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Associacdo do Polimorfismo do Gene do Hormonio de Crescimento com a
Carateristica Peso em Bovinos da Raca Nelore

Maria Marina Unanianl, Cristine Chaves Barreto?, Alfredo Ribeiro de Freitas3, Célia Maria
Torres Cordeirol, Luiz Antonio Josahkian4

RESUM O - O polimorfismo do gene do hormdni o de crescimento bovino (bGH) foi estudado em 211 bovinosmachosdaracaNelore,
puros de origem (PO), afim de observar as freqiiéncias genotipicas e alélicas, e a possivel associagdo com a caracteristica peso. Para
al cangar este objetivo, foram considerados os pesos ao nascer, adesmamae mensai sdos 10 aos 16 mesesdeidade, e cal culados osganhos
de peso do nascimento adesmamae dadesmamaaos 16 meses. Foi col etado sangue paraextragcéo do DNA e andlise dossitiospolimorficos
(RFLP) oriundos da digestdo com as endonucleases Msp | (bGH/Msp I, 891 pb), Hae Il (bGH/Hae 11, 441 pb) e Alu | (bGH/Alu I,
427 pb). Para cada polimorfismo foram encontrados dois alelos, ocorrendo predominancia dos alelos D, F e A, respectivamente. Foi
observado o efeito do genétipo AA do bGH/Alu | sobre o ganho de peso da desmama até 15 meses de idade e do genétipo DD do
bGH/Msp | sobre os ganhos de peso da desmama aos 14 e 15 meses. Os resultados sugerem que os polimorfismos bGH/Alu | e
bGH/Msp | constituem marcadores, em potencial, da caracteristica ganho de peso em animais jovens.
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Associations between Growth Hormone Gene Polymor phism and Weight Traitsin
Nellore Bovines

ABSTRACT - Thepolymorphism of the growth hormone gene (bGH) wasstudiedin 211 Nellore pure breed bovine mal esto estimate
the genotype and allelic frequencies and possible associations of the gene with weight traits. For this study, body weight data were
collected at birth, weaning and monthly from 10 to 16 months of age. Additionally, weight gains from birth to weaning and weaning to
16 months of age were calculated. DNA was extracted from blood samples and the animal s genotyped for Msp | (bGH/Msp |, 891 bp),
Hae Il (bGH/Hae 111, 441 bp) and Alu | (bGH/Alu |, 427 bp) polymorphic sites. Every polymorphism presented two alleles. The
predominant alleleswere D, F and A, respectively. The effect of the bGH/Alu | AA genotype was observed on the weight gain from
weaning to 15 months of age, and of the bGH/Msp | DD genotype from weaning to 14 and 15 months. The results suggest that
bGH/Alu | and bGH/Msp | polymorphisms may be potential markers for the weight gain trait in young bulls.
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Introducéo

Os marcadores de DNA tornaram-se, na ultima
década, importantes para identificagdo de animais
portadores de doengas genéticas e do parentesco, além
de caracteristicas de producado de interesse econémico.
Em particular, as caracteristicas de producéo, pelasua
importancia, tém proporcionado varios estudos com a
finalidade de oferecer, efetivamente, uma tecnologia
molecular que, no futuro, permita selecionar animais
mai s produtivos com maior precisao.

Entre osmarcadoresde DNA, os chamados genes
candidatostém sido utilizadoscom este propésito, em

