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Resumo

Com o desenvolvimento dos varios ramos da Ciéncia Genética e a decodificacdo do
genoma humano e animal (bovinos), nossos animais de producéo estdo sendo avaliados por
marcadores moleculares, que fazem a leitura do genoma e o traduz em quatro letras: AT-CG.
As variacOes sdo analisadas como regides monomorficas e polimorficas. O objetivo desta
pesquisa foi avaliar os “Polimorfismos do Gene DGAT1 e sua relagdo com a abertura bi
isquiatica externa (ABI) e o circunferéncia escrotal (CE)”. Foram analisados 109 bovinos,
sendo73 bovinos daraca Nelore (PO) e36 bovinos sem raca definida (SRD), com idade
ajustada para 550 dias, pertencentes a diferentes criadores do Estado de Goias. A andlise dos
dados morfométricos pelo teste T de Student, comparando os grupos Nelore PO e bovinos
SRD, né&o indica que as diferencas encontradas sdo substantivamente importantes para as
variaveis ABI ¢ CE (p < 0,0001).Na analise gendmica, o teste do Qui-quadrado ndo foi
significativo (p > 0,05), revelando, portanto, que os grupos de Nelore PO e de animais SRD
ndo diferem quanto as frequéncias genotipicas e alélicas encontradas. Nessa situa¢do, nao
foram observados até 0 momento variagdes na frequéncia alélica e genotipica para os animais
amostrados e para 0s trés SNPs usados no estudo: rs471462296, rs456245081 e
rs438495570. O genotipo dos bovinos amostrados ndo apresentou influéncia sobre as
caracteristicas avaliadas, existindo, portanto, outros efeitos genéticos e ndo genéticos que

afetam as caracteristicas estudadas em Nelore, as quais merecem ser investigadas.

Palavras-Chaves: Decodificacdo. Fendtipo. Gado. Genoma. Genotipo. Selecdo.
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Abstract

After the opening of diverse branches of Genetics Science, and the decoding of human
and animal (bovine) genome, our production animals are being evaluated by molecular
markers, which read the genome and translate it in four letters: AT-CG. The variations are
analyzed as monomorphic and polymorphic regions. The aim of this research was to evaluate
the “polymorphisms of the gene DGAT1 and its relation to the external sciatic bi opening and
the scrotal circumference”. 109 animals have been analyzed, n= 73 Nelores bovines and n=
36 with no determined breed (NDB), with the age adjusted to 550 days, owned by breeders
from the state of Goias. In the morphometric data analysis through the test T of Student,
comparing the groups Nelores PO and Bovine NDB, The analysis of morphometric data
through the test T of Student comparing the groups Nelore PO and Bovine NDB does not
indicate that the identified differences are substantially important to the variables ABi and CE
(p < 0,0001). In the genomic analysis, the test Chi-square was not relevant (p > 0,05),
revealing, this, that the groups of Nelore PO and of animals of NDB do not differ when it
comes to the obtained genotypic and allelic frequencies. In this situation, we have observed so
far variations in the allelic and genotypic frequencies for the sampled animals and the three
SNP used in the study: rs471462296, rs456245081 and rs438495570. The genotype of the
sampled bovines did not affect the evaluated characteristics, revealing there are, this, other
genetic and non-genetic effects which affect the characteristics studied in Nelore, which

deserve to be investigated.

Key-words: Catlle. Decoding. Genome. Genotype. Phenotype. Selection.
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1- Introducéo

O bovino doméstico (Bos taurus) € descendente do Bos primigenius (Auroque) e
estabelecido nos continentes asiatico e europeu. A domestica¢do do Auroque ocorreu ha mais
de 10.000 anos atras e, por formas primitivas de selecdo, o Auroque divergiu aos dois
maiores grupos de bovinos: O Bos taurus taurus (Europeu) e o Bos taurus indicus (Indiano),
(ESTPHEN, et al., 2015).

O bovino (Bos taurus) € uma espécie animal convergente a evolugdo do ser humano
(Homo sapiens), correspondendo principalmente ao fornecimento de carne, de leite e
derivados, além de tracdo animal, vestuario e medicamentos (CANAVAZ, et al., 2012).

De acordo com a FAO, a pecuaria brasileira aumentard a producdo de carne em
aproximadamente 37% até o ano de 2024, sem elevar a area de produgdo a “pasto” de
bovinos. Estas recomendacdes s&o embasadas nas necessidades de preservagdo dos recursos
naturais, sustentabilidade econdmica e no crescente aumento da demanda por alimentos
impulsionada pelo crescimento populacional com previsfes para o0 ano de 2050 atingir cerca
de 9 bilhdes de habitantes. Ainda, seguindo esse principio “Os sistemas de alimentacdo devem
ser mais inteligentes e mais eficientes para alimentar o futuro”, afirmou o diretor-geral da
Organizacdo da ONU para a Alimentacdo e a Agricultura (FAO, 2016).

Em 2015 o Brasil apresentou um rebanho de bovinos constituido por animais puros e
cruzados, e de diferentes aptidées sendo composto por aproximadamente 215,020 milhdes de
animais, é caracterizado por aproximadamente de 80% de bovinos Zebu (Bos indicus), Fonte
(IBGE, 2015). Entretanto, mesmo apresentando um grande rebanho comercial, a pecuéaria
brasileira caracteriza-se por apresentar uma alta amplitude composta por criadores pouco
tecnificados (maioria) e por criadores altamente tecnificados (minoria) que destinam seu
produto na atencdo do mercado externo (QUEIROZ ,2012).

Neste cenario, varios autores reportam que a genética aliada a selecdo de animais
superiores ao nivel de producédo é o principal caminho a ser percorrido por melhoristas a fim
de alcancar altos niveis produtivos (QUEIROZ, 2012). Nas ultimas décadas foi observado
exemplos de que a genética (quantitativa) pode ser aplicada como forma de selecdo em
rebanhos comerciais, resultando em beneficios econdmicos. Além disso, também
demonstraram que programas de selecdo e de melhoramento genético de bovinos estdo na
fase de maior contribuicdo cientifica em funcdo do uso de marcadores genético-moleculares

associados aos diferentes fenotipos manifestados pelos bovinos.
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O objetivo deste trabalho é caracterizar o polimorfismos do gene DGAT1 em bovinos
da raca Nelore (PO) e SRD ( Sem raca definida), relacionando as caracteristicas

morfomeétricas: abertura bi isquiatica externa (A.Bi) e circunferéncia escrotal (CE).
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2- Referencial Teérico

2.1- Pecuaria de corte no Brasil

A expansdo agricola brasileira, principalmente o desenvolvimento da pecuéria de
corte, tem contribuido para aumentar o nimero efetivo de bovinos. Segundo dados do (IBGE,
2015), o Brasil tem aproximadamente 222.116.362 milhdes de cabecgas de bovinos, detentor
do segundo maior rebanho comercial mundial, sendo80% de bovinos corte. O Brasil é o
segundo maior produtor de carne bovina, com 7.2 mil toneladas de equivalente-carcaca, atras
dos Estados Unidos, com 11.816 mil de toneladas. E também o segundo em nimero de abates
(40,1 milhdes de animais), atrds da China (42,4 milhdes de animais), (IBGE, 2015).

Efetivo de bovinos

[1 Até 1 milhao

] Mais de 1 a 7 milhaes
[ Mais de 7 a 13 milhdes
I Mais de 12 a 19 milhdes
Bl Mais de 19 a 25 milhdes
Bl Mais de 25 a 31 milhdes

Bovinos abatidos

Ate 0,4 milhao
Mais de 0.4 a 1 milhao

Mais de 1 a 2 milhdes

Mais de 2 a 3 milhdes

Mais de 2 a 4 milhoes

Mais de 4 a 5 milhoes

Figura 1: Cartograma - Efetivo de bovinos e cabecas abatidas, segundo as UF
Fonte: IBGE, 2015.
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Considerando-se a importancia econdémica da pecuaria de corte no Brasil (ARAUJO et
al., 2012), e sua posicao no ranking mundial em termos de producdo e exportacdo (ABIEC,
2015), fica evidente a demanda para o aumento da producédo e qualidade da carne. Embora o
Brasil ocupe uma posi¢do de destaque no cenario econémico mundial, a pecuaria de corte
nacional é caracterizada por apresentar baixa produtividade e variacdo na qualidade da carne
produzida, fatores que podem fazer com que a competitividade deste setor no mercado
globalizado seja comprometida (FERNANDES et al., 2009).

Esta situacdo € desafiadora para o planejamento da atividade de pecuaria em médio e
em longo prazo que objetiva a elevacdo dos indices de producdo de forma sustentavel
(ONU,2017) S6 com o uso de biotecnologias, entre elas o melhoramento genético que

conseguiremos este objetivo.

2.2-Melhoramento geneético de bovinos: Uma abordagem classica e

molecular

O melhoramento genético aplicado as caracteristicas de interesse econémico em
bovinos tradicionalmente vem sendo praticado pela humanidade hé cerca de 10.000 anos, 0s
primeiros animais que temos conhecimento de selecdo foram as cabras e 0s
cachorros,(LUPTON, 2005).

Para,(ANDERSEN, 2006), a domesticacdo, sobretudo a aplicada aos bovinos, foi
caracterizada por eleicdo de caracteristicas fenotipicas desejaveis e pela selecdo de individuos
que apresentassem estas caracteristicas.

De acordo com (REZENDE, 2011), a selecdo artificial permitiu ao homem relacionar
vérias racas e linhagens de animais domésticos. Com o conhecimento das leis da
hereditariedade, 0 homem passou a controlar os acasalamentos nas espécies domesticadas,
selecionando os melhores reprodutores para as caracteristicas desejadas. Sendo maior valor
para as caracteristicas monogénicas e menor para as poligénicas, segundo os principios do
melhoramento proposto por (FERREIRA& GRALTAPAGLIA ,1998), os quais ressaltaram a
influéncia do meio ambiente e do tempo para a pratica da selecdo, como fatores
determinantes ao sucesso do melhoramento genético de recursos vegetais e animais.

Avancos na pratica de melhoramento genético de bovinos com aptiddo para corte e

para leite observados nas ultimas duas décadas foram determinantes para a separacdo desta
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pratica por selecdo cléssica e por selecdo moderna. Dessa forma, a selegdo cléssica é baseada
em observagdes de fenotipos, anotacGes de caracteristicas produtivas de interesse econémico
e descarte dos animais com caracteristicas inadequadas. Por outro lado, a selecdo moderna é
realizada mediante o emprego de ferramentas moleculares e conhecimentos aplicados ao
genoma estrutural e funcional, associados a caracteristicas de interesse econémico (GARCIA,
2006).

O emprego do melhoramento genético de bovinos de corte, através da selecédo classica,
permitiu para grande parte dos produtores nacionais, uma consideravel evolucdo das
caracteristicas produtivas desejaveis. Isso foi alcancado através de diversos programas de
ambito nacional realizados por associa¢des de criadores de ragas especializadas, destacando
os testes de progénies aplicados em animais zebuinos pela ABCZ. Essa estratégia foi iniciada
na década de 70 e buscavam a determinacdo de parametros genéticos, que poderiam ser
usados pelos associados a programas de melhoramento de bovinos de corte e direcionando a
selecdo de caracteristicas produtivas (CARDOSO,2007).

Do exposto, caracteristicas como 0 ganho em peso se tornou a principal caracteristica
produtiva a ser considerada em programas de melhoramento genético classico e, de forma
dependente ao ganho em peso estdo: o rendimento de carcaga e maciez da carne, (SILVA,
2012).

Dessa forma, a necessidade em se produzir alimentos de qualidade e em quantidade
suficiente para atender a demanda a populacdo brasileira e mundial, imp6em ao setor
produtivo de carne bovina e derivados a necessidade de se produzir de forma cada vez mais
eficiente, pressionando os pesquisadores a buscarem melhorias constantes nas praticas de
manejo e nos critérios de selecdo de caracteristicas de interesse econdmico, (LOPES, 2012).

Nesse contexto, a aplicacdo de ferramentas moleculares e o conhecimento do genoma
de animais domésticos contribuiram para contornar as limitacbes do melhoramento genético
classico, (COUTINHO,2010). As estratégias usadas para alcangar este objetivo foram
subsidiadas pela necessidade em se encontrar pontos de referéncia nos genotipos de animais
produtivos associados as caracteristicas de interesse econdmico. Sendo assim a era da préatica
de selecdo e melhoramento genético classico de bovinos iniciou a busca por marcadores
moleculares associando estes com variagdes estruturais presentes em genes expressos ou em
um ou mais segmentos da molécula de DNA, transformando o melhoramento genético
classico em melhoramento genémico, (LOPES, 2012).

