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Resumo

Além de todos os progressos que têm representado 

o melhoramento genético animal clássico, este apre-

senta algumas limitações, como em alguns casos 

onde o fenótipo não se expressa no indivíduo. Com 

o advento das enzimas de restrição, do seqüencia-

mento e  amplificação do DNA, foi possível o uso 

dos marcadores moleculares associados a locos de 

características quantitativas (QTL), como ferramen-

ta que auxilia e aprimora o melhoramento genéti-

co animal por meio da Seleção Assistida por Mar-

cadores (MAS), aumentando o ganho genético para 

características de difícil mensuração, baixa herda-

bilidade e limitadas pelo sexo. A raça bovina gir é 

caracterizada por sua rusticidade e adaptação ao tró-

pico, apresentando uma boa produção de leite para 

os países tropicais, e sendo fundamental na confor-

mação da raça Girolando (5/8 Holandês e 3/8 gir). 

O propósito do presente estudo foi complementar a 

análise quantitativa com a ferramenta molecular, no 

melhoramento genético da característica porcenta-

gem de sólidos totais na raça gir no Brasil. Quatorze 

famílias (touros) gir com 657 filhas foram analisadas, 

sendo a média de 0,095% e o desvio padrão 0,1923 

do valor genético estimado para porcentagem de só-

lidos totais. Ao empregar 27 marcadores microssaté-

lites na análise através das 14 familias para porcen-

tagem de sólidos totais no cromossomo 6, um QTL 

foi identificado com P < 0,05 e F = 2,34 na posição 

58 cM, próximo ao marcador MNB-208 (60,21 cM). 

Ao empregar as famílias 3 e 4, as mais significativas, 

o mesmo QTL foi identificado com P < 0,01 e F = 

7,61, mas na posição 58 cM, próximo ao marcador 

MNB-208.

Palavras chave: bovinos de leite, controle leiteiro, 

delineamento de filhas, microssatélites.
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Valor genético estimado y qtl que 
afecta el porcentaje de sólidos 
totales en la raza bovina gyr

Resumen

Además de todos los progresos que ha representado 

el mejoramiento genético animal clásico, este pre-

senta algunas limitaciones como en algunos casos 

donde el fenotipo no se expresa en el individuo. Con 

el advenimiento de las enzimas de restricción, del 

secuenciamiento y de la amplificación del ADN, fue 

posible el uso de marcadores moleculares asociados 

con loci de características cuantitativas (QTL), como 

herramienta que auxilia y perfecciona el mejoramien-

to genético animal por medio de la selección asisti-

da por marcadores (MAS), lo que aumenta el mérito 

genético para características de difícil medida, baja 

heredabilidad y limitadas por el sexo. La raza bovina 

gyr se caracteriza por su rusticidad y adaptación al 

trópico, y presenta una buena producción de leche 

para los países tropicales, por lo que es fundamen-

tal en la conformación de la raza gyrholando (5/8 

holstein y 3/8 gyr). El propósito del presente estudio 

fue complementar el análisis cuantitativo con la ge-

nética molecular, en el mejoramiento genético de la 

característica porcentaje de sólidos totales en la raza 

gyr en Brasil. Catorce familias (toros) gyr con 657 hi-

jas fueron analizadas, siendo el promedio 0,095 % y 

la desviación estándar 0,1923 del valor genético es-

timado para porcentaje de sólidos totales. Al utilizar 

27 marcadores microsatélites en el análisis a través 

de las 14 familias para porcentaje de sólidos totales 

en el cromosoma 6, un QTL fue identificado con P 

< 0,05 y F = 2,34 en la posición 58 cm, próximo al 

marcador MNB-208 (60,21 cm). Al emplear las fami-

lias 3 y 4, las más significativas, el mismo QTL fue 

identificado con P < 0,01 y F = 7,61, pero en la posi-

ción 58 cm, próximo al marcador MNB-208.