fungdo da sualigagdo a compostos como hormonios
de conhecidafuncéo fisiol 6gica, fazendo parte desta
categoria de marcadores o gene do horménio de
crescimento. Pelas atividades bioldgicas que o
horm®dni o decrescimento exerceno organismo, incluindo
desde aregulac&o do crescimento propriamente dito,
funcgdo gal actopoiética, gliconeogénese, ativacédo da
lipdlise, incorporacdo de aminoécidos nas proteinas
dos musculos (GLUCKMAN et al., 1987) e, ainda,
ativacdo de processos imunes envolvidos na
resisténciaa doencas (ARKINS et al., 1993), acredi-
ta-se que 0 seu gene esteja associado a uma ou mais
caracteristicas de producéo.
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A estruturado gene do horménio de crescimento
bovino (bGH), descrita por WOYCHIK (1982) e
GORDON et al. (1983), mostrou possuir alto graude
polimorfismo, sendo vérios os sitios polimoérficos
encontrados(KIRKPATRIK, 1992; HOJet al ., 1993;
LUCY et al., 1991; ZHANG et al., 1992 €1993; e
UNANIAN et al., 1994). Os estudos sobre a estrutura
do bGH foram seguidos de pesquisasque procuraram
relacionar os polimorfismos encontrados a producéo
(HOJ et al., 1993) e quantidade de gordura do leite
(YAOetal., 1996), ao peso ao nascimento (ROCHA
et al., 1992) e, ainda, a composic¢do e qualidade de
carcaca (TAYLOR et al., 1998).

O objetivo deste estudo foi procurar as possiveis
associacdesdos polimorfismos do gene do horménio
de crescimento bovino com as caracteristicas peso e
ganho de peso, em animais da raca Nelore, com a
finalidade de acrescentar informagdes que possam
auxiliar na selecéo deste animais.

Material e Métodos

O estudo foi realizado em 211 machos da raga
Nelore, filhos de 22 touros, puros de origem (PO),
criados a pasto e pertencentes a seis fazendas loca-
lizadas no Estado de S&o Paulo.

Osanimaisforamavaliados, mensal mente, quanto
aos pesos dos 10 aos 16 meses de idade (P10, 11, 12,
13, 14, 15e16), sendo consideradostambém os pesos
ao nascer (PN) e a desmama (PD) e calculados os
ganhos de peso do nascimento a desmama (GPND),
da desmama aos 12 (GPD12), 13 (GPD13), 14
(GPD14), 15 (GPD15) e 16 (GPD16) meses. Os
pesos ao nascer e adesmamaforam fornecidos pelas
fazendas, sendo os demais obtidos por ocasido da
coleta de dados.

Os animais deste experimento fizeram parte do
estudo de precocidade reprodutiva, tendo apresentado
a puberdade (concentracdo de 50 x 106
espermatozéides/mL emotilidade acimade 10%) dos
12 aos 16 meses. Dentro dessa faixa etaria, em
func&o do apareci mento da puberdade e conseqiiente
utilizago nas propriedades, osanimaisforam retirados
do experimento.

Para extracdo de DNA, de cada animal, foi
coletada uma amostra de cerca 20 mL de sangue em
tubos avacuo com EDTA K. O sangue foi mantido
refrigerado e 0 seu processamento ocorreu, N0 maximo,
5 dias apds a coleta.

ODNA foi extraidoapartir dacamadadel eucécitos
obtida por centrifugacdo do sangue a 3000 rpm,

durante 10 minutos, a20°C. Estacamadafoi submetida
a varias lavagens por centrifugagéo (4000 rpm, 10
minutos, a20°C) com tampé&o contendo 0,14 M NH,,Cl,
e 0,017 M Tris-HCI, até se obter um sobrenadante
limpodehemoglobina. O pel et foi resuspendidoem3mL
de tamp&o para digestdo (0,01 M Tris-HCI, 0,4 M
NaCl, 2% SDS, 0,05M EDTA), adicionado Proteinase
K (500 ug), e digerido a 55°C durante a noite. Em
seguida, foi acrescido RNase A (100 ug) duranteuma
hora. Apés estaetapa, houve adicéo de 1 mL deNaCl
5 M as amostras, seguida de homogeneizacdo e
centrifugacdo (4000 rpm, 10 minutos, a 20°C). A
precipitacdo do DNA foi realizada no sobrenadante
com etanol 100%. Em seguida, o DNA foi seco sob
vacuo e o pelet, resuspendido com agua bidestilada.
Apo6s a diluicdo, o DNA foi quantificado por
espectrofotometria a 260 e 280 nm para verificar a
concentracdo e o grau de pureza pela proporcao
DNA:proteina.

