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RESUMO

PELOSO, José Vicente, D.Sc., Universidade Federal de Vicosa, agosto de 2006.
Qualidade da carcaca e niveis de expressio dos genes FABP3 e FAPB4 em
suinos destinados a produc¢ido industrial de presuntos maturados. Orientador:
Paulo Savio Lopes. Co-Orientadores: Simone Eliza Facioni Guimardes e LUcio
Alberto de Miranda Gomide.

O presunto maturado seco possui ato valor agregado para a industria
processadora de carne suina. Aliada ao longo tempo de maturacdo, a producdo deste
tipo de presunto demanda o abate de suinos pesados e com quantidades adequadas de
gordura extra e intramuscular no pernil. O presente trabalho foi composto de dois
estudos. Os objetivos do primeiro foram comparar e correlacionar as caracteristicas de
carcaca e pernil em uma populagdo com distintos pesos de abate (130 e 160 kg).
Objetivou-se também identificar quais grupos, dentro de cada peso de abate e sexo,
melhor atenderiam as caracteristicas de qualidade para o processamento de presuntos
maturados. Foram utilizados 1.121 suinos, divididos em cinco grupos genéticos,
formados por meio de cruzamentos entre Duroc, Large White e Landrace, e dois sexos
(machos castrados e fémeas). As caracteristicas avaliadas nas carcacas e nos respectivos
pernis foram: peso da carcaca quente (PCQ), espessura de toucinho (ET), profundidade
do lombo (PM), peso bruto do pernil (PB), peso refilado do pernil (PR), espessura da
gordura interna do pernil (EIN), espessura da gordura externa do pernil (EEX), pH
(PH), cor (COR) e % gorduraintramuscular (GIM). Os efeitos de grupo genético, peso

de abate e sexo nas caracteristicas da carcaca e do pernil foram determinados por meio
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do Modelo Linear Geral (GLM). As médias de cada caracteristica foram comparadas
entre s, dentro de cada peso de abate por meio do teste de Student-Newman-Keuls
(SNK). Aos 130 kg, os grupos genéticos formados por cruzamentos entre Duroc e Large
White apresentaram ET intermediaria, quando comparados aos grupos formados por
animais puros Duroc (DUDU) e Large White (WIWI). Este ultimo, asssm como as
fémeas, produziu carcagas com menor quantidade de gordura. A EIN foi igua entre
todos os grupos e a EEX foi maior no DUDU. O pH néo foi diferente entre os grupos, e
somente 0 DUDU apresentou GIM significativamente diferente dos demais. Houve
efeito significativo de sexo para PB, PR, EEX e EIN. Aos 160 kg, as carcagas dos
machos apresentaram maior ET, EIN e EEX e menor PM, PR e COR gue as das fémeas.
Ndo houve diferenca para essas caracteristicas entre 0s grupos genéticos. Estes
resultados permitem concluir que a inclusdo da raca Duroc, concomitante ao uso de
machos castrados, atende as caracteristicas de qualidade do pernil destinado a
maturacdo, principalmente no peso de 160 kg. O segundo estudo objetivou medir a
expressao dos genes FABP3 e FABP4 na musculatura do pernil por meio da Reagdo em
Cadeia da Polimerase Quantitativa (¢PCR) apenas dentro do peso 130 kg. Objetivou-se
também comparar a expressao destes genes entre 0s grupos genéticos e 0s Sexos, assim
Ccomo associar a expressao génica do FABP3 e FABP4 as caracteristicas da carcaca e
pernil. Foram utilizadas 54 amostras do musculo Semimembranosus para a extragdo do
RNA total. A expressdo dos genes FABP3 e FABP4 foi determinada por meio de PCR
em tempo real, com a tecnologia Tagman™, empregando o método de quantificacéo
relativa (comparativo) nas avaliagdes. Os niveis medios de expressdo foram comparados
entre 0S grupos geneéticos e 0s sexos, por meio do teste de Student-Newman-Keuls. A
guantidade relativa de mRNA dos genes FABP3 e FABP4 apresentaram adta
variabilidade. N& houve efeito significativo de grupo genético e sexo nos niveis de
expressdo do FABP4. Houve interagdo entre grupo genético e sexo na quantidade
relativa de mRNA do gene FABP3. Foi encontrada correlacéo significativa entre os
nivels de expressao dos genes FABP3 e FABP4, mas as correlacdes obtidas entre a
quantidade relativa destes genes e a ET, PB, PR, EIN, EEX e GIM foram baixas e ndo-
significativas. Estes resultados indicam forte associacdo entre a expressao génica do
FABP3 e FABP4 nesta populagdo. Entretanto, ndo foi encontrada, entre os grupos
genéticos e 0s sexos avaliados, diferenca significativa a 5% nos niveis de expressao de

ambos 0s genes.



ABSTRACT

PELOSO, José Vicente, D.Sc., Universidade Federal de Vicosa, August of 2006.
Carcass quality and FABP3 and FAPB4 contents in pigs used for dry-cured
ham production. Adviser: Paulo Savio Lopes. Co-Advisers: Simone Eliza Facioni
Guimaraes and L ucio Alberto de Miranda Gomide.

Dry cured ham has a high added value in the pork processing industry.
Combined with long curing time, the production of this type of ham requires the
slaughtering of heavy pigs exhibiting the adequate amounts of extra and intramuscular
ham fatness. The present work consisted of two studies. The first study aimed to
compare and correlate the carcass and ham traits of a pig population with different
weights at slaughter (130 and 160 kg) as well as to identify which weight at slaughter
and sex groups would better meet the quality traits for cured ham processing. A total of
1.121 pigs were divided into five genetic groups, formed by Duroc, Large White and
Landrace crosses, and two sexes (castrates and females). The carcass and respective
ham traits evaluated were: hot carcass weight (HCW), backfat thickness (BT), loin
depth (LD ), gross ham weight (GHW), trimmed ham weight (THW), ham internal fat
thickness (HIFT), ham external fat thickness (HEFT), pH (PH), color (COL) and %
intramuscular fat (IMF). The effects of genetic group, weight at slaughter and sex on
carcass and ham traits were determined by the General Linear Model (GLM). The
means of each trait were compared to one another for each weight at slaughter, using the
Newman-K euls-Student test (SNK). At 130 kg, the genetic groups formed by Duroc and
Large White crosses presented intermediary BT, compared to the groups formed by



pure Duroc (DUDU) and Large White (WIWI). The latter as well as the females
produced carcass with less fat. HIFT was equal for al groups and HEFT was higher
than in DUDU; pH was not different among the groups and only DUDU presented IMF
significantly different from the others. A significant sex effect was observed for GHW,
THW, HEFT and HIFT. At 160 kg, the male carcasses presented higher BF, HIFT and
HEFT and lower LD, THW and COL than the females. No difference was found for
these traits among the genetic groups. These results allow the conclusion that Duroc
inclusion, concomitantly to the use of castrates, meets the quality traits of ham selected
for curing, especialy at the 160 kg weight. The second study aimed to measure the
expression of the genes FABP3 andFABP4 in ham musculature by means of
Quantitative Polymerase Chain Reaction (¢PCR) but only in the 130 kg weight group.
Another objective was to compare the mRNA content among the genetic groups and
sexes, as well as to associate FABP3 and FABP4 expression to the carcass and ham
traits. A total of 54 samples of the Semimembranosus muscle were used for total RNA
extraction. FABP3 and FABP4 content was determined by means of real time PCR,
applying Tagman™ technology and the comparative method of relative quantification..
The mean expression levels were compared between the genetic groups and sexes by
the Newman-Keuls-Student test (SNK). The relative mRNA amount of the genes
FABP3 and FABP4 presented high variability. No significant genetic group and sex
effect on FABP4 content were observed. Genetic group x sex interaction was observed
in the relative amount of MRNA in FABP3. A significant correlation was found
between the FABP3 and FABP4 contents but the correlations obtained between the
relative contents of these genes and BF, GHW, THW, HIFT, HEFT and IMF were low
and non-significant. These results indicate a strong association between FABP3 and
FABP4 expression in this population. However, no significant difference at 5% in the

contents of both genes was found between the genetic groups and the sexes evaluated.
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1. INTRODUCAO

A espécie suina passou, e ainda passa, por uma intensa transformagdo qualitativa
nas Ultimas cinco décadas. A partir de 1960 houve aumento na sua capacidade de
depositar proteina em crescentes quantidades de tecido magro na carcaca. Nesse
periodo, boa parte dos ganhos em massa muscular foi obtida por meio da aplicagdo de
métodos de melhoramento genético quantitativo. A selecdo de animais para
caracteristicas de desempenho e volume muscular, aliada a especidizacdo e a
introducdo de melhorias tecnol 6gicas nos seus modos de producdo (granjas, nutricdo e
sanidade) e no seu modo de obtencdo e uso (abates, frigorificos, processamento e
comercializag&o), tornou a carne suina uma commodity possivel de ser produzida e
consumida em escala global. Seus derivados formam hoje o conjunto de proteinas de
origem animal terrestre mais utilizado na alimentacdo humana, tendo ultrapassado a
preferéncia dos consumidores pela carne bovina. Atuamente é a segunda carne mais
consumida no mundo, depois da carne de animais marinhos e de agua-doce (peixes e
crustaceos) (DESOUZART, 2004).

Admite-se uma contribuicdo genética de 20 a 30% na composi¢do da qualidade
tecnol 6gica da musculatura e da carne do suino. O restante da variagdo € consequéncia
de fatores de ambiente do pré e do pos-abate (GUARDIA et al., 2004; HAMBRECHT,
2004), com destaque para as condic¢des inadequadas de abate e respectivos prejuizos ao
bem-estar animal e & qualidade final da carne (FABREGA et al., 2002, NANI COSTA
et al., 2002). Interagindo com fatores ambientais, a segregacéo na geracéo de abate de

genes controladores de caracteristicas quantitativas da carne e da gordura define a



formacdo da matériaprima para industrializacdo, a qualidade dos respectivos produtos
dela derivados e, invariavelmente, a aceitacdo ou rejeicdo de produtos a base de carne
suina pelos consumidores (STALDER et al., 1998; FERNANDEZ et al., 2002).

A selecdo genética voltada para 0 aumento daqualidade da carne e da gordura ndo
permite somente a adequagdo da cor, da maciez e do “marmoreio” (% gordura
intramuscular — GIM), estando também relacionada a diminuicdo da variabilidade, ja
que a selecdo, contra ou a favor, de determinado gene permite que grandes avangos
sgjam obtidos na direcdo desgada (PLASTOW et al., 2005). Outro aspecto € que a
selecdo permite diferenciacdo para mercados especificos. Um teor de gordura
intramuscular geralmente acima de 2,8% € desgjado em presuntos maturados e lombos
temperados, enquanto quantidades de gordura abaixo deste valor sdo necess&rias em
derivados como o presunto cozido e o bacon fatiado (VIRGILI e SCHIVAZAPPA,
2002; PASTORELLI et al., 2003). Para os interessados no controle dessa caracteristica,
0 desafio é atender a uma determinada GIM nos produtos processados, sem promover
significativa alteracdo nos outros depodsitos de gordura da carcaga (subcuténea,
abdominal e intermuscular).

Os genes que codificam para as proteinas transportadoras de acidos-graxos nos
adipécitos (4-FABP) e no coragéo (H-FABP) tém sido sugeridos como marcadores
moleculares para GIM em determinadas populacdes sob selecdo (GERBENS, 2004).
Inicialmente, a selecdo para GIM tornou-se possivel devido a0 mapeamento desses
genes nos cromossomos 6 e 4, com a utilizacdo de andlises de segregacdo em
popul agbes divergentes Meishan X Landrace e Duroc X Large White (GERBENS et al.,
1998; 2001). A possibilidade de atingir a porcentagem 6tima de GIM por meio de
marcadores moleculares em populagdes de suinos especializados na producdo de
presuntos de longa maturacdo € bastante atraente e demanda novas investigactes. A
avaliacdo da expressdo desses genes em populagdes produzidas a partir de cruzamentos
de machos Duroc com fémeas Large White e Large White X Landrace e o abate destes
animais com mais de 130 kg fornecem uma oportunidade de utilizacdo desses genes na

producdo industrial de presuntos de alto valor agregado.



1.1. Objetivos

- Avdliar, post mortem, as caracteristicas da carcaca, da qualidade da carne e da
quantidade de gordurano pernil de suinos de diferentes grupos genéticos, em dois sexos
e com dois pesos de abate.

- Quantificar a expressdo dos genes FABP3 e FABP4 no masculo
Semimembranosus € associ&la as caracteristicas de qualidade da carcaca e do pernil
destinado a producdo industrial de presuntos maturados.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. Formacgdo da matéria-prima

No chamado “peso econdmico de abate’, isto é, algo entre os 110 e os 130 kg, o
suino possui em média 40% de tecido muscular estriado esquel ético e aproximadamente
15 a 17% de gordura (intra + extramuscular + foucinho), 0 que representa para a
industria processadora um contetido entre 42 e 48 kg de carne magra e 16 e 20 kg de
gordura por animal abatido, nesta amplitude de peso (KOLSTAD, 2001; MONZIOLS et
al., 2006). Ao final da fase de terminac&o, os suinos estdo, em teoria, prontos para a
transformacdo em matéria-prima, visando agregacdo de valor por meio da
industrializacdo. Assumindo que o inicio da formacdo dessa matéria-prima passe a ser
medido a partir do momento da concepcdo, em vez do momento do nascimento,
verificase que uma proporcdo consideravel do tempo necessério para se atingir o peso
de abate é passada dentro do Utero (Tabelal).

2.2. Melhoramento genético quantitativo e molecular

Os objetivos dos programas de melhoramento genético dos animais de carne tém
sido até agui focados em indices de desempenho no meio criatério e na qualidade da
carcaca, € com o suino néo foi diferente. Somados, esses critérios de seleco resultaram

em melhorias substanciais em caracteristicas como prolificidade, taxa de crescimento,



Tabela 1 — Tempo aproximado de crescimento (dias) até o peso de abate a partir do
momento da concepcdo, em espéci es produtoras de carne

Desenvolvimento Bovino Ovino Suino Frango
Membros anteriores 24 20 16-17 2,2
Membros posteriores 26 21 17-18 2,2
Feto 45 21 20 5
Nascimento 285 150 112 22
Até o abate 850 350 270 70
% tempo pré-natal 33 43 42 31

Fonte: Swatland (1984).

conversdo alimentar e também na relacéo carne/gordura da carcaca (DE VRIES et al.,
1998). E aceito que uma caracterigica quantitativa é influenciada por diversos genes
localizados em seus respectivos loci NOS Cromossomos, 0S quais, em gera, tém
peguenos efeitos individuais relativos a variacdo total da caracteristica (DE VRIES et
al., 2000; WEBB, 2000). Na variancia fenotipica total, a parte que € determinada pelo
efeito aditivo dos genes que controlam a caracteristica investigada é denominada de
herdabilidade (h?) (DE VRIES e VAN DER WAL, 1993). A herdabilidade &, entretanto,
uma propriedade ndo somente de uma caracteristica, mas também da populacéo e das
circunstancias de ambiente as quais os individuos estdo submetidos. Maiores variacOes
destas condicOes reduzem a h?, enquanto maiores uniformidades aumentam-na
Conseqgiientemente, diferentes determinagdes da h*> de uma mesma caracteristica
mostram uma consideravel faixa de variagcdo (Tabela 2). Este fato € parcialmente
atribuido a amostragem, porém algumas variagoes refletem diferencas reais entre as
popul agbes ou nas condic¢des sob as quais elas foram estudadas (FALCONER, 1987).

O material genético dos suinos contido nos 19 pares de cromossomos constitui
um dos genomas mais complexos entre 0s seres vivos eucariotos. Estima-se que nesta
espécie o genoma possua 3,3 hilhdes de pares de bases que contém mais de 100.000
genes estruturais (MEADUS 2000). Entretanto, 0 ndimero exato de genesnas células,
0 que codificam e como ocorre a regulagdo entre eles proprios ainda estéo para ser
elucidados. Alguns estudos sugerem que menos de 10% do DNA da espécie suina
corresponda a sequiéncias que codificam proteinas, 0 que representa uma peguena
porcdo do genoma. O restante do material genético tem func&o ainda desconhecida.
Contudo, nestes ultimos anos tem-se demonstrado que essas seqliéncias podem interferir

na regulacdo dos genes. Essas observacdes, aém de mostrarem a complexidade do



Tabela 2 — Caracteristicas de qualidade da carcaca, da carne e da gordura suina e suas
respectivas herdabilidades (h?)

