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Resumo: Objetivou-se analisar a frequéncia génica de mofismos dos genes estearoil-CoA
dessaturase (SCD1) e acido graxo sintase (FASNjifementes racas taurinas localmente adaptadas. Os
animais foram genotipados para os polimorfismo$@R4 A>G e g.16039 T>C do gene FASN pela
técnica de PCR-RFLP e os polimorfismos SCD1-702 G>ACD1-762 C>T do gene SCD1 por
sequenciamento. As frequéncias do haplétipo fawdr@w do gene FASN foi maior nas racas Crioula
Lageana e Caracu em relacdo as demais. Em relacgene SCD1, para o polimorfismo SCD1-702
A>G, as racas Curraleira, Crioula Lageana, e Paimarapresentaram menor frequéncia do alelo
favoravel A (0,05, 0,01 e 0,11) e para o polimeanfisSCD1-762 C>T, apresentam frequéncias mais altas
do alelo favoravel T de 0,39, 0,45 e 0,68, respastente. Devido a essas divergéncias entre as
frequéncias, sugeriu-se a validacdo desses SNPgladas fenotipicos. Houve uma alta variabilidade
genética dos polimorfismos avaliados nas ragasnmg#e adaptadas, evidenciando seu potencial de uso
em programas de melhoramento genético.

Palavras—chavebovinos,FASN, perfil de acidos graxos, qualidade de ca®@D1, SNP

Allele frequencies of polymorphisms of genes assated with lipid composition of the meat in
locally adapted taurine breeds

Abstract: The objective was to analyze the frequency of gpolymorphisms of stearoyl-CoA
desaturase (SCD1), and fatty acid synthase (FA8Njifferent taurine locally adapted. The animals
were genotyped for polymorphisms ¢g.16024 A>G arib@39 T>C FASN gene by PCR-RFLP and
polymorphisms SCD1-702 G>A and SCD1-762 C>T genBBky sequencing. The frequencies of TW,
considered favorable haplotype FASN gene was highkreeds Crioula Lageana and Caracu in relation
to others. Regarding the SCD1 gene, polymorphisfd1IS?02 A> G, breeds Curraleira, Criola Lageana
and Pantaneira showed lower frequency of favoraliéée A (0.05, 0.01 and 0.11) and SCD1-762 C> T,
have a favorable T allele frequencies of 0.39, @A8 0.68, respectively. Because of these diffaenc
between the frequencies suggested validating tBNSts with phenotypic data. There was a high genetic
variability of the evaluated polymorphisms in Idgahdapted breeds, showing its potential for use in
breeding programs.

Keywords: cattle, FASN, fatty acid profile, meat quality, SCCBNP

Introducéo

Os avangos na genética molecular, observados éuraniltimas décadas, levaram a identificacéo
de polimorfismos em genes que afetam a qualidadeadae e a composicdo de &cidos graxos.
Recentemente, foram publicados estudos sobre pdilsmms dos genes FASN e SCD1, que codificam o
complexo enzimatico acido graxo sintase e a enestearoil-CoA dessaturase, respectivamente. Foram
relatadas associagfes dos polimorfismos destes genevariacdes no perfil lipidico de carnes e ldé
bovinos. A composicdo de acidos graxos relaciongriseipalmente com as propriedades nutricionais
da carne, seus aspectos sensoriais e a estabitidalddiva.

Abe et al. (2009) identificaram duas SNPs mutagfieéxon 34 do gene FASN (g.16024A>G e
g.16039T>C) em bovinos Wagyu x Limousin, que debeam as substituicbes de aminoacidos treonina
(T) para alanina (A) e triptofano (W) para arginifi®). Estes polimorfismos apresentaram associa¢céo
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com a composicao lipidica na gordura intramuscuelam efeitos na redugdo de acidos graxos saturados
e aumento do monoinsaturado C18:1 (acido oléienmids o haplotipo TW considerado favoravel.

Taniguchi et al. (2004) identificaram trés SNPsQRF do quinto éxon do gene SCD1 nas
posicBes 702, 762 e 878 em bovinos da raca Wagyautacdo ndo-sinbnima SCD1-878 T>C gera a
substituicdo do aminoacido valina para alanina,ual doi associada ao aumento de acidos graxos
monoinsaturados (C14:1, C16:1 e C18:1) e reducdoodto de fusdo nos tecidos adiposos de bovinos
Wagyus. Pelos dados observados, Taniguchi et #04§2 presumiram que o0s polimorfismos
identificados no gene SCD1 estavam em desequiliieidigacdo podendo, por associacdo indireta,
determinar um SNP a partir dos demais. Estes autl@fniram os haplétipos “tipo Valina” (alelos GCT
respectivamente para as posicoes relatadas acimsiflerado selvagemoe“tipo Alanina” (alelos ATC)
considerado favoravel.

Levando-se em conta que ndo existem informacdes gsbkes SNPs em ragas bovinas localmente
adaptadas, o objetivo deste trabalho foi verifiaarfrequéncias alélicas de polimorfismos dos genes
FASN e SCD1 visando contribuir para a insergdong@smas no sistema produtivo.

Material e Métodos

Foi genotipado um total de 160 animais de racasoente adaptadas, sendo estas: Curraleiro —
CU (n=40), Crioulo Lageano — CL (n=40), Caracu — @A40) e Pantaneiro — PAN (n=40).

