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PADRÃO DE EXPRESSÃO DE GENES CANDIDATOS E TEOR DE GORDURA DE MARMOREIO NO MÚSCULO LONGISSIMUS DORSI EM SUÍNOS

A partir da década de 60, os programas de melhoramento de suínos focaram na produção de animais mais magros, em especial, na diminuição da espessura de toucinho. Este processo também acarretou, indiretamente, a redução do teor de gordura intramuscular (GIM) dos cortes suínos, fazendo com que ocorressem perdas na qualidade da carne, especialmente no sabor. Logo, a busca por animais com potencial genético para o aumento GIM, torna suínos nativos interessantes candidatos para inclusão no programas de melhoramento, já que estes animais não sofreram nenhum processo de seleção. Assim, o objetivo deste trabalho foi correlacionar os níveis de expressão (EXP) dos genes RYR1, PDHB, TRDN, MGP, OBSCN, LDLR, FABP3, ATN1, EEF1A2 e OAZ1 com o teor de GIM no músculo Longissimus dorsi (lombo) em suínos.

O experimento foi montando no esquema fatorial 3x4 na Granja de Melhoramento de Suínos da UFV. Setenta e dois suínos, machos e fêmeas, de três grupos genéticos (raça naturalizada Piau, Linhagem Comercial e Cruzados – formados pelo acasalamento de machos Piau e fêmeas Comerciais) foram abatidos em quatro pesos: 30, 60, 90 e 120 kg. Amostras de Longissimus dorsi foram retiradas no ponto P2 para quantificação de GIM e extração de RNA e DNA. As análises laboratoriais foram realizadas no Laboratório de Biotecnologia Animal (LABTEC) do Departamento de Zootecnia. O teor de GIM foi quantificado pelo método de Extrato Etéreo. O DNA foi utilizado para genotipagem do gene do Halotano (RYR1). O RNA total foi extraído, e posteriormente foi feita a síntese two-step de cDNA para utilização nas reações de PCR em Tempo Real (qPCR). Para as análises estatísticas, foi usado o nível de significância de 5%.

O gene RYR1 atua no transporte de íons Ca2+ em células do músculo esqueléticos, sendo um dos genes mais importantes na indústria suinícula, responsável pela carne PSE (Pálida, Mole e Exudativa). Em animais de 30 kg, não houve diferença significativa entre a linhagem Comercial e suínos Cruzados, para os níveis de expressão deste gene. Já em animais de 120 kg, a raça naturalizada Piau foi a que possuiu maior média, diferindo estatisticamente das outras. 

Com peso de abate de 120 kg, o teor de GIM dos suínos Piau diferiu estatisticamente dos animais Comerciais. Esse resultado era esperado pelo fato dos animais naturalizados não terem sofrido nenhum processo de seleção. Além disso, foi possível traçar uma regressão quadrática do teor de GIM em função do peso para a raça Piau (r2=78,12%).

 Para o gene TRDN, que atua na contração muscular, os animais Piau possuíram a maior média de expressão, diferindo estatisticamente apenas dos Comerciais. Além disso, foi possível estabelecer uma equação de predição para a expressão deste gene em função do peso para os animais da raça Piau e os Cruzados (r2=53,08% e 72,06%, respectivamente).

Não houve diferença significativa para os níveis de expressão do gene LDLR entre os grupos genéticos em cada peso de abate. Para este gene, que atua no transporte de colesterol no sangue, apenas a raça Piau teve a expressão variando com o Peso, estabelecendo-se assim uma equação linear (r2=41,10%).

A Obscurina é uma proteína posicionada no aparato contrátil do músculo esquelético, fazendo com que seu gene (OBSCN) possua um papel importante na miofibrilogênese. Com 30 kg de abate, os animais Comerciais diferiram estatisticamente dos demais, enquanto que com 90 kg, o Piau teve a maior média de expressão sendo significativamente diferente dos animais Cruzados. Uma equação quadrática (r2=70,54%) foi traçada para os animais da raça Piau, enquanto que para os suínos Cruzados, uma equação cúbica (r2=68,44%) foi mais bem ajustada para explicar a expressão deste gene em função do Peso.

Aos 60 kg de Peso de abate, os animais Piau tiveram a maior média diferindo estatisticamente dos Comerciais, para o nível de expressão do gene PDHB. Para os três grupos genéticos foi possível ajustar uma equação de predição da expressão deste gene em função do Peso, uma quadrática (r2=38,91%) para Piau e linear (r2=40,98% e 25,93%) para Comercial e Cruzado, respectivamente. Este gene foi o único que teve diferença significativa para a fonte de variação Gene Halotano (NN=1,02ª, nn=0,67ab e Nn=0,48b).

Para os genes OAZ1 e FABP3, foi possível ajustar uma equação quadrática (r2=35,34%) e uma linear (r2=20,02%) respectivamente, independente do grupo genético. Já para os níveis de expressão do gene EEF1A2, houve diferença significativa entre os grupos genéticos, com Piau diferindo dos Cruzados, independente do peso de abate. 
Apenas os genes MGP e ATN1 não tiveram correlação significativa com o teor de GIM. 
Foi possível ajustar uma equação de regressão múltipla com os demais genes (R2=79,85%) explicando a deposição de gordura intramuscular. Assim, através dos níveis de expressão gênica, pode-se predizer o conteúdo de gordura intramuscular no lombo para suínos da raça naturalizada Piau, linhagem Comercial e Cruzados entre 30 e 120 kg.
Houve efeito de interação Grupo Genético x Peso para os teores de GIM e EXP para a maioria dos genes. Logo, as médias de GIM e EXP diferem entre os Grupos Genéticos em cada Peso, devido ao fato de cada um desses Grupos possuírem condições (background genético) distintas, implicando numa diferenciação dos níveis de expressão, assim, modificando o conteúdo de gordura intramuscular. 
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