Para (GODOY,2014), a Genbmica diminuiu o prazo dos progressos genéticos,
proporcionando estratégias de selecdo mais eficientes. Dentre as técnicas usadas pela
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Gendmica podemos citar:

1.  Desenvolvimento de Marcadores Moleculares,
Construcdo de Mapas de Ligacdo,
Mapeamento de QTL,

Anadlise de Expressdo Génica (Transcriptoma),
Analise das Proteinas (Protebmica)
Analise do Metabolismo (Metabolémica)

Sequenciamento de DNA/RNA (Sequenciamento de Nova Geracao),

© N o 0o &~ w DN

Bioinformatica

O beneficio econémico do melhoramento genémico, foi impulsionado com a parceria
entre as instituicGes de pesquisa e a industria da carne, ao desenvolverem projetos de selecédo
genbmicas em bovinos em todo o mundo, apresentando grandes perspectivas sobre a

qualidade da carne, produzindo produtos diferenciados, ( REZENDE, 2015).

2.3-Uso de marcadores moleculares aplicados ao melhoramento

genético de bovinos de corte

No ano de 1998, (FERREIRA & GRALTAPAGLIA 1998), relataram os marcadores
moleculares estdo associados as alteragdes estruturais de regides génicas e segregam para as
caracteristicas monogénicas e poligénicas, apresentando distribuicGes observadas compativeis
com as distribuicdes esperadas e, definiram o conceito de marcador molecular como marcador
genético.

Em bovinos, os marcadores genético-moleculares sdo ferramentas usadas para estudar
0 genoma, ou melhor, estudar o DNA, auxiliando na estimativa da diversidade genética, a fim
de definir a direcdo de cruzamentos ou a selecdo de progenitores de um animal. Neste
contexto, diversos marcadores genético-moleculares foram empregados a programas de
selecdo e melhoramento genético dos bovinos, (JOHNSTON,& GRASER, 2010). No quadro
1, estdo descritos cronologicamente, as principais ferramentas genético-moleculares usados

em bovinos associados a marcadores moleculares, adaptado de (BOREM E CAIXETA,2016).
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Ano Ferramentas genético moleculares Autor/ Marca
1959 | Marcadores baseados em izoenzimas MARKET & MOLLER
. . LINN & ARBER,
1968 | Enzimas de Restricdo
MESELSON & YUAN
Polimorfismo no comprimento de fragmentos de Restricdo (RFLP,
1970 _ GRODZICKER etal.
do ingles Restriction Fragment Length Polymorphism)
Reacdo em Cadeia da Polimerase (PCR, do ingles Polymerase
1980 KERY MULIS etal.
Chain Reaction).
Repeticdes palindromicas curtas agrupadas regularmente
1987 | intercaladas (CRISPR, do ingles Clustered Regularly Interspaced | ISHINO
Short Palindromic Repeats)
Polimorfismo de DNA amplificados randomicamente (RAPD, do
1990 | WILLIAMS et al.
ingles Random Amplified Polimorphic DNA)
1992 | Microssatelites OSTRANDER; et al.
1993 | PCR em tempo real KENNETHIJ. L
Amplificacio de longos fragmentos polimorficos (AFLP-
1995 VOS, etal,
Amplified Fragment Lenght Polymorphisms)
Variacdo do nimero de repeticdes em tandem (VNTRs - variable
2000 VOS, etal.,
number tandem repeat)
_ CATTLE WOLE-
2009 | Sequenciamento de DNA*
GENOME CONSORTIUN
_ CATTLE WOLE-
2009 | Identificacdo de SNP’s
GENOME CONSORTIUN
2010 | SNP’s Chips (illumina 3k) ILLUMINA®
2012 | SNP’s Chips (illumina 50k) ILLUMINA®
2013 | SNP’s Chips (illumina HD) ILLUMINA®
2014 | Axiom® Genome-Wide BOS 1 Bovine Array AFFYMETRIX"®
2015 | Sequenciamento de genoma total* ILLUMINA®
Quadro 1: Principais ferramentas genético-moleculares associados a marcadores moleculares.

Fonte: Adaptado do livro: marcadores moleculares de BOREM e CAIXETA, (2016).
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2.4- Marcadores do tipo SNPs

Os marcadores do tipo SNPs sdo resultantes de variagcdes na estrutura molecular da
molécula de DNA a nivel de uma base nitrogenada e apresentam uma frequénciade menor ou
igual a 1% em uma dada populacdo, (KWOK,1999). A busca de SNPs para serem
usados em programas de melhoramento genético foi focada em polimorfismos na molécula de
DNA presentes em regides codificadoras, que podem resultar em substituicdo de aminoacidos
na sequéncia polipeptidica a ser formada, ou devido ao fato do codigo genético ser
degenerado. Essas mutagdes podem ndo resultar em alteragdes da sequéncia polipeptidica,
entretanto elas podem alterar a estrutura e a estabilidade do RNA mensageiro e por
consequéncia afetar a proteina produzida, (BOREM E CAIXETA, 2016).

Outro sitio alvo de identificagdo de SNPs sdo as regides ndo traduzidas do RNA
mensageiro (5 UTR e 3° UTR), (MEIRA,2014). Nestas regides, a presenca de SNPs nas
sequéncias de bases nitrogenadas podem promover formas alternativas de processamentos do
RNA mensageiro, alterando o estabelecimento de cddons de iniciacdo/terminacdo e alteracdes
no nivel de expresséo de genes, (GUIMARAES; COSTA, 2002).

Foram identificados SNPs presentes em regides ndo codificadoras. Estas regides
guando polimorficas podem provocar alterac@es fenotipicas e alterar padrdes de transcricdo de
RNAs intrénicos, e por consequéncia alterar a expressdo de proteinas reguladoras da
transcricdo , (NAKAYA et al., 2007).

Entre as principais vantagens atribuidas aos SNPs, destacam-se a alta frequéncia
alélica, ndo sofrerem influéncia do ambiente e capacidade de serem analisados em qualquer
estagio de desenvolvimento do individuo (FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998).

Marcadores moleculares do tipo SNPs sdo distribuidos em trés formas: 1¢ funcional,
sendo diretamente responsavel pela alteracdo fenotipica (caracteristica qualitativa) ou serem
parcial (caracteristica quantitativa); 2 Marcadores em desequilibrio de ligacdo (LD, do inglés
Linkage Disequilibrium) e o 32 Marcadores em equilibrio de ligacdo (LE, do inglés Linkage
Equilibrium— LE). Nesta situacdo os marcadores funcionais (caracteristica qualitativa) estéo
fortemente associados com os marcadores LD e apresentam uma forte associacdo entre
genotipo e fendtipo na populagdo como um todo, enquanto os marcadores parciais
(caracteristica quantitativa) estdo associados com os LE e estdo mais sujeitos a recombinagdo
homologa. Desse modo, a ligacdo entre marcadores LE funcionais, apresentam variacées no

padrdo de heranca devendo ser calculados novamente a cada geracdo. Esta propriedade
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ressaltou a busca por SNP sem LD associados a locos genéticos funcionais,( da CRUZ,
2015).

A aplicacdo de marcadores moleculares em programas de melhoramento genético
animal permitiu a identificacdo de padrdes nos genoOtipos de diferentes individuos e sua
associagdo a fenotipos de interesse (O’ BRIEN, GRAVES, 1991.), além de possibilitar a
estimativa de pardmetros populacionais de frequéncias alélicas e genotipicas. Estas
informacBes permitiram a comparacdo destas frequéncias entre populacdes e revelou
diferencas nas composi¢Oes genéticas que poderiam contribuir para as variacfes fenotipicas,
(MOODY et al.,1996). Contudo, para a identificacdo das regiGes do DNA responsaveis por
fendtipos de interesse econdmico, os sistemas de melhoramento genético animal evoluiu para
a localizacdo de QTLs em animais participantes de programas de acasalamentos
direcionados, (HALEY, 1995). Porém, a grande limitacéo deste método foi a dificuldade de se
constituir familias para o estudo e no elevado custo para a manutencdo dos bovinos
principalmente devido ao grande intervalo entre geragoes.

Para contornar esta situacdo, os melhoristas buscaram genes candidatos objetivando
elucidar as vias metabolicas e os mecanismos fisioldgicos envolvidos com a manifestacdo das
caracteristicas de producdo associadas a estes genes, e na tentativa de se pesquisar variacoes
nos genes presentes em individuos que apresentam fenotipos diferentes, (WOMACK, 1993).
Esta estratégia se mostrou mais vantajosa quando comparada a0 mapeamento de QTLS,
devidoao fato de ndo ser obrigatério a genotipagem de um grande namero de animais e de
familias numerosas. De forma complementar, nos estudos de (VAZ PORTUGAL,2002), foi
proposto o amplo emprego de marcadores moleculares em programas de melhoramento
genético de bovinos, assim esta pratica passou a ser conhecida como selecdo assistida por
marcadores (MAS, do inglés Marker Assisted Seletion).

O desenvolvimento da MAS em programas de melhoramento de bovinos evoluiu em
trés momentos: 12 deteccdo, avaliacdo do tipo de marcador; 22 localizagdo das regides
cromossémicas ligadas as caracteristicas de interesse QTL (quantitative trait loci) ou
(caracteristicas quantitativas) e 3? deteccdo da associagdo do marcador ao fenotipo em
populagdes experimentais e posteriormente a validacdo dos marcadores em rebanhos
comerciais, (QUEIROZ, 2012).

O uso da MAS em programas de melhoramento genetico de bovinos foi determinante
para a elucidacdo de marcadores do tipo SNPs em LD (desequilibrio de ligacdo), associados a
QTLs funcionais e a genes candidatos, esta estratégia foi fortalecida através do Projeto
Genoma Bovina (2009). Existem 9.714.791 SNPs identificados no genoma bovino,
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possibilitando um amplo advento da genética aplicada ao melhoramento.

2.5- Genes associados a fendtipos de interesse econémico em bovinos de

corte

Com o desenvolvimento das praticas de selecdo e melhoramento genético gerado pela
aplicacdo dos métodos genético-moleculares diversos genes foram identificados associados as
caracteristicas de producdo de carne em bovinos (QUEIROZ, et al., 2012). Entre eles estdo 0s
genes: CAST(calpastatina), CAPN1 (calpaina 1), LEP (leptina), TG (tiroglobulina), FABP4
(proteina ligante de &cido graxo 4), GH1(hormdnio do crescimento), IGF1 (fator semelhante a
insulina 1),MSTN (miostatina) e DGAT1 (diacilglirerol O-aciltransferase 1), considerados
gold standard e tradicionalmente usados nos programas de selecdo e melhoramento genético.
O Quadro 2 demonstra, resumidamente, a acdo dos genes supracitados associados a diferentes

caracteristicas apresentadas por bovinos de corte.

2.5.1-O Gene DGAT1

O gene DGAT1 do bovino tem, aproximadamente, 8.6 Kb e compreende 17 exons,
medindo em média 121.8 pb, esté localizado no cromossomo BTA 14. A associagdo deste
gene com fendtipo de interesse econdémico em bovinos, foi identificado por uma substituicdo
de uma lisina por uma alanina na proteina codificada por este gene, afetando a producéo de
leite de bovinos da raga holandésa, (da CRUZ, 2015).

O gene codifica uma enzima formada por 489 aminoéacidos, envolvida na biossintese
de triglicerideos, que se expressa em muitos tecidos, com os mais altos niveis de expressdo no
intestino, testiculo, tecido adiposo, glandulas mamarias e tecido epitelial (CASES et al.,
1998).

O DGAT1 é tradicionalmente conhecido como marcador posicional e funcional para o
QTL de producdo de leite e ao aumento da gordura do leite em bovinos, (GRISART et al.,
2004).

Em bovinos de corte 0 DGAT1 foi observado associado a homeostase energética
(HAVEL, 2001), na sintese de triglicerideos (MOORE et al.,2003) e associado a deposicéo de
gordura na carcaga (marmoreio) (THALLER et al., 2003). Estudos de associagdo em
diferentes populagdes de bovinos apoiaram a eleicdo do DGTAL como candidato funcional as

caracteristicas ligadas a deposicdo de gordura em racas bovinas de aptiddo de
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corte,(THALLER et al., 2003; KUHN et al.,2004; TANTIA et al., 2006).