Caracteristicas h’ Referéncias

Acido esteérico C18:0 0,41 Fernandez et al. (2003)

Acido linol&co C18:2 0,29 Fernandez et al. (2003)

Acido oléico C18:1 0,30 Fernandez et al. (2003)

Acido palmitico C16:0 0,31 Fernandez et al. (2003)

Areade olho de lombo 0,47 Cameron (1990)

CRA! 0,20-0,30 Knapp et al. (1997); Tribout eBidanel (2000)
Catepsina B 0,23-0,28 Russo et al. (2000)

Coléageno 0,30 Tribout e Bidanel (2000)

Comprimento de carcaca 0,50 Hermesch et al. (2000); Sonesson et al. (1998)
Cor (minoltaL*; FOP?) 0.29— 0,30 I(—|2%\6%|;ier et al. (1992); Andersen e Pedersen
Espessura de toucinho 0,50 Hermesch et al. (2000a); van Wijk et al. (2005)
Forca para o corte (Shear) 0,30 Cameron (1990)

Gordura intramuscular 0,50-0,61 Sonesson et al. (1998); Newcom et al. (2002)
Maciez 0,30 Tribout e Bidanel (2000)

Perda no cozimento 0,20 Tribout e Bidanel (2000)

pH ultimo 0,20-0,39 Hovenier (1993); de Vries e van der Wal (1993)
Rendimento de carcaca 0,30 Hermesch et al. (2000a)

Rendimento de carne 0,48 Hermesch et al. (2000a)

Rendimento de pernil 0,57 Andersen e Pedersen (2000)

! Capacidade de retencéo de &gua.
2 Fibre optic probe.

genoma, indicam a dificuldade em explicar as interacbes entre 0s genes e 0S Seus
produtos. Dados experimentalmente acumulados favorecem a hipétese de que essas
interacbes gue s&0 mais numerosas em animais do que em plantas, podem contribuir
para a complexidade do genoma. Isto significa que um gene pode ter vérias funcbes, de
acordo com as células nas quais é expresso e também com a fase de desenvolvimento do
animal (HOUBA e TE PAS, 2004).

Atuamente, o maior esforco da genética molecular € a identificacéo de
sequéncias codificadoras ou unidades de transcricdo do DNA que sdo associadas a uma
caracteristica expressa em um 6rgdo ou tecido especifico (EGGEN e HOCQUETTE,
2003). O verdadeiro desafio ndo € o conhecimento do genoma fisico propriamente dito,
mas a compreensdo de quais genes sdo transcritos e traduzidos em produtos protéicos e

Ccomo esses processos sao regulados. Essas sequéncias codificadoras sdo responsaveis



por uma funcdo particular ou um fendtipo especifico. Algumas dessas proteinas sdo
expressas no tecido muscular (carne) ou no tecido adiposo (gordura), possuindo
comprovado efeito em caracteristicas de interesse para 0 processamento industrial e,
conseqlientemente, para 0 consumo humano, sendo a0 mesmo tempo passiveis de
selecdo (MEADUS, 1998; HOUDEBINE, 2002).

Aproxima-se de 2.000 o nimero de genes publicados em mapas genéticos, e
atualmente estdo identificados diversos genes candidatos de grande importancia para a
qualidade final da carne e da gordura suina. O respectivo aproveitamento industrial
desses genes pela indUstria de processamento da carne suina foi recentemente
demonstrado e discutido (HENCKEL, 2002; ROTHSCHILD, 2002, 2003, 2004,
PLASTOW, 2003; PLASTOW et al., 2005).

2.3. O RNA mensageiro e a expressdo génica no tecido muscular

A genética estd dividida em duas éreas. a caracterizagcdo da natureza fisica do
genoma total (genomica estrutural) e a caracterizacdo dos modelos gerais da expressao
génicado mRNA e de proteinas (genomica funcional). Entende-se por expressdo génica
0s processos pelos quais a informagdo contida na estrutura do DNA é transmitida para
0s RNAs e produtos protéicos (EGGEN e HOCQUETTE, 2003). Nos suinos, 0 musculo
esquelético é um dos tecidos-alvo para o isolamento de genes que possuem efeitos em
importantes caracteristicas de desempenho e qualidade de carne (DAVOLI et al., 2002,
FONTANESI er al., 2003). Este fato se justifica, por exemplo, pela relacéo entre genes
expressos, miogénese e caracteristicas da fibra muscular (HOUBA e TE PAS, 2004). Ao
mesmo tempo, o conhecimento dos transcritos de RNA obtidos a partir da musculatura
dos suinos gjuda a explicar as variagoes fregliientemente encontradas em caracteristicas
de qualidade da carne avaliadas post-morten (HOUBA e TE PAS, 2004).

Assim como em outras células eucaridticas, existem trés classes mais abundantes
de &cido ribonucléico — RNA — na célula muscular ou miofibra o RNA mensageiro
(mMRNA), o RNA transportador (tRNA) e 0 RNA ribossomal (rRNA). Estes dois Ultimos
sdo frequentemente referidos como RNA estaveis, por possuirem uma meiavida bem
mais extensa do que a do mRNA. Porém, o rRNA constitui sozinho mais de 80% do
RNA total da célula (JONES et al., 1994). A maioria das células contém de 60 a 70
diferentes tRNAS, enquanto o nimero de mRNAS passa dos milhares e tem tamanho
amplamente variado. Os MRNA's eucari6ticos representam apenas uma pequena fracéo



do RNA celular total (~3% da massa) e sdo bastante heterogéneos com relacéo ao seu
tamanho, refletindo a diversidade de produtos dos genes que eles codificam. O mRNA
possui a mesma funcdo em todas as células, embora existam importantes diferencas nos
detal hes da sintese e da estrutura entre mMRNA's procari6ticos e eucariéticos (DARNELL
et al., 1990). Uma das principais diferencas na producdo do mRNA depende dos locais
onde a transcri¢do e a tradugdo ocorrem. Em uma célula eucaridtica, como a miofibra, a
sintese e a maturacdo do mMRNA ocorrem exclusivamente no nicleo. Somente depois
gue estes eventos forem completados € que o mRNA é transportado para o citoplasma,
onde é traduzido por ribossomos. A meia-vida ou estabilidade do mRNA em células
animaisvariaentre 4 e 24 horas (LEWIN, 2001).

Uma tipica célula muscular pode conter até 40.000 moléculas de mRNA, as
quais, em qualquer momento, representam aproximadamente 5.000 espécies
moleculares de MRNA. A maioria dos transcritos esta presente em apenas uma ou duas
copias por célula codificando para as proteinas de menor abundéncia. Cada célula
possui cercade 1 bilhdo de moléculas de proteinas; as 100 mais abundantes representam
cerca de 90% da massa protéica celular. Levando em consideracdo o splicing alternativo
em nivel da transcricdo e as modificagdes co e pds-traducionais dos polipeptideos, o
nimero de proteinas € muito maior do que o nimero de genes ativos e tipos de MRNA.
E estimado que cada célula expressa até 100.000 diferentes proteinas derivadas de 5.000
moléculas de mMRNA (WIMMERS et al., 2004).

O primeiro mapa do transcrito gendmico da muscul atura esquel ética em suinos foi
produzido por meio de bibliotecas de cDNA por Davali et al. (2000, 2002), abrangendo
107 genes (correspondentes a 171140 pb), que se expressam no tecido muscular,
incluindo o CTSB (enzima lisossomal catepsina B) e o CSTB (enzima inibidora cistatina
B) (RUSSO et al., 2002, 2003). Tanto o CTSB como 0 CSTB impactam na producéo de
presuntos maturados, pois a maciez excessiva, freqlente problema de qualidade
encontrado na producdo industrial desses presuntos, € causada pelo aumento da
atividade da CTSB, mantida durante todo o tempo (10 a 13 meses) de maturacdo
(GARCIA-GARRIDO et al., 2000).

2.4. Métodos de quantificacio de RNA e andlise da expressdo génica

Uma célula contém milhares de genes, mMRNAS e proteinas, resultando, apos

homogeneizacdo em laboratério, em uma mistura complexa de todas as suas



macromoléculas Assim, € praticamente impossivel investigar a expressdo de
determinado gene com técnicas que ndo possam discriminar a sua sequéncia e forma
Reacbes de hibridizacdo, isto €, a renaturacdo da dupla hélice do DNA apls o
rompimento das pontes de hidrogénio por agéo de alta temperatura ou pH alcalino, e
gue empregam sondas moleculares (fragmentos especificos de DNA purificados e
marcados com radioisétopo ou quimicamente) de DNA ou RNA, possibilitam investigar
as variagcOes na expressao de um determinado gene, bem como determinar se estas
mudancas estdo agindo durante atranscricdo ou natraducéo do mRNA.

Segundo Alvares (2001), a transcricdo reversa, seguida pela reacéo em cadeia da
polimerase (RT-PCR), é uma das técnicas mais utilizadas para investigacdo da
expressdo génica em laboratorios de biotecnologia. Esta técnica consiste na sintese de
umn DNA complementar (CDNA) a partir de um RNA-molde, por meio da enzima
Transcriptase Reversa O cDNA sintetizado € entdo amplificado exponencialmente pela
reacdo em cadeia da polimerase (PCR) e pode ser facilmente detectado. A deteccéo de
qualquer marcador tecido especifico por RT-PCR requer a determinacdo de sua
sequéncia génica, sendo o método mais sensivel para deteccdo de mMRNA (ou RNA
total) em pequena quantidade, obtido a partir de amostras limitadas de tecido
(VALASEK e REPA, 2005).

2.5. PCR quantitativo em tempo real (qPCR)

A aplicacdo de técnicas de fluorescéncia para a RT-PCR, juntamente com
equipamentos adequados capazes de combinar amplificacdo, deteccdo e quantificacdo,
tem conduzido ao desenvolvimento de metodologias de RT-PCR cinética que estdo
revolucionando as possibilidades para quantificacdo de acidos nucléicos (GABRIEL,
2001). Todos os equipamentos disponiveis no mercado funcionam sem a necessidade de
manipulagdo pés-amplificacdo. Existem atuamente vérias técnicas capazes de detectar
0 produto amplificado com aproximadamente a mesma sensibilidade. Elas utilizam
corantes fluorescentes e combinam os processos de amplificagcdo e deteccdo de um
RNA-alvo para permitir o monitoramento da PCR em tempo real. Sua alta sensibilidade
elimina a necessidade de uma segunda etapa de amplificacéo e reduz as chances de
aparecimento de resultados falso-positivos (WACKER e GODARD, 2005). O método
mais simples usa corantes fluorescentes que se ligam especificamente ao DNA fita
dupla. Os outros métodos baseiam-se em sondas de hibridizagdo marcadas com



fluorescéncia para o amplicon correto. Os métodos diferem na sua especificidade,
embora nos Ultimos ciclos de amplificacdo todos possam mostrar habilidades néo
correlacionadas ao acimulo de produtos especificos (VALASEK eREPA, 2005).

Na gPCR &s curvas de amplificagdo sdo mostradas graficamente em tempo real
pelo software, para auxiliar na determinacdo do ciclo no qual a fluorescéncia alcanga o
“nivel limiar” (Threshold level ou Ct). Durante a amplificagdo, quanto mais rgpido o
sinal fluorescente alcanga o Cr na fase exponencia da reagdo, maior é a quantidade da
sequéncia-alvo na amostra original, permitindo, deste modo, a quantificacéo. O valor do
Cr é inversamente proporcional a quantidade de seqiéncias especificas de écidos
nucléicos contidas na amostra inicial. Tanto a quantificacéo relativa quanto a absoluta
da expressdo génica utilizam o valor do C; para quantificar o cDNA e,
consequientemente, para determinar a expressao génica.

Apesar de ser uma técnica que vem sendo utilizada com crescente frequiéncia em
estudos de expressao génica que envolvem humanos (AERTS et al., 2001) e animais de
importancia zootécnica, como bovinos (YANG et al., 2003; TANIGUCHI et al., 2004),
ovinos (DANIEL et al., 2004) e suinos (DUGAN et al., 2002; CARRODEGUAS et al.,
2005; RAMSAY e RICHARDS 2005), a ¢PCR possui seus percalgos. Para que 0s
resultados obtidos tenham validade biolégica, € muito importante atentar para os
seguintes detalhes durante a execugdo da ¢PCR: 1) Qualidade do RNA — Diferente do
DNA, que é uma molécula bastante resistente, 0 RNA é extremamente frégil t&o logo é
removido do seu ambiente celular. Portanto, sua purificacdo € muito mais complicada
do que a do DNA, e um molde adequado para ser incluido em uma ¢PCR deve
preencher as seguintes condicdes: i) tem de ser de alta qualidade para que os resultados
quantitativos sejam relevantes; ii) precisa ser livre de DNA, especialmente se 0 alvo é
um gene sem introns; iif) ndo pode haver uma co-purificacéo de inibidores da etapa da
RT; e iv) necessita ser livre de nucleases para um prolongado armazenamento. Uma
segunda questdo esta relacionada a presenca de inibidores em preparactes de RNA-
molde. Por exemplo, 0 musculo esquelético contém inibidores de polimerases, por
exemplo, a Tag (BUSTIN e NOLAN, 2004). 2) Andlise dos dados — O Cr se tornou o
pardmetro mais convenientemente e mais freqlentemente apresentado quando da
apresentacdo de resultados da ¢PCR. Entretanto, é importante considerar
cuidadosamente o0 que o C; revela e indagar se o valor do Ct é informativo o suficiente
para permitir uma avaliacdo confiavel de qualquer conclusdo obtida a partir de um
experimento envolvendo ¢gPCR. A escolha do C; é arbitraria e esta condicionada a
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fluorescéncia calculada da reacdo. A palavra critica € a “escolha’ do G, ja que a
fluorescéncia ndo possui valor constante ou absoluto, mas € influenciada pelas
mudangcas nas condicoes de reacdo. Desta forma, se a fluorescéncia varia, o valor do Cr
atribuido a qualquer amostra em particular também ira variar. Um C+ positivo (definido
como uma leitura fluorescente menor do que o nimero do ciclo final) pode acontecer
devido a verdadeira amplificagdo, mas alguns valores de Cr ndo sdo devidos a
amplificagdes genuinas, e algumas genuinas amplificacdes ndo produzem um Crvalido
(BUSTIN e NOLAN, 2004).

2.6. Caracteristicas do tecido muscular

Os muscul os estriados esquel éticos sdo responsavels pelo movimento corporal, e
eles sdo compostos de céulas fusiformes multinucleadas arranjadas em miofibrilas.
Cada miofibrila € formada por dois tipos de filamentos longitudinais. O filamento
grosso contém majoritariamente a proteina miosina, que por sua vez consiste de duas
cadeias polipeptidicas idénticas. Pequenas projecOes globulares em uma das cadeias
formam a cabeca, as quais possuem sitios de ligacdo e capacidade enzimatica de
hidrolizar ATP. Os filamentos finos contém as proteinas actina, tropomiosina e
troponina. Uma caracteristica Unica da musculatura esquel ética € a sua diversidade, que
é oriunda do seu desenho ou formato, do seu tipo de fibra, ou, ainda, da composicéo e
heterogeneidade individual das fibras (LEFAUCHEUR et al., 2002). E sabido que
nenhum musculo do suino € idéntico a outro, devendo ser ressaltado que entre distintos
grupos genéticos musculos homaologos exibem diferencas na composicdo da fibra
(GRANT e GERRARD, 1998; KARLSSON et al., 1999). Em toda sua extensdo, uma
anica fibra pode conter centenas de micronucleos, cada um controlando a sintese de
proteinas ao redor do seu citoplasma. Assim sendo, uma fibra ou célula muscular pode
ser considerada uma série de dominios mionucleares, cada um respondendo a distintos e
localizados mecanismos de sinalizacdo, que podem resultar em expressdo génica
diferenciada dentro dafibra (ROSSER e BANDMAN, 2003).

A expressao génicapor meio da quantificagdo do mRNA é freglientemente citada
para genes que codificam proteinas ou enzimas com participagdo na miogénese,
lipogénese ou na rota metabdlica de deposicdo da gordura corporal, o que se justifica
pela relacdo entre genes expressos, miogénese e caracteristicas da fibra muscular
(Figural).
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Figura 1 — Alinhamento dos fatores genéticos, nutricionais e de ambiente envolvidos na
determinacéo da qualidade final da carne e da gorduraem animais de corte.

2.7. Selecdo e desenvolvimento muscular

Determinadas caracteristicas de desempenho e qualidade da carcaga possuem
correlacdo negativa com a miogénese e com o crescimento celular pos-natal da fibra
muscular (BROCKS et al., 2000; REHFELDT et al., 2000). Somados, os efeitos da
selecdo fenotipica para estas caracteristicas limitam o ganho genético no melhoramento
da qualidade da carne devido ao aumento aleatério na freqiiéncia de genes com efeitos
indesgjaveis no desenvolvimento da fibra muscular e na quantidade e na qualidade da
gordura (NURNBERG et al., 1998, HENCKEL, 2002). Alteracbes no volume e na
guantidade de fibras brancas em detrimento de fibras vermelhas tém, por exemplo, sido
associadas ao aumento do potencial glicolitico e a excessiva diminui¢éo dos depositos
de gordura intramusculares, causando acentuada acidez, perda da capacidade de
retencéo de agua e comprometimento da maciez da carne (RAUW et al., 1998; VAN
LAACK et al., 2001). Estas propriedades sdo indesgjaveis do ponto de vista industrial,
pois invariavelmente perpetuam problemas na qualidade final durante a transformagéo
do musculo em carne e no produto acabado, impactando negativamente na atratividade
de produtos carneos perante o consumidor.
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2.8. A importincia da gordura intramuscular nos derivados de carne suina

Os dois depositos de gordura de maior interesse para industria da carne suina séo
a gordura subcuténea (foucinho) e a intramuscular (marmoreio). A espessura do
toucinho (ET) continua sendo utilizada como um critério de selecdo para rendimento de
carne em grande parte dos programas de melhoramento genético de suinos. A selecéo
fenotipica para mais carne na carcaga resultou na diminuicdo da quantidade de gordura
intramuscular e na piora da qualidade da carne, quando foram comparadas linhagens
com menor e maior pressdo de selecdo para musculosidade (OKSBJERG et al., 2000;
LONERGAN et al., 2001). Este efeito € devido a moderada e positiva correlacéo
genética entre a ET e 0 marmoreio, correlac@o esta obtida em diferentes condigdes
experimentais (HERMESCH et al., 2000b; HUFF-LONERGAN et al., 2002; WOOQOD et
al., 2004).

