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Caracterizacao de marcadores microssatélites localizados no cromossomo 1 de Bos taurus.
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Resumo:

Marcadores microssatélites, ou SSR, sdo reconhecidos por seu carater polimoérfico, abundéancia e
distribuicdo, tanto em regides gendmicas codificantes, como ndo codificantes, dentre outras caracteristicas.
Devido a maior suscetibilidade destes trechos a alteragdes na seqiiéncia de nucleotideos, sdo considerados fontes
de varia¢do genética importante ¢ amplamente empregados em estudos sobre evolugido, filogenia ¢ mapeamento
genético. O objetivo deste estudo foi identificar marcadores microssatélites, localizados no cromossomo
autossomico 1 de Bos taurus, e investigar o tipo e distribuicdo dos motivos de repeticdo. A seqiiéncia completa
deste Cromossomo foi obtida, diretamente, pelo repositorio do NCBI
(ftp://ftp.ncbi.nih.gov/genomes/Bos_taurus/). Para busca por loci microssatélites foi utilizado o software
SSRLOCATOR v.1 (MAIA, 2008; http://www.ufpel.tche.br/faem/fitotecnia/fitomelhoramento), almejando
seqiiéncias com, no minimo, 20 nucleotideos, espacamento entre 5 ¢ 100 pares de bases para marcadores
descritos como compostos e, inferiores a 5 pares de bases para imperfeitos. Foram obtidos 13.030 SSR, dos
quais 94,22% apresentaram estrutura perfeita, seguidos por 5,23, 0,35, 0,12 ¢ 0,8% compostos de 2, 3, 4 ¢ 5
marcadores, respectivamente. A freqii€ncia média observada foi de um loco SSR a cada 12.356 kb. Quanto ao
tamanho em unidades de repeticdo, os microssatélites variaram entre 20 a 160 bases. Os pentdmeros
demonstraram ser o tipo de repeti¢do mais abundante (37,84%), seguidos por di-, mono-, tri-, tetra- ¢ hexadmeros,
com 37,2, 10,02, 9,29, 5,02 e 0,62%, respectivamente. Dentre os motivos de repetigdes observados, as
seqiiéncias ACTGA (27,13%), TG (19,21%), T (49,96%), AGC (38,89%), AAAC (9,79%), e TTCACT (6,10%),
foram as mais freqiientes, considerando seus tipos. Como fonte de informagio sobre a variabilidade em regides
SSR de Bos taurus, os resultados encontrados poderdo vir a contribuir, tanto para o conhecimento estrutural do
genoma desta espécie, bem como disponibilizar possiveis novos marcadores moleculares para utilizagdo no
melhoramento genético.



