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RESUMO

Mapeou-se quantitative trait loci (QTL) associados a caracteristicas de desempenho nos cromossomos 1,
2,3,12,14, 15 e X de suinos pertencentes a uma populacéo F2, formada a partir do cruzamento entre dois
machos da raga naturalizada brasileira Piau e 18 fémeas comerciais (Landrace x Large White x Pietrain).
O mapa genético de ligacdo da populacdo foi construido ap6s a genotipagem dos animais para 35
marcadores microssatélites. As estimativas do contetido de informacdo polimoérfica indicaram que os
marcadores microssatélites foram adequados para as andlises de QTL. Os dados foram analisados pelo
mapeamento por intervalo usando-se o programa GridQTL. Encontraram-se seis QTL, sendo que o QTL
gendmico para idade ao abate atingiu a significancia de 5% de probabilidade. As informagdes dos QTL
detectados neste estudo sdo Uteis para identificar genes que podem ser usados em conjunto com 0s
métodos convencionais de sele¢do, aumentar a acuracia deles e prover uma compreensdo dos fen6tipos
produtivos de suinos.
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ABSTRACT

The accomplishment of the present study had the objective of mapping Quantitative Trait Loci (QTL)
related to performance traits in a F2 pig population developed by mating two Brazilian Piau breed sires
with 18 dams from a commercial line (Landrace x Large White x Pietrain). The linkage map for this
population was constructed after genotyping the animals for 35 microsatellite markers. Estimates of
polymorphic information content indicated that the microsatellite markers were appropriate for QTL
analyses. The genotypes were analyzed by interval mapping using the GridQTL program. A total of six
QTL were found, of which the QTL for slaughter age (days) was significant at the 5% genome-wise level.
The information of the significant QTL detected in this study is useful for future fine-mapping studies for
the identification of genes. Such information can be used together with traditional methods in breeding
programs or even for a better understanding of the phenotypes of swine production.
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INTRODUCAO

As caracteristicas de crescimento, consumo e
conversdo alimentar tém grande importancia para
a industria de suinos, uma vez que 70% dos
custos de producdo dos animais sdo com
alimentacdo; contudo, a arquitetura genética
associada a essas caracteristicas € ainda pouco
conhecida. Selecionar reprodutores para formar
um sistema eficiente de producdo na suinocultura
¢ um dos objetivos dos programas de
melhoramento. Nesse sentido, a identificacdo de
locos e/ou genes que influenciam caracteristicas
economicamente importantes pode resultar em
maior resposta a selecdo e consequentemente em
maiores ganhos econdmicos na suinocultura.

A varredura genbmica € um método que tem
demonstrado ser bastante efetivo na localizagéo
de regides envolvidas na expressdo de
caracteristicas de interesse econdmico nos
animais domésticos. Em suinos, um grande
nimero de quantitative trait loci (QTL), ou seja,
associacdo estatistica significativa entre 0s
valores genotipicos e a variabilidade fenotipica
na progénie segregante, tem sido identificado
usando-se intercruzamento entre populacdes
divergentes (Pires et al., 2005; Silva et al., 2008;
Paix&o et al., 2008a,b; Gilbert et al., 2010).

A racga naturalizada brasileira Piau, cujo nome
significa “pintado” na lingua indigena de onde é
derivada (Toérres, 1968), foi originada a partir
dos primeiros suinos, pertencentes as ragas da
Peninsula Ibérica, trazidos pelos colonizadores
portugueses. Segundo Guimardes e Lopes
(2001), as caracteristicas principais desses
animais sdo a rusticidade, a adaptabilidade as
condicBes precéarias de manejo e alimentagdo e a
grande resisténcia a doencas. Além disso, a raca
é caracterizada por baixa produgdo, tamanho
pequeno da leitegada e grande acUmulo de
gordura subcutanea.

