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Genótipo

Ambiente Fenótipo



DNA – Ácido Desoxi-riboNucléico
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É todo e qualquer fenótipo molecular
oriundo de um gene expresso (proteínas) ou de
um segmento específico de DNA (expresso ou
não) Ferreira & Grattapaglia (1998).

Variações genéticas do genoma, levando
assim a existência de polimorfismos (formas
genéticas diferentes)

Marcadores Moleculares



Marcadores moleculares

O que são?
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- Bos taurus taurus - Bos taurus indicus

Taxa de crescimento (maior)

Qualidade de carne (melhor)

Maturidade sexual (precoce)

Resistência e tolerância a doenças (baixa)

Adaptabilidade (Condições tropicais) (baixa)

Divergência genética: aproximadente 250 mil anos (Bradley et al., 1996 e Miretti et al. 
2002). 

Tautz (2000) divergência no genoma é de 0,1 – 0,5% por milhão de anos

Taxa de crescimento (menor)

Qualidade de carne (inferior)

Maturidade sexual (tardia)

Resistência e tolerância a doenças (alta)

Adaptabilidade (Condições tropicais)(alta)



Alimentação e  Fenótipo

Same Junk Food Diet - Different Outcomes -- Why?
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Mesma dieta                              Diferentes Respostas  



A resposta pode estar no Genoma
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São marcas genéticas



...CTTTTCGATACGTTGGAAGTGTGTGTGTGTGTGTAACCATTAGTCATAACCTAAT...

...GAAAAGCTATGCAACCTTCACACACACACACACATTGGTAATCAGTATTGGATTA...

Homozigoto

Qual é o genótipo desse touro?

1/1

Alelos

1   com CA8

2   com CA10

3   com CA11

4   com CA13

...CTTTTCGATACGTTGGAAGTGTGTGTGTGTGTGTAACCATTAGTCATAACCTAAT...

...GAAAAGCTATGCAACCTTCACACACACACACACATTGGTAATCAGTATTGGATTA...



Alelos

1   com CA8

2   com CA10

3   com CA11

4   com CA13

...CTTTTCGATACGTTGGAAGTGTGTGTGTGTGTGTAACCATTAGTCATAACCTAAT...

...GAAAAGCTATGCAACCTTCACACACACACACACATTGGTAATCAGTATTGGATTA...

...GAAAAGCTATGCAACCTTCACACACACACACACACACACATTGGTAATCAGTATTGGATTA...

...CTTTTCGATACGTTGGAAGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTAACCATTAGTCATAACCTAAT...

Heterozigoto

1/3

Qual é o genótipo desse touro?



Quais os tipos de marcadores moleculares 
mais usados?

Marcadores morfologicos
Isoenzimas
RFLP (Polimorfismo no comprimento de fragmentos de restrição) 
VNTR (Número variável de repetições seriada) 
RAPD (Polimorfismo de DNA  amplificado ao acaso)
Microsatélites
SSCP (Polimorfismo de conformação da cadeia simples de DNA)
Sequenciamento





GH1- A GH1-B GH1-C GH1-D GH1-E



Para que serve os marcadores?

Estudo de variabilidade genética entre indivíduos, raças ou espécies

Averiguação de parentesco (Pedigree)

Detecção de deficiência recessiva simples

Detecção de genes de resistência a doenças e outros

Auxílio nos métodos de seleção.

Detecção de fraudes e rastreabilidade de produtos .

Quais são as características de marcadores?

Possuir um fenótipo
Ter herança simples
Ser polimórfico



CASO DE INCESTO



CASOS FORENSES





MARCADORES MOLECULARES EM GENOTIPAGEM



BLAD em bovinos
(Deficiência de adesão leucocitária bovina)

2cópias normais: normal
1cópia alterada: portador
2cópias alteradas: doente ( não sobrevive )

Ivanhoé:  produção  ( inclusive Brasil )
mutação de ponto  A por G   proteína alterada

5’ ACCTGGAGATAGC 3’         5’ ACCTGGGGATAGC 3’

3’  TGGACCTCTATCG 5’         3’  TGGACCCCTATCG 5’

EUA ( teste obrigatório p/ reprodutores ) 
 prejuízo US$ 5.000.000,00 / ano



 PCR – RFLP  
fragmento de 58pb
enzima de restrição

• normal : 2 fragmentos (32 e 26 bp )
• portadores : 3 fragmentos ( 58, 32 e 26 bp )
• doentes de BLAD : 1 fragmento ( 58 bp )

portadores

BLAD

normais



Dupla Musculatura em bovinos

• Hipertrofia e hiperplasia muscular (maior produção 
de carne)

• Belgian Blue (deleção de 11pb no GDF8 – exon3)

• Piemontês (mutação de ponto G/A (Cis/Tir) no 
GDF8 – exon3)

• Não produção ou perda de função da proteína 
miostatina

• Seqüênciamento direto do gene





Efeito do gene em ratos



Gene Fec em ovinos

alta taxa de ovulação  1 único gene(Fec)

 dois alelos codominantes conhecidos
Fec  alelo normal
Fec B  alelo da raça Booroola Merino

Fec / Fec  TMO = 1,5
Fec / Fec B  TMO = 2,9
Fec B / Fec B  TMO = 4,7

TO => endoscopia
recente => marcador molecular





Receptor de estrogênio em suínos

associação  tamanho da leitegada e 
polimorfismo do gene ESR

- raça Chinese Meisham  forma do gene       
(exclusiva) + 0,8 –1,0 leitão/ leitegada

- homozigoto  + 1,6 – 2,0 leitões / leitegada

- PCR-RFLP









Existem marcadores comerciais ?????