Gene Breve descricéo Autor Chr
Relacionado as caracteristicas correlacionadas com BTA
CAST* | maciez da carne. BISHOP et al., 1993 7
Relacionado as caracteristicas correlacionadas com
CAENl maciez da carne. SMITH et al., 2000 BZTQA
Gene associado a caracteristica de adaptacdo a BTA
LEP* | periodos de subnutricio. CATUNDA et al., 2014 4
FABP4 Deposicéao de gordura intramuscular (marmoreio) YONEKURA et al., 2016 B;I’4A
. Desempenha papel det_ermlnante no crescimento DOLMATOVA et al., BTA
GH1 muscular e no desenvolvimento corporal.
2011 19
Peso da carcaca resfriada e é&rea do musculo BTA
GHRH | longissimus. CHOENG et al, 2006 13
Peso corporal, ganho médio diério, BTA
GHR ] ingestdo de MS e converséo alimentar. SHERMAN et al, 2008 20
Desempenha papel determinante no crescimento BTA
IGF1* | muscular e no desenvolvimento corporal. NEDBAL ET AL., 2000 5
Peso ao nascimento CHOUDHARY et 2,2007
IGFBP- BTA
3 Teor de gordura de carne SUN et al, 2002 A
Gordura na carcaga BUCHANAN et al, 2002
Relacionado ao estabelecimento da musculatura BTA
MSTN IWASAKI et al., 2013. 2
Crescimento e peso corporal
NPY P P SHERMAN et al, 2008 BIA
Gordura intramuscular THOMAS et al, 2007
POU1F BTA
1 isti i 1
Caracteristicas de crescimento XUE et al, 2006
Influéncia do contelido de gordura
monoinsaturada(MUFA) no marmoreio.
SCD ( ) TANIGUCHI et al, 2004 BZTGA
Quantidade de gordura no masculo longissimusdorsi
THALLER et al,2004 BTA
TG 14
Espessura de toucinho CASAS et al 2005
DGAT1L 5 o _ _ GRISART et al., 2001 BTA
- eposicdo de gordura intramuscular (marmoreio) 14
WIBOWO et al, 2008

Quadro 2: Principais genes candidatos para o desenvolvimento de marcadores moleculares em bovinos de corte.
Fonte: QUEIROZ, 2012
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2.5.2- Regido 5'UTR

Os SNPs estdo presentes ao longo de todo o gene, tanto nas regides codantes (éxons)
e também nas regides ndo codantes (introns e regides 5° UTR e 3’UTR). Polimorfismo nas
regides ndo codantes dos genes podem afetar na quantidade de proteinas que serdo geradas.
Sdo também atribuidos aos polimorfismos presentes em regides ndo codantes a capacidade de
gerar processamento alternativo no RNA mensageiro, gerando ou eliminando codons de
terminacdo, alterando também os codons de iniciacdo e modificando o padréo de expressdo de
genes quando identicamos 0 SNPs em sequéncia promotoras (GUIMARAES; COSTA, 2002).
Com a descoberta de que introns podem originar RNAs intrénicos, que exercem funcéo de
regulacdo da  expressdo de proteinas reguladoras de transcricbes gendmicas, 0S
polimorfismos presentes nas regides ndo codantes do gene passaram a ser cada vez mais
descritos (NAKAYA et al., 2007).

Foram descrito quatros SNPs na regido 5° UTR do gene DGATL na espécie Bos

taurus, conforme apresentado nos Quadros 3 e Figuras 2, 3, 4.

SNPs Troca de base
rs437338829 AICIG
rs456245081 AlG
rs471462296 AlG
rs438495570 CIG

Quadro 3: Os quatros SNPs presente na regido 5° UTR gene DGAT1 em Bos t. taurus.
Fonte: SNP’S

Os SNPs na regido 5> e 3> UTR do gene DGAT1 esta sendo estudado nos mais
diversos tipos de animais de producdo. Exemplo é o trabalho de (SCATA, et al., 2009), que
encontraram um SNP na regido 5> UTR , em ragas raras de ovinos que possui maior teor de
gorduras no leite.

Neste mesmo estudo foi realizado com bovinos nas racas taurinas Holandés (leite) e
Angus, Aberdeen-Angus ¢ Hereford (corte) onde os quatro SNPs da regido 5’UTR
apresentaram-se altamente polimorficos, entretanto, pouco se sabe da relacdo destes SNPs da

regido 5° UTR com fendtipo em Bos taurus indicus.
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2.6-Caracteristicas morfométricas de bovinos de corte usadas em

programas de melhoramento genético

2.6.1 A circunferéncia escrotal (CE).

O CE, é uma caracteristica de facil mensuracdo, com alta  herdabilidade e vem
sendo amplamente estudado por diversos autores em animais da raca Nelore
(VASCONCELOQOS, 2001; SILVA et al. 2002; VIU et al., 2006). Ele esta correlacionado com
0 ganho em peso de bovinos e nas caracteristicas reprodutivas dos machos como: volume
testicular, formato testicular e defeitos esperméticos. E na precocidade sexual das fémeas,
(QUEIROZ,2012).

O CE de animais da raca Nelore, encontraram ponto de inflexdo (méaximo
crescimento) aos 13,09 meses de idade. De acordo com os autores, tal fato evidenciaria que o
maior crescimento do parénquima testicular ocorre proximo aos 12 meses de idade, sugerindo
0 inicio do periodo pré-pubere. Em muitos programas de melhoramento de Nelore, o CE tem
sido medido aos 18 meses. Entretanto, alguns estudos sugerem que a selecdo por meio do CE
deve ser realizada em idades mais jovens, para, dessa forma, acelerar, 0 ganho genético e
reduzir os custos com a manutengdo de animais improdutivos (SILVA,2002).

O aumento dos testiculos apresentam um comportamento sigmoide em funcdo da
idade, com uma fase inicial lenta, seguida de um pico que coincide com a puberdade e,
posteriormente, um crescimento mais lento até estacionar na idade adulta ,(SIQUEIRA et
al.,2013).

O zebu tem maior resisténcia a altas temperaturas ambientais, uma vez que estudos
mostram que a relacdo entre o comprimento da artéria e o volume testicular € maior para
Nelore, intermediario para cruzado e menor para Angus, 0 que possibilita maior eficiéncia na
termorregulacéo testicular, (COSTA E SILVA, et al., 2015).

O tamanho do CE e a faixa etaria podem definir a pressdo de selecdo de acordo o
ganho genético e o descarte dos touros. No Quadro 4 os bovinos foram descartados por idade
e tamanho do CE. (COSTA E SILVA, etal., 2015) .
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P . -

Perimetro Escrotal Descarte Descarte Descarte
Idade (meses)

(cm) (M Apressio) (A pressdo) ('¥ pressdo)
9(8,6=0,7) 18,0=1,7 18,0 16,3 15,4
10 (10,6 = 0,5) 20,0%22 20,0 17,8 15,6
12(12,40,5) 225+28 22.5 19,7 16,9
18 (18,2+0,2) 285+33 28,5 25,2 21,9
24 (23,3 £0,6) 330£28 33,0 30,2 274
36 (35,8 0,6) 33,1£25 33,1 30,6 28,1
48 (48,0 =0,5) 347+£24 34,7 323 29,9
60 (59,9=0,3) 35,126 35,1 32,5 299
>60 (90,5 =21,4) 37224 37,2 348 324

Fonte: adaptado de CBRA, 2013,

Quadro 4: Circunferéncia escrotal (cm) de machos
Fonte: COSTA E SILVA etal, 2015.

2.6.2- Abertura bi isquiatica (ABI).

A curvatura dos 0ssos isquio e pubis sdo diferenciados na fémea e no macho. A
obliquidade da entrada da pelve, istoé, a inclinacdo da pelve é maior na fémea do que no
macho, FAISCA, (2002).A &rea pélvica é considerada como a variavel de maior influéncia
nas distocias de parto em vacas, OLIVEIRA(,2009.). Em touros é também uma regido muito
importante, pois é dos membros posteriores que vem a forca para o salto da monta. E tanto na
vaca como no boi é onde estdo localizadosos principais cortes de carnes.

A pelvimetria é uma ferramenta de grande utilidade que vem sendo utilizada na
tentativa da reducdo da incidéncia de partos distdcicos em rebanhos bovinos a véarias décadas
(OLIVEIRA,2009;DEUTSCHER,1985), indicando que o crescimento da pelve bovina é
linear e estimado por 0,27 cm?/dia entre 10 e 14 meses de idade e de que a herdabilidade da
area pélvica € alta, com estudos relatando uma variagdo entre 0,53, 0,60-0,67, 0,41-0,61 e
0,37 em fémeas. Novilhas devem ser avaliadas para o tamanho de pelve através dapelvimetria
direta antes da estacdo de monta ou na época de reproducdo da propriedade.Foram
mensurados908 bovinos machos da raca Nelore com 378 dias de idade, ,encontrando um valor
de 0,07 a 0,09 cm de largura da ABi, e uma média herdabilidade de 0,14, (CYRILLO et al.,
2001).

O aumento da area pélvica dos animais provavelmente resultard em aumento de todos

30



0s 0sso0s do animal como um todo, o que refletird em um bezerro mais pesado e de ossatura
maior. Portanto, as medidas da pelve devem ser utilizadas em conjunto, e ndo como
substitutas, na selecdo dos animais, junto com fatores como: peso, tamanho, e, acima de
tudo,a fertilidade, (OKUDA, 1994).

Neste estudo, a caracteristica de area pélvica apresentada em bovinos da raca Nelore
sera realizada atraves da abertura bi isquiatica externa (ABi).

2.7- Efeito fundador no gado Nelore

O gado Nelore encontrou no Brasil o habitnatural 6timopara seu desenvolvimento,
(SANTIAGO, 1987). Segundo Begon (2007, p. 13).

“Nosso mundo ndo foi construido por alguém que pegou as espécies uma a

uma, testou-as em cada tipo de ambiente e moldou-as, de modo que cada uma delas

encontrasse seu local perfeito.”

O povoamento do gado Nelore foi aos poucos, 0s primeiros exemplares que vieram
para o Brasil, em 1875, era um casal de zebu e havia sido importado do Jardim Zooldgico
de Londres, (SANTIAGO, 1987). Em 1883, o Sr. Lamgruber, importou o touro “Castor”
(Foto em Apéndice, 03). Em 1921 o governo brasileiro proibiu, por razfes sanitarias, as
importagdes da India. Porém, alguns pecuaristas tiveram uma licenca especial de importago
que exigia quarentena, em 1930, 1952, 1960 e em 1962 considerada a “Gltima grande
importagdo” .Dos touros genearcas importados em 1962 (Akazamu , Bhima, Brahmini,
Godhavari, Golias, Karnu, Karvadi, Rastd e Taj Mahal). Karvadi (Foto em Apéndice, 03),
foi um de maior destaque, 80% do gado Nelore tem origem direta nele, (VIACAVA, et al.,
2000). Devido ao acasalamento de um reprodutor com seus descendentes, varios animais
ficaram ligados ao ancestral comum (efeito fundador), fixando as caracteristicas associadas ao
touro genearca. (OLIVEIRA,2002).
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3- Objetivos

3.1- Geral

O objetivo deste trabalho € genotipar ecaracterizar ospolimorfismos do  gene
DGAT1 no gado Nelore (PO) e, relacionando com os fendtipos de abertura bi isquiatica

externa (ABi) com a circunferéncia escrotal (CE).
3.2- Especificos
e Estimar as frequéncias alélicas dos SNPs do gene DGATL; rs471462296 [A/G],
rs456245081[A/G] e rs438495570 [C/G], para os bovinos Nelore (PO) e SRD.

e Realizar a associagdo dos SNPs com a abertura bi isquiatica (Abi) e com a

circunferéncia escrotal (CE),nos bovinos analisados;
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4- Materiais e Métodos

4.1- ldentificacdo do tipo de estudo e descrigdo do grupo amostral

Este é um estudo do tipo transversal onde participaram 109 bovinos machos divididos
em dois grupos: Grupo 1- touros Nelores que apresentaram registro de Puro de Origem (PO)
junto a ABCZ e Grupo 2- touros sem raca definida (SRD), oriundos de rebanhos comerciais
localizados no Estado de Goias. Destes animais, foram usados dados fenotipicos de
circunferéncia escrotal (CE), abertura bi isquiatica (ABi), além de sangue para genotipagem.
Todos os resultados foram tabulados a analisados estatisticamente (Estatistica Descritiva),

pelo programa SPSS 11.0.

4.1.1-Descrigdo dos Animais do estudo

Este grupo foi composto por 73 bovinos da raca Nelore (PO) (Figura 5), oriundos da
Fazenda estancia Engil, cuja a proprietaria € a Sra Martha Rosa Yano, localizada no
quilémetro 27, da BR-153, em Teresopolis de Goiés.

trabalho.

Fonte: Arquivo préprio, 2017.
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Estes animais tinham idade minima de doze meses e maxima de trinta meses, e sao
participantes do programa de melhoramento genético, in loco caracterizado por selegcdo de
reprodutores de elite e cruzamentos alvo dirigidos por inseminacédo artificial. A Quadro 5

demonstra a estratificacdo de parentesco dos animais usados no estudo.

