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RESUMO 

 
O Objetivo desta pesquisa foi avaliar a associação de polimorfismos de 

nucleotídeo unico (SNP) em seis genes candidatos (Metabolismo Proteolitico – 

CAPN1 e CAST; Metabolismo Lipidico – DGAT1, SCD1, FABP3 e FABP4) com 

características quali-quantitativas de carcaça e da carne. A população avaliada 

(n=136) foi concebida por meio do cruzamento de touros Braford (BF), 

Canchim (CC), Caracu (CR) e Nelore (NE) com fêmeas F1 Angus-Nelore 

(ANGNEL), F1 Caracu-Nelore (CARNEL) ou Nelore (NE), totalizando dez 

grupos genéticos distintos. Os dados genéticos foram obtidos por meio da 

extração de DNA de amostras do Longissimus dorsi individuais, e 

posteriormente observados os genótipos pelo método de reação em cadeia da 

polimerase em tempo real. Foram calculadas as frequências alélicas e 

realizado o teste de Tukey-Kramer (P<0,05) para comparação de médias dos 

alelos nos grupos de herança paterna e materna. No estudo de associação, 

utilizou-se o procedimento General Linear Model (GLM) do programa estatístico 

SAS. O modelo levou em conta os efeitos dos grupos genéticos paternos e 

maternos, safra de produção, sexo e os genótipos de cada marcador. Foram 

observadas associações significativas (P<0,05) em todos os marcadores com 

características quali-quantitativas de carcaça e da carne, com exceção para o 

CAST:155 que não apresentou efeito com nenhuma das variáveis.  O conjunto 

de informações dos efeitos transmitidos nos cruzamentos poderá ajudar na 

condução de programas de melhoramento genético de características de 

produção, bem como a obtenção de informações sobre a variabilidade de cada 

marcador em raças especificas. 

 

Palavras-chave: bovinos, genes candidatos, melhoramento genético, SNP  
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ABSTRACT 

 

The objective of this research was to evaluate the association of single 

nucleotide polymorphisms (SNPs) in six candidate genes (Proteolytic 

Metabolism - CAPN1 and CAST; Lipid Metabolism - DGAT1, SCD1, FABP3 and 

FABP4) with qualitative and quantitative characteristics of carcass and meat. 

The evaluated population (n = 136) was conceptualized through the crossing of 

Braford (BF), Canchim (CC), Caracu (CR) and Nelore (NE) females with F1 

Angus-Nelore (ANGNEL), F1 Caracu-Nelore CARNEL) or Nelore (NE), 

totalizing ten distinct genetic groups. Genetic data were obtained by extracting 

DNA from individual samples of Longissimus dorsi and then observing the 

genotypes by the real-time polymerase chain reaction method. The allele 

frequencies were calculated and the Tukey-Kramer test (P <0.05) was 

performed to compare the averages of the alleles in the paternal and maternal 

inheritance groups. In the association study, the General Linear Model (GLM) 

procedure of the SAS statistical program was used. The model took into 

account the effects of paternal and maternal genetic groups, crop yield, sex and 

genotypes of each marker. Significant associations (P <0.05) were observed in 

all markers with qualitative and quantitative carcass and meat characteristics, 

except for CAST: 155 that did not show any effect with any of the variables. The 

information set of the effects transmitted in the crosses can help in the 

conduction of programs of genetic improvement of production characteristics, 

as well as obtaining information on the variability of each marker in specific 

breeds. 

Keywords: bovine, candidate genes, genetic improvement, SNPs
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CAPÍTULO 1- CONSIDERAÇÕES GERAIS 

 

1. INTRODUÇÃO 

 

A carne bovina é considerada uma das mais importantes fontes de 

alimento para os seres humanos, sendo responsável por uma representativa 

fatia econômica no setor do agronegócio do Brasil. Além disso, o país ocupa 

uma posição de destaque no cenário global, pois além de ser o maior 

exportador de carne bovina, é considerado o maior rebanho comercial do 

mundo, com 215,2 milhões de bovinos (IBGE, 2015), o que aumenta a sua 

responsabilidade frente à demanda dos outros países em requisitos de 

características quali-quantitativas de carcaça e da carne bovina. 

Uma das alternativas é o uso do melhoramento genético, onde os 

objetivos são a seleção por meio dos dados de desempenho dos animais 

superiores nas raças, pelo cruzamento entre raças que se complementam ou 

pela formação de novas raças (ROSA et al., 2013). No entanto, a resposta à 

seleção para características quantitativas, é complexa, pois essas são 

determinadas por centenas ou milhares de genes, que dependem da interação 

do seu genótipo com o ambiente (GELDERMANN, 1975).   

Adicionalmente ao melhoramento genético clássico, o uso de 

marcadores moleculares apresenta potencial para investigação e 

caracterização dos animais por meio dos seus genótipos. Segundo Kirinus et 

al. (2014), o benefício do uso destes marcadores é a previsão antecipada do 

potencial dos animais para características quali-quantitativas de carcaça e da 

carne, que em alguns casos são obtidas somente após o abate, o que 

impossibilita serem realizadas em touros reprodutores utilizados para 

transferência de material genético. 

Na última década o marcador do tipo SNP (Single Nucleotide 

Polymorphisms) foi expressivamente utilizado com esta finalidade, pois 

apresenta alto desempenho, alta acurácia e baixo custo financeiro quando 

realizado em painel de maior densidade representado por milhares de SNPs 

(CAETANO, 2009).  

O objetivo de estudar genes de interesse zootécnico é analisar o DNA 

de animais domésticos e obter informações específicas da contribuição e o 
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número de genes que participam das características. Entretanto, existem 

dificuldades para alcançar este objetivo, pois características de interesse são 

na sua maioria quantitativas, ou seja, de ação poligênica, com pequenos 

efeitos na expressão do fenótipo (COUTINHO et al., 2010). 

No sistema proteolítico muscular participam as enzimas calpaína e 

calpastatina, as principais envolvidas no processo de amaciamento da carne no 

período post-mortem, essas representadas pelos genes CAPN1 e CAST. 

Assim, estes genes são frequentemente estudados a nível molecular, onde 

resultados já encontrados foram significativos sobre as características de 

maciez, marmoreio e parâmetros de cor da carne. (EKERLJUNG et al., 2012; 

LARA et al., 2012; LI et al., 2013; PEREIRA et al., 2015; CASTRO et al., 2016).  

Já o gene DGAT1 participa da síntese final de triglicerídeos e foi 

reportado como candidato à estudos de associação em bovinos, onde foi 

relatado efeito do SNP DGAT1 K232A sobre teor de gordura do leite e 

marmoreio da carne (THALLER et al., 2003; KONG et al., 2007; WU et al., 

2012). Há também evidências que o gene SCD1 e seus alelos influenciam na 

composição de ácidos graxos do leite e da carne (MELE et al., 2007; JIANG et 

al., 2008; MILANESI et al., 2008;  WU et al., 2012).  

Outros genes que também foram estudados são os genes da família 

FABP (Proteínas ligadoras de ácidos graxos) que são responsáveis por 

codificar pequenas proteínas, altamente conservadas, proteínas 

citoplasmáticas que se ligam em ácidos graxos de cadeia longa e outras 

ligações hidrofóbicas (ROY et al., 2003). Dessa forma, os relatos na literatura 

sugerem que mutações pontuais, nos genes FABP3 e FABP4, apresentaram 

efeito sobre a espessura de gordura subcutânea e quantidade de gordura 

intramuscular depositada na carne (MICHAL et al., 2006; AVILÉS et al., 2013; 

BLECHA et al., 2015). 

Dado o exposto, objetivou-se calcular as frequências alélicas e 

genotípicas de progênies provenientes de bovinos zebuínos e seus mestiços e 

investigar os efeitos de associações dos SNPs em seis genes candidatos 

(CAPN1, CAST, SCD1, DGAT1, FABP3 e FABP4) sobre características quali-

quantitativas de carcaça e da carne. 
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2. REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 Características da carcaça bovina  

 

2.1.1 Composição de carcaça  

 

A carcaça bovina é composta por músculos, ossos, tecidos conectivos e 

gordura, sendo o músculo considerado a parte mais importante para os 

consumidores. Assim, uma carcaça considerada de boa qualidade é aquela 

que possui harmonia entre os seus constituintes, o que significa conter boa 

quantidade muscular, menor quantidade de ossos e razoável quantidade de 

cobertura de gordura depositada na carcaça (BERG & BUTTERFIELD, 1976).  

Em relação a proporção de cada componente, os ossos na carcaça 

reduzem de forma lenta, da maneira que o animal vai ganhando peso, sendo 

considerado o tecido que apresenta menor variação percentual. Já os músculos 

representam alta proporção do peso do animal recém-nascido, aumentando 

conforme o seu ganho de peso corporal e decrescendo na fase de deposição 

de gordura (SIGNORETTI et al., 1999). 

Água, proteína, gordura e minerais representam os componentes 

químicos da carcaça, e apresentam variabilidade durante toda a fase de 

crescimento dos animais. Já os componentes físicos são tecidos muscular, 

ósseo e adiposo, que em conjunto sofrem interferências de fatores como peso 

vivo do animal, idade, sexo, raça e o nível nutricional da dieta (CARVALHO et 

al., 2003) 

A proporção de músculos na carcaça é representada pela área de olho 

de lombo (AOL), que é uma medida indicativa do grau de musculosidade total 

da carcaça, sendo mensurada na 12ª costela, no músculo Longissimus dorsi 

(LUCHIARI FILHO, 2000). Em alguns estudos na literatura o fenótipo apresenta 

diferenças de AOL conforme a raça avaliada, com isso, sugere-se que o 

cruzamento entre genótipos distintos possam ser mais eficientes quando 

somados entre os animais acasalados do que utilizados isoladamente em 

alguns casos (LUCHIARI FILHO et al., 1989; PEROTTO et al., 1999; YOKOO 

et al., 2014). 
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 Lopes et al. (2012) sugerem que a porção muscular dos animais medida 

pela AOL pode ser utilizada para avaliação do rendimento dos cortes 

comerciais, pois apresenta correlação positiva entre os principais tipos de 

cortes traseiros, além de, estar correlacionado com comprimento corporal e 

peso de carcaça quente.  

 

2.1.2 Deposição de gordura na carcaça 

 

 A distribuição de gordura na carcaça segue a seguinte ordem: região 

visceral, intermuscular, subcutânea e intramuscular (WARRIS, 2000). Desta 

forma, com o avanço da idade do animal as carcaças apresentam maior 

proporção de gordura e conforme a composição genética maior taxa de 

gordura intramuscular (BRIDI & CONSTANTINO, 2009). 

 A taxa de deposição de gordura apresenta diferença entre raças, no 

entanto, a maior variabilidade encontrada é em relação ao tempo estabelecido 

para a fase de acabamento. Os animais precoces apresentam menor porte 

devido a sua taxa de maturação (tempo que o animal leva para atingir o 

tamanho à maturidade), o que permite que entrem na fase de acabamento com 

um peso mais leve comparado aos animais de maior porte (BARBOSA, 1999). 

A quantidade de gordura a ser depositada na carcaça é considerada 

importante, pois tem a função de isolante térmico durante o resfriamento na 

câmara fria. O frio provoca encurtamento das fibras musculares, e 

consequentemente, afeta a qualidade da carne. Além disso, carcaças com bom 

grau de acabamento tendem a ter maior quantidade de gordura intramuscular, 

isso sempre dependente do fator dieta e raça do animal na fase final de 

engorda, esta gordura entremeada está correlacionada ao sabor e suculência 

da carne (FELICIO, 1997). 

No entanto, diversos fatores interferem na capacidade do animal 

depositar gordura na carcaça, sendo eles: raça, castração, sexo, idade e dieta. 

Esses são os fatores que causam a maior variabilidade nesse fenótipo. 

Em relação ao efeito do sexo, as fêmeas tendem a depositar maior 

quantidade de gordura nas suas carcaças, do que os machos castrados, que 

por sua vez, são superiores aos bovinos inteiros (STEEN, 1995). No sentido 

biológico, Bridi & Constantino (2009) explicam que os machos possuem uma 
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taxa anabólica muscular mais elevada do que as fêmeas, o que leva a uma 

deposição de gordura mais tardia. 

Uma das estratégias realizadas é o cruzamento entre bovinos Bos 

taurus taurus, de origem britânica, com animais zebuínos, tradicionalmente 

criados no Brasil. O efeito gerado desses acasalamentos permitem os animais 

melhorarem a sua capacidade de apresentarem um acabamento desejável, 

uma vez que, algumas raças taurinas são especializadas em depositar maior 

quantidade de gordura na carcaça (PRADO et al., 2008). 

As avaliações de deposição de gordura (acabamento) são realizadas de 

acordo com o sistema brasileiro de forma subjetiva, onde a gordura presente 

na carcaça é estimada de forma visual com escores de 1 a 5. Sendo 1 = 

ausência total de gordura, 2= de 1 a 3 mm, 3= 3 a 6 mm, 4= 6 a 10 mm e 5= 

acima de 10 mm de cobertura de gordura (SAINZ & ARAUJO, 2001). 

