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RESUMO

SOUSA, Katiene Régia Silva, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa; Fevereiro, 2008.
Deteccao de Locos de Caracteristicas Quantitativas (QTL) nos Cromossomos 5,
7 e 8 de suinos. Orientadora: Simone Eliza Facioni Guimaries. Co-Orientadores:
Paulo Sédvio Lopes e Marco Antonio Machado.

Marcadores moleculares podem ser wusados para identificar regides
cromossdmicas que contém locos de caracteristicas quantitativas (QTL) que controlam
fendtipos de importincia econdmica em animais de produg@o. Para estudd-los em
suinos, foi gerada uma populagdo de um cruzamento entre dois varrdes da raca
naturalizada Piau e dezoito fémeas da linha comercial (Landrace x Large White x
Pietrain). Uma progénie de 614 animais na F, foi produzida de 50 acasalamentos da F;
Os dados fenotipicos de desempenho, carcaca, 6rgdos internos, visceras, corte de
carcacga e qualidade de carne foram coletados nos animais F, Os animais parentais, F; e
F, foram genotipados para 17 marcadores tipo microssatélites cobrindo os cromossomos
5, 7 e 8. Os locos foram considerados adequados para estudos de caracteristicas
quantitativas, quando foram analisados os valores de heterozigosidade observada (Ho),
heterozigosidade esperada (He) e conteido de informagdo polimérfica (PIC). No
cromossomo 5, os valores das médias de Ho, He e PIC encontrados foram 0,73; 0,66 e
0,61; no cromossomo 7, os valores encontrados foram 0,81, 071 e 0,67 e no
cromossomo 8 os valores foram 0,65; 0,65 e 0,61. Com o resultado da genotipagem foi
construido o mapa de ligacdo especifico dos marcadores para a populacio desenvolvida.
As andlises de associacdo foram feitas utilizando mapeamento por intervalo por
regressdo para deteccdo de QTL. Foram detectados 17 QTL para caracteristicas de
carcaca e corte de carcaca nos trés cromossomos, enquanto para caracteristica de
desempenho apenas um QTL para conversdo alimentar foi encontrado no cromossomo
oito. Nao foram encontrados nas literaturas consultadas QTL para Peso de Carré e
Espessura de Bacon no cromossomo sete. As informacdes dos QTL significativos
encontrados servem para estudos futuros como o mapeamento fino e identificacdo de
genes que ajudam no melhor entendimento da fisiologia e caracteristicas de produgéo de

suinos.

vii



ABSTRACT

SOUSA, Katiene Régia Silva, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa; February, 2008.
Detection of Quantitative Trait Loci (QTL) on Pig Chromosome 5, 7 and 8.
Adviser: Simone Eliza Facioni Guimardes. Co- Advisers: Paulo Sidvio Lopes and
Marco Antonio Machado.

Molecular markers can be used to identify chromosomal regions harboring
quantitative trait locos (QTL) that control traits of economic importance in farm
animals. To study these locos in the pig, a resource population has been generated from
a cross between two Naturalized Brazilian Piau grand sires and eighteen Commercial
grand dams (Landrace x Large White x Piétrain). A total of 614 F, progeny from 50
matings of F; parents were produced. Phenotypic data on performance, carcass, internal
organs, viscera, carcass cuts and meat quality traits were collected on the F, animals.
Parentals, F; e F, animals were genotyped for 17 microsatellite markers covering the
chromosomes 5, 7 e 8. The loci were considered appropriate for quantitative analysis,
when it was analysed their values for observed heterogosity (Ho), expected
heterozigosity (He) and polimorfic information content (PIC). In the chromosome 5, the
average values of the Ho, He; and PIC found were 0,73; 0,66 and 0,61; in the
chromosome 7, the values found were 0,81, 071 and 0,67 and in the chromosome 8 had
the average values for Ho, He and PIC of 0,65; 0,65 and 0,61 respectively. After the
genotype scoring, it was constructed the linkage map for these markers in the
population. Association analyses were performed using interval mapping by regression
for QTL detection. Seventeen QTL were mapped for carcass and cuts carcass traits on
the three chromosomes, while just one QTL for feed intake were found for performance
trait in the eight chromosome. One QTL for Total (bone-in) loin weight (Kg) and for
bacon depth were mapped and not yet described in the literature on the seven
chromosome. The generated information of significant QTL will be useful for future
studies dealing fine mapping with and identification of genes that could provide a better

understanding of physiology and production traits of pigs.
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1 INTRODUCAO

A partir de 1970, com o desenvolvimento da tecnologia que permite a
identificacdo de marcadores genéticos e, a pesquisa demonstrando como esta tecnologia
pode ser utilizada para identificar regides gendmicas que controlam a variacdo das
caracteristicas quantitativas e como os QTL (Quantitative Trait Locos) resultantes
podem ser utilizados para um incremento na sele¢do, aumentaram as expectativas para a
selecdo assistida por genes (GAS) ou marcadores (MAS) em animais de producdo. Para
obter sucesso em programas de melhoramento com a MAS sdo necessarios avangos no
mapeamento de genes e identificagdo de polimorfismos, genotipagem por marcadores,
deteccdo de QTL, avaliacdo genética e desenvolvimento de estratégias para utilizar a
informacdo genética na sele¢do (Dekkers e Van der Werf , 2007).

A selecdo da populagdo apropriada para mapeamento é uma das premissas
necessdrias para a formagdo dos mapas de ligagdo. Portanto, a escolha dos genitores e
do tipo de cruzamento é essencial para esta etapa. No entanto, independente dessa
escolha, ainda devem ser observados o maximo de polimorfismos entre os genitores e
que sejam produzidas geracdes em que os locos estejam em desequilibrio de ligacdo
(Paterson et al., 1991; Tanksley, 1993). Segundo Andersson (2001) é mais interessante
utilizar geracdo F,, obtida do intercruzamento da F; quando se trata de marcadores de
DNA co-dominantes, como é 0 caso dos
microssatélites, pois um intercruzamento fornece duas vezes mais meioses informativas
para os locos marcadores do que um retrocruzamento, por exemplo.

Com base nos mapas de ligagdo e nos dados de populacdes F, de cruzamentos
entre racas, 110 artigos tém reportado 1.675 QTL afetando caracteristicas de
crescimento e composi¢do corporal em suinos em uma variedade de cromossomos até o
ano de 2006 e, especificamente, 56, 194 e 76 QTL nos cromossomos cinco (SSCS), sete
(SSCT7) e oito (SSC8) de suinos, respectivamente, segundo Rothschild et al. (2007).

Objetivou-se com este estudo detectar QTL localizados no cromossomo cinco,
sete e oito, para caracteristicas de desempenho, carcaga, viscera e 6rgdos internos, corte
de carcaga e qualidade de carne na geracdo F, de suinos produzida por cruzamentos
entre populacdes 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 O Melhoramento Genético de Suinos

Em 1916, no Brasil, foi fundada em Barueri, Sdo Paulo, a primeira fazenda em
que se objetivava a selecdo e o cruzamento do porco nacional Canastrdo. Em 1956, na
Fazenda Experimental de Criagdo de Sertdozinho (SP) e na de Santa Mdnica, no Rio de
Janeiro foram conduzidos os trabalhos de fixacdo de caracteristicas raciais e o
melhoramento de caracteristicas produtivas da raca Piau. Na década de 1960, houve
importacdes de material genético selecionado e de boa qualidade dos Estados Unidos e
da Europa resultando num processo de substituicio das ragas nacionais, nas quais
sobressaia o tipo banha, por ragas puras do tipo carne (Euclides Filho, 1999).

Segundo Euclides Filho (1999), em 1970 surgiram os criadores especializados e
fundaram a Associacdo Brasileira de Criadores de Suinos (ABCS) e, a partir de entao,
tiveram inicio os testes de progé€nies e vdrios trabalhos foram feitos para melhorar a
produtividade dos plantéis. Na década seguinte, a genética de suinos no Brasil
transformou-se devido a organizagdo e a estruturagio de programas bem elaborados e,
com a instalacdo de empresas de melhoramento genético, como Agroceres-PIC,
Seghars-Humus pecudria, Sadia e Granja Rezende.

De forma geral, conforme a ABCS, o melhoramento genético objetiva melhorias
na saude, dando resisténcia a doengas e defeitos congénitos, assim como melhoria na
qualidade de carne e nas caracteristicas de produgdo, tais como, prolificidade,
habilidade materna, conversdo alimentar e taxa de crescimento. Segundo Merks (2007),
a produgdo de carne suina no Brasil ultrapassou trés milhdes de toneladas em 2007, o
que foi considerado o melhor desempenho para o pafs.

Os objetivos da selecdo sdo trocados de acordo com a demanda do mercado. Nos
anos 80, desejavam-se caracteristicas de conformacio, como por exemplo, diminuir a
taxa de gordura na carne, entretanto, nos anos 90 ocorreu uma nova preocupacio,
aumentar a porcentagem de gordura intramuscular, uma vez que a diminui¢do da
gordura tornou a carne menos suculenta e menos tenra, sendo, portanto, uma
caracteristica indesejavel (Cameron, 1990).

