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RESUMO - O efeito do polimorfismo Hinfl do gene PIT1 sobre caracteres de crescimento foi
investigado em 509 bovinos da raga Canchim, incluindo uma linhagem tradicional (GG1) e uma nova
(GG2). A interacao linhagem x gendétipo PIT1 sobre ganho médio diario do nascimento a desmama
(GMND) foi significativa (p < 0,05). As médias de GMND do genétipo (—/-) foram significativamente
superiores aos demais genotipos em GG2 (p < 0,05). Nao houve diferengas significativas entre as
médias dos gendtipos em GG1 sugerindo efeito indireto de QTLs (quantitative trait locus) ligados ao
gene PIT1, segregando apenas em GG2.

PALAVRAS-CHAVES: PIT1, fator de transcri¢do da pituitaria, RFLP, Bos taurus, ganho de peso

EFFECT OF PIT1 — HINFI ON AVERAGE DAILY GAIN FROM BIRTH TO WEANNING IN ANIMALS
FROM CANCHIM BOVINE BREED.

ABSTRACT - The effect of Hinfl polymorphism at the PIT1 gene on growth traits was investigated in
509 Canchim bovine, including a traditional line (GG1) and a new line (GG2). The interaction between
lineage and Pit-1 genotype was significant for average daily gain from birth to weaning (GMND)
(p<0.05). The GMND mean of genotype (-/-) was significantly superior to the other genotypes in GG2
(p<0.05). No differences could be attributed to Pit-1 genotype in GG1 suggesting the action of
quantitative trait locus linked to PIT1 segregating only in GG2.
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INTRODUGAO

A eficiéncia de produgdo de carne resulta da combinagdo entre os efeitos de fatores de
origem genética e de fatores de natureza ambiental. Os altos niveis de produg&o e os altos indices de
produtividade, portanto, dependem de melhorias tanto da composigdo genética dos animais quanto
das condi¢gdes ambientais de criagdo. A constituicdo genética dos animais, entretanto, & fator
determinante para o estabelecimento de programas efetivos de melhoramento animal.

A maioria dos caracteres econdmicos € condicionada por poligenes, atuando em conjunto na
determinacdo dos fenoétipos dos animais, e muito vulneravel a variagbes de natureza ambiental,
dificultando a identificagdo dos melhores gendtipos. Assim, os progressos genéticos em populagdes
dependem de metodologias desenvolvidas com o objetivo de compreender como as propriedades
observadas em populagdes sdo influenciadas pelas propriedades dos genes envolvidos e pelas
circunstancias ndo genéticas influenciando um carater métrico (Falconer & Mackay, 1996). O
desenvolvimento de marcadores genéticos distribuidos ao longo do genoma dos bovinos vem
permitindo a identificagdo de genes com efeitos sobre caracteristicas de produgéo, favorecendo a
maior eficiéncia de selegéo, tendo em vista que tais marcadores podem fornecer maior quantidade de
informagdes sobre os valores genéticos dos animais. Uma das abordagens para identificar esses
genes é a avaliagdo de polimorfismos em genes candidatos. O gene PIT1 pertence a um grupo de
genes que codificam proteinas envolvidas no desenvolvimento, dentre elas o fator de transcrigdo da
pituitéria, Pit-1. Ha fortes evidéncias da participagdo desse gene na ativagdo de outros genes
pituitérios relacionados ao crescimento de animais, como os genes GH, PRL, TSHp, além de sua
acdo na ativagéo do proprio gene PIT1 (Parmentier et al., 1999). A substituicdo de um alelo Hinfl (=)
por um alelo Hinfl (+) no locus PIT1, mostrou efeito significativo sobre a DEP direta e materna para o
carater peso ao nascer em um estudo com animais da raga Hereford (Moody et al.,1996). O objetivo
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do presente trabalho foi investigar o efeito do polimorfismo Hinfl do gene PIT71 sobre caracteres de
crescimento na raga Canchim.