 

2.2 Aspectos qualitativos da carne bovina 

 

 Os aspectos de qualidade da carne são definidos a partir da preferência 

dos consumidores no momento da sua aquisição, pela aparência da carne e 

após o seu preparo e consumo, conferem sabor, suculência e maciez. (JOO et 

al., 2013). A aparência do produto é um dos aspectos mais importante, a qual é 

definida pela cor da carne na sua embalagem, e distribuição e cor da gordura 

(BECKER, 2000).  

 Existem diferentes formas de conceituar o termo qualidade de carne, a 

primeiro considera que a qualidade é determinada pelas escolhas visuais dos 

consumidores de forma subjetiva e não pode ser mensurável.  A segunda 

considera que o termo qualidade da carne só poder ser definido a partir de 

avaliações mensuráveis, ou seja, de maneira objetiva (BECKER, 2002). 

As variações qualitativas encontradas na carne bovina são aquelas 

associadas aos fatores ante-mortem, que antecedem o abate influenciado pela 

genética (raça), sexo, idade, dieta e do manejo pré-abate e os fatores post-

mortem definidos pelo processo de abate, o uso da estimulação elétrica, a 

velocidade e temperatura de resfriamento e a forma de embalagem dos cortes 

(FELÍCIO, 1997).  
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Do ponto de vista genético, a composição dos animais puros ou 

cruzados tem efeito sobre a qualidade da carne. Entre as principais 

características influenciáveis, estão a maciez, o marmoreio, e a cor (RESTLE et 

al., 1999; VAZ et al., 2001; MAGGIONI et al., 2012).  

De forma objetiva, as mensurações realizadas em laboratório tem a 

importância de compreender quais são os fatores que afetam e influenciam a 

qualidade da carne e podem ser uteis para melhorar e controlar os fatores pré 

e pós abate (DE LIMA JÚNIOR et al., 2012). 

 

2.2.1 Maciez da carne 

 

Entre os aspectos de qualidade da carne, a maciez é um dos principais 

destaques gustativos por parte dos consumidores. No entanto, essa escolha 

pode variar entre os mesmos de acordo com o seu país e cultura (WARNER et 

al., 2010). Esta característica é resultante de fatores genéticos, do tipo de raça 

envolvida no cruzamento, da idade do animal, da sua alimentação e dos 

tratamentos realizados no período de post-mortem (ALVES & MANCIO, 2007). 

 O sistema proteolítico responsável pela maciez no período post-mortem 

envolve a enzima da calpaína e seu efeito inibidor calpastatina, sendo essas as 

principais responsáveis pelo processo de amaciamento da carne 

(KOOHMARAIE et al., 1987, 1988; TAYLOR et al., 1995; WARRIS, 2000). As 

catepsinas são consideradas coadjuvantes neste sistema com o menor efeito 

correspondente quando comparada as calpaínas (BONIN, 2008). 

As calpaínas são definidas como enzimas cálcio dependentes e 

divididas em dois componentes principais para sua ativação, a calpaína tipo I 

ou µ-calpaína, que requer um nível menor de cálcio, e a calpaína tipo II ou m-

calpaína, que requer um maior nível de cálcio. A sua ativação ocorre no 

período post-mortem quando o pH esta em torno de 5,7 onde permanece 

estável por longo período (ANDRIGHETTO et al., 2006). 

Embora as calpaínas exerçam maior efeito sobre a maciez no período 

post-mortem, existe o efeito inibidor no complexo proteolítico, onde a 

calpastatina também é ativada pelos íons de cálcio livre no sarcoplasma e 

aparece como inibidor da proteólise. Isto ocorre nas primeiras 24 horas no 
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período post-mortem, e possui maior correlação entre a maciez e a 

conservação do produto final sob resfriamento (FERRAZ, 2009). 

O processo após o período de rigor mortis e estocagem da carne 

refrigerada é chamado de degradação muscular ou maturação. Neste, as 

estruturas das miofibrilas são modificadas e provocam um amaciamento 

significativo da carne. Porém, é altamente complexo e dependente de muitas 

variáveis tais como: a idade, raça ou espécie do animal, velocidade de glicólise, 

quantidade e solubilidade do colágeno, comprimento de sarcômero das 

miofibrilas, força iônica e degradação das proteínas miofibrilares (FELICIO, 

1997) 

 Além do sistema calpaína/calpastatina e a ação conjunta dos fatores 

citados anteriormente, outro aspecto que interfere na maciez da carne são os 

genótipos dos animais para determinado loco ou região QTL (Quantitative Trait 

Locus). As diferenças de maciez nos animais de origem Bos taurus e Bos 

indicus tem recebido um enfoque de pesquisas, onde os fatores determinantes 

de efeito fisiológico, genéticos e bioquímicos são responsáveis pela 

variabilidade encontrada nas raças (FELÍCIO, 1997). 

Segundo Rubensam et al. (1998), a medida que o grau sanguíneo 

zebuíno ultrapassa 25 % no cruzamento, a atividade da calpastatina leva a 

piora na textura e maior força de cisalhamento, resultando em uma carne mais 

dura. Consequentemente, esse aumento na participação do sangue zebuíno 

nos cruzamentos provoca um decréscimo na maciez da carne não maturada 

(RESTLE et al., 1999). 

A variação na maciez é atribuída 46% aos efeitos genéticos e 54% de 

efeito ambiental entre raças (SMITH et al., 2003). Os autores sugerem que é de 

suma importância controlar os efeitos genéticos por meio de acasalamentos 

direcionados, com o uso de animais superiores e diminuição do efeito 

ambiental para que ocorra um aumento significativo sobre o fenótipo. Esta seria 

uma alternativa para o problema que as indústrias enfrentam com a alta 

variabilidade relacionada à maciez da carne. 

Desta forma, cruzamentos entre animais de raças zebuínas e taurinas 

são comumente realizados com objetivo de maximizar o ganho por heterose e 

efeito da complementaridade (PEREIRA, 2012). Nesse sentido, alguns 

trabalhos demonstraram que animais oriundos do cruzamento triplo ou meio 
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sangue, na fase terminal, possuem melhores valores de maciez do que animais 

zebuínos puros (CROUSE et al., 1989; HEINEMANN et al., 2003; PEREIRA et 

al, 2009; MENEZES et al., 2013). 

A variabilidade observada nos grupos genéticos pode ser explicada pela 

quantidade presente de calpastatinas, enzima inibidora das calpaínas, que 

ocorre em maior proporção nas raças zebuínas, o que leva a uma produção de 

carne menos macia em animais de origem Bos indicus (WHIPPLE et al., 1990; 

ALVES et al., 2007).  

Um dos métodos subjetivos de avaliar a maciez da carne é por meio de 

painéis sensoriais. Nesse, a degustação é realizada por um grupo de pessoas 

treinadas que atribuem notas para as amostras de carne (CROSS et al., 1978).  

O método de avaliação objetivo pode ser realizado pelo teste mecânico 

descrito por Wheller et al. (1994), chamado de força de cisalhamento (FC), que 

é realizado com um equipamento Warner-Bratzler Shear que aplica a força 

para romper as fibras das amostras de carnes, ou por meio do equipamento, 

texturômetro, que mensura a força necessária para o cisalhamento das fibras 

musculares, onde quanto menor a força aplicada maior é o valor de maciez 

encontrado. 

Finalmente, é importante buscar alternativas que possam minimizar os 

efeitos da variação na maciez, principalmente por ser uma característica 

complexa, onde são atribuídos 30% dessa variação de origem genética aditiva 

e 70% pelos fatores ambientais e genéticos não aditivos dentre raças, o que 

sugerem uma seleção mais eficiente primeiro dentro das raças (SMITH et al., 

2003).  

   

2.2.2 Marmoreio da carne 

 

A deposição de tecido adiposo intramuscular na carne é conhecida como 

marmoreio, essa gordura presente entre as fibras musculares é a ultima a ser 

depositada na carne e pode ser avaliada antes do abate por meio de 

avaliações ultrassonográficas ou após o animal ser abatido pelo método 

subjetivo. Esta característica é considerada importante para nichos de mercado 

que estão dispostos a pagar um preço maior pelo produto (LUCHIARI FILHO, 

2000).  
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Em abordagens na literatura, foi relatado o efeito positivo do marmoreio 

sobre a maciez da carne, palatabilidade e suculência (COSTA et al., 2002; 

KERTH et al., 2007; CHRISTENSEN et al. 2011). No entanto, há controversas 

desse efeito sobre a maciez. Segundo Nishimuri et al. (1999), os efeitos 

observados seriam de forma indireta sobre a variável, que necessitaria de 8% 

de marmoreio na carne para que esse efeito contribuísse de forma positiva. 

Wheeler et al. (1996) embasam essas afirmações ao demonstrarem que os 

escores de marmoreio não apresentaram efeito sobre a força de cisalhamento. 

A raça utilizada nos cruzamentos terminais é essencial para essa 

característica, pois existem diferenças nas escalas de marmoreio identificadas 

entre famílias Bos taurus indicus vs. Bos taurus taurus com o mesmo grau 

sanguíneo nos cruzamentos. Isto demonstra que a seleção genética 

principalmente de raças zebuínas deve ser feita inicialmente dentro da própria 

raça e selecionar os futuros reprodutores (KING et al., 2006). 

 O método de avaliação de escalas de marmoreio é realizado no músculo 

do L. dorsi na porção do contrafilé e tem como referência o padrão definido 

pelo United States Departamento of Agriculture – USDA Grade Quality (1999), 

dividida em quatro subclasses 0, 25, 50, 75, onde posteriormente são 

calculadas e transformadas em escala numéricas. Nas avaliações, existe certa 

dificuldade na confiabilidade dos resultados subjetivos (classificação visual), 

pois podem ocorrer erros do tipo II (aceita a hipótese de nulidade sendo 

verdadeira quando é falsa), sugere-se então que o número de amostragem tem 

que ser o suficiente para minimizar esse tipo de erro (HOCQUETTE et al., 

2007).  

  

2.2.3 Cor 

 

Os aspectos visuais de cor do produto definem as escolhas dos 

consumidores no momento da compra (NAM et al., 2009). Segundo Mancini e 

Hunt (2005), a coloração da carne bovina é complexa, e envolve diversos 

fatores como a genética do animal, condições físicas e químicas que 

antecedem o abate e pós abate. 

As causas das alterações na cor da carne estão relacionadas com a 

composição da proteína, principalmente, pela mioglobina que apresenta a 
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principal função na coloração da carne. No entanto, existem outras duas 

proteínas que também desempenham papel funcional na coloração, a 

hemoglobina e o citocromo C (MANCINI & HUNT, 2005). 

As variações presentes na mioglobina apresentam diferenças entre 

raças taurinas e zebuínas. Segundo Norman (1982) animais da raça Charolês 

e Canchim apresentaram uma cor mais clara do que os animais zebu, isto 

porque existem variações de mioglobina entre as espécies. Maggione et al. 

(2012) observaram carne mais escura no grupo de animais Nelore quando 

comparado aos grupos genéticos de animais cruzados (Bos taurus vs. Bos 

indicus). 

De maneira geral, a variação na cor da mioglobina também é 

dependente de outros fatores como, idade do animal, o tipo de dieta e a 

posição anatômica do músculo, além de outras variáveis que são 

condicionadas ao pré-abate, pH final, estado de oxigenação e oxidação do 

músculo (ABRIL et al., 2001). 

Os métodos que são comumente utilizados para medir a cor da carne 

bovina incluem colorímetros e espectrofotômetros. O método mais conhecido 

são os sistemas L*, a*, b*, e L*, C*, H* denominado de CIELAB. Esse sistema 

considera três medidas: L* componente de luminosidade; a* cores verdes a 

vermelhas e b* das cores amarela a azul (RAMOS & GOMIDE, 2007).  

Os valores de Chroma (C*) definem a intensidade de uma cor, podendo 

então, distinguir a coloração da carne ou gordura pela sua intensidade ou grau 

de saturação. Já o Hue ou ângulo de tonalidade (H*) é definido pelo nome da 

cor e a qualidade que determina as famílias a* e b*, é resultado das diferenças 

entre os impulsos e tamanhos de onda que produzem na retina a sensação das 

cores (AMS, 1995). 

 

Figura 1. Representação gráfica das escalas de cor do sistema L*C*H*. 

Disponível em: http://sensing.konicaminolta.com.br/2015/08/compreendendo-o-espaco-de-cor-cie-lch/ 
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2.3 Marcadores Moleculares 

 

A genética molecular deu um grande passo na ciência quando, em 1953, 

foi descoberta a estrutura do DNA, por James Watson e Francis Crick. O DNA 

é um polímero que tem sua forma estrutural constituído por nucleotídeos 

compostos de pentoses interligados a um ácido fosfórico do grupo fosfato e as 

bases nitrogenadas (adenina, guanina, citosina e timina), desta forma ele 

carrega todas as informações genéticas do indivíduo (BROWN, 2000). 