Palabras clave: bovinos de leche, control lechero, 

diseño de hijas, microsatélites.
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Introdução

O Brasil é o sexto país colocado na classificação mun-

dial de produção de leite bovino, o que equivale a 

uma produção de mais de 25 bilhões de toneladas de 

leite por ano, porém, a produção de leite caracteriza-

se pela baixa produtividade média, menos de 1.500 

litros/vaca/ano. A vaca Holandesa apresenta maior 

capacidade de produção de leite no mundo, porém, 

a dificuldade de adaptação aos trópicos torna difícil 

e onerosa à produção de leite. Nesse contexto é que 

a raça Gir mostra a sua grande importância, tanto 

como raça pura, como nos cruzamentos, contribuin-

do para a formação do Girolando (5/8 Holandesa: 3/8 

Gir). Calor e umidade são fatores reconhecidamente 

prejudiciais para a reprodução das raças taurinas, e 

seus efeitos são agravados pela alta produção do lei-

te. A incapacidade do bovino europeu em eliminar 

o excesso de calor pela deficiência de seu aparelho 

termo-regulador torna difícil sua adaptação aos tró-

picos, diminuindo sua produção de leite.

Segundo Madalena (2008), aproximadamente 12% 

do leite é formado por substâncias sólidas: proteína, 

gordura, lactose e minerais, sendo a água os 88% res-

tantes. São os sólidos, especialmente as proteínas, 

que fazem do leite um produto importante, com alto 

valor nutritivo, e os que servem de matéria-prima 

para a elaboração dos diferentes produtos lácteos, 

como queijo, manteiga, iogurtes, sorvetes, etc. A 

composição média do leite de vaca está especificada 

no quadro 1.

Segundo Martínez e Verneque (2001), a avaliação de 

um touro por meio do desempenho de suas progênies 

constitui-se na maneira mais segura e eficiente de se 

prever com precisão a capacidade do animal trans-

mitir sua superioridade (ou inferioridade) genética 

aos seus descendentes.  De acordo com estes mesmos 

autores, os touros depois de avaliados são classifica-

dos de acordo com seu valor genético (VG) ou pela 

capacidade prevista de transmissão (PTA, Predited 

Transmitting Ability) que é igual à metade do VG. Do 

anterior, pode-se deduzir que um teste de progênie 

vem sendo um teste de comparação de touros, e que 

os melhores classificados devem ser utilizados para 

produção de progênies da próxima geração.

O BTA6 (Bos taurus autosome 6) é um dos cromos-

somos mais estudados, sendo que QTL significativos 

e genes candidatos, associados às características de 

produção de leite, têm sido mapeados, principal-

mente nas raças taurinas. Portanto, espera-se que 

no mesmo cromossomo da raça Gir Leiteiro sejam 

encontrados QTL associados às características de 

porcentagem de sólidos totais. O maior objetivo de 

mapear QTL é encontrar genes/marcadores que pos-

sam ser utilizados em programas de melhoramento, 

por meio da MAS e, especificamente, em gado de lei-

te podem ser empregados para selecionar touros jo-

vens, como futuros candidatos ao teste de progênie, 

assim, incrementar o diferencial de seleção, reduzir 

o intervalo de gerações e aumentar o ganho genéti-

co. O objetivo do trabalho foi calcular os valores ge-

néticos estimados e mapear QTL no cromossomo 6 

associado à característica de porcentagem de sólidos 

totais na raça bovina Gir leiteiro.

Material e métodos

Valor genético para porcentagem 
de sólidos totais

O valor fenotípico da característica porcentagem 

de sólidos totais foi obtido do Arquivo Zootécnico 

Nacional (AZN) do ano 2008. O modelo estatístico 

empregado (y = Xb + Za + Wpe + e) na avaliação 

genética dos animais considera como efeitos fixos, 

rebanho-ano de parto, estação de parição da vaca, 

composição genética da filha do touro e a idade da 

vaca ao parto e os efeitos aleatórios foram os erros e 

o efeito do animal (vaca, pai e mãe). Para avaliação 

genética das vacas foi incluído o efeito aleatório de 
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meio permanente por possuir medidas repetidas no 

mesmo animal. 