O que temos de concreto ???



http://www.ansci.cornell.edu/nbcec/validation.html



http://www.igenity.com/

Teste comercializado pela Merial



IGENITY tenderness

É um teste que utiliza um painel com três marcadores encontrados em genes do 
sistema de proteólise muscular   (UoGCAST1, Calpain 14751 and Calpain1 316) 

UoGCAST1  (Troca de G por C)
Calpain1  4751 (Troca T por C)
Calpain1  316 (Troca G por C)

O aumento da maciez esta associado  ao alelo C nos três marcadores

Genótipo Estimativa 

(Kg)
UoG-Cast1 Calpain 316 Calpain 4751

CC CC CC -1.04

CG CC CC -0.86

GG CC CC -0.64

CC CG CC -0.86

CC GG CC -0.73

CC CC CT -0.5

CC CC TT 0.045

GG GG TT 0



Os resultados IGENITY são fornecidos através de escores de fácil compreensão.

Os escores IGENITY consistem em combinações de diversos marcadores
moleculares associados a várias características, que representam o potencial
genético do animal.

Animais de escore IGENITY 1 são aqueles que apresentam a combinação de
marcadores mais desfavorável para a característica avaliada. Por outro lado,
animais de escore 10 são aqueles que apresentam a combinação mais favorável
dos marcadores conhecidos e inclusos no painel, para essa característica em

questão.

A única exceção a esta regra é a característica "Contagem de Células
Somáticas", em que animais de escore 10 são aqueles que apresentam
combinação de marcadores associada à alta CCS,

Painel IGENITY



Dados fornecidos pela empresa 
responsável pelo teste no Brasil, para 
animais da raça Nelore



Dados fornecidos pela empresa responsável 
pelo teste no Brasil, para animais taurinos



http://www.pfizeranimalgenetics.com/Pages/genestar_mvp.aspx

GeneSTAR MVP (Valor molecular predito)  disponibilizado pela Pfizer



GENE DA CALPASTATINA 
GENESTAR (Aústralia - 2000)

Importância:  inibidor da ação das calpaínas (maciez)

Bos indicus  + calpastatínas que Bos taurus

Comercialização : patente (US$ 60 / animal)

Cromossomo 7 - 2 polimorfismos do gene

Classificação: Estrelas     0 Dura
* Moderadamente macia
* * Macia





Tabela 01. Estimativas da força de cisalhamento (kg) associadas aos genótipos 

GeneSTAR®Tenderness mais freqüentes nas raças estudadas, quando comparados ao 

genótipo referência. 

Raça

Genótipos mais freqüentes 
Força de 

CisalhamentoCAST-T1 CAPN1 316-T2 CAPN1 4751-T3

Charolês x 

Angus
TT GG CT -0,5

Hereford TC GG CC -0,5

Brahman TC GG TT -0,2

Referência1 CC GG TT 0

1Genótipo que não possui nenhum alelo favorável para os 3 marcadores Adaptado de Van

Eenennaam et al. (2007)

GeneStar tenderness (Genotipagem de 3 locus) 2004 
Ainda sistemas de estrelas ( 6 estrelas)



Ainda sistemas de estrelas ( 6 estrelas)

Genótipo Estimativa 

(Kg)
Cast1 – T1 Calpain 316 Calpain 4751

CC CC CC -1.00

CG CC CC -0.80

GG CC CC -0.70

CC CG CC -0.80

CC GG CC -0.70

CC CC CT -0.8

CC CC TT - 0.6

GG GG TT 0

GeneStar tenderness (Genotipagem de 3 locos) 2004 



GeneStar tenderness MVP (Genotipagem de 56 locus) 2006

Resultado da primeira analise de genoma  completo em bovinos utilizando 1000  SNPs



Resultados do Teste de Validação Independente



http://www.metamorphixinc.com/products1.html

MGV (Valor genético molecular) - CARGILL e MMI Genomics



Surgiu em 2002 

Validado somente na raça ANGUS, em estudo com animais Simental

TRU-marbling = 128 marcadores
TRU-tenderness = 11 marcadores
TRU-gain = 92 marcadores (ainda em estudo) 

MGV (Valor genético molecular) = Estimativa do potencial genético de um
indivíduo calculado pela soma de todos os efeitos genéticos de localizações
específicas do genoma incluindo efeito aditivo e não aditivo. Entretanto, o
MGV calcula o efeito de quanto cada marcador de DNA contribui para o
resultado, avaliando o tamanho ( pequeno ou grande) e a direção do efeito
(positivo e negativo) e combina a informação para todos os marcadores em
um valor único que pode ser utilizado como um indicador geral do potencial
genético.