ID Pai ID Mée Relagdo PaillMae ID Pai ID Mae Relagdo PailMae
L [— R
4 —
38 —— DA
33 —— 54
25 8 L 5§ — 119
2 - 50
65 M|
72 — 43
67 — 40y
48 == 118
4 9 [/ 68 === 1
1
14
60 — 46 —
64 ————— 61
62 e 20
44 e 23
30 12
Ay == —_— 7
0 b— 113
s A
1
2 | } L 34
— 36 57
—
" I
g 0 o ® 40
y B/ = 1 L} R S gg =
10 12 B/ 16 —=— n
13
e — 0 =,
5 — 8 2 11 —— 4
18 — 58
6 ——— 68
37 O Y P — 119
I
6 ¥ = 1" I
— 5
26 L 19 —
—— 59
[ ——— 1/5
56
15

Quadro 5: Estratificacdo de parentesco dos animais usados no estudo, relacéo pai x mée.
Fonte: Arquivo préprio, 2017.

Foram utilizados 13 touros Nelores (PO) nestes 73 animais individuos estudados,
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descendentes de familias dos grandes reprodutores genearcas (Apéndice 03), do rebanho
brasileiro (SANTIAGO,1983; OLIVEIRA, 2002.), sdo eles:

1- Castor com 33 animais,

2- Davi com 18 animais,

3- Kavardi com 13 animais,
4- Thalaivam com 4 animais,
5- Taj Mahal com 4 animais,
6- Cacique 1 animal

YV VYV YVYY

4.1.2-Descrigao dos animais do grupo 2

Este grupo foi composto por 36 animais machos sem raca definida (SRD) resultantes
de cruzamentos por monta natural entre Nelore e diferentes racas de aptiddo para corte
apresentando idade de doze meses a trinta meses, oriundos de leil&o. Devido a caracterizagdo
do grupo 2, ser constituido por animais de leildo, ndo foram obtidos dados referentes a

estratificacdo do parentesco.

4.2- Coleta dos dados morfométricos

As medidas morfométricas escolhidas para este trabalho foramacircunferéncia escrotal
(CE) e abertura bi isquiatica externa (ABi). As mensuracdes foram feitas respeitando as

normas de bem-estar animal, ndo causando dor e nem sofrimento ao animal.

4.2.1- Circunferéncia escrotal

A mensuracdo da circunferéncia escrotal (CE), foram realizadas com uma fita
métrica escrotal (Wago®, comprimento: 1m) prépria para uso em exames androldgicos e na
selecdo de machos. Para isso, os bovinos foram contidos em brete, seguido da apreenséao firme
da bolsa escrotal, puxando os dois testiculos para baixo e envolvendo-os com a fita escrotal.

A Figura 6 mostra o processo de mensuragéao.
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Figura 6: Procedimento de mensuracéo da circunferéncia escrotal.
Fonte: Arquivo préprio, 2017.




4.2.2 -Abertura bi isquiatica

A Abertura bi isquiatica externa foi mensurada, entre as distancias das tuberosidades
isquidticas dos bovinos, com uma Trena a laser ( Bosch GLM50). A Figura 7, exemplifica o
processo de mensuracdo usado no estudo.

Figura 7: Procedimento de mensuracdo da abertura bi isquiatica externa. Trena Bosch GLMS50. Sistema
digital de mensuracéo.
Fonte: Arquivo préprio, 2017.
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4.3-Coleta de sangue e extracdo do DNA

As amostras bioldgicas foram obtidas a partir de coleta de sangue periférico por
puncdo da artéria coccigea média, em seguida colocado em tubo a vacuo com EDTA,
agitado e congelado a temp de -8°C, (Figura 8) , obedeceram aos critérios de inclusdo deste
estudo. A extracdo do DNA genémico foi realizada a partir do sague dos animais, usando o
kit comercial llustra Blood Genomic Prep Mini Spin® (GE Healthcare, UK) conforme
instrugbes do fabricante, (Apéndice 01). A concentragdo do DNA foi determinada (em
ng/mL), assim como seu grau de pureza (relagcdo entre as densidades éticas a 260 e 280nm)

utilizando-se espectrofotdmetro (Nanodrop - Thermo Fisher Scientifc, Waltham, EUA).

Figura 8: Procedimento de coleta de sangue por puncdo da artéria coccigea media. Sistema a vacuo.
Fonte: Arquivo préprio, 2017.
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4.4 -Avaliagdes dos SNPs e amplificacéo por PCR em tempo real

Apls a extracdo e obtencdo de DNA, as regibes genbmicas alvos para 0s
polirmorfismos (Tabela 01) foram amplificadas por PCR em tempo real usando-se o sistema
TagMan® Assays (Applied Biosystems), conforme instru¢cbes do fabricante. “A PCR
quantitativa em tempo real é extremamente precisa e menos trabalhosa do que os métodos de
PCR quantitativos atuais”, (HEID,1996) . Dentro das vantagens que a gRT-PCR , podemos
citar:

» Reducéo do risco de contaminacgéo cruzada
» Técnica rapida, que permite resultados rapidos.

> E de facil execucfo, associada a excelente sensibilidade e especificidade.

As desvantagens da utilizacdo da tecnologias de amplificacdes por gRT-PCR € seu
uso limitado devido aos custos relacionados aos reagentes e, principalmente, aos sistemas de

deteccdo empregados (sondas e primers).

Tabela 1: Padrdo dos polimorfismos por substituicdo de nucleotideos (SNPs) da interleucina 8 que serdo
avaliados nos bovinos.

DGATL1/SNP Posicdo no gene Substituicdo
rs471462296 Chr 14:1795434 AlG
rs456245081 Chr 14:1795428 A/G
rs438495570 Chr 14:1795436 CIG

Chr: Cromossomo

As reacdes foram realizadas em tubos de 0,2 ml, preparando-se misturas (Tabela 02)
para cada amostra, contendo o DNA extraido e 0os componentes que reproduzem um meio

para a amplificacdo do mesmo, completando o volume final de 50 L.

Tabela 2: Componentes da reacdo de PCR em tempo real.

Componentes Volume Concentragéo Final
TagMan Universal PCR Master Mix (2X) 5,00 uL 1X
Primer and TagMan Probe dye mix (20 X) 0,75 puL 1X
DNA molde (Amostra) 1,00 pL 20 ng
H20 Milli-Q 5,75 uL NA
Volume Final 15,00 pL
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Neste estudo, foram usados os primers e as sondas descritas na tabela 3.

Tabela 3: Sequéncia dos oligonucleotideos iniciadores da amplificacdo e das sondas VIC e FAM usados no
estudo

rs438495570 rs456245081 rs471462296
Primer F CGGCGGGCTACGACTT CGGCGGGCTACGACTT CGGCGGGCTACGACTT
Primer R CGCGACCCCGTCCTC CGCGACCCCGTCCTC CGCGACCCCGTCCTC
Sonda VIC TCGCCCATG[G]JCCTTA  ATGGCCTTAGT[T]CGCACC  CCCATGGCTT[TJAGTTC
Sonda FAM TCGCCCATG[C]JCCTTA  ATGGCCTTAGT[C]CGCACC  CCATGGCCTT[A]GTTC

Apdbs o preparo do mix de reacdo, as misturas foram submetidas ao procedimento de
termociclagem, utilizando o termocicladorStepOne® Real-Time PCR System (Thermo Fisher
Scientific, EUA) nas condicOes descritas na Tabela 6, para a amplificacdo dos polimorfismos

geneDGAT1 e na tabela 6 foram descritas as sondas e 0s primers usados no estudo.

Tabela 4: CondicGes de termociclagem, utilizadas na reacdo de PCR em tempo real para a amplificacdo da regido
de interesse.

Etapas Quantidade de Ciclos Condic0es
Desnaturacéo Inicial 1 60°C por 30 seg
Desnaturacéo Inicial 1 94°C por 10 min
Desnaturacéo 40 95°C por 15 seg
Anelamento/Extenséo 40 60°C por 1 min
Extensdo Final 1 60°C por 30 seg

Posteriormente, os produtos deqRT-PCR foram submetidos a andlise através do
software StepOne® Analyzer v.2.1. A identificacdo dos alelos foram realizados de acordo
com os padrbes do fabricante.Através das analises acima descritas serdo calculadas as

frequéncias para 0s SNPs testados.
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4.5- Analise dos dados

Os dados obtidos neste estudo foram tabulados usando o programa Microsoft Office
Excel 2010 e exportados para o programas SPSS® quando necessério. A anélise estatistica foi
realizada inicialmente através de dados descritivos como média, desvio e frequéncia.
Posteriormente, foi utilizado o teste Qui-Quadrado (y ?) para a anélise inferencial das
frequéncias genotipicas e alélicas entre os grupos estudados. Adicionalmente, foi aplicado o

teste T de Student na sanalises comparativas dos dados morfométricos avaliados.
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5- Resultados

5.1-Avaliac0es fenotipicas

Nas mensuracfes morfométricas dos 73 bovinos Nelore, os valores encontrados das

medidas observadas estdo descritos na Tabela 5.

Tabela 5: Mensuracfes morfométricas, Abi e CE, dos 73 bovinos Nelores

N PAI MAE ABi  CE
1 MBO 1216-CASSINO DE MARIPA JHY 8186 EUROPA JY 13 285
2 MBO 1216-CASSINO DE MARIPA JHY 8778 SUIGAJY 115 285
3 CSCN 10676 NAVIRAI FIV 10676/09 MRC 1807 NAJA 13 29
4 LBMN D4685 - D4685 DA MN JHY 8210 SAFADA JY 11 286
5  MBO 1216-CASSINO DE MARIPA JHY 8964 FABI PO JY 12 27
6 TECO 105 BITELO JHY 8716 AMAZONIA JY 13 28
7 TECO 105 BITELO OMC 7879 - OMEGA POI TED.PALM 117 29
8 QUIL 7308 -04 PO PERDIZES JHY 7022 BRIOSA JY 12 29
9 LBMN D4685 - D4685 DA MN JHY 8288 ARESTA JY 13 27.8
10 LBMN D4685 - D4685 DA MN VENTANIA JH-JY 8235 12 255
11 TECO 105 BITELO OMC 7879 - OMEGAPOI TED.PALM 99 255
12 LBMN D4685 - D4685 DA MN JHY 9019 -FOLHARA JY 112 225
13 CSCN 9022 -FUNCIONARIO NAVIRAI JHY 8341 JALLYANA PO JY 98 249
14 TECO 105 BITELO MAE -JHY 8998 -BERILLA JY 112 255
15 QUIL 7308 -04 PO PERDIZES JHY 9002 CHARLENA JY 116 30
16  MANAC 2569 - C 2569 DA MN JHY 9018 - DOMADA JY 119 255
17 TECO 105 BITELO JHY 9119 LIGADA PO JY 11 274
18 MBO 1216-CASSINO DE MARIPA JHY 8830 ANXOVA JY 11 25
19 CSCN 9022 -FUNCIONARIO NAVIRAI JHY 5422 BIKARA JY 12 29
20  MBO 1216-CASSINO DE MARIPA JHY 8871 MILA JY JY 13 28
21 LBMN D4685 - D4685 DA MN JHY 7055 PASSISTA TE PO JY 98 257
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22 CSCN 9022 -FUNCIONARIO NAVIRAI

23

24
25
26

27

28

29

30

31

32

33

34

35

36

37

38

39

40

41

42

43

44

45

47

48

LBMN D4685 - D4685 DA MN

QUIL 7308 -04 PO PERDIZES
LBMN D4685 - D4685 DA MN
TECO 105 BITELO

MBO 1216-CASSINO DE MARIPA
CSCC 2502 DONATO DE NIVIRAI
MANA C 2569 - C 2569 DA MN
MANA C 2569 - C 2569 DA MN
RDM 4012-MAIA FIV MAT
MBO 1216-CASSINO DE MARIPA
QUIL 7308 -04 PO PERDIZES
LBMN D4685 - D4685 DA MN
TECO 105 BITELO
COL A 6879-GANGES COL
QUIL 7308 -04 PO PERDIZES
LBMN D4685 - D4685 DA MN
COL A 6879-GANGES COL
QUIL 7308 -04 PO PERDIZES
LBMN D4685 - D4685 DA MN
LBMN D4685 - D4685 DA MN