As genotipagens foram realizadas pela técnica d@-RELP (FASN) e por sequenciamento pelo
método de terminacéo de cadeia utilizando dideal@mtideos marcados com fluorocromos (SCD1). A
amplificacdo do gene FASN foi realizada compromer descrito por Abe et al. (2009), dando origem a
um fragmento de 336 pb o qual foi digerido comnzirea de restricAdihal para a deteccdo do
polimorfismo g.16024A>G (alelo A — ndo ha digestdalelo G — gera um fragmento de 262 pb) e, com
Ncil para o polimorfismo g.16039T>C. (alelo T — naodigestao e alelo C — fragmento de 247 bp). A
combinacdo dos gendtipos AA e TT resultam no hg@éTW/TW, dos gendtipos AG e TC no
haplétipo TW/AR e os genétipos GG e CC no haplo#R/AR. Os fragmentos de DNA digeridos
foram separados por eletroforese horizontal em dggiagarose%, corados com SyberGold (1:10.000)
exposto a luz ultravioleta.

O sequenciamento do fragmento do gene SCD1 fozaell em um sequenciador automatico
ABI-3130, da Applied Biosystems. Os eletroferogramas foramalisados por meio do programa
SeqScap® Software 2.1 (AppliedBiosystems) onde observou-se os sldlmss SNPs nas posicdes 702
pb e 762 pb, conforme descrito na literatura panduechi et al. (2004).

As frequéncias genotipicas e alélicas dos polimmdis do gene FASN e SCD1 foram obtidas por
contagem direta.

Resultados e Discussao
A frequéncia do haplétipo favoravel para o gene RA& maior em bovinos CL e CA (p<0.01,
Tabela 1). Este resultado é condizente com os tams na literatura para racas taurinas Kanedh et a
(2011). Este fato pode ser estar atribuido aolmkftriacdo (corte) dado a estas populacdes (Egdb,
2007). As racas PAN e CU apresentaram as mencggséincias de TW sendo que isto pode estar
relacionado com a introgresséo de genes zebuinesyaprreu no passado, nestas populacdes (Mariante
& Cavalcanti, 2006).

Para os SNPs do gene SCD1 (Tabela 1) verificoussgpgra o polimorfismo SCD1-702 A>G, as
racas CU, CL e PAN apresentam baixas frequéncieaedo favoravel A (0,05, 0,01 e 0,11), situacao
invertida para o SNP SCD1-762 C>T, onde as fredaério alelo favoravel T foram de 0,39, 0,45 e
0,68, respectivamente. Estes resultados demonsfnama utilizacdo da informacdo de apenas um dos
polimorfismos ndo seria capaz de determinar o aalmravel ou desfavoravel nestas racas. Este
resultado sugere que estes polimorfismos deverarsdisados individualmente e demonstram que, nas
ragas estudadas, pode ndo haver uma ligacdo carepliee estes SNPs conforme relatado por Tanigushi
et al. (2004) para a raga Wagyu. Desta forma, msiestudos, incluindo-se dados fenotipicos, séo
necessarios nas racas localmente adaptadas vigalidiar a associacdo dos polimorfismos estudados e
do polimorfismo SCD1-878 T>C com o0 aumento de &glaxos monoinsaturados.



X Simpoésio Brasileiro de Melhoramento Animal

Uberaba, MG - 18 a 23 de agosto de 2013

M A 2013

Tabela 1.Frequéncias haplotipicas, genotipicas e alélicaspdbmorfismos dos genes FASN e SCD1
nas racas Caracu (CA), Curraleira Pé-duro (CUpulaiLageana (CL) e Pantaneira (PAN)

Frequéncias do Frequéncias do
Frequéncias do gene FASN polimorfismo polimorfismo
Racas (n) SCD1-702 G>A SCD1-762 C>T
Haplotipica Alélica| Genotipica| Alélica  Genotipica Iélca
TW/TW | TW/AR | AR/AR | TW| AR | GG| AG| AA| G| A| cc| Tc| TT| C| T

CA (40) 0,05 0,45 0,50 | 0,2f 0,93 068 030 0,02 0,82 0,188(00,30| 0,02 0,82 0,18
CU (40) 0,02 0,13 0,85 | 0,09 091 0% 0410 | 095 005 p®EA2| 0,28 0,61 0,3p
CL (40) 0,05 0,55 0,40 | 0,3p0,68(0,80|0,20| - |0,90|0,10(0,23|0,65|0,12|0,55| 0,45
PAN (40)| 0,00 0,12 0,88 | 0,05 094 080 0418 0[02 0,89 0,107[00,50| 0,43 0,32 0,68

A variabilidade observada e a existéncia de aledgddtipos com potencialmente favoraveis nas
racas localmente adaptadas indica que as mesmasdposer Uteis em programas de melhoramento
animal que vissem a introgressao destes alelostiizgd em racas menos adaptadas ou que possuam
uma menor propor¢do dos mesmos. Caso seja comprestal associacao poder-se-4 buscar a insergdo e
o fomento destas ragas e seus produtos em nichoeado diferenciados — carne de qualidade com
potencial nutracéutico, por exemplo.

Conclusbtes
O presente trabalho demonstrou a existéncia de altaavariabilidade genética nas racas
taurinas localmente adaptadas, demonstrando o gialtete uso destas em futuros programas de
melhoramento. Para tanto, sugere-se que sejarmma@ad estudos visando a validacdo dos polimorfismos
avaliados.
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