Nos eucariotos os cromossomos estão organizados em pares nos 

organismos diplóides, e tem uma importância fundamental no genoma da 

espécie, como armazenamento de informações genéticas e transmissão de 

material genético, pois neles residem os genes. Os genes são segmentos de 

DNA, podendo ter comprimentos que variam de 75 nucleotídeos a mais de 

2.300 kb (kilobases). Assim, são transcritos em moléculas de RNA e traduzidas 

em proteínas que possuem sistema biológico especifico nos organismos 

(BROWN, 2000). 

Segundo Ferreira & Grattapaglia (1998) a definição de marcadores 

moleculares é descrita como todo ou qualquer fenótipo molecular originado de 

segmento específico de DNA (expresso ou não). A capacidade que eles 

possuem em transportar informações é quase ilimitada, sendo variações por 

todo o genoma que conseguem caracterizar e identificar as diferenças 

genéticas entre dois ou mais indivíduos em uma população.  

O uso de marcadores moleculares teve inicio na década de 80, devido 

às dificuldades que se encontravam na época para se gerar um dado ou 

genótipo levava-se quase uma semana por ser algo inovador e da forma 

desconhecida que se trabalhava com a técnica (CAETANO, 2009). 

As técnicas de biologia molecular atuais são capazes de identificar 

variações de pares de bases no genoma do indivíduo por meio do seu DNA de 

forma rápida e eficaz, especialmente a partir da técnica da reação em cadeia 

da polimerase PCR (Polymerase Chain Reaction), que é capaz de gerar 

bilhões de cópias de um fragmento alvo de DNA com o uso da enzima DNA 

polimerase, desenvolvida por Kary Mullis em 1983. 

O desenvolvimento de marcadores moleculares pode ser realizado de 

forma aleatória ou planejado. Na abordagem aleatória é realizada um 
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mapeamento de regiões QTL para a espécie estudada, visando usar os 

marcadores moleculares para identificar regiões cromossômicas associadas à 

variação genética de características de interesse econômico. A outra estratégia 

é a seleção de genes candidatos, que tem como objetivo detectar locos 

polimórficos que estão associados a genes que interferem em características 

de interesse zootécnico, tais como: qualidade da carne, peso ao desmame, 

produção de leite, entre outras (COUTINHO et al., 2010). 

 As mutações na sequência do DNA podem ocorrer em regiões 

codificadoras denominadas de exons e em regiões não codificadoras, os 

íntrons. Na região gênica dos exons ocorre a substituição de nucleotídeo na 

estrutura do aminoácido (mutações não-sinônimas), esta substituição pode ser 

conservativa ou não-conservativa de acordo com a natureza química dos 

aminoácidos que foram trocados, podendo haver mudanças estruturais e 

funcionais da proteína. Embora na região dos íntrons não exista uma alteração 

na proteína, eles podem causar mudança na estrutura do RNA mensageiro, e 

reduzirem a quantidade de proteína produzida (GUIMARÃES & COSTA, 2002). 

As tecnologias atuais permitem identificar mutações específicas ao longo 

do genoma bovino, sendo chamado de polimorfismos de nucleotídeo único 

(SNP), neste tipo de marcador ocorre a troca de nucleotídeos, podendo ser por 

inserção (mutação causada pela remoção de um ou mais nucleotídeo na 

sequência de DNA) ou deleção (adição de um ou mais nucleotídeo na 

sequência de DNA). Essas variações são consideradas importantes em 

análises genéticas, pois ocorrem em abundância no DNA e quando estão 

presentes nas regiões codificadoras podem alterar diretamente a estrutura da 

proteína (SYVANEN, 2001). 

Com isso, o uso de marcador molecular é uma alternativa eficiente para 

validar os efeitos alélicos sobre fenótipos importantes da produção animal. 

Além de, permitirem o estudo da variabilidade genética populacional e 

diferenciar raças e indivíduos de grupos genéticos distintos. 
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2.4 PCR em tempo real 

 

Desde a descoberta da PCR por Kary Mullis, na década de 80, houve 

um grande avanço na genética molecular, assim estudos de expressão gênica, 

levantamento de diagnósticos de doenças e testes de paternidades tiveram um 

grande impacto mundial.  A técnica permite que in vitro se obtenha milhões de 

cópias de determinada região alvo do DNA. 

 Por meio desse progresso surgiu da PCR uma nova técnica denominada 

de PCR em Tempo Real, permite a quantificação das amostras amplificadas 

com uma maior reprodutibilidade e elevada precisão. Neste sentido, houve uma 

revolução devido a capacidade que a técnica apresenta de monitorar em tempo 

real cada ciclo da sua reação na amplificação de DNA e RNA. Em cada ciclo 

ocorre um acúmulo de produtos amplificados na reação, e quando é atingido o 

limiar, este na fase exponencial, denominado cycle thresbold (CT), permite a 

quantificação exata e reprodutível pela fluorescência emitida (REGITANO et al., 

2001). 

 

 

Figura 2. Curva de amplificação da PCR em Tempo Real. CT – Cycle 

Threshold (NOVAIS et al., 2004). 

 

Os fluoróforos são moléculas que absorvem e emitem sinais de luz que 

aumentam na proporção direta da quantidade de produto da PCR. Com isto, 

em cada ciclo são armazenados os valores da fluorescência gerada por um 

termociclador ótico que identifica o feixe de luz pela sua intensidade, 

apresentando um gráfico ao final de cada reação (NOVAIS et al., 2004). 
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O sistema TaqMan é composto por uma sonda de hidrólise que 

corresponde a um fragmento de DNA marcado com corante chamado de 

repórter na região 5’ da fita e um corante na outra extremidade 3’ chamado de 

quencher. Na primeira etapa ocorre a polimerização onde a sonda hibridiza 

com a sequência de fita simples de DNA complementar, o alvo da amplificação. 

Nesse processo a fita é degrada pela enzima exonuclease TaqDNA 

polimerase. Após a degradação da sonda ocorre a separação do repórter e 

quencher, causando um aumento na emissão da fluorescência (HEID et al., 

1996). 

 A PCR quantitativa em tempo real é uma das mais confiáveis e sensíveis 

biotecnias para análise de genotipagem, expressão gênica, determinação do 

número de cópias transgênicas e diagnósticos de doenças. Assim, apresenta 

melhor acurácia e maior velocidade nos resultados com um menor risco de 

contaminação (NOVAIS et al., 2004). 

 O seu uso é comum em experimentos de genotipagem de SNPs, uma 

vez que, existe uma grande variação genotípica entre e dentro de raças 

bovinas que já foram identificados em diversos trabalhos (CARVALHO et al., 

2007; BARENDSE et al., 2008; PEREIRA et al., 2015). Neste contexto, a PCR 

em tempo real é frequentemente utilizada como ferramenta para testes de 

genotipagem em bovinos com potencial para investigação de regiões que estão 

associadas a características de interesse econômico.  

 

2.5 Genes candidatos 

 

 O estudo de genes candidatos revela a relação entre a característica de 

interesse e os genes conhecidos, que podem estar ligados à via fisiológica do 

fenótipo desejável (ANDERSSON, 2001). No caso do gene candidato seja um 

verdadeiro causativo, sugere-se que esta avaliação possa representar 

resultados promissores para detecção de regiões QTLs (GAO et al., 2007). 

Segundo Fortes. (2007) as vantagens em utilizar genes candidatos como 

estratégia, é o fato de não ser necessário um tamanho populacional expressivo 

para avaliação, assim, espera-se que o polimorfismo do gene em estudo tenha 

efeito direto na variação fenotípica. No entanto, a maioria das características de 

caráter quantitativa é considerada de origem complexa, onde envolve aspectos 



15 

 

  

bioquímicos, fisiológicos e ambientais com a ação múltipla de genes 

(GELDERMANN, 1975).  

As limitações apresentadas por essa estratégia é que apenas poucos 

genes que controlam as características quantitativas são conhecidos, outro 

aspecto relevante é o estabelecimento definitivo da participação biológica do 

gene sobre determinado fenótipo, pois a identificação de mutação casual para 

um gene que tenha efeito pequeno não é facilmente detectado (COUTINHO et 

al., 2010). 

 Na literatura, estão presentes diversos trabalhos que apresentam 

resultados favoráveis aos efeitos de genes candidatos sobre características 

relacionadas ao metabolismo proteolítico (PAGE et al., 2002; SCHENKEL et 

al., 2006; TIZIOTO et al., 2013; ) e do metabolismo lipídico (GRISART et al., 

2002; KONG et al., 2007; FORTES et al., 2009; BARTON et al., 2016). Deste 

modo, sugere-se que estudo de genes candidatos e os efeitos dos seus SNPs 

são um dos métodos eficazes para o progresso genético das características 

quali-quantitativas da carcaça e carne bovina. 

  

2.6 Genes do sistema proteolítico CAPN1 e CAST 

  

2.6.1 Calpaína (CAPN1) 

 

No contexto molecular, o gene CAPN1 representa as µ-calpaínas, 

principal responsável pelo amaciamento no músculo esquelético, composto por 

22 exons, está localizado no cromossomo 29 de bovinos. Frequentemente, os 

estudos realizados no gene são com bovinos de raças taurinas (PAGE et al., 

2004; WHITE et al., 2005; ALLAIS et al., 2011; PEREIRA et al., 2015) 

influenciando significativamente na maciez da carne. 

Segundo Kirinus et al. (2014) a associação do gene CAPN1 e seu 

inibidor CAST explicam 20% da variabilidade do efeito genético aditivo. Este 

valor permite realizar a avaliação genética dos indivíduos que serve de 

referência para a escolha da raça base e quais os cruzamentos adequados 

para melhoria na maciez por meio da seleção de marcadores. 

Existem diversos polimorfismos validados no gene do CAPN1, tais 

como, CAPN1-316 e CAPN1-530 (PAGE et al., 2002), CAPN1-4751 (WHITE et 
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al., 2005), CAPN1-947 (BARENDSE et al., 2007) e inúmeros outros SNPs já 

foram encontrados. O SNP CAPN-947 G>C tem como resultado uma 

substituição de aminoácidos de glicina por alanina na posição 316 no domínio 

proteico II, este mesmo marcador foi descrito por Page et al. (2002) e está 

incluso em testes comerciais de DNA (VAN EENENNAAM et al., 2007).  

Page et al. (2002) avaliaram o marcador e embasaram o fato da 

divergência esperada entre animais Bos taurus e Bos indicus no aspecto 

relativo à maciez. Os autores relataram efeito significativo entre CAPN:947 ou 

CAPN:316 e o fenótipo somente em animais de raça taurina. Este efeito 

esperado do marcador sobre a característica não foi encontrado no estudo de 

Ekerljung et al. (2012). 

No estudo de Casas et al. (2005), Morris et al. (2006), Barendse et al. 

(2007) e Corva et al. (2007) foram encontrados efeito de associação (P<0,05) 

do SNP CAPN1:974 sobre maciez da carne. No entanto, houve baixa 

representatividade do alelo C na população de animais de origem zebuína 

Brahman (CASAS et al., 2005) e Nelore (PINTO et al., 2010; CARVALHO et al., 

2017). 

Barendse et al. (2007) sugerem que o SNP CAPN1:974 possa ser mais 

eficiente em algumas raças taurinas especificas, pois em animais de origem 

zebuína o mesmo pode não ser informativo devido as irregularidades de 

segregação alélica, onde demonstra baixa frequência e fixação alélica em 

determinadas populações. 

Por outro lado, Li et al. (2013) encontraram efeito (P<0,05) do loco 

CAPN1:974 sobre as características de marmoreio, da porcentagem de 

gordura intramuscular e Hue no músculo, sendo o alelo  C em recessividade o 

favorável para marmoreio e porcentagem de gordura intramuscular e o 

genótipo CG para Hue no músculo.  

Neste sentido, os resultados já concluídos servem como possibilidades 

para expandir o uso de seleção por meio de marcadores moleculares para 

características de qualidade da carne em bovinos cruzados, o que possibilita 

identificar os alelos herdados de origem parental resultante dos acasalamentos. 
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2.6.2 Calpastatina (CAST) 

 

Na década de 90 o gene CAST foi mapeado estando localizado no 

cromossomo 7 de bovinos por Bishop et al. (1993), sendo considerado um 

gene candidato para maciez da carne. Inicialmente, alguns estudos apontaram 

que o efeito do gene não estava relacionado com a maciez. No entanto, ambos 

os trabalhos que relataram o efeito contrário da hipótese apresentaram um 

tamanho populacional pequeno, o que pode ter interferido nos resultados 

(LONERGAN et al., 1995; CHUNG et al, 1999). 