LBMN D4685 - D4685 DA MN
LBMN D4685 - D4685 DA MN

CSCC 2502 DONATO DE NIVIRAI
RDM 4582-NUMARU FIV MAT

MANA C 2569 - C 2569 DA MN

JHY 5179 SINNA 1117 POl JY

JHY 9135 SIRIGUELA JY

JHY 4331 LAND 900 POI JY
JHY 7607 ASHARA JY
JHY 6986 CHELONIA TE JY

JHY 8993 CANDIDA JY

JHY 8410 INHACA JY

JHY 7624 ILUSAO TE JY

JHY 6580 KAMAYA PO JY

JHY 7931-RAFINHA JY

JHY 8756 AZURRA JY

JHY 8412 ESTIVAJY

JHY 6195-MELLINAJY

JHY 6752 LOCOMOTIVAJY

AGC IDIOGA AGCTE

JHY 6031 ATTIVAJY

JHY 9126 MAMONA JY

JHY 9910 BOTYMA

JHY 7674 - PEROBA TEJY

JHY 8581 FADA

JOJ-1403-TECA LARAPINTA

JHY 9092 FLOXADA JY
JHY 7443 BAIANA TE POJY

JHY 5743 HINDIA JY

JHY 6659 HELLO-JY

JHY 8997 PENTELA

12

10

12
10
10.3

11

9.1

12

9.6

11

12.7

11

9.8

11

13

21

10

10

9.5

12

10.2

10.7

11.5

115

10.8

25

27

24.5
23
23.8

24

26.7

27.5

20.7

23

28.6

25

23.5

25

25.5

30.5

245

12

26

26.9

24

255

26.5

26

235

245
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49 LBMN D4685 - D4685 DA MN

50 LBMN D4685 - D4685 DA MN

51 LBMN D4685 - D4685 DA MN

52 QUIL 7308 -04 PO PERDIZES
53 QUIL 7308 -04 PO PERDIZES
54 COL A 6879-GANGES COL

55 LBMN D4685 - D4685 DA MN

56 JHY 9048 EFETIVO FIV JY

57 QUIL 7308 -04 PO PERDIZES

58 LBMN D4685 - D4685 DA MN

59 CSCN 9022 -FUNCIONARIO NAVIRAI

60 MBO 1216-CASSINO DE MARIPA

61 QUIL 7308 -04 PO PERDIZES
62 TECO 105 BITELO
63 QUIL 7308 -04 PO PERDIZES
64 TECO 105 BITELO

65 MANA C 2569 - C 2569 DA MN

66 RDM 4012-MAIA FIV MAT
67 LBMN D1484 - D1484 DA MN

68 COL A 6879-GANGES COL
69 MBO 1216-CASSINO DE MARIPA
70 CSCN 9022 -FUNCIONARIO NAVIRAI

71 CSCN 9022 -FUNCIONARIO NAVIRAI

72 CSCN 9022 -FUNCIONARIO NAVIRAI

73 QUIL 7308 -04 PO PERDIZES

FSLU 1404 ABBITA FIV SANLU

JHY 8090 LADY PO JY

JHY 8739 - FABIAJY

JHY 9050 BENEMERITA JY

JHY 8214 - MALINKA FIV JY

JHY 8318 - MIRATAJI

JHY 8387 BELGICATEJY

JHY 8874 JALILEJY

JHY 5335-SAVALA JY

JHY 8455- CASEARA

JHY 8685 GOTIKA

JHY 8565 TIPICA

JHY 8696 TANGARA PO

JHY 9004 LENTILHA JY

JHY 7875 OTICATE JY

JHY 8659 AGRA

JHY 8488 DALILA

JHY 7093 NIKA TE

LBMN D1342-D1342 DA MN

JHY 8661 -TALHADA

JHY 8142 AURORA JY

JHY 6874 - ZUMBA TE PO JY

JHY 6192 LARAH JY

JHY 7427-DOLLY JY

JHY 8232 JADILA JY

14

11

10

10.3

12

10.3

9.2

9.7

10.5

10

10

12

10

10.7

9.7

11.7

11

10

11

11

10

12

27.5

25.7

19.5

21

26.5

27.5

25

23.8

22.5

27

245

245

245

21

235

21.3

245

22

23.1

22

23.5

20.5

22

255

26

Arquivo proprio, 2017.

Os animais do Grupo 1 e Grupo 2 que compuseram 0 presente estudo foram
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estratificados em funcdo da relagdo entre a ABI e CE. A tabela 6 a seguir é a a distribuicéo e
a média da ABi e CE dos animais em funcéo da distribuicéo entre os grupos 1 e 2.

Tabela 6: Anélise descritiva dos animais do estudo.

Grupo Estatistica descritiva ABI (cm) CE (cm)
Média 11,08 25,14
Gl-Nelore  pesyio Padrio 1,65 2,9
(n=73)
Amplitude Maxima 21,0 30,5
Minima 9,0 12,0
Média 11,0 23,0
G2-SRD Desvio Padrdo 1,42 2,07
(n=36)
Amplitude Maxima 15,0 27,0
Minima 9,0 20,0

SRD Sem raga definida

A anélise dos dados morfométricas pelo teste T de Student comparando 0s grupos
Nelore PO e bovinos SRD ,ndo indica que as diferencas encontradas sdo substantivamente

importantes para as variaveis ABi e CE (p <0,0001) .

5.2- Avaliagdo gendmica

Neste estudo, apresentamos os resultados da investigacdo da diversidade alélica e
genotipica de trés SNPs pertencentes ao gene DGAT1 em bovinos Nelore e sem raca definida.
Na tabela 4 foram relacionados os achados da genotipagem para 0s SNPs rs471462296 [G/A],
rs456245081 [A/G] e rs438495570 [C/G].

O teste do Qui-quadrado nao foi significativo (p > 0,05), revelando, portanto, que os
grupos de Nelore PO e de animais SRD ndo diferem quanto as frequéncias genotipicas e
alélicas encontradas. Nessa situagdo, ndo foram observados até 0 momento variagdes na
frequéncia alélica e genotipica para os animais amostrados (Grupo 1 e 2) e para os trés SNPs

usados no estudo, Quadro 07.
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Tabela 7: Frequéncia alélica e genotipica para os polimorfismos analisados para os dois grupos testados.

Grupo DGATI1/SNP  Frequéncia alélica Frequéncia genotipica
+ - +/+ +/- -/-
Gl- rs471462296 1,00 0,00 1,00 0.00 0,00
Nelore  rs456245081 1,00 0,00 1,00 0.00 0.00
(n=73)  rs438495570  0.50 0.50 0.00 1,00 0.00
G2-SRD rs471462296 1.00 0,00 1.00 0.00 0,00
(n_—36) rs456245081 1.00 0.00 1,00 0.00 0.00
- rs438495570 0.50 0.50 0.00 1,00 0.00
| |
n =nUmero de animais; + = Alelo selvagem; - = Alelo mutante; +/+ = Homozigoto para alelo selvagem; +/- =
Heterozigoto; -/- = Homozigoto para alelo mutante; SRD = Sem raca definida.
SNPS
NELORES SRD
rs438495570
[C/G]
rs456245081
[A/G]
rs471462296
[G/IA]

Fonte: Arquivo proprio, 2017.

|
Quadro 6: Alelo selvagem, cor verde + ; Alelo mutante Coér rosa —
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6- Discussao

Relatos de ZHANG et al., (1992) em bovinos da raca Jersey, verificou uma alta
variabilidade genética de diferentes SNPs em diferentes regides do gene DGAT1 (3’UTR,
Regides codantes e intrénicas) e que os polimorfismos de maiores frequéncias associavam-se
positivamente a fendtipos de interesse econdbmico para as caracteristicas de aptiddo leiteira,
gordura no leite e marmoreio.

Devido a grande importancia do papel do gene DGAT1, na sintese de triglicerideos e
seu envolvimento com caracteristica de deposi¢éo de gordura intramuscular e gordura de leite
tem-se observado muito interesse neste gene e no seu emprego como marcador molecular.
Entretanto, ndo foi possivel neste estudo associar as caracteristicas de perimetro escrotal e
abertura biisquiatica a variacbes genéticas do gene. O gene DGAT1, ndo influiu no
desenvolvimento morfol6gico dos bovinos avaliados, para SIMMONS (2013 pag.465),

Para SIMMONS (2013 p.465):

Muitas vezes conhecemos a sequéncia nucleotidica de um gene antes de
conhecermos sua fungéo ou sua distribuicdo em relagdo a sua frequéncia alélica ou

genotipica na populacdo estudada. E esse comportamento que embasa a
grande necessidade de desenvolver estudos de associagdo gendmica.

A descoberta de polimorfismos monomorficos éum cenario caracteristico para bovinos
gue apresentam sua aptidao resultante do cruzamento direcionado através da selecdo, o que
pode provocar como consequéncia uma diminuicdo da frequéncia alélica e por consequéncia a
diminuicdo da frequéncia genotipica provocada ao longo de cruzamentos consanguineos. No
trabalho de (LACORTE , 2006), foi avaliado a frequéncia genotipica do gene DGAT1 em
Bos indicus e em Bos taurus, aliada a estruturacdo de parentesco do rebanho e a estimativa da
endogamia do rebanho, concluindo que diferentes racas de Bos indicus (Gir, Guzera e
Nelore), apresentaram-se menos variadas geneticamente quando comparadas a outras racas
taurinas (Holandesa) . O tamanho amostral dos dois grupos e a selecdo para a melhorar os
animais entre os Nelores PO, podem ter contribuido para o monomorfismo genético
encontrado.

Em observacdes realizadas em rebanhos produzidos pelo sistema de melhoramento
animal convencional, quanto maior for o grau de parentesco entre 0s animais, maior sera a
probabilidade de que dois individuos tenham conservados grande parte de polimorfismos

(ELER, 2014). Ao observar a diversidade alélica e genotipica de marcadores associados as
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caracteristicas produtivas, € necessario conhecer a estrutura de parentesco da populacéo
estudada .Considerando a estrutura populacional como um dos principais agentes capaz de
alterar a diversidade alélica e genotipica, 0 comportamento apresentado neste trabalho pode
ser fruto de uma populacdo estruturada por um sistema de cruzamentos consanguineo e o
efeito deste sistema de cruzamento poderia estar conservando esta falta de variabilidade
genética nos 98bovinos genotipados.

A alta frequéncia de individuos homozigotos do alelo selvagem para os SNPs
rs471462296 [G/A], rs456245081 [A/G] e de heterozigotos para 0 SNPs rs438495570 [C/G]
em Nelore PO sugere utilidade limitada para a genotipagem destes polimorfismos para serem
usados programas de selecdo e melhoramento genético de rebanhos da raca, especialmente
com 0 objetivo de associar a ocorréncia dos SNPs as caracteristicas morfométricas e fatores
produtivos.

Os resultados do presente estudo sdo importantes para consolidar o conhecimento
acerca dos polimorfismos observados no gene DGAT1 para as diversas ragas do género Bos
taurus (taurus e indicus), permitindo escolhas adequadas e otimizadas dos SNPs, que marcam
caracteristicas de producdo e possam vir a ser uteis para promover a selecdo de rebanhos

assistida por marcadores moleculares.
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7- Conclusdes

As regides genémicas, que continham os SNPs avaliados neste estudo,apresentou-se
monomorfica e a variagdo de SNPs ndo foi observada, limitando seu uso como marcadores
moleculares para 0 Gene DGAT1 em Nelores PO e nos SRD.

O gendtipo dos bovinos amostrados ndo afetou as caracteristicas morfologicas
avaliadas (CE e ABI) ,existindo, portanto, outros efeitos genéticos e ndo genéticos que afetam

as caracteristicas estudadas em Nelore, as quais merecem ser investigadas.

49



8-Referéncias Bibliograficas

ANDERSEN, I. L;et al.The significance of theories in behavioural ecology for solving
problems in applied ethology — possibilities and limitations.Applied Animal Behaviour
Science, v.97, p. 85-104, 2006.Disponivel
em:<http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0168159105004016> Acessado em
28/02/2017.

ARAUJO, H.S;et al .Aspectos econémicos da producéo de bovinos de corte. Pesquisa.
Agropecuaria. Tropical., Goiania, v.42,n.1, p. 82-89, Mar. 2012. Disponivel
em:<http://www.scielo.br/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S1983-
40632012000100012&Ing=en&nrm=iso>. Acessado em 16 /01/2017.

BEGON,M.Ecologia: de individuos a ecossistemas. Editora artemed, 4 edi¢do, Porto
Alegre,2007, pag. 13.

BISHOP, M. D;et al. Rapid communication: restriction fragment length polymorphisms
in the bovine calpastatin gene.Journal of Animal Science, v. 71, n. 8, p. 2277,
1993.Disponivelem:<https://www.ars.usda.gov/ARSUserFiles/30400510/1993712277.pdf>A
cessado em 28/02/2017.

BOREM,A; CAIXETA, E.marcadores moleculares. Vigosa-MG.Editora UFV,2016.

CANAVEZ, F.C; etal. Genome Sequence and Assembly of Bos

indicus. JournalofHeredity. 2012;103(3):342-348.Disponivel
em:<https://academic.oup.com/jhered/article/103/3/342/851275/Genome-Sequence-and-
Assembly-of-Bos-indicus> Acessado em 21/02/2017.