Suinos que se destinam a producdo de presuntos de longa maturacéo (tipo
Parma™ e tipo Serrano™, entre outros) devem possuir alta concentracéo de GIM e
espessura regular de toucinho no pernil, preferenciamente maior que 8 mm
(SABBIONI et al., 2005). A gordura do pernil é rica em é&cidos graxos mono e
polinsaturados (MUFA e PUFA, respectivamente), e este fato possui implicacOes
sensoriais e nutricionais. O aspecto nutricional esta relacionado a composicdo dos
&cidos graxos devido aos efeitos que dietas ricas em PUFA e MUFA possuem na
diminuicdo dos niveis de colesterol no sangue e por estarem relacionadas a baixa
incidéncia de doencas cardiovasculares em humanos. Por outro lado, a gordura
influencia as caracteristicas quimicas e sensoriais do presunto, pois durante a maturacéo
os lipidios estao sujeitos a ambos os processos lipoliticos e oxidativos. A lipdlise produz
acidos graxos livres, que podem sofrer oxidacdo, com a subseqiente producéo de
compostos voléteis que sdo 0s responsaveis pelo aroma e pelo sabor caracteristicos
identificados em andlises sensoriais realizadas ao fim da maturacéo (BOSI et al., 2000;
PASTORELLI et al., 2003). Como dificultador, a GIM é uma caracteristica de medicéo
imprecisa nos animais vivos, sendo de uso restrito e de pouca utilizacdo como critério
de selecdo em programas de melhoramento genético. Apenas recentemente técnicas que
utilizam varreduras de ultra-som demonstraram sua viabilidade comercial para medir
GIM nos suinos antes do abate (FAUCITANO et al., 2005, MORLEIN et al., 2005).
Para determinacdo da quantidade de gordura intramuscular em musculos da carcaca
utilizam-se técnicas laboratoriais, como extracdo por solvente etéreo ou por meio de
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espectrofotdmetro, utilizando comprimento de onda perto do infravermelho - NIRS
(GEERS et al., 1995).

2.9. A utilizagdo da raca Duroc na producdo de presuntos maturados

Apdbs um longo periodo de certo ostracismo, suinos da raga Duroc caminham para
reconquistar o prestigio dentro da producdo industrial de derivados da carne suina. Os
atuais programas de melhoramento genético comecam a utilizar esta raga como uma
dternativa para melhorar a qualidade da carne e, consequientemente, a apresentacéo dos
produtos processados (FAVERO, 2004). O uso do Duroc como macho terminal é
particularmente indicado paraobtencdo de animais de abate em que as caracteristicas de
qualidade da carne e gordura do pernil destinado a industrializacdo de produtos
maturados sdo determinantes para a aceitagdo do mercado consumidor. Dentre essas
caracteristicas desgjavei s destacam-se a proporcdo do acido oléico nagordura, aGIM, 0
pH final e os atributos sensoriais, como coesividade, penetragdo do sal e sabor durante a
mastigacdo (CILLA et al., 2006).

Ao comparar a qualidade da carcaca e da carne entre suinos filhos de machos
Duroc e machos Pietrian, Edwards er al. (2003) demonstram um valor de pH
significativamente maior e perda por gotggamento menor nos animais filhos de Duroc.
Nesse mesmo estudo, os filhos de Duroc também apresentaram maiores marmoreio e
firmeza no musculo Longissimus (lombo). Todas essas caracteristicas favorecem o
processamento de produtos maturados, como salames e presuntos tipo Parma™ ou
Serrano™. Dentro das caracteristicas de processamento, Candeck-Potokar et al. (2002)
obtiveram perda de peso significativamente menor durante a maturagdo do pernil
oriundo de cruzamentos Duroc x Large White e Duroc x Landrace, quando comparada a
do pernil obtido a partir de suinos Landrace x Landrace e Large White x Landrace.
Resultados semelhantes e ainda favoréveis ao uso de animais de abate cruzados com
Duroc foram obtidos por Sabbioni et al. (2004), durante o processamento de presuntos
tipo Parma™. Entretanto, esses autores sugerem gue a proporcéo da ragca Duroc na
populacdo de abate ndo deve ultrapassar os 50%, devido a dificuldade de depilacdo da
carcaca e a0 excesso de GIM no pernil. Segundo Virgili e Schivazappa (2002), a racga
Duroc contribui para aumentar a proporcdo de gordura no pernil destinado a obtencdo
de presuntos de alto valor agregado. O contrario, isto &, a utilizacdo de pernis com ata
deposicéo de carne, aumenta a umidade e o teor de acidos graxos polinsaturados
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(PUFA), concomitante com a diminuicdo do pH. Estas caracteristicas sdo indesgjaveis
para a maturacdo, devido a suscetibilidade da gordura a rancificagdo e ao aumento da
protedlise muscular.

Do ponto de vista da genética molecul ar, h4 ainda resultados favoraveis com o uso
da raca Duroc na producdo de presuntos maturados. Ao investigar, por meio de PCR, a
freqliéncia aélica de genes relacionados a qualidade de carne em amostras de misculo,
Stalder et al. (2005) demonstram a baixa fregiiéncia do Hal" e do RN™ (2,5 e 1,7%,
respectivamente) e a alta freqiéncia do CAST Arg638 (80,2%) em uma populacéo de
Durocs fornecedora de pernis para producéo deste tipo de presunto. A baixa freqliéncia
do Ha" e do RN esta associada a caracteristicas positivas para a maturagio, como
maior valor de pH e maior CRA. Ja a atafrequéncia do CAST Arg638 esta relacionada
ao aumento do rendimento industrial devido a diminuicdo da perda de peso do pernil
durante amaturagéo (STALDER et al., 2005).
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Caracteristicas da carcaca e do pernil de suinos Duroc x Large White destinados a
producio industrial de presuntos maturados

Resumo: A producdo industrial de presuntos de longa maturacdo € mais bem atendida
guando o peso de abate dos suinos ultrapassa os 130 kg. Os musculos do pernil
destinados a salga e maturagdo precisam possuir gorduras internas (GIM) e externas
(ET) em quantidade suficiente para garantir aroma e sabor adequados ao fim do
processamento. Objetivou-se neste trabalho avaliar as caracteristicas de qualidade da
carcaca e do pernil de uma populacéo dividida em cinco grupos genéticos, dois sexos e
dois pesos de abate. As caracteristicas avaliadas foram: peso da carcaca quente (PCQ),
espessura de toucinho (ET), profundidade do lombo (PM), peso bruto do pernil (PB),
peso refilado do pernil (PR), espessura da gordurainterna do pernil (EIN), espessura da
gordura externa do pernil (EEX), pH (PH), cor (COR) e %gorduraintramuscular (GIM).
Aos 130 kg, as caracteristicas de carcaca PCQ, ET e PM foram diferentes na
comparacdo entre os grupos formados por animais puros Duroc x Duroc (DUDU) e
Large White x Large White (WIWI) e iguais entre os cruzados Duroc x Large White
(DUWI), Duroc x Landrace (DULA) e Duroc x (Landrace x Large White (DULL).
Neste peso de abate, o PCQ foi igual para machos e fémeas, porém a ET foi menor nas
fémeas e a PM menor nos machos. Também aos 130 kg, os grupos DUDU e WIWI
foram diferentes para PB, PR EEX, COR e GIM e iguais para EIN e PH. Aos 160 kg,
sem o grupo genético DUDU, apenas o PR do grupo WIWI foi diferente dos demais
grupos. Entretanto, diferencas foram detectadas entre machos e fémeas para todas as
caracteristicas avaliadas, exceto o PCQ. Quando os dois pesos de abate foram
agrupados, foram evidenciadas interacGes entre peso de abate e grupo genético para
PCQ e COR e entre peso de abate e sexo para ET, PM e PB. As correlacoes entre as
caracteristicas de carcaca e pernil foram diferentes dentro de cada grupo genético,
notadamente a correlagdo entre ET e GIM e entre PH e COR, 0 que possibilita
identificar carcacas na linha de abate com adequada qualidade no pernil destinado a
maturagdo industrial.

Palavras-chave: suinos, carcaca, carne, qualidade, presunto maturado, melhoramento
animal.
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Carcass and ham traits of Duroc x Large White pigs used for dry-cured ham
production

Abstract: Dry-cured ham production has better acceptability when pig weight at
slaughter is above 130 kg. The ham muscles undergoing salting and curing process must
have internal and external fatness in sufficient amounts to assure adequate aroma and
flavor at the final processing stage. This work aimed to evaluate the carcass and ham
quality traits of a population grouped into five genetic groups, two sexes and two
weights at slaughter. The traits evaluated were: hot carcass weight (HCW), backfat
thickness (BT), loin depth (LD), gross ham weight (GHW), trimmed ham weight
(THW), ham internal fat thickness (HIFT), ham external fat thickness (HEFT), pH
(PH), color (COL) and % of intramuscular fat (IMF). At 130 kg, the carcass traits
HCW, BT and LD differed when compared between the groups formed by the pure
breeds Duroc x Duroc (DUDU) and Large White x Large White (WIWI) and did not
differ between the crossed bred Duroc x Large White (DUWI), Duroc x Landrace
(DULA) and Duroc x (Landrace x Large White (DULL). At this slaughter weight,
HCW was the same for males and females, while BF was lower for the females and LD

was lower for the males Also at 130 kg, the groups DUDU and WIWI were different
for GHW, THW, HEFT, COL and IMF, and the same for HIFT and PH. At 160 kg,
without the genetic group DUDU, only the HTW of the group WIWI differed from the
remaining groups. However, differences were detected between males and femalesin all
the traits evaluated, except for HCW. When the two weights at slaughter were grouped,
weight at slaughter x genetic group interactions were observed for HCW and COL and
weight at slaughter x sex interactions for BF, LD and HGW. The correlations between
carcass and ham traits differed within each genetic group, especially the correlation
between BF and IMF and between PH and COL, making possible to identify carcasses
in the slaughter exhibiting hams with adequate industrial curing quality.

Keywords: pigs, carcass, pork quality, cured ham, animal breeding.
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1. Introducao

A industria de transformacdo da carne suina trabalha com uma diversidade de
produtos e formulagdes, abrangendo desde a carne in natura resfriada ou congelada,
passando pelos semiprocessados e continuando até os industrializados de alto valor
agregado. A composicdo mgjoritaria da matéria-prima utilizada na manufatura desses
produtos é formada pela musculatura estriada esquelética e pelo tecido adiposo,
depositado entre as fibras musculares como gordura intramuscular (marmoreio), ou
entre os musculos, como gordura intermuscular, como também pela gordura depositada
fora dos musculos (foucinho). Entretanto, qualquer que seja a sua forma de apresentacéo
a0 mercado, a qualidade final desses produtos € dependente da qualidade intrinseca
dessas matérias-primas que entram na sua composi¢cdo. Esta qualidade desejada pelos
processadores € mais bem traduzida pela alta uniformidade ou pela baixa variabilidade
daguel es atributos que influenciam a transformacéo e o rendimento industrial da carne e
da gordura (M@LLER et al., 1993; ANDERSEN, 2000). Para esse fim, as principais e
mais freqlentemente caracteristicas avaliadas nos muasculos e na gordura sdo,
respectivamente: pH, capacidade de retencdo de agua, cor, maciez, textura, contetido de
gordura intra e intermuscular, oxidacdo dos lipidios e perfil dos acidos graxos
(HONIKEL, 1993; KAUFFMAN E WARNER, 1993). Estas caracteristicas séo
importantes por que estdo diretamente relacionadas ao rendimento durante o
processamento e 0 armazenamento e ainda a atratividade, a palatabilidade e ao preparo
do produto final, consequientemente implicam perdas econdmicas associadas a carne e a
gordura de baixa qualidade (VAN DER WAL et al., 1995; MONIN, 1998).

Suinos que se destinam a producdo de presuntos de longa maturacdo (tipo
Parma™, tipo Serrano™, entre outros) devem possuir uma grossa camada de toucinho
no pernil e uma quantidade de gordura intramuscular (GIM) acima de 2,5% (VIRGILI E
SCHIVAZAPPA, 2002). A relacdo entre a quantidade de GIM no pernil e a qualidade
do produto final é freglientemente investigada em presuntos crus de longa maturacéo,
devido a sua alta correlagcdo com maciez, suculéncia, sabor e aroma, sendo, portanto,
determinante na aceitacdo desses produtos pelo publico consumidor (RUIZ-
CARRASCAL et al., 2002; SCHIVAZAPPA et al., 2002). Todavia, a GIM é uma
caracteristica de dificil medicdo nos suinos vivos, seja com procedimentos invasivos ou
nao-invasivos, por exemplo, por meio de bidpsias. Conseglientemente, esta importante
caracteristica fenotipica ainda € pouco utilizada como critério de selecdo em programas

26



de melhoramento genético. Apenas recentemente, técnicas que utilizam varreduras de
ultra-som demonstraram sua viabilidade comercial para medir GIM nos suinos antes do
abate (MORLEIN et al., 2005; FAUCITANO et al., 2005).

Aumentar 0 peso de abate tem sido sugerido como alternativa para reducdo dos
custos operacionais principamente dentro dos frigorificos ( WEATHERUP et al., 1998;
LEBRET et al., 2000, 2001). Ao mesmo tempo, o abate de suinos mais pesados é
particularmente indicado quando estes sdo destinados a manufatura de produtos de
longa maturagéo, com destaque para os presuntos Parma™, Serrano™ e Bayonne™,
produzidos, respectivamente na Itdia, na Espanha e na Franca (VIRGILI e
SCHIVAZAPPA, 2002; VIRGILI et al., 2003; LATORRE et al., 2003, 2004). Diversas
linhagens de suinos tém sido utilizadas para obtencdo de uma geracdo de abate que
atenda as caracteristicas de qualidade definidas como as ideais nesses tipos de presunto.
Para tanto, é quase unanimidade que o uso de suinos da raca Duroc em diferentes
cruzamentos, inclusive com ragas nativas, atende as exigéncias de qualidade da carne e
da gordura, determinadas pelos processadores ao longo do processo de maturagdo do
pernil (SABBIONI et al., 2004; CILLA et al., 2006).

1.1. Objetivos

Avdliar, post mortem, as caracteristicas de qualidade da carcaca e do pernil de
suinos pesados Duroc x Large White, divididos em cinco grupos genéticos, dois pesos
de abate e dois sexos.

Testar as diferencas entre grupos genéticos, pesos de abate e sexos, para definir
quais cruzamentos atendem melhor as especificagbes da matéria-prima para

industrializac&o de presuntos maturados.
2. Material e Métodos
2.1. Produgdo da populacio experimental
Para formagdo da populagdo experimental, foram produzidos, no total 1.106

suinos obedecendo a critérios estabel ecidos de acordo com os tratamentos previamente

definidos, ficando, ao final, toda a popul agdo dividida em:
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Cinco grupos genéticos (GG):
Duroc x Duroc (DUDU);
Durocx Landrace (DULA);
Duroc x Large White (DUWI);
Duroc x (Landrace x Large White) (DULL); e
Large White x Large White (WIWI).
Dois pesos vivos de abate (PV):
130kg e
160 kg.
Dois sexos (SE):
machos castrados (M); e

fémeas (F).

Os animais nessa populacéo sdo oriundos de cruzamentos dirigidos em trés ragas,
sob selecdo ha mais de dez geracBes, para critérios de desempenho como espessura de
toucinho, conversdo aimentar e idade para atingir os 100 kg de peso vivo. A
combinacéo DUDU de 160 kg ndo foi produzida, devido ao prévio conhecimento da sua
pequena viabilidade industrial. Desta forma, o arranjo final do experimento passou a
ser: [(5GGx 2PV x 2 SE) - 2] = (20 - 2) = 18 tratamentos (Tabela 1). Para produzir os
grupos genéticos DUDU, DULA, DUWI e DULL, foram utilizados sete machos Duroc,
cruzados, respectivamente, com 28 fémeas Duroc, 43 fémeas Landrace, 44 fémeas
Large White e 44 fémeas Landrace X Large White. Para produzir o grupo genético
WIWI, foram utilizados oito machos L arge White cruzados com 28 fémeasL argeWhite.