Posteriormente, Chung et al. (2001) foram os pioneiros nos relatos que 

indicam uma alteração genética no domínio da proteína L no gene CAST 

localizado no íntron 6. Assim, a genotipagem populacional com o marcador, 

possibilitou identificar o efeito favorável da atividade enzimática da calpastatina 

sobre características de qualidade da carne. 

A mutação foi identificada e patenteada no ano seguinte por Barendse et 

al. (2002), na região 3’ não traduzida do gene CAST_2959, transição entre 

duas purinas (guanina/adenina G/A).  Assim, Casas et al. (2006), avaliaram o 

SNP em uma população considerável de 1.100 animais Bos taurus e 500 

animais Bos indicus. Os genótipos observados e as características de maciez, 

suculência e sabor apresentaram efeito significativo em animais taurinos, além 

de, identificar interação entre os genes CAPN1 e CAST (P < 0,05). No entanto, 

os animais de origem zebu não apresentaram efeito significativo do marcador 

nas características. 

Existem outros SNPs que também já foram estudados dentro do gene 

CAST (acesso GenBank Nº. AY008267), O UOGCAST que troca uma 

pirimidina por purina (citosina/guanina),  localizado no íntron 5 descrito por 

Schenkel et al. (2006),  e WSUCAST que é uma transição de citosina por 

timina no exon 3 (GARCIA et al., 2006). 

O primeiro estudo que encontrou efeito de associação em animais puro 

sangue Bos indicus foi descrito por Pinto et al. (2010), este efeito foi associado 

no gene CAST sobre a característica de maciez da carne. Desta maneira, foi 

avaliada a FC em diferentes dias de maturação da carne, demonstrando um 

efeito aditivo em todos os períodos investigados. Assim, o marcador 

UOGCAST1 apresentou o alelo C sendo favorável para a maciez e o alelo G o 
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dominante em animais da raça Nelore. No SNP WUSCAST também foi 

observado o efeito aditivo, sendo similar aos efeitos do OUGCAST1. 

Barendse et al. (2007) avaliaram diversos SNPs no gene CAST, e 

relataram que o melhor marcador na comparação aos pares foi o CAST-155 

C>T que ocorre a substituição de uma prolina por leucina, apresentando forte 

associação com maciez da carne. Este fato também foi encontrado no estudo 

de Ekerljung. (2012) e Tait et al. (2016) que sugerem que o SNP está 

fortemente relacionado com a maciez. Em todos os estudos citados o alelo T 

em homozigose foi o favorável para a característica. 

A distribuição alélica do loco CAST:155 foi investigada por Rubio et al. 

(2016), os autores demonstraram por meio dos dados agrupados que o alelo C 

está próximo dos animais de origem Bos taurus e o alelo T junto aos animais 

de origem Bos indicus e dos cruzados (Bos taurus taurus vs. Bos taurus 

indicus). Isto explica, o fato de existir diferença nos marcadores estudados de 

acordo com as raças. Desta maneira, essas informações devem ser levadas 

em consideração na escolha de quais raças e quais marcadores utilizar para 

determinada característica. 

Em suma, observa-se alta complexidade dos genes CAPN1 e CAST 

com possível efeito concomitante sobre a maioria das características do 

sistema proteolítico da carne. 

 

2.7 Deposição de gordura: DGAT1, SCD, FABP3, FABP4 

 

2.7.1 DGAT 1- Diacilglicerol O-aciltransferase 

 

 O gene candidato relacionado à deposição de gordura foi o DGAT1 

descrito por Grisart et al. (2002), onde foi detectado uma transição não 

conservativa na posição K232A envolvendo uma troca de aminoácidos entre 

lisina e alanina. O gene encontra-se localizado no cromossomo bovino 14, e 

tem a função de codificar a enzima diacilglicerol-O-aciltransferase que participa 

no metabolismo final de triglicerídeos. 

No loco DGAT1 K232A foi encontrado efeito de associação sobre a 

deposição de gordura no leite (GRISART et al., 2002; THALLER et al., 2003) e 

marmoreio (KONG et al., 2007; WU et al., 2012; LI et al., 2013).  Por outro lado, 
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existem trabalhos que não confirmam essa hipótese em relação ao efeito do 

marcador sobre a deposição de gordura intramuscular (PANNIER et al., 2010; 

SOUZA et al., 2010). 

 Outro fato relevante nesse marcador foi a segregação dos seus alelos 

conforme as raças avaliadas. Assim, quando o SNP foi analisado em animais 

zebuínos (Nelore) houve caso de fixação alélica, o que implica na sua 

capacidade de ser informativo para características de qualidade de carne 

(EGITO et al., 2005; LACORTE et al., 2006; SOUZA et al., 2014). Diante os 

fatos, as avaliações devem ser realizadas em diferentes grupos genéticos para 

revelar o seu potencial e participação biológica sobre características 

relacionadas ao metabolismo lipídico na carne.  

 

2.7.2 SCD1- Estearoil-Coa dessaturase 

 

A enzima estearoil-Coa dessaturase - 1 (SCD1) é responsável pela 

conversão e regulação do processo de dessaturação de ácidos graxos 

saturados em monoinsaturados no tecido adiposo de mamíferos (MILANESI et 

al., 2008).  Este papel importante no metabolismo lipídico despertou grande 

interesse em ser utilizado como um gene candidato para estudos de 

associação sobre características da carne e carcaça bovina. 

O gene SCD1 também é chamado de delta 9-dessaturase, pois a ligação 

dupla esta ligada ao nono carbono da extremidade ômega da molécula 

(PAUCIULLO et al., 2012). Este gene esta localizado no cromossomo 26 e 

possui uma estrutura genômica de 17 kb (kilobase) consistido em seis exons e 

cinco íntrons (MELE., et al 2007). É altamente expresso no fígado, tecido 

adiposo e glândula mamária de ruminantes. 

Na glândula mamária, é responsável pela produção de 

aproximadamente 80% das comuns formas de ácido linolênico conjugado 

(CLA, cis-9 trans-11 C18:2) que estão presente no leite (CORL et al., 2001). Há 

indícios que as variações independentes da dieta no teor de CLA encontradas 

no leite são causadas por diferenças na regulação da expressão da enzima na 

glândula mamária e polimorfismos presentes no gene SCD (PETERSON et al., 

2002). 
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Segundo Taniguchi et al. (2004) existem oito SNPs no quinto exon, três 

deles estão nas posições (g.10153G>A) 702, (g.10213C>T) 762 e 

(g.10329T>C) 878 no gene do SCD1 região Open Read Frame (ORF). No SNP 

SCD1-878 ocorre uma substituição de um aminoácido valina por alanina, os 

autores sugerem que este polimorfismo está relacionado com a composição de 

ácidos graxos monoinsaturados presente no marmoreio e o ponto de fusão da 

gordura no gado japonês. 

No estudo de Reardon et al. (2010) foram encontrados efeitos de 

associação do loco SCD1:878 sobre as características de parâmetro de cor L*, 

a* e b*, porcentagem de gordura intramuscular e porcentagem de proteína (N)  

na carne. O teste de comparação de médias entre os genótipos revelaram que 

o alelo A em homozigose apresentou o maior valor de porcentagem de gordura 

intramuscular comparado ao heterozigoto. Para as variáveis do parâmetro de 

cor, os indivíduos que receberam o genótipo AA apresentaram a carne mais 

clara que as dos demais genótipos. 

Vários estudos apontam efeito entre o polimorfismo no gene SCD1 e a 

composição de ácidos graxos da carne, relacionados ao tecido intramuscular, 

tecido adiposo e a composição de ácidos graxos no leite (TANIGUCHI et al., 

2004; CONTE et al., 2006; MELE et al., 2007; JIANG et al., 2008; WU et al., 

2012). 

 

2.7.3 FABP3  

 

As proteínas FABP (proteínas de ligação de ácidos graxos) têm um 

papel fundamental no metabolismo de ácidos graxos, principalmente a 

absorção e o transporte intracelular em locais de oxidação β e sítios de síntese 

de triacilglicerol e fosfolipídios (VEERKAMP & MAATMAN 1995). Existem nove 

tipos de proteínas citoplasmáticas do tipo FABP que são expressas em tecidos 

específicos, sendo estas diferenciadas pela sua estrutura primária, entre estas 

estão presentes as proteínas do tipo FABP3 e FABP4 (CHMURZYNSKA, 

2006). 

 O FABP3 é considerado uma proteína do coração e está relacionada ao 

transporte de ácidos graxos na membrana celular para os locais intracelulares 

que utilizam os ácidos graxos, esta é expressa principalmente no músculo 
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cardíaco e esquelético (VEERKAMP & MAATMAN 1995). Segundo Roy et al. 

(2003) este gene está localizado no cromossomo 2. 

Existem dezoito SNPs validados para o gene FABP3 que compõem o 

painel comercial BovineHD (Illumina). Nesse gene, a maioria dos trabalhos 

descritos na literatura é com suínos, que relataram um efeito de associação 

sobre características de carcaça (CHMURZYNSKA et al., 2007; CHO et al., 

2011). 

 Em bovinos, os relatos encontrados com o gene demonstraram efeito de 

SNPs sobre características que envolvem o metabolismo lipídico 

(CHMURZYNSKA et al., 2007; CHO et al., 2008; CHO et al., 2011; LIANG et 

al., 2014; BLECHA et al., 2015).  No trabalho de Blecha et al. (2015) foi 

validado o SNP FABP3-G>A (id:KM382065.1), que está localizado no íntron 1. 

Com isto, foi sugerido pelos autores que este marcador possa ser utilizado em 

futuros estudos de associação em bovinos, pois o mesmo apresentou efeito 

sobre as características AOL e relação AOL/PCQ em animais cruzados (Bos 

taurus taurus vs. Bos taurus indicus). 

 

2.7.4 FABP4 

 

O FABP4 também é conhecido como FABP adipócito, foi detectado pela 

primeira vez no tecido pré-adipócito e adiposo maduro (ESPIEGELMAN et al., 

1983), este é altamente expresso em adipócitos e representa cerca de 1% de 

todas as proteínas solúveis no tecido adiposo (BAXA et al., 1989). A sua 

principal função é o transporte de ácidos graxos e participa na oxidação lipídica 

(GAN et al., 2015). 

Em bovinos a proteína está localizada no cromossomo 14, e, 

frequentemente, vem sendo estudada, por parte dos pesquisadores, levando 

em consideração as propriedades biológicas citadas anteriormente e os efeitos 

já encontrados relacionados com marmoreio e espessura de gordura na 

carcaça (CHO et al., 2008; BARENDSE et al., 2009; LEE et al., 2010; AVILÉS 

et al., 2013). 

 No entanto, Oh et al. (2012) não encontraram efeito de associação em 

nenhuma das variáveis analisadas (peso de carcaça quente, marmoreio e 

espessura de gordura) em bovinos coreanos. Fato que corrobora com estudo 
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de Blecha et al. (2015) que não encontraram efeito de associação em nenhuma 

das variáveis (espessura de gordura, área de olho de lombo, peso de carcaça 

quente, marmoreio, força de cisalhamento e rendimento de carcaça) em 

bovinos cruzados (Bos taurus taurus vs. Bos taurus indicus). 

No estudo de Blecha et al., (2015) o alelo C foi o mais frequente para 

todos os grupos genéticos avaliados. Barendse et al. (2009) encontraram maior 

frequência do alelo C em todas as raças, exceto em animais Angus. Por outro 

lado, Oh et al. (2012) realizaram a genotipagem de bovinos coreanos e 

encontraram maior presença do alelo G na sua população. 

 Com objetivo de melhorar características de importância econômica, 

têm-se buscando por meio de genes candidatos, SNPs que possam ser 

utilizados como referência na seleção dos animais. Pelos estudos já realizados, 

pode-se observar grande variabilidade genética envolvendo as raças de origem 

taurina e zebuína e certa especificidade de cada marcador. Com isso, os 

estudos de associação entre polimorfismos e características quali-quantitativas 

de carne e carcaça, revelam informações valiosas que podem contribuir no 

avanço do melhoramento genético na era genômica. 
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3. OBJETIVOS 

 

3.1 Objetivos gerais 

 

Estudar os polimorfismos CAPN1:c.947, DGAT1:K232A, SCD1:c.878, 

CAST:c.155, FABP3 e FABP4:408 em uma população de bovinos cruzados e 

avaliar os efeitos desses marcadores sobre características de carcaça e 

qualidade da carne. 

 

3.2 Objetivos específicos  

 

Calcular as frequências alélicas dos SNPs nos genes CAPN1, CAST, 

SCD, DGAT1, FABP3 e FABP4 na população total. 

Comparar as porcentagens alélicas dos locos estudados nos subgrupos 

conforme a herança paterna e materna. 

Analisar os efeitos de associações entre SNPs dos genes candidatos e 

características quali-quantitativas da carne e carcaça. 
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Uma parte deste capítulo seguiu as normas da revista Pesquisa Agropecuária 

Brasileira (PAB)  para fins de submissão do artigo. 