O modelo de repetibilidade usualmente é da forma: 

y = Xb. + Za. + Wpe. + e,

Em que y= vetor de observações; b= vetor de efeitos 

fixos; a= vetor de efeito animal, aleatório; pe= vetor 

de efeitos ambientais permanentes e efeitos genéticos 

não-aditivos; e= vetor de efeitos residuais aleatórios; 

X,Z,W , são matrizes de incidência de efeitos fixos, 

animal e de ambiente permanente, respectivamente. 

O vetor “a” unicamente inclui efeito animal aleatório 

aditivo, conseqüentemente, efeitos genéticos não-

aditivos estão incluídos no termo pe. É assumido 

também que, efeito de ambiente permanente e efeito 

residual, estão independentemente distribuídos com 

medias zero e variâncias σ2
pe e σ

2
e, respectivamente. 

O software MTDFREML (Multiple Trait Derivate Free 

Restricted Maximum Likelihood) ou Estimação pelo 

Método da Máxima Verossimilhança Restrita adotan-

do-se o procedimento livre de derivadas (DF) foi uti-

lizado para o cálculo dos componentes de variâncias 

e os valores genéticos no presente estudo.

Famílias utilizadas para o mapeamento 
de QTL no rebanho Gir Leiteiro

Para o desenvolvimento deste trabalho foram utiliza-

das 657 vacas Gir pertencentes ao controle leiteiro, 

filhas de 14 touros Gir, dos quais 12 foram positivos 

para o teste de progênie e os outros 2 foram pais de 

touros positivos para o mesmo teste. O critério utili-

zado para o número de filhas por touro baseou-se na 

existência de amostras de DNA para as vacas filhas 

por touro, sendo vinte o número mínimo de filhas 

para ser considerada uma família. Na tabela 2 são 

apresentados famílias, número de filhas por touro.

Genotipagem com marcadores 
microssatélites

Para a extração do DNA seguiu-se o protocolo modi-

ficado de Sambrook e Russel (2001). Para quantifi-

cação do DNA foi usado o equipamento Nanodrop e 

a qualidade foi conferida pela razão de absorbância 

260/280 nm. Para a genotipagem do cromossomo 6 

foram utilizados marcadores microssatélites, es-

colhidos do mapa consenso e disponibilizado pelo 

MARC/USDA (Meat Animal Research Center e Uni-

ted States Department of Agriculture, http://www.

marc.usda.gov/genome/genome.htlm). Na escolha 

dos marcadores levaram-se em conta sua posição, 

número de alelos, e um mínimo de 50% de heterozi-

gosidade. Foram selecionados 27 marcadores micros-

satélites ao longo do cromossomo 6, com distância 

média entre marcadores de 4,9 cM, que foram utili-

zados para genotipar 14 touros e 657 vacas, em um 

total de 671 animais.

Para as reações de PCR, foram testadas três concentra-

ções de MgCl2 (1,5 mM; 2,0 mM e 2,5 mM). Também 

foram testadas cinco temperaturas de anelamento 

(TA) para cada primer. Os produtos das amplificações 

foram genotipados por eletroforese capilar no equipa-

mento MegaBACE 1000 (GE Healthcare, NYSE, Ger-

many). Os genótipos foram analisados no programa 

Fragment Profiler e os dados exportados para uma 

planilha no Excel. Foram definidas as condições óti-

mas de TA e MgCl2 para cada marcador (tabela 3).

Delineamento para detecção de QTL

No presente estudo foi utilizado o delineamento de 

meio-irmãs ou delineamento de filhas, proposto ini-

cialmente por Neimann-Soressen e Robertson (1961). 