Toda a populagdo foi produzida em Granjas Multiplicadoras da Sadia S.A.
(Integracdo e Processamento), localizadas no oeste de Santa Catarina-SC. Seguindo as
préticas estabelecidas nas granjas, ap0ds 0 nascimento, os leitdes foram pesados
individualmente, identificados por meio de mossas nas orelhas, ocorrendo ainda
amputagcdo de metade da cauda. Os leitbes machos foram castrados cirurgicamente,
mantidos juntos com as fémeas nas leitegadas, sendo todos desmamados aos 28 dias de
idade, com um peso médio de 6,5 kg. Ap6s a desmama, todos foram transferidos para as
baias coletivas de creche e crescimento (ou recria) em grupos de 20 leitdes
exclusivamente dentro de cada grupo genético, porém misturados por sexo. Nessas
fases, os animais permaneceram até a média de idade de 83 dias com peso médio de

48,3 kg, quando foram todos transferidos para os galpdes de terminac&o. Na terminacdo
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Tabela 1 — NUmero de animais terminados em cada tratamento (T)

T Fontes de Variacido: Grupo Genético, Sexo e Peso de Abate N® Suinos por Trat.
1 DUDU — & Durocx @ Duroc—M —130kg 78
2 DUDU — & Durocx @ Duroc— F— 130 kg 72
3 DULL — & Duroc x @ (Lanx LW)—M —130kg 117
4 DULL — & Duroc x @ (Lanx LW) — F—130 kg 86
5 DULL — & Duroc x @ (Lanx LW) — M — 160 kg 60
6 DULL — & Duroc x @ (Lanx LW) — F—160 kg 30
7 DULA — & Duroc x @ Landrace (Lan) — M —130kg 130
8 DULA — & Duroc x @ Landrace (Lan) — F—130 kg 110
9 DULA — & Duroc x @ Landrace (Lan) — M —160 kg 64
10 DULA — & Duroc x @ Landrace (Lan) — F—160 kg 30
11 DUWI —& Duroc x @ Large White (LW) —M — 130 kg 100
12 DUWI — & Duroc x @ Large White (LW) - F—130 kg 62
13 DUWI —& Duroc x @ Large White (LW) —M — 160 kg 40
14 DUWI —& Duroc x Q@ Large White (LW) - F—160 kg 22
15 WIWI — & Large White x @ Large White -M — 130 kg 40
16 WIWI — & Large White x @ Large White - F—130 kg 48
17 WIWI — & Large White x @ Large White -M — 160 kg 20
18 WIWI — & Large White x @ Large White - F—160 kg 12

M = macho castrado e F = fémea.

os animais foram mantidos em baias coletivas, em uma densidade de 1,1 m?/suino, em
grupos de cinco a oito, sempre mantendo 0 mesmo grupo genético e 0 mesmo Sexo em
cada baia. Todos os animais consumiram, a vontade, racdo de igual formulacdo nas
Ultimas semanas antes do abate, no seguinte manegjo nutricional: ambos 0s grupos com
peso-alvo de 130 e 160 kg foram alimentados com aracéo 4 (Tabela 2), durante seis
semanas. Apds esse periodo, o grupo com peso-alvo de 130 kg consumiu a racdo B
(Tabela 3) por mais cinco semanas e meia, até o abate. Por sua vez, 0 grupo com peso-
alvo de 160 kg foi alimentado com aracdo B nas 11 semanas subsequientes, também até
0 abate. O peso-alvo de 130 kg foi atingido com uma média de idade de 163 dias. O
peso-alvo de 160 kg foi atingido com uma média de idade de 202 dias.

2.2. Abates e tipificacdo das carcacas

Fechados os lotes de acordo com o peso-alvo, os animais foram submetidos a
pesagem individual final e foi dado inicio ao jejum pré-abate, ficando sem acesso a
racdo desde a pesagem até o momento da sangria no abatedouro, completando assim um

total de 20 horas em dieta hidrica. Neste mesmo momento, foi aplicada uma tatuagem
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Tabela 2 — Composicao daracdo 4 fornecida aos suinos durante a fase de terminagdo

Niveis Nutricionais da Racao Minimo Obtido
Energia digestivel 3.400 K Calorias
Proteina bruta (%) 16,00 17,81
Célcio (%) 0,70 0,70
Célcio/fosforo (%) 2,00 2,33
Fésforo (%) 0,30 0,30
Lisina (%) 0,90 0,90
Metionina (%) 0,27 0,28
Metionina + cistina (%) 0,54 0,54
Treonina (%) 0,59 0,59
Triptofano (%) 0,16 0,18
Sodio (%) 0,20 0,20
Colina (ppm) 900,00 1.113,39

Tabela3— Composi¢do daracdo B fornecida aos suinos durante a fase de terminacéo

Niveis Nutricionais da Racao Minimo Obtido
Energiadigestivel 3.400 K Calorias
Proteina bruta (%) 14,50 14,50
Cdcio (%) 0,65 0,65
Célcio/fosforo (%) 2,00 2,33
Fésforo (%) 0,25 0,25
Lisina (%) 0,70 0,70
Metionina (%) 0,21 0,28
Metionina + cistina (%) 0,42 0,44
Treonina (%) 0,46 0,48
Triptofano (%) 0,13 0,14
Sodio (%) 0,20 0,20
Colina (ppm) 800,00 926,31

Individual, que identificou o GG, 0 sexo e 0 pa de cada suino. Uma segunda tatuagem,
contendo uma dezena seqgiiencial, também foi aplicadano pernil. Esta segunda marcacéo
foi utilizadaparaidentificacép das carcagas e dos respectivos pernis durante toda a coleta
de dados do experimento. Para facilitar a separacdo dos lotes experimentais dos demais
animais abatidos na rotina do frigorifico, cada suino foi destacado com tinta colorida no
dorso, cada cor correspondendo a um grupo genético. Os lotes destinados ao abate
foram sempre fechados dentro de cada peso-avo, isto €, 130 ou 160 kg. Isto significa
gue dentro de cada dia de abate ndo houve mistura de animais de distintos grupos de
peso. Entretanto, dentro de cada GG os dois sexos foram misturados em cada abate.
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Foram realizados 25 abates consecutivos (dois por semana), com 0 nimero de
animais por abate variando entre 13 e 60 suinos. Os abates foram efetuados em um
frigorifico comercial com capacidade para abater 500 suinos/hora, no municipio de
Concordia (SC), a 86km das granjas de origem dos animais. Os animais foram
conduzidos até o abatedouro em caminhGes equipados com carrocerias destinadas
exclusivamente ao transporte de suinos, em uma densidade de 278 kg/mz, e, apos o
descarregamento, 0s suinos permaneceram em descanso durante 3 horas, de acordo com
as préaticas recomendadas por WARRISS (1994) e WARRISS et al. (1992, 1998). Na
chegada ao frigorifico, os suinos de cada lote experimental foram separados dos demais
abatidos na rotina comercial. O abate seguiu os padrfes operacionais da rotina do
frigorifico, desta forma: atordoamento el étrico automatico com 700 Volts e um minimo
de 1,25 Ampéres, com sangria horizontal imediata ap0s atordoamento, seguida de
escaldagem, depilacdo, passagem pelo “chamuscador”, toalete final, evisceracdo e
inspecao das carcacas, conforme as normas técnicas do Servico de Inspecédo Federal
(SIF) do Ministério da Agricultura, Pecuéria e Abastecimento (MAPA, disponivel em:
<http://www.agricultura.gov.br>. Acesso em: 25 abr. 2006). As carcagas condenadas
pelo SIF, por razdes higiénico-sanitérias, foram desconsideradas na coleta de dados do
experimento. Na seqliéncia da linha de abate, as carcacas foram tipificadas, isto €,
captura do peso da carcaca quente (PCQ) em balanca dindmica, concomitantemente
com a medida da espessura do toucinho (ET) e da profundidade do musculo
Longissimus (PM) na altura da 107 vértebra lombar. As medidas de ET e PM foram
efetuadas com a pistola de ultrasom UF 300 (SFK Techndogy A/S, Herlev, Dinamaca).

2.3. Biometria do pernil e qualidade da carne

No dia seguinte ao abate, estando a temperatura interna do pernil igual ou
inferior a 7° C, foi efetuado o corte das carcagas nas quatro partes primérias. pernil,
paleta, costado e barriga. Cada pernil, numerado na pele com giz crayon, foi pesado em
balanca eletrbnica e enviado para a sala de refile, onde foram medidas, com paguimetro
digital, a espessura interna (EIN) da cobertura de gordura do musculo
Semimembranosus (SM) e a espessura externa da cobertura (EEX) de gordura do
musculo Biceps femoris (BF) (Figuras 1 e 2). Na sequéncia, cada pernil foi refilado e
formatado dentro do padr&o anatdémico de atendimento do processo de maturagdo. Apds

o refile, os pernis foram novamente pesados na balanca eletronica. Antes de prosseguir
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EIn

Figural — Corte transversal do pernil com localizagdo anatdmica das avaliagcbes no
musculo e na gordura. SM = musculo Semimembranosus; BF = musculo
Biceps femoris; € ST = musculo Semitendinosus (adaptado de CANDEK -
POTOKAR et al., 2002).

Figura2 — Esquerda: medida de pH do cox@o-mole (musculo Semimembranosus);
centro: espessura externa de gordura do pernil; direita: espessurainterna de

gordurado pernil.

para a férica de presuntos maturados, foi medido o pH fina (PH) no musculo
Semimembranosus, utilizando um pH-metro digital Mettler'™ 340, equipado com
eletrodo Ingold Xerolyt® (Mettler Toledo, Giefen, Suica). Posteriormente, foi avaliada
a cor superficial (COR) por meio do fotdmetro especifico Opto-Sta™ (SFK
Technology A/S, Herlev, Dinamarca), na escala Gdofo, de acordo com o descrito em
Pork Composition and Quality (2000). Por motivos operacionais, tanto as medidas de

pH e cor, como as EIN e EEX, n&o foram realizadas em todos os pernis produzidos.
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2.4. Quantificacdo da porcentagem de gordura intramuscular

Do pernil esquerdo de cada carcaca obtida entre os abates de nimero 15 até o
abate de nUmero 25, foi integralmente retirado o musculo Semimembranosus (COXao-
mole). Este foi imediatamente embalado a vacuo e mantido congelado a -25° C, até as
analises da porcentagem de gordura intramuscular (GIM), realizadas no Laboratério de
Andlises Quimicas do Departamento de Gestdo e Tecnologia Agroindustrial, da
Universidade Estadual Paulista— UNESP — campus Botucatu (SP). Para as extragoes de
gordura, foi empregado o método de Soxhlet, conforme adaptacdo aos procedimentos
descritos por Braganolo e Rodriguez-Amaya (2002): foram preparadas placas de Petri,
colocando areia tratada suficiente para formar uma camada fina, que cobriu o seu fundo,
e uma baqueta. Foram também pesados 10 g de amostra de musculo nas placas de Petri
previamente preparadas que na sequéncia foram levadas para uma estufa a 110° C, por
24 horas. ApOs este periodo, as amostras secas foram maceradas em amofariz e
transferidas para o cartucho, com o auxilio de algodado, pinca e éter de petréleo para
limpeza da placa e do almofariz.

A extracdo da gordura foi realizada em aparelho Soxhlet (cujo baldo foi
previamente tarado por 1 horaem estufaa 110° C, resfriado em dessecador e pesado). A
extracdo foi realizada com éter de petréleo por um periodo de 24 a 48 horas. Apods esse
tempo, o cartucho foi retirado do extrator, aguardado mais um refluxo e iniciada a
recuperacao do éter. O baldo foi colocado na estufa a 110° C por 1 hora, resfriado em
dessecador e novamente pesado. Para cada amostra, a GIM foi calculada pela seguinte

formula:

GIM = [(peso do baldo com gordura - peso do bal&o)] /peso da amostra] x 100.

2.5. Anadlise estatistica

Para determinar os efeitos dos respectivos GG, sxo0 e PV nas caracteristicas de
qualidade da carcaca e do pernil, foram utilizados os procedimentos do General Linear
Model (GLM) do programa estatistico Statistical Analysis System (SA\S® Institute),
versio 9.1, para o ambiente Windows®. Foram realizadas duas distintas andlises de
variancia, visto que o grupo genético DUDU néo foi abatido aos 160 kg. Na primeira

foram considerados os dados somente dentro de PV, isto €, 130 kg, incluido o grupo
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genético DUDU, ou 160 kg, excluido o grupo genético DUDU (Apéndice 1). Na

segunda andise, foram considerados os dados dos grupos de 130 e 160 kg juntos,

excluido o grupo genético DUDU, por este ndo existir aos 160 kg. Entretanto, nesta

segunda andise, optou-se por comparar as médias apenas quando houve interactes

significativas (duplas ou triplas) entre os efeitos fixos (GG, Sexo e PV) (Apéndice 1). O

model 0 adotado na andlise de variancia dentro de peso vivo (130 ou 160 kg) foi:

em que

foi:

em que

yif: u + GGZ + SE} + GGXSEZJ + ei]-

y;; = valor observado da caracteristica;

u=meédia;

GG; = grupo genético (i = DUDU, DULA, DUWI, DULL ou WIWI);
SE;= sexo (j = macho ou fémea);

GGxSE;; = interag&o grupo genético X sexo; e

€ = erro aleatorio associado a cadaobservacéo.

O modelo adotado na andlise de variancia, incluindo os dois PV (130 e 160 kg),

v =u + GG; + PV;+ SE, + GGPV;+ GGSEy + PVSEy + GGPVSEy, + e,

yiix = vaor observado da caracteristica;

U =média;

GG, = grupo genético (i = DULA, DUWI, DULL ou WIWI);
PV;= peso vivo (j = 130 kg ou 160 kg);

SE,= sexo (k = macho ou fémea);

GGXPV ;= interagdo grupo genético X peso;

GGxSE;« = interagdo grupo genético X sexo;

PV XxSE; = interagdo peso X Sexo;

GGxPVXSE ;= interagéo grupo genético X peso X sexo; e

&, = €rro aeatorio associado a cada observagao.
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Em ambas as analises, as médias foram comparadas entre si pelo teste de Student-

Newman-Keuls (SNK), adotando-se o nivel minimo de probabilidade p<0,05.

3. Resultados e Discussio

Na Tabela 4 estdo os dados gerais do experimento, divididos entre os dois PV.
Destacam-se nestas observagoes as altas variabilidades (CV%) daEIN e da GIM, ambas
aos 130 e 160 kg. Aos 130 kg, a média da EIN foi aproximadamente seis vezes menor
do que a média da EEX, enquanto aos 160 kg a média da EIN do pernil foi
aproximadamente 3,5 vezes menor do que a média da EEX. Portanto, as oscilagdes das
medidas manuais contribuiram para aumentar a variabilidade da EIN mais do que a
variabilidade da EEX.

Além da variagdo natural da caracteristica, notadamente em suinos pesados, o
alto CV% observado na GIM provavelmente foi resultante do método utilizado na
medicdo. O método gravimétrico empregado no presente experimento (Soxhlet —
extracao por éter de petrdleo) produz resultados médios com maior desvio-padréo do
gue, por exemplo, a espectroscopia (GEERS et al., 1995, NEWCOM et al., 2002,
MORLEIN et al., 2005).

3.1. Analise da qualidade da carcaga e do pernil dentro do peso de abate de 130 kg

Na Tabela 5 estdo os resultados para as caracteristicas avaliadas na carcaga. Néo
houve interacdo significativa entre grupo genético e sexo em nenhuma dessas
caracteristicas. No entanto, as médias de PCQ, ET e PM foram diferentes entre os
grupos genéticos e os sexos. O PCQ, entretanto, néo foi afetado pelo sexo dos animais
abatidos. O grupo DUDU apresentou a maior ET e o menor PCQ (p<0,05), produzindo,
conseguientemente, as carcacas mais leves e com maior quantidade de gordura dentre os
grupos. Em situacdo oposta, as carcagas do grupo WIWI foram as mais pesadas,
apresentando também a menor ET e a maior PM entre os grupos. Os resultados agui
obtidos eram esperados e semel hantes aos mostrados em outros experimentos, em que a
superioridade de Large White sobre Duroc puros em idades assemelhadas foi
demonstrada para ganho de peso e ET (IRGANG e FAVERO, 1993; BLANCHARD et
al., 1999b; SABBIONI et al., 2002; CHANNON et al., 2004). Também eram esperadas
maior ET e menor PM nas carcagas dos machos. Com PCQ iguais (Tabela5), estes
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Tabela 4 — NUumero de observactes (n), médias observadas (Média), desvio-padrdo (DP), coeficiente de variacdo (CV%) e valores minimos
(Min.) e maximos (Max.) das caracteristicas mensuradas aos 130 e 160 kg de peso vivo

Caracteristicas 130 ke 160 ke

n Média DP CV%  Min. Max. n Média DP CV% Min. Max.
PCQ (ko) 599 95,04 5,30 5,57 76,60 114,90 341 116,13 7,32 6,30 91,60 138,30
ET (mm) 601 18,88 4,79 25,38 750 41,40 341 23,34 6,46 27,66 10,60 42,30
PM (mm) 601 56,24 6,07 1080 3580 70,00 341 53,96 6,45 11,96 38,40 70,60
PB (ko) 416 15,20 0,86 5,69 1298 18,95 94 18,77 1,37 7,28 15,87 22,43
PR (ko) 416 10,84 0,68 6,29 501 13,40 94 12,99 0,98 7,56 10,88 15,85
EIN (mm) 416 4,46 3,22 72,18 0,50 33,39 94 6,44 4,32 67,13 2,29 28,29
EEX (mm) 416 26,54 931 35,06 6,53 60,20 94 23,09 591 25,61 11,48 37,86
PH! 416 5,57 0,16 2,82 5,24 6,35 94 5,67 0,13 2,37 5,45 6,11
COR *? (Gbfo) 416 55,29 5,53 9,99 5,53 76,40 94 56,72 4,10 7,24 49,60 71,40
GIM * (%) 143 2,17 1,03 47,63 0,57 5,85 212 2,28 0,89 39,13 0,51 5,98

PCQ = peso da carcaca quente; ET = espessura do toucinho; PM = profundidade do musculo Longissimus; PB = peso bruto do pernil; PR = Peso refilado do pernil; EIN =
espessura da gordura interna do pernil; e EEX = espessura da gordura externado pernil.