O presente trabalho foi realizado com os
objetivos de detectar QTL para caracteristicas de
crescimento, conversdo alimentar e nimero de
tetas nos cromossomos 1, 2, 3, 12, 14,15 e X de
uma populacgéo F, de suinos, formada a partir do
cruzamento entre machos da raca Piau e fémeas
pertencentes a uma linhagem comercial, e
concluir, dessa forma, o mapeamento dos 18
Cromossomos autossémicos e do cromossomo
sexual X nessa populacéo.
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MATERIAL E METODOS

Uma populacdo experimental composta por trés
geracdes foi desenvolvida na Granja de
Melhoramento de Suinos do Departamento de
Zootecnia da UFV, em Vicosa, MG, no periodo
de novembro de 1998 a julho de 2001. Os
animais F2 foram originados a partir do
cruzamento entre dois varres da raca
naturalizada brasileira Piau e 18 fémeas de uma
linhagem comercial (Landrace x Large White x
Pietrain) selecionada para caracteristicas de
desempenho. Na geracdo F1, 11 machos e 54
fémeas, ndo aparentados, foram acasalados ao
acaso.

Os animais foram pesados ao nascimento e
desmamados aos 21 dias de idade. Apb6s o
desmame, receberam racdo comercial ad libitum
. Dos 77 aos 105 dias de idade foram mantidos
em baias individuais, e o consumo de ragdo
(CR), a conversdo alimentar (CA) e o ganho de
peso diario (GPD) foram medidos. Os animais
foram abatidos no momento em que atingiram,
aproximadamente, 65kg, correspondendo a 148
dias de idade.

O DNA dos 20 animais parentais, 64 F1 e 400
F2, foi extraido do sangue coletado
imediatamente apés o abate, utilizando-se o
método de extracdo por precipitacdo com sal
(Miller et al., 1988). As solucdes de DNA para
uso foram diluidas na concentra¢do de 25ng/uL,
em solugdo de Tris EDTA (Tris-HCL 10mM-
pH 8,0 e EDTA 1mM- pH 8,0), e foram mantidas
em geladeira a 4°C. A subsequente analise do
DNA gendmico foi feita no Laboratério de
Genética Animal da Embrapa Recursos
Genéticos e Biotecnologia, Brasilia, DF.

Os primers de microssatelites foram doados pelo
coordenador do US Pig Genome (supported by
the  USDA-Cooperative  State  Research,
Education, and Extension Service through
National Research Support). O conjunto inicial
dos marcadores microssatelites foi testado em
relacdo a sua amplificacdo e informatividade,
sendo selecionados 35 marcadores para mapear o
genoma dos animais. As amplificacbes dos 484
animais foram feitas em termocicladores MJ
Research PTC 100-96, utilizando-se QIAGEN
Multiplex PCR kit (Qiagen, Valencia, CA,
EUA). O escoreamento dos fragmentos
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amplificados foi feito usando-se o software
GenScan (Applied Biosystems, Foster City, CA,
EUA) por meio de sequenciador automatico ABI
PRISM 3700.

A determinacdo da informagdo contida em cada
loco, bem como o grau de polimorfismo d (PIC),
foi computada por meio do software CERVUS,
versdo 3.0 (Kalinowski et al., 2007). Para
construcdo do mapa de ligacdo dos seis
Cromossomos autossémicos e 0 Cromossomo
sexual X, utilizou-se o software CRIMAP,
versdo 2.4 (Green et al., 1990).

Os dados de genoétipos, fen6tipos e 0 mapa de
ligacdo gerados foram submetidos ao software
GridQTL (Seaton et al., 2006) para detec¢do de
QTL. No modelo estatistico utilizado, assumiu-
se que o QTL é dialélico e com alelos
alternativos fixados em cada raga parental. A
probabilidade de cada individuo F2 apresentar
cada um dos trés gendtipos do QTL é calculada
conforme o0 genétipo dos marcadores, a
intervalos de 1cM ao longo do cromossomo.
Funcdes dessas probabilidades sdo usadas para se
fazer a regressdo das caracteristicas nos
coeficientes aditivos e de dominéncia do QTL
em estudo, para cada animal, como descrito por
Haley et al. (1994). Foram avaliadas 12
caracteristicas de desempenho; maiores detalhes

sobre essas caracteristicas e as analises
estatisticas foram descritos por Paixdo et al.
(2008a,b).

