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Projeto Genoma Equino

 1980:

 Surgiu o plano de sequenciamento do genoma equino; 

Objetivo inicial:

 mapa genético do cavalo (32 cromossomos);

 elucidar doenças, criar vacinas e tratamentos;

 características genéticas de cor da pelagem;

 desenvolvimento de testes diagnósticos de doenças;



Projeto Genoma Equino

 Em 1990:

 Aprovados US$ 3 bilhões;

 Maior parte da verba era destinada a modernos equipamentos de 

sequenciamento, programas e computadores de bioinformática;

 Projeto do Genoma Equino baseado no Projeto Genoma 

Humano;

 Em 1995:

 70 cientistas de 20 países se reuniram em Lexington/Kentucky 

para montar o plano de mapeamento do genoma do cavalo;

 mapeados 7 genes de 1 cromossomo;

15 cavalos foram coletados e distribuídos em 22 laboratórios de 12 

países;



• 1995 in Lexington/Kentucky

• 1997 in San Diego/ California

• 1999 in Uppsala/Sweden 

• 2001 in Brisbane/Australia 

• 2003 in Kruger Park/South Africa

• 2005 in Newbridge/Ireland 

• 2007 at Lake Tahoe/California

 Elaboração do Projeto Genoma Equino 

 Foto da reunião de outubro de 1995 em Lexington/Kentucky;

 Havia 70 cientistas de 20 países

 foram 7 reunião de 1995 a 2007



Sequenciamento do Genoma Equino

 Em 2002:

 900 genes mapeados

 US$ 7 milhões e US$ 10 milhões para completar o mapa do 

genoma

* Financiamento:

Equine Research Coordination Group - AAEP, AQHA, Grayson-Jockey Club 

Research Foundation e Morris Animal Foundation

* Principais Universidades envolvidas:

University of California-Davis, Cornell University, University of Kentucky, 

University  of Minnesota, Texas A&M University, Tufts University

* Laboratórios Privados:

Australia, New Zealand, France, Sweden, Germany, South Africa, Japan, 

Czech Republic, Poland, Denmark, Norway, and the United Kingdom.



Sequenciamento do Genoma Equino

* se estimava 100.000 a 300.000 genes

Mas... na verdade 20.000 genes (representando 2% dos 

cromossomos)

 Em 2005:

o Instituto Nacional de Pesquisa do Genoma Humano alertou para os 

benefícios do sequenciamento do genoma equino na Medicina.

 Em 2006:

 o sequenciamento começou em fevereiro;

 o genoma foi cortado em 30 milhões de pedaços;

 sequenciamento de cada pedaço estava completo em julho;

 montagem da sequência concluída em janeiro de 2007;

UCSC Genome Browser Home

http://genome.ucsc.edu/


• benefícios do sequenciamento do genoma do cavalo para a pesquisa médica e 

veterinária;

• sequenciamento de 24 genomas de mamíferos para identificar semelhanças e 

diferenças com o genoma humano;



http://genome.ucsc.edu/index.html



Broad Institute:

• Instituto de pesquisa biomédica

• Centro colaborador no sequenciamento para NHGRI





http://www.uky.edu/Ag/Horsemap/welcome.html

Projeto Genoma Equino



http://www.uky.edu/Ag/Horsemap/hgphorses.html



http://www.uky.edu/Ag/Horsemap/hgppeople.html



Twilight

Égua Puro-Sangue, da Cornell University Ithaca/ NY

Amostra de sangue

Foi escolhida devido ter menor diversidade de 

marcadores genéticos entre 10 cavalos testados

Kerstin Lindblad-Toh

Eli and Edythe L. Broad Institute, Massachusetts Institute of 

Technology and Harvard University / Cambridge 

Senquenciamento do genoma de mamíferos: camundongo, cão, 

cavalo, chipanzé, gambá

Claire Wade

Computational Biology and Animal Genetics, The University of 

Sydney



Projeto Genoma Equino

 gastos US$ 15 milhões;

 Tamanho do genoma: 2,7 bilhões de pb de DNA;

 Mapa de variação genética entre raças (Andaluz, Puro-Sangue, 

Árabe, Quarto de Milha, Akel Teke, Icelandic, Standardbred)

 1 milhão de SNPs - http://www.broadinstitute.org/mammals/horse

 90 variantes genéticas similares aos distúrbios observados em 

seres humanos (musculoesqueléticas, doenças neuromusculares, 

cardiovasculares, respiratórias e de infertilidade)



 Pesquisas Concluídas/Andamento:

 Imunodeficiência combinada severa do cavalo Árabe

 Paralisia periódica hipercalêmica do Quarto de Milha

 Síndrome branca letal no Paint Horse

 Laminite

 Deformidades ósseas

 Cólica

 Hipoplasia cerebelar

 Megacólon

 Doenças musculares

 Doenças ósseas

 Cor da pelagem

 Performance Atlética

 Fertilidade

 Comportamento



* Publicado dia 6 de novembro de 2009.