" MUsculo Semimembranosus (coxao-mole)

2Escala Gdofo de 0 a100: quanto maior o valor, mais clara a superficie do musculo.

GIM = gordura intramuscular do Semimembranosus.
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Tabelab — Médias + erro-padréo das caracteristicas de carcaca dos suinos abatidos aos 130 kg

Caracteristicas Grupos Genéticos Sexo
de Carcaca DUDU DULA DUWI DULL WIWI Machos Fémeas

PCO (kg) 93,74+0,44 ° 95,00+0,41 ® 95,70+0,49 2 095,14+0,49 ® 96,40+0,66 2 94,91+0,30 2 95,19+0,31 2
(129) (159) (116) (132) (63) (327) (272)

ET (mm) 20,87+0,46 2 18,71+0,34° 19,17+0,43° 18,30+0,40 ° 15,93+0,46 © 20,06+0,26 2 17,46+0,28 P
(129) (159) (115) (135) (63) (329) (272)

PM (mm) 55,30+0,57 2 55,51+0,48 2 56,04+0,55 2 56,73+0,50 2 59,31+0,68 ° 55,21+0,34 2 57,47+0,35°
(129) (159) (115) (135) (63) (329) (272)

DUDU = Duroc x Duroc.

DULL = Duroc x (Landrace x Large White).

DUWI = Duroc x Large White.
DULA = Duroc x Landrace.
WIWI = Large White x Large White.

(n) = nlmero de observactes.
abe Vv édias seguidas de mesma letra na linha, dentro de grupo genético e sexo, ndo diferem entre si, a 5% de probabilidade, pelo teste de SNK .

PCQ = peso dacarcaca quente (eviscerada, sem rabo, sem cabega, sem a gordura da cavidade abdominal e sem os pés dianteiros).

ET = espessura de toucinho.
PM = profundidade do musculo Longissimus lumborum (“lombo™).
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resultados tornam-se comparaveis, demonstrando, mais uma vez, que as fémeas
produzem carcagas mais magras gue 0s machos.

Em suinos de abate, caracteristicas de carcagas estédo invariavelmente
rel acionadas ao desempenho durante os periodos de engorda e terminacéo. Por exemplo,
dentro do mesmo sexo e do mesmo grupo geneético, carcagas com maior quantidade de
gordura (maior ET e menor PM) estdo associadas a animais com pior conversio
alimentar e menor ganho de peso diario. Resultados obtidos em diferentes trabalhos
experimentais, utilizando cruzamentos Duroc x Large White, divergem para
determinadas caracteristicas de desempenho e de carcaca. Irgang e Favero (1993)
relataram menor idade para atingir 100 kg de peso vivo em suinos produzidos por meio
do cruzamento de machos Duroc x fémeas Landrace x Large White, quando
comparados a suinos produzidos por meio do cruzamento de machos Landrace e Large
White. Latorre et al. (2003a) também demonstraram maior ganho de peso diario em
grupos genéticos com 50% Duroc, comparados a grupos com 25 e 0%, todos abatidos
aos 122 e 136 kg de peso vivo. Em outro estudo (SUZUKI et al., 2003), constatou-se
que o aumento do porcentual de Duroc na composi¢ao genética (75 e 100%) diminui o
ganho de peso di&rio quando abatidos aos 155 dias de idade, com peso vivo médio de
107 kg. No mesmo trabalho a ET foi igual para machos castrados e fémeas e também
entre os grupos com 100 e 75 % Duroc e, de forma n&o esperada, menor em ambos os
grupos, quando comparada a ET do grupo com 25%. De maneira semelhante, Stoller et
al. (2003) obtiveram maior ET em um grupo de 100% Duroc, comparado com
cruzamentos Landrace x Large White, com PCQ médio de 83 kg.

Wood et al. (2004) ndo encontraram diferencas significativas para as médias de
peso da carcagca e ET entre suinos Duroc e Large White abatidos inteiros (néo-
castrados), aos 86 kg. Resultados semelhantes foram relatados por Channon et al.
(2004), que também ndo encontraram diferencas significativas para PCQ e ET entre
cruzamentos com 100% Duroc, 50% Duroc X Large White e 100% Large White, todos
abatidos aos 157 dias de idade. Apesar da utilizac&o de cruzamentos afins, as avaliacoes
de Channon et al. (2004) e Wood et al. (2004) e as do presente experimento foram
realizadas com diferentes pesos médios de carcaca (respectivamente 66,4, 64,1 e
93,8kg), diferentes manegjos nutricionais (restrito e a vontade) e diferentes sexos
(machos inteiros, castrados e fémeas), contribuindo, assim, para obtencdo de resultados

discrepantes.
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Em contraste com os resultados aqui apresentados, Candek-Potokar ez al. (2002)
demonstraram que a inclusdo de Duroc em cruzamentos com linhagens Large White e
Landrace, abatidos aos 209 dias de idade com 89,25 kg de peso de carcaca, favorece
significativamente o aumento do PCQ, sendo também uma caracterigica com valor
meédio maior nos machos castrados do que nas fémeas. Por outro lado, Blanchard et al.
(1999), constataram que a inclusdo de 50% de Duroc ndo alterou o peso de final de
abate, quando comparado a suinos Large White X Landrace sem o uso da raga Duroc.
Nesse mesmo estudo, ao contrario dos resultados aqui obtidos, o PCQ e a PM foram
significativamente maiores nos animais 50% Duroc, comparados ao grupo com 0%
Duroc (ou 100% Large White). Entretanto, da mesma forma que no presente trabal ho,
os resultados de Blanchard et al. (1999) demonstraram maior ET no grupo com 50% de
Duroc, quando comparado ao grupo com 0%, devendo ser ressaltado que para esta
caracteristica nenhum efeito de sexo foi informado por esses autores. Estes resultados
foram posteriormente confirmados por Lebret e at. (2001), que verificaram que o grupo
genético com 50% Duroc foi igual ao grupo com 0% Duroc, ambos alcangando o peso
de abate de 110 kg, aos 185 dias de idade. Esses autores ainda relataram PCQ igual
entre os dois grupos genéticos e entre os dois sexose menor ET nas carcagas das fémeas
e também no grupo com 0% Duroc.

Na suinocultura industrial, os métodos mais utilizados para alterar a relacéo
carne/gordura nas carcagas sa0 0 aumento do peso de abate e a modificacdo do regime
nutricional. Como em todos os mamiferos monogastricos produtores de carne, no suino
a elevacdo do peso de abate e, consequentemente, do PCQ promove acréscimo de
gordura subcutanea (ET) (BEATTIE et al., 1999; BLANCHARD et al., 1999) e da
gordura contida no pernil, na paeta, no costado e na barriga (AALHUS e al., 1991;
DOESCHL-WILSON et al., 2005; CORREA et al., 2006), conseqlientemente piorando
a relacéo carne/gordura na carcaga como um todo (WEATHERUP et al., 1998). Ao
descrever a taxa de agregacao proporcional de trés depositos de gordura em crescentes
pesos de abate, Kolstad (2001) demonstrou gque até os 50 kg a participacdo porcentual
da ET diminui e que a das gorduras inter e intramuscular aumenta na carcaga. A partir
dai até o abate aos 105 kg, a participacdo porcentual da ET volta a crescer, com menor
impeto em suinos da raga Landrace e mais acentuadamente nagqueles da ragca Duroc,
produzindo carcacas com maior quantidade de gordura neste ultimo.

Quando ha aproximagdo entre os PCQ aqui praticados e os encontrados nas
demais investigacbes, 0s resultados apresentam maior sSimilaridade para as
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caracteristicas de carcaca. Ao trabalharem com pesos de abate muito semelhantes aos do
presente experimento, Cisneros et al. (1996) mostraram ndo haver diferenca
significativa no PCQ entre machos castrados e fémeas de dois grupos genéticos com e
sem Duroc, e também maior ET no grupo com Duroc do que no grupo sem Duroc. Estes
resultados sdo, de certaforma, diferentes dos encontrados por Latorre et al. (2003a), em
que suinos abatidos aos 129 kg de peso vivo produziram carcagas com iguais PCQ entre
grupos com 50, 25 e 0% Duroc, mais pesadas nos machos castrados do que nas fémeas
e com menor ET nos grupos genéticos com 50 e 25%, comparados ao grupo com 0%
Duroc. Ao investigarem animais abatidos aos 117 kg e com 50 e 0% de Duroc, Latorre
et al. (2003b) concluiram ndo haver diferenca no PCQ entre 0s grupos genéticos e nem
entre machos castrados e fémeas. Nessa mesma investigagéo, a ET do grupo genético
com 50% Duroc foi igual a do grupo com 0% Duroc e maior nos castrados do que nas

fémeas.

3.2. Andlise da qualidade do pernil dentro do peso de abate de 130 kg

Na Tabela 6 es80 0s resultados para as caracteristicas de qualidade do pernil
analisadas dentro do grupo de suinos abatidos no peso de 130 kg. Nenhuma das
caracteristicas avaliadas foi afetada pela interagdo entre grupo genético e sexo. De
forma previsivel, o PB acompanhou os resultados verificados para o PCQ, isto & o
grupo WIWI apresentou o maior PB entre todos os grupos. Por suavez, o PB do DUDU
também foi menor, porém ndo diferiu significativamente do PB dos grupos DULA e
DULL. A mesma tendéncia entre PCQ e PB ndo foi observada entre os sexos, ja que as
fémeas possuiram um PCQ iguad a0 dos machos, mas produziram um PB
significativamente mais pesado.

Comparando dois grupos, respectivamente com 0 e 25% de Duroc, com PCQ
praticamente igua ao do presente experimento, Cisneros et al. (1996) também
mostraram PB maior nas fémeas do que nos machos, porém igua entre 0s grupos
genéticos. Este resultado é diferente do apresentado por Latorre et al. (2004), que
obtiveram PB igual para fémeas e machos, com carcacas pesando 97,1 kg. Da mesma
forma que para o PB, no presente trabalho o PR também foi maior nas fémeas do que
nos machos, o que contrasta com o apresentado por Cisneros et al. (1996) e Latorre et
al. (2003b), que ndo observaram diferenca entre 0s sexos para esta caracteristica do

pernil.
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Tabela6 — Média * erro-padréo das caracteristicas do pernil dos suinos abatidos aos 130 kg

Caracteristicas Grupos Genéticos Sexo
do Pernil DUDU DULA DUWI DULL WIWI Machos Fémeas

PB (k) 14,90+0,08 © 15,16+0,07 15,32+0,11 ° 15,20+0,08 © 15,96+0,14 2 15,09+0,05 2 15,34+0,07 °
(89) (123) (60) (109) (34) (236) (180)

PR (kg) 10,69+0,06 ° 10,80+0,05 ° 10,95+0,09 ° 10,79+0,08 ° 11,31+0,102 10,700,042 11,01+0,05 °
(89) (123) (60) (108) (34) (236) (180)

EEX (mm) 29,86+0,99 2 26,67+0,83° 23,68+1,14 ° 25,95+0,85 24,30+1,59 28,29+0,60 2 24,25+0,67 °
(89) (123) (60) (109) (34) (236) (180)

EIN (mm) 4,55+0,34 2 4,52+0,26 4,82+0,57 ° 4,26+0,27 2 3,95+0,44 2 5,36+0,25 * 3,28+0,12°
(89) (123) (60) (109) (34) (236) (180)

P L 5,569+0,02 2 5,55+0,01 2 5,59+0,02 ? 5,58+0,02 5,58+0,02 2 5,58+0,01 2 5,57+0,01 2
(89) (123) (60) (109) (34) (236) (180)

COR12 54,47+0,54 ° 54,23+0,36 ° 56,81+0,65 ¥ 55,40+0,66 ™ 58,23+1,02 2 55,00+0,39 2 56,68+0,36 2
(89) (123) (60) (109) (34) (236) (180)

GIM (%) 3,15+0,25 2 1,93+0,15° 2,09+0,12° 1,85+0,23° 1,81+0,15° 2,32+0,132 2,020,122
(26) (29) (45) (20) (23) (73) (70)

DUDU = Duroc x Duroc.
DULA = Duroc x Landrace.
DUWI = Duroc x Large White.

DULL = Duroc x (Landrace x Large White).

WIWI = Large White x Large White.
(n) = nimero de observagdes.
aP¢ Médias seguidas de mesmalletra nalinha, dentro de grupo genético e sexo, ndo diferem entre si, a 5% de probabilidade pelo teste de SNK.

PB = peso bruto.
PR = peso refilado.

EIN = espessura da gordura interna.
EEX = espessurada gordura externa.

Mdsculo Semimembranosus (Cox80-mole).

’Escala Gdfo de 0 a100: Quanto maior o valor, mais clara esta a superficie do musculo.
GIM = gordura intramuscular.
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Entre os grupos genéticos, apenas o WIWI diferiu dos demais, tendo sido o mais
pesado. Isto acontece por que a caracteristica PR ndo € propria do pernil, sendo definida
pelo padréo anatémico que o pernil deve possuir antes de prosseguir para a fabrica de
presuntos maturados. Portanto, apds o refile, as pegas passam a ser bastante semel hantes
no formato e no peso. Houve efeito significativo de grupo genético para a EEX, e este
foi demonstrado quando da comparacdo do grupo DUDU com os demais. Além desse
grupo genético, apenas entre os grupos DULA e DUWI houve diferenca significativa
para a EEX. Resultado diferente foi demonstrado por Latorre et al. (2003b), que
relataram ndo haver diferenca na EEX entre grupos genéticos com 50, 25 e 0% de
Duroc, abatidos, em média, aos 129 kg.

De acordo com o esperado, a EEX foi significativamente afetada pelo sexo dos
animais, com as fémeas apresentando valor médio inferior a0 dos machos. Resultados
semelhantes j& haviam sido demonstrados por Latorre et al. (2003a,b, 2004) em suinos
abatidos aos 117 e 133 kg, em que as fémeas também apresentaram EEX média
significativamente menor do que a dos machos castrados. Este efeito de sexo foi
posteriormente confirmado no estudo de Correa et al. (2006), no qual fémeas Duroc x
(Landrace x Large White) também apresentaram EEX significativamente menor que a
dos machos cruzados, ambos abatidos com 125 kg.

Diferentemente da EEX, ndo houve efeito (p>0,05) de grupo genético para a
EIN, ou sgja, todos os cruzamentos apresentaram meédias de EIN estatisticamente iguais
entre si. Entretanto, a EIN também foi afetada pelo sexo, com 0os machos, mais umavez,
apresentando valor médio significativamente (p<0,05) maior que o das fémeas. Os
resultados obtidos no presente experimento, aliados aos das demais investigacoes,
confirmam a aptiddo de as fémeas suinas produzirem carcagas e cortes
significativamente mais magros do que os machos, no peso de abate entre 120 e 130 kg.
O fato de ter havido efeito de grupo genético apenas paraa EEX, e ndo paraaEIN, pode
ser explicado pelo alto coeficiente de variacdo (CV) desta Ultima caracteristica.
Gerdmente, altos CV impedem a deteccdo de diferencas entre tratamentos. Neste caso,
com CV de 72,18%, a EIN ndo apresentou diferenca significativa entre os grupos
genéticos. Por sua vez, a EEX apresentou CV de 35,06 (Tabela 4), ou sgja, um pouco
menor que a metade do CV daEIN.

N&o houve efeito de sexo (p>0,05) para PH e COR, assim como também néo
houve efeito da interagdo grupo genético x sexo para essas duas caracteristicas. O grupo
genético afetou apenas a COR (p< 0,05), mas ndo o PH, que foi igual (p>0,05) entre os
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grupos. O pH, € um dos critérios de qualidade muscular mais fregiientemente avaliado
em estudos que envolvem carcagas suinas. Quando medido ap6s o resfriamento, a
variacdo do pH € determinada majoritariamente pelos efeitos de dia de abate
(HAMBRECHT et al., 2003, 2004), pela interacdo entre a quantidade de energia no
momento do abate e os genes RYR1 e PRKAG3 (HOCQUETTE et al., 1998) e pelo
tipo de fibra predominante no musculo avaliado (RYU e KIM, 2005).