O DNA assim obtido foi amplificado por meio da
reacdo em cadeia da polimerase (PCR), de acordo
com ZHANG et al. (1992, 1993), UNANIAN et al.
(1994) e LUCY et a. (1991). Para cada reacéo,
foram utilizados 100 ng DNA, 1 x Taq Buffer
(100 mM Tris-HCI, 500 mM KCI, 15 mM MgCl,,
0,01% gelatinae 1% Triton X-100; pH 9,0), 1,5 mM
MgCl,, 200 uM dNTP, 2 U Tag DNA polimerase,
0,8 mM de cadaoligonucleotideo, num volume final
de50 L. A reacdo ocorreu em umtermaciclador, em
que o programade amplificacdo constou de um ciclo
97°C/1,5 minuto, 62°C/1 minuto e 72°C/1 minuto; 48
ciclos de um minuto cada nas temperaturas de 94, 62
e72°C, finalizando comum ciclode72°C/4 minutos. A
sequéncia dos oligonucleotideos utilizados na PCR
esta apresentada na Tabela 1.

Osprodutosdeamplificacdo (10uL ) foramdigeridos,
separadamente, com as endonucleases Msp | (15 U),
Haelll (10U) eAlul (4U), a37°C, durante anoite. Os
fragmentosresultantes (RFL P) foram identificados por
eletroforese em gel de agarose (3%) acrescido de 0,5 uL
de brometo de etidio (10 mg/mL).

O produto da PCR utilizado para a digestdo com
aendonucealse Msp | apresentou 891 pares de bases
(pb) sendo 177 pbdointron2,117 pbdoexonlll, 227 pb
dointron 3, 162 pb do exon IV e 208 pb do intron 4,
conforme descrito por ZHANG et al. (1993). Paraa
digestdo com a endonuclease Hae 111, amplificou-se
um fragmento de 441 pb contendo o exon V earegiéo
flangueadora3 (UNANIAN etal., 1994) e, paraAlul,
um fragmento de 427 pb constituido de 55 pb do exon
IV (3'regido), 273 pb do intron 4 e 99 pb do exon V
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Tabela 1 - Sequiéncias dos oligonucleotideos utilizados na PCR do gene do horménio de crescimento bovino em machos

da raca Nelore, PO, e respectivos autores

Table 1 - Oligonucleotides sequences used for PCR of bovine growth hormone gene in Nellore purebred males and respectives authors
Polimorfismo Seqliéncia Autor

Polymor phism Sequence Author

bGH/Msp | 5-ATCCACACCCCCTCCACACAGT-3 ZHANGet al. (1993)

S-CATTTTCCACCCTCCCCTACAG-3

bGH/Haelll

5-ACGCGCTGCTCAAGAAC-3

UNANIAN etal. (1994)

5-GGCTGGAACTAAGAACC-3

bGH/Alul

5-CCGTGTCTATGAGAAGC-3

LUCY etal. (1992)

S-GTTCTTGAGCAGCGCGT-3

(5'regido) (ZHANGet al., 1992) do genedo hombnimo
de crescimento, conforme a seqliéncia descrita por
GORDON et al. (1983).

Para verificar a influéncia dos gendtipos dos
fragmentos polimoérficos do gene do horménio de
crescimento bovino sobreodesenvolvimentodoanimal,
as caracteristicas PN, PD e ganhos de peso do
nasci mento adesmama (GPND), dadesmamaaos 12
(GPD 12), 13 (GPD 13), 14 (GPD 14), 15 (GPD 15)
e 16 (GPD 16) meses de idade foram analisadas por
mei 0 deum model o matemati co euso do procedimento
GLM do programa SAS (1993), queincluiu, alémdo
efeitomédio, osefeitosdefazenda, grupo contemporaneo,
touro (fazenda) e gendtipos. Para todas as caracte-
risticas, o PN foi utilizado como covariavel nomodel o.

