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RESUMO

Esta revisao bibliogréfica visa trazer informacdes a respeito da mutacdo K232A, que
esta relacionada a deposicdo de gordura intramuscular e no leite. Com os dados
adquiridos por outros autores foi possivel coletar informacdes, identificando a
frequéncia alélica em relacdo ao locus K232A, onde o alelo A é selvagem para racas
taurinas e o alelo K em racas em zebuinas. Além disso algumas ragas zebuinas como
Nelore e Guzera se mostra monomorficas para essa mutacao, e especificamente na
raca bovina Nelore cruzadas com racgas taurinas, apresentam niveis significantes de
heterozigosidade, junto a diferencas na carcaga, como forca de cisalhamento e

marmoreio, onde houve mudancas significativas.

Palavras chaves: Marcadores genéticos, Carne, Bovinos de Corte, Marmoreio.



ABSTRACT

This literature review aims to bring information about the K232A mutation, which is
related to the deposition of intramuscular fat and milk. With the data acquired by other
authors, it was possible to collect information, identifying the allele frequency in relation
to the K232A locus, where the A allele is wild for taurine breeds and the K allele in
zebu breeds. In addition, some zebu breeds such as Nelore and Guzera are
monomorphic, but in the case of the Nelore breed, crossing with taurine breeds,
brought significant levels of heterozygosity, together with differences in the carcass,

such as shear force and marbling, where there were significant changes.

Keywords: Genetic markers, Meat, Beef cattle, Marbling



1 INTRODUCAO

A gordura intramuscular, ou marmoreio, € um fator essencial na determinacao
de parametros importantes que contribuem para a qualidade da carne, como a
suculéncia e sabor. Além disso esta caracteristica estd associada a maciez do
produto, sendo uma caracteristica relevante na determinacdo da qualidade em
sistemas de classificacao internacionais (ALVES e MANCIO, 2007).

Outro aspecto no comércio de carne bovina, é que alguns nichos de mercado,
preferem carcacas que apresentam alto indice de marmorizagdo, jA que essa
caracteristica esta associada, também, a maior palatabilidade (JOO et al., 2013),
enguanto outros priorizam carnes mais magras. Sendo assim, a gordura intramuscular
€ um atributo essencial no valor econémico para o produtor no mercado brasileiro de
carne bovina, uma vez que agrega valor ao produto.

O uso de selecao fenotipicas em longo prazo pode alterar a frequéncia alélica,
afetando um ou mais caracteres, resultando além da resposta direta no caractere
selecionado, como também em respostas correlacionadas em muitos outros
caracteres. Muitos genes que apresentam polimorfismos conhecidos e com
aplicacbes confirmadas ja foram descritos e alguns patenteados, sendo que muitos
genes polimorficos apresentam interesse econdmico, dentre eles, o
gene DGATL1 (diacilglicerol O-aciltransferase 1) (GRISART et al., 2004 e WINTER et
al.,, 2002), o gene LEP (leptina) (HOSSNER, 1998) e TG (tiroglobulina) (DE
MARTYNOFF et al., 1985).

Apos a confirmacéo de influéncia dos polimorfismos do gene DGAT1, em bovinos
leiteiros e deposicdo de gordura intramuscular em taurinos, deu-se a necessidade de
compreender mais as variacbes genicas, em relacdo a bovinos da raca Nelore, na
expectativa de encontrar resultados positivos relacionado ao marmoreio da carne.

O gene DGATL1 e suas variacbes nucleotidicas tem influéncia direta nas
diferencas de sintese e armazenamento de triglicerideos nos adipdcitos,
principalmente em animais de producdo (SALATTA, 2019). No tecido adiposo, a
diacilglicerol O-aciltransferase 1 (DGATL1), por meio da catalizacéo pelas enzimas acil-
CoA, é responsavel pela biossintese do triacilglicerol (TAG), principal molécula de

armazenamento de energia metabdlica realizada nos adipdcitos (CASES et al., 1998).



