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Pesquisa genomica
pode aumentar produtividade
do Nelore

» Patricia Peixoto Baydo | Foto: Cldudio Bezerra

studo realizado por pesquisadores brasileiros desco-
briu novas variagées no genoma de animais da raga
Nelore, em regides que controlam o rendimento e a
qualidade da carne bovina. A pesquisa, fruto da par-
ceria entre o Laboratério Multiusuario de Bioinformatica da
Embrapa (SP), Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia
(DF), Embrapa Gado de Corte (MS), Universidade Estadual
de Campinas (Unicamp) e Universidade do Estado do Mato
Grosso (Unemat), teve inicio ha dois anos. O trabalho foi pu-
blicado na edicao de junho da revista BMC Genomics.
Segundo o coordenador do trabalho e pesquisador da
Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia (DF), Alexan-
dre Caetano, o estudo gerou informagdes gendmicas que
podem aumentar a acurdcia das avaliagdes de bovinos. O
trabalho se baseou em um amplo mapeamento de regi-
Ges de duplicagdo gendmica, conhecidas como CNVs (Copy
Number Variations), em animais Nelore. Esses trechos apre-
sentam possiveis relagdes com doengas genéticas e carac-
teristicas de importancia econémica, como a qualidade da
carne. "Nosso estudo resultou em um amplo mapa de CNVs
na raca, o mais extenso do mundo, e mostrou a sobrepo-

sicdo com regides do genoma bovino que
controlam caracteristicas de importancia
econdmica e gue aparentemente estdo
sob sele¢do, deixando claro que, assim
como ja foi demonstrado em estudos com
outras ragas bovinas, a inclusdo de infor-
macdes de CNV nas analises de avaliagdo
gendmica no Nelore traréd ganhos impor-
tantes na acuracia das analises”, explica.

A pesquisa mapeou as CNVs usando,
pela primeira vez, uma amostragem am-
pla da raga Nelore, levando & conclusao
de que 64% do genoma desses bovinos
apresentam regides de variagbes de nu-
mero de copias.

Caetano explica que os gendtipos de
700 mil marcadores moleculares de 1.700
animais — 83 touros PO e seus produtos
com vacas Nelore, sob controle e avalia-
¢do de desempenho - foram analisados,
resultando na deteccdo de aproximada-




mente 68 mil CNVs. Para comprovar os
resultados, o grupo sequenciou material
genético de oito genearcas (touros que
foram importantes para a formagdo da
raga no Brasil), como contraprova. "A so-
breposicdo dos resultados obtidos com-
provou a solidez das analises realizadas,
uma vez que 92% das CNVs foram obser-
vados com os dois métodos”, ressalta, sa-
lientando, ainda, que o trabalho utilizou
duas tecnologias de ponta da area de ge-
ndmica para comprovar a alta incidéncia
de duplicagdes e delegdes no genoma de
bovinos Nelore, em regies que afetam
caracteristicas de produgao.

De acordo com o coordenador do estu-
do, o avango das pesquisas na area de ge-
némica e marcadores moleculares nas Gl-
timas décadas levou a observagao de que
muitas regides do genoma de organismos
complexos, como os humanos e animais
de produgdo, apresentam duplicagdes e
delegdes de genes. A alta incidéncia des-
sas regioes em todo o genoma estimulou
cientistas de varios paises a desenvolver
pesquisas para caracterizar as chamadas
CNVs e, mais recentemente, detectar seu
efeito sobre doengas genéticas e carac-
teristicas fenotipicas, como altura, peso,
produgdo de leite, entre outras.

Estudos realizados com humanos leva-
ram & conclusdo de que mais de 70% do
genoma humano apresenta CNVs, ou re-
gides de duplicacdo gendmica. Caetano
explica que essas observagoes levaram a
novas pesquisas para avaliar a possivel cor-
relagdo das CNVs com doengas genéticas e
caracteristicas produtivas, entre outras.

A equipe brasileira comparou também
os resultados obtidoes por outro grupo de
cientistas no gado Holandés com as CNVs
observadas no Nelore, com um método
inovador e inédito na literatura cientifi-
ca mundial até o momento. “Os resulta-
dos obtidos identificaram regiGes com
CNVs que podem estar sob forte selecdo
nas duas ragas e que possuem regioes do

DNA que afetam caracteristicas de produgao e qualidade
do leite e carne, conhecidos como QTL (Quantitative Trait
Locus)”. Um total de 47 CNVs foi observado em frequéncias
altas, baixas ou divergentes entre as duas racas, represen-
tando assinaturas de selecao que serao avaliadas em estu-
dos futuros, podendo levar a identificacdo de regides do
genoma que controlam caracteristicas de importancia eco-
némica para a bovinocultura.

As conclusdes do estudo mostram que, a partir das ana-
lises realizadas, é possivel afirmar que as CNVs tém impacto
nas caracteristicas de produgao dos bovinos da raca Nelo-
re e comprovam definitivamente que a inclusao de infor-
magoes de CNVs nas avaliagdes gendmicas trarao avangos
para o melhoramento genético do Nelore.

Para o pesquisador, essas informagdes poderao ajudar os
selecionadores em sua atividade e, futuramente, contribuir
em novas pesquisas cientificas para identificar genes causa-
dores de doencas genéticas ou com impacto na produtivida-
de de carne no Nelore. “Varios estudos publicados recente-
mente mostram claramente que parte dos efeitos genéticos
de regides do genoma, onde existem duplicacdes e dele-
¢oes, nao pode ser contabilizado advequadamente apenas
com informagdes de marcadores moleculares SNP (Single
Nucleotide Polimorphisms) em andlises de avaliacdo gend-
mica, © que resulta em perda de acuracia nas avaliagdes.
Ao incluir as informagdes de CNV na analise gendmica, esse
efeito pode ser estimado e considerado de forma adequada,
resultando em aumento na acuracia dos resultados. Portan-
to, nosso estudo mostra que as CNVs devem ser incluidas nas
avaliagdes gendmicas”, finaliza Caetano. &
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