman et al., 1998), sendo que a aplicabilidade dos marcadores
moleculares esta diretamente relacionada com o maior grau de
polimorfismo dos mesmos. Em populagdes ndo endogamicas, em que o
gendtipo dos parentais é variavel, as familias a serem genotipadas podem
ser escolhidas baseando-se na heterozigosidade dos marcadores nos
parentais ou na geragdo F1, para se obter maior informatividade dos
marcadores.

A frequéncia de alelo nulo (Summer et al., 1997) que segrega em
cada loco é calculada usando um algoritmo iterativo baseado na diferencga
entre frequéncia observada e frequéncia esperada dos homozigotos. Um
alelo nulo é qualquer alelo que nao pode ser detectado pela técnica usada
para a genotipagem individual de cada loco. Em loco de microssatélite um
alelo nulo acontece freqientemente por causa de mutagdes no sitio de
ligacdo em um ou ambos os primers, suficiente para prevenir amplificagdo
efetiva do alelo de microssatélite, sdo consideradas altas frequéncias de
alelos nulos valores de 0.05 ou acima

(http://helios.bto.ed.ac.uk/evolgen/cervus/details.html).

CRIMAP

O principal propdsito do programa CRIMAP (Green et al., 1990) é
permitir, com rapidez, a constru¢gdo automatizada de mapas de ligagao de
multimarcadores, facilitando tarefas auxiliares de avaliagdo da ordem dos
marcadores, gerando tabelas de LOD e detectando erros de dados.
Requer pequena memoaria (minimo 1 Mb de RAM ou meméria virtual),
para se analisar em média mais de 10 locos simultaneamente, sendo
possivel processar em programa DOS se o conjunto de dados for
pequeno.

O programa utiliza quatro diferentes tipos de arquivos. Todos estes
arquivos tém nomes no formado chrx.y, onde x € o numero do
cromossomo e o suffixo .y € uma dos arquivos:.gen (arquivo dos dados de
gendtipo); .par (arquivo de parametro); .dat (arquivo de dados

processados); .ord (arquivo de ordens ou ordens dos dados).
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Os dados genotipicos das progénies F2 sdo submetidos a analise
no programa para confirmagdo de ligacdo, ordenamento e
posicionamento dos marcadores, utilizando analise com marcadores
multiplos por meio de maxima verossimilhanga (ML) com um intervalo
suporte de LOD score igual ou menor que 3. Os métodos da maxima
verossimilhanga basicamente estimam o valor do parametro (freqiéncia
de recombinag&o) que maximiza a probabilidade de obtencédo dos dados
genotipicos (Liu, 1998).

A base genética para a construcdo de um mapa de ligagcéo é a
recombinagcao genética resultante do crossing-over entre cromossomos
homdlogos durante a meiose. A recombinagcdo entre diferentes
marcadores € associada significamente com a distancia fisica entre eles.
Entretanto, a relacdo entre a recombinacdo e a distancia fisica varia de
organismo para organismo (Liu, 1998).

Os mapas finais apresentados pela opg¢ao build, para machos,
fémeas e para ambos os sexos, indicam as taxas de recombinagao
encontradas e as posi¢ées dos marcadores calculadas usando a fungao
de mapeamento de Kosambi. O ordenamento dos marcadores obtidos
pelo build serdo checados utilizando a opg¢ao flips, que executa troca de
posicdes dos marcadores 2 a 2 e verifica se ha alteragao na posi¢cao dos
marcadores (http://linkage.rockefeller.edu/soft/crimap/).

Segundo Lynch e Walsh (1998), ndo existe uma relagao universal
entre distancia de mapeamento (cM) e o tamanho fisico do fragmento de
DNA (em pares de bases), pois um cM pode variar de 10.000 a 1.000.000
de pares de bases dependendo da espécie, podendo também existir
grandes diferencas entre segmentos de um mesmo cromossomo.

Weir (1996) e Ferreira e Gratapaglia (1998) chamam atengéo para
dois problemas na determinacdo da ordem correta de um conjunto de
genes ou marcadores:

1) o efeito da amostragem, pelo fato de somente conhecer as
estimativas dos coeficientes de recombinagcdo dos marcadores.

2) a melhor ordem por este critério pode ndo ser a verdadeira

dependendo da quantidade dos marcadores, pois quando a analise
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envolve um grande numero de marcadores 0 numero de ordens possiveis
pode tornar-se impraticavel.

Segundo Groenen et al. (1998), para se obter fragdes de
recombinagao para a construgdo de um mapa genético confiavel é preciso
um numero elevado de meioses informativas, pois distancias pequenas
dificultam o ordenamento correto dos locos pela dificuldade de se obter

recombinagdes.