O DGAT1, € membro de uma grande familia de O-aciltransferases ligadas a
membrana (YU e GINSBERG, 2004). Este gene (DGAT1) € amplamente expresso em
todos os tecidos, porém sua expressao é maior em tecidos ou 6rgdos onde a sintese
de triglicérides é mais ativa, ou seja, tecido adiposo branco, intestino delgado e figado
(Ll etal., 2013).

Estudos demonstram que o gene DGAT1 apresenta associacao significativa
com as caracteristicas relacionadas a deposicdo de gordura, como espessura de
gordura e marmoreio da carne bovina (THALLER et al., 2003; TANTIA et al., 2006;
PANNIER et al., 2010; LI et al., 2013b) e posteriormente comprovado por Salatta
(2019).

WINTER e COLS. (2002) ao analisarem a sequéncia do gene DGAT1 bovino,
verificaram a presenca de 19 posicdes (ou regides) variaveis, das quais duas eram
variacdes no numero de unidades repetidas (CNV — Copy number variation) e 17 eram
alteracbes em um Unico nucleotideo. Duas destas alteragbes, nas posicoes
localizadas no éxon VIII, sendo uma substituicdo do aminoacido Lisina por Alanina na
posicao 232 da proteina (DGAT1 K232A).

Winter e COLS. (2002) ainda através de alinhamento de sequéncia de DGAT1
de varias espécies de animais indicaram que a variante que codifica 0 aminoacido
Lisina é mais conservada. Estudos posteriores, conduzidos a fim de se verificar a
influéncia deste polimorfismo na variacdo fenotipica observada em caracteristicas de
producdo, mostraram associac¢des entre o alelo codificante de Lisina e 0 aumento do
contetdo de gordura, o decréscimo no conteudo de proteina e o decréscimo na
producdo de leite nas racas Holandesa, Jersey e Fleckvieh (SPELMAN e COLS.,
2002; THALLER e COLS., 2003; WELLER e COLS., 2003).

Diante do crescimento de mercados de nicho o pecuarista, para se adequar as
demandas e se encaixar, deve se preocupar com caracteristica demandadas em
relacdo ao mercado. Para isso, € necessario ampliar os conhecimentos sobre as
caracteristicas qualitativas e quantitativas de carcaca, intimamente relacionadas com
0 grupo genético de origem. A comparacdo entre racas e cruzamentos industriais
torna-se pertinente para a busca de carcacas que possa agradar ao consumidor.
Neste contexto, o presente estudo tem por finalidade trazer conhecimento a respeito
dos impactos provocados pela mutagcdo K232A, juntamente a seus respectivos
impactos, se caso presentes, a fim de compreender mais sobre a bovinos e idealizar

perspectivas de evolugao para a caracteristica: marmoreio.



2 REVISAO DA LITERATURA

2.1 GORDURA INTRAMUSCULAR DOS BOVINOS

DA SILVA e BUENO (2020), Afirmam que os bovinos da raca Nelore conseguem
alcancar variaveis de carcacas bons em relacdo ao mercado, apresentaram pH
adequado, bons indices de area de olho de lombo, de espessura de gordura
subcutanea em seus animais puros ou cruzados, entretanto, um indice que pode ser
melhorado € a maciez (for¢a de cisalhamento) e ressaltam que o0 uso de cruzamentos
com outras racas, em especial as taurinas, pode ser uma boa oportunidade aos
produtores que desejam agregar maior valor & carne do seu rebanho Nelore. Visto
gue os rebanhos Nelore hoje no Brasil, se apresentam monomorficos, em relacéo a
varios marcadores.

Atualmente, os estudos voltados ao melhoramento genético das racas de bovinos
de corte vém explorando a identificagdo e localizacdo de regibes no genoma
associadas com caracteristicas de qualidade da carne. S&o passos importantes que
objetivam incorporar essas informacfes em programas de avaliacdo genética, de
forma que a descoberta desses SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms), definidos
como uma variacao da sequéncia de DNA gue afeta somente uma base da sequéncia
do genoma entre individuos da mesma espécie.