MATERIAL E METODOS

Amostras de DNA de 509 animais da raga Canchim, nascidos entre os anos de 1998 e 2000 e
mantidos em regime de pastagem com suplementagdo mineral, pertencentes a Embrapa Pecuaria
Sudeste, situada em S&o Carlos-SP, foram utilizadas. Foram avaliadas duas populagbes, uma
tradicional, com 232 animais e uma outra, desenvolvida mais recentemente, com 277 animais. A
populagéo tradicional, ou grupo genético 1 (GG1) é constituida em média de 5/8 de Charolés e 3/8 de
ragas zebuinas, dentre elas as ragas Guzera, Nelore e Indubrasil, sendo esta ultima a que mais
contribuiu para a formag&o do Canchim (Alencar, 1986). Essa populagao foi formada a partir de 1953
e vem sendo mantida como um rebanho fechado. A populagdo mais nova, teve o inicio de seu
desenvolvimento em 1984, com a obtengdo de fémeas resultantes de cruzamentos Canchim X
Nelore. Essas fémeas, acasaladas com touros da raga Charolesa, resultaram em animais que,
quando acasalados entre si, originaram o grupo genético 2. Em 1993, nasceram os primeiros animais
da nova linhagem (Barbosa, 2000), com composi¢cdo, em média, de 21/32 de Charolés e 11/32 de
Nelore. As amostras avaliadas pertencem ao Banco de DNA de bovinos da Embrapa Pecuaria
Sudeste. Os genotipos dos animais foram determinados por reagdo em cadeia da polimerase (PCR)
seguida de digestdo com a endonuclease de restricdo Hinfl de acordo com Moody et al. (1995). Os
valores fenotipicos para ganho de peso do nascimento a desmama foram fornecidos pelo programa
de melhoramento do Canchim. O efeito do gendétipo de PIT1 sobre GMND foi investigado pelo método
dos quadrados minimos, usando o procedimento GLM (SAS, 2000). O modelo linear utilizado foi: Yijkl
= p + GGi + GFj + GPk + GG*PIT1I + eijkl; em que Yijkl = valor fenotipico do individuo para o carater;
p = média geral da populagéo; GGi = efeito do iésimo grupo genético; GFj = efeito do grupo de efeitos
fixos (grupo de contemporaneos, sexo e idade da mae como efeito linear e quadratico); GPk = efeito
fixo do késimo genoétipo PIT1; GG*PIT1 = efeito de interagdo entre grupo genético e gendtipos PITT;
eijkl = efeito aleatério do residuo. Os efeitos médios de substituicido de alelos e desvios de
dominancia foram estimados de acordo com Falconer & Mackay (1996).