Em suinos abatidos pesados, o pH do pernil que se destina a producdo de
presuntos maturados é muito importante. No inicio, o pH afeta a maturacéo, interferindo
na difusdo da umidade ap6s a salga, e, no final, influencia o sabor e a textura. Vaores
de pH nos musculos Semimembranosus € Biceps femoris abaixo de 5,56, antes da salga,
estdo relacionados a aparéncia pastosa e ao paladar ndo atraente em presuntos prontos
para o consumo (GOU et al., 2002; GARCIA-REY et al., 2004). Nas investigacOes de
Latorre et al. (2003a,b, 2004), o pH do musculo Semimembranosus de suinos, aos 116,
124 e 133 kg no abate, foi constantemente maior em castrados (5,77 a 5,88) do que em
fémeas (5,61 a 5,79), apresentando valores bem acima dos aqui descritos para ambos os
sexos (Tabela 6). Assim como a luminosidade (cor), o pHy foi menor em machos

castrados do que em fémeas no Longissimus € igual N0 Semimembranosus, quando
avaliados em carcagas de 86,2 kg (SATHER et al., 1991; GARCIA-MACIAS et al.,
1996; LEBRET et al., 2001) e também em carcacas de 98,5 kg (CISNEROS et al.,
1996). Igualmente aos presentes resultados, Monin et al. (1999) e Correa et al. (2006)
também ndo evidenciaram diferenca significativa na luminosidade e no pH do musculo
Longissimus de uma geracéo F2 Duroc x Large White, abatidos, respectivamente, aos
107, 115 e 125 kg. Candek-Potokar ef al. (2002) também ndo mostraram diferencas
significativas entre machos e fémeas para os valores de pH e luminosidade nos
muscul0s Semimembranosus € Biceps femoris. Utilizando suinos pouco mais leves do
gue os do presente experimento, Blanchard et al. (19996) demonstraram ndo haver
diferenca significativano pH de Longissimus € Biceps femoris com ainclusdo de 0, 25 e
50% de Duroc. Contrariando as expectativas, ainclusdo de Duroc na proporcéo de O, 50
e 100% diminuiu o valor do pH no musculo Longissimus em carcagas com peso médio
de 74,5 kg, como constatado nos estudos de Channon er al. (2004). Assm como
relatado por WARRISS et al. (1990), no presente experimento machos castrados e fémeas
ndo diferiram paraavariavel COR. Nos grupos WIWI e DUWI, a superficie do muasculo
Semimembranosus se mostrou significativamente (p<0,05) mais clara do que nos
demais grupos, exceto na comparagdo entre DUWI e DULL, cujos valores de
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luminosidade foram iguais (p>0,05). Os menores valores de luminosidade, isto &,
coloragdo mais escura, foram obtidos nos grupos DUDU e DULA, porém ambos ndo
diferiram do valor encontrado no grupo DULL (Tabela6).

A intensidade da cor na carne suina refrigerada € dependente do contelido de
pigmentos (mioglobina e hemoglobina) no musculo, bem como da proporcgéo relativa de
suas diversas formas quimicas (deoxi — Mb ou Hb, oxi — MbO2 ou HbO,, e meta -
MetMb ou MetHb). A concentracdo desses pigmentos € maior nos muscul os formados
predominantemente por fibras do tipo | ou B red (masculos vermelhos). Por sua vez, a
oxidacdo desses pigmentos, que é dependente do consumo de oxigénio mitocondrial e
da queda do pH pos mortem, interfere na luminosidade avaliada na superficie de
muscul os recém-cortados (HOCQUETTE et al., 1998). A queda mais acentuada do pH
resulta em aumento da palidez e em conseguiente aumento dos valores da escala Gdfo.
De acordo com van der Wal et al. (1992) e Jones et al. (1993), a variagdo da GIM no
musculo Longissimus também interfere na leitura da luminosidade nas escalas CIE L*,
Hunter € Minolta Y, X, y. Invariavelmente, quanto maior a GIM, mais a leitura da cor €
direcionada para o branco, ou € maior o valor de L* nas escalas Hunter, Minolta e Géfo.
Entretanto, quando estd abaixo de 1,6% nos muasculos Longissimus €
Semimembranosus, a GIM parece ndo influenciar os valores de luminosidade
(LINDAHL et al., 2001). Ainda segundo esses autores, mais de 86% da variacdo do
valor L (luminosidade) em mulsculos Longissimus € Biceps femoris € devido a
quantidade e a forma quimica dos pigmentos, com pouca ou sem participacdo da
reflexd@o interna daluz. O contelido de pigmentos heme, especialmente mioglobina, e as
formas MetMb e MbO so os parametros de cor gue mais contribuem para esta variacéo
(WARRISS, 1990).

Comparando trés populagdes F1 Hampshire, Landrace e Large White, Lindahl et
al. (2001) constataram menor valor L (mais escuro) no Biceps femoris apenas nos
Hampshire, ndo havendo diferenca entre os grupos Large White e Landrace. Ainda
nesse trabalho, a quantidade de MbO, e MetMb foi superior em ambos os muscul os nos
Hampshire g inversamente, a quantidade de Mb foi menor dentro deste grupo. Mesmo
em genétipos do RYR1 (NN, Nn e nn), nem o valor de L e tampouco o pH foram
diferentes no musculo Longissimus em fémeas comerciais com trés distintos pesos de
abate (100, 120 e 140 kg) (DEPREAUX et al., 2002).

Embora maior nos machos castrados, a diferenca na GIM entre os dois sexos foi

ndo significativa (p>0,05). Entretanto, houve efeito de grupo genético nos resultados
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obtidos, mas apenas 0 grupo genético DUDU apresentou diferenca significativa e com
valores sempre maiores, quando comparado aos demais grupos. Para essa caracteristica,
inconsistentes resultados tém sido obtidos em estudos que envolvem tratamentos
nutricionais ou genéticos. Por exemplo, quando abatidos aos 106 kg, a GIM das fémeas
foi menor que a dos machos castrados no trabalho de Nuernberg et al. (2005) e igual no
experimento de D’Souza e Mullan (2002). Em estudos com trés grupos genéticos,
Affentranger et al. (1996), demonstraram que a GIM no Longissimus foi superior no
grupo com 50% Duroc, quando comparado aos demais dois grupos sem Duroc. De
acordo com Blanchard et al. (1999b), a inclusdo de 25 e 50% de Duroc também
contribui significativamente para o aumento da GIM no musculo Longissimus. Em outra
comparagdo entre duas populacdes F;, a GIM foi significativamente maior no musculo
Longissimus da Duroc comparada a F, Landrace (MASON et al., 2005).

Paraaindistria, avariagdo da GIM em determinados muscul os do pernil é mais
relevante do que a propria média. Diferentes quantidades de GIM na musculatura do
pernil influenciam o paladar do presunto ao fim da maturacéo, por meio da absor¢éo
irregular de sal, concomitante ao sabor pastoso, associado ao excesso de gordura na
fatia consumida. Menor variagdo da GIM significa melhor difusdo de sal durante a
maturacdo muscular, resultando em maior uniformidade no sabor das diferentes partes
do presunto acabado. Segundo Gerbens (2004), a variacdo fenctipica da GIM pode
diminuir em populacdes de suinos em que exista selegdo a favor dos genes FABP3 e
FABP4. Na populagdo utilizada no presente experimento, ndo houve sele¢éd para os genes
FABP3 e FABP4 e a amplitude da GIM (Tabela 4) foi, por exemplo, menor do que a
mostradapor Foury et al. (2005) em suinosLargeWhitex Duroc abatidos aos 104 + 7 kg.

As correlacdes entre as caracteristicas de carcaca e do pernil em todos os suinos
abatidos aos 130 kg, ou apenas dentro de cada grupo genético, estdo nas Tabelas 7, 8 e
9. Para a mesma caracteristica, o valor de r é diferente dentro de cada grupo genético.
Conforme o esperado, nos resultados deste e de outros trabalhos (SWATLAND, 1984;
DOESCHL-WILSON et al., 2005), as correlagtes entre PCQ, PB e PR foram altas e
significativas (p<0,05). Um outro destaque € a correlacdo entre ET e GIM, que foi
significativa nos grupos DULL e DUDU e ndo-significativa nos demais grupos. A
correlacdo entre ET e GIM agui apresentada foi maior do que a mostrada por Newcom
et al. (2005) e Suzuki et al. (2005), em uma populagdo de Durocs. Esses autores
encontraram correlagdes de 0,32 e 0,21 entre ET e GIM, portanto menor do que as

correlagbes do presente experimento. A existéncia da associacdo entre ET e GIM
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Tabela 7 — Coeficientes de correlacdo r, valor p e nimero de observacdes (n) entre as caracteristicas da carcaca e do pernil aos 130 kg (diagonal

inferior = em toda a populagao e diagonal superior = somente no grupo genético DUDU)

PCQ ET PM PB PR EIN EEX PH COR GIM
0,174 -0,022 0,670 0,473 -0,003 -0,179 -0,035 -0,010 0,309
PCQ 0,0495 0,7994 0,0001 0,0001 0,9763 0,1005 0,7461 0,9259 0,1504
(128) (128) (85) (85) (85) (85) (85) (85) (23)
0,120 -0,759 -0,066 -0,150 0,085 0,238 0,050 0,062 0,580
ET 0,0031 0,0001 05479 0,1692 0,4344 0,0278 0,6489 05696 0,0037
(598) (128) (85) (85) (85) (85) (85) (85) (23)
0,039 0,615 0,117 0,114 -0,105 0,275 -0,024 0,100 -0,496
PM 0,3369 0,0001 02825 02959 0,3380 0,0108 08213 03595 00161
(598) (600) (85) (85) (85) (85) (85) (85) (23)
0,762 -0,110 0,195 0,798 -0,156 -0,170 0,013 0,035
PB 0,0001 0,0282 0,0001 0,0001 0,1430 0,1094 0,9029 07411 ND
(397) (397) (397) (89) (89) (89) (89) (89)
0,671 -0,201 0,217 0,855 0,215 0,217 -0,081 0,033
PR 0,0001 0,0001 0,0001 0,0001 0,0422 0,0410 0,4490 0,7553 ND
(396) 3% (396) (414) (89) (89) (89) (89)
0,026 0,140 -0,118 -0,080 -0,175 0,024 0,029 0,248
EIN 0,5972 0,0051 00184 01021 0,0003 08187 07871 00190 ND
(397) (397) (397) (415) (414) (89) (89) (89)
-0,148 0,207 -0,243 -0,141 -0,139 -0,032 0,082 -0,294
EEX 0,0031 0,0001 0,0001 0,0040 0,0046 0,5094 0,4407 0,0051 ND
(397) (397) (397) (415) (414) (415) (89) (89)
-0,041 -0,024 0,081 -0,210 -0,032 0,052 0,012 0,172 ND
PH 0,413 0,625 0,1042 06598 05111 0,2835 0,7924 01070
(397) (397) (397) (415) (414) (415) (415) (89)
0,084 -0,029 0,114 0,065 0,032 0,143 -0,298 0,348
COR 0,0911 0,5609 00221 0,1836 0,5055 0,0033 0,0001 0,0001 ND
(397) (397) (397) (415) (414) (415) (415) (415)
0,121 0,228 -0,108
GIM 01873 0,0124 02392 ND ND ND ND ND ND
(119) (119) (119)

ND = ndo-disponivel.
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Tabela 8 — Coeficientes de correlacéo r, valor p e nimero de observactes (n) entre as caracteristicas da carcaca e do pernil aos 130 kg (diagonal

inferior = Somente no grupo genético DULA e diagonal superior = somente no grupo genético DULL)

PCQ ET PM PB PR EIN EEX PH COR GIM
0,114 0,044 0,774 0,731 0,003 0,027 -0,153 -0,043 0,259
PCQ 0,1894 06113 0,0001 0,0001 0,9755 0,7835 01181 0,6598 0,3499
(133) (133) (105) (104) (105) (105) (105) (105) (15)
0,227 -0,589 -0,095 -0,167 0,043 0,163 -0,04289 0,038 0,516
ET 0,0040 0,0001 0,3340 0,0891 0,6616 0,0956 0,6640 0,6955 0,0484
(159) (135) (105) (104) (105) (105) (105) (105) (15)
0,028 0,537 0,248 0,229 -0,025 -0,366 0,144 0,037 -0,016
PM 0,7196 0,0001 0,0105 0,0189 0,7943 0,0001 01412 0,7042 0,9546
(159) (159) (105) (104) (105) (105) (105) (105) (15)
0,760 0,013 0,167 0,892 -0,084 -0,091 -0,136 -0,067
PB 0,0001 0,8895 00724 0,0001 0,3844 0,3455 0,157 0,4851 ND
(116) (116) (116) (108) (109) (109) (109) (109)
0,687 -0,145 0,300 0,865 -0,174 -0,083 -0,153 -0,132
PR 0,0001 0,1191 0,0010 0,0001 0,0701 0,3906 01122 01708 ND
(116) (116) (116) (123) (108) (108) (108) (108)
0,126 0,222 0,227 0,075 -0,002 0,020 0,065 0,147
EIN 01776 0,0162 00139 0,4088 0,9789 0,8354 0,4982 01260 ND
(116) (116) (116) (123) (123) (109) (109) (109)
-0,088 0,115 -0,086 -0,004 0,003 -0,212 -0,020 -0,150
EEX 0,3471 0,2159 03544 0,9601 0,9704 0,0183 08288 01191 ND
(116) (116) (116) (123) (123) (123) (109) (109)
-0,051 -0,244 0,240 0,028 0,164 -0,112 0,028 0,479
PH 0,5854 0,0083 0,0093 0,7525 0,0693 0,2166 0,7565 0,0001 ND
(116) (116) (116) (123) (123) (123) (123) (109)
-0,101 -0,145 -0,010 -0,182 -0,102 0,083 0,279 0,286
COR 0,2771 0,1188 09074 0,0429 0,2596 0,3584 0,0018 0,0013 ND
(116) (116) (116) (123) (123) (123) (123) (123)
-0,140 -0,076 -0,146
GIM 0,5035 0,7179 0,4834 ND ND ND ND ND ND
(25) (25) (25)

ND = ndo-disponivel.
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Tabela9 — Coeficientes de correlacéo r, valor p e nimero de observagdes (1) entre as caracteristicas da carcaca e do pernil aos 130 kg (diagonal

inferior = somente no grupo genético DUWI e diagonal superior = somente no grupo genético WIWI)

PCQ ET PM PB PR EIN EEX PH COR GIM
0,052 0,136 0,809 0,626 0,118 0,366 0,020 0,406 -0,202
PCQ 0,6806 02856 0,0001 0,0001 05179 0,0391 09105 00211 03912
(63) (63) (32) (32) (32) (32) (32) (32) (20)
0,203 -0,334 0,171 -0,086 0,099 -0,012 -0,110 0,200 -0,245
ET 0,0293 0,0074 03486 06388 05867 0,9455 05455 02722 0,2964
(115) (63) (32) (32) (32) (32) (32) (32) (20)
-0,039 -0,601 0,132 0,126 0,007 -0,034 0,155 0,311 0,235
PM 0,6751 0,0001 0,4700 0,4917 0,9688 0,8504 03959 00829 03179
(115) (115) (32) (32) (32) (32) (32) (32) (20)
0,750 -0,067 -0,017 0,807 0,024 -0,089 0,009 0,238
PB 0,0001 06105 08966 0,0001 08923 06161 09578 01749 ND
(59) (59) (59) (34) (34) (34) (34) (34)
0,701 -0,167 0,034 0,814 -0,226 -0,059 -0,081 0,020
PR 0,0001 0,2039 07936 0,0001 0,1968 0,7370 06456 09103 ND
(59) (59) (59) (60) (34) (34 (34 (34
-0,081 0,217 -0,069 -0,251 -0,366 0,146 -0,026 0,391
EIN 05377 0,0983 05985 00523 00039 0,4076 0,8835 0,0221 ND
(59) (59) (59) (60) (60) (34) (34) (34)
-0,186 0,256 -0,242 -0,179 -0,159 -0,010 -0,068 -0,177
EEX 0,1576 0,0502 0,0647 0,1690 0,2234 0,9340 0,6992 03160 ND
(59) (59) (59) (60) (60) (60) (34) (34)
0,221 0,270 -0,162 0,056 -0,006 0,446 0,006 0,396
PH 0,0922 0,0383 02179 06704 0,9603 0,0003 0,9617 0,0204 ND
(59) (59 (59 (60) (60) (60) (60) (34
0,312 0,106 0,115 0,209 0,135 0,053 0,512 0,414
COR 0,0159 0,4223 03822 01084 03024 0,6822 0,0001 0,0010 ND
(59) (59) (59) (60) (60) (60) (60) (60)
0,106 -0,075 0,265
GIM 0,5356 0,6625 01181 ND ND ND ND ND ND
(36) (36) (36)

ND = ndo-disponivel.
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representa uma vantagem para a industria, podendo a ET obtida pela tipificacdo das
carcagas ser usada para selecionar pernis com adequadas quantidades de GIM para
maturacdo. Da mesma forma, a ata correlacdo positiva entre PCQ e PB facilita a
selecdo, ainda na linha de abate, de carcagcas com pernis de pesos dentro da faixa
desgjada pela fabrica de maturados. Por razdes operacionais do presente trabalho, a
correlagcdo entre cor e GIM no musculo Semimembranosus ndo foi estabelecida, isto &,

estas duas variaveis ndo foram medidas nos mesmos pernis.

3.3. Anadlise da qualidade da carcaga e do pernil dentro do peso de abate 160 kg

Na Tabela 10 estéo os resultados para 0 grupo de suinos abatidos aos 160 kg.
N&o houve efeito da interacdo entre grupo genético e sexo para nenhuma das
caracteristicas de carcaca (Apéndice 1). N&o foi evidenciado (p>0,05) efeito de sexo e
grupo genético para PCQ. As demais variaveis (ET e PM) sofreram efeito (p< 0,05) do
grupo genético e do sexo. De acordo com o esperado, a ET foi menor e a PM foi
significativamente maior (p<0,05) nas carcacas das fémeas do que na dos machos,
mostrando que, mesmo quando abatidas muito pesadas, as fémeas se mantém superior
aos machos nas caracteristicas relacionadas a rendimento de carne da carcaca e dos
cortes. Entre os grupos genéticos, a ET foi menor (p<0,05) apenas no WIWI e aPM foi
igual entre WIWI e DULL e entre DULA, DUWI eDULL.