CAPÍTULO – 2. Associação de polimorfismos nos genes CAPN1, 

CAST, DGAT1, SCD1, FABP3 e FABP4 com características de 

qualidade de carcaça e da carne em bovinos 

B.D, Dauria¹, G.L.D, Feijó², A.L.J, Ferraz¹.  

¹ Universidade Estadual de Mato Grosso do Sul, Aquidauana, MS, Brasil 

² Embrapa Gado de Corte, Campo Grande, MS, Brasil 

 

RESUMO. Os objetivos deste estudo foram caracterizar as frequências alélicas e 

genotípicas de polimorfismos de nucleotídeo único (SNPs) em seis genes candidatos 

(CAPN1, CAST, DGAT1, SCD1, FABP3 e FABP4) e avaliar a sua associação com 

características quali-quantitativas da carcaça e da carne. Os animais foram obtidos de 

uma população (n = 136) provenientes do cruzamento entre touros Braford, Canchim, 

Caracu e Nelore com matrizes F1 ½ Angus x ½ Nelore, F1 ½ Caracu x ½ Nelore e 

Nelore totalizando 10 grupos genéticos. Os genótipos foram obtidos pelo método de 

genotipagem por PCR em tempo real. Foram observadas as frequências alélicas e 

verificada a distribuição dos alelos pelo teste qui-quadrado (P<0,05). Os marcadores 

DGAT1 K232A e CAPN1:978 foram pouco informativos em animais Nelore devido a 

nula e baixa frequência alélica, respectivamente. O efeito encontrado nos SNPs sobre as 

variáveis foi para espessura de gordura (EGS), área de olho de lombo (AOL), área de 

olho de lombo/peso de carcaça quente (AOL/PCQ), luminosidade no musculo 

(L*MUSC), hue na gordura (HUEGORD), rendimento de carcaça (RC), gordura 

perirrenal (GORDPERI), gordura perirrenal, peso de carcaça quente 

(GORDPERI/PCQ), profundidade interna (PROF), relação entre espessura de 

gordura/peso de carcaça quente (EGS/PCQ) e relação entre espessura de gordura e área 

de lombo (EGS/AOL) (P = ≤0,05). O loco CAST:155 não apresentou efeito sobre as 

variáveis analisadas. Os conjuntos de informações encontrados servem como referencial 

para identificação da variabilidade dos marcadores em produtos oriundos de 

cruzamentos, e ferramenta adicional em programas de seleção de melhoramento 

genético. 

 

Palavras-chave: Cruzamento; Genes candidatos; Marcadores moleculares; Marmoreio; 

Melhoramento genético; SNPs  

 

 

 

 

 

 



41 

 

  

INTRODUÇÃO 

A busca por melhor eficiência na produção da carne bovina, que implicaria em 

carcaças com maior porção muscular, menor quantidade de ossos e quantidade 

desejável de gordura, é altamente complexa, isto porque, existe uma diversidade de 

fatores que determinam a qualidade final da carcaça (Berg & Butterfield, 1976). A 

associação de aspectos intrínsecos, aqueles pré-abate, como nutrição, sanidade, sexo, 

idade ao abate, raça e a expressão do genótipo do animal com sua interação com o 

ambiente, e fatores extrínsecos, ou pós-abate, que são representados pelas formas de 

tratamento e processamento da carne e da carcaça (estimulação elétrica, temperatura e 

velocidade de resfriamento, maturação, métodos de cocção) são determinantes da 

qualidade das carcaças e da carne bovina (Felício, 1997). 

Para evidenciar o efeito da genética sobre as características das carcaças e da 

carne bovina pode-se utilizar estudos com genes candidatos, ou seja, genes com funções 

biológicas envolvidas no desenvolvimento ou na fisiologia de determinada característica 

de interesse econômico (Bryne & McMullen, 1996). Esse efeito tem sido demonstrado 

em estudos de associação entre marcadores moleculares, como os polimorfismos de 

base única (SNP), e características de interesse econômico (área de olho de lombo, 

espessura de gordura subcutânea, marmoreio e maciez) (Casas et al., 2005; Cho et al., 

2008; Fortes et al., 2009; Reardon et al., 2010; Pintos & Corva, 2011; Lara et al., 2012; 

Li et al., 2013; Tait et al., 2016).  

O sistema proteolítico calpaína/calpastatina é considerado como determinante no 

processo de amaciamento post-mortem da carne. Há dois tipos da enzima calpaína, µ-

calpaína e a m-calpaína, que se diferenciam pela quantidade de cálcio necessária para 

sua ativação e estas são moduladas pelo efeito inibidor da calpastatina (Koohmarie, 

1992; Wheeler et al., 2000). Assim, no sistema proteolítico da carne, os genes 

frequentemente estudados são os precursores da µ-calpaína (CAPN1) e da calpastatina 

(CAST) (Casas et al., 2006; Barendse et al., 2007; Pinto et al., 2010; Li et al., 2013; 

Castro et al., 2016).  

Os SNPs nos genes CAPN1 e CAST foram associados com características 

qualitativas, principalmente, para maciez, marmoreio e cor da carne (White et al., 2005; 

Casas et al., 2005, 2006; Morris et al., 2006; Corva et al., 2007; Li et al., 2013). 

Segundo Barendse et al. (2007), os SNPs CAPN1: c.947 G>C e CAST: c.155 C>T são 

promissores para serem usados em processos de seleção para características de carcaça, 

pois ambos mostraram efeito significativo. 

Genes associados ao metabolismo lipídico também influenciam a qualidade da 

carcaça. A deposição de gordura é determinante em características como marmoreio, 

espessura de gordura subcutânea e perfil de ácidos graxos da carne (Michal et al., 2006; 

Kong et al., 2007; Wu et al., 2012; Li et al., 2013).  Dessa forma, alguns genes foram 

elencados como candidatos para estudos de associação com características relacionadas 

à deposição de gordura em bovinos, entre eles SCD1, DGAT1, FABP3 e FABP4 

(Pannier et al., 2010; Li et al., 2013; Blecha et al., 2015; Barton et al., 2016). 

 De acordo com Myazaki e Ntambi (2003), o gene SCD1 codifica o estearoil-

CoA dessaturase uma enzima responsável por catalisar a biossíntese de ácidos graxos 

monoinsaturados e fazer a conversão do ácido esteárico (saturado) em ácido oleico 

(insaturado). O polimorfismo SCD1.878 G>A foi associado ao perfil lipídico da carne 

bovina e gordura intramuscular (Milanesi et al., 2008; Wu et al., 2012). 

Já o gene DGAT1 tem como função codificar a enzima diacilglicerol-O-

aciltransferase que participa no metabolismo final de triglicerídeos (Grisart et al., 2002). 

Alguns autores identificaram uma transição não conservativa DGAT1.K232A AA>GC 
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que demonstrou estar associado com teor de gordura no leite (Grisart et al., 2002; 

Spelman et al., 2002). E também em variações de traços de marmoreio na carne (Li et 

al., 2013).   

 Os genes FABP3 e FABP4 codificam proteínas pertencentes a uma família de 

pequenas proteínas citoplasmáticas altamente conservadas que se ligam a longas cadeias 

de ácidos graxos e outros ligantes hidrofóbicos, atuando no metabolismo de ácidos 

graxos. Os SNPs FABP3 G>A e FABP4.408 G>C foram associados à espessura de 

gordura subcutânea e à gordura intramuscular (Michal et al., 2006; Avilés et al., 2014; 

Blecha et al., 2015).  

Objetivou-se estimar as frequências alélicas de polimorfismos em genes 

relacionados ao metabolismo proteolítico (CAPN1 e CAST) e ao metabolismo lipídico 

(DGAT1, SCD1, FABP3 e FABP4) em uma população de animais cruzados e zebuínos 

puros, assim como em função da origem paterna e materna dos animais. E também 

estimar os efeitos de associação entre esses SNPs e características quali-quantitativas da 

carcaça e carne bovina. 

  

MATERIAL E MÉTODOS 

 

Local e população experimental  

 

Esta pesquisa foi realizada no laboratório de Genética e Melhoramento Animal 

(GEMA) da Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária (EMBRAPA - Gado de 

Corte), localizada no município de Campo Grande, Mato Grosso do Sul, Brasil. 

Foram utilizadas informações fenotípicas de 136 bovinos, machos e fêmeas 

concebidos por meio de inseminação artificial e nascidos nas safras de 2013 e 2014. As 

matrizes eram F1 ½ Caracu x ½ Nelore, F1 ½ Angus x ½ Nelore e Nelore e os touros 

foram da raça Braford, Caracu, Canchim e Nelore. Após o desmame os animais 

permaneceram em um pasto de Braquiária com suplementação na época da seca. Na 

fase de terminação os animais foram confinados por 90 dias antes do abate. 

 

Análises fenotípicas 

 

Os animais foram destinados a um frigorífico comercial e abatidos conforme 

legislação higiênico-sanitária (RIISPOA) e seguindo regras de bem-estar animal 

vigentes no país. No abate, foram obtidos os pesos de gordura perirrenal (GORDPERI), 

de fígado e de carcaça quente (PCQ). 

Após resfriamento por um período de 24 horas, foram obtidas as medidas de 

comprimento da carcaça (COMPCAR), profundidade interna da carcaça (PROFINT) e 

feitas avaliações subjetivas da distribuição da gordura (DISTRIB) (escala de 1= gordura 

mal distribuída a 3= gordura bem distribuída) e do grau de acabamento 

(ACABAMENTO) (deposição da gordura na carcaça, conforme a escala 1= ausente a 

5= excessiva - portaria MAPA nº 612 de 1989). 

O músculo Longissimus dorsi foi seccionado entre a 12ª e 13ª costelas, onde foi 

desenhado o contorno do músculo para posterior mensuração da área de lombo (AOL) 

com o auxílio de um medidor de área foliar, foi medida a espessura de gordura 

subcutânea (EGS) com um paquímetro digital e estimada a deposição de gordura 

intramuscular (MARMORIZAÇÃO) conforme padrões do USDA quality grade (1997).  

 O músculo L. dorsi entre a 12ª e 10ª costelas foi desossado para a realização de 

análises colorimétricas da carne e da gordura (L*, a*, b* sistema CIELAB) e posterior 

obtenção dos valores de croma (CROMAMUSC e CROMAGORD) e hue (HUEMUSC 
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e HUEGORD). O músculo foi desengordurado e subdividido em três subamostras 

transversais, sendo dois bifes com 2,5 cm de espessura e um com 1 cm. Os bifes 

espessos, destinados ao teste da força de cisalhamento, foram embalados a vácuo, sendo 

um deles congelado imediatamente (FC dia 0) e outro colocado para maturação por sete 

dias antes de ser congelado (FC dia 7). Com a diferença entre essas duas medidas foram 

calculados os percentuais de amaciamento da carne.  

O terceiro bife, com espessura de 1 cm, foi utilizado para a avaliação do extrato 

etéreo (EE) pelo método AOCS Am 5-04 (2009), com um sistema de extração 

automática utilizando éter a alta temperatura e pressão. 

 Por fim, foram calculados o rendimento da carcaça (RC) e obtidas relações entre 

variáveis AOL/PCQ, EGS/AOL, EGS/PCQ e GORDPERI/PCQ. 

 

Extração de DNA e genotipagem 

 

Para a genotipagem foram coletadas amostras do músculo Longissimus dorsi, 

que foram armazenadas em tubo criogênico e congeladas a -20ºC. O DNA genômico foi 

extraído pelo método salting out na qual a maceração das amostras foi realizada 

utilizando o homogeneizador elétrico Tissue Ruptor com 250 mg de carne por amostra e 

após, realizado a extração conforme protocolo para extração de DNA de músculo 

adaptado de Regitano e Coutinho (2001). 

Posteriormente, o DNA extraído foi avaliado para a concentração e pureza 

(razão absorbância A260/A280) utilizando o equipamento espectrofotômetro (NanoDrop). 

As amostras, após a quantificação, foram diluídas em uma concentração de trabalho 

(50ng/uL). 

Para a genotipagem dos animais, os alelos dos SNPs foram discriminados por 

meio de PCR em tempo real utilizando “primers” e sondas no sistema “TaqMan 

genotyping” (StepOne Plus, Life Technologies Corporation, USA). 

 

Descrição dos polimorfismos investigados 

 

 Os “primers” e sondas utilizadas para amplificação e discriminação dos 

marcadores (Tabela 1) foram selecionados baseando-se nos relatos de Ekerljung (2012) 

para os SNPs nos genes CAPN1, CAST, DGAT1 e SCD1 e conforme Blecha et al. 

(2015) nos polimorfismos dos genes FABP3 e FAB4.  

 

Tabela 1. Genes, primers e sequências das sondas utilizadas para genotipagem em PCR 

em tempo real. 

 

VIC e FAM: Fluoróforos usados para marcar os nucleotídeos dos SNPs (indicados com letra minúscula e negrito). 