Os métodos de avaliacdo genética animal t€m sido modificados de forma que
lhes sejam acrescentados caracteristicas desejdveis. Para tanto, houve a aplicagdo da

teoria de modelos lineares a genética quantitativa, mas também, a metodologia de



modelos mistos, no caso do BLUP (“Best Linear Unbiased Prediction”) e por fim, a
genética molecular que teve grande progresso na década de 90 com os programas de
mapeamento gendomico (ABCS, 2007).

A genética molecular, por meio da Selecdo Assistida por Marcadores (MAS),
permite selecionar os animais que estdo associados com os alelos favoraveis do QTL, o
que torna esta ferramenta interessante, pois ndo € preciso esperar o animal crescer para
manifestar a caracteristica, uma vez que se podem selecionar os reprodutores por meio
do gendtipo do marcador (Haley e Visscher, 1998). Este método é indicado para
caracteristicas que sdo dificeis de serem mensuradas, como as de baixa herdabilidade, as
reprodutivas; as que sdo avaliadas apenas em um sexo, as de mensuragdo tardia assim
como as avaliadas post mortem. As informacdes moleculares também podem ser
utilizadas nos programas de Introgressdo Assistida por Marcadores (MAI). Com esta
estratégia, o alelo desejdvel pode ser introduzido em uma populacio na qual ndo existia

(Andersson, 2001).

2.2 Marcadores Moleculares

Os marcadores moleculares, dentre varias aplicacdes, sdo utilizados na
construcdo de mapas, na detec¢do de QTL e para a realizacdo de estudos de associacdo
com caracteristicas fenotipicas de interesse. Carceller (2006) define os marcadores
moleculares como regides distribuidas ao longo do genoma que geralmente apresentam
polimorfismos, devendo o gendtipo dos marcadores ser identificado facilmente e
permitir a identificacdo dos organismos, espécies ou o carater fenotipico associado ao
mesmo.

O uso de marcadores moleculares permite que a selecdo e novos cruzamentos
sejam realizados em uma mesma geragdo, o que aumenta consideravelmente a eficiéncia
de um programa de melhoramento. Podem ser usados mesmo que nio tenham sido
mapeados, ou seja, associados a um gene, a uma regido cromossOmica ou a um
fendtipo, desde que possam ser seguidos em geracdes subseqiientes, comprovando sua
natureza genética (Ferreira e Grattapaglia, 1998). Apesar de existirem vérios
marcadores hoje descritos, os mais utilizados sdo os que permitem a realizacdo da
genotipagem massiva de forma vidvel e econdmica, como os microssatélites e os SNPs

(“Single Nucleotide Polymorphism™). Existem outros marcadores como os AFLP



(“Amplified Fragment Length Polymorphism”) e os RAPD (“Random Amplified
Polymorphic DNA”) (Carceller, 2006).

2.2.1 Marcadores Moleculares Microssatélites

Os marcadores microssatélites sdo também denominados SSR (Simple Sequence
Repeats) e STR (Short Tandem Repeats), sendo constituidos de pequenas repeti¢des
agrupadas de um a seis pares de bases, encontrando-se na forma mais comum de
dinucleotideos (CA)n e (TG)n (Caixeta et al, 2006). As seqiiéncias que flanqueiam as
regides de microssatélites sdo conservadas entre espécies, 0 que permite a construcio de
primers, o que concede a amplificacdo, por meio de PCR, do mesmo loco (Schuster e
Cruz, 2004).

O ndmero de blocos homoélogos e conservados mapeados dentro dos
cromossomos de suinos reportados sao 145 com camundongos € 149 com o genoma
humano (Geldermann et al., 2003). Segundo Schuster e Cruz (2004), o grande niimero
de alelos se deve ao tamanho dos fragmentos e ao numero de repeticdes dos
microssatélites. Em muitos casos, essas diferencgas no tamanho dos fragmentos, sdo de
poucos pares de bases, o que requer uma deteccdo mais eficaz exigindo, portanto, a
andlise dos fragmentos por meio de seqiienciadores automaticos.

Tendo em conta a expressdo co-dominante (ambos os alelos de um individuo
heterozigoto s@o visualizados) e o multialelismo, os marcadores SSR sdo os que
possuem maior conteido de informacdo polimérfica (“PIC-Polymorphism Information
Content”) na terminologia de marcadores moleculares (Ferreira e Grattapaglia, 1998). O
conhecimento do conteudo de informacdo polimoérfica que € a probabilidade de um
parental ser heterozigoto num loco e o outro parental ter um gendtipo diferente, € de
grande utilidade na determinacdo do numero e do tamanho de familias para mapear
QTL. A escolha das familias pode ser baseada na heterozigosidade dos parentais, a fim
de aumentar a informatividade dos marcadores, selecionando os mais informativos (Zhu
etal., 2001).

O primeiro mapeamento de QTL em suinos usando marcadores microssatélites e
incluindo muitos cromossomos foi reportado por Andersson et al. (1994a, b) para
crescimento, deposi¢do de gordura e comprimento do intestino e, subseqiientemente por

Rathje et al. (1997) para caracteristicas reprodutivas das fémeas.



Malek et al. (2001b) visaram identificar genes e regides relacionados com
qualidade de carne em uma populacdo de suinos com 123 marcadores espalhados por
todo o genoma e detectaram 60 QTL. Outros trabalhos foram feitos com Rohrer e Keele
(1998) avaliando caracteristicas ligadas & deposicdo de gordura, os quais também
utilizaram marcadores microssatélites, num total de 156 espalhados no genoma de uma
populacdo F, de Meishan x composto branco; Andersson-Eklund et al. (1998) usaram
236 locos em 200 animais F, e Wada et al. (2000) utilizaram 318 locos em uma

populacdo F, oriunda do cruzamento de Meishan e porco miniatura Géttingen.

2.2.2 Desequilibrio de Ligagao

Segundo Dekkers (2004), os marcadores em desequilibrio de ligagdo (LD) t€m
que estar perto da mutacdo funcional em uma populagdo, ou seja, tem que haver
desequilibrio entre o marcador e 0 QTL. A deteccdo de QTL com o uso de marcadores
em LD em cruzamentos F, entre duas racas que diferem em freqiiéncias alélicas e,
conseqiientemente, em seus haplétipos, cria extenso desequilibrio dentro da populacdo
cruzada. Isto se deve porque a populacdo se submeteu apenas a uma geragdo de
recombinacdo. Assim, embora esses marcadores possam estar em equilibrio de ligacao
com o QTL dentro das ragas parentais, eles sofrerdo desequilibrio de ligacdo parcial
com o QTL dentro da populagio cruzada se o marcador e o QTL diferirem na
freqiiéncia entre as ragas (Dekkers e Van der Werf, 2007).

De acordo com Haley (2007), varios fatores podem causar desequilibrio de
ligacdo dentro de uma populagédo, como por exemplo, a selecdo. A recombinagéo tende
a diminuir a extensdo do desequilibrio de ligagcdo, mas essa erosdo é baixa entre os locos
ligados. Se o LD ¢ difundido e extenso, ele requer um mapa menos denso para detectar
QTL, mas se a resolucdo do mapeamento € baixa, dificulta a identificagdo da mutacdo
causal. Portanto, em uma simples estrutura de trés geragdes (parental, F; e F,) com
informagdo genotipica e fenotipica € relativamente suficiente para detec¢dao de QTL. De
acordo com Dekkers e Van der Werf (2007), ha duas estratégias para encontrar os
marcadores que estdo em LD:

1) Avaliando se os marcadores estdo dentro ou perto de genes que estdo

associados com caracteristicas fenotipicas de interesse (genes candidatos) e;
2) Varredura gendmica por meio de mapas densos, com marcador a cada 0,5 a 2

cM. Porém, para obter sucesso, dependera da extensdo do LD na populacio.



A informag¢do do LD € vantajosa porque aumenta o poder de deteccdo de um
QTL e a habilidade para posicionar o QTL diminuindo ligeiramente o nimero de falsos
positivos. Isto é especialmente verdadeiro para mapas mais densos, pois geram mais
informagdo de LD (Heuven et al., 2005).

Um dos primeiros exemplos utilizando marcadores em desequilibrio de ligacao
para uma caracteristica quantitativa foi o teste para o gene do receptor de estrégeno
(ESR) que tem sido usado em vdrias linhas comerciais para aumentar a selecdo para

tamanho de leitegada (Rothschild et al., 1996; Dekkers, 2004).

2.3 Distorcao de segregaciao

A auséncia do padrio Mendeliano, chamada de distor¢io de segregacdo, é
causada pelo efeito de amostragem ou viabilidade diferencial de gametas (Carneiro e
Vieira, 2002). No entanto, Staub et al. (1996) salientam que a supressio da
recombinacdo entre genomas divergentes e a ocorréncia de alelos deletérios podem
provocar distor¢des das propor¢des Mendelianas esperadas na descendéncia, quebrando
as premissas assumidas na andlise estatistica, afetando o cdlculo da distincia e a ordem
dos marcadores nos grupos de ligacdo.

Segundo Carneiro e Vieira (2002), os locos que apresentam distor¢des da
segregacdo devem ser descartados das andlises estatisticas para ndo comprometer a

qualidade do mapa.