A determina¢do dos limiares de significncia
cromossémica (Pc<0,05 e Pc<0,01) foi feita no
software GridQTL, com 10.000 permutacdes
(Churchill e Doerge, 1994). Os limiares
gendmicos foram obtidos por meio da correcdo
de Bonferroni (Knott et al., 1998). O intervalo de
confianca a 95% (1C95%) para a localizagdo do
QTL foi obtido usando-se a aproximacao de qui-
quadrado. A fracdo aditiva da variancia
fenotipica (hzq) explicada por determinado QTL
foi calculada conforme descrito por Pérez-Enciso
et al. (2000).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os 35 marcadores utilizados na varredura
cromossomica  foram  classificados como
moderadamente polimérficos (0,25>PIC>0,5) ou
altamente polimoérficos (PIC>0,5) (Botstein et
al., 1980), sendo considerados eficientes para
estudos de caracteristicas quantitativas na
populacdo em estudo, uma vez que a
aplicabilidade dos marcadores, em varreduras
cromossémicas/genémicas, possui relacdo direta
com o seu grau de polimorfismo (Tab. 1).

Tabela 1. Posicdo dos marcadores no cromossomo, ndmero de alelos segregando para cada marcador
(alelos) e contetido de informacao polimorfica (PIC) para cada marcador

Marcador  Chr' Pos” Alelos PIC Marcador  Chr' Pos” Alelos  PIC
SW781 1 55 3 0,44 SW1962 12 91 4 0,60

SW2035 1 71 4 0,60 S0106 12 113 7 0,81
S0113 1 80 3 0,54 SW857 14 0 7 0,78

SWR982 1 84 3 0,56 SW210 14 45 6 0,56
S0112 1 120 4 0,63 SW761 14 86 4 0,44

SW2423 2 0 6 0,79 SW2515 14 125 5 0,48
SW240 2 48 7 0,70 S0355 15 0 4 0,43
SW395 2 70 5 0,66 S0004 15 29 3 0,39

SW1883 2 98 3 0,35 SW1989 15 64 6 0,69
S0036 2 150 4 0,67 SW1316 15 88 5 0,71

SW2021 3 0 6 0,75 SW936 15 100 5 0,74
S0206 3 39 5 0,59 SW1262 15 130 3 0,51
SW902 3 65 4 0,57 SW949 X 0 6 0,63
S0002 3 112 7 0,79 SW980 X 15 4 0,48
SW717 3 134 4 0,63 SW2126 X 38 3 0,52

SW2494 12 0 3 0,45 SW1943 X 90 3 0,49
SW957 12 24 6 0,64 S0218 X 120 3 0,38
SW168 12 61 4 0,68

1SSC: Sus scrofa chromosome. “Posigdo dos marcadores no cromossomo em cM.
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A distdncia média entre 0s marcadores em
algumas regides dos cromossomos avaliados foi
em torno de 30cM, devido a dificuldade
de se identificarem marcadores polimdrficos
nessas regides na populacdo de estudo. Na
maioria dos cromossomos, 0s mapas de ligacéo
estavam de acordo com o tamanho do mapa do
USDA-ARS, considerado como referéncia
(http://lwww.marc.usda.gov/genome/swine/swine
html).

Os limiares de significancia para testar o modelo
com efeito aditivo e de dominancia, obtidos via
teste de permutacdo em nivel genémico, foram
de 8,30 a 10,06, respectivamente, a 5% e 1%
para 0S Cromossomos autossémicos; e de 13 e
16,35 para o cromossomo sexual. Foram
identificados seis QTL associados a diferentes
caracteristicas de desempenho, sendo o QTL
para idade ao abate no SSC3 significativo em
nivel gendmico (Tab. 2).