As análises preliminares de QTL para todos os mar-

cadores foram realizadas pelo seguinte modelo:
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BVijkl = Sij + Mijk - eijk ,

Em que: BVijkl é o EBV (Estimated Breeding Values) 

para a característica i da vaca l, que recebeu o alelo 

paterno k; Sij é o efeito do touro j sobre a característica 

i; Mijk é o efeito do alelo paterno k do touro j sobre a 

característica i, e eijkl é o resíduo aleatório associado 

com cada registro. Um efeito de alelo paterno signifi-

cante é indicativo de um QTL ligado ao marcador mo-

lecular segregando. As análises para identificação de 

QTL no cromossomo 6 foram realizadas em mapea-

mento por intervalo, com um delineamento de meio-

irmãs, utilizando o software GridQTL (http://www.

gridqtl.org.uk) (Seaton et ál., 2006). Os limiares de 

significância a nível cromossômico (1% e 5%) foram 

calculados no programa GridQTL a partir de testes de 

permutação (10.000) (Churchill e Doerge, 1994).

Resultados e discussão

Mapa de ligação

As distâncias de mapa entre os 27 marcadores ana-

lisados foram computadas com a opção “fixed” do 

Crimap (Green et ál., 1990). Para a organização dos 

dados, uma família de meio-irmãs foi conformada 

pela filha, pai e a mãe. Na maioria dos touros, foram 

encontradas filhas partilhando à mesma mãe, estas 

foram consideradas como famílias de irmãs comple-

tas. Na tabela 4 encontram-se as famílias de meio-

irmãs e irmãs completas para cada touro e o total de 

famílias por touro.

Segundo Lynch e Walsh (1998) um mapa de ligação 

está em função do número de marcadores, dos ani-

mais utilizados e do tipo de delineamento em estu-

do. Para gerar o mapa do cromossomo 6 dentro do 

lineamento de filhas, foi montada uma planilha em 

que os dados foram organizados pelas famílias com 

as informações de pais e filhas (tabela 5). Esta pla-

nilha continha 537 famílias para o mapa gerado da 

raça Gir Leiteiro do Programa Nacional de Melho-

ramento do Gir Leiteiro (PNMGL) e 19 marcadores 

microssatélites, sendo retirados os marcadores com 

maior distorção.

Na acurácia do mapa de ligação, o número de indiví-

duos está relacionado, uma vez que, quanto maior o 

número de meioses informativas, maior a probabili-

dade de detectar recombinação entre pequenas dis-

tâncias, característica em populações comerciais. O 

número médio de meioses informativas encontradas 

dentro da população Gir Leiteiro (167,9) foi menor 

que a média do mapa MARC (467,3). Isto pode ser 

explicado pelo número de indivíduos e o delinea-

mento utilizado. O marcador ILSTS0936 foi o único 

que apresentou maior número de meioses informati-

vas (164) para o mapa da população Gir. A ordem dos 

marcadores não foi alterada após a formação dos no-

vos mapas. Para todas as análises de mapeamento foi 

utilizado o mapa consenso, porque tem sido o mapa 

comumente aceitado e porque mostrou que as dife-

renças em freqüências de recombinação estimadas 

não apresentaram viés no teste para QTL ou efeitos 

de QTL estimados (Haley e Knott, 1992).

Mapeamento de QTL

Na tabela 6 encontram-se os touros e as filhas 

genotipadas por marcador, e o número de touros 

heterozigotos por marcador que foram utilizados 

para as análises de mapeamento de QTL. O loco que 

apresentou maior número de filhas genotipadas foi o 

DIK4574 com 614 filhas, correspondente a 93%. Já os 

marcadores com menor número de filhas genotipadas 

foram DIK4382 e DIK3026 com 527 (80%) e 532 

(80%), cada um para as respectivas análises. Todos 

os 14 touros foram heterozigotos para o marcador 

BMS2508, que sua alta heterozigosidade esperada 

o converte em um forte candidato para testes de 

identidade e paternidade nas raças zebuínas por seu 

alto poder de discriminação individual. A metade dos 
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touros foi heterozigota para os marcadores DIK4867 

e DIK4992, sendo os marcadores que apresentaram 

o menor número de touros heterozigotos. O touro 

651 apresentou o maior número de marcadores 

heterozigotos, 25 em total, enquanto que o touro 628 

foi heterozigoto para 16 marcadores microssatélites.

