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A genética molecular experimentou um extraordinario avango desde a descoberta do DNA.
Este avanco incluiu o desenvolvimento de métodos de andlise da estrutura e fungdo do material
genético, de equipamentos com capacidade para analise automatizada de grande quantidade de
amostras, de métodos estatisticos e de ferramentas de informatica, resultando na ciéncia conhecida
como gendmica.

Esses avangos culminaram com o desenvolvimento dos projetos de seqlienciamento do
genoma de um grande numero de*espécies. As informagdes geradas permitiram, por exemplo, o
mapeamento de mais de 1.600 mutagdes responsaveis por caracteristicas de heranga Mendeliana
em humanos. Porém, o desafio de elucidar os mecanismos determinantes da variagdo genética de
caracteristicas mais complexas, entre as quais figura a maioria das caracteristicas de interesse
econdmico dos animais domésticos, permanece (Georges & Andersson, 2003). Essas caracteristicas
s&o, em geral, controladas por muitos genes, que podem resultar em complexas interagdes alélicas e
nao alélicas, e sdo influenciadas pelo ambiente. Diversos estudos tém demonstrado a possibilidade
de mapear cada gene ou bloco de genes adjacentes que influenciam uma caracteristica quantitativa,
denominados QTL (Quantitative Trait Loci), em ruminantes.

O mapeamento de QTLs, ou seja, a detecgdo, localizagéo e estimativa do efeito de regides do
genoma associadas a uma caracteristica quantitativa, requer um grande numero de animais para os
quais sejam disponiveis dados de avaliagdo do fendtipo de interesse. O numero de individuos
necessarios depende da magnitude do efeito que se deseja identificar, da herdabilidade do carater,
do delineamento genético, entre outros, porém, esse nuimero € freqlentemente da ordem de
milhares. Esse requisito € particularmente limitante em bovinos, nos quais os custos de produgéo e
manutengdo para se obter grandes populagdes experimentais séo elevados.

As populagdes comerciais tém sido Uteis para o mapeamento de QTL em bovinos de leite, nos
quais grandes progénies de touro, resultantes do uso intensivo de inseminagéo artificial, podem ser
encontradas. Georges & Andersson (2003) apontam como vantagem para o mapeamento de QTLs
em gado leiteiro, a intensa anotagdo de dados referentes a avaliagdes fenotipicas tais como medidas
de qualidade do leite, da saude do animal, avaliagbes morfométricas e da anotagdo de informagdes
de pedigree e de manejo, principalmente nos paises mais desenvolvidos. O mapeamento de QTLs
em animais beneficia-se, segundo os mesmos autores, do reduzido tamanho efetivo das populagdes,
que leva a redugédo da complexidade das caracteristicas em termos de heterogeneidade de alelos,
aliada a uma maior extensdo dos blocos de desequilibrio de ligagéo (LD), em comparagdo com outras
espécies.

Essa situagéo entretanto ndo se aplica a bovinos de corte, onde as familias sdo menores e a
quantidade de caracteristicas fenotipicas avaliadas é restrita. Além disso, caracteristicas de dificil
avaliagéo, tais como taxa de ovulagdo, maciez da carne e resisténcia & doengas raramente sao
consideradas em programas de melhoramento, requerendo a utilizagéo de populagdes experimentais,
as quais devem ser obtidas utilizando algum delineamento genético, tais como F,, retrocruzamento,
familias de meio-irméaos. '

Apesar das dificuldades relacionadas ao mapeamento de QTLs em ruminantes, vérias
caracteristicas ja tiveram parte de sua variagé@o atribuida a regides do genoma dos bovinos. QTLs
para produgdo e composi¢do do leite foram mapeados no cromossomo 14 (Coppieters et al., 1998),
no cromossomo 6 (Zhang et al., 1998), entre outros, para taxa de ovulagdo nos cromossomos 7, 10 e
19 (Arias & Kirkpatrick, 2004), para area de olho de lombo nos cromossomos 5 e 6, para marmoreio
nos cromossomos 17, 23 e 27, para maciez da carne no cromossomo 29 (Casas et al., 2000; Casas
et al.,2003).

