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ANÁLISE GENÔMICA FUNCIONAL E PROSPECÇÃO GÊNICA EM SUÍNOS 

FILHO, Miguel Inácio da Silva (Bolsista-IC); SILVA, Paula Vianna Corrêa da (Estudante); MENDONÇA, Patrícia Tristão (Bolsista-IC); GUIMARÃES, Simone Elisa (Professor); LOPES, Paulo Sávio (Orientador); PEIXOTO, Jane de Oliveira (Estudante); SOUSA, Katiene Régia Silva (Estudante); GUIMARÃES, Michele Fernandes (Estudante) 

Objetivou-se, no presente estudo, analisar transcriptomas para prospecção e identificação de genes diferencialmente expressos em tecido muscular e em células da granulosa de suínos. Foram coletadas amostras do músculo semimembranosus (pernil) de 5 animais machos, adultos (180 dias de idade), das raças Duroc e Large White e de animais F1 (Duroc x Large White). As amostras foram coletadas de acordo com técnicas de rotina para tecidos destinados à análise de expressão poucos dias antes da extração do RNA e purificação do mRNA para a construção de cada biblioteca, e permanecem estocadas em ultrafreezer, por tempo indeterminado, no Laboratório de Biotecnologia Animal do Departamento de Zootecnia da UFV. Após a quantificação do mRNA, foram feitos pools das amostras entre os animais de mesma genética, de modo que se teve três amostras finais para a produção das bibliotecas de cDNA; uma de cada grupo genético. As bibliotecas foram construídas usando o Kit Superscript Plasmid System with Gateway Technology for cDNA Synthesis and Cloning (Invitrogen, Inc). As concentrações de cDNA para cada uma das reações foram 183,9 ng/ml em Duroc; 161,9 ng/ml em Large White e 153,9 ng/ml em F1 (Duroc x Large White) . Foram feitas minipreps de 16 placas de cDNA de Duroc, totalizando 1536 clones. Deste total, foram analisados em gel de agarose cerca de 500 amostras, das quais 90% mostravam o plasmídeo fechado e de peso maior que o plasmídeo aberto e vazio. Para células da granulosa, foram selecionadas fêmeas que serão as doadoras, de alta e de baixa prolificidade, as quais estão prenhes e após o parto e subsequente cio se procederá a coleta do material biológico. Pode-se concluir, a partir desses resultados, que a extração do RNA, a purificação do mRNA e a construção das bibliotecas de cDNA estão sendo realizados com sucesso. (CNPq) 

