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RESUMO

Este trabalho investigou 0 SNP (polimorfismo de um Gnico nucleotideo) C — T, no exon 2 do
gene da leptina em bovinos da raca Charolés, avaliando o papel do mesmo sobre o ganho médio de
peso diario. Observou-se, em uma amostra de 83 animais, as frequéncias de 0,6 e 0,4 para 0s
alelos C e T, respectivamente. Nao se verificaram diferencas estatisticamente significantes entre 0s
gendtipos, sugerindo que este marcador ndo tem efeito sobre a conversdo alimentar desses ani-
mais. Assim, este polimorfismo ndo é apropriado para a sele¢do assistida por marcadores, nesta
populacédo.
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ABSTRACT

This investigation analyzed the SNP (single nucleotide polymorphism) C — T, at exon 2 of the leptin
gene, in a bovine Charolais herd, evaluating its relationship with the average dairy gain weight. In a sample
of 83 animals, the frequencies of C and T alleles were 0.6 and 0.4, respectively. No statistic differences
were verified between genotype classes and average gain weight, suggesting that this marker does not have
effect on alimentary conversion, in these animals. Therefore this polymorphism is not a good marker for

marked assisted selection, in this population.
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INTRODUCAO

Selecdo assistida por marcadores (MAS) é
uma técnica baseada no emprego de
polimorfismos moleculares para auxiliar a sele-
cdo fenotipica classica, através da identifica-
cdo de individuos potencialmente mais produ-
tivos. Isto possibilita a selecdo precoce, antes do
desenvolvimento das caracteristicas de interes-
se. A aplicacdo da MAS, no entanto, passa pri-
meiro pela fase de identificacdo, onde sdo loca-
lizados, no rebanho alvo, polimorfismos que sir-
vam como marcadores para caracteristica pro-
dutiva desejada (DAVIS & DENISE, 1998). A
eficiéncia da MAS depende, no entanto, da pro-
ximidade cromossémica entre o polimorfismo e
a caracteristica a ser investigada, da magnitu-
de e natureza dos efeitos quantitativos e da ocor-
réncia de desequilibrio de ligacdo entre o loco
marcador e 0 QTL.

Em vertebrados, especialmente entre mamife-
ros, a habilidade em armazenar grandes quantida-
des de energia na forma de tecido adiposo permite
a sobrevivéncia durante periodos prolongados de
falta de alimento. Para manter seu estoque de ener-
gia sem sofrer continuas alteragbes em sua
morfologia, um animal precisa ter um balanco en-
tre 0 acimulo e o gasto energético (FRIEDMAN,

1997). A Leptina, o produto do gene obese, é
uma proteina de 167 amino-acidos que é produzi-
da pelos adipdcitos e detectada por receptores es-
peciais no cérebro, que, em resposta, levam o
hipotalamo a suprir o apetite e aumentar o meta-
bolismo para queimar mais gordura, atuando como
horménio no controle da saciedade no metabolis-
mo energético (AUWERX & STAELS, 1998;
BARSH et al., 2000). A seqiiéncia genbmica da
leptina bovina é composta de 4067 pares de bases,
distribuidos em 3 exons e 2 introns (Genbank, n°
de acesso U50365).

Segundo BUCHANAN et al. (2002), estu-
dos “in vitro”, sugerem que a leptina pode mo-
dular diretamente o metabolismo de energia em
tecidos periféricos e deve antagonizar ativida-
des da insulina no tecido adiposo e muscular.
Tais propriedades fisioldgicas apdiam o gene da
leptina como forte candidato para o estudo do
desempenho produtivo, ja que pode afetar o
contetdo de gordura na carcaca de bovinos.

No exon 2 do gene da leptina foi descrito
devido um SNP (polimorfismo de um nico
nucleotideo) caracterizado por uma transicéo
C — T, na 1@ base do 25° cddon. Esta mutacédo
pontual leva uma mudanca de aminoéacido, Arg
— Cys (BUCHANAN et al., 2002).
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Este trabalho se propGe investigar este
polimorfismo em bovinos da raca Charolés, avali-
ando o papel do mesmo sobre o ganho médio de
peso diario, visando posterior utilizacdo para MAS.

MATERIAL E METODOS

A raca Charolés é formada por bovinos de
origem européia (Bos taurus), criados comerci-
almente para a producdo de carne. A amostra é
constituida por 83 vacas, oriundas de uma pro-
priedade da regido central do estado do Rio
Grande do Sul. Esses animais foram submetidos
a um experimento a campo realizado pela Uni-
versidade Federal de Santa Maria (UFSM). As
vacas foram divididas em dois lotes, mantidos
em dois campos nativos com diferentes ofertas
forrageiras: o primeiro com 960 kg de matéria
seca por hectare (MS/ha), com uma lotacdo de
0,96 equivalente vaca por hectare (EV/ha;
EV=400 k), e o0 segundo, com oferta forrageira
de 600 kg MS/ha e lotacdo de 1,44 EV/ha. Nos
dois grupos, houve animais ganhando e perden-
do peso, 0 que sugere que fatores independen-
tes da oferta de alimento poderiam estar atuan-
do, possivelmente de origem genética.