Elevar 0 peso de abate até os 160 kg € uma pratica muito rara dentro da
suinocultura atual. A perda da eficiéncia durante a fase de terminag&o, por meio do
aumento da conversdo alimentar, pelo excesso de gordura e pelo tamanho dos cortes das
carcagas, contribui para que o peso econdmico de abate raramente ultrapasse os 130 kg.
Por isto, sdo também raras as publicacfes sobre avaliagdes da qualidade da carcaca e da
carne neste peso. Excegdes sdo encontradas na Itdlia e na Espanha, onde o abate
intencional de suinos pesados € realizado para atender as caracteristicas de qualidade de
pernis destinados a producéo de presuntos maturados.

Na Tabela 11 estéo os resultados para as caracteristicas de qualidade do pernil
analisadas dentro do grupo de suinos abatidos aos 160 kg. Mais uma vez, nenhuma das
caracteristicas avaliadas foi afetada significativamente pela interacdo entre grupo
genético e sexo. Apesar de possuirem PCQ iguais, as fémeas produziram PB
significativamente (p<0,05) mais pesado do que os machos castrados, porém ndo houve

diferenca significativa entre 0s grupos genéticos para esta caracteristica. Assim como
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Tabela 10 — Médias + erro-padréo das caracteristicas de carcaca dos suinos abatidos aos 160 kg

Caracteristicas de Grupos Genéticos Sexo

Carcaca DULA DUWI DULL WIWI Machos Fémeas

PCO (k) 116,74+0,682 115,41+0,79 2 116,40+0,65 2 114,87+1,612 116,20+0,47 2 116,00+0,73 2
(114) (85) (111) (31) (222) (119)

ET (mm) 23,93+0,58"° 24,61+0,78° 22,78+0,57° 19,72+0,95° 24,89+0,45° 20,45+0,45"
(114) (85) (111) (31) (222) (119)

53,27+0,572 52,700,732 54,82+0,62 ® 56,81+1,06 ° 52,59+0,432 56,51+0,52

PM (mm)

(114) (85) (111) (31) (222) (119)

DULA = Duroc x Landrace.
DUWI = Duroc x Large White.

DULL = Duroc x (Landrace x Large White).
WIWI = Large White x Large White.

(n) = nimero de observagoes.

2P M édias seguidas de mesma letra nalinha, dentro de grupo genético e sexo, ndo diferem entre si, a 5% de probabilidade.

PCQ = peso dacarcaga quente (eviscerada, sem rabo, sem cabega, sem a gordura da cavidade abdominal e sem os pés dianteiros).
ET = espessura de toucinho.

PM = profundidade do musculo Longissimus lumborum (“lombao”).
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Tabelall — Média + erro-padrdo das caracteristicas do pernil dos suinos abatidos aos 160 kg

Caracteristicas Grupos Genéticos Sexo
do Pernil DULA DUWI DULL WIWI Machos Fémeas

PB (ko) 18,59+0,21 2 19,07+0,41 2 18,60+0,212 19,760,452 18,43+0,162 19,25+0,23 b
9 (36) (18) (33) (7) (55) (39)

PR (kg) 12,92+0,15 2 13,12+0,29 2 12,82+0,15 2 13,88+0,42 ° 12,82+0,12 2 13,24+0,17°
(36) (18) (33) (7) (55) (39)

EIN (mm) 6,88+0,68 2 6,05+0,84 2 6,46+0,91 2 5,11+1,092 7,67+0,672 4,71+0,36 °
(36) (18) (33) (7) (55) (39)
b i b i i 1 i i ki 1 i 1 b i 1 i i- 1

EEX (mm) 2451+1,00% 22.38+1,18°2 22,65+1,032 19,68+2,63 2 24,31+0,752 21,36+0,97 P
(36) (18) (33) (7) (55) (39)
l 1 -_— 1 1 i b 1 i b 1 i b 1 i b 1 i 1

H 5,69+0,022 5,65+0,03 2 5,66+0,03 2 5,68+0,02 2 5,66+0,02 2 5,68+0,02 2
P (36) (18) (33) (7) (55) (39)
1,2 b i 1 b i 1 b i 1 b i 1 b i 1 1 i H

COR 57,40+0,74 2 55,59+0,89 2 56,56+0,72 2 56,87+1,232 55,92+0,54 2 57,85+0,64 °
(36) (18) (33) (7) (55) (39)

GIM® (%) 2,28+0,112 2,26+0,12 2 2,32+0,11 2 2,25+0,20 2 2,37+0,082 2,10+0,09 °
(60) (43) (55) (17) (117) (58)

Médias seguidas de mesma letra na linha, dentro de grupo genético e sexo, ndo diferem entre si, a 5% de probabilidade.

DULA = Duroc x Landrace.
DUWI = Duroc x Large White.

DULL = Duroc x (Landrace x Large White).
WIWI = Large White x Large White.

PB = peso bruto.
PR = peso refilado.

EIN = espessura da gordurainterna.
EEX = espessura da gordura externa.
YMusculo Semimembranosus (coxao-mole).
% Escala Géfo de 0 a100: Quanto maior o valor, mais clara a superficie do musculo.

GIM = gorduraintramuscular.
(n) = nlmero de observacOes.
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nos suinos abatidos aos 130 kg, aos 160 kg o PR foi maior (p<0,05) no grupo WIWI e
nas fémeas. Nas medidas de EIN e EEX também houve efeito de sexo, sendo ambas
significativamente (p<0,05) menores nas fémeas. Entre os grupos genéticos, aEIN e a
EEX n&o apresentaram diferencas significativas. Os valores da EEX agui apresentados
sd0 ligeiramente inferiores aos mostrados por Bochicchio ez a/. (2005) em suinos Duroc
x Large White abatidos aos 170 kg.

Investigando o aumento linear em 0, 25 e 50% de Duroc na composi¢éo de suinos
Duroc x (Large White x Landrace) abatidos aos 171,06 kg de média, com
correspondentes 135,64 kg de peso de carcaga, Sabbioni et al. (2002) verificaram
auséncia do efeito do incremento de Duroc no PCQ, mas ab mesmo tempo relataram
tendéncia (p=0,09) para diminui¢do no peso médio do pernil & medida que aumenta a
proporcdo de Duroc nos cruzamentos. Por outro lado, Lo Fiego et al. (2005)
demonstraram aumento significativo no PB de suinos Large White x Landrace abatidos,
pesados dos 151,3 aos 175,6 kg.

As médias de pH ndo foram influenciadas pelo sexo e tampouco pelo grupo
genético dos suinos. Situacdo semelhante ocorreu para as médias de cor, em que houve
efeito significativo apenas de sexo. Neste, 0os machos apresentaram valor médio inferior
a0 das fémeas, 0 que se traduz em uma superficie mais escura do musculo
Semimembranosus para 0S machos ou mais clara para as fémeas. A GIM também néo
foi afetada por grupo genético, entretanto foi observada diferenca significativa entre os
sexos dos suinos abatidos para esta caracteristica, sendo a média dos machos castrados
maior (p<0,05) que a das fémess.

Nos trabalhos de Cilla et al. (2006), os valores do pH (5,71) e GIM (4,42%) do
musculo Semimembranosus em carcagas de 100 kg de grupos genéticos Duroc x
(Landrace x Large White) foram mais altos que os aqui apresentados. O incremento
linear de 10% de Duroc ndo afetou significativamente os valores do pH e da
luminosidade no musculo Semimembranosus de suinos abatidos aos 171 kg
(SABIONNI et al., 2002). Por sua vez, Virgili et al. (2003) demonstraram significativa
diminuicdo no pH do Semimembranosus entre suinos abatidos aos 143,6 e 181,8 kg.
Segundo esses autores, o pH mais alto nos suinos mais leves (e mais jovens) pode ser 0
reflexo do maior consumo de glicogénio durante o pré-abate. Por possuirem carcaca
maior e mais gorda, a transferéncia de calor pode ser suprimida durante o resfriamento
convencional das carcagas, favorecendo o metabolismo anaerdbico prolongado,

associado a queda mais rapida do pH muscular post-mortem. Investigando possiveis
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diferencas entre grupos genéticos Duroc, Landrace e Large White abatidos com
155,6 kg, Schivazappa et al. (2002) encontraram GIM significativamente maior no
grupo Duroc, porém com alto coeficiente de variacdo (38,96%), €, a0 mesmo tempo,
pH significativamente maior no grupo Landrace, ambos avaliados no musculo
Semimembranosus.

As correlagdes entre as caracteristicas de carcaca e do pernil em todos os suinos
abatidos aos 160 kg, ou somente dentro de cada grupo genético, estdo nas Tabelas 12,
13 e 14. Como esperado, existe uma alta e positiva correlagéo entre 0o PCQ e o PPB em
todas as situactes. De fato, a passagem do peso de abate de 130 para 160 kg aumentou o
r entre PCQ e o PPB. Diferentemente do esperado, ndo houve correlacéo significativa
entre EIN e EEX. Apesar de ndo ser alta, a correlagcdo entre pH e cor se manteve
consistente entre 0s grupos e 0s pesos de abate, sendo sempre positiva e significativa.
Resultados semelhantes nos musculos Semimembranosus € Biceps femoris, de pernis
destinados para maturacéo, foram encontrados por Chizzolini et al. (1996). Por sua vez,
Huff-Lonergan et al. (2002) conseguiram evidenciar coeficientes de correlagdo maiores
entre cor e pH nos musculos Longissimus € Semimembranosus de uma populagdo F2
Berkshire x Large White, abatida aos 110 kg.

Em cruzamentos comerciais de abate, a deposicdo de gordura na carcaga como
um todo e no pernil em particular tende a aumentar com a elevacéo do peso corporal
(AALHUS et al., 1991; GARCIA-MACIAS et al., 1996; BEATTIE et al., 1999;
VIRGILI et al., 2003). Entretanto, quando do aumento do peso de abate, a diferenca na
quantidade de gordura no pernil € menor do que a observada nos outros cortes primérios
da carcaca e esta diferenca €, por exemplo, dependente da linhagem (ou raca), do sexo e
do ganho de peso diario até o abate (D"SOUZA et al., 2004; CORREA et al., 2006).
Trabalhando com quatro distintos grupos genéticos com peso de abate de 150 kg,
FRANCI et al. (2001) estabeleceram que, utilizando andlise multivariada, as
associacOes entre os diferentes depdsitos de gordura da carcaca s@0 mais bem
evidenciadas, comparadas as correlacbes lineares simples.  Existem crescentes
evidéncias nas quais as correlagdes entre ET e o contelido total de gordura na carcaca
tém diminuido devido a selecdo fenotitipa para uma sempre menor ET. Esta selecdo
continua pode ter inclusive redistribuido a gordura subcuténea para outros pontos da
carcaca, aterando as correlagdes entre distintas caracteristicas de carcaca e do pernil
(D’'SOUZA et al., 2004).
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Tabela 12 — Coeficientes de correlagéo r, valor p e nimero de observagdes (1) entre as caracteristicas da carcaca e do pernil aos 160 kg (diagonal

inferior = em toda a popul agéo e diagonal superior = somente no grupo genético DULA)

PCQ ET PM PB PR EIN EEX PH COR GIM
0,327 -0,203 0,829 0,688 0,087 -0,054 0,0333 0,086 0,042
PCQ 0,0004 0,0303 00001 0,0001 06219 0,7605 0.8501 0,6266 0.7540
(114) (114) (34) (34) (34) (34) (34) (34) (57)
0,217 -0,826 0,092 -0,000 0,285 0,358 0,044 -0,260 0,278
ET 0,0001 0,0001 06011 09992 01014 0,0375 08022 0,1360 00362
(341) (114) (34) (34) (34) (34) (34) (34) (57)
-0,115 -0,812 -0,012 0,064 -0,172 -0,337 0,027 0,285 -0,243
PM 0,0323 00001 09461 0,7150 0.3300 0,0508 08755 01011 00679
(341) (341) (34) (34) (34) (34) (34) (34) 57
0,838 -0,040 0,137 0,812 -0,134 -0,164 -0,023 0,103
PB 0,0001 0.7001 0,1942 0,0001 04354 0,3368 08934 0,5498 ND
(91) (91) (91) (36) (36) (36) (36) (36)
0,759 -0,174 0,291 0,810 -0,159 -0,141 -0,001 0,095
PR 0,0001 0,097 0,0050 0,0001 03516 04111 09938 0,5806 ND
(91) (91) (91) (94) (36) (36) (36) (36)
0,041 0,199 -0,201 -0,129 -0,211 0,273 0,079 0,09
EIN 0,6981 00584 0,0556 02118 0,0408 0,1069 0,6432 05770 ND
(91) (91) (91) (94) (94) (36) (36) (36)
0,055 0,282 -0,243 -0,105 -0,020 0,160 -0,105 -0,016
EEX 0,6025 00066 0,0201 03123 0,8438 01229 05395 0,9255 ND
(91) (91) (91) (94) (94) (94) (36) (36)
-0,067 0,005 -0,048 -0,147 -0,108 0,181 -0,042 0,629
PH 0,5224 09596 0,6470 01561 02972 00796 0,6844 0,0001 ND
(91) (91 (91) (94) (94) (94) (94) (36)
0,093 -0,058 0,045 0,072 0171 0,164 0,089 0,509
COR 0,3805 05814 0,6683 04874 0,0987 01140 03931 00001 ND
(91) (91) (91) (94) (94) (94) (94) (94)
-0,011 0,215 -0,249
GIM 08813 00056 0,0013 ND ND ND ND ND ND
(164) (164) (164)

ND = ndo-disponivel.




Tabela 13 — Coeficientes de correlacéo , valor p e nimero de observagdes (1) entre as caracteristicas da carcaca e do pernil aos 160 kg (diagonal

inferior = somente no grupo genético DULL e diagonal superior = somente no grupo genético DUWI)

PCQ ET PM PB PR EIN EEX PH COR GIM
0,024 0,046 0,918 0,776 -0,280 0,179 -0,361 0,297 0,171
PCQ 08272 0,6757 0,0001 0,0001 0,2600 04760 0,1410 0,2298 02780
(85) (85) (18) (18) (18) (18) (18) (18) (42)
0,175 -0,761 0,177 -0,390 0,189 0,030 -0,285 -0,087 0,130
ET 0,0658 0,0001 0,4807 0,1090 0,4511 0,9054 0,2509 0,7299 04117
(111) (85) (18) (18) (18) (18) (18) (18) (42)
-0,091 -0,837 0,222 0,576 -0,409 0,069 -0,087 0,003 -0,272
PM 0,3396 0,0001 0,3756 0,0122 0,0915 0,7855 07289 0,9890 0,0807
(111) (111) (18) (18) (18) (18) (18) (18) (42)
0,833 -0,121 0,216 0,793 -0,288 0,223 -0,367 -0,139
PB 0,0001 05093 02341 0,0001 0,2461 03729 01336 0,5800 ND
(32) (32) (32) (18) (18) (18) (18) (18)
0,777 0,177 0,256 0,825 0,429 0,147 0,348 0,022
PR 0,0001 0,3298 0,1562 0,0001 0,0752 0,5580 0,1569 0,9300 ND
(32) (32) (32) (33) (18) (18) (18) (18)
0,194 0,099 -0,093 0,026 -0,099 -0,056 0,478 0,358
EIN 0,2851 0,5874 0,612 0,8848 0,5821 0,8241 0,0445 0,1441 ND
(32) (32) (32) (33) (33) (18) (18) (18)
0,126 0,341 -0,319 0,047 0,145 0,059 -0,227 -0,352
EEX 0,4888 0,0556 0,0751 0,7939 04183 0,7404 0,3633 01514 ND
(32 (32) (32) (33) (33) (33) (18) (18)
-0,121 0,145 -0,168 -0,253 -0,208 0,242 0,052 0,542
PH 0,5067 0,4265 03568 0,1553 02432 0,1731 07700 0,0201 ND
(32) 32 32 (33) (33) (33) (33) (18)
0,249 0,298 -0,283 0,210 0,381 0,208 0,307 0,418
COR 0,1683 0,0966 01164 0,2388 0,0283 0,2443 0,0819 0,0154 ND
(32) 32 32 (33) (33) (33) (33) (33)
0,080 0,276 0,278
GIM 05767 0,0495 0,0476 ND ND ND ND ND ND
(51) (51) (51)

ND = ndo-disponivel.
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Tabela 14 — Coeficientes de correlacdo r, valor p e nimero de observagdes (1) entre as caracteristicas da carcaca e do pernil aos 160 kg (diagonal

inferior = somente no grupo genético WIWI)

PCQ ET PM PB PR EIN EEX PH COR GIM
PCQ
0,573
ET 0,0007
(31
-0,335 -0,781
PM 0,0651 0,0001
(31) (31)
0,832 0,341 0,201
PB 0,0201 0,4540 0,6647
() (7) (1)
0,828 -0,239 0,577 0,699
PR 0,0214 0,6043 0,1743 0,0804
(1) ) (1) )
-0,069 0,549 -0,578 -0,385 -0,363
EIN 0,8828 02013 0,1738 03925 0,4234
) ) ) ) )
0,795 0,245 -0,031 0,413 0,671 0,388
EEX 0,0323 05963 0,9466 03567 0,0984 0,3891
() (7) () (7) () (7)
0,249 -0,259 0,644 0,647 0,512 -0,834 -0,206
PH 0,5891 05745 01182 01161 0,2391 0,0195 0,6564
(7) ) (7) ) (7) ) (7)
0,370 -0,468 0,500 0,341 0,623 -0,560 0,309 0,442
COR 0,4129 0,2894 0,2522 0,4530 0,1344 0,1907 0,4992 03197
) (1 ) (1 ) ) ) )
-0,105 0,374 -0,441
GIM 0,7195 0,1876 01137 ND ND ND ND ND ND
(14) (14) (14)

ND = néo-disponivel.