2.4 Identificacao de QTL

Muitos experimentos tém sido feitos para a ajudar a identificar regides ligadas a
caracteristicas importantes economicamente na indudstria suinicola. Para isso, faz-se
necessario o uso de 400 a 700 animais originados de um delineamento F, (Rothschild et
al., 2007). As caracteristicas de interesse econdmico em animais domésticos sao do tipo
quantitativa, por exemplo, peso, qualidade da carne e crescimento (Carceller, 2006).

Para identificar estas regides, os marcadores moleculares devem estar ligados
aos locos que controlam as caracteristicas em estudo, a fim de que segreguem de uma
geracdo para outra junto com o gene que afeta a caracteristica em questdo (Arus et al.,
1993 citado por Nones, 2004). Em outras palavras, a deteccdo de QTL requer a geracdo

do desequilibrio de ligacdo (LD) entre os marcadores genéticos e o QTL (Weller, 2007).



Haley e Knott (1992) e Schuster e Cruz (2004) afirmam que para ter sucesso na
detec¢do do QTL devem-se usar marcadores multiplos, uma vez que apenas uma marca
ndo define a posicio do QTL. No caso de selecdo utilizando dois marcadores que
flanqueiam o QTL, a probabilidade de selecionar o individuo que nio possua o QTL ¢é

bem menor que uma marca.

2.4.1 Delineamento Experimental F,

Segundo Dekkers e Hospital (2002), teoricamente, nos cruzamentos entre linhas
que sdo geneticamente divergentes € esperado um maior vigor hibrido ou efeitos
heterdticos porque diferem nas freqii€ncias alélicas entre as linhas geneticamente
distantes.

Foram criadas estratégias que usam o conhecimento dos efeitos de QTL para
gerar cruzamentos em que possam maximizar a informacdo do mapeamento de QTL,
um exemplo seria o uso de uma populagdo F,, pois depende principalmente do nimero
de progénie na populacio analisada e o tamanho dos efeitos dos genes. Em familias F,
a distdncia desejada entre os marcadores é de 10-20 cM para poder detectar QTL,
distancias menores sdo desnecessdrias (Geldermann et al., 2003). A populacio F, é
obtida pelo cruzamento (ou autofecundagdo) entre individuos F; resultantes do
cruzamento entre genitores homozigéticos. Esse delineamento é vantajoso pela maior
facilidade em produzir um grande nimero de individuos F, do que o retrocruzamento,
por exemplo (Walsh, 2006).

Em animais domésticos, os projetos de mapeamento fazem uso dos cruzamentos
de populacdes geneticamente divergentes para originar populagdes experimentais
(Guimaraes e Lopes, 2001). Muitos estudos de QTL sdo baseados nesses cruzamentos,
tais como, a utilizacdo das racas Meishan e ragas européias de suinos, pois acredita-se
que o QTL esteja fixado para os alelos alternativos nas populagdes e que esteja
segregando em uma ou ambas as populacdes (Haley, 2007).

Trabalhos realizados como o de Knott et al. (1998) utilizando populacdo F,
resultante de um cruzamento entre suinos Large White e Porco Selvagem Europeu
identificaram QTL afetando espessura de toucinho no cromossomo 4 e outros QTL nos
cromossomos 3 e 5 para comprimento de intestino e nos cromossomos 13 e 10 para taxa

de crescimento até os 30 kg e de 30 a 70 kg, respectivamente. Andersson et al (1994b)



utilizaram cruzamentos divergentes entre linhas comerciais e porco selvagem europeu
detectando QTL para deposicdo de gordura no cromossomo 4.

Bidanel et al. (2001) ao pesquisarem QTL para caracteristicas de crescimento e
deposicdo de gordura também em suinos, utilizaram populacdo F, experimental do
cruzamento entre Meishan e Large White e identificaram QTL nos cromossomos 1, 4 e
7 para crescimento e, para espessura de toucinho nos cromossomos 1, 4, 5, 7 e X.
Quintanilha et al. (2003) fizeram uso da mesma populagido F, de Large White e Meishan
para detectar QTL para os niveis de androstenona. Os pesquisadores observaram
associaram os alelos da raca Meishan com os altos niveis do hormoénio. Com o uso de
populacdo F, vérios estudos tém identificado QTL em cromossomos unicos (por
exemplo, Walling et al. 1998, 2000; Wang et al. 1998; Grindflek et al. 2001) e por meio
de varreduras genomicas (Casas-Carillo et al., 1997; Rohrer e Keele, 1998; De Koning
et al., 1999, 2000, 2001a, b; Paszek et al., 1999, 2001; Rohrer et al., 1999; Rohrer,
2000; Wada et al., 2000; Malek et al. 2001a, b; Nezer et al., 2002 e Quintanilla et al.,
2002).

2.5 Mapas Genéticos ou de Ligacao

O desenvolvimento de mapas genéticos € considerado uma das aplicagdes de
maior impacto da tecnologia de marcadores moleculares na andlise genética de espécies
e, potencialmente, no melhoramento genético (Ferreira et al, 2007). Eles sdo necessarios
em estudos avancados, tais como, o mapeamento de genes de interesse associados a
caracteristicas qualitativas ou quantitativas (Caixeta et al., 2006). Os microssatélites t€m
sido uteis para integragdo de mapas genéticos e mapas fisicos e t€m provido os
melhoristas e geneticistas com uma ferramenta eficiente para associar variacdo genética
e fenotipica (Gupta e Varshney, 2000).

De acordo com Carceller (2006), os mapas genéticos ou de ligacdo mostram a
distancia estimada entre os marcadores a partir da freqiiéncia de recombinagdo entre
eles. A construcdo desses mapas € baseada na freqiiéncia de recombinacdo e ¢é
diretamente proporcional a distdncia entre dois locos no mesmo cromossomo. Desta
forma, quanto maior a distdncia entre os locos maior a probabilidade de haver
recombinacio.

As fungdes de mapeamento foram desenvolvidas devido a falta de aditividade

das freqiiéncias de recombinagdo e sdo utilizadas para converter estas freqii€ncias em



unidades de mapa (cM = centiMorgan), em medidas de distincia para o ordenamento
dos locos conforme afirma Schuster e Cruz (2004). As funcgdes utilizadas sdo as de
Haldane e de Kosambi, sendo que a primeira admite a independéncia das permutas nos
intervalos adjacentes, enquanto a segunda considera a interferéncia (Lynch e Walsh,
1998; Griffits et al., 2002; Schuster e Cruz, 2004).

A constru¢do do mapa faz-se necessario o uso de informacdes de pedigree e
marcadores polimorficos e o programa mais utilizado para isso é o CRI-MAP (Green et
al., 1990), contudo, existem fatores que podem distorcer as freqiiéncias de

recombinacio.

2.5.1 Cromossomo 5

Conforme Guimardes e Lopes (2001) o programa de mapeamento gendmico de
suinos é um dos mais completos em relacdo aos animais domésticos. Os mapas
genéticos mais importantes sdao o PIGMaP (Archibald, et al.,1995), o NORDIC
(Marklund et al., 1996) e o0 USDA-MARC (Rohrer et al., 1996) e sdo continuamente
atualizados.

O mapa de ligagdo do USDA-MARC do cromossomo 5 de suinos estd baseado
em 47 locos espalhados em 114,4 cM de comprimento, enquanto o do PIGMaP chega a
148 cM com 14 locos e 0 do NORDIC tem 129,3 cM com 9 locos. Esses mapas
encontram-se disponiveis no site http://www.thearkdb.org. Este cromossomo apresenta
regides em sintenia com os cromossomos 12, 19 e 22 de humanos.

Este cromossomo apresenta genes importantes (Figura 1), como o gene do fator
de crescimento-I semelhante a insulina (IGF-I) que exerce efeito direto sobre o
crescimento e a composicdo corporal animal por meio de mecanismos enddcrino-
fisiolégicos. E considerado gene candidato (Yu et al. 1995), ou seja, é gene de
seqiiéncia conhecida e agdo bioldgica conhecida e que estd envolvido com

caracteristicas do desenvolvimento ou da fisiologia (Rothschild e Soller, 1999).
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Figura 1: Mapa genético do cromossomo 5 Sus Scrofa

Fonte:http://www2.toulouse.inra.fr/lgc/pig/cyto/genmar/htm/5GM.HTM acessado em 17/01/2008

Assim como o IGF-I, existem outros genes, tais como, o supressor de sinais de
citocinas (SOCS2) que tem importante fungdo na regulacdo das a¢des do hormdnio do
crescimento. Outro gene € o Peroxisome proliferator — Activated receptor alpha
(PPARA) que estd relacionado com a qualidade de carne. A partir de andlises de
associacdes feitas na populacdo de estudo Berkshire e Yorkshire para o PPARA
observou-se efeitos significantes para peso ao nascimento, perda de &4gua por

gotejamento (p<0,05) e drea de olho de lombo (p<0,1) (Pitta, 2004).