De acordo com as leis de Mendel, cada pai e pro-

gênie devem apresentar ao menos um alelo comum. 

Discrepâncias entre genótipos de uma vaca e seu su-

posto pai (touro) podem ser devido a mutações, erros 

na genotipagem ou erros nos registros de paternida-

de. As fêmeas que não apresentaram pelo menos um 

alelo do touro para mais de cinco locos (> 5) foram 

descartadas para a realização das diferentes análises. 

Um total de 35 vacas (5,32%) não foi considerado 

filhas por incorreta paternidade, estando de acordo 

com Ron et ál. (1996) e Ron et ál. (2001), que apli-

cando delineamento de filhas consideraram uma 

paternidade mínima de 90%. Para as famílias 498 e 

628, todas as fêmeas foram filhas, portanto, assumi-

das nas análises. A família 651 apresentou o maior 

número de filhas descartadas, 4 de 20, o que é equi-

valente a 20% (tabela 6).

O conteúdo de informação (CI) para a porcentagem 

de sólidos totais está representado na figura 1. O CI 

foi calculado da variância das probabilidades condi-

cionais de herdar uma região cromossômica a cada 

cM como uma proporção da variância quando o des-

cendente verdadeiro é conhecido. O CI através de to-

das as famílias ao longo do cromossomo 6 foi maior 

que nas famílias 3 e 9 juntas, exceto na região com-

preendida entre os marcadores DIK4482 e MNB-208.

Após a análise, considerando todas as famílias para 

a característica porcentagem de sólidos totais, fo-

ram identificadas as famílias mais significativas de 

acordo com os valores absolutos de “t”, que são as 

significâncias dos efeitos dentro de cada família do 

alelo marcador paterno. As famílias que apresenta-

ram um nível de significância igual ou maior a 5% 

para um QTL específico foram consideradas signifi-

cativas e levadas em conta para a detecção de QTL 

ao longo do cromossomo 6. Considerando todas as 

famílias para porcentagem de sólidos totais, um QTL 

foi identificado com P< 0,05 e F = 2,34 na posição 

58 cM, próximo ao marcador MNB-208 (60,21 cM). 

Ao empregar as famílias 3 e 4, as mais significativas, 

o mesmo QTL foi identificado com P < 0,01 e F = 

7,61, mas na posição 58 cM, próximo ao marcador 

MNB-208 (figura 2).

Para produção e composição do leite as pesquisas 

foram feitas, inicialmente para genes candidatos, 

especialmente genes para proteínas lácteas, as quais 

apresentam efeitos apenas modestos sobre produ-

tividade. O primeiro experimento utilizando mar-

cadores distribuídos por todo o genoma, com um 

grande número de touros e utilizando delineamento 

de filhas (Grand-Daughter Design) na raça Holande-

sa foi conduzido nos Estados Unidos por Georges et 

ál. (1995) que identificaram evidências de QTL para 

características produtivas nos cromossomos 1, 6, 9, 

10 e 20.

Khatkar et ál. (2004) utilizando a metodologia de Me-

ta-análise encontraram QTL praticamente em todos 

os 29 autossomos do genoma bovino leiteiro, mas os 

cromossomos 3, 6, 9, 14, 20 e 23 foram reportados 

como possuidores de QTL com efeitos pleiotrópicos 

sobre características múltiplas de produção de leite. 

De maneira similar Smaragdov (2006), em um estudo 

de mapeamento genético de locos responsáveis para 

características de produção em gado de leite, encon-

trou que o número de QTL e as posições estavam es-

pecialmente nos cromossomos 1, 3, 6, 14, 20 e 23.

