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Resumo: O Canchim € uma raca composta, que foi criada procurando reunir a rusticidade do Nelore com
a produtividade do Charolés. Esta raca vem sendo incorporada como uma opg¢ao para produgdo de carne
no Brasil, entretanto € tardia em relacdo a deposicdo de gordura quando criada somente a pasto.
Pesquisas t€m sido realizadas com o objetivo identificar marcadores moleculares associados com a
variacdo da espessura de gordura subcutanea (EGS) em bovinos de corte. O gene FABP4 é candidato
para influenciar a caracteristica em questdo. O objetivo deste trabalho foi investigar a associagdo entre
um polimorfismo de tinica base (SNP) localizado no gene FABP4 e EGS em bovinos da raca Canchim.
Para essa andlise foram utilizados 558 bovinos da raga Canchim criados a pasto. A associagdo entre 0s
gendtipos dos marcadores e medidas de espessura de gordura subcutinea foi analisada com um modelo
animal, usando o método de maxima verossimilhanga restrita através do programa ASREML. Foi
observado efeito significativo (P<0,05) do SNP estudado sobre EGS nesta populagdo da raga Canchim.
Os resultados sugerem que a substitui¢cdo de um alelo G por um alelo A pode conduzir 2 uma diminuigdo
de 0,11 mm na média de EGS dessa populac@o da raca Canchim.
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Association study between a SNP of FABP4 gene and backfat thickness in a population of Canchim
breed.

Abstract: The Canchim cattle is a synthetic breed wich was developed aimed gather the Nellore rusticity
and Charolais productivity. This breed has been incorporated as an option for meat production in Brazil,
however have latter fat deposition under pasture. Studies has been conducted aiming identify molecular
markers associated with variation in backfat thickness (BFT) in beef cattle. The gene FABP4 is a
candidate for influencing this trait. The aim of this study was to investigate the association between a
single nucleotide polymorphism (SNP) located in the FABP4 gene and BFT in Canchim cattle. We used
558 bovines of Canchim breed created in the pasture grazing. The association between the genotypes and
phenotypic measures was analyzed with an animal model by restricted maximum likelihood method
using the software ASREML. We found a significant effect (P <0.05) of SNP studied on EGS in this
population of Canchim breed. The results suggest that the substitution of allele G by the allele A may

lead to a decrease of 0.11 mm of EGS mean in this population of Canchim breed.
Keywords: Canchim, fat deposition, molecular marker

Introducao
Um dos maiores desafios dos produtores brasileiros é a melhoria das caracteristicas determinantes
da qualidade das carcagcas bovinas. A espessura de gordura subcutinea (EGS) é importante na
conservacdo da carne, pois diminui os efeitos post — morten, atuando como isolante térmico impede que
as fibras musculares sofram intensa contracio e reduz as perdas por desidratacdo durante o resfriamento,
ajudando a conservar assim a cor e maciez da carne.
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Pesquisas tém sido realizadas com o objetivo de identificar marcadores moleculares associados
com a variacdo de EGS em bovinos de corte. Com o uso dos marcadores moleculares pretende-se
aumentar a eficiéncia da selecdo, antecipando o tempo de sele¢do, ou aumentando a acurdcia da selegdo
(Davis & Danise, 1998). O gene FABP4 (fatty acid binding protein 4) esta localizado no cromossomo 14
de bovinos, no qual hé relatos de QTLs para caracteristicas de produgdo. Este gene codifica uma pequena
proteina citoplasmdtica que liga longas cadeias de 4cidos graxos e outros ligantes hidrofébicos e
desempenha papel na regulacido da homeostase de lipideos e glicose (Michal et al.,2006).

O objetivo deste estudo foi investigar a associagcdo entre um SNP localizado no exon 2 do gene
FABP4 e a variacdo da EGS em bovinos da ragca Canchim.

Material e Métodos

Para este estudo foram utilizados 558 animais da raca Canchim (5/8 Charolés 3/8 Zebu) e do
grupo genético MA (filhos de touros Charolés e vacas 1/2 Canchim + 1/2 zebu), com média de 18 meses
de idade, criados a pasto. As imagens ultrassonograficas que fornecem as medidas de EGS (mm) foram
coletadas transversalmente no musculo Longissimus na regido entre a 12* e 13% costelas.

As amostras utilizadas para obtencdo de DNA dos touros foram oriundas de palhetas de sémen
congelado e, a extracdo do DNA foi realizada através do o método de desproteinacdo com solventes
organicos. Para os novilhos foram coletadas amostras de sangue dos animais, por pun¢do da jugular. As
extragdes do DNA foram realizadas a partir de leucécitos através do método salting out.

