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Mapa de ligacao do cromossomo 5
(BTA5) de bovinos mestigos provenientes
de cruzamento Holandés X Gir

A construgdo de mapas de ligacdo é uma etapa inicial importante para estudos de mapeamento de loci que
controlam caracteristicas quantitativas (do inglés QTL — Quantitative Trait Loci), e para posterior uso em
programas de sele¢do assistida por marcadores (MAS). Baseando-se em um mapa, € possivel saber a localizagdo
correta de um QTL, a partir dos genétipos marcadores adjacentes a esse QTL. No presente trabalho, foram
utilizados cerca de 300 animais F2 provenientes de cruzamentos entre touros parentais da raca Holandesa
e fémeas da raga Gir. Amostras de DNA desses animais foram colhidas, e utilizadas para genotipagem com
cinco marcadores microssatélites, distribuidos no cromossomo 5 com intervalo aproximado de cerca de 20
cM entre eles. Os marcadores foram escolhidos em fung¢do de sua posi¢io no cromossomo, utilizando como
referéncia o mapa do USDA (www.marc.usda.gov/genome), heterozigosidade dos holandeses, das fémeas
Gir e dos machos F1, e disponibilidade do marcador no Laboratério de Biotecnologia da Embrapa Pecudria
Sudeste. Ap6s a determinagdo do tamanho dos alelos em sequenciador automatico ABI 3100 Avant (Applied
Biosystems) e montagem dos heredogramas de cada familia, os dados obtidos foram utlizados para a criagdo
do mapa de liga¢do do cromossomo 5, com o uso do software CRIMAP (Green ¢t /., 1990). Como padrio
de qualidade na montagem do mapa, foi utilizado um LOD score de 3.0. Os marcadores foram ordenados na
seguinte sequéncia: BMS6026 — BM321 — BMS490 — BMS1617 — BMS1248, com as respectivas distancias de
43,3 -21,2 -16,9 — 40,4 cM entre os marcadores. O resultado foi um mapa de ligacio que apresentou uma
inversdo entre dois dos cinco marcadores (BMS490 e BMS1617) em relagdo ao mapa utilizado como referéncia,
além de diferencas quanto as distincias entre os marcadores. Esse resultado reforca a necessidade de se construir

mapas de ligacdo para os mesmos dados que serdo utilizados para mapeamento de QTLs. M
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