Os SNPs englobam as mais frequentes formas de variacdo genética de um
organismo, ocorrendo em abundancia ao longo de todo o genoma e auxilia 0 processo
de selecao, visando a predicdo dos valores genéticos. Para que a selecdo gendmica
seja aplicada para caracteristicas de qualidade da carne na raca Nelore, ainda é
necesséario estudos e comparacdes metodolégicas de predicdo gendmica e a
verificacdo daquela que melhor se aplica aos dados (SILVA-JUNIOR, 2015).

Os bovinos de corte da raca Nelore, ao passar por processos de selecfes nos
programas de melhoramento genético, estdo aptos a expressar caracteristicas de
interesse comercial. O melhoramento genético da raca Nelore encontra-se avancado
e contribuindo para o aumento de produtividade da pecuaria brasileira (BRAGA et al,
2021).



DIAN et al (2020), comparou o rendimento de cortes comerciais entre bovinos
confinados de trés grupos genéticos distintos: Aberdeen Angus, Nelore e Aberdeen
Angus¥2 x Nelore¥ (Figura 1). Pode comprovar que dentro dos animais estudados, as
amostras de bovinos da raca Nelore foram 0s que menos apresentaram deposicao de
gordura intramuscular (Quadro 1), seguindo parametros de acordo com o protocolo
descrito pela USDA (1989).

Figura 1 — a) Cartdo de modelo USDA Quality Grade (1989); b) BMS # 1 Quality Grade 1; ¢)
BMS # 2 Quality; d) BMS #3 Quality Grade

Quadro 1 - Comparagéo dos parametros qualitativos da carne de bovinos confinados

Racas / Médias e Desvios Padroes | Analise Estatistica
Parametros | Angus AngusxNelore | Nelore Prob. De | Teste
significancia

AOL 81,6 + 90,5 +

93B 79,6 +122B 78A 0,0517 Tukey
EGS 8.4 : 271 74+36a8 | %0 . 331 0,0243 Tukey
Marmoreio | 2,9+0,3 22+06A 1,1+0,3 000003 Krusk_al-

A B Wallis

Fonte: Adaptado de DIAN et al. 2020

Ainda seguindo os mesmos parametros de avaliacdo, foram analisados bovinos
da raca Nelore e outros grupos, a fim comparar algumas caracteristicas relacionadas
a carne (Quadro 2). Pode ser observado que o Nelore, sem cruzamento se manteve

atras em relacdo ao marmoreio, porém o cruzamento com bovinos de racas taurinas



obteve resultados relacionados a carcaga mais significativos, deixando nitido que o
cruzamento com taurinos tem alto impacto em diversos caracteres incluindo, o
marmoreio (DA SILVA e BUENO, 2020).

Quadro 2 - Caracteristicas de carcaca em diferentes grupos genéticos

Caracteristica Angus x Caracu x Senepol x Nelore
Nelore Nelore Caracu
PCO (kg) | 293272296 | 27200+301 | 28588434 [262,77313
9 A B A C
RC (%) |525+024AB|51,93+024B | 50,39+0,35C 53’15: 0,25
Mar (escore) | 8,07+046A | 657+046B | 7,05+0,67AB | 621+0,48B
FC (kfg/lcm?) | 6,67 +0,35A | 6,88 0,32 A 6,28 + 0,468 | 7.11 + 0.35B

Fonte: Adaptado de DA SILVA e BUENO, 2020.

Ainda seguindo os mesmos parametros de avaliacdo, foram analisados bovinos
da raca Nelore e outros grupos, a fim comparar algumas caracteristicas relacionadas
a carne (Quadro 2). Pode ser observado que o Nelore, sem cruzamento se manteve

atras em relacdo ao marmoreio.