O sangue dos animais foi coletado por pun-
c¢do da veia jugular, com anticoagulante e 0 DNA
foi extraido segundo a técnica de PLANTE et
al. (1992). O polimorfismo foi investigado por
amplificacdo dos DNAs através da técnica de
reacdo em cadeia da polimerase (PCR), usan-
do-se primers e condi¢des de reacdo conforme
descrito por BUCHANAN et al. (2002). Os pro-
dutos de amplificacdo, de 94 pb, foram clivados
com enzima de restri¢cdo, usando-se, no entan-
to, ao invés da endonuclease empregada por

aquele autor (Acil) o isoesquisdbmero Kpn2l. Os
resultados da clivagem foram analisados em gel
de agarose 3,0 % (SAMBROOK & RUSSELL,
2001). Os individuos portadores do alelo C ti-
veram seu DNA clivado por esta enzima, geran-
do produtos de 75 e 19 pb.

Os testes de associacdo entre 0s genotipos
dos animais e 0 ganho médio de peso diario foi
realizada por andlise da variancia (ANOVA),
com um critério de classificacdo (one-way), atra-
vés do programa SPSS® para windows™,

RESULTADOS E
DISCUSSAO

As distribuicdes de frequéncias genotipicas
e alélicas dos individuos desta amostra constam
da Tabela 1, podendo-se observar que o alelo C
apresenta, aproximadamente, o dobro da fre-
guéncia do alelo T. Em quatro outras ragas bo-
vinas mundiais investigadas para este marcador,
a ocorréncia do alelo C variou de 0,42 em Angus
a 0,68 em Simmental, sendo o valor observado
para o Charolés (0,66) muito similar ao aqui
encontrado (BUCHANAN et al., 2002.

A analise descritiva das médias e erros pa-
drdes dos individuos, de acordo com 0s geno6tipos
e o resultado da ANOVA sdo apresentados na
Tabela 2.

Através desta analise pode-se verificar que
0s heterozigotos apresentam ganho médio de
peso diario mais elevado e os homozigotos TT
mais baixo, embora essas diferencas nédo sdo es-
tatisticamente significantes .

Revista de Iniciagdo Cientifica da ULBRA - n.1 - 2002



De acordo com BUCHANAN et al. (2002)
o0 alelo C estaria associado a carcacas mais ma-
gras enquanto o alelo T, a carcacas mais gordas.
As diferencas entre as duas investigacfes sao
provavelmente devidas ao fato de que os dois
pardmetros estimados ndo sdo totalmente equi-

valentes. Nesta investigacdo, avaliou-se o0 gan-
ho médio de peso diario e aqueles autores avali-
aram a quantidade de gordura na carcaca, nos
animais prontos para o abate, independente do
tempo que os mesmos levaram para alcancar a
terminacéo.

Tabela 1 - Freqliéncias genotipicas e alélicas.

Genotipos Ne° Frequéncia
C/IC 33 0,40
CIT 38 0,46
TIT 12 0,14

Total 83

Alelos Frequéncia

C 0,63

T 0,37

Tabela 2 - Médias e erros padrdo do ganho médio de peso diario e resultado da andlise de variancias.

Genotipo Ne Média Erro padrao P
CcC 33 207,1 36,0 0,4
CT 38 268,3 39,7

TT 12 194,6 66,2

Total 83 233,3 25,0

Teste a priori para homogeneidade das variancias, p = 0,7.

CONCLUSOES

O SNP caracterizado por mudanca C — T,
no exon 2 do gene da leptina, parece nao estar
envolvido com a conversdo alimentar, nesta po-
pulacdo, avaliada pelo ganho médio de peso di-
ario, em diferentes condices nutricionais.

O fato de ndo se observar associagdo entre
um determinado polimorfismo e uma caracte-

ristica de interesse ndo constitui um desestimulo
a este tipo de investigacdo, e, muito pelo con-
trario, funciona como um desafio a procura de
outros marcadores. Como as caracteristicas pro-
dutivas sdo multifatoriais, dependendo simulta-
neamente de varios fatores genéticos e
ambientais, 0 importante é que as pesquisas se-
jam direcionadas na localizagéo de polimorfismos
gue permitam identificar, apropriadamente, os
genes candidatos.

Revista de Iniciagdo Cientifica da ULBRA - n.1 - 2002



A ndo ocorréncia de associacdo, ndo ex-
clui o gene da leptina com um bom candida-
to, devido ao seu importante papel no meca-
nismo de sensacdo da saciedade e conversdo
alimentar. Torna-se assim importante a in-
vestigacdo de outros polimorfismos (SNPs ou
microssatélites) dentro do gene da leptina ou
a ele ligados e que possam auxiliar na iden-
tificacdo de animais com maior potencial
para ganho de peso.
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