A influénciados gendtipos dos polimorfismosdo
gene do hormdnio de crescimento bovino sobre o
desenvolvimento do animal foi também avaliada por
meio do modelo Bertalanffy (FREITAS et al., 1998)
para estimar o crescimento do animal em funcdo da
idade, dado pelo modelo y,=A (1— BekH3, em que
Y; representa o peso corporal em kg no instante t,
expresso em dias apds 0 nascimento; A, 0 peso
estimado as Ultimas pesagens, B, a constante de
integragdo sem interpretabilidade bioldgica; e K, a
taxa de maturidade pds-natal, em que valores altos
indicam maturidade precoce e val ores baixos maturi-
daderetardada. Para o gjuste do modelo, os dados de
pesos foram corrigidos apenas para os efeitos fixos
de fazenda e grupo contemporaneo. As estimativas
dos parametros deste model o foram obtidas por meio
do procedimento NLIN do SAS (SAS, 1993).

Resultados e Discussao
Os polimorfismos identificados com as

endonucleases Msp |, Hae Il e Alu | apresentaram
dois alelos cada um, conforme descrito por ZHANG

et al. (1992 e 1993) e UNANIAN et al. (1994).

Parao bGH/Msp |, foi encontrado o alelo C com
quatro fragmentos de restri¢cdo (526, 193, 109 e 63
pares de bases) e o D com trés (635, 193 e 63 pares
de bases), oriundo pelaperdade um sitio derestri¢éo
no 3° intron. O bGH/Hae Il apresentou trés frag-
mentosparao alelo E (268, 102 e 71 pb) e quatro para
0F (268, 102, 71 €50 pb). No bGH/Alul, resultaram
trésfragmentosnoalelo A (264, 147 e 16 pb) equatro
noaleloB (264, 96,51 e16 pb). Estadltimasequéncia
revelou que, na posic¢do +1492 do bGH, houve subs-
tituicdo da citosina pela guanina abolindo o sitio de
restricéo paraaenzimaAlu l. Isto levou a mudanca
daleucinapelo aminoacido valinanaposi¢ao 127 da
proteinado bGH (ZHANG et al., 1992).

A frequéncia genotipica e alélica de cada
polimorfismo do gene do horménio de crescimento
bovino esta apresentada na Tabela 2.

A freguéncia observada para o alelo D e C,
respectivamente 0,85 e 0,15, para o polimorfismo
bGH/Msp| foi semelhanteadescritapor MITRA etal.
(1995), em animais zebuinos daraga Sahiwal, de 0,86
e 0,14, e BORGES (1997) de 0,88 e 0,12, e
RODRIGUES et a. (1998), de 0,844 e 0,156, em
animaisdaragaNelore, sendo diferente da observada
por ARAVINDAKSHAN et al. (1997) de 0,93 e 0,07
emanimaisdaracaOngole. Estesresultadosmostraram
que existe variacdo na frequéncia alélica entre ragas,
conforme observagdo de MOODY et al. (1996).

A fregliéncia alélica obtida nos animais Nelore,
neste estudo, indica a predominancia do alelo D,
como também observado por BORGES (1997). A
predominanciadestealelo (D) napopul agdo estudada
pode ter sido por deriva genética como sugerido por
BORGES (1997), uma vez que nestes rebanhos é
praticada a inseminacdo artificial, e a escolha de
tourosérealizadaemum numerofinito dereprodutores
considerados geneticamente superiores.
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A frequiéncia alélica do bGH/Alu |, 0,92 e 0,08
respectivamente, mostrou a predominancia do alelo
A, ndo tendo sido encontrados animais homozigotos
parao alelo B (Tabela2). A freqiiénciados alelos A
e B foi semelhante a descrita por MITRA et al.
(1995) em animais daraca Sahiwal, de 0,94 € 0,04, e
diferente de RODRIGUES et al. (1997), que encon-
traram somenteo alelo A, em animaisdaracaNelore.
A predominanciadoalelo A empopul agbeszebuinasfoi
ainda descrita por ROSA et al. (1996).