2.2 O GENE DGAT1

O gene bovino DGAT1 tem aproximadamente, 8.6 Kb e compreende 17 exons,
medindo em média 121,8 pb, e estd localizado no cromossomo bovino 14. A
conformacdo dos introns é estritamente conservada entre humanos e bovinos
(GRISART et al., 2002). A identificacdo do DNA do gene DGAT1 em ratos (CASAS et
al., 1998) e em humanos (OELKERS et al., 1998) tem permitido a documentacgéo do
papel chave do DGAT1 na sintese de triglicerideos em varias espécies animais e
vegetais. A enzima DGAT1 catalisa o passo final na biossintese de trigliceréis (TG), e
esta reacdo envolve a oscilacdo dependente de acyl-CoA da diacylglicerol (DG), a
qual é fornecida pela esterificacdo de 2-monoacylglicerol, ou pela hidréolise da
fosfatidase (LEHNER & KUKSIS, 1996).

CASES et al. (1998) afirmaram que a enzima acyl-CoA: diacylglcerol
acyltransferase exerce papel fundamental no metabolismo do diacylglicerol celular em
processos fisioldégicos, como a absorcéo intestinal de gordura, sintese lipoprotéica,
formacéo do tecido adiposo e lactacao.

CASAS et al. (2003) também descrevem algumas caracteristicas que apontam
o DGAT1 como um gene candidato funcional e posicional para a deposicéo de gordura
intramuscular: (1) o produto deste gene é diretamente envolvido com a sintese de
triglicerideos; (2) as analises das sequéncias expressadas fornecem evidéncias de
sua transcricdo ndo somente em glandulas mamarias bovinas, mas também em
tecidos adiposos; (3) o mapeamento do hibrido radioativo localiza 0 DGAT1 proximo
ao microssatélite CSSM66 no cromossomo 14, qual esta relacionado com a gordura
de cobertura em carcacas bovinas. De acordo com os achados desses autores, €
possivel que a regido entre 0 e 20 cM do cromossomo 14 abrigue genes responsaveis
pela producéo de gordura, independente da especializacao (corte ou leite) em bovinos
e, um dos genes candidatos localizados nesta regido é o DGATL1.

Segundo GRISART et al. (2002), existem pelo menos quatro substituicdes
nucleotidicas no DGAT1, porém trés delas ocorrem dentro de introns. Os autores
afirmam que, devido ao fato de a substituicdo K232A ocorrer em um exon e resultar
troca de um aminoécido, afetando a QTL de producdo de leite total presente no
cromossomo 14.

A substituicdo de dinucleotideos (AA/CG) no inicio do éxon 7 do gene DGAT1

resulta na troca do aminoéacido lisina (AA) pela alanina (CG), e ocasiona efeito direto



na acdo da enzima. Esta mutagdo é conhecida como K232A, e é tida como causadora
das variagcbes observadas em deposicao de gordura, e por afetar positivamente a
qualidade do leite (GRISART et al., 2002; GRISART et al., 2004). O alelo lisina do
gene DGAT1 tem efeito positivo sobre o conteddo de gordura do leite em diferentes
racas (WINTER et al., 2002).

THALLER et al. (2003) sugeriram que a mutacdo K232A pode afetar a deposicéo
de gordura intramuscular e subcutanea em bovinos. Estudando Bos taurus, esses
autores observaram que o alelo da lisina é a versdo mais eficiente com relacdo a
sintese de triglicérides, devido a tendéncia para maior conteddo de gordura no
musculo semitendinosus em animais homozigotos lisina/lisina, e ressaltaram que
estes efeitos podem ser recessivos.

Além disto, foi descrito um QTL para producédo de gordura localizado no BTA14
préximo a regido onde se encontra o gene DGAT1 (CASAS et al., 2000; CASAS et al.,
2003, CASAS et al., 2005). Segundo CASAS et al. (2003), QTLs irdo potencializar o
ganho genético, especialmente para caracteristicas dificeis ou onerosas de serem
mensuradas, através de selecdo assistida por marcadores. Para aumentar a eficiéncia
de selecdo para caracteristicas de interesse econbmico foi necessario o
desenvolvimento de estratégias de selecdo considerando polimorfismos e o modo
recessivo de heranca (THALLER et al., 2003).