CARDOSQO, F. F. Melhoramento Genético Participativo de Bovinos de Corte: Estratégias
para Pecuaristas Familiares. Circular Técnica, 36.EMBRAPA.2009. Disponivel
em:<https://ainfo.cnptia.embrapa.br/digital/bitstream/item/55807/1/CT36.pdf>. Acessado em
01/03/2017.

CASES, S; SMITH, S.J.; ZHENG, Y.W; et al. Identification of a gene encoding an acyl
CoA: diacylglycerol acyltransferase, a key enzyme in triacylglycerol synthesis.Proc. Natl.
Acad. Sci. USA, v.95, p.13018-13023, 1998. Disponivel
em:<https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC23692/> Acessado em 01/03/2017.

COSTA E SILVA,; et al. Selecao de touros para reproducao a campo: novas perspectivas.
Revista Bras. Reprodugdo Animal. Belo Horizonte, v, 39, nl, p 22-31.2015. Disponivel em
<www.cbra.org.br > Acessado em 01/03/2017.

CATUNDAA.G.V.; LIMAF.R.G; LIMA,LC.S. O papel da leptina na reproducéo dos
ruminantes.Rev. Bras. Reprod. Anim., Belo Horizonte, v.38, n.1, p.3-9, jan./mar.2014.
Disponivel em: <http://www.cbra.org.br/pages/publicacoes/rbra/v38n1/pag3-

50


http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0168159105004016
http://www.scielo.br/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S1983-40632012000100012&lng=en&nrm=iso
http://www.scielo.br/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S1983-40632012000100012&lng=en&nrm=iso
https://www.ars.usda.gov/ARSUserFiles/30400510/1993712277.pdf
https://academic.oup.com/jhered/article/103/3/342/851275/Genome-Sequence-and-Assembly-of-Bos-indicus
https://academic.oup.com/jhered/article/103/3/342/851275/Genome-Sequence-and-Assembly-of-Bos-indicus
https://ainfo.cnptia.embrapa.br/digital/bitstream/item/55807/1/CT36.pdf
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC23692/
http://www.cbra.org.br/
http://www.cbra.org.br/pages/publicacoes/rbra/v38n1/pag3-9(RB392%20Catunda).pdf

9(RB392%?20Catunda).pdf> Acessado em 28/02/2017.

COUTINHO, et al. Biotecnologia animal. Estud. av. [online]. 2010, vol.24, n.70, pp.123-
147. ISSN 0103-4014. http://dx.doi.org/10.1590/S0103-40142010000300009. Disponivel
em:<http://www.scielo.br/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S0103-40142010000300009>
Acessado em 02/03/2017.

CYRILLO,J. N.S.G; RAZZOK,A.G;FIGUEIREDO, L. A.; et al. Estimativas de tendéncias
e parametros genéticos do peso padronizado aos 378 dias de idade, medidas corporais e
perimetro escrotal de machos Nelore de Sertdozinho.Revista Brasileira de Zootecnia,SP.
v. 30, n. 1, p. 56-65, 2001.Disponivel
em:<http://www.scielo.br/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S1516-35982001000100010>,
Acessado em 01/03/2017.

da CRUZ, A. S.Estudo de associacdo ampla do genoma bovino para lactacdo ajustada em
305 dias em Girolando. Tese de doutorado. Universidade Federal de Goias (UFG)(ICB).
Goiania.GO, 2015.Acessado em
https://repositorio.bc.ufg.br/tede/bitstream/tede/5663/5/Tese%20-
%20Alex%20Silva%20da%20Cruz%20-%202015.pdf . Em 06/05/2017.

DAL-FARRA, R. A; et al.Fatores de Correcdo do Perimetro Escrotal para Efeitos de
Idade e Peso ao Sobreano de Tourinhos Nelore.R. Bras. Zootec., v.27, n.6, p.1092 -1096,
1998.  Disponivel  em:<http://repositorio.unesp.br/bitstream/handle/11449/65547/2-s2.0-
0347204753.pdf?sequence=1&isAllowed=y> Acessado em 03.03.2017.

DEKKERS, J. C. M. Commercial application of marker- and gene-assisted selection in
livestock: Strategies and lessons. Journal of Animal Science Nebraska,
2004.Vol. 82 No. 13_suppl, p. E313-E328. Disponivel em:
<https://www.animalsciencepublications.org/publications/select-items>. Acessado em
25/02/2017.

DEUTSCHER, G. H. Using pelvic measurements to reduce dystocia in

heifers. Modernveterinary practice.Agri.fao.org (USA), 1985. Disponivel
em:<http://agris.fao.org/agris-search/search.do?f=1986/US/US86219.xml;US8637397>
Acessado em 28/02/2017.

DOLMATOVA,; et al. Association of cattle growth hormone gene polymorphism with
milk productivity. Genetika. Jun;47(6):814-20. 2011. Disponivel
em:<https://www.ncbi.nIm.nih.gov/pubmed/21866862> . Acessado em 28/02/2017

ELER, J.P.; SILVA, JAV., EVANS, J.L.;et al. Additive genetic relationships between
heifer pregnancy and scrotal circumference in Nellore cattle. Journal of Animal Science,
v.82, p.2519-2527,

2004. Disponivelem:<https://dl.sciencesocieties.org/publications/jas/abstracts/82/9/0822519>
. Acessado em 01/03/2017.

SCOTTI, E; et al. DGAT1 p.K232A polymorphism in dairy and dual purpose Italian
cattle breeds.ItalianJournalof Animal Science. 2009. Disponivel

51


http://www.cbra.org.br/pages/publicacoes/rbra/v38n1/pag3-9(RB392%20Catunda).pdf
http://www.scielo.br/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S0103-40142010000300009
http://www.scielo.br/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S1516-35982001000100010
https://repositorio.bc.ufg.br/tede/bitstream/tede/5663/5/Tese%20-%20Alex%20Silva%20da%20Cruz%20-%202015.pdf
https://repositorio.bc.ufg.br/tede/bitstream/tede/5663/5/Tese%20-%20Alex%20Silva%20da%20Cruz%20-%202015.pdf
http://repositorio.unesp.br/bitstream/handle/11449/65547/2-s2.0-0347204753.pdf?sequence=1&isAllowed=y
http://repositorio.unesp.br/bitstream/handle/11449/65547/2-s2.0-0347204753.pdf?sequence=1&isAllowed=y
https://www.animalsciencepublications.org/publications/select-items
http://agris.fao.org/agris-search/search.do?f=1986/US/US86219.xml;US8637397
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/21866862
https://dl.sciencesocieties.org/publications/jas/abstracts/82/9/0822519

em:<http://www.tandfonline.com/doi/full/10.4081/10.4081/ijas.2010.e16>. Acessado em
18/02/ 2016.

ESTEPHEN, et al.Genome sequencing of the extinct Eurasian wild aurochs,
Bosprimigenius, illuminates the phylogeography and evolution of cattle.Genome Biology
2015 16:234.DOI: 10.1186/513059-015-0790-2. Disponivel em:
<http://genomebiology.biomedcentral.com/articles/10.1186/s13059-015-0790-2>. Acessado
em 23/03/2016.

FAISCA, J. C.Elementos para a diagnose do sexo e idade em carcacas de
bovinos.Faculdade de Medicina Veterinaria, nacleo de Anatomia -DEMOC - CIISA — Rua
Prof. Cid dos Santos, Polo Universitario do Alto da Ajuda 1300 — 477. RPCV, 2002. Lisboa,
Portugal. Disponivel em:<http://www.fmv.ulisboa.pt/spcv/PDF/pdf9 202/11 RPCV543.pdf>.
Acessado em 25/02/2017.

FARIA, F.J.C., et al. Analise de polimorfismo do gene da somatotropina em vacas Nelore
e seu efeito sobre 0 peso a desmama de suas progénies. Arg. Bras. Med. Vet. Zootec., Belo
Horizonte , v. 51, n. 6, p. 565-570, Dec. 1999 .Disponivel
em:<http://www.scielo.br/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S0102-09351999000600011> .
Em 25/02/2017.

FERNANDES, A.R.M. et al. Composic¢do quimica e perfil de &cidos graxos da carne de
bovinos de diferentes condic¢des sexuais recebendo silagem de milho e concentrado ou
cana-de-acucar e concentrado contendo gréos de girassol. Revista Brasileira de Zootecnia,
v.38, n.4, p.705-712, 2009.Disponivel
em:<http://www.scielo.br/scielo.php?script=sci_arttext&pid=50102-
09351999000600011&Ing=en&nrm=iso&ting=pt> . Em 01/03/2017.

FERREIRA, C.B.B;et al .Diversidade genética molecular de progénies de
dendezeiro. Pesquisa Agropec. Brasileira., Brasilia, v. 47, n. 3, p. 378-384, Mar. 2012.
Disponivel em:<http://www.scielo.br/pdf/pab/v47n3/09.pdf>. Em 01/03/2017.

FERREIRA, M. E.; GRATTAPALLIA, D. Introducédo ao uso de marcadores moleculares
em analise genética. 3. ed. Brasilia: EMBRAPA-CENARGEN, 1998, 220 p.

FORTES, R.S.M.Polimorfismos dos genes CAPN1,CAST,LEP, TG E DGAT1 como
possiveis indicadores de qualidade da carne em bovinos zebuinos e cruzados abatidos em
idade jovem 2007. Tese de Doutorado. Universidade de Sdo Paulo, SP. Disponivel
em:<http://canchim.com.br/biblioteca/teses/Qualidade%20de%20carne%20e%20de%20carca
%ET7a/Trab.%20Polimorfismo.pdf> Acessado em 01/03/2017.

GARCIA, J. F; PORTO-NETO, L. P. Uso de marcadores moleculares em programas de
transferéncia de embrides. Acta ScientiaeVeterinariae, 34 (Supl 1), 197-203, 2006
Disponivel em: .<http://www.ufrgs.br/actavet/34-

suple/Anais%20INGLES sbhte2006%20Inicial.pdf> Acessado em 01/03/2017.

GODOQY, T. F. Identificacdo de Polimorfismos em regido do cromossomo 2 da galinha
52


http://www.tandfonline.com/doi/full/10.4081/10.4081/ijas.2010.e16
http://genomebiology.biomedcentral.com/articles/10.1186/s13059-015-0790-2
http://www.fmv.ulisboa.pt/spcv/PDF/pdf9_202/11_RPCV543.pdf
http://www.scielo.br/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S0102-09351999000600011
http://www.scielo.br/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S0102-09351999000600011&lng=en&nrm=iso&tlng=pt
http://www.scielo.br/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S0102-09351999000600011&lng=en&nrm=iso&tlng=pt
http://www.scielo.br/pdf/pab/v47n3/09.pdf
http://canchim.com.br/biblioteca/teses/Qualidade%20de%20carne%20e%20de%20carca%E7a/Trab.%20Polimorfismo.pdf
http://canchim.com.br/biblioteca/teses/Qualidade%20de%20carne%20e%20de%20carca%E7a/Trab.%20Polimorfismo.pdf
http://www.ufrgs.br/actavet/34-suple/Anais%20INGLES_sbte2006%20Inicial.pdf
http://www.ufrgs.br/actavet/34-suple/Anais%20INGLES_sbte2006%20Inicial.pdf

associado a deposi¢cdo de muasculo. Dissertagdo de Mestrado. Escola Superior de Agricultura
“Luiz de Queiroz”, Piracicaba. 2014. Disponivel
em:<http://www.bv.fapesp.br/pt/publicacao/91043/identificacao-de-polimorfismos-em-
regiao-do-cromossomo-2-da/> Acessado em 27/02/2017

GRISART,B; et al. Positional Candidate Cloning of a QTL in Dairy Cattle: Identification
of a Missense Mutation in the Bovine DGAT1 Gene with Major Effect on Milk Yield and
Composition. Genome Res. 2002 Feb;12(2):222-31. Disponivel em:
<http://genome.cshlp.org/content/12/2/222.long> . Acessado em 02/03/2017.

GRISART, B;et al. Genetic and functional confirmation of the causality of the DGAT1
K232A guantitative trait nucleotide in affecting milk yield and composition. Proc. Natl.
Acad. Sci. 101: 2398-2403. 2004. Disponivel em:
<http://www.pnas.org/content/101/8/2398.abstract?ijkey=1448ec18f072fe61114c10ff360d85a
b8ec92dfb&keytype2=tf ipsecsha> Acessado em 01/03/2017.

HAVEL,P. J. Peripheral Signals Conveying Metabolic Information to the Brain: Short-
Term and Long-Term Regulation of Food Intake and Energy Homeostasis.Biologia
Experimental e Medicina .Vol. 226, Edicdo 11, pp. 963 — 977. Disponivel em:
http://journals.sagepub.com/doi/abs/10.1177/153537020122601102> Acessado em
02/03/2017.