Chen et ál. (2006), utilizando 14 marcadores micros-

satélites numa região com  cobertura de 63,5 cM no 

cromossomo 6 bovino, em uma população da raça 

Holandesa Chinês, mediante delineamento de filhas 
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por meio de 26 famílias, com as 2 famílias mais signi-

ficativas e com um modelo de QTL fixado, encontra-

ram um QTL afetando produção de gordura, perto do 

marcador BMS470 (32 cM), com um nível de signifi-

cância 5% genômico; com o modelo de 2 QTL fixados 

encontraram dois QTL afetando as três características 

de produção: leite, proteína e gordura.

Conclusões

Considerando todas as famílias para porcentagem de 

sólidos totais, um QTL foi identificado com P< 0,05 

e F = 2,34 na posição 58 cM, próximo ao marcador 

MNB-208 (60,21 cM). Ao empregar as famílias 3 e 4, 

as mais significativas, o mesmo QTL foi identificado 

com P < 0,01 e F = 7,61, mas na posição 58 cM, pró-

ximo ao marcador MNB-208 (figura 2).

Foram identificados novos marcadores microssatélites 

com alta Ho e PIC, para ser empregados em estudos 

de identificação de QTL, identidade genética e teste de 

paternidade, principalmente nas raças zebuínas que re-

querem ser mais exploradas com a genética molecular.

Embora exista uma grande diversidade genética ob-

servada entre raças taurinas e indianas, os QTL en-

contrados no cromossomo 6 da raça Gir relacionados 

com características de produção de leite são conser-

vados, o que prova indiretamente que alelos de genes 

candidatos relacionados com essas características de 

produção no mesmo cromossomo foram fixados.

Tabela 1. Composição do leite em percentagens.

Água 87,3

Gorduras 3,6

Extrato seco total Extrato seco                            Proteínas........3,3
Desengordurado                     Lactose...........4,9
                                                Minerais..........0,9

9,1 12,7

Vitaminas -

Enzimas -

Pigmentos -

Gases dissolvidos 
(CO2, O2, N)

-

Fonte: Tronco (2003).

Tabela 2. Família de meio-irmãs, touro, número de filhas por touro e percentagem.

Family Sire Daughters Percent

1 001 127 19,3

2 129 94 14,3

3 224 68 10,4

4 293 62 9,4

5 356 59 8,9

6 416 46 7,0

7 463 34 5,2

8 498 28 4,3

9 527 28 4,3

10 556 24 3,6

11 581 23 3,5

12 605 22 3,3

13 628 22 3,3

14 651 20 3,0

Total 14 657 100
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Tabela 3. Posição, nome do marcador,v fluoróforo para marcar o primer forward, 

concentração de cloreto de magnésio (MgCl2 mM), temperatura de ligação do mapa do 

rebanho Gir Leiteiro do PNMGL (TL-P ºC) da Embrapa.

Posição (cM) Marcador Fluoróforo MgCl2 TL-PNMGL (°C)
0,00 ILST093 FAM 1,5 52
9,02 DI4408 HEX 1,5 54
15,3 DIK5285 FAM 1,5 56
20,1 DIK4498 TAMRA 1,5 52
29,3 MNB66 FAM 1,5 54

35,39 BM1329 HEX 1,5 56
38,16 DIK1058 HEX 1,5 54
43,93 BMS2508 FAM 1,5 52
50,09 DIK4382 TAMRA 1,5 56

54,5 DIK4482 HEX 1,5 54
60,2 MNB-208 FAM 1,5 52

63,86 BM4322 FAM 1,5 54
67,4 BMS470 TAMRA 1,5 54
71,5 DIK3026 HEX 1,5 50

75,27 DIK2294 FAM 1,5 58
81,96 DIK4867 TAMRA 1,5 56
87,26 ILSTS035 FAM 1,5 54

90,5 DIK4574 FAM 1,5 52
93,8 BMS5021 TAMRA 1,5 54

96,98 AFR227 TAMRA 1,5 56
101,4 DIK2174 FAM 1,5 54

107,12 DIK4827 HEX 1,5 56
109,9 DIK2995 HEX 1,5 52

115,32 DIK1182 HEX 1,5 56
121,49 DIK2690 TAMRA 1,5 56
127,49 BM2320 TAMRA 1,5 56
130,78 DIK4992 HEX 2,0 54

:

Tabela 4. Famílias, código de Touro, famílias de meio-irmãs e irmãs completas para a 

realização do mapa de ligação.