2.5.2 Cromossomo 7

O mapa de ligagdo do USDA-MARC do cromossomo 7 de suinos estd baseado
em 62 locos espalhados por 156, 6 cM de comprimento, enquanto o do PIGMaP chega a
170 cM com 22 locos € o do NORDIC com 16 locos em 151,1 cM de comprimento
(http://www.thearkdb.org). Conforme Demeure et al. (2005), o cromossomo 7 tem se
mostrado rico em QTL e genes influenciando caracteristicas como crescimento
qualidade de carne (Figura 2), além de regides em sintenia com 0s cromossomos 6, 14,

15 e 19 de humanos.
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Figura 2: Mapa genético do cromossomo 7 Sus scrofa
Fonte: http://www2.toulouse.inra.fr/lgc/pig/cyto/genmar/htm/7GM.HTM acessado em 17/01/2008

Além disso, existem genes relevantes, como o gene para o nivel de androstenona
que € regulado pela proteina citocromo b5 (Squires, 2006). Este hormonio testicular é
causador do chamado “odor de varrdo” na carne de suinos nido castrados (Bonneau,
1998; Peloso, 2000).

Geldermann et al. (2003) evidenciaram QTL com grande efeito mapeado no
Complexo Maior de Histocompatibilidade (MHC) no cromossomo 7 utilizando trés
familias F, do cruzamento de Meishan, Pietrain e Porco Selvagem Europeu afetando
peso corporal e outras caracteristicas.

Outro gene que é encontrado neste cromossomo é o Fator de Necrose Tumoral
(TNF), que de acordo com Abbas e Lichtman (2004) € uma citocina produzida
principalmente por fagdcitos mononucleares ativados e estd envolvida em inflamagdes
sistémicas, proliferacdo e diferenciagc@o celular, alem de causar a morte apoptética da

célula.
2.5.3 Cromossomo 8

O mapa de ligacio do USDA-MARC do cromossomo 8 Sus scrofa € de 127, 7
cM de comprimento e contém 62 locos, o do PIGMAp apresenta 102 cM com 16 locos

e 0 do NORDIC possui 13 locos espalhados em 142,7 cM (http://www.thearkdb.org) e

varios QTL té€m sido reportados nesse cromossomo (Figura 3). Existem vdrios genes
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interessantes e importantes no melhoramento genético de suinos, além de possuir varias

regides em sintenia com o cromossomo 4 de humanos.
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Figura 3: Mapa genético com os principais genes localizados no cromossomo 8.
Fonte: http://www?2.toulouse.inra.fr/lgc/pig/cyto/genmar/htm/8GM.HTM acessado em 17/01/2008

O Branco Dominante da pele de suinos, por exemplo, é devido a falta de
melandcitos em conseqiiéncia a uma mutacio no gene Kit que se encontra localizado no
braco curto do cromossomo 8 na banda 8p1.2 (Moller et al, 1996). Fésiis et al (2006), a
partir de estudos com suinos e camundongos, observaram possiveis efeitos pleiotrépicos
dos genétipos do Branco Dominante/Kit suino no tamanho, pardmetros histolégicos e
caracteristicas da superficie de ovarios, testiculos e do esperma epididimal em duas
geragdes F, de um intercruzamento de machos Hampshire e fémeas Large White.

Conforme Andrade e Bastos (1995), a interleucina 2 (IL-2) é responsdvel pela
sinalizacdo da proliferacdo de linf6citos ou células T. Ela € uma glicoproteina com 133
aminoacidos e é uma das linfocinas mais estudadas e por isso, a mais bem caracterizada;
além de ser essencial na regulacdo da resposta imunoldgica. Suas acdes bioldgicas sdo
intermediadas por um receptor quase exclusivamente expresso nas células T (linfécitos
timo-dependentes) ativadas.

O Neuropeptideo Y (NPY) estd contido numa pequena populacdo de neurdnios
hipotalamicos no nicleo arqueado, que se projetam para outras regides do hipotdlamo.
A administracdo, a nivel central, de NPY promove um balanco energético positivo e um

aumento do armazenamento de gordura; de forma que o NPY € uma das substincias que
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fazem a comunicagdo entre os neurdnios e pode ser considerado o principal estimulante

da fome (Marcal Ferreira et al, 2004).

3 MATERIAL E METODOS

3.1 Coleta de material para analise

A formagdo da populacio F2 e a obtencdo dos dados fenotipicos foram
realizadas na Granja de Melhoramento de Suinos do Departamento de Zootecnia da
Universidade Federal de Vigosa (UFV), em Vicosa, MG, Brasil, no periodo de
novembro de 1998 a julho de 2001.

A geracdo parental originou-se do cruzamento de dois machos da raca
naturalizada brasileira Piau com 18 fémeas oriundas de linhagem desenvolvida na UFV
pelo acasalamento de animais das ragas comerciais, Landrace x Large White x Pietrain,
selecionadas para caracteristicas de desempenho. A geragcdo F; nasceu entre os meses de
mar¢o e maio de 1999. Dentre os machos F;, foram selecionados ao acaso 11 varrdes
provenientes de diferentes leitegadas, que foram acasalados (monta natural) com 54
fémeas. Estes animais foram acasalados entre os meses de fevereiro e outubro de 2000,
para a produgdo da geracdo F,, nascida entre junho de 2000 e fevereiro de 2001. Assim,

foram obtidos 614 animais F», divididos em cinco lotes:
lote 1 = animais nascidos entre 20/06/00 e 03/07/00;
lote 2 = animais nascidos entre 03/08/00 e 23/08/00;
lote 3 = animais nascidos entre 16/09/00 e 01/11/00;
lote 4 = animais nascidos entre 30/11/00 e 25/12/00;
lote 5 = animais nascidos entre 19/01/01 e 12/02/01.

Os animais tiveram o manejo padrdo da Granja de Melhoramento de Suinos da
UFV, sendo os machos castrados aos 10 dias de idade. Os animais foram desmamados
aos 21 dias de idade e dos 77 aos 105 dias de idade foram submetidos ao teste de

conversdo alimentar individual.

Ap6s este periodo, foram criados em baias coletivas até atingirem o peso de
abate, 65 (64,84 + 5,53) kg de peso vivo (147,83 + 9,95 dias de idade), quando tiveram

suas carcacas dissecadas e analisadas.
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3.2 Caracteristicas avaliadas

Foram mensuradas 12 caracteristicas de desempenho na geracdo F,: conversio
alimentar (CA) dos 77 aos 105 dias, consumo de ragdao (CR) dos 77 aos 105 dias, ganho
de peso médio diario (GPD), nimero 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.

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

Desta forma, as seguintes caracteristicas foram avaliadas na meia-carcaca direita
na geracdo F2: peso de carcaga com cabeca e pés (PCARC), rendimento de carcaga com
cabega e pés (RCARC), comprimento de carcaca 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 dltima e a pendltima vértebra lombar, na linha dorso-lombar), ETL
(menor espessura de toucinho na regido acima da tltima vértebra lombar, na linha
dorso-lombar) e ETO (espessura de toucinho imediatamente ap6s a dltima 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 6rgdos
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 drea de olho-de-lombo (AOL). Esta foi medida em triplicata com
auxilio de um planimetro, no decalque vegetal tomado da se¢do transversal do misculo
Longissimus dorsi, na altura da dltima 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 6rgdos internos: baco (BACO), coragdo (CORAC), figado
(FIGADO), pulmao (PULMAO), rim (RIM) e o comprimento total do intestino delgado
(INTEST).

Ainda na meia carcaga referida foram tomadas as seguintes medidas: peso total
da papada (PAPADA), peso total da paleta (PPA), peso da paleta limpa (PPAL),
espessura de bacon (PB), peso da gordura abdominal (PGA), peso total do carré (PC),
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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).

As 12 caracteristicas de qualidade da carne foram avaliadas na geracdo F2: pH
medido 45 minutos e 24 horas post-mortem (pH45 e pH24, respectivamente), perda por
gotejamento (GOTEJ), perda por cozimento (COZ), perda total (PTOT), gordura
intramuscular (GORINT), maciez objetiva (for¢ca de cisalhamento — MACIEZ) e
coloracdo. A coloragdo foi determinada pelo sistema HUNTER LAB, sendo medidos a
luminosidade (L), o indice de vermelho (A) e o indice de amarelo (B), em
espectrofotdmetro. Foram, ento, calculados os indices de saturacio [C= (A% + B2)1/2] e
de tonalidade (H= arctang B/A). Descricdo detalhada sobre a metodologia empregada
na anélise das caracteristicas de qualidade da carne foram apresentadas por Benevenuto

Junior (2001).

3.3 Extracio do DNA

Como rotina no laboratério e pelo uso deste DNA em outros projetos, esse foi
extraido e armazenado conforme descrito abaixo:

O sangue de cada animal foi coletado através de pungdo venosa do Sinus
orbitalis, por gotejamento em tubos estéreis contendo 4cido etilenodiaminotetracético
(EDTA) na concentragdo de 0,5 M e pH 8,0, e durante a pun¢do 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. A extragdo do DNA gendmico, a partir das
células brancas, foi realizada por purificacdo com fenol - cloroférmio, apds tratamento
com proteinase K, como descrito por Sambrook et al. (1989). As solucdes de DNA para
uso foram diluidas na concentrag@o de 25 ng/uL em solugdo de Tris_EDTA (Tris-HCL
10 mM- pH 8,0 e EDTA 1,0 mM- pH 8,0 ) e foram mantidas em geladeira a 4°C.