56




3.4. Qualidade da carcaca e do pernil no grupo de 130 + 160 kg

O terceiro grupo analisado foi formado pela juncdo dos dados de todos 0s suinos
abatidos, independentemente do peso avo-final (130 ou 160 kg). Deste conjunto foram
excluidos apenas os suinos do grupo genético DUDU 130 kg, pois este, diferentemente
dos demais, ndo possuia um grupo equivalente aos 160 kg. Os resultados obtidos dentro
de cada peso de abate (130 ou 160 kg) foram previamente discutidos, portanto aqui
estdo apresentados e discutidos os resultados somente quando houve interacdo
significativa (dupla ou tripla) entre grupo genético, peso ou sexo.

Na Tabela 15 estdo os resultados da interagdo entre grupo genético e peso de
abate, para as varidveis PCQ e COR (Tabelas 1A e 11 — Apéndice 1). Nas comparactes
dentro de cada grupo genético, o PCQ é significativamente (p<0,05) sempre diferente
entre 130 e 160 kg, umavez que nestaandlise os dados de duas popul agdes com pesosVivo
meédios divergentes (135,41 x 163,10 kg, p<0,05 foram agrupados. A cor da superficie do
musculo Semimembranosus foi diferente (p<0,05) entre os pesos apenas dentro do grupo
genético DULA. Neste grupo o valor de L foi maior aos 160 kg, quando comparado aos
130 kg. Esta pequenadiferenca pode ser creditada a diferentes quantidades de GIM, o que
aumentariaaluminosidade aos 160 kg, aos efeitas da medicéo ou, ainda, agrandediferenca
no nimero de observazdes entre 0s doi s pesospara essa caracteistica.

Na Tabela 16 estéo os resultados da interagéo entre sexo e peso de abate, para as
variaveis ET, PM e PB (Tabelas 3B, 3C e 3D — Apéndice 1). Nesta andlise, assim como
na anterior, duas populacbes com diferentes pesos de abate (135,41 x 163,10 kg,
p<0,05) foram agrupadas e as respectivas caracteristicas de carcaca e pernil comparadas
entre 0s pesos e dentro de cada sexo. Portanto, a ET foi significativamente (p<0,05)
menor aos 130 kg e o PB maior (p<0,05) aos 160 kg, tanto nos machos como nas
fémeas. J& a PM apresentou diferenca significativa (p<0,05) apenas entre os machos,
tendo sido maior na populagéo de 130 kg. Apesar de pegquena (2,99 mm), essa diferenca
foi, de certa forma, inesperada. Esse resultado pode ser creditado efetivamente ao peso
de abate ou, ainda, a0 método de mensuracdo da PM, realizado por meio de ultra-som.
Aos 160 kg, o musculo Longissimus pode possuir maior comprimento, mas ndo
necessariamente maior profundidade do que aos 130 kg. Por outro lado, € possivel que
a partir de determinada profundidade do lombo o equipamento ndo possua a precisao
necessaria para capturar a verdadeira PM, introduzindo, desta forma, tendéncia na
medida desta caracteristica.
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Tabela 15 — Médias + erro-padréo do PCQ e da cor nainteracdo peso de abate X grupo genético

DULA DUWI DULL WIWI
130 kg 160 kg 130 kg 160 kg 130 kg 160 kg 130 kg 160 kg
PCQ (k) 94,990,412  11674+0,68"° 9570+049% 11541+0,79°  9514+049°  116,40+0,65° 96,40+0,66°  114,87+161°
(159) (114) (116) (85) (132) (111) (63) (31)
COR 1 54,23+0,36°  57,40:+0,74°  56,81+0,65° 5559+0,89%  5540+0,66%  56,56+0,72%  5823+1,02%  56,87+1,232
(123) (36) (61) (18) (108) (33) (34) (7)

DULA = Duroc x Landrace.

DUWI = Duroc x Large White.

DULL = Duroc x (Landrace x Large White).

WIWI = Large White x Large White.

(n) = nimero de observagoes.

b\ édias seguidas de mesma letra na linha, dentro de cada grupo genético, ndo diferem entre si, a 5% de probabilidade.

PCQ = peso dacarcaca quente (eviscerada, sem rabo, sem cabega, sem a gordura da cavidade abdominal e sem os pés dianteiros).
YMusculo Semimembranosus (cox&o-mole).

?Escala Gdfo de 0 a 100: quanto maior o valor, mais escura esta a superficie do msculo.
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Tabela16 — Médias + erro-padrdo daET, PM e do PB nainteracdo sexo X peso de abate

Machos Fémeas
130 kg 160 kg 130 kg 160 kg

ET (mm) 19,51+0,27 2 24,89+0,45 P 16,88+0,30 2 20,45+0,45 P
(261) (222) 211) (119)

- 55,58+0,37 52,59+0,43 ° 57,62+0,40 2 56,51+0,52
(mm) (261) (222) (211) (119)

PB (k 15,17+0,06 18,43+0,16 ° 15,44+0,08 @ 19,25+0,23 °
(kg) (188) (55) (138) (39)

(n) = nimero de observaces.
2P M édias seguidas de mesma letra na linha, dentro de sexo, néo diferem entre si, a 5% de probabilidade.
ET = espessura de toucinho.

PM = profundidade do musculo Longissimus Thoracicus (“*lombo”).
PB = peso bruto do pernil.

4. Conclusoes

Trés condigdes precisam ser atendidas quando do fornecimento de pernil para a
producdo de presuntos maturados destinados aos mercados brasileiro e exterior: 1) peso
da peca bruta e consequientemente, da peca refilada rigorosamente acima de 15,0 e
10,0 kg, respectivamente; 2) espessura de gordura interna (EIN) minima de 5 mm; e
3) valores de pH e L (escala Gdfo) preferencialmente acima de 5,57 e 56,0. Na
populacéo de 130 kg ficou evidenciado que a inclusdo de genes Duroc na geragéo de
abate propicia o atendimento destas caracteristicas de qualidade, exceto pela EIN das
fémeas, que ficou abaixo do valor desgjado, mesmo aos 160 kg. N&o foi observada
nenhuma contribuicéo negativa da inclusdo do Duroc na qualidade do pernil, quando foi
comparado o grupo genético sem Duroc (WIWI) com os demais grupos com Duroc
(DUDU, DULL, DULA e DUWI). De fato, ainclusdo de genes Duroc contribuiu para
0 aumento desgjavel da EIN, ao mesmo tempo em que aumentou, de forma discreta, a
quantidade de gordura na carcaga. O aumento do peso de abate de 130 para 160 kg
conservou 0s ganhos de qualidade com a introducdo dos genes de Duroc e ainda
promoveu melhoria no pH final do pernil, elevando-o para um valor mais adequado a

para producéo do presunto maturado.
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Nivel de expressiao dos genes FABP3 e FABP4 em uma populacio de suinos
Large White X Duroc destinados a producio industrial de presuntos maturados

Resumo: Os genes FABP3 (gene da proteina de ligagdo a &cidos graxos - coragao) e
FABP4 (gene da proteina de ligacéo a &cidos graxos — tecido adiposo) estdo associados
a deposicdo de gordura intramuscular em determinadas populacdes de suinos.
Objetivou-se no presente trabalho analisar os nivels de expressdo desses genes no
musculo semimembranosus, €m uma populagdo de suinos composta por cinco grupos
genéticos (Duroc x Duroc; Duroc x Large White; Duroc x (Large White x Landrace);
Duroc x Landrace; Large White x Large White), divididos em dois sexos (machos
castrados e fémeas). Objetivou-se também avaliar a correlacdo entre os niveis de
expresséo do FABP3 e FABP/ e as caracteristicas de qualidade da carcaca e do pernil
destinados a producdo industrial de presuntos maturados. A expressdo dos genes
FABP3 e FABP4 foi analisada por meio da ¢PCR, usando a tecnologia Tagman® e
empregando o método de quantificacdo relativo (comparativo). Os resultados dos niveis
de expressdo génica foram submetidos a andlises de variancia, utilizando um modelo
contendo os efeitos de grupo genético e sexo, e as médias foram comparadas entre si
pelo teste de Student-Newman-Keuls. Houve efeito significativo de grupo genético e
interac8o entre sexo e grupo genético nos niveis de expressdo do gene FABP3, mas o
mesmo N&o ocorreu para o gene FABP/. A expressao do gene FABP3 estabelecida pela
¢PCR possibilitou distinguir o grupo genético Duroc (DUDU) do grupo Large White
(WIWI) na caracteristica porcentagem de gordura intramuscular (%GIM). Entretanto,
ndo foi possivel diferenciar por meio da ¢PCR os demais grupos genéticos entre si
(DULA, DUWI e DULL). Em todos os grupos genéticos foi encontrada correlacdo
significativa entre a expressdo dos genes FABP3 e FABP4. Entretanto, nenhuma das
caracteristicas avaliadas de qualidade da carcaca e do pernil péde ser significativamente
associada, por meio de correlagfes lineares, aos niveis de expressdo génicado FABP3 e
do FABP4 nessa popul agéo.

Palavras-chave: expressdo génica, suinos, FABP3, FABP4, melhoramento animal,
carcacga, caracteristicas.
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FABP3 and FABP4 content in a Large White X Duroc used for dry-cured ham
production

Abstract. The genes FABP3 (heart fatty acid binding protein) and FABP4 (adipocyte
fatty acid binding protein) are associated with intramuscular fat deposition in particular
pig populations. This work aimed to analyze the expression levels of these genesinthe
semimembranosus muscle of a pig population composed of five genetic groups (Duroc
x Duroc; Duroc x Large White; Duroc x (Large White x Landrace); Duroc x Landrace;
Large White x Large White), divided into two sexes (castrates and females). Another
objective was to evaluate the correlation between the levels of expression of FABP3 and
FABP4 and quality traits of carcass and ham used for dry-cured ham production.
FABP3 and FABP4 contents were analyzed by means of gPCR, using Tagman®
technology and the comparative method of relative quantification. The genic expression
results were submitted to analyses of variance, using a model containing the effects of
the genetic group and sex, and the means were compared by the Student-Newman-
Keulstest. There was asignificant effect of the genetic group and sex and genetic group
interaction on FABP3 contents but the same did not occur for the gene FABP4. The
FABP3 contents established by ¢PCR allowed distinguishing the genetic group Duroc
(DUDU) from the group Large White (WIWI) in the trait percentage of intramuscular
fat (IMF). However, it was not possible to differentiate the remaining genetic groups
(DULA, DUWI and DULL) by means of gPCR. A significant correlation between the
genes FABP3 and FABP4 expression was found in all the genetic groups. However,
none of the ham and carcass quality traits evaluated could be significantly associated by
linear correlation to the levels of genic expression of FABP3 and FABP4 in this

popul ation.

Keywords: Genic expression, pigs, FABP3, FABP4, animal breeding, carcass traits
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1. Introducao

Os suinos possuem um conteido de gordura intramuscular (%GIM) de
aproximadamente 2g por 100g de tecido muscular (WARRISS et al., 1990;
WARRISS, 2000), porém esta concentracdo € influenciada pela idade e pelo peso de
abate, assim como pela raga, pelo tipo de musculo e, principamente, pelos niveis
nutricionais de energia e proteina na dieta (ESSEN-GUSTAVSSON et al., 1994;
CAMERON et al., 2000a). A gordura intramuscular possui importante papel na
qualidade final da carne suina, e por isto mesmo 0 marmoreio ganhou especial atencdo
nos ultimos anos, devido a sua relacéo com caracteristicas sensoriais e industriais, como
sabor, suculéncia e vida de prateleira (CORINO et al., 2002; WOOD et al., 2004).

Recentemente, diversas investigactes em popul aces fechadas demonstraram que
a porcentagem de gordura intramuscular esta relacionada com polimorfismos e com
nivels de expressdo do gene da proteina de ligacdo de acidos graxos — adipocitos
(FABP4) e gene da proteina de ligacdo de acidos graxos — coragdo (FABP3)
(GERBENS, 2004). As proteinas de ligacdo de acidos graxos (FABPs) jaforam isoladas
do citosol de diferentes tecidos de vertebrados e invertebrados como proteinas de 13 a
15 kDa de peso molecular. Nove FABPs foram nomeadas até o momento, de acordo
com o tecido a partir do qual elas foram isoladas. Estas apresentam distribuicéo celular
e tecidual caracteristica e sdo consideradas os transportes de nutrientes ou enzimas
metabdlicas de maior importancia no controle da reparticéo de energia, sendo expressas
em todos os tecidos e 6rgdos envolvidos no metabolismo da gordura (VEERKAMP et
al., 2000). As FABPs se ligam a compostos hidrofébicos como acidos graxos com
grande afinidade, mas possuem diferentes estruturas, distribuicdo tecidual e
especificidade de ligacgo. A FABP presente no musculo esquelético € idénticaa FABP
do musculo cardiaco (H-FABP), e a H-FABP citoplasmatica serve como o principal
transportador de acidos graxos de cadeia longa (LCFAS) do sarcolema para seus
respectivos sitios de conversdo metabdlica intracelulares (GLATZ et al., 2003). A
funcéo das H-FABPs no metabolismo energético do muscul o esquel ético é direcionar os
LCFAs para oxidacdo ou esterificacdo nas mitocdndrias € nos peroxissomos,
contribuindo, desta forma, para o armazenamento de gordura entre as fibras musculares
(BRANDSTETTER et al., 2002; GERBENS, 2004). Como sdo transportadoras

intracel ulares que dirigem os &cidos graxos para os sitios de depdsito de gorduraou para
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os sitios de producéo de energia, essas proteinas estdo conseqiientemente relacionadas a
deposicdo de GIM em determinados muscul os dos suinos e bovinos.

Nos suinos, duas FABPs, a A-FABP e a H-FABP, estdo envolvidas na deposicéo
de gordura intramuscular em ragas como Meishan e Duroc (GERBENS, 2004). A
utilizacdo de anadlises de segregacdo em populacOes divergentes, primeiramente nas
ragas Meishan e Duroc, possibilitou 0 mapeamento e alocalizagdo do FABP3 e FABPZ,
respectivamente, nos cromossomos 6 e 4 (GERBENS et al., 1997, 1998).
Posteriormente, polimorfismos desses mesmos genes foram detectados em linhagens de
Piétrain (NECHTELBERGER et al., 2001), Large White (NECHTELBERGER et al.,
2001), Landrace (ULEBERG er al., 2005) e F2 Piau x (Landrace x Large White)
(FIGUEIREDO, 2004). A divergéncia fenotipica para a %GIM também é conhecida e
freqlentemente relatada entre suinos Duroc e Large White, e passou a ser explorada
geneticamente (PLASTOW et al., 2005). Desta forma, o uso dos genes FABP3 e
FABP4 como marcadores moleculares tem sido proposto, no intuito de tornar possivel o
controle genotipico da % GIM em determinadas popul agBes sob selecdo (MEADUS et
al., 2001; GERBENS, 2004).

A passibilidade da manipulagéo do nivel 6timo de %GIM por meio de marcadores
moleculares em populactes de suinos especializados na producéo de presuntos de longa
maturacado € bastante atraente e demanda novas investigacdes. A avaliacdo da expressao
desses genes em popul agdes produzidas a partir de cruzamentos de machos Duroc com
fémeas Large White e Large White X Landrace e o abate destes com mais de 130 kg
fornecem uma oportunidade para utilizacdo dessa técnica de genética molecular dentro

da producéo industrial de presuntos maturados de alto valor agregado.

1.1. Objetivos

- Quantificar a expressdo dos genes FABP3 e FABP4 por meio da Reacdo em
Cadeia da Polimerase Quantitativa (¢PCR) em uma populacéo de suinos Duroc X Large
White, dividida em cinco grupos genéticos e dois sexos.

- Associar a expressdo génica do FABP3 e do FABP4 no musculo
Semimembranosus as caracteristicas de qualidade da carcaca e do pernil destinado a

producdo de presuntos maturados.
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2. Material e Métodos

2.1. Coleta de amostras de musculo para a extracdo do mRNA e gPCR

A formag&o da populacdo Duroc x Large White e os procedimentos de abate
estdo descritos no artigo 1. Apds cada abate e na sequiéncia de entrada das carcagas em
uma Unica camara de resfriamento, uma amostra de aproximadamente 50 g do musculo
Semimembranosus (cox@-mole) foi retirada do pernil esquerdo, sendo uma amostra por
pernil de cada grupo genético e sexo, dentro de cada dia de abate. Para tanto, foram
retiradas amostras do 15° ao 25° dia de abate. Cada amostra de muasculo foi embrulhada
em papel aluminio, previamente identificada com a data de abate e com a numeragdo da
carcaca, sendo imed atamente guardada em botijdo contendo nitrogénio liquidoa -190°C. O
pernl dirato