QTLEXPRESS

O programa QTLEXPRESS (http://gtl.cap.ed.ac.uk) admite que os

alelos para a determinagdo do QTL estejam fixados nas populagdes a

serem utilizadas na analise de populacdo F2, quando essa premissa nao
for verdadeira o poder da deteccdo do QTL sera muito reduzido e seus
efeitos serdo subestimados. Mapeia os QTL existentes por meio de
regressao linear (Haley et al.,, 1994), utilizando procedimento de duas
fases: primeiramente sao obtidas as probabilidades de identidade por
descendéncia (IBD) para marcadores cromossdémicos especificos,
utiizando dados dos varios marcadores; em um segundo passo é
empregado um modelo estatistico para as observacdes e os coeficientes
IBD;

De acordo com Seaton et al. (2002), o programa QTLEXPRESS é
adequado para processar dados gerados em populacbes F2 obtidas a
partir de linhagens ndo endogamicas, pois aplica um modelo linear aos
dados fenotipicos, com efeitos fixos adicionais e covariaveis que explicam
variagdes para a caracteristica avaliada. Os QTL podem ser especificados
em termo de efeitos aditivos e de dominancia; adicionalmente, para
cruzamento de linhagens ndo endogamicas, o modelo para QTL pode
incluir um efeito inerente ao pai de origem imprinting. O programa
possibilita ainda que um ou mais QTL mapeados em um cromossomo
sejam utilizados como cofatores no modelo aplicado a um outro
cromossomo, reduzindo assim o background genético e possibilitando que

um QTL de pequeno efeito seja detectado.
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Os resultados sado exibidos em dois passos. Primeiramente um
resumo € feito da estrutura de populacdo em termos do numero de
familias e numero de individuos da progénie e as caracteristicas dos
marcadores genéticos em termos de numero de alelos, e a possibilidade

de escolha para calcular parametros genéticos (‘a’, ‘d' e ‘i ', para efeito
aditivo, de domindncia e de pai-de-origem, respectivamente).
Posteriormente, sdo exibidos os resultados da analise de QTL, estimativa
dos parametros modelo (elemento aditivo, dominancia e efeito de pai-de-
origem), os efeitos fixos providos e as somas de quadrados dos modelos
completos e reduzidos.

A probabilidade de cada individuo F2 apresentar cada um dos trés
gendtipos do QTL é calculada conforme os marcadores, a intervalos de 1
cM ao longo do cromossomo. Estas probabilidades sdo usadas para se
fazer a regressdo das caracteristicas nos coeficientes aditivos e de
dominancia do QTL em estudo, para cada animal.

A estimativa do efeito aditivo segue o calculo da diferenca entre
genotipos da linha 1 e da linha 2, a = (QQ(linha 1)-qq(linha 2)) / 2, de
forma que um valor positivo indica que o alelo que esta influenciando com
mais énfase a caracteristica avaliada origina-se da linha 1. O efeito de
dominancia é definido como d = Qg—'% (QQ + qq), de forma que um valor
positivo indica que o efeito do gendtipo heterozigotos € maior que o
metade da soma dos gendtipos homozigotos. O efeito de pai-de-origem é
definido como a diferenga entre os genoétipos heterozigotos quanto o
alelos da linha 1 é herdado de pais de sexo oposto, i = Q(do macho)q de
Q(da fémea)q, contrastes lineares dos efeitos de a, d e i podem ser visto

no Quadro 1
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Quadro 1 — Contrastes Lineares dos efeitos aditivos, de dominancia e de

imprinting
EFFEITOS CONTRASTES LINEAES
L1L1 L1L2 L2L1 L2L2
a 1 0 0 -1
0 1 1 0
[ 0 1 -1 0

Fonte:http://latte.cap.ed.ac.uk/documentation/AnalysisF2.html acessado em 02/11/06).
L1 linha 1, L2 linha 2

Em populagbes F2, os coeficientes sdo derivados calculando a
probabilidade da linha original dos alelos sendo paternal e maternal
derivando os alelos separadamente. Isto é feito para ajustar o efeito de
pai-de-origem para um cruzamento entre linhas ndo endogamicas

(http://latte.cap.ed.ac.uk/documentation/AnalysisF2.html).

O mapeamento por intervalo apresenta alguns problemas,
particularmente na distingao de efeitos de multiplos QTL ligados. Segundo
Haley e Knott (1992), quando dois ou mais QTL estdo localizados em um
cromossomo, 0 mapeamento por intervalo pode produzir estimativas
viesadas, localizando erroneamente o QTL.

O programa fornece o intervalo de confianca (IC95%). A
metodologia da reamostragem bootstrap proposta por Visscher et al.
(1996), retira amostras de N observagdes (individuos) com gendétipos dos
marcadores e fenodtipo, cada bootstrap gera uma nova populagédo
(utilizando amostras com repeticdo), em que é realizada uma analise
estatistica para identificar QTL. Alguns dados podem aparecer mais de
uma vez enquanto outros podem nunca ser incluidos em alguma das
analises. Calculados “x” bootstraps e analises de QTL nestas populacdes
amostradas, o IC de 95% para QTL é determinado pelo ordenamento das

x” estimativas geradas, retirando-se 2,5% dos valores nos extremos

inferior e superior da distribuigao.
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