3.4 Locos de microssatélites

Alguns primers para os marcadores microssatélites foram doados pelo Dr.
Rothschild, coordenador do U.S. Pig Genome Project. Foram utilizados locos de

microssatélites para cobrir os cromossomos 5, 7 e 8 dos suinos com média de 30

15



centiMorgan (cM) de espacamento. Na Tabela 1 estdo apresentados os locos com
algumas caracteristicas especificas, tais como localizacdo, fluorescéncia, variagdo de
tamanho em pares de base (pb) e numero de alelos de acordo com o site
http://www.genome.iastate.edu/pig (2006) que serviram de referéncia para se iniciar o

trabalho.

Tabela 1 — Descricdo dos locos microssatélites usados na deteccdo de QTL nos

cromossomos 5, 7 € 8 de suinos.

Locos Cromossomo  cM' Marcacdo  Tam (pb)2 Temp3 NAL*

SJ024 5 0 TET 239 a279 58 7
SW2 5 78,7 FAM 88a 126 58 11
SW1987 5 101,6 FAM 152 a 168 58 5
SW378 5 134,4 TET 167 a 195 62 5
S0025 7 3,7 FAM 104 a 151 58 2
S0064 7 30,2 FAM 93 a 160 65 8
S0102 7 70,1 TET 123 a 143 65 10
SW252 7 99,4 HEX 149 a 179 57 3
SW632 7 104.,4 TET 140 a 179 62 12
S0212 7 141,2 FAM 229 a 249 55 8
SW2410 8 0 HEX 108 a 124 55 6
S0098 8 12,4 TET 93 a 155 65 9
SW9I05 8 20,8 FAM 122 a 170 62 9
S0017 8 60,4 HEX 155a179 58 12
S0086 8 62,2 FAM 154 a 184 62 9
SW1085 8 99 TET 117 a 135 60 3
S0178 8 127,7 TET 99 a 128 65 14

T'eM: Posicdo em centiMorgan, nos referidos cromossomos de acordo com o mapa consenso;
>Tam: Tamanho dos fragmentos em pares de bases;

3Temp: Temperatura de anelamento do primer;

*NAL:Ntmero de alelos.

Além dos marcadores citados na Tabela 1, outros testados nao foram utilizados,
pois se mostraram monomorficos nesta populacdo. Dentre estes estio SWS581
(123,8cM) no cromossomo sete e no cromossomo 5 estdo SW967 (145,9 cM), SW152
(107 cM), SWR453 (57,9 cM), SW1482 (39,9 cM) e ACO (24,4 cM).
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3.5 Amplificacao

As amplifica¢Oes foram feitas no Laboratério Biotecnologia Animal (LABTEC)
do DZO-UFYV, a partir do DNA gendmico extraido do sangue dos animais parentais, F;
e F,. Utilizaram-se termocicladores MJ Research PTC 100-96®, sendo os sistemas
constituidos de 1U de Taq polimerase; 0,2mM de dNTPs; 0,2uM de cada primer
(forward e reverse); 20mM de TRIS-HCI pHS8,3; S0mM de KCI; 1,5 mM de MgCl, e
25ng de DNA gendmico por reagdo, num total de 15 pL .

Os programas de amplificacdo apresentaram os seguintes passos: desnaturacio
inicial a 94°C por 4 minutos, desnaturagdo a 94°C por 1 minuto, anelamento dos primers
em temperaturas especificas para cada par de primer por 1 minuto e a extensao a 72 °C
durante 1 minuto. Repeticao por 35 a 40 vezes, de acordo com cada par de primer. Em
seguida, os produtos amplificados foram submetidos a eletroforese em géis de
poliacrilamida 8%. A coloracdo dos géis foi feita utilizando nitrato de prata a 0,2%,
posteriormente os produtos amplificados foram estocados a 4°C.

Ap6s amplificadas, as amostras foram organizadas em conjuntos de multiplex,
que consistem do agrupamento dos locos amplificados por diferencas de tamanho em
pares de bases e fluorescéncia antes de serem submetidas a andlise de fragmentos, para
o escoreamento das bandas e detec¢do de polimorfismo entre elas. Estas andlises foram
feitas por meio do seqiienciador automatico ABI PRISM 310, no Laboratério de
Biotecnologia Animal, do Departamento de Zootecnia da UFV. O escoreamento dos
fragmentos amplificados foi feito utilizando o programa GeneScan® (Applied

Biosystens).

3.6 Analises estatisticas

Foi utilizado o programa CERVUS para fazer a andlise dos dados genéticos dos
marcadores codominantes, apds genotipagem dos animais parentais, F; e F,, assumindo
que estes marcadores foram herdados de forma independente. O programa foi usado
para calcular as freqiiéncias alélicas, quantificar o valor da informagdo do polimorfismo
de um locos marcador e o conteido de informagdo polimérfica (PIC), assim como a
heterozigosidade de um locos que é definido como a probabilidade de que um individuo
seja heterozigoto naquele locos, em uma populacdo (Marshall et al., 1998; Aratjo,

2003).
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Os mapas de ligacdo para cada cromossomo foram construidos pelo método de
mdaxima verossimilhanca utilizando-se andlise de ligagdo multi-ponto e a fun¢do de
Kosambi para transformar taxas de recombinacdo em distancia de mapa em cM, com o
auxilio do programa CRIMAP (Green et al., 1990).

Os mapas de ligacdo contendo as distancias entre os marcadores, 0os genotipos
para os diversos marcadores e os dados fenotipicos foram submetidos ao programa
QTLEXPRESS (Seaton et al., 2002) (http://ww.qtl.cap.ed.ac.uk) que mapeia QTL
existentes, por meio de regressdo linear, utilizando procedimento de duas fases:
primeiramente sdo obtidas as probabilidades de identidade por descendéncia (IBD) para
locos cromossomicos especificos, utilizando dados dos varios marcadores. Em um
segundo passo é empregado um modelo estatistico para as observacdes e os coeficientes
IBD (Haley et al., 1994).

A determinacdo dos limiares de significAncia cromossdmica (0=0,05 e a=0,01)
foi feita no programa QTLEXPRESS, com testes de 10000 permutag¢des (Churchill e
Doerge, 1994). O limiar de significAncia gendmico (0=0,01) foi obtido utilizando a
correcao de Bonferroni (Knott et al., 1998). O intervalo de confianca a 95% (IC95%)
para a localizacdo do QTL foi obtido usando a aproximacdo de Qui-quadrado (%),
conforme descrito por Pérez-Enciso et al. (2000). No presente estudo foram estimados
os efeitos aditivos e os de dominancia.

A fracdo aditiva da varidncia fenotipica (th) da F, explicada por um
determinado QTL foi computada de acordo com Pérez-Enciso et al. (2000), assumindo
que alelos alternativos estejam fixados em cada raca, h2Q=a2/2cszy, em que (52Y é a
variancia residual considerando os efeitos fixos e as covaridveis, exceto o QTL e “a” € o

efeito aditivo, gerados pelo programa QTLEXPRESS.
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Foi adotado o seguinte modelo estatistico:
Yo =S, + L, +H +(Cyy —C)b+c,a+c,d+ey,
em que:

y

ik = fendtipo;
M = efeito médio

S

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

Lj = 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)p

= ajustamento para as covariaveis

Os valores c, e cq sdo funcdes das probabilidades condicionais do QTL dado o
genotipo dos locos e foram calculados da seguinte maneira:
c, = P(QQ/Mi)— P(qq ! Mi)
¢, =P(Qq/ Mi)
em que:
P(QQ) = probabilidade dos alelos do QTL serem homozigotos com origem da raca
naturalizada Piau;
P(qq) = probabilidade dos alelos do QTL serem homozigotos com origem nos animais
comerciais;

P(Qq) = probabilidade dos alelos do QTL serem heterozigotos.

O modelo anterior foi utilizado para estimar a regressdo do fendtipo nos
coeficientes ¢, e cq variando a posicdo do QTL a cada cM. Para cada posicdo, foi
calculada uma razdo de verossimilhanga (F), comparando o modelo que considera a
presenca do QTL (modelo completo) com o modelo sem o QTL (modelo reduzido).

Para caracteristicas de desempenho, como covaridveis, foram utilizadas: 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 carcaga, o peso da carcaca ao abate foi considerado como covaridvel;
o peso da banda direita resfriada para as caracteristicas de corte de carcaca; e como

covariavel para qualidade de carne, a idade ao abate.
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A distor¢do de segregacdo foi calculada pelo QTLEXPRESS como o desvio dos
coeficientes observados da média aditiva, de dominancia e coeficiente IBD sob a
hipdtese nula de segregagdo Mendeliana. Esta relagdo ¢ distribuida com uma
distribuicdo t e sua variacdo serd de t= -2 a t= +2, correspondendo aos P-values de

aproximadamente 0,05.

4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 Descricao dos Locos de Microssatélites

O nuimero de alelos e o niimero de animais para cada locos utilizados na
genotipagem assim como as informagdes de heterozigosidade observada e esperada e o
conteddo de informacdo polimorfica foram calculadas por meio do programa CRIMAP
(Marshall et al., 1998) e estdo apresentados na Tabela 2.