Ao contrério do observado no polimorfismo
bGH/Msp |, em que um dos alel os (D) aparece como
predominante nos zebuinos e, segundo BORGES
(1997), oalelo C nostaurinos, o alelo A do bGH/Alu|
predominatanto nos zebuinos como nos taurinos. A
freqiiéncia do alelo A obtida nos zebuinos neste
trabalho foi semelhante adescritapor ZHANG et al.
(1993) e SCHLEE et al. (1994) em animais Bos
taurus das ragas de corte Angus, Simmental,
Hereford, Limousin, Wagyu e Gelbvieh.

O polimorfismo bGH/Hae |11 apresentou predo-
minénciadoalelo F(Tabela2); alémdisso, ndoforam
encontrados animais homozigotos para o aelo E. Os
mesmos resultados foram obtidos por UNANIAN et
al. (1994) em animais Brahman, ndo tendo sido
encontrados outros relatos deste polimorfismo.

A predominanciaalélica(alelosD, FeA) observada
nos polimorfismos bGH Msp |, bGH Hae Ill e bGH
Alu |, possivelmente, constitui caracteristica dos
animais Bos indicus. No entanto, para que isto seja
confirmado, é necessério queasdemaisragasindianas
apresentem frequiénciaal élicasemel hante, devendo-se
considerar também o tamanho amostral. Este estudo
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utilizando uma amostra de 211 animais maior que a
encontradanasliteraturasconsultadas, proporcionou
resultados diferenciados dos que descreveram 0S
alelos D e A, na raga Nelore, como fixados na
populacdo (ROSA et al., 1996; RODRIGUES et al.,
1998). Em vista destes resultados € possivel gue,
analisando niimero maior deanimais, ocorraaumento
na fregiiéncia dos alelos C, E e B, principalmente
considerando a origem dos animais Nelore de seis
linhagensoficialmentecatal ogadas(MAGNABOSCO
et a., 1997).

Os resultados da associacdo entre os
polimorfismos do gene do horménio de crescimento
estudados e as caracteristicas quantitativas medidas
neste estudo estéo apresentados nas Tabelas3 e4 e
Figura 1. Conforme observado na Tabela 3, ndo
houve efeito significante dos gendtipos sobre o PN,
como também relatado por BORGES (1997), em
animaisdaracaNelore,e TAYLOR et al. (1998), em
Brahman e Hereford. Apenas ROCHA et al. (1992)
observaram diferencas nos PN, em funcdo dos
gendtipos maternos, em animais da raga Brahman.

A Figura 1 apresenta os intervalos de confianga
com 95% de probabilidade das estimativas dos pesos,
em funcdo da idade obtidas por meio do modelo
Bertalanaffy. Com base nestas estimativas, ndo se
observaram diferencas significativas entre os homo e
heterozigotosem nenhum dostréspolimorfismosestu-
dados. No entanto, verificou-se que, em torno de 400
e 300 dias de idade, houve tendéncia de se detectar
diferencaentre oshomo e heterozigotos em rel agéo aos
polimorfismosbGH/Mspl ebGH/Alul, respectivamente.
Possivelmente, com o estudo de maior amostra de

Tabela 2 - Frequéncias genotipicas e alélicas do polimorfismo do gene do horménio de crescimento
bovino em machos da raca Nelore, PO