O gene DGAT1 foi diferencialmente expresso em animais com maior escore de
marmoreio, indicando impacto significativo dos polimorfismos dentro do rebanho
(SALATTA, 2019). A diacilglicerol O-aciltransferase 1 é uma enzima que catalisa a
etapa final da via de sintese de triacilglicerois, atuando na absorcdo de gordura
intestinal, montagem de lipoproteinas, formacao de tecido adiposo e lactacdo (CASES
et al., 1998). Estudos de genotipagem mostraram que o gene DGATL1 esta associado
ao escore de marmorizagcao em bovinos em diversas racgas taurinas (PANNIER et al.,
2010).

Outros estudos de polimorfismos, em taurinos observaram uma associacdo do
gene DGATL1 ao conteudo de gordura intramuscular (THALLER et al., 2003). LI et al.
(2013), trabalhando com polimorfismo de nucleotideo Unico (SNPs) em uma
populacdo de bovinos de diversas racas (Angus, Charolais, Hereford, Limousin, e
Simmental) na Suécia, revelaram que o gene DGAT1 também esta associado ao nivel
de marmorizacéo da carne. DE JAGER et al. (2013), observaram uma correlacdo entre

um conjunto de genes responsaveis pela sintese e armazenamento de



triacilglicerideos (TAG) e o contetdo de gordura intramuscular em Wagyu x Hereford

e Piedmontese x Hereford cruzado (Bos taurus) e Brahman (Bos indicus).

2.3 MARCADORES SNPs

A selecao gendmica tem sido usada em varios programas de melhoramento de
plantas e animais proporcionando ganhos na acuracia de selecdo quando comparado
a selecdo tradicional. Contudo, é importante ressaltar que a superioridade da sele¢éo
gendmica depende de varios fatores tais como a metodologia de predi¢cao dos valores
genéticos gendémicos. Além do desafio de encontrar a melhor metodologia para a
aplicacdo da selecdo genbmica, o alto custo de implementacdo também representa
uma dificuldade na sua ampla utilizacdo nos programas de melhoramento animal.
(JOAQUIM, 2019).

Os marcadores do tipo SNPs sao resultantes de variacdes na estrutura molecular
da molécula de DNA a nivel de uma base nitrogenada e apresentam uma frequéncia
menor ou igual a 1% em uma dada populagéo, (KWOK,1999).

Marcadores moleculares do tipo SNPs sao distribuidos em trés formas: 12
funcional, sendo diretamente responsavel pela alteracdo fenotipica (caracteristica
qualitativa) ou serem parcial (caracteristica quantitativa); 22 Marcadores em
desequilibrio de ligagcédo (LD, do inglés Linkage Disequilibrium) e o 32 Marcadores em
equilibrio de ligacdo (LE, do inglés Linkage Equilibrium— LE). Nesta situacdo os
marcadores funcionais (caracteristica qualitativa) estdo fortemente associados com
os marcadores LD e apresentam uma forte associacdo entre gendtipo e fenotipo na
populacdo como um todo, enquanto os marcadores parciais (caracteristica
quantitativa) estdo associados com os LE e estdo mais sujeitos a recombinacéo
homologa.

A busca de SNPs para serem usados em programas de melhoramento genético
foi focada em polimorfismos na molécula de DNA presentes em regides codificadoras,
que podem resultar em substituicdo de aminoacidos na sequéncia polipeptidica a ser
formada, ou devido ao fato do codigo genético ser degenerado. Essas mutacdes
podem n&o resultar em alteracdes da sequéncia polipeptidica, entretanto elas podem
alterar a estrutura e a estabilidade do RNA mensageiro e por consequéncia afetar a
proteina produzida, (BOREM E CAIXETA, 2016).
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Outro sitio alvo de identificacdo de SNPs séo as regides nao traduzidas do RNA
mensageiro (5’ UTR e 3’ UTR), (MEIRA,2014). Nestas regides, a presenca de SNPs
nas sequéncias de bases nitrogenadas podem promover formas alternativas de
processamentos do RNA mensageiro, alterando o estabelecimento de cddons de
iniciacdo/terminacéo e alteracdes no nivel de expressdo de genes, (GUIMARAES;
COSTA, 2002).