O ndimero de alelos apresentados para cada loco foi diferente do nimero de
alelos que o mapa consenso USDA-MARC (http://www.thearkdb.org) possui. As
médias das heterozigosidades observada e esperada para os locos utilizados nos
cromossomos 5, 7 e 8 foram, respectivamente, 0,73 e 0,66; 0,81 e 0,71; 0,65 e 0,65.
Todos os locos que apresentaram heterozigosidade maior que 0,7 (exceto SW378,
S0025, SW905, S0086 e SW1085) sdo considerados marcadores altamente polimorficos
(Ott, 1992); sendo, portanto, eficientes nos estudos de deteccdo de QTL (Tabela 2).
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Tabela 2 - Nimero de animais genotipados (N), nimero de alelos por locos (NAL),

heterozigosidade observada (Ho), heterozigosidade esperada (H.), contetido

de informagao polimérfica (PIC)

Locos Cromossomo N NAL Ho Hg PIC
SJ024 5 669 8 0,77 0,68 0,65
SW2 5 622 6 0,72 0,74 0,69
SW1987 5 601 7 0,79 0,75 0,72
SW378 5 639 3 0,64 0,47 0,38
Média 6 0,73 0,66 0,61
S0025 7 661 5 0,64 0,59 0,52
S0064 7 628 9 0,80 0,70 0,67
S0102 7 611 6 0,89 0,76 0,72
SW252 7 644 6 0,86 0,75 0,71
SW632 7 641 7 0,91 0,80 0,78
S0212 7 643 6 0,75 0,67 0,64
Média 6.5 0,81 0,71 0,67
SW2410 8 695 4 0,70 0,65 0,58
S0098 8 636 9 0,93 0,78 0,75
SW905 8 666 5 0,58 0,50 0,46
S0017 8 640 8 0,90 0,80 0,78
S0086 8 627 5 0,69 0,69 0,63
SW1085 8 664 4 0,45 0,45 0,43
S0178 8 572 6 0,73 0,69 0,64
Média 5,8 0,65 0,65 0,61

O PIC, conforme esperado, foi maior para os locos que apresentaram maior
heterozigosidade esperada. Segundo a classificacio de Boistein et al. (1980),
marcadores com valores de PIC superiores a 0,5 sdo considerados muito informativos,
com valores entre 0,25 e 0,50 mediamente informativos e com valores inferiores a 0,25,
pouco informativos. Os locos SW378, S0025, SW905 e SW1085 foram medianamente

informativos, enquanto os outros locos estudados foram muito informativos.
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4.2 Mapa de Ligacao

Os marcadores utilizados para a construcdo de cada mapa de ligacdo estdo na
Tabela 3. Em todos os casos, a ordem dos marcadores foi a mesma encontrada nos
mapas do USDA-MARC (Rohrer et al., 1996) e por Paszek et al. (1999), porém os
tamanhos dos mapas obtidos em relacdo a média entre os sexos foram diferentes dos
obtidos por Rohrer et al. (1996), Paszek et al. (1999), Marklund et al. (1996) e
Archibald et al. (1995).

Tabela 3 - Posi¢cdes dos locos microssatélites em centiMorgan nos mapas média entre

sexo, fémea, macho e no consenso USDA-MARC nos cromossomos 5, 7 € 8

de suinos
Locos ssc! Média entre sexo ~ Fémea Macho USDA-MARC
(média entre sexo)
SJ024 5 0 0 0 0
SW1987 5 100 100 100 101,6
SW378 5 145,8 144,6 147 134,4
S0025 7 0 0 0 3,7
S0064 7 30,6 29,6 31 30,2
S0102 7 64,5 69,9 60,7 70,1
SW252 7 95,8 103,3 89,8 99,4
SW632 7 107,7 119,9 97,4 104,4
S0212 7 136,4 152,8 123,5 141,2
SW2410 8 0 0 0 0
S0098 8 28,3 29,8 26,1 12,4
SW905 8 61,3 56,4 65,4 20,8
S0017 8 113,2 1239 109,6 60,4
SW1085 8 148,9 161,1 143,6 99

T
Cromossomo Sus scrofa

Os marcadores que nao foram inclusos na constru¢do dos mapas do SSC5
(SW2) e do SSC8 (S0086 e SO178) apresentaram maior distor¢do de segregacdo
Mendeliano, o que foi observado no grafico gerado pelo QTL EXPRESS, pois de
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acordo com Carneiro e Vieira (2002) recomenda-se, preferencialmente, o descarte
desses locos, uma vez que podem comprometer a qualidade do mapa.

Os mapas das fémeas apresentaram-se 1,2 (SSC7) e 1,3 (SSC8) vezes maior que
os dos machos, exceto o do SSC5 (Tabela 3) e, foram calculados de acordo com as
meioses materna e paterna. Essas variacdes, segundo Geldermann et al. (2003), podem
ser causadas devido as diferencas nas taxas de recombinac¢do e as racas utilizadas por
cada grupo de pesquisa que sdo distintas. Com o aumento da densidade dos marcadores,
a recombinacdo pode ser observada mais precisamente € os mapas podem ser mais
verdadeiros e conforme Malek et al. (2001a), essas diferencas ainda podem ter sido
causadas por erros nas genotipagens.

Nao se espera que os mapas gerados em diferentes populagdes venham a
apresentar exatamente o mesmo tamanho, pois, além de ndo utilizarem as mesmas
populagdes, os conjuntos de marcadores sdo diferentes.

O mapa do cromossomo 5 apresentou um gap de 100cM em virtude dos

marcadores desta regido serem monomorficos.

4.3 Deteccao de QTL

Nesse estudo em que se utilizou a raca naturalizada Piau, foram calculados os
coeficientes dos efeitos aditivo e domindncia dos QTL identificados para as
caracteristicas de desempenho, carcacga, cortes, visceras e 6rgdos internos, além da
qualidade de carne, de acordo com as probabilidades genotipicas na suposicdo de que os

alelos das duas racas estivessem fixados para os alelos alternativos do QTL.
4.3.1 Cromossomo 5

Todas as associagdes, niveis de significincia e as estimativas dos efeitos
genéticos aditivos e de domindncia com seus respectivos erros padrdo para as regides

em que se encontram os QTL para caracteristicas de carcaca e de corte de carcaga estio

apresentados na Tabela 4.
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Tabela 4: Estatisticas F maximas (Fmax), com suas posi¢des em cM e o intervalo de
confianca (IC) e as estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para as

caracteristicas de carcaca e corte de carcaga significativas no cromossomo 5.

Caract.” N  Posicio (IC°) atse d+se h’q (%) Fmax
Carcacga

ETUC 427 118 (66-146) 1,34 £0,45 -0,80£0,93 49 5,74%
ETUL 427 142 (118-146)  2,13+0,59 1,06£1,22 7,6 6,40%%*
ETL 427 133 (112-146) 2,76 £ 0,74 1,98+1,65 93 6,84 %%
ETO 427 4 (0-38) 0,24 £0,30 2,11+0,59 03 6,46+
Corte de carcaga

PPL 539 146 (134 -146) -0,13£0,04 -0,12+0,08 5,7 5,68*
PPAL 540 114(43-140) -0,11+0,03 -0,09%£0,06 5.8 5,99*

'Caracteristicas de Carcaga: ETUC - espessura de toucinho imediatamente apés a tltima costela, na linha
dorso-lombar (mm); ETUL - espessura de toucinho entre a dltima e a penultima vértebra lombar, na linha
dorso-lombar (mm); ETL - menor espessura de toucinho na regifio acima da dltima vértebra lombar, na
linha dorso-lombar (mm), ETO - espessura de toucinho medida imediatamente apds a udltima costela, a
6,5 cm da linha dorso-lombar (mm). Caracteristicas de Corte de Carcaga: PPL - peso do pernil sem pele e
sem capa de gordura (Kg) e PPAL - peso da paleta sem pele e sem capa de gordura (Kg).

’Nimero de animais utilizados na analise, 3Intervalo de Confianca dado em centiMorgan; a- efeito
aditivo, d- efeito de dominancia, se- erro padrio; h? q - frac@o da variancia fenotipica na F, explicada pelo
QTL em porcentagem.

* significativo a 5% (F=4,60) em nivel cromossdmico;

**_ significativo a 1% (F=6,45) em nivel cromossdmico;

*, significativo a 5% (F=4,70) em nivel cromossdmico.

Para as caracteristicas de carcaga foi encontrado um QTL significativo a 5%
para ETUC, localizado no intervalo de confianca de 66 a 136 cM, explicando 4,9% da
variagdo fenotipica da caracteristica. Trés QTL foram significativos a 1% em nivel
cromossdmico para ETUL, ETL e ETO. O QTL para ETL que explica 9,3% da variacdo
fenotipica na populagdo F,, localizado entre os marcadores SW1987 e SW378. O modo
de acdo génica em todas as regides para as caracteristicas de carcaga foi aditivo (exceto
para ETO), ou seja, os alelos da raga Piau resultaram em um acréscimo nos fenotipos
observados na Tabela 4. Na Figura 4 pode-se observar os QTL significativos para os

fendtipos.

24



[T
< 5%
)
5 ETUC
E ETUL
0 ETL
u
ETO
0 ‘ ‘ ‘ ‘ ‘
A
30 60 90 * 120 * 150
SJ024 cM  Swi1987 SW378

Figura 4: Perfil dos valores de F para anélise de QTL para as caracteristicas de carcaga
no cromossomo 5. As caracteristicas incluidas foram ETUC - espessura de
toucinho imediatamente apds a ultima costela, na linha dorso-lombar (mm);
ETUL - espessura de toucinho entre a dltima e a penultima vértebra lombar,
na linha dorso-lombar (mm); ETL - menor espessura de toucinho na regido
acima da ultima vértebra lombar, na linha dorso-lombar (mm), ETO -
espessura de toucinho medida imediatamente ap6s a ultima costela, a 6,5 cm
da linha dorso-lombar (mm). As linhas horizontais indicam os niveis de
significdncia em nivel cromossémico (5% - linha continua, 1% - linha

pontilhada).