Em ovinos, varios esforgos de mapeamento de QTL vém sendo conduzidos e alguns genes
principais ja foram descritos, como o FecB, associado a taxa de ovulagédo (Davis et al, 1982), e o
gene callipyge (CLPG), associado a muscularidade (Cockett et al., 1994).
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Os primeiros resultados de mapeamento fino de QTLs, ou seja, a identificagdo da mutagéo
responsavel pela variagdo fenotipica ou QTN (Quantitative Trait Nucleotide), tém sido descritos
(Grisart et al, 2001; Wilson et al., 2001; Blott et al., 2003; Li et al., 2004).

Tentativas de utilizagdo dessas informagdes de QTLs em selegdo assistida por marcadores
(MAS) s&o escassas em ruminantes. As raras citagdes referem-se ao uso de MAS para genes
principais. Um exemplo foi o trabalho de um grupo de pesquisadores da Organizagdo de Pesquisa em
Agricultura de Israel (AROQ), liderados por Gootwine, que obteve uma Imhagem altamente prolifica da
raca leiteira Awassi fat-tail pela introgresséo de alelos B do gene Fec®. Os pesquisadores utilizaram a
linhagem Booroola da raca Merino como doadora e a introgressdo foi assistida por marcadores
flanqueadores do gene Fec®, para os quais os alelos em fase de ligagcdo com o aIeIo B eram raros na
raga leiteira Awassi fat-tail, permmndo a pronta identificagdo dos homozigotos Fec®B Fec®B entre os
produtos de |ntercruzamento da terceira geracgdo de retrocruzamento. A substituicdo de uma cépia do
alelo B do gene Fec® na raca leiteira Awassi fat-tail aumentou a média de desempenho produtivo
desta raga em 0,6 borregos nascidos por fémea em servico
(http://www.agri.gov.il/AnimalScience/Reproduction/Rep-Gootwine2.html).

Atualmente a mutagdo responséavel pelo aumento da taxa de ovulagdo na linhagem Booroola
encontra-se descrita (Wilson et al., 2001) de tal forma que seria possivel realizar essa introgresséo
pela analise direta da mutag&o do gene responsavel pela caracteristica.

Testes comerciais para bovinos ja foram patenteados, como por exemplo os testes GeneStar 1
e 2, indicativos de marmoreio e de maciez, respectivamente, o que ndo implica em dizer que os
efeitos desses genoétipos sejam constantes entre as populagdes, uma vez que os efeitos de
substituicdo de alelos de um QTL s&o paréametros intrinsecos de cada populagdo, podendo, por
exemplo, ndo existir variacdo para o QTL em questdo em uma dada populagédo. Além disso, ha que
se considerar a existéncia de interagdes ndo alélicas com os demais genes que compdem o genoma
da espécie, que podem exibir combinagdes diferentes daquelas em que o QTL foi descrito. Outra
questdo importante a ser considerada € a interagdo com o ambiente. Assim, os QTLs mapeados em
experimentos conduzidos no hemisfério norte podem ndo ser importantes para as condigdes
ambientais de criagdo nos trépicos que sdo distintas, tanto do ponto de vista climatico e de suas
implicagbes como por exemplo, na incidéncia de doencas, quanto de manejo nutricional.

A aplicagdo de MAS em ruminantes deve ser avaliada com cautela. Simulagdes sobre os
resultados dessa tecnologia ndo parecem muito favoraveis, principalmente em virtude da rapida
fixagdo do alelo QTL selecionado e da maior perda de variabilidade durante o processo de selegéo,
principalmente porque uma pequena proporgdo da variabilidade genética do carater é explicada pelo
QTL. Entretanto, em muitas dessas simulagées, nem todos os parametros puderam ser fiéis a
realidade. De acordo com Meuwissen (2003) os maiores beneficios da MAS sdo esperados para
caracteristicas em que a mensuragdo do fenétipo a ser selecionado ocorre apés a época da selegéo,
tais como caracteristicas reprodutivas e de producao de leite, ou caracteristicas de dificil avaliagéo,
como qualidade de carne.

Talvez a maior contribuicdo do mapeamento de QTLs ainda esteja por ser alcangada. Aliadas
as técnicas de analise do genoma funcional e da gendmica comparada, as informagdes sobre QTLs
deverdo rapidamente nos conduzir a descoberta de genes e de QTNs. A compreensdo dos
mecanismos biolégicos e do controle genético das caracteristicas de interesse sera um campo aberto
para a manipulagdo da expressdo de genes, quer via transgénese, quer via técnicas de expressdo
transitéria tais como a de RNA de interferéncia.
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