Tabela 2. Estimativa da posi¢do (POS), valores de F significativos (F), efeito aditivo (a) e de dominanica
(d), desvio-padrao (DP), varidncia aditiva e intervalo de confianca (IC) para cada QTL

SsC Caracteristica® F POS? a® (DP) d (DP) h%, (%)* Ic®
1 CR 6,21* 102 1,89(0,94)  -7,48(2,35) 3,70 95-120
1 GPD 5,57* 93 0,04 (0,01)  -0,07 (0,03) 6,40 85-100
1 IDA 5,08* 68 -0,39(0,89) 4,62(1,44) 0,08 60-75
3 IDA 8,3%** 10 3,74(1,00) -193(2,04) 7,32 0-26
15 CR 5,45* 64 -0,30(0,54) 2,52(0,77) 0,10 50-73
X NT 7,28* 77 0,32(0,15) 0,80(0,31) 3,24 68-98

**x *xxgsignificativo a 5% (P.<0,05) e 1% (P.<0,01) em nivel cromossdmico e a 5% em nivel gendmico (P<0,05),
respectivamente. *CR: consumo de ragdo dos 77 aos 105 dias de idade (kg); GPD: ganho de peso diario (kg); IDA:
idade ao abate (dias) e NT: nimero de tetos. 2Posicdo em cM. *Valores positivos dos efeitos aditivos indicam que os
alelos da raga Piau causam aumento na caracteristica avaliada.

*Fragdo aditiva da variancia fenotipica (c,?) explicada pelo QTL (h?, = a%/2 c,%). ®Intervalo de confianca em cM.

A deposicdo de gordura requer mais energia e
nutrientes do que a deposicdo de proteina, assim
alelos associados a um maior consumo de
alimentos podem estar diretamente relacionadas
a maior deposicdo de gordura. Isto foi
confirmado neste trabalho, pois encontrou-se
QTL para maiores CR (a=1,89; P.<0,05) e GPD
(a=0,04; Pc<0,05) na regido distal do SSC1,
associados aos alelos da raca Piau, raca
caracterizada por grande acUmulo de gordura
subcuténea. Ainda, no SSC1 encontrou-se um
QTL para maior idade ao abate associado aos
alelos da linhagem comercial (a=-0,39), o que
ndo era esperado, uma vez que 0S animais de
linhagem comercial, tipo carne, atingem o peso
de abate antes dos animais Piau, tipo banha.
Contudo, este QTL explicou muito pouco da
variacdo  fenotipica  dessa  caracteristica
(h*q=0,08%).

O melhoramento  genético  baseia-se  na
variabilidade existente entre os animais. Segundo
Cheng et al. (2000), estudos sobre polimorfismos
de nucleotideos (SNP) tém grande potencial para
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melhorar as caracteristicas de desempenho como
massa muscular, conversdo alimentar e ganho de
peso diario. De acordo com Kim et al. (2000), o
receptor de melacortina (MC4R) exerce
influéncia nas caracteristicas de desempenho em
suinos, particularmente na taxa de crescimento e
no consumo alimentar, e os QTL para CR e GPD
encontrados no presente estudo no SSC1
estariam localizados préximos da regido do
MCA4R.

Os QTL para CR (intervalo de confianca: IC =
95-120) e GPD (IC = 85-100), localizados na
posicdo distal do SSC1, entre os marcadores
SWR942 e S0112, explicaram, respectivamente,
37 e 6,4% da variancia fenotipica da
caracteristica. Assim como no presente trabalho,
Sanchez et al. (2006) encontraram QTL para
GPD na posicdo distal do SSC1 (87cM) ao
estudarem uma populacdo Meishan x Large
White. Beeckmann et al. (2003) encontraram
QTL para CR a 117,2cM e 74,3cM e para GPD a
59,7cM, no SSC1 de suinos selvagens europeus
X Pietrain. Liu et al. (2007) encontraram QTL
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para GPD entre os marcadores SW1824 e
SW1301, a 88,9cM no SSC1, o qual segregou
em uma populacdo Duroc x Pietrain.