HEID,C A, et al. Real time quantitative PCR. Access the most recent version at
d0i:10.1101/gr.6.10.986 Genome Res. 1996 6: 986-994. Disponivel
em:<http://genome.cshlp.org/content/6/10/986.long>. Acessado em 17/02/2017.

HOCQUETTE,J.F, et al. Recent advances in cattle functional genomics and their
application to beef quality. The Iternational Journal of Animal Sciences. Sonepat V.1, pag.
159-173, 2007.Disponivelem:< https://www.cambridge.org/core/journals/animal/article/div-
classtitlerecent-advances-in-cattle-functional-genomics-and-their-application-to-beef-
qualitydiv/C46 AC39723CDEBDBF869474F7EB48ECB>Acessadoem 20/02/2017.

IWASAKI, S;MIYAKE ,M;HAYASHI, S. Effect of myostatin on chemokine expression in
regenerating skeletal muscle cells. CellsTissuesOrgans.;198):66-74. 2013 . Disponivel
em:<https://www.nchi.nlm.nih.gov/pubmed/23838214> .Acesssado em01/03/2017.

JOHNSTON, DJ ; GRASER H.U. Estimated gene frequencies of Gene markers and their
size of effects on meat tenderness, marbling, and feed efficiency in temperate and
tropical beef cattle breeds across a range of production systems.doi:10.2527/jas.2009-
2305. Journalof Animal Sciences. 88: 1917-1935. Doi: 10.2527 / jas.2009-2305. Disponivel
em:<https://www.animalsciencepublications.org/publications/jas/tocs/88/6> Acessado em
28/02/2017.

KENNETH J. L; et al.Real Time Quantitative PCR.Genome Res. 1996. 6: 986-994.
Disponivel em:<http://genome.cshlp.org/content/6/10/986.full.pdf+htmI> .Acessadoem:
03/03/2017.

KUHN C;THALLER, G; WINTER, A; et al. Evidence for multiple alleles at the DGAT1
53


http://www.bv.fapesp.br/pt/publicacao/91043/identificacao-de-polimorfismos-em-regiao-do-cromossomo-2-da/
http://www.bv.fapesp.br/pt/publicacao/91043/identificacao-de-polimorfismos-em-regiao-do-cromossomo-2-da/
http://genome.cshlp.org/search?author1=Bernard+Grisart&sortspec=date&submit=Submit
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/11827942
http://genome.cshlp.org/content/12/2/222.long
http://www.pnas.org/content/101/8/2398.abstract?ijkey=1448ec18f072fe61114c10ff360d85ab8ec92dfb&keytype2=tf_ipsecsha
http://www.pnas.org/content/101/8/2398.abstract?ijkey=1448ec18f072fe61114c10ff360d85ab8ec92dfb&keytype2=tf_ipsecsha
http://journals.sagepub.com/doi/abs/10.1177/153537020122601102
http://genome.cshlp.org/content/6/10/986.long
https://www.cambridge.org/core/journals/animal/article/div-classtitlerecent-advances-in-cattle-functional-genomics-and-their-application-to-beef-qualitydiv/C46AC39723CDE8DBF869474F7EB48ECB
https://www.cambridge.org/core/journals/animal/article/div-classtitlerecent-advances-in-cattle-functional-genomics-and-their-application-to-beef-qualitydiv/C46AC39723CDE8DBF869474F7EB48ECB
https://www.cambridge.org/core/journals/animal/article/div-classtitlerecent-advances-in-cattle-functional-genomics-and-their-application-to-beef-qualitydiv/C46AC39723CDE8DBF869474F7EB48ECB
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/23838214%3e
https://www.animalsciencepublications.org/publications/jas/tocs/88/6
http://genome.cshlp.org/content/6/10/986.full.pdf+html

locus better explains a quantitative trait locus with major effect on milk fat content in
cattle. Genetics. 2004;167(4):1873-1881. doi:10.1534/genetics.103.022749. Disponivel em:
<https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC1470998/> Acessado em: 03./03/2017.

KWOK, P.Y; etal. Single nucleotide polymorphism libraries: why and how are we
building them?Molecular MedicineToday, v. 5, p. 538-543, 1999. Disponivel
em:http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S1357431099016019>Acessado em
01/03/2017.

LACORTE,G.A. Caracterizacao dos polimorfismos DGAT1 K232a e DGAT1 VNTR em
racas bovinas. Dissertacdo apresentada ao Curso de Mestrado em Genética do Instituto de
Ciéncias Bioldgicas da Universidade Federal de Minas Gerais,2006.Disponivel
em:<http://www.pggenetica.ich.ufmg.br/defesas/53M.PDF> . Acessado 04/03/2017.

LINN,S; ARBER, W. Host specificity of DNA produced by Escherichia coli, X. In vitro
restricion of phage fd replicative form. Proceding of the National Academy of Sciences,
v.59, p. 1300-1306, 1968.Disponivelem:
<https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC224867/>. Acessado em 04/03/2017.

LOPES, B.C;et al.Genética bovina brasileira: mercado internacional e mapeamento das
competéncias e tecnologias mineiras. Uberaba: Fapemig, 2012.

LUPTON,J.C. Angora Goats: Production and Management.texas. A & M
University.SanAngelo.Texas.usa.In: Encyclopedia of Animal Science, pag 13. Disponivel
em:<Link> Acessado 21/02/2017.

MARKERT,C.L.; MOLLER,F. Multiple forms of enzymes tissue, ontogenetic and
especific patterns. Proceeding of the National Academy of Sciences, v 45, p. 753-
62,1959.Disponivelem: <http://www.nasonline.org/publications/biographical-
memoirs/memoir-pdfs/markert-clement-1.pdf>Acessoem 03/03/2017.

RIPOLIA,R. M. P; CORVAB, G.B. Analysis of a polymorphism in the DGAT1 gene in 14
cattle breeds through PCR-SSCP methods. Volume 80, Issue 3, June 2006, Pages 287—
290.

MEIRA, C.T.ldentificacdo de regides gendmicas selecionadas de forma divergente em
equinos Quarto de Milha de corrida e trabalho. Tese de Doutorado. Universidade
Estadual Paulista,Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias. Joboticabal.2014.
Disponivel
em:<https://www.capes.gov.br/images/stories/download/pct/mencoeshonrosas/223281.pdf>
Acessado em 27/02/2017.

MOORE, S. S; et al. Fine mapping of quantitative trait loci and assessment of positional
candidate genes for backfat on bovine chromosome 14 in a commercial line of Bos
taurus. Journalof Animal Science 81:1919-1925. doi:10.2527/2003.8181919x,2003.
Disponivel em:<https://dl.sciencesocieties.org/publications/jas/abstracts/81/8/0811919>.
Acessado em 04/03/2017.

54


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC1470998/
http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S1357431099016019
http://www.pggenetica.icb.ufmg.br/defesas/53M.PDF
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC224867/
https://books.google.com.br/books?id=1SQl7Ao3mHoC&pg=PA244&lpg=PA244&dq=REED,+C.+A.+The+beginnings+of+animal+domestication.+In:+MASON,+I.+L.+(Ed).&source=bl&ots=B9TiMBqi3U&sig=pAi9josHup3pgjc4scHCiXMTMZ4&hl=pt-BR&sa=X&ved=0ahUKEwiPpYua1p_SAhWDEZAKHaqdDGwQ6AEIHTAA%23v=onepage&q=REED%2C%20C.%20A.%20The%20beginnings%20of%20animal%20domestication.%20In%3A%20MASON%2C%20I.%20L.%20(Ed).&f=false
http://www.nasonline.org/publications/biographical-memoirs/memoir-pdfs/markert-clement-l.pdf
http://www.nasonline.org/publications/biographical-memoirs/memoir-pdfs/markert-clement-l.pdf
https://www.capes.gov.br/images/stories/download/pct/mencoeshonrosas/223281.pdf
https://dl.sciencesocieties.org/publications/jas/abstracts/81/8/0811919

NAKAYA, H.L; et al. Genome mapping and expression analyses of human intronic
noncoding RNAs reveal tissue-specific patterns and enrichment in genes related to
regulation of transcription. GenomeBiology, v.8, 2007. Doi:10.1186/gb-2007-8-3-r43.
Disponivel em:<http://genomebiology.biomedcentral.com/articles/10.1186/gb-2007-8-3-r43>
Acessado em 04/3/2017.

OKUDA, H.T;et al. Aspectos de pelvimetria e pelviologia em fémeas de bovinos da raga
guzera (Bos indicus - LINNAEUS, 1758). Brazilian Journal of Veterinary Research and
Animal Science, Brasil, v. 31, n. 3-4, p. 181-185, dec. 1994. ISSN 1678-4456. Disponivel em:
<http://www.revistas.usp.br/bjvras/article/view/52062/56112>. Acessado em: 26 /02/ 2017.

OLIVEIRA, J.H; et al. Nelore: Base Genética e Evolucéo Seletiva no Brasil. Documento
49. Documentos/EMBRAPA CERRADOS, Planaltina-,DF.2002.

OLIVEIRA, L.F.; GHELLER, V.A.Avaliacdo de medidas pélvicas internas de vacas
holandesas do estado de Minas Gerais, Brasil. Ciéncia Animal Brasileira, [S.1.], p. 802 -
807, out. 2009. ISSN 1809-6891. Disponivel em:
<https://www.revistas.ufg.br/vet/article/view/7906/5760>. Acessado em: 26 /02/2017.

QUEIROZ, S.A. Introducéo ao Melhoramento Genético de Bovinos de
Corte.Guaiba:Agrolivros,pag 20. 2012.

REED, C. A. The beginnings of animal dosmestication. In: MANSON, I. L.
(Ed).Evolution of domesticated animals. London: Longman, 1984, p 1-6.

REZENDE, L.R. Expressao de genes relacionados ao metabolismo de lacionados ao
metabolismo de vitamina D3 mediante suplementacéo e estudo de associa¢cdo com a
maciez da carne em bovinos da raca Nelore. Dissertacdo de Mestrado. Escola Superior de
Agricultura “Luiz de Queiroz”. Piracicaba, 2011.Disponivel
em:<file:///E:/Downloads/Lilian_Ribeiro_Rezende versao_revisada.pdf>Aceessado em
20/02/2017.

RIPOLI, M.V; et al. Analysis of a polymorphism in the DGAT1 gene in 14 cattle breeds
through PCR-SSCP methods. Res. Vet. Sci.2006.80: 287-290, 2006. Disponivel em:
<http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0034528805001530> . Acessado em
04/03/2017.

S.KONIG; et al.Economic evaluation of genomic breeding programs. J. DairySci. 92:382—
391 doi:10.3168/jds.2008-1310 © American Dairy Science Association,
2009.<https://www.researchgate.net/publication/23699378 Economic_evaluation_of _genomi
c_breeding_programs>Acessadoem 26/01/2017.

CLARK ,S.A.The effect of genomic information on optimal contribution selection in
livestock breeding programs. GeneticsSelection Evolutio,2013. Disponivel em:
<https://gsejournal.biomedcentral.com/articles/10.1186/1297-9686-45-44>. Acessado
26/01/2017.

55


http://genomebiology.biomedcentral.com/articles/10.1186/gb-2007-8-3-r43
http://www.revistas.usp.br/bjvras/article/view/52062/56112
https://www.revistas.ufg.br/vet/article/view/7906/5760
file:///E:/Downloads/Lilian_Ribeiro_Rezende_versao_revisada.pdf
http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0034528805001530
https://www.researchgate.net/publication/23699378_Economic_evaluation_of_genomic_breeding_programs
https://www.researchgate.net/publication/23699378_Economic_evaluation_of_genomic_breeding_programs
https://gsejournal.biomedcentral.com/articles/10.1186/1297-9686-45-44

SANTIAGO, A.A.Gado Nelore 100 Anos de Selecéo. Editora dos Criadores. Sdo
Paulo.1987.

SILVA, L. R. A. Agropecuaria moderna em Uberaba-MG: Produc&o, consumo
produtivo e especializacdo territorial. Relatorio Final de Iniciacao Cientifica. CNPg-
UFU, 2012. Disponivel em: <file:///E:/Downloads/ME4886503COR.pdf> . Acessado em
28/02/2017.

SNUSTAD, D. P; SIMMONS, M. J. FUNDAMENTOS DE GENETICA. Ed. Guanabara
Koogan, 6 ed. Rio de Janeiro, 2013, pag.465.

SIQUEIRA, J.B. ; et al. Relac&o entre perimetro escrotal e caracteristicas produtivas e
reprodutivas em bovinos de corte: uma revisdo. Rev. Bras. Reprod. Anim., Belo Horizonte,
v.37, n.1, p.3-13, jan./mar. 2013. Disponivel
em:<http://www.cbra.org.br/pages/publicacoes/rbra/v37n1/p3-13%20(RB262).pdf> Acessado
em 02.03.2017.