Famílias Código do touro Famílias de meio-irmãs Famílias de irmãs com-
pletas Total

1 001 88 13 101

2 129 53 12 65

3 224 57 5 62

4 293 39 10 49

5 356 39 9 48

6 416 32 6 38

7 463 21 5 26

8 498 22 3 25

9 527 22 2 24

10 556 15 4 19

11 581 14 4 18

12 605 18 2 20

13 628 22 0 22

14 651 20 0 20

Total 462 75 537
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Tabela 5. Comparação entre o mapa consenso MARC/USDA, e o mapa estabelecido da 

população Gir Leiteiro, referente à posição (Pos), distância (Dis) e meioses informativas 

(M.I.) para locos no cromossomo 6.

Mapa MARC Mapa PNMGL
Locos Pos. Dis. M.I. Pos. Dis. M.I.

ILSTS093 0,00 - 2397 0,00 - 198
DIK5285 15,362 15,3 299 15,2 15,2 207
DIK4498 20,131 4,8 170 22,0 6,8 130
MNB-66 29,374 9,243 301 33,6 11.6 218
DIK1058 38.169 8,9 320 40,2 6,6 171
BMS2508 43,936 5,767 1872 48,3 8,1 238
DIK4382 50,097 6,161 342 54,8 6,5 185
DIK4482 54,516 4,419 318 59,7 4,9 136
MNB-208 60,218 5,702 249 66,7 7,0 153
DIK3026 71,561 11,3 260 76,0 9,4 153
DIK2294 75,27 3,709 281 83,0 7,0 272
DIK4867 81,961 6,695 132 91,7 8,6 164
ILSTS035 87,265 5,304 625 96,9 5,2 181
DIK4574 90,505 3,24 287 98,9 2,0 79
DIK4827 107,12 16,6 274 112,3 13,4 199
DIK2995 109,92 2,8 184 114,4 2,1 158
DIK1182 115,32 5,4 298 120,7 6,3 179
DIK4492 130,781 15,5 241 134,5 13,8 169

:

Tabela 6. Locos, filhas genotipadas, número de touros heterozigotos por marcador.

Locos Filhas genotipadas (%) Total de touros heterozigotos

ILSTS093 588 (89%) 11

DIK4408 586 (89%) 11

DIK5285 573 (87%) 13

DIK4498 599 (91%) 8

MNB-66 575 (87%) 12

BM1329 560 (85%) 8

DIK1058 579 (88%) 12

BMS2508 554 (84%) 14

DIK4382 527 (80%) 13

DIK4482 602 (91%) 10

MNB-208 591 (89%) 11

BM4322 576 (87%) 8

BMS470 608 (92%) 10

DIK3026 532 (80%) 11

DIK2294 577 (87%) 13

DIK4867 566 (86%) 7

ILSTS035 573 (87%) 10

DIK4574 614 (93%) 8

BMS5021 539 (82%) 10

AFR227 598 (91%) 10

DIK2174 599 (91%) 12

DIK4827 585 (89%) 13

DIK2995 544 (82%) 12

DIK1182 539 (82%) 10

DIK2690 564 (85%) 11

BM2320 433 (65%) 13

DIK4992 599 (91%) 7
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Figura 1. Conteúdo de informação (CI) considerando todas as famílias (5) e nas famílias 

3 e 4 para porcentagem de sólidos totais. As setas indicam a posição dos marcadores 

DIK4482 (54,51 cM) e MNB-208 (60,21 cM).

Figura 2. Valor de F para porcentagem de sólidos totais nas famílias 3 e 4. As setas 

indicam a posição dos marcadores DIK4482 (54,51 cM) e MNB-208 (60,21 cM) no 

cromossomo 6. -5% e -1% de significância a nível cromossômico.
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