Para amplificacdo da regido do exon 2 do gene FABP4 que contém o SNP de interesse foi
utilizado os seguintes primers: foward: 5’AATACACACACACACACCTGCTC 3° e reverse:
5’AATACACACACACACACCTGCTC 3°. A endonuclease de restricio NmuCI foi utilizada para
genotipagem pelo método de PCR/RFLP. Animais que apresentam o gendtipo GG, possuem uma
substitui¢do de uma base adenina por uma guanina, que produz um sitio de restricdo adicional na regifo
amplificada e apresentam um padrdo de restricdo com trés fragmentos (72, 121 e 160 pares de bases).
Animais com o genétipo AA sdo caracterizados pelo padrio de restri¢do de dois fragmentos (160 e 193
pares de bases).

A associagdo entre o gendtipo do marcador e as medidas de EGS foi investigada utilizando um
modelo animal, através do método de mixima verossimilhancga restrita. Esta andlise foi realizada com a
utilizag@o do programa ASREML. Foram formados grupos contemporineos (GC) com as varidveis: ano
de nascimento, rebanho, grupo genético (CA ou MA) e sexo. O modelo incluiu os efeitos fixos de GC e
gendtipos, a idade do animal na data da medida (efeito linear) como covaridvel e os efeitos aleatdrios
genéticos aditivo direto e residual.

O efeito de substituicdo de alelo foi calculado como desvio do alelo com maior freqiiéncia. Foi
estimado pela substitui¢do do efeito de gendtipo por covaridveis representando o nimero de cada alelo
no gendtipo. Uma comparagdo entre o modelo contendo os gendtipos do marcador e o modelo usado nas
andlises de efeito de substitui¢do alélica foi realizada pelo teste de razdo de verossimilhanca para testar a
presenca de desvios de dominancia do modelo aditivo.

Resultados e Discussio
Foi encontrado para o marcador FABP4 frequéncia de 49,1% para o alelo A e 50,9% para o alelo
G, o que indica que o marcador tem boa distribui¢@o alélica, o que é desejdvel para estudos de
associacdo. Foi observado efeito significativo do marcador FABP4 (P<0,05) sobre EGS (Tabela 1).
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Tabela 1. Resultado da andlise de Maxima Verossimilhanga Restrita para o SNP avaliado em FABP4

Fontes de variacdo Grau de liberdade Valor de P
Média 1 <,001
GC 29 <,001
FABP4 2 0,014*
Idade 1 <,001

GL= Grau de liberdade; GC= Grupo de contemporaneos; ¥*P<0,05.

O gene FABP4 ¢ um candidato posicional e funcional para afetar a deposicdo de gordura, tendo
sido previamente associado com caracteristicas de gordura e composi¢do de dcidos graxos na carne.
Hoashi et al., (2008) encontraram associacio entre o gene FABP4 e composi¢do de dcido palmitoleico e
dcido linoleico, presentes na gordura intramuscular em bovinos. Michal et al., (2006) encontraram
associacdo significativa entre este gene e escores de marmoreio e deposi¢do de gordura subcutinea em
animais F2 originados do cruzamento Wagyu x Limousin. Cho et al., (2008) encontraram associagdo
entre dois SNPs localizados no gene FABP4 e deposicdo de gordura em bovinos nativos coreanos, sendo
que um dos SNPs é o mesmo abordado neste estudo.

A andlise de substituicdo alélica indicou efeito significativo (P=0,004). A média do efeito de
substitui¢do alélica foi igual a 0,11 mm. Os resultados sugerem que a substitui¢do de um alelo G por um
alelo A pode conduzir a uma diminui¢do de 0,11 mm na média de EGS dessa populagdo da raca
Canchim. O teste de comparacdo dos modelos completo (genétipo como efeito fixo) e reduzido (alelos
como co-varidvel em uma regressdo), realizado por maxima verossimilhanga restrita (REML), ndo
demonstrou diferenca significativa entre os mesmos. Fato que indica que o efeito do marcador em
FABP4 é somente aditivo, ndo possuindo efeitos de desvios de dominancia.

Conclusoes
Foi encontrada associagcdo significativa do FABP4 sobre EGS, caso esta associagdo sejam
comprovada em outras populacdes, esta informacdo pode ser utilizada para selecio destas caracteristicas
em programas de melhoramento da raca Canchim.
O marcador FABP4 apresentou efeito aditivo nesta andlise, o que o torna mais interessante para
utilizagd@o na selecao assistida por marcadores.
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