TANTIA, M. S; et a. DGAT1 and ABCG2 polymorphism in Indian cattle (Bos indicus)
and buffalo (Bubalusbubalis) breeds.BMC Veterinary Research20062:32 .DOI:
10.1186/1746-6148-2-32.2006. Disponivel
em:<http://bmcvetres.biomedcentral.com/articles/10.1186/1746-6148-2-32> Acessado em
28/02/2017.

THALER,G; et al. DGAT1, a new positional and functional candidate gene for
intramuscular fat deposition in cattle. Animal Genetics, 34: 354—357. doi:10.1046/j.1365-
2052.2003.01011.x.Disponivel em:<http://onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1046/].1365-
2052.2003.01011.x/abstract> Acessado em 01./03/2017.

TOLEDO, L.R; etal. S. Trait locus for meat tenderness. Journalof Animal Science, v. 78,
n. 10, p. 2589-2594, 2000.

MEUWISSEN ,T. H. E.; HAYES, B. J; GODDARD, M. E. Bovine CAPN1 maps to a
region of BTA29 containing a quantitative Genome-Wide Dense Marker Maps.
GENETICS,April 1, 2001 vol. 157 no. 4 1819-1829. Disponivel em:
<http://www.genetics.org/content/157/4/1819.article-info>. Acessado 26/01/2017.

VIACAVA, C; et al. NELORE : o boi ecolégico que esta conquistando o mundo. Editora
Fundacao Peiropolis Ltda. Sdo Paulo,SP. 2000.

YONEKURA, S; HIROTA, S; MIYAZAKI, H; TOKUTAKE, Y. Subcellular Localization
and Polymorphism of Bovine FABP4 in Bovine Intramuscular Adipocytes.
AnimBiotechnol.;27(2):96-103. 2016.

ZHANG, W. & SMITH, C.Computer simulation of marker-assisted selection utilizing
linkage disequilibrium.Theor. Appl. Genet. 83: 813-820.1992.

ZHANG, L.P; GAN, Q.F; HOU, G.Y. Investigation of TG gene variants and their effects
56


file:///E:/Downloads/ME4886503COR.pdf
http://www.cbra.org.br/pages/publicacoes/rbra/v37n1/p3-13%20(RB262).pdf
http://bmcvetres.biomedcentral.com/articles/10.1186/1746-6148-2-32
http://onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1046/j.1365-2052.2003.01011.x/abstract
http://onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1046/j.1365-2052.2003.01011.x/abstract
http://www.genetics.org/content/157/4/1819.article-info

on growth, carcass composition, and meat quality traits in Chinese steers. GENET MOL
RES. MAY 22;14(2). 2015.

Sites acessados
ORGANIZACAO DAS NACOES UNIDAS PARA A ALIMENTACAO E

AGRICULTURA-FAO. Disponivel em:
<http://www.fao.org.br/download/PA20142015CB.pdf>. Acessado em 01.03.2017

Principais cortes brasileiros<http://www.hipertrofia.org/forum/topic/133957-qual-o-corte-
bovino-com-melhor-custo-beneficio/>Acessado em 15.02.2017

ABCZ. Associacgdo Brasileira dos Criadores de Zebu. Disponivel em:
<https://www.abczstat.com.br/comunicacoes/sumario/apresentacao/Sumario-racas-
NEL.htm>. Acesso 22.02.2017.

ABIEC, EXPORTACOES brasileiras de carne bovina, 2015. Disponivel em:
<http://www.abiec.com.br/download/Anual-2015-250515.pdf>. Acessado em: 20 jul. 2015.

IBGE, INSTITUTO BRASILEIRO DE GEOGRAFIA E ESTATISTICA. Diretoria de
Pesquisas, Coordenacao de Agropecudria, Pesquisa da Pecuaria Municipal 2015 e Pesquisa
Trimestral do Abate de Animais 2015. Disponivel em
:<http://biblioteca.ibge.gov.br/visualizacao/periodicos/84/ppm_2015 v43 br.pdf> Acessado
em 01/03/2017.

ONU,2017.0RGANIZACAO DAS NACOES UNIDAS.<https://nacoesunidas.org/pecuaria-
sustentavel-deve-se-tornar-norma-na-america-latina-e-caribe-diz-fao/>. Em 25.01.2017.

GENOMA BOVINO. Disponivel em: <http://www.animalgenome.org/cgi-
bin/QTLdb/BT/index> 01/03/2017.

SNP’S. Disponivelem :<https://www.ncbi.nlm.nih.gov/snp>>(dgatl AND
(bostaurus[Organism] AND (utr 5[Function_Class] OR splice 5[Function_Class])
Acessado em 09/05/2013.

57


http://www.fao.org.br/download/PA20142015CB.pdf
http://www.hipertrofia.org/forum/topic/133957-qual-o-corte-bovino-com-melhor-custo-beneficio/
http://www.hipertrofia.org/forum/topic/133957-qual-o-corte-bovino-com-melhor-custo-beneficio/
https://www.abczstat.com.br/comunicacoes/sumario/apresentacao/Sumario-racas-NEL.htm
https://www.abczstat.com.br/comunicacoes/sumario/apresentacao/Sumario-racas-NEL.htm
http://www.abiec.com.br/download/Anual-2015-250515.pdf
http://biblioteca.ibge.gov.br/visualizacao/periodicos/84/ppm_2015_v43_br.pdf
https://nacoesunidas.org/pecuaria-sustentavel-deve-se-tornar-norma-na-america-latina-e-caribe-diz-fao/
https://nacoesunidas.org/pecuaria-sustentavel-deve-se-tornar-norma-na-america-latina-e-caribe-diz-fao/
http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/BT/index
http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/BT/index
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/snp

9-Apéndices

Apéndice 01 - Protocolo de extracdo de DNA

1. Add 500 pl of Buffer AP1toa 1.5 mi microfuge tube.

vortexing at top speed for 10 seconds

Note: Vortexing is required for complete release of the genomic DNA

DNA in applications which require high molecular [

Note: To extract genomic DNA from clo

device. Vortex for 10 seconds to further dissolve the dried or clotted blood

Note: If blood volume is <200 pl, add deionized water or PBS to 200 pl.
3. Add 100 pl of Buffer AP2 and mix by vortexing at top speed for 10 seconds.

4. Centrifuge at 12,000< g for 10 minutes at ambient temperature to pellet cellular debris.

Pegas um Ticrotube com coluna de 2wl

from step 4 into the Miniprep column. Centrifuge at 6,000 <g for 1 minute.

room temperature for 2 minutes. Centrifuge at 6,000 < g for 1 minute

Note: Be sure that eihanol has been added to the W1A concentrate.

the ¢-force

- 1 minute.

Note: iMake sure that ethanol has been added into Buffer W2 concentrate.
centrifuge at 12,000 < g for 1 minute.
problems in subsequent enzymatic reactions

Microfuge tube. Centrifuge at 12,000 X g for 1 minute

i the genomic DNA. ‘{’Ompﬂ'n d( (lwcu‘.

Note: Pre-warming Buffer TE at 65°C will generally improve elution efficiently

or dried blood, place the sample in a mortar

dissolve the sample. Transfer the sample to a 1.5 ml Microfuge tube with a transfer pipette

2. Add 200ul of anti-coagulated whole blood. Close the cap of the Microfuge tube and mix by

Although vortexing will result in

limited shearing of the genomic DNA. it will have no effect upon the performance of the genomic

(ambien

temperature) and add 200 ul of 20 mM Tris, 10 mM EDTA., pH 8.5. Grind rapidly for 30 seconds to

disperse the sample. Add 500 ul of Buffer AP1 pre-neated 10 50°C and grind briefly or p pette to

or other

5. Place a Miniprep column into a 2 ml Microfuge tube. Pipette the clarified supernatant obtained

6. Discard the filtrate from the 2 ml Microfuge tube. Place the Miniprep coiumn back into the 2 ml
Microfuge tube. Pipette 700 pl of Buffer W1A into the Miniprep columin and allow to stand at

Note: If any liquid remains in the Miniprep column after centrifugation, extend the centrifuge time or increase

7. Discard the filtrate from the 2 ml Microfuge tube. Place the Miniprep column back into the 2 ml
Microfuge tube. Add 800 ul of Buffer W2 to the Miniprep column and centrifuge at 12,000 g for

— 8. Optional Step: Discard the filtrate from the 2 ml Microfuge tube. Place the Miniprep column
back into the 2 ml Microfuge tube. Add -500 ul of Buffer W2 to the Miniprep column anc

Note: Two washes with Buffer W2 are used to ensure the complete removal of salt. eliminating potential

9. Discard the filtrate from the 2 ml Microfuge tube. Place the Miniprep column back into the 2m

10. Place the Miniprep column into a 1.5 ml Microfuge tube (provided). Add 8'—!!0 ul of Buffer TE
Allow to stand at room temperature for 1 minute Centrifuge at 12.000 X g for 1 minute to elute
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Apéndice 02- Relagéo de Touro x Vaca

REG Relacdo Pai/M3e
animal |Data nascimento Nome do Pai
9801 17/09/2015 | MBO 1216-Cassino de Maripa
9859 13/10/2014 | MBO 1216-Cassino de Maripa
9865 20/10/2014 | MBO 1216-Cassino de Maripa
9881 04/11/2014 | MBO 1216-Cassino de Maripa 1/7
9894 09/11/2014 | MBO 1216-Cassino de Maripa
9967 25/12/2014 | MBO 1216-Cassino de Maripa
10000 01/02/2015 | MBO 1216-Cassino de Maripa
9798 14/09/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MIN
9825 23/09/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MIN
9828 23/09/2013 | LBMN D4685 - D4685 DA MIN
9838 03/10/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MN
9867 20/10/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MN
9868 20/10/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MIN
9873 22/10/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MN
9899 13/11/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MIN
9909 20/11/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MIN 1/18
9921 20/11/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MIN
9924 21/11/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MN
9926 26/11/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MIN
9927 26/11/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MIN
9936 27/11/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MN
9937 27/11/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MN
9938 27/11/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MIN
9952 13/12/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MN
9964 23/12/2014 | LBMN D4685 - D4685 DA MN
[_os9] 27/06/2014 | CSCN 10676 NAVIRAIFIV10676/09 | 11 |
9804 22/09/2014
9813 26/09/2014
9833 03/10/2014
9846 07/10/2014
9856 13/10/2014
9876 02/11/2014
9901 13/11/2014
9976 03/01/2015
9981 03/01/2015
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9820 28/09/2014
9850 13/10/2014
9871 20/10/2014
9897 13/11/2014
9907 15/11/2014
9914 20/11/2014
9929 26/11/2014
9945 04/12/2014
9949 13/12/2014
9963 23/01/2014
9970 27/12/2014
9979 03/01/2015
9845 07/10/2014 | CSCN 9022 -FuncionarioNavirai
9864 20/10/2014 | CSCN 9022 -FuncionarioNavirai
9866 20/10/2014 | CSCN 9022 -FuncionarioNavirai 1/6
9966 23/12/2014 | CSCN 9022 -FuncionarioNavirai
10003 09/02/2015 | CSCN 9022 -FuncionarioNavirai
10005 09/02/2015 | CSCN 9022 -FuncionarioNavirai
9851 13/10/2014
9889 04/11/2014
9890 09/11/2014
9932 26/11/2014
9983 03/01/2015
| 9930| 26/11/2014 | RDM 4582-NUMARU FIV MAT | 1/1 |
| 9987] 05/01/2015 | RDM 4012-MAIA FIV MAT | 1/1 |
[ osss] 05/11/2014 |ESGERSORDONATOIDEINIVINAT
9906 15/11/2014
9910 20/11/2014
9950 13/12/4014
9997 15/01/2015
| 9961 22/12/2014 | JHY 9048 EFETIVO FIV JY | 1/1 |
Arquivo proprio (2017).

Apéndice 03 - Principais Touros Genearcas, formadores do rebanho Brasileiro.
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CASTOR IMPORTAGAO DE 1883

O Castor foi introduzido no Brasil pelo pecuarista Manoel Lemgruber .
Fonte: SANTIAGO (1983)
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Cacique, touro zebu puro sangue, proprietdrio Joaquim Machado.

Fonte: <Propriedade de Joaquim Machado . <www.expoagrodefranca.com.br/zebu.asp>
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O genearca Taj Mahal foi introduzido no Brasil pelo selecionador Verissimo Costa Jr.
Fonte: OLIVEIRA( 2002)



O genearca Karvadi foi introduzido no Brasil pelo selecionador Torres Homem Rodrigues da Cunha.
Fonte: SANTIAGO (1983)

64