RESULTADOS E DISCUSSAO

O alelo Hinfl (=) foi o menos freqliente nos dois grupos genéticos, entretanto, a freqiiéncia
deste alelo foi maior em GG2 do que em GG1, fato que pode ser atribuido a diferengas nas
populagdes base. Em virtude dessas diferengas, os dados fenotipicos foram investigados quanto a
presenca de interagdo entre grupo genético (GG) e gendtipo de PIT1 (GG*PIT1). Essa analise
revelou efeitos significativos de interagdo entre grupo genético e genétipos de PIT1 para esse carater
(p<0,05), evidenciando comportamento diferente de PIT71 nos dois grupos genéticos. As diferencas
nas médias dos quadrados minimos entre o genétipo (—/-) e os gendtipos (+/+) e (+/-) para GMND
foram estatisticamente significativas em GG2 (p<0,05), revelando superioridade do genétipo (—/-). As
médias dos genodtipos (+/+) e (+/-) ndo diferiram entre si, sugerindo efeito de dominancia do alelo
Hinfl (+). Entretanto, ndo houve diferengas significativas entre as médias dos trés gendtipos no grupo
genético GG1. A estimativa da média do efeito do alelo Hinfl (=) foi igual a 0,0184 kg/dia, indicando
que esse alelo possa contribuir com 2,38% da média do valor de GMND. A média estimada do efeito
de substituicdo alélica evidenciou que a substituicdo de um alelo Hinfl (+) por um alelo Hinfl (=)
podera conduzir a um aumento de 25,2 g/dia na média de GMND dessa populagéo. Os gendtipos
Hinfl (—/-) apresentaram valores genéticos 25,2 e 50,4 g/dia maiores do que os valores dos
heterozigotos e dos homozigotos Hinfl (+/+), respectivamente, indicando que esse alelo expressa-se
favoravelmente quando presente em homozigose nos gendtipos dos animais. A porgdo do valor
genotipico de Hinfl (-/-), 83,5 g/dia, atribuido ao desvio de dominancia foi igual a 46,7 kg/dia. Os
desvios de dominancia mostraram-se mais importantes do que os valores genéticos quanto aos
genotipos Hinfl (/) e Hinfl (+/-), implicando em vantagem no uso de sele¢do, neste caso em favor
do alelo Hinfl (-), para aumentar ganhos médios de peso do nascimento a desmama. Visto que o
alelo favoravel Hinfl (-) é recessivo em relagéo ao alelo Hinfl (+), o uso de informagdes moleculares
sobre o gendtipo pode ser Gtil ao melhoramento dessa caracteristica nesta populagéo. O efeito de
PIT1 sobre GMND encontrado na linhagem GG2, pode ser o resultado de sua influéncia sobre a
expressado dos genes do horménio de crescimento e da prolactina, igualmente importantes na fase do
crescimento que se estende do nascimento até a desmama, em virtude da grande influéncia dos
efeitos maternos. Estudos conduzidos em suinos por Sun et al. (2002) evidenciaram efeito
significativo de gendtipos PIT1 sobre os niveis plasmaticos do hormdnio de crescimento e de
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prolactina. Ndo obstante, a diferenga de comportamento de PIT1 observada nos dois grupos
genéticos pode sugerir a agdo de um QTL (Quantitative Trait Loci) ligado ao gene PIT1 e segregando
apenas no GG2 da populagdo estudada, em oposigdo a hipotese de efeito direto de PIT1. Essas
diferengas de comportamento do efeito de PIT1 podem também ser resultantes de interagdo néao
alélica do gene PIT1 e outras seqliéncias reguladoras do desenvolvimento de animais. Finalmente, a
possibilidade de que o pequeno numero de animais com genoétipo Hinfl (-/-) em GG1 possa ter
contribuido para que o efeito de PIT1 ndo tenha sido detectado nesta populagdo deve também ser
considerada. Os resultados evidenciam que antes de sugerir o uso desse polimorfismo em selegdo
assistida por marcadores, torna-se necessario que o mesmo seja testado nas diferentes populagoes.
Tendo em vista que qualquer efeito favoravel deva estar presente ndo somente a desmama, mas sim
durante todo o desenvolvimento, do animal culminando com melhor performance também por ocasigo
do abate, antes de se sugerir o uso de PIT1T como um recurso auxiliar a selegéo, torna-se
fundamental a realizagdo de investigagdes adicionais quanto ao efeito do polimorfismo em periodo
que decorre do pés desmame até o momento da terminagéo dos animais.

CONCLUSOES

O polimorfismo PIT1-Hinfl foi associado com os ganhos de peso médios diarios do
nascimento a desmama, na linhagem nova de Canchim (GG2), podendo ser indicado na selegdo
assistida por marcadores nessa populagédo de animais, tendo em vista que a selegéo a favor do alelo
Hinfl (=) pode conduzir a aumento no peso a desmama. A diferenga de comportamento de PIT1
observada nos dois grupos genéticos pode indicar diferengas na regulagédo de PIT71 ou na sua agao
sobre os genes do hormoénio de crescimento e/ou da prolactina, ou de outros genes do eixo
somatotréfico sobre os quais PIT1 pode exercer sua influéncia. Ha a possibilidade, também, da agao
de um QTL ligado ao gene PIT1 segregando apenas em GG2. O uso efetivo desse polimorfismo em
selegdo assistida por marcadores, entretanto, requer que seus efeitos sejam testados em diferentes
populagdes e que novas pesquisas sejam conduzidas com o objetivo de se buscarem mais
evidéncias quanto ao estabelecimento de associagdes entre esse polimorfismo e os caracteres
economicamente importantes em gado de corte.
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