A variagdo na localizacdo do QTL para a mesma
caracteristica ou a auséncia do QTL em
diferentes populacfes se deve ao fato de que os
estudos de mapeamento sao feitos em populacdes
com distintas composicdes genéticas e/ou
diferentes marcadores. Assim, o alelo associado
a um determinado QTL pode ndo estar em
desequilibrio de ligacdo com os marcadores
avaliados nos diferentes estudos. Dessa forma, é
necessario proceder a validagdo dos QTL
detectados em populagdes experimentais antes de
tais informagdes serem utilizadas em programas
de selecéo.
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Na regido proximal do SSC3 (10cM), encontrou-
se QTL genémico a 5% de probabilidade para
idade ao abate, o qual explicou 7,32% da
variagdo fenotipica da caracteristica (Fig. 1),
associado aos alelos da raca Piau. Tal resultado
era esperado, pois 0 ganho de peso de animais
tipo banha, como é o caso da raga Piau, é mais
lento. Segundo Benevenudo Junior (2001), ao
estudar a presente populacdo, os suinos Piau
atingiram peso ao abate de 65kg apds sete meses
de idade, enquanto os suinos da linhagem
comercial atingiram 0 peso ao abate entre quatro
e cinco meses. Outros estudos encontraram na
regido proximal do SSC3, regido do presente
QTL para idade ao abate, QTL para peso ao
nascimento (Malek et al., 2001; Quintanilla et
al., 2002; Liu et al., 2007).
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Figura 1. Estimativas dos valores de F para idade ao abate de suinos no SSC 3. Linhas horizontais
indicam os niveis de significancia ao longo do cromossomo: 5% cromossémico (—), 1% cromossomico
(~-), 5% gendmico (- - -) e 1% gendmico (- . .-). A posi¢ao dos marcadores € indicada por setas.

Na regido central do SSC15 (64cM), entre os
marcadores SW1989 e SW1119, encontrou-se
QTL cromossdmico a 5% de probabilidade para
CR, associado aos alelos da linhagem comercial,
0 qual explicou apenas 0,10% da variacdo
fenotipica. Resultado semelhante foi encontrado
por Liu et al. (2007), que detectaram QTL
para consumo de racdo no SSC15 com
IC = 88,5 - 119,9, o qual segregou em uma
populagdo Duroc x Pietrain, entre 0os marcadores
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SW936-SW1119, e explicou 2,0% da variacdo
fenotipica. Ja4 Houston et al. (2005) encontraram
QTL para consumo de racdo dos 35 aos 55kg a
94,4cM e QTL para CR dos 35 aos 80kg a
83,1cM, o qual segregou em uma populagdo
Meishan x Large White.

Identificou-se QTL cromossdmico para NT a 5%

de probabilidade no cromossomo sexual X (Fig.
2), o qual explicou 3,24% da variagdo fenotipica

217



Paixao et al.

da caracteristica e associado aos alelos da raca
Piau. O nuimero total de tetas é uma caracteristica
importante, uma vez que influencia o
desempenho dos leitdes durante a fase de pré-
desmama.

Faria et al. (2006) encontraram, nessa mesma
populacéo, associacdo significativa entre nimero
de tetas e um polimorfismo detectado no gene do
hormoénio do crescimento (G316A). Varios
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estudos, empregando distintas populacdes de
suinos, relataram a presengca de QTL para
nimero de tetas em diferentes cromossomos.
Ding et al. (2009) o detectaram em populagdo
Duroc x Erhualian nos cromossomos 1, 3, 4, 5, 6,
7, 8 e 12; Sato et al. (2006), a partir de uma
populacdo Meishan x Duroc, detectaram-no no
SSC7; e Beeckmann et al. (2003) no SSC8, o
qual segregou em uma populacdo de porco
selvagem x Meishan.

*
L

= =
=1

ESTATISTCIAF

L= R -

ag

WO —» o
SWOR0—|
SW21 26—

SWIs3—»

Figura 2. Estimativas dos valores de F para nimero de tetas (NT) no SSC X. Linhas horizontais indicam
0s niveis de significancia ao longo do cromossomo: 5% cromossdémico (—), 1% cromossémico (- -), 5%
gendmico (- - -) e 1% gendmico (- . .-). A posi¢do dos marcadores é indicada por setas.

CONCLUSOES

Foram detectados QTL significativos para
caracteristicas de desempenho nos cromossomos
1, 3, 15 e X de suinos pertencentes a uma
populacdo derivada do cruzamento entre a raga
Piau e uma linhagem comercial. O mapeamento
fino dessas regides sera necessario para o melhor
entendimento do efeito de cada QTL e a possivel
deteccdo de genes candidatos.
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