Gene Direto Reverso Repórter 1 (VIC) Repórter 2 (FAM) 

CAPN1 GGCTGGGCAGGTCAGT AGCTGCTCCCGCATGTAAG CCACGgCGTTCCA CCACGcCGTTCCA 

CAST AACAAGCCTTGGGAGCAGT AAAGTAGGTGTCTTTTCATGTCCA AAAAAGCCCcGGTCC AAAAAGCCCtGGTCC 

DGAT1 CGCTTGCTCGTAGCTTTGG CGCGGTAGGTCAGGTTGTC CGTTGGCCttCTTAC TTGGCCgcCTTAC 

SCD1 CCCCGAGAGAATATTCTGGTTTC CCACTAGACGTGGTCTTGCT CTTACCCgCAGCTCC ACTTACCCaCAGCTCC 

FABP3 GGTCATTGAGCCCCTTGTACT GAGGGAAGGGTATGAGCATGAG TCGCCTCTCgCTCCAG TCGCCTCTCaCTCCAG 

FABP4 TGGGATGACCTAGCACTAAAATCTAGAA ACCATAAAGAGAAAACTCGTGGATGAT AGAAGATACTCACgAGCACC AGAAGATACTCACcAGCACC 
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O gene da calpaína (CAPN1) (AF248054), localizado no BTA29, contém uma 

mutação (SNP CAPN1:974 G>C rs17872000) que provoca a substituição do 

aminoácido glicina por alanina (Barendse et al., 2007). O gene da calpastatina (CAST) 

(NM_174003.2), localizado no BTA7, apresenta o SNP CAST:155 C>T onde ocorre a 

substituição do aminoácido prolina por leucina (Barendse et al., 2007). 

O gene DGAT1 (AY065621), posicionado no BTA14, apresenta o SNP duplo 

DGAT1 AA>GC que está localizado na posição K232A (exon 8) sendo responsável por 

uma mutação bi alélica resultando na substituição do aminoácido lisina (K) por alanina 

(A) (Grisart et al., 2002). 

O SCD1 (AY241932.1) encontra-se posicionado no BTA26 e apresenta o SNP 

SCD1.878 G>A onde ocorre uma substituição do aminoácido alanina por valina na 

posição A293V (Taniguchi et al., 2004; Wu et al., 2012). 

Os genes FABP3 (KM382065,1) e FABP4 (ID:281759) estão localizados no 

BTA2 e BTA14, respectivamente. Os polimorfismos investigados foram o FABP3 G>A 

e FABP4.408 C>G descritos por Blecha et al. (2015) e CHO et al. (2008). 

 

Análise estatística  

 

As frequências alélicas e genotípicas da população foram calculadas de acordo 

com Weir (1996) e a comparação da segregação dos alelos entre os grupos genéticos foi 

analisada pelo teste qui-quadrado (P<0,05).  

O estudo de associação entre os SNPs e as variáveis foi pela análise de variância 

por meio do procedimento GLM (SAS, 2002). Para essa análise foi utilizado o seguinte 

modelo estatístico:  

 

                                         

 

       = Fenótipo observado no i-ésimo animal pertencente à j-ésima safra do k-ésimo 

sexo do l-ésimo grupo materno e do m-ésimo grupo paterno apresentando o n-ésimo 

genótipo de um determinado gene. 

   Média do fenótipo Y analisado.  

Safra = Efeito da j-ésima safra, onde j varia de 1 a 2. 

     = Efeito do k-ésimo sexo, onde k determina se é macho ou fêmea. 

    = Efeito do l-ésimo grupo materno, onde l assume um dos grupos: ANGNEL, 

CARNEL ou NEL. 

     Efeito do m-ésimo grupo paterno, onde m assume uma das raças: BF, CC, CR ou 

NE. 

       Efeito do n-ésimo genótipo de um determinado gene: CAPN1, CAST, DGAT1, 

SCD1, FABP3 ou FABP4. 

                    
Quando observado efeito significativo dos genes sobre um dado fenótipo, as médias 

ajustadas dos genótipos dos SNPs foram comparadas pelo teste de Tukey-Kramer 

(P<0,05). 

 

 

 

 

 

 

 



45 

 

  

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

Frequências alélicas 

 

Todos os alelos estudados estavam segregando na população (Tabela 2), Para o 

polimorfismo CAPN1:974 o alelo mais frequente foi o G (86%), para o CAST:155 foi o 

alelo T (60%), para o DGAT1 K232A foi o alelo AA (69%), para o SCD1,878 foi o alelo 

G (57%), para o FABP3 foi o alelo G (59%) e para o FABP4,408 foi o alelo C (78%),  

Essa segregação, entretanto, foi diferente quando analisada conforme a origem paterna 

ou materna dos animais.  

A maior frequência do alelo G para o loco CAPN1:974 também foi encontrada 

no estudo de Rubio et al. (2016), os autores analisaram a correspondência entre a 

segregação dos alelos e os grupos genéticos (Bos taurus, Bos indicus e Bos taurus x Bos 

indicus), os resultados do agrupamento dos dados demonstraram que o alelo C está mais 

próximo de animais taurinos e  o alelo G junto aos grupos de animais zebuínos e dos 

cruzados. Castro et al. (2016) também observaram maior frequência para o alelo G 

(90%) na população geral, representada por animais da raça Brahman e de animais 

oriundos do acasalamento entre Bos taurus e Bos indicus. 

Para o loco CAST:155 o alelo T também apresentou maior proporção alélica 

(72%) no estudo de Rubio et al. (2016). Os autores concluíram por meio dos resultados 

do agrupamento de dados, que o alelo C foi mais frequente nos animais de origem 

taurina e o alelo T em animais de origem zebuína e seus mestiços (Bos taurus x Bos 

indicus). Contudo, Li et al. (2013) demonstraram que a frequência do alelo T foi de 58% 

na população de raças de origem Bos taurus. 

 

Tabela 2. Frequências alélicas (%) dos SNPs avaliados na população e conforme os 

grupos genéticos paterno e materno dos animais. 

SNPS Alelos   Paterno     Materno   

    BF CC CR NE   ANGNEL CARNEL NE População 

CAPN1:c.974 n= 29 n=30 n= 53 n= 20 

 
n= 31 n=50 n=53 n=135 

 

G 84,45b 79,95b 83,90b 97,50a 

 

83,90ab 80,40b 90,55a 0,86 

 

C 15,55 20,05 16,10 2,50 

 

16,10 19,60 9,45 0,14 

CAST:155 

 

n=30 n=30 n=55 n=20 

 
n=31 n=50 n=54 n=135 

 

C 35,05 43,35 43,65 30,00 

 

43,55ab 46,00a 31,50b 0,40 

 

T 64,95 56,65 56,35 70,00 

 

56,45 54,00 68,50 0,60 

DGAT1 K232A 

 

n=30 n=30 n=56 n=20 

 
n=31 n=51 n=54 n=136 

 

AA 58,35b 60,00b 69,60b 100,0a 

 

46,75c 66,70b 85,15a 0,69 

 

GC 41,65 40,00 30,40 __ 

 

53,25 33,30 14,85 0,31 

SCD1.878 

 

n=29 n=27 n=55 n=13 

 
n=30 n=51 n=43 n=124 

 

A 39,65b 24,05b 59,10a 19,25b 

 

45,00 39,25 45,35 0,43 

 

G 60,35 75,95 40,90 80,75 

 

55,00 60,75 54,65 0,57 

FABP3 

 

n=28 n=30 n=54 n=19 

 
n=29 n=50 n=52 n=131 

 

G 67,85a 60,00a 67,55a 20,60b 

 

79,30a 65,00a 42,30b 0,59 

 

A 32,15 40,00 32,45 79,40 

 

20,70 35,00 57,70 0,41 

FABP4.408 

 

n=28 n=29 n=53 n=17 

 
n=29 n=49 n=49 n=127 

 
C 69,60b 82,80ab 77,35ab 88,25a 

 

74,10 75,50 83,70 0,78 

  G 30,40 17,20 22,65 11,75   25,90 24,50 16,30  0,22 
Nas colunas paterno e materno; frequências alélicas de um dado gene seguidas de letras diferentes, diferem pelo teste qui-quadrado 

(P<0,05). BF: Braford; CC: Canchim; CR: Caracu; NE: Nelore; ANGNEL: Angus x Nelore; CARNEL: Caracu x Nelore. 
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Para DGAT1 K232A a maior frequência do alelo AA também foi encontrada no 

estudo de Fortes et al. (2009) em 56% da população geral, na qual pertenciam animais 

cruzados (Bos taurus taurus x Bos taurus indicus) e de origem pura para ambas 

subespécies. Quando esse loco foi avaliado em população Nelore a frequência do alelo 

AA foi de 97% (Souza et al., 2010). Por outro lado, quando o loco foi avaliado em raças 

taurinas a frequência do alelo GC apresentou 90% (Pannier et al., 2010) e 91% (Li et 

al., 2013). 

No loco SCD1:878 as frequências alélicas foram similares aos de bovinos 

chineses, sendo observada a maior proporção do alelo G em 8 raças distintas, variando 

de 66% a 95% (Wu et al., 2012). O mesmo fato foi encontrado no estudo de Li et al. 

(2013) que apresentaram a frequência de 66% do alelo G considerando todos os grupos 

genéticos de raças taurinas. Contudo, Reardon et al. (2010) encontraram o alelo A sendo 

o mais frequente com 61% em população de bovinos mestiços da Irlanda. 

No loco FABP3 também foram encontrados maior frequência do alelo G 

considerando todos os grupos genéticos de uma população de animais cruzados (Bos 

taurus x Bos indicus) (Blecha et al., 2015).  

Já no loco FABP4.408 Blecha et al. (2015) encontraram maior frequência do 

alelo C em todos os grupos genéticos avaliados. Em contraste com as frequências 

apresentadas, Oh et al. (2012) encontraram 66% do alelo G em  população de bovinos 

coreanos. 

No SNP CAPN1:974 houve diferença nas frequências alélicas em função da 

origem paterna e materna. A frequência do alelo G foi maior em progênies de touros 

Nelore em relação aos demais touros, que não apresentaram diferença entre si. Já no 

grupo de origem materna, a frequência do alelo G nos filhos de vacas Nelore foi maior 

do que em filhos de vacas Caracu x Nelore e intermediária em filhos de vacas Angus x 

Nelore, que não apresentou diferença com as anteriores. 

Em alguns casos específicos o SNP apresentou variabilidade na segregação 

alélica conforme as raças estudadas. Em zebuínos a frequência do alelo C foi inferior ou 

próxima a 1%, como o Nelore (Pinto et al., 2010; Carvalho et al., 2017) e o Brahman 

(Casas et al., 2005). Li et al, (2013) encontraram frequências maiores em Angus (36%), 

intermediárias (entre 10% e 20%) em Charolês, Simental e Limousin e baixas em 

Hereford (1%).  

Para o loco CAST:155 não houve diferença nas frequências alélicas nos grupos 

de origem paterna. No materno, os filhos de vacas Nelore apresentaram maior 

frequência do alelo T do que nos filhos de Caracu x Nelore, sendo a frequência dos 

filhos de vacas Angus x Nelore intermediaria e não diferente das anteriores.  

A maior frequência do alelo T também foi encontrada em animais da raça taurina 

Murray Grey 58%, entretanto, as populações de origem Angus e Hereford apresentaram 

menor frequência do alelo T com 33% e 23%, respectivamente (Barendse et al., 2007). 

Em contraste, Li et al. (2013) encontraram maior frequência do alelo T em Angus 

(79%), Charolês (57%), Hereford (59%) e Limousin (57%), a única raça que apresentou 

menor observação do alelo T foi a Simental com (24%). 

Para o loco DGAT1 K232A houve diferença nas frequências alélicas nos animais 

tanto em função da origem paterna quanto em materna. A frequência do alelo AA foi 

maior nos filhos de touros Nelore em relação as dos demais touros, que não diferiram 

entre si. Em fato, nas progênies de touros Nelore não houve segregação do alelo GC. De 

forma similar os filhos de vacas Nelore também apresentaram maior frequência do alelo 

AA, sendo a dos filhos de Caracu x Nelore intermediária e diferente da dos filhos de 

Angus x Nelore. Contudo, em filhos de vacas Angus x Nelore houve inversão na 
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frequência alélica do marcador DGAT1 K232A, sendo o alelo GC o mais frequente 

(53,25%). 

A maior frequência observada do alelo GC em animais cruzados, também pode 

ser notada no estudo de Pappas et al. (2004), que apresentaram frequências alélicas de 

animais originados do cruzamento entre Canchim x Nelore e Angus x Nelore e em 

ambos a presença do alelo GC foram maiores. Os autores sugerem que o alelo GC que 

codifica o aminoácido alanina está em maior proporção nos animais taurinos. Com isso, 

Barton et al. (2016) ressaltam os fatos encontrados, demonstrando que em população de 

bovinos taurinos da raça Simental Fleckvieh a frequência do alelo GC é de 94%. 

