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0 Frango da Era Genomica

Aquele frango caipira da época da vovo, com
pouca came e que levava meses para ser abetido,
hé tempos foi substituido pelo frange comercial
altamente produtivo, disponibilizande proteing ani-
mal de alto valor nutricional e a custo acessivel a
grande parte da populagéo brasileira.

O Brasil é o maior exportador e o terceiro maior
produtor mundial de came de frango e esta posigao
de destaque deve-se aos elevados indices produti-
vos alcangados gragas aos avangos nas dreas da
nutrigdo, ambiéncia, manejo, equipamentos e insta-
lagoes. Entretanto, na drea do melhoramento gene-
tico, o Brasil apresenta baixa contribuigéo cientifica,
importando tecnologia de paises como os Estados
Unidos, Inglaterra, Holanda, Franga, entre outros.

Algumas contribuigées brasileiras no intuitc de
reverter esse cendmio estéo no desenvolvimento de
estudos relacionados ¢ genémica avicola, Uma des-
tas contribuicoes foi dada pelo estudo desenvolvido
por Millor Femmdes do Rosdrio, doutorando do
Programa de Pés-graduacdo em Genética e Melho-
ramento, da Escola Superior de Agricultura "Tuiz de
Queiroz” (USP/ESALQ).

O trabalho foi orientado pelo professor Antonio
Bugusto France Garcig, do Departamento de Ge-
nética e co-orientado pelo professor Luiz Lehmann
Coutinho, Departamento de Zootecnia, ambos da
mesma instituigdo. O objetivo principal do estudo
foi compreender como as caracteristicas de desem-
penho ¢ de rendimento de carcaga sdo controladas
geneticamente.

A pesquisa possibilitou a identificagdo de regi-
des no genoma da galinha que contém genes as-
sociados a caracteristicas quantitativas de interesse
para a inddstria avicold, tais como ganho de peso,
consumo de alimento e conversdo alimentar bemn
como rendimento de peito.

Tais regides sdo denominadas QTLs (quantta-
tive trait loci - posigoes no genoma que controlam
caracteristicas quantitativas), obtidas a partir de as-
sociages entre « informagdo fenotipica (da carac-
teristica fisica) e a genotipica (do DNA) e utilizando
métodos de andlise genético-estatisticos (envolvem
conceitos de genética e estatistical).

Para mapear estes QTLs foi necessdrio consti-
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tuir uma populagdo experimental orunda de cruza-
mentos entre machos de uma linhagem de postura
e fémeas de uma linhagem de corte,

Aproximadamente dois mil frangos constitu-
iram a segqunda geragao dos cruzamentos iniciais
que foram avaliades para diversas caracteristicas
de desempenho e de rendimento de carcaga (peito,
pemas e asas). O desenvolvimento desta popula-
¢do foi realizado pela Embrapa Suinos e Aves, sob
coordenagdo da pesquisadora Ménica Coméa Le-
dur e sua equipe.

Do total de frangos, 360 animais foram selecio-
nados para terem seus DNAs investigados por mar-
cadores moleculares localizados nes cromossomos
1, 3 e 4, por representarem 29,2% de todo o genoma
da galinha. Estes animais selecionados continham
maior variabilidade tanto para as caracteristicas
avaliadas quanto para a parle genética. As andl-
ses moleculares foram realizadas no Laboratério de
Biotecnologia Animal, Departamento de Zootecnia
da ESALQ, coordenado pelo protessor Coutinho.

Uma vez de posse das medidas de desempe-
nho, de rendimento de carcaga além da infermagdo
genética, foram iniciadas as andlises genético-esta-
tisticas, coordenadas pelo protessor Garcia. Devido
& complexidade desta etapa, as andlises est@o res-
tritas qos softwares disponivels amplamente empre-
gados em estudos desta natureza,

O mérito deste estudo, em relagd@o aqueles ja
publicados por diversos grupos de pesquisa pelo
mundo, foi a aplicagdo de um método de mapea-
mento de QTLs mais elaborado, denominade de

mapeamento por intervalo composto, que ndo apre-
senta software disponivel.

Dessa forma, foi possivel levar em considera-
¢do todos os fatores envolvidos no estudo para que
a localizagao dos QTLs fosse feita da forma mais
precisa possivel. Para tanto, computadores com alta
capacidade de processamento foram utilizados,
além de muitas horas de programagdo para desen-
volvimento de software préprio, o qual foi elaborade
pelo doutorando Rodrigo Gazaffi, também aluno da
Escola.

O método implementado neste estudo permitiu
mapear um total de 21 QTLs, o que correspondeu a
50% mais QTLs mapeados em relacdo do método
que vem sendo amplamente empregado pela comu-
nidade cientifica da drea, denominado de mapea-
mento por intervalo, demonstrando maior eficiéncia
de mapeamento, Foram definidas duas regices in-
da nao descritas na literatura; uma associada o
ganho de peso e outra ao consumo de ragao.

Além de mapear os QTLs, este estudo ainda
deu mais uma importante contribuigdo & gendmi-
ca avicola, uma vez que permitiu estudar a base
da comelagao genética entre as caracteristicas
avaliadas, consideradas como caracteristicas de
crescimento, ou seja, como estas caracteristicas se
relacionam entre si.

Este estudo foi um primeiro passo para a com-
preensdo do controle genético destas caracteristi-
cas. Adicionalmente, os resultados aqui apresenta-
dos como sdo experimentais precisam ser validados
em populagoes comerciais para a efefiva utilizagdo
na pratica, bem como estudos adicionais que per-
mitirdo que estas informagbes sejam empregadas
em programas de melhoramento genético avicolas,
alavancando este segmento da cadeia do agrone-
gocio avicola.
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