Estas regibes quando polimorficas podem provocar alteracfes fenotipicas e
alterar padrdes de transcricdo de RNAs intrbnicos, e por consequéncia alterar a
expressao de proteinas reguladoras da transcricdo, (NAKAYA et al., 2007).

Sendo assim, a ligacdo entre marcadores LE funcionais, mostram variagées nos
padrées de heranca criando a necessidade de que sejam recalculados a cada
geracdo. Esta propriedade ressaltou a busca por SNP sem LD associados a locos
genéticos funcionais (DA CRUZ, 2015). A aplicacdo de marcadores moleculares em
programas de melhoramento genético animal permitiu a identificacdo de padrées nos
gendtipos de diferentes individuos e sua associacdo a fenoétipos de interesse (O’
BRIEN, GRAVES, 1991.), além de possibilitar a estimativa de parametros
populacionais de frequéncias alélicas e genotipicas.

Contudo, para a identificacao das regides do DNA responsaveis por fenétipos de
interesse econbmico, os sistemas de melhoramento genético animal evoluiram para
a localizacdo de QTLs em animais participantes de programas de acasalamentos
direcionados, (HALEY, 1995).

Porém, a grande limitacao deste método foi a dificuldade de se constituir familias
para o estudo e no elevado custo para a manutencdo dos bovinos principalmente
devido ao grande intervalo entre geracdes. Para contornar esta situacdo, 0s
melhoristas buscaram genes candidatos objetivando elucidar as vias metabdlicas e os
mecanismos fisiologicos envolvidos com a manifestacdo das caracteristicas de
producdo associadas a estes genes, na tentativa de identificar variagdes nos genes
presentes em individuos que apresentam fenétipos diferentes, (WOMACK, 1993).

Esta estratégia se mostrou economicamente vantajosa quando comparada ao
mapeamento de QTLs, devido ao fato de néo ser obrigatério a genotipagem de um
grande numero de animais e de familias numerosas. De forma complementar, nos
estudos de (VAZ PORTUGAL,2002), foi proposto o amplo emprego de marcadores

moleculares em programas de melhoramento genético de bovinos, assim esta pratica
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passou a ser conhecida como selecdo assistida por marcadores (MAS, do inglés
Marker Assisted Seletion).

O desenvolvimento da MAS em programas de melhoramento de bovinos evoluiu
em trés momentos: 12 deteccéo, avaliacdo do tipo de marcador; 22 localizacdo das
regibes cromossémicas ligadas as caracteristicas de interesse QTL (quantitative trait
loci) ou (caracteristicas quantitativas) e 32 detec¢do da associacdo do marcador ao
fendtipo em populacdes experimentais e posteriormente a validacdo dos marcadores
em rebanhos comerciais, (QUEIROZ, 2012). O uso da MAS em programas de
melhoramento genético de bovinos foi determinante para a elucidacdo de marcadores
do tipo SNPs em LD (desequilibrio de ligacdo), associados a QTLs funcionais e a
genes candidatos, esta estratégia foi fortalecida através do Projeto Genoma Bovina
(2009).

Os SNPs estao presentes ao longo de todo o gene, tanto nas regides codantes
(éxons) e também nas regides n&do codantes (introns e regides 5 UTR e 3'UTR).
Polimorfismo nas regides ndo codantes dos genes podem afetar na quantidade de
proteinas que serdo geradas. Sdo também atribuidos aos polimorfismos presentes em
regides ndo codantes a capacidade de gerar processamento alternativo no RNA
mensageiro, gerando ou eliminando codons de terminagéo, alterando também os
cédons de iniciacdo e modificando o padrdo de expressdo de genes quando
identificado os SNPs em sequéncias promotoras (GUIMARAES; COSTA, 2002).

Com a descoberta de que introns podem originar RNAs intrénicos, que exercem
funcdo de regulacdo da expressdo de proteinas reguladoras de transcricdes
gendmicas, os polimorfismos presentes nas regides ndo codantes do gene passaram
a ser cada vez mais descritos (NAKAYA et al., 2007).