Table 2 - Genotype and allele frequencies of bovine growth hormone gene polymorphism in purebred
Nellore males
Polimorfismo Frequéncias genotipicas (%) Frequénciaalélica(%)
Polymor phism Genotype frequencies (%) Allelefrequencies (%)
bGH/Msp | cC OD) DD C D
(n=3) (n=56) (n=152) (n=31) (n=180)
142 26,54 72,04 0,15 0,85
bGH/Haelll H B B F E
(n=182) (n=8) (n=0) (n=186) (n=4)
95,79 4,21 0 0,98 0,02
bGH/Alul AA AB BB A B
(n=160) (n=29) (n=0) (n=175) (n=15)
84,66 1534 0 0,92 0,08

n = namero de animais.
n = number of animal.
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Figura 1 - Efeito dos gendétipos do gene horménio de
crescimento bovino sobre o peso corporal, em
machos da ragca Nelore, PO (intervalo de
confianga com 95% de probabilidade;
limite inferior e superior de homozigoto; seess =
limite inferior e superior de heterozigoto)

Figure 1 - Effect of bovine growth hormone genotype
polymorphisms on the body weight in Nellore pure
breed males (confidence interval of 95% of
probability; = lower and upper limits of
homozygotes, sssss = lower and upper limits of
heterozygotes).

Tabela 3 - Médias (+ EP) dos pesos ao nascer e adesmama
em funcgdo dos gendtipos do gene do horménio
de crescimento bovino, em machos da raga
Nelore, PO

Table 3 - Means (+SE) for body weights at birth time and at
weaning time in function of bovine growth hormone
gene genotypes in Nellore pure breed males

Polimorfismo/Genétipo Caracteristicapeso (kg)
Polymor phism/Genotype Weight characteristic (kg)

Nascimento Desmama
Atbirth At weaning
(n=179) (n=157)

bGH/Msp | cC 33,33+0,66 203,00+11,37
(oD 32,64+0,49 195,55+ 4,74
DD 32,21+0,27 197,61+ 2,94
bGH/Haelll H 32,34+0,24 197,75+ 2,55
B 32,62+0,82 183,67+ 7,74
bGH/Alul AA 32,05+0,24 195,13+ 2,60
AB 34,07+0,71 215,62+ 5,94

n = ndmero de animais.
n = number of animals.

animais, essas tendéncias observadas poderiam
resultar em diferencas significativas.

Os pesos dos animais em relagdo abGH/Msp | e
bGH/Alul foram mai shomogéneos, quando comparados
aos do polimorfismo bGH/Hae I11, uma vez que os
interval os de confianga foram mais estreitos em todo
o periodo estudado. No entanto, devido amaior varia-
bilidade observadanosani maisheterozigotos, ou sgja,
intervalos de confianga maiores, independentemente
deperiodo epolimorfismo, haprobabilidade dedetectar
animais heterozigotos com pesos significativamente
superiores aos homozigotos, quanto a associagdo do
polimorfismo do gene do horménio de crescimento
com a caracteristica peso em bovinos daraca Nelore.

L evando em consideragdo ainfluénciadohorménio
decrescimento sobre o desenvol vimento dostecidos,
€ provavel que o seu gene esteja relacionado a
caracteristica ganho de peso. Apesar do ndmero
relativamente pequeno deanimais, foi observado que,
apartir dos 12 e 13 meses de idade, mesmo quando
os dados ndo mostraram diferencas significativas, o
ganho de peso esteve rel acionado aos polimorfismos
bGH/Alul ebGH/Mspl, sendo queani maisportadores
do gendtipo AA e DD ganharam, em média, mais
peso que os demais (Tabela 4), resultando em
incremento de 7,1 e 4,6%, respectivamente.
Considerando-se a frequiéncia dos genétipos AA e
DD na populagdo estudada (Tabela 2), a sua contri-
buicdo para o ganho de peso foi de 85 e 72%, respec-
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Tabela 4 - Médias (+ EP) dos ganhos de peso do nascimento a d
dos gendtipos do gene do horménio de crescimento

esmama e da desmama até 16 meses de idade, em fungdo
bovino, em machos da raca Nelore, PO