Já o alelo AA no loco DGAT1 K232A foi relatado com frequências de 100% para 

algumas populações de Nelore (Egito et al., 2005; Lacorte et al., 2006) e em outras 

populações com 99% (Kaupe et al., 2004; Souza et al., 2010). Os autores sugerem que 

esse alelo pode estar fixado em alguns rebanhos da raça Nelore. Ao contrário, Li et al. 

(2013) relataram 100% de frequência do alelo GC em animais da raça Hereford e 

Simental e uma maior proporção desse alelo em Angus (81%), Charolês (89%) e 

Limousin (94%). Embora o alelo GC não tenha sido encontrado em filhos de touros 

Nelore, ele estava presente nas progênies (n= 54) de vacas Nelore, pois essas 

apresentaram 14,85% do alelo GC, e consequentemente, os alelos herdados vieram dos 

pais de origem taurina. 

Para o loco SCD1:878 houve diferença nas frequências alélicas observadas nos 

animais em função da origem paterna, mas não nas de origem materna (P>0,05). Os 

filhos de touros Caracu apresentaram frequências alélicas diferentes das dos demais, 

tanto que nesses o alelo mais observado foi o A enquanto nos demais grupos foi o G. No 

estudo de Li et al. (2013) todos os grupos genéticos de origem taurina apresentaram 

maior frequência do alelo G, com 75% para o Angus, 64% para o Charolês, 77% para o 

Hereford, 59% para o Limousin e  57% para o Simental.  

Para o loco FABP3 houve diferença nas frequências alélicas observadas nos 

animais tanto em função da origem paterna quanto materna. Para ambas as origens, nos 

filhos de Nelore o alelo A foi diferente em relação aos demais grupos que apresentaram 

o alelo G como o mais frequente, onde não houve diferença nas demais distribuições 

alélicas por grupo genético. 

 Esse SNP foi recentemente investigado no trabalho de Blecha et al. (2015), 

entretanto, estudos nesse sentido com o marcador ainda são escassos. As frequências 

encontradas pelos autores demonstraram que quando foi utilizadas raças Canchim em 

cruzamentos terminal, o alelo A apresentou a maior frequência alélica com 34,6% em 

Canchim x Angus-Nelore, 34,4% em Canchim x Caracu-nelore e 32% em touros 

Canchim x Valdostana-Nelore. No presente estudo, os filhos de Canchim de origem 

paterna apresentaram frequência do alelo A de 40%, sendo somente menor que aos de 

filhos de touros Nelore. 

Para o loco FABP4:408 houve diferença nas frequências alélicas observadas nos 

grupo genéticos em função da origem paterna, mas não nas de origem materna 

(P>0,05). A frequência do alelo C nos filhos de touros Nelore foi maior que nos de 

touros Braford, sendo a frequência dos filhos de touros Caracu e Canchim 

intermediárias e não diferentes das anteriores. 

 De forma similar, Barendse et al. (2009) encontraram o alelo C em maior 

proporção nas raças Murray Grey (74%), Brahman (85%), Belmont Red (79%), 

Hereford (81%), Shorthorn (66%) e Santa Gertrudis (50%), exceto para população de 

animais Angus que apresentou 45% do alelo C. 
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Estudo de associação entre os SNPs e as variáveis  
 

Com os fenótipos observados nos animais estudados (Tabela 3) e os resultados 

dos estudos de associação (Tabela 4) observa-se que o loco CAPN1:974 apresentou 

efeito para espessura de gordura subcutânea (mm); que o loco CAST:155 não 

apresentou efeito sobre as variáveis analisadas; que o loco DGAT1 K232A mostrou 

efeito sobre área de olho de lombo (cm²), relação área de lombo/peso de carcaça quente 

(cm²/100 kg) e luminosidade no músculo; que o loco SDC1:878 apresentou efeito sobre 

hue na gordura; que o loco FABP3 mostrou efeito sobre rendimento de carcaça (%) e 

que o loco FABP4:408 apresentou associação com as variáveis espessura de gordura 

subcutânea (mm), profundidade interna (cm), relação área de lombo/peso de carcaça 

quente (cm²/100 kg), relação espessura de gordura/área de olho de lombo (mm/cm²), 

gordura perirrenal (kg) e relação gordura perirrenal/peso de carcaça quente (kg/100 kg). 

 

Tabela 3. Valores médios, mínimos e máximos, desvios-padrão e coeficiente de 

variação para os fenótipos analisados. 

 Fenótipos Unidade Média Desvio Padrão CV(%) Mínimo Máximo 

Qualidade da carcaça      

PABATE kg 530,47 68,85 12,98 366,50 762,00 

PCQ kg 280,56 39,00 13,90 191,40 413,40 

RENDCAR % 52,87 1,99 3,76 46,97 57,05 

FÍGADO kg 5,68 0,84 14,81 3,68 7,93 

GORDPERI kg 9,31 2,69 28,89 3,79 16,48 

GORDPERI/PCQ
¹ 

kg/100kg 3,36 0,95 28,37 1,34 6,21 

COMPCAR cm 131,87 6,13 4,65 117,00 148,00 

PROFINT cm 39,07 2,04 5,22 33,00 44,50 

AOL cm
2 

77,86 10,38 13,33 55,66 111,25 

AOL/PCQ² cm
2/

100kg 27,97 3,18 11,38 20,49 39,85 

ACABAMENTO* escore 3,50 0,70 19,99 2,00 5,00 

DISTRIBUIÇÃO** escore 2,29 0,54 23,65 1 3,00 

DISTRASEIRO escore 2,89 1,15 39,86 1 5,00 

EGS mm 8,14 3,99 48,98 3,53 23,33 

EGS/PCQ³ mm/100kg 2,95 1,44 48,89 1,07 7,94 

EGS/AOL
4 

mm/100cm
2
 10,71 5,54 51,71 3,82 30,90 

       

Qualidade da carne       

MARMORIZAÇÃO*** escore 7,91 2,58 32,59 3,00 15,00 

EE % 1,91 0,83 43,79 0,44 6,67 

L*MÚSC valor 37,46 2,76 7,28 29,66 44,78 

CROMAMUSC ângulo 25,05 2,28 9,09 18,75 31,58 

HUEMUSC ângulo  39,09 2,62 6,70 25,55 46,55 

L*GORD valor 73,52 2,79 37,80 58,51 78,35 

CROMAGORD ângulo 23,84 2,65 11,14 17,18 35,35 

HUEGORD ângulo 63,86 3,64 5,70 44,00 71,05 

FC dia 0 kg 7,61 2,60 34,16 1,71 16,47 

FC dia 7 kg 5,82 1,88 32,25 2,18 12,34 

AMACIAMENTO**** % 25,54 14,96 58,60 0,03  70,46 
* - grau de acabamento conforme portaria mapa nº 612 de 05/10/1989; ** Conforme escala de 1=gordura mal distribuída a 

3=gordura bem distribuída; *** Conforme escala de 1=traços - a 18=abundante +; **** - diferença proporcional entre a força de 
cisalhamento após maturação de 07 dias e sem maturação; ¹ Relação gordura perirrenal/peso de carcaça quente; ² Relação entre área 

de lombo  e o peso de carcaça; ³ Relação entre espessura de gordura  e o peso de carcaça quente ; 4 Relação entre espessura de 

gordura e área de lombo ; PABATE - peso de abate ; PCQ - peso de carcaça quente; RENDCAR - rendimento de carcaça; 
GORDPERI - gordura perirrenal; COMPCAR - comprimento de carcaça; PROFINT - profundidade interna; AOL - área  de olho de 

lombo; DISTRASEIRO - Distribuição da gordura no traseiro; EGS - espessura de gordura subcutânea; EE - extrato etéreo; 

L*MUSC - valor de luminosidade no músculo; CROMAMUSC - valor de croma no músculo; HUEMUSC - valor de hue no 
músculo; L*GORD - valor de luminosidade na gordura; CROMAGORD - valor de croma na gordura; HUEGORD - valor de hue na 

gordura; FC - força de cisalhamento. 
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Tabela 4. Efeito de associação entre os polimorfismos dos genes CAPN1, CAST, 

DGAT1, SCD1, FABP3, FABP4 e as variáveis analisadas. 

        Genes 

 Variáveis 
  

CAPN1     CAST     DGAT1 SCD1 FABP3 FABP4 

Qualidade da carcaça      

PABATE (kg) 0,3510 0,9309 0,7359 0,6707 0,1041 0,7124 

PCQ (kg) 0,4403 0,8681 0,4206 0,5074 0,1172 0,5761 

RENDCAR (%) 0,4049 0,7928 0,0929 0,5092 0,0415 0,4662 

FÍGADO (kg) 0,8336 0,7762 0,6430 0,9899 0,3278 0,5661 

GORDPERI (kg) 0,2488 0,4977 0,7248 0,6112 0,4644 0,0176 

GORDPERI/PCQ (kg) 0,2449 0,5432 0,8660 0,6442 0,8997 0,0344 

COMPCAR (cm) 0,3159 0,7147 0,9923 0,3897 0,4064 0,5745 

PROFINT (cm) 0,5912 0,7596 0,4251 0,4679 0,2780 0,0135 

AOL (cm²) 0,6705 0,7834 0,0033 0,1565 0,9472 0,3349 

AOL/PCQ (cm²/kg) 0,2675 0,6897 0,0329 0,5360 0,1082 0,6280 

ACABAMENTO (escore) 0,3660 0,9425 0,2631 0,4546 0,9668 0,4592 

DISTRIBUIÇÃO (escore) 0,2182 0,4181 0,3136 0,8443 0,8075 0,3490 

DISTRASEIRO (escore) 0,3280 0,8385 0,2101 0,4176 0,9550 0,1013 

EGS (mm) 0,0359 0,1474 0,8171 0,9287 0,7785 0,0162 

EGS/PCQ (mm/kg) 0,0818 0,2238 0,7070 0,7993 0,5693 0,0026 

EGS/AOL (mm/cm²) 0,1110 0,2205 0,4124 0,6131 0,8607 0,0152 

       

Qualidade da carne       

MARMORIZAÇÃO (escore) 0,8737 0,5186 0,2557 0,8661 0,6451 0,7872 

EE (%) 0,3165 0,4558 0,7650 0,3353 0,1939 0,8899 

L*MÚSC  0,4883 0,9956 0,0407 0,1331 0,3153 0,2929 

CROMAMUSC 0,1392 0,5360 0,3087 0,0558 0,5066 0,2921 

HUEMUSC 0,9959 0,5163 0,5942 0,5243 0,9324 0,0766 

L*GORD  0,6109 0,5541 0,1976 0,0893 0,3740 0,3356 

CROMAGORD 0,8025 0,4422 0,1671 0,1260 0,7664 0,3072 

HUEGORD 0,5800 0,5344 0,6200 0,0174 0,5433 0,5546 

FC dia 0 (kg) 0,7341 0,5614 0,8646 0,9885 0,3281 0,5544 

FC dia 7 (kg) 0,2099 0,6759 0,8360 0,7197 0,1800 0,5679 

AMACIAMENTO (%) 0,1908 0,3298 0,8551 0,3902 0,3464 0,3089 
* - grau de acabamento conforme portaria mapa nº 612 de 05/10/1989; ** Conforme escala de 1=gordura mal distribuída a 

3=gordura bem distribuída; *** Conforme escala de 1=traços - a 18=abundante +; **** - proporção entre a força de cisalhamento 

após maturação de 07 dias e sem maturação; ¹ Relação gordura perirrenal/peso de carcaça quente; ² Relação entre área de lombo  e o 
peso de carcaça quente (cm² /100 kg); ³ Relação entre espessura de gordura  e o peso de carcaça quente (mm /100 kg); 4  Relação 

entre espessura de gordura e área de lombo  (mm /100 cm²); (PABATE) peso de abate ; (PCQ) peso de carcaça quente; (RC) 

rendimento de carcaça; (GORDPERI) gordura perirrenal; (COMPCAR) comprimento de carcaça; (PROFINT) profundidade interna; 
(AOL) área a de olho de lombo; (DISTRASEIRO) Distribuição da gordura no traseiro; (EGS) espessura de gordura subcutânea; 

(EE) extrato etéreo; (L*MUSC) valor de luminosidade no músculo; (CROMAMUSC) valor de croma no músculo; (HUEMUSC) 

valor de hue no músculo; (L*GORD) valor de luminosidade na gordura; (CROMAGORD) valor de croma na gordura; 
(HUEGORD) valor de hue na gordura; (FC) força de cisalhamento; em negrito médias significativas de (P<0,05). 