Os SNPs na regiao 5’ e 3° UTR do gene DGATL1 esta sendo estudado nos mais
diversos tipos de animais de producdo. Exemplo é o trabalho de (SCATA, et al., 2009),
que encontraram um SNP na regiao 5’ UTR , em ragas raras de ovinos que possui
maior teor de gorduras no leite. Neste mesmo estudo foi realizado com bovinos nas
racas taurinas Holandés (leite) e Angus, Aberdeen-Angus e Hereford (corte) onde os
quatro SNPs da regido 5’UTR apresentaram-se altamente polimérficos, entretanto,

pouco se sabe da relacdo destes SNPs da regidao 5 UTR com fendtipo em nelore.
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2.4. POLIMORFISMO K232A
WINTER e COLS. (2002) ao analisarem a sequéncia do gene DGATL1 bovino,

verificaram a presenca de 19 posicdes (ou regides) variaveis, das quais duas eram
variacfes no numero de unidades repetidas (CNV — Copy number variation) e 17 eram
alteracbes em um Unico nucleotideo. Duas destas alteracdes, nas posicdes
localizadas no éxon VIII, sendo uma substituicdo do aminoé&cido Lisina por Alanina na
posicdo 232 da proteina (DGAT1 K232A). (Figura 2)

1 2 3 45 6 7 8 9 101112 13 14 15 16 17  exon number

191 88 4 86 53 106 114 75 104 3942 45 113 66 88 63 156  ewonsize(bp)
ATG K232A TGA

m ., m, im mmAmiImEEE

3414 1944 79 9@ 25 8 100 70 9085 7374 8 86 8 72 intron size (bp)
Figura 2 - Posicao do polimorfismo K232A, dentro do gene DGAT1

Fonte: Adaptado de WINTER e COLS, 2002

Winter e COLS. (2002) ainda através de alinhamento de sequéncia de DGAT1 de
varias espécies de animais indicaram que a variante que codifica o aminoacido Lisina
€ mais conservada. Estudos posteriores, conduzidos a fim de se verificar a influéncia
deste polimorfismo na variacao fenotipica observada em caracteristicas de producéo,
mostraram associagfes entre o alelo codificante de Lisina e o0 aumento do conteddo
de gordura, o decréscimo no contetudo de proteina e o decréscimo na producéo de
leite nas racas Holandesa, Jersey e Fleckvieh (SPELMAN e COLS., 2002; THALLER
e COLS,, 2003; WELLER e COLS., 2003).

Evidéncias adicionais do efeito da mutacdo DGAT1, que demonstraram a
existéncia de uma pequena diferenca no nivel de expressdo do mRNA entre as duas
variantes de DGATL1 e de uma diferenca no nivel de atividade enzimatica entre as
variantes tendo niveis elevados de expressao, para a variante de Lisina (GRISART e
COLS., 2004).

A mutacdo DGAT1 K232A néo influencia somente caracteristicas envolvidas na
producao de leite, alguns estudos apresentaram efeitos positivos da variante de Lisina
na qualidade da carne (caracteristica ligada ao conteudo de gordura muscular) em
racas de corte (CASAS e COLS., 2005).
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THALLER e COLS. (2003) registraram um significativo efeito da variante de Lisina
no conteudo de gordura intramuscular em bovinos da ra¢ga Holandesa na Alemanha.
Entretanto, estudos realizados por SPELMAN e COLS. (2002) e THALLER e COLS.
(2003), mostraram que os efeitos dos alelos diferiam, em alguma extenséo, dentro das
familias, bem como entre as populacdes. Isto levou a formulagéo da hipotese de que
fontes adicionais de variacdo na regido do gene DGAT1 seriam responsaveis pela
variabilidade dos fendétipos apresentados por animais de diferentes familias.
BENNEWITZ e COLS. (2004) discutiram diferentes fontes adicionais possiveis além
da variacdo genética presente na mutacdo DGAT1 K232A.

