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1. INTRODUÇÃO 

 
As novas tecnologias voltadas à pecuária leiteira propiciaram o crescimento 

significativo deste setor nos últimos anos, em parte devido à implantação de 
estratégias de manejo, tais como os sistemas intensivo e semi-extensivo (IBGE, 
2015; SIMÕES et al., 2009). Além disso, a seleção genética permitiu o aumento 
da frequência de alelos favoráveis à produção de leite nos rebanhos brasileiros 
(DIONELLO et al., 2006; ESTEVES et al., 2004). 

No sistema intensivo, os animais ficam confinados durante toda a sua vida 
produtiva em local coberto, sendo a nutrição baseada em dieta total (TMR, do 
inglês total mixed ration) rica em concentrado. Já no sistema semi-extensivo, os 
animais permanecem a maior parte do dia em piquetes, tendo livre acesso a 
pastagem e recebem uma suplementação de concentrado, geralmente após a 
ordenha (SIMÕES et al., 2009).   

No sistema agropecuário, a biologia molecular se tornou uma ferramenta 
essencial para o estudo e aperfeiçoamento do melhoramento genético de bovinos 
leiteiros e de corte (RAMALHO et al., 2008). Neste contexto, alguns genes têm 
sido estudados com o intuito de relacionar sua frequência com a eficiência 
produtiva e reprodutiva dos rebanhos, auxiliando o melhoramento genético.   

Dentre esses genes, o fator de crescimento semelhante à Insulina (IGF-I) é 
um hormônio do eixo-somatotrófico, que atua na regulação do metabolismo e 
fisiologia dos mamíferos (BONAKDAR et al., 2010). Em bovinos, o gene que 
codifica para IGF-I apresenta uma mutação (C→T) na posição 512pb, região 5’ 
SnaBI, no cromossomo 5. (BONAKDAR et al., 2010; GE et al., 2001; MIRZAEI et 
al., 2012). Segundo SHIRASUNA et al. (2011), esta mutação esta relacionada 
com a produção e reprodução de bovinos, tendo maiores estudos em relação ao 
ganho de peso ao desmame, atividade folicular e taxa de crescimento. 

Este estudo teve como objetivo avaliar a frequência genotípica e alélica do 
polimorfismo IGF-I/SnaBI em vacas da raça Holandês manejadas em sistema 
intensivo e semi-extensivo. 

 
2. METODOLOGIA 

 
Foram utilizadas 858 vacas leiteiras da raça Holandês. Destas, 381 vacas 

provenientes de uma fazenda comercial do sul do Brasil, manejadas em sistema 
semi-extensivo, com dieta baseada principalmente em pastagem cultivada e 
suplementação de concentrado, sendo ordenhadas duas vezes ao dia. Os outros 
477 animais eram provenientes de uma fazenda comercial do sudeste do Brasil, 
manejados em sistema intensivo, alimentados com dieta TMR, sendo ordenhadas 
três vezes ao dia. As dietas foram formuladas de acordo com as recomendações 
do NRC (do inglês, National Research Concil) (2001). 



 

Foi realizada coleta de sangue total, através da veia coccígea e o ácido 
desoxiribonucleico (DNA) foi extraído a partir de uma alíquota de 500 μL de 
sangue total. Cada amostra foi homogeneizada com 1000 µL de tampão de lise 
para células vermelhas centrifugada por 2 minutos à 7000 rpm e após o 
sobrenadante foi descartado. Esta etapa foi repetida quatro vezes. 
Posteriormente, o pellet obtido foi dissolvido com 400 μL de tampão de lise para 
células nucleadas. Em seguida, foi adicionado 100 µL de cloreto de sódio (NaCl) 
5M e 600 µL de clorofórmio,  homogeneizado e centrifugado à 7000 rpm por 2 
minutos. Após, foram retirados 400 μL de sobrenadante, transferido a um novo 
tubo com 800 μL de etanol absoluto a 4ºC, homogeneizado e centrifugado a 
14000 rpm por 1 minuto.  

Posteriormente, foi descartado o sobrenadante e a amostra foi secada a 
temperatura ambiente. Após a secagem a amostra foi eluída em 50 μL de solução 
de hidroximetilaminometano (Tris) com ácido etilenodiamino tetra-acético (EDTA), 
levada ao banho-maria a 37ºC por 30 minutos e após estocada a -20ºC. A 
checagem do DNA extraído foi realizada a partir de 2,5 µL das amostras da 
extração, impregnadas com Gel Red e submetidas à eletroforese em gel de 
agarose a 1,5% e visualizadas em exposição à luz ultravioleta. 