Malek et al. (2001a) constataram em populacdio F, de 525 animais do
cruzamento de Berkshire e Yorkshire, QTL para espessura de toucinho apds a tltima
costela na posi¢do 134,4 cM, cujo pico do QTL encontra-se no marcador SW378. Kim
et al. (2005) encontraram QTL para ETUC em populagdo oriunda do intercruzamento
de dois varrdes Berkshire e nove matrizes Yorkshire na posicdo 127 cM (IC95% = 125
a 130 cM). Préximo a essas regides estd o gene candidato IGF-I (118,7 cM) que esta
associado ao crescimento e as caracteristicas de carcaca em suinos. Os dados
encontrados neste trabalho estdo de acordo com os achados dos autores acima citados.
Rohrer e Keele (1998) observaram QTL na posicdo 57,9 cM para ETL, diferentemente
do QTL obtido neste estudo que se encontra na por¢ao telomérica do cromossomo.

Para as caracteristicas de corte de carcaga foi identificado um QTL, que explica
5,7% da variancia fenotipica na populagdo, para peso do pernil sem pele e sem capa de
gordura (PPL) a 5% de nivel de significancia encontrado na posi¢do 146 cM (IC95%=

43 a 146 cM). Foi encontrado também QTL para peso da paleta sem pele e sem capa de
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gordura (PPAL), em que 5,8% da varidncia fenotipica na populacdo estudada é
explicada pelo QTL. Ambas caracteristicas apresentaram efeito aditivo influenciado
pelos alelos da raga comercial (Tabela 4). Na Figura 5 pode-se observar o perfil dos

valores do F estatistico na andlise de QTL.
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Figura 5: Perfil dos valores de F para andlise de QTL para as caracteristicas de corte de
carcaga no cromossomo 5. As caracteristicas incluidas foram PPL - peso do
pernil sem pele e sem capa de gordura (Kg) e PPAL - peso da paleta sem pele
e sem capa de gordura (Kg). As linhas horizontais indicam os niveis de
significAncia em nivel cromossdmico (5% - linha continua, 1% - linha

pontilhada).

Milan et al. (2002) encontraram QTL para peso de pernil sem pele e sem gordura
neste cromossomo evidenciado em populacdo de Meishan e Large White na posi¢do 118
cM e, por Van Wijk et al. (2006) na posicdo 93 cM, numa populagdo oriunda do
cruzamento de uma linha sintética de varrdes Pietrain/Large White e fémeas Comercial.
Faz-se necessdrio a inclus@o de marcadores para melhor delimitar o intervalo de
confianga da regido do QTL para PPL.

Nao foram encontrados QTL neste cromossomo para -caracteristicas de
desempenho, visceras, 6rgdos e para qualidade de carne; porém, vdrios autores
evidenciaram QTL para estas caracteristicas (De Koning et al., 2001a, b; Malek et al.,

2001a, b; Lee et al., 2003; Van Wijk et al., 2006).
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4.3.2 Cromossomo 7

Os resultados do mapeamento de QTL para o cromossomo 7 estdo resumidos na
Tabela 6. Encontrou-se um QTL para caracteristica de carcaca afetando espessura de
toucinho imediatamente apds a dltima costela, na linha dorso-lombar (mm) (ETUC)
significativo a 5% em nivel cromossomico. Para corte de carcaga, trés QTL foram
detectados, um para Peso Total do Carré (PC) entre os marcadores S0064 ¢ SW252, um
para Espessura de Bacon (PB) (entre S0064 e S0212), ambos significativos a 5% e, um
QTL para Peso de Gordura Abdominal (PGA) a 1% em nivel cromossomico entre os

marcadores S0064 e SW252.

Tabela 6: Estatisticas F maximas (Fmax), com suas posicdes em cM e o intervalo de
confianca (IC) e as estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para as

caracteristicas de carcaca e corte de carcaga significativas no cromossomo 7.

Caract.! N? Posicao (IC) atse dxtse h? 0o (%) Fmax
Carcacga
ETUC 427 62 (46-80) -1,18£0,36  0,33+0,53 3,8 5,67"

Corte de Carcaga
PC 540 65 (51-81) -0,08+0,02  -0,03+0,03 3,6 6,18*
PB 540 86 (67-121) -0,33£0,12 -0,31+0,20 3,2  446*

PGA 540 59 (47-76) -0,04+0,01 0,04 £0,01 54  7,07%*

"Caracteristicas: ETUC - espessura de toucinho imediatamente apés a tltima costela, na linha dorso-
lombar (mm); PC - peso total do carré (Kg); PB — espessura de bacon (Kg); PGA - peso de gordura
abdominal (kg).

INdmero de animais utilizados nas anélises; “Intervalo de Confianca dado em centiMorgan; a- efeito
aditivo, d- efeito de dominancia, se- erro padrio, h” o - fragdo da variancia fenotipica na F, explicada pelo
QTL em porcentagem;

- significativo a 5% (F=5,67) em nivel cromossdmico;

* significativo a 5% (F=4,46) em nivel cromossdmico;

**_ significativo a 1% (F=6,77) em nivel cromossdmico.

Neste trabalho foram encontrados QTL para as caracteristicas fenotipicas ETUC
e PGA (Figura 6), que estdo associadas com deposi¢do de gordura, na regido de 60 cM.
Evidéncias de QTL em algumas caracteristicas de carcaga também foram encontradas
por Wang et al. (1998), no cromossomo 7. Esses autores ressaltaram que o QTL

encontrado por eles relacionado com deposicdo de gordura estd préximo ao loco do
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Fator de Necrose Tumoral a (TNFa, entre os locos S0064 e S0102), indicando que o
TNFa ou outros genes estreitamente ligados, possam estar associados a deposicao de
gordura em suinos. Algumas pesquisas feitas por Bidanel et al. (1997) citados por
Dekkers et al. (2001) tém mostrado que o complexo SLA (Swine Leukocyte Antigens) e
genes ligados foram significavamente associados com peso ao desmame, crescimento e
deposiciao de gordura. E o TNFa pertence ao complexo SLA. Assim como o TNF, o
SLA também tem sido relacionado com caracteristicas de carcaca (Yue et al., 2003).
Segundo Norman et al. (1995) sugerem que o TNFa possui funcdo na deposicdo de
gordura em humanos, assim como o Colipase (Baskin e Pomp, 1998), que também &

encontrado nessa regido e esta relacionado com o metabolismo lipidico.
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Figura 6: Perfil dos valores de F para anélise de QTL para as caracteristicas de carcaga
(A) e de corte de carcaca (B) no cromossomo 7. As caracteristicas incluidas
foram ETUC - espessura de toucinho imediatamente apds a dltima costela, na
linha dorso-lombar (mm); PC - peso total do carré (Kg); PB — Espessura de
Bacon (Kg); PGA - peso de gordura abdominal (kg). As linhas horizontais
indicam os niveis de significincia em nivel cromossdmico (5% - linha

continua, 1% - linha pontilhada).

Yue et al. (2003) evidenciaram QTL para PGA localizado na posi¢do 82,5 cM e
explicando 8,4% da variancia fenotipica na populacdo F, de Meishan e Pietrain e,
encontraram também QTL para PGA no cruzamento divergente de Porco Selvagem e
Pietrain que explicava 4,7% na posi¢ao 38,2 cM da variacdo fenotipica nos animais F,.
De Koning et al. (1999) evidenciaram QTL para PGA com efeito de dominéncia
posicionado a 75 cM. Rohrer e Keele (1998) constataram QTL, numa populacio
oriunda de fémeas compostas de Meishan e Composto Branco acasaladas com varrdes
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Meishan ou Composto Branco, para ETUC no intervalo de confianga (IC95%) de 16 a
86 cM, o que também pode ser visto neste trabalho. Outros QTL para composicio de
carcaca nesse cromossomo foram constatados por De Koning et al. (2000, 2001a),
Rattink et al. (2000), Wada et al. (2000), Bidanel et al. (2001), Malek et al. (2001a) e
Paszek et al. (2001).

Nas literaturas consultadas ndo foram encontrados QTL para PC e PB (Figura 6)
para este cromossomo, entretanto, haviam QTL para caracteristicas de desempenho
(Rothschild et al., 1995; Paszek et al., 1999; Bidanel et al., 2001 e Nezer et al., 2002),
qualidade de carne (Grindflek et al., 2001; De Koning et al., 2001b; Malek et al., 2001b)
e numero de tetas (Wada et al.,, 2000; Zhang et al., 2007), os quais ndo foram

observados neste estudo.