Qual a aceitação destes testes no 
mercado ?????????????



Selecionado para participar dos programas de qualidade de carne da Agrozurita, possui musculatura
invejável, com excelente área de olho de lombo e cobertura de gordura, destacando-se por uniformizar a
produção tanto de rebanhos puros quanto comerciais. Segundo o Prof. Dr. Mario de Beni Arrigoni, da
Unesp de Botucatu, tem capacidade para produzir animais extremamente precoces com alto rendimento
de carcaça e camadas de gordura requerida pelos frigoríficos. Seus bezerros ½ sangue foram avaliados
como excelente área de olho de lombo e precocidade de terminação de carcaça. Facilidade de parto e
pigmentação são duas características presentes em seu pedigree e foi comprovado pelo programa
GeneStar como duas estrelas, o que garante para a toda sua progênie no mínimo uma cópia do gene da
maciez da carne.









Estudos de QTLs  (Locus de 
características quantitativas)
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Mapeando QTL

Teste de associação: locus vs. fenótipo

Mapa Genético (cM)
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http://genomes.sapac.edu.au/bovineqtl/home.php?userid=guest&password=guest



http://genomes.sapac.edu.au/bovineqtl/home.php?userid=guest&password=guest



Marcadores moleculares não serve para selecionar 

toda e qualquer característica… 

 Quando a herdabilidade é baixa

• Fecundidade

 Quando é limitada a um sexo

• Produção de leite, fecundidade da fêmea

 Quando a expressão é tardia

• Produção de leite, longevidade

 Quando é difícil de medir

• Resistência a doenças, características de carcaça

MAS = seleção assistida por marcadores moleculares



Seleção Assistida por Marcadores é melhor no 

curto prazo… 

Kinghorn & Werf, 1998



Um programa de Seleção Assistida por Marcadores 

não deve ser baseado somente em marcadores… 

MAS deve ser um procedimento de seleção baseado em marcadores moleculares e 

dados fenotípicos.

Casamento perfeito:

Marcadores moleculares são usados para 

selecionar para os QTL/genes de interesse e 

valores fenotípicos são usados para selecionar 

para o efeito poligênico



Visscher et al., 1997

Um programa de Seleção Assistida por Marcadores 

não deve ser baseado somente em marcadores… 



Figura. Varredura do genoma, usando o nivel de significância de uma média móvel de cinco 

SNPs, para o marmoreio da carne na família de meio-irmãos paternos número 1.

Estudos de associação de SNPs no 

genoma completo com 

características de interesse 



Genética Molecular

Polimorfismo
“poli” = muitos “morfismo” = forma

População Geral 94%

6%
Polimorfismo de

nucleotídeo único

(SNP)

Marcadores

SNPs

(Snips)

(Van Tassel, 2011)

3 – 12 milhões SNPs

Van Tassel (2011)



Definição (Meuwissen et al., 2001)

Seleção simultânea para vários (dezenas

ou centenas de milhares) de marcadores

cobrindo de modo denso todo o genoma,

de tal forma que todos os genes estejam

em desequilíbrio de ligação com pelo

menos alguns desses marcadores

Seleção Genômica



Seleção Genômica

Calibração (estimação dos efeitos dos SNP’s)

Genótipos

SNP’s

Genotipagem

- Amostra de material genético (DNA)

- SNP Chips (3K, 50K, 777K)

- Illumina BovineSNP50 BeadChip ®

Illumina 

BovineSNP50 

BeadChip ®

~ 50.000 SNPs

~ $ 200,00

(por animal)

Seidel Jr (2010)



Figura. Varredura do genoma, usando o nivel de significância de uma média móvel de cinco 

SNPs, para o marmoreio da carne na família de meio-irmãos paternos número 1.



Varredura do genoma para Marmoreio

Figura. Varredura do genoma, usando o nivel de significância de uma média móvel de cinco 

SNPs, para o marmoreio da carne na família de meio-irmãos paternos número 1.



Figura. Varredura do genoma, usando o nivel de significância de uma média móvel de cinco 

SNPs, para o marmoreio da carne na família de meio-irmãos paternos número 2.

Varredura do genoma para Marmoreio



Seleção Genômica

(Berry  et al.)



Seleção Genômica

Potencial da Seleção Genômica em gado de corte

 Não aplicada em avaliações em programas de melhoramento até o 

momento

 Potencial de uso: 

- eficiência alimentar

- qualidade de carne

- qualidade de carcaça

- resistência a doenças





Produto

O o

T t

I i

M m

O o

Carne macia, 

suculenta e 

saborosa

Linhagem paterna    Linhagem materna

OO oo maciez

MM mm marmoreio

II ii sabor

oo OO colágeno

tt TT suculência 

Considerando a existência de dominância.... 



Cuidados a serem tomados

-Avaliação Independente

-Populações variadas e representativas

-Envolvimento de Associações de Criadores

-Universidades e Centros de Pesquisa

-Ampla divulgação dos Resultados

-Orientação aos Usuários



??? Questions ???

splinter@uems.br