Para determinar os alelos de IGF-I/SnaBI, foi realizada uma PCR (reação em 
cadeia da polimerase) utilizando os primers: 
TTAAATAATTGGGTTGGAAGACTGC (forward) e 
ACCTTACCCGTATGAAAGGAATATACGT (reverse), que possibilitaram a 
amplificação de um fragmento de 249 pares de bases. A reação de digestão foi 
realizada a partir de 7µL do produto da PCR e 3 unidades da enzima de restrição 
SnaBI (New EglandBiolabs, UK). 

As misturas de digestão foram colocadas em termociclador a 37ºC por 3 
horas. Após digestão, as amostras amplificadas foram impregnadas com Gel Red, 
separados por eletroforese em gel de agarose a 2% e fotografados por um 
sistema de fotodocumentação com luz ultravioleta. O genótipo de cada animal foi 
determinado por meio da análise do tamanho dos fragmentos representado em 
pares de base. Os genótipos identificados foram: SnaBI (+/+): 226pb; SnaBI (+/-): 
249pb, 226pb; SnaBI (-/-): 249pb (GE et al. 2011). Para análise da frequência 
genotípica entre os sistemas, foi utilizado o teste de qui-quadrado no programa 
GraphPadPrism 5.03 (GraphPad Software Inc, San Diego, CA, EUA). Foram 
considerados significantes resultados com P<0,05. 
 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

A diferença na frequência genotípica pode se dar de acordo com o ambiente 
ou com os critérios de seleção do rebanho (MIRZAEI et al., 2012). Neste estudo, 
conforme o sistema de manejo submetidos, os animais apresentaram diferentes 
frequências genotípicas. 

Dentre os animais manejados no sistema semi-extensivo, 133 (34,91%) 
apresentaram o genótipo IGF-I/SnaBI (-/-), enquanto que apenas 87 (18,24%) dos 
animais criados no sistema intensivo apresentaram o mesmo genótipo (P<0,001) 
(Tabela 1). Além disso, dentre os animais manejados no sistema intensivo, 193 
(40,46%) apresentaram o genótipo IGF-I SnaBI (+/+), enquanto que apenas  64 
(16,8%) dos animais criados no sistema semi-extensivo apresentaram o mesmo 
genótipo (P<0,001). Os genótipos heterozigotos (-/+), também apresentaram 
diferenças significativas entre os indivíduos para os diferentes sistemas (P=0,04), 
com maior frequência nos animais do sistema semi-extensivo (Tabela 1).  



 

Tabela 1. Frequência genotípica e alélica de IGF-I/SnaBI nos animais dos 
diferentes sistemas de manejo avaliados. 

 
 

 
IGF-I 
SnaBI 

Genótipo/Alelo Sistema Semi-
extensivo 

Sistema 
Intensivo 

Valor de P 

(-/-) 133 (34,91%) 87 (18,24%) <0,001 

(+/-) 184 (48,29%) 197 (41,3%) 0,04 

(+/+) 64 (16,8%) 193 (40,46%) <0,001 

(-) 0,59 0,39  

(+) 0,41 0,61  

 
O sistema de manejo intensivo é marcado por possibilitar uma alta produção 

de leite por animal, acompanhada de uma acentuada exigência metabólica, 
enquanto que o sistema semi-extensivo se caracteriza por apresentar animais de 
média produção e de metabolismo menos exigido (SIMÕES et al., 2009).  

É possível que as diferentes exigências impostas pelos distintos ambientes 
favoreçam a perpetuação de determinados alelos, o que poderia explicar as 
diferenças nas frequências genotípicas observadas como mostram os trabalhos 
de MULLEN et al. (2011) e MIRZAEI et al. (2012). Por outro lado, talvez essas 
diferenças possam ser explicadas em função dos critérios de seleção das 
fazendas, culminando na utilização de touros disseminadores dos alelos mais 
frequentes (DURÃES et al., 2001).  

 
4. CONCLUSÕES 

  
Em suma, o genótipo IGF-I SnaBI de vacas leiteiras da raça Holandês pode 

estar correlacionado com o sistema de manejo em qual os animais são 
manejados. Demonstrando que vacas de sistema intensivo possuem maior 
frequência de genótipos homozigotos mutados (+/+) e menores frequências de 
genótipos homozigotos não mutados (-/-) e heterozigotos (+/-) do que os animais 
de sistema semi-extensivo. No entanto, são necessários estudos com uma maior 
população de animais para uma melhor explanação do assunto.  
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