4.3.3 Cromossomo 8

Para caracteristicas de desempenho, foi encontrado um QTL a 5% de
significAncia em nivel cromossdmico para conversdo alimentar dos 77 aos 105 dias
(Kg), com efeito positivo dos alelos do Piau (a=0,23 £ 0,08), entre os marcadores S0017
e SWI1085 (IC95%=138 a 148,9 cM), na por¢ao distal do cromossomo (Figura 7).
Beeckmann et al. (2003) também encontraram QTL na mesma regido para conversio
alimentar, porém, com efeito genético de dominancia numa populacdo de Meishan e

Pietrain (IC95% = 96,3 a 106 cM).
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Figura 7: Perfil dos valores de F para andlise de QTL para a caracteristica de conversdo
alimentar no cromossomo 8. As linhas horizontais indicam os niveis de

significancia em nivel cromossdmico (5% - linha continua).
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Segundo Silva et al. (2003) ¢ dificil encontrar trabalhos relatando QTL para
conversdao alimentar, dada a dificuldade de alimentar, individualmente, os animais em
experimentos desta natureza; porém, Rohrer (2000) relatou a presenca de um QTL no
cromossomo 1 e Dragos-Wendrich et al. (2003), encontraram QTL significativo
(P<0,05) ao nivel de genoma na posicao 54,2 cM no cromossomo 18. No cromossomo 8
a presenca do gene do Receptor Tipo A da Colecistoquinina (CCKAR), localizado no
intervalo de confiancga (IC95%) de 45 a 80 cM, esta envolvido no controle do apetite e
seria, portanto, um gene candidato posicional (Rohrer, 2000).

Na tabela 7 evidencia-se o nivel de significincia e as estimativas dos efeitos
genotipicos para as regides em que se encontram os QTL detectados para rendimento de

carcaga, espessura de toucinho e peso do figado.

Tabela 7- Estatisticas F maximas (Fmax), com suas posicoes em cM e intervalo de
confianca (IC) e as estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para as

caracteristicas de carcaca significativas no cromossomo 8.

Caract.! NG Posicdo (IC’)  azxse d+se  h’q(%) Fmax
RCar 427 0(0-20) -0,12+0,04 -0,14+0,06 2,6 626
ETO 427 132(76-149) 1,1740,32  057+063 64  7.8%

Figado 427 86 (56-121) -0,06+0,01  001+004 63  522%

'Caracteristicas: Rcarc - rendimento de carcaca com pés e cabega (%); ETO - espessura de toucinho
medida imediatamente apds a dltima costela, a 6,5 cm da linha dorso-lombar (mm); Figado - peso de
figado (Kg).

2 Ntmero de animais utilizados nas andlises; *Intervalo de Confianca dado em centiMorgan; a- efeito
aditivo, d- efeito de dominancia, se- erro padrao; h? q - fracdo da variancia fenotipica na F, explicada pelo
QTL em porcentagem;

* significativo a 5% (F=4,87) em nivel cromossomico;

**_ significativo a 1% (F=6,65) em nivel cromossdmico.

O rendimento de carcaga teve influéncia negativa dos alelos da raga naturalizada
Piau e o QTL encontra-se localizado na parte proximal do cromossomo, entre 0s locos
SW2410 e SO0098 (Figura 8). Foi encontrado QTL para espessura de toucinho (Figura 8)
na parte telomérica do cromossomo e foi observado efeito genético aditivo de 1,17
influenciando a caracteristica. Tal padrdo era esperado, uma vez que o Piau é uma raga
tipo “banha”. Este QTL explica 6,4% da variancia fenotipica na populacio F,. Bidanel
et al. (2001) ao analisarem uma populacdo F, de Meishan e Large White encontraram

QTL para espessura de toucinho no intervalo de confianga (IC95%) de 21 a 53 cM.
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Um QTL foi detectado para 6rgdo interno, peso de figado (Figura 8), num
intervalo de confianca (IC95%) de 56 a 121 cM, explicando 6,3 % da varidncia
fenotipica na populacio F,. Andersson-Eklund et al. (1998) observaram que o aumento
dos alelos do porco selvagem no genoma tinha um efeito negativo sobre o peso do
figado, o que foi observado também no presente estudo com os alelos da raca Piau
influenciando numa diminui¢io do peso do figado. Beeckmann et al. (2003)
constataram QTL para peso de figado na posi¢cdo de 10 cM em uma populagdo F, de

Pietrain x Porco Selvagem, explicando 4,4% da variancia fenotipica.
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Figura 8: Perfil dos valores de F para andlise de QTL para as caracteristicas de carcaga
no SCC8. As caracteristicas incluidas foram Rcarc - rendimento de carcacga
com pés e cabeca (%); ETO - espessura de toucinho medida imediatamente
apds a ultima costela, a 6,5 cm da linha dorso-lombar (mm) e Figado - peso de
figado (Kg). As linhas horizontais indicam os niveis de significAncia em nivel

cromossdmico (5% - linha continua, 1% - linha pontilhada).

Na tabela 8 estdo apresentados os resumos dos valores de F maximos com as
posi¢cdes em cM para os QTL e as respectivas estimativas dos efeitos genéticos aditivo e

dominancia para as caracteristicas de corte de carcaga.
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Tabela 8: Estatisticas F maximas (Fmax), com suas posi¢des em cM e o intervalo de
confianca (IC) e as estimativas dos efeitos aditivos e de dominancia para as

caracteristicas de corte de carcaca significativas no cromossomo 8.

Caract.' NG Posicdo (ICY) aztse d=xse h? (%) Fmax

PPL 540 148 (111-149) -0,11£0,03 -0,02 = 0,06 4,2 6,32*
PPAL 540 148 (133-149) -0,08 £0,02 -0,09 £0,05 3,2 7,21%*

PB 540 148 (141-149) 0,31 £0,11 -0,46 £0,21 2,8 4,92%
PGA 540 122 (95-139) 0,03£0,01 0,05 %0,02 4,1 8,66%**

" Caracteristicas: PPL - peso do pernil sem pele e sem capa de gordura (Kg); PPAL - peso da paleta sem
pele e sem capa de gordura (Kg); PB — espessura de bacon (Kg); PGA — peso da gordura abdominal.

2 Ntmero de animais utilizados nas andlises; *Intervalo de Confianca dado em centiMorgan; a- efeito
aditivo, d- efeito de dominancia, se— erro padrao; h? q - fragdio da variancia fenotipica na F, explicada
pelo QTL em porcentagem;

* significativo a 5% (F=4,87) em nivel cromossomico;

**_ significativo a 1% (F=6,60) em nivel cromossdmico;

**% significativo a 1% (F=8,46) em nivel gendmico.

Neste cromossomo foram encontrados quatro QTL significativos para
caracteristica de corte de carcaga. O QTL para Peso de Pernil Limpo explica 4,2% da
variancia fenotipica na populacio F; e estd localizado no intervalo de confianca de 111 a
149 cM, ja o QTL para Peso de Paleta Limpa estd situado na por¢do telomérica do
cromossomo (133-149 cM) e foi significativo a 1% em nivel cromossdmico.

O QTL para Peso de Gordura Abdominal que foi significativo a 1% em nivel
gendmico (F=8,66), a sua varidncia fenotipica explica 4,1% da caracteristica na
populacdo. Para as caracteristicas relacionadas com a quantidade de gordura, houve a
associacdo dos alelos da raca Piau com maior conteddo de gordura nos animais. Os
QTL para este grupo de caracteristicas estio mostrados na Figura 9. Knott et al. (1998)
evidenciaram QTL, num cruzamento entre porcos selvagens europeus e Large White,

para gordura abdominal no mesmo cromossomo.
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Figura 9: Perfil dos valores de F para andlise de QTL para as caracteristicas de corte de
carcaga no SCCS. As caracteristicas incluidas foram PPL - peso do pernil sem
pele e sem capa de gordura (Kg); PPAL - peso da paleta sem pele e sem capa
de gordura (Kg); PB — espessura de bacon (Kg); PGA — peso da gordura
abdominal As linhas horizontais indicam os niveis de significincia em nivel
cromossdmico (5% - linha continua, 1% - linha pontilhada) e genémico (1% -

linha intermitente.

Nao foram encontrados, no presente trabalho, QTL significativos para as
caracteristicas de qualidade de carne no cromossomo 8; contudo, estudos feitos por
Malek et al. (2001b) encontraram QTL sugestivo para marmoreio, De Koning et al.
(2000, 2001b) para gordura intramuscular, Wimmers et al. (2006) para fibras oxidativas
de troca rapida (entre SW2410 e S0086) e Van Wijk et al. (2006) para cor de pernil.
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5 CONCLUSOES

Foi possivel detectar 18 QTL, localizados nos cromossomos cinco (SSC5), sete
(SSC7) e oito (SSC8) de suinos, 9 para caracteristicas de corte de carcaca e 7 para
carcaca, um QTL para peso de figado e um para conversdo alimentar em populagdo F,
geneticamente divergente formada a partir de suinos machos da raca naturalizada Piau e
fémeas comerciais (Landrace X Large White X Pietrain).

As informagdes dos QTL significativos encontrados servem para aumentar o
conhecimento sobre os mecanismos genéticos que controlam caracteristicas, tais como
as de carcaca; entretanto, estudos posteriores sdo necessarios para determinar se esses
QTL serdo tteis nas populacdes comerciais de suinos e na identificacdo de genes
responsaveis pelo efeito observado, aumentando, portanto, os beneficios da Selecdo
Assistida por Marcadores na inddstria suinicola, como também melhorar o

entendimento das fung¢des fisioldgicas dos suinos.
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