Table 4 -  Means (+SE) for body weight gains from birth to weaning and from weaning to 16 months of age, in fuction of the genotypes of
bovine growth hormone gene in Nellore pure breed males
Polimorfismo/Gendtipo Caracteristica ganho de peso (kg/dia)
Polymor phism/Genotype Weight gain characteristic (kg/day)
GPND GPD12 GPD 13 GPD14 GPD15 GPD16
(n=157) (n=128) (n=110) (n=102) (n=83) (n=34)
bGH/Msp | QC 16967 £119 6700+ 401 7650 +1455% 76,00 +14,04% 10400 + 37,11
CD 16345+ 463 5820+ 7,60 7746 + 1242 9064 +11,09% 107,33 + 12,992 119,11 + 30,98
DD 16561+ 292 5792+ 403 7642 + 545 106,72 + 571 12548 + 5,86° 122,48 + 1146
bGH/Haelll F 16570+ 250 5792+ 357 7632 + 515 101,99 + 515 11757 £+ 5,33 120,00 + 11,13
B 15167 802 645011916 8460 + 24,77 10450 + 2524 161,75 = 40,25
bGH/Alul AA 16323+ 258 5966+ 3,732 7993 + 5372 10635 + 510% 12143 + 5,57 12578 + 1282
AB 18225+ 607 4653+ 985 4727 +1027° 5911 +1687° 9750 + 24,06 100,14 + 21,71

Médias, na coluna, acompanhadas de letras diferentes séo significantes
n = ndmero de animais.

GPND = ganho de peso do nascimento & desmama.

GPD 12 até 16 = ganho de peso da desmama até 16 meses de idade.
Means, within a column, followed by different letters are significant at 5% by F test.
n =number ofanimals.

GPND = weight gain from birth to weaning.

GPD 12to 16 = weight gain from weaning to 16 months of age.

tivamente, mostrando aimportanciados animais por-
tadores destes genotipos para a selecdo e afacilidade
de praticar a selecdo desta caracteristica nestes reba-
nhos. A elevada frequéncia genotipica verificada
neste estudo poderia ser oriunda da selecéo praticada
nestas fazendas com base nos DEPs. Ainda, como o
efeito do polimorfismo bGH/Msp | e bGH/Alu | foi
observado apenas pela comparagdo entre os animais
homozigotos, dos alelos mais freglentes, e os
heterozigotos sempre em nimero menor, devido ao
tamanho da amostra, é possivel que o efeito obser-
vado tenha sido maior. No entanto, para aceitar ou
rejeitar esta hipdtese, é necessario aumentar o tama-
nho da amostra.

A associacdo significativa do polimorfismo
bGH/Msp | com o ganho de peso pds-desmama,
neste trabalho, ocorreu nos animais homozigotos
parao aelo D, e ndo nos heterozigotos, como obser-
vado por BORGES(1997) emanimaisdaracaNelore.

O polimorfismo do bGH/Hae |1l ndo apresentou
associagdo com os ganhos de peso considerados neste
estudo. Este polimorfismo tem sido associado, por
TAYLOR et a. (1998), a qualidade de carcaga (por-
centagem de acidos graxos), caracteristica ndo esti-
madaneste trabalho. A falta de associagao, provavel-
mente, ocorreu em funcdo do tamanho da amostra.

Quanto ao polimorfismobGH/Alul, aassociacdo
com o ganho de peso ocorreu nos animais
homozigotosAA, dadesmamaaos12, 13 e 14 meses

a 5% pelo teste F.

deidade(Tabela4), queganharam maispeso (P<0,05)
do que 0osAB. Estesresultadosforam diferentes dos
apresentadospor SCHLEE et al. (1994), em animais
da raca Simmental, em que os melhores animais
foram heterozigotos, seguidosdoshomozigotospara
oaeloA.

Conclusbtes

Os polimorfismos bGH/Alu | e bGH/Msp | do
gene do hormdnio de crescimento constituem poten-
ciais marcadores para a caracteristica ganho de
peso em bovinos machos da raca Nelore, puros de
origem (PO).

No entanto, para confirmagéo dos resultados obti-
dos, é necessario que se aumente o tamanho daamostra.
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