Hipoteses foram levantadas para explicar o efeito variante de DGAT K232A, a
primeira hipotese € que ha um outro alelo segregando no locus DGAT1 K232A; a
segunda é que existe um locus adjacente em forte ligacdo com o locus DGAT1 K232A
e uma terceira possibilidade seria a existéncia de outras regides polimorficas dentro
do gene DGATL1 influenciando a variacéo fenotipica (BENNEWITZ e COLS., 2004).

De acordo com DA SILVA e BUENO (2020), apds analises em determinado
rebanho, alcancaram resultados mostrando que o locus DGAT1 K232A, nas racas
zebuinas, apreseta mutacdo apenas em Gir e Sindi, porém com altos niveis de
homozigosidade, preservando o alelo K. J& em Nelore e Guzera se apresenta de
forma monomérfica homozigota. Ja na raca Holandesa foi observado que o alelo A

tem maior frequéncia que o alelo K (Quadro 3).

Quadro 3 - Frequéncia alélica do locus Dgatl K232A, em bovinos

Frequéncia alélica do gene DGAT1, em relacdo a mutacao K232A
Freq. Alélica (%) | Freq. Genotipica (%) .| Heterozigosidade
Raca | N /4 K AA] AK | KK | " THO|HE] P
Holandesa | 53 | 73 27 60 26 14 10,35|0,26 0,39 | 0,01
Gir 53 4 96 19 | 38 | 943 |0,49|0,04 0,07 | 0,06
Sindi 62| 2,5 97,5 - 5 95 [10,02|0,05]/005] 1
Nelore 60 0 100 - - 1 - - - -
Guzera |50 0 100 - 1 - - - -

Fonte: Adaptado de DA SILVA E BUENO, 2020.

PAPPAS et al (2004), analisando a frequéncia alélica de bovinos encontrou dados
mostrando que bovinos da raca Nelore se encontram monomoérficos e que bovinos da

raca Gir apresentam baixa frequéncia para o alelo K, cruzamento F1 de bovinos da
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raca Nelore com racgas taurinas, apresentam altos valores de heterozigosidade, porém
com frequéncia maior do alelo K (Quadro 4).

Quadro 4 - Frequéncia alélica e indice de heterozigosidade do locus K232A em
bovinos

Racas N f (K) f (A) h
Gir 84 0,96 0,04 0,07 (6)
Nelore x Angus 26 0,55 0,45 0,88 (23)
F1
Nelore x Canchim 14 0,56 0,44 0,86 (12)
F1
Nelore 18 1 0 0

Fonte: Adaptado de PAPPAS et al (2004).

Comparando os resultados de PAPPAS et al (2004) e DA SILVA e BUENO, nota-
se que o alelo K se apresenta de forma selvagem em zebuinos, e que o alelo mutante
tem baixa significAncia. Ja em racas taurinas o alelo A passa a ser o alelo selvagem,
tendo alta frequéncia, ja que nos cruzamentos F1 de Nelore com racgas taurinas, a

frequéncia de individuos heterozigéticos aumenta.
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3 CONSIDERACOES FINAIS

Aparentemente a variagdo K323A mostrou alta correlagdo com deposicdo de
gordura intramuscular e presenca de solidos em leite, grande parte das racas taurinas.
Em Bos indicus, especialmente a raca Nelore, devido a alta homozigosidade e ao fato
de se apresentarem majoritariamente monomorficos dentro dos rebanhos, nao foi
possivel estudar a relacdo da mutacdo com a deposicdo de gordura intramuscular,
porém, com a realizacao de cruzamentos houve diferenca significante.

Nota-se que o alelo K foi predominante em racgas Indicus, em alguns casos sendo
monomorfico, complementariamente sugerem que haja o cruzamento com outra
racas, preferencialmente taurinas, visto que, o alelo A € predominante, para assim
conseguir alcancar resultados polimorficos, e possivelmente ter maior sucesso em

relacdo a deposicao de gordura intramuscular.
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