Sequenciamento

 O DNA de 1 égua (amostra de sangue)

 Biblioteca de BACs (314,972 BAC)

 Sequenciador ABI 3730 (Applied Biosystems)

 Arachne 2.0 

 EquCab 2.0

 Genomas Humano, Bovino, Canino e Camundongo

• Resultados:

 O tamanho do genoma é de  2.7 Gb

 maior que o cão (2.5 Gb) e menor que o bovino e humano 

(2,9Gb)

 2% do DNA codifica proteína (98% “DNA Lixo”) 

 46% do genoma são sequências repetitivas



Animais utilizados nos 

estudos genômicos



Equino x Humano

 revela sintenia conservada entre as espécies

 17 cromossomos (53%) do cavalo compõem o material 

de 1 cromossomo humano (cão é 29%)

 15.027 genes ortólogos com humanos

 90 hereditariedades podem servir para modelo humano:

 Infertilidade

 Doenças inflamatórias

 Desordens musculares

Sintenia: propriedade de dois ou mais 

genes estarem localizados no mesmo 

cromossomo em espécies diferentes.



Sintenia Conservada

A - Cromossomos do Cavalo é colorido com o correspondente Humano

B - Cromossomos Humanos são coloridos com Cavalo (H), Bovino (C), 

Cão (D) e Camundongo(M).



Característica Inesperada

 Novo Centrômero Evolucionário (ENC) no cromossomo 

11 (ECA11)

 mudança de posição centromérica sem rearranjo do 

cromossomo

 ECA11 região conservada em mamíferos

 formação evolutiva muito recente em equinos

 é funcional e estável em todos os cavalos

* Região Centromérica de mamíferos é

tipicamente complexa, com repetições

satélite em tandem





Homozigose no genoma do cavalo

 46% homozigoto

 maior % observado entre os genomas seqüenciados



LD (Linkage Desequilibrium) por raça.

 Maioria das raças apresentam LD semelhante

 Puro-Sangue LD mais distante

 100.000 SNPs para mapeamento de raças

Desequilíbrio de Ligação: associação não-aleatória de  polimorfismos em 

dois ou + locus, não necessariamente no mesmo cromossoma



Filogenia



Shire Przewalski

Lusitano Andaluz Árabe

PSI



SNP

 98% dos SNPs são polimórficos (verdadeiros);

 sugerindo a expansão da população e estrangulamento da seleção 

genética;

 Raça Akhal Tekel apresenta menor nível de polimorfismo (61%) e 

SNPs específicos;

 Tx de SNP no cavalo é 1 / 1.200 pb ;

 Tx SNP similar ao homem e o cão

 100.000 SNP para o mapeamento genético;

 Mapeamento de raças antigas; 

Akhal Tekel



• 61% de polimorfismos

• menor nível de polimorfismo

Akhal TekelStandardbred 

SNP

• 74,3% de polimorfismos

• maior nível de polimorfismo



 Heterozigoto – muitas manchas brancas

 Homozigoto – poucas manchas brancas (cegueira)

 85 indivíduos Apaloosa – 70 SNP identificados, sendo 

2 em regiões conservadas

Pelagem Leopardo do Apaloosa





Introdução

 Importância do mapeamento genético

*isolamento de genes e marcadores associados com 

características importantes economicamente, como:

 Resistência ou suscetibilidade a doenças

 Crescimento

 Reprodução

 Desempenho Atlético

 SNP (identificação rápida de doenças específicas dos 

cromossomos)

 Desenvolvimento de SNP-chip 



GBED: Quarto de Milha e Paint Horse, letal e recessiva

HERDA: Quarto de Milha, recessivo, potros de 1,5 anos.

H-JEB: semelhança Homem

HYPP: Quarto de Milha, semelhança Homem.

OLWFS: gene Overo

PSSM: 10% de Quarto de Milha e 36% de Belgas

SCID: 8% dos cavalos Árabes



 Projeto em andamento no Texas para determinar SNPs e expressão gênica 

ligados a regulação da fertilidade e determinação do sexo. Analisando em 

condições de anormalidades.

 10 – 15% da infertilidades do Homem são causadas em mutações no Y



Banco de Dados 



Banco de Dados 



Banco de Dados 




