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Marcadores moleculares aplicados
ao programa de melhoramento
de bovinos da raca Canchim

Com o intuito de obter um rebanho mais produtivo e resistente 0 Médico Veterindrio e Zootecnista Dr. Antdnio
Teixeira Vianna, por meio de cruzamento entre a ragas, criou a raca Canchim, sendo constituida inicialmente por
aproximadamente 5/8 de alelos de Charolés e 3/8 de alelos de Zebu. Atualmente linhagens distintas da raca Canchim
sao mantidas na Embrapa Pecudria Sudeste em Sao Carlos. Uma das linhagens analisadas neste trabalho é constituida
por animais Canchim formados pelo cruzamento chamado “cruzamento cléssico”, entre animais Charolés e exemplares
de diferentes racas zebuinas. A outra linhagem, desenvolvida a partir de 1986, é composta por animais provenientes do
cruzamento entre Charolés, Nelore e Canchim selecionados, sendo os animais Canchim pertencentes a esta linhagem
também chamados “Canchim MA”. A composi¢ao genética dos animais oriundos do “cruzamento cldssico”, pertencentes
a linhagem antiga (G1), é de 62,5% de alelos Charolés e 37,5% de alelos zebuinos, enquanto os da linhagem atual
(G2) apresentam 65,7% de Charolés e 34,3% de Nelore. Tem se usado marcadores do tipo microssatélite para detec¢dao
de QTLs (Quantitative trait loci) devido a sua alta taxa de polimorfismo, a grande quantidade existente e por serem
amplamente distribuidos no genoma, sendo apropriados para estudos de caracterizagio populacional, verificagio de
parentesco e QTLs. Em trabalhos realizados anteriormente foram encontrados dois QTLs no cromossomo 5 (BTA 5)
afetando o peso dos animais da popula¢do G2. Para este trabalho os marcadores selecionados foram BMS1617 e BM490,
que segundo o mapa utilizado como referéncia (www.marc.usda.gov/genome) estariam préximos ao gene IGF-1 e que
expandiam o intervalo onde os QTLs haviam sido mapeados em direcio ao centrdmero. Foram analisados 624 animais
pertencentes a 20 familias das duas linhagens existentes na Embrapa Pecudria Sudeste. Amostras de DNA genémico
foram amplificadas pela técnica de PCR (Polymerase Chain Reaction) e analisadas em sequénciador automatico ABI
PRISM® 3100-Avant. Os dados fenotipicos (peso ao nascimento, peso a desmama, peso aos doze meses, valor genético
do peso ao nascimento, valor genético do peso a desmama e valor genético do peso aos doze meses) e dados de seis
marcadores foram utilizados em andlise de mapeamento por intervalo para multiplos marcadores com o software QTL
Express. No mapeamento de QTL, embora os valores do teste F fossem significativos apenas a 10%, houve indicios de
um QTL na mesma localiza¢do encontrado anteriormente por Machado et al., (2003) para peso ao nascimento, a 9,9
cM do gene IGF-1 (73 cM), e a 13cM do gene IGF-1 para valor genético de peso aos 12 meses na populacdo G2. Esses
resultados sugerem que a inclusdo de novos marcadores para estreitar um intervalo de QTL deve ser acompanhada do
aumento de tamanho amostral a fim de manter o poder de deteccio. M
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