 

Na Tabela 5 encontram-se as frequências genotípicas e as médias comparadas 

entre si de cada polimorfismo. Em relação ao loco CAPN1:974, o alelo C demonstrou 

ser favorável para maior deposição de espessura de gordura subcutânea, onde os 

animais com genótipo CC apresentaram maior espessura de gordura subcutânea (11,38 

mm) que os com genótipo  homozigoto GG (7,74 mm), sendo os heterozigotos GC  

intermediários e não diferentes dos demais. 

Esse loco é frequentemente estudado no intuito de explicar variações em 

características dependentes do sistema calpaína/calpastatina. Há relatos do seu efeito 

sobre a maciez da carne (Barendse et al., 2007; Corva et al., 2007) e também sobre 

variações na deposição de gordura intramuscular e porcentagem de gordura 

intramuscular na carne (Li et al., 2013). Por outro lado, esse SNP foi investigado em 

bovinos da espécie Bos indicus (Casas et al., 2005) e Bos taurus (Corva et al., 2007) 

sem que se tenha evidenciado efeito sobre a espessura da gordura de cobertura. Com os 
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resultados encontrados, entretanto, suspeita-se que esse loco tenha efeito aditivo sobre a 

deposição de gordura subcutânea na carcaça. 

 

Tabela 5. Frequências genotípicas e teste de comparação das médias ajustadas dos 

genótipos dos polimorfismos com efeitos (P<0,05) sobre características de qualidade da 

carne e carcaça. 

SNPs 

 

Fenótipos N 

 
Genótipos (frequências genotípicas) 

e médias 

      

CAPN1:c,974  135 GG 

(73%) 

CG       

(24%) 

CC 

(3%) 

G>C Espessura de gordura  7,74b 8,42ab 11,38a 

      

      

DGAT1   
136 

AA/AA 

(55%) 

AA/GC 

(29%) 

GC/GC 

(16%) 

K232A Área de lombo (cm²)  78,42a 77,34a 70,20b 

AA>GC Área de lombo/PCQ (cm²/100 kg)  10,27b 10,97ab 11,72a 

 Luminosidade no músculo  37,74b 37,93ab 39,28a 

      

SCD1,878  
124 

AA (29%) AG        

(27%) 

GG 

(44%) 

G>A Hue na gordura  63,59ab 64,74a 62,45b 

 

 
 

   

FABP3  
136 

AA (10%) AG       

(45%) 

GG 

(67%) 

G>A Rendimento de carcaça (%)  54,13 53,01 52,59 

 

 
 

   

FABP4,408  
127 CC (60%) 

CG       

(37%) 

GG 

(3%) 

C>G Gordura perirrenal (kg)  8,40b 9,80a 9,71ab 

 Gordura perirrenal/PCQ (kg/100 kg)  3,08b 3,53a 3,35ab 

 Profundidade interna (cm)  38,51b 39,46a 39,02ab 

 Espessura de gordura (mm)  8,64a 7,04b 7,38ab 

 Relação EGS /PCQ (mm/100 kg)  3,16a 2,54b 2,58ab 

 Relação EGS/AOL (mm/100 cm²)  11,62a 9,44b 9,37ab 
ab:  médias, seguidas de letras diferentes, diferem pelo teste de Tukey-Kramer (P<0,05). 

 

 Para o loco DGAT1 K232A, os animais com genótipo GC/GC apresentaram 

menor área de olho de lombo que os demais genótipos. Por outro lado, a relação entre 

área de olho de lombo e peso de carcaça quente (cm²/kg) desses animais foi maior que a 

dos animais homozigotos AA/AA, sendo os heterozigotos intermediários e não diferentes 

dos demais. De forma similar, a luminosidade no músculo dos homozigotos GC/GC foi 

maior que a do homozigoto AA/AA. 

Embora com os resultados observados possa-se supor que o alelo AA do loco 

DGAT1 K232A tenha efeito de dominância sobre o alelo GC para a área de lombo, a 

associação entre esse loco e esse fenótipo não foi observada por Kong et al. (2007), 

Fortes et al. (2009) e nem por  Souza et al. (2010). Já para a relação entre a área de olho 

de lombo e o peso de carcaça quente, observou-se que houve efeito aditivo dos alelos 

desse loco e que houve uma inversão do genótipo favorável, sendo os animais 

homozigotos GC/GC aqueles que apresentaram maior quantidade de área do músculo 

Longissimus dorsi por 100 kg de peso de carcaça. Como área de lombo e peso de 

carcaça são características correlacionadas positivamente (R
2
 = 0,45; P<0,01) (Silva et 
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al., 2003), ao haver seleção de animais para o genótipo AA haveria aumento da área de 

lombo e do peso de carcaça quente, porém, ocorreria uma tendência de diminuição da 

proporção de carne na carcaça.     

Observou-se efeito (P<0,05) dos genótipos do loco DGAT1K232A sobre a 

luminosidade no músculo e com os resultados encontrados o alelo AA teria efeito de 

dominância sobre o alelo GC, promovendo diminuição na luminosidade do músculo, 

Assim, os animais que receberam o alelo GC em homozigose apresentaram a cor do 

músculo L, dorsi mais clara. No estudo de Li et al. (2013) não foi encontrado efeito do 

marcador DGAT1 K232A sobre esse fenótipo. 

 No loco SCD1:878 os animais que receberam o genótipo do heterozigoto AG 

apresentaram a maior ângulo de hue na gordura (64,74º), que foram diferentes do 

homozigoto GG. Com isto, animais que receberam o genótipo AG apresentaram uma 

cor de gordura mais clara na região do L.dorsi. Com os resultados observados, pode-se 

pressupor que o gene tenha efeito de sobredominância sobre o fenótipo avaliado. 

Porém, os efeitos encontrados na literatura relacionados ao marcador são com 

parâmetros de cor no músculo (Reardon et al., 2010; Li et al., 2013). Sendo assim, há 

uma necessidade maior de se investigar parâmetros de cor da gordura, pois segundo 

FELICIO, (1998) esta é uma das principais características que corresponde às 

exigências dos consumidores. 

  Para o SNP do gene FABP3 não foi encontrado diferença entre as médias dos 

genótipos em rendimento de carcaça (%). Isto se deve ao maior rigor do teste de Tukey-

Kramer que compara os intervalos de confiança simultâneos com um nível de confiança 

maior que a análise de variância (ANOVA). Este fenótipo foi investigado no estudo de 

Blecha et al. (2015), porém os autores não encontraram efeito de associação entre o 

marcador e rendimento de carcaça (%). Em sua maioria, os trabalhos anteriores no gene 

FABP3 foram direcionados para suínos em características voltadas para deposição de 

gordura (Chmurzynska et al., 2007; Cho et al., 2011). Dessa forma, avaliações 

utilizando características de carcaça, como neste trabalho ainda é recente para este SNP. 

 Já no loco FABP4.408 os animais que receberam o genótipo CG apresentaram a 

maior quantidade de gordura perirrenal, relação gordura perirrenal/PCQ e profundidade 

interna com 9,80 kg, 3,53 kg e 39,46 cm, respectivamente. E foram diferentes dos 

animais homozigoto CC seguindo a mesma ordem, 8,40 kg, 3,08 kg e 38,51 cm. 

Por outro lado, nas variáveis espessura de gordura subcutânea (mm), relação de 

espessura de gordura subcutânea/peso de carcaça quente (mm/100 kg) e espessura de 

gordura subcutânea/área de olho de lombo (mm/100 cm²) o genótipo favorável foi o 

homozigoto CC com 8,64 mm, 3,16 mm e 11,62 mm, respectivamente, E foram 

diferentes dos animais heterozigoto CG 7,04 mm, 2,54 mm e 9,44 mm, 

respectivamente. 

Com os resultados encontrados entre o SNP FABP4.408 e as variáveis gordura 

perirrenal e gordura perirrenal/peso de carcaça quente, pode-se pressupor que o gene 

tenha efeito de sobredominância sobre os fenótipos, sendo os animais heterozigotos que 

apresentaram maior quantidade de gordura perirrenal.  

Para a profundidade interna o SNP FABP4.408 também apresentou efeito de 

sobredominância sobre o fenótipo. Os animais que apresentaram o genótipo CG foram 

superiores aos demais para profundidade interna (cm). 

A partir dos resultados observados, pode-se pressupor que este gene tenha efeito 

aditivo sobre espessura de gordura. Dessa forma, o genótipo CC foi considerado 

favorável para a maior espessura de gordura no L.dorsi. Embora esse efeito tenha sido 

encontrado a primeira vez nesse estudo, o fenótipo já foi investigado em outros 
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trabalhos (Oh et al., 2012; Blecha et al., 2015), porém não encontraram o mesmo efeito 

encontrado neste trabalho.  

Para relação de espessura de gordura subcutânea/peso de carcaça quente (3,16 

kg), o genótipo favorável foi CC. Com esses resultados, pode-se pressupor que o gene 

tenha efeito aditivo sobre esse fenótipo. No entanto, a correlação entre as características 

EGS e PCQ é negativa (R²= -0,01 P<0,05) o que indica que as duas variáveis são 

inversamente proporcionais (Lopes et al., 2012). Por fim, a relação espessura de 

gordura/área de olho de lombo (11,62 kg) apresentou o genótipo favorável CC. Com as 

observações das interações genotípicas, pode-se pressupor que o gene também tenha 

efeito de dominância incompleta sobre a variável, pois o heterozigoto foi o 

intermediário em termos quantitativos. A correlação entre as variáveis é considerada de 

baixa magnitude (R² 0,21 P<0,01) (Meirelles et al., 2010). Sugerindo que as duas 

características são determinadas por diferentes conjuntos de genes de ação aditiva. 

Portanto, realizar a seleção para qualquer uma das características não influência na 

mudança da outra, tanto para aumentar como para diminuir.  

 

CONCLUSÕES 

 

 Considerando a metodologia utilizada e os resultados obtidos pode-se concluir 

que: Os alelos dos locos CAPN1:947, CAST:155, SCD1:878, DGAT1 K232A, FABP3 e 

FABP4:408 estão segregando na população estudada.  

Os locos analisados apresentam variação na frequência alélica em função da 

origem paterna e materna, exceto o loco CAST:155 de origem paterna e os locos 

FABP4.408 e SCD1.878 de origem materna que apresentam frequências alélicas 

similares nas raças avaliadas.   

O alelo “GC” do loco DGAT1K232A é raro na raça Nelore, tanto que não foi 

encontrado nos filhos de touros Nelore. 

O loco CAST:155 não apresenta efeito sobre as características de carcaça e carne 

avaliadas na população estudada. 

O alelo “C” do loco CAPN1:947 aparenta ser favorável à deposição de gordura 

subcutânea em animais cruzados. 

O alelo “AA” do loco DGAT1 K232A é favorável para aumentar a área de lombo 

na carcaça, entretanto, pode reduzir a proporção desta em relação ao peso de carcaça 

quente. 

O alelo “C” do loco FABP4.408 é favorável à deposição de gordura externa na 

carcaça e desfavorável para deposição de gordura interna, em particular, a gordura 

perirrenal.  
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CAPÍTULO 3 – CONSIDERAÇÕES FINAIS 

  

 Os resultados com ferramentas moleculares têm sido cada vez mais 

alcançado por técnicas automatizadas (sequenciamento genômica, 

genotipagem por PCR em tempo real etc.) que permitem avanços importantes. 

Por meio destas ferramentas, é possível identificar as variabilidades e 

caracterizar geneticamente as raças que servem como base para os 

cruzamentos. Outro aspecto relevante são as observações de maneira 

precoce, o que possibilita identificar os animais que apresentam potencial para 

determinadas características. 

 Ressaltando a importância das frequências aqui observadas, a 

variabilidade da segregação alélica encontrada ocorreu conforme as raças de 

origem paterna e materna. Sugerindo que os marcadores apresentam certa 

especificidade de acordo com raças ou espécies. Desta forma, destaca-se a 

importância de novas avaliações em outras populações, com uma maior 

representatividade de amostras para que possam ser encontrados efeitos de 

menores participações gênicas. 

 Considerando a distribuição dos alelos nas raças, filhos de animais 

Nelore puros apresentaram frequência nula do alelo GC para o loco DGAT1 

K232A e baixa frequência do alelo C no loco CAPN1:978. Portanto, os 

marcadores foram considerados pouco informativos na população de animais 

zebuínos no presente estudo. 

 No estudo de associação, foram encontrados efeitos entre os 

marcadores sobre as variáveis: espessura de gordura área de olho de lombo, 

área de olho de lombo/peso de carcaça quente, luminosidade no musculo, Hue 

na gordura rendimento de carcaça, gordura perirrenal, gordura perirrenal sobre 

peso de carcaça quente, profundidade interna, espessura de gordura sobre 

peso de carcaça quente e espessura de gordura sobre área de lombo (P = 

≤0,05). Com exceção para o loco CAST:155 que não apresentou efeito sobre 

nenhuma das variáveis. 

 As maiorias dos efeitos aqui encontrados foram vistos pela primeira vez 

no presente estudo, o que sugere novas investigações entre os marcadores e 

os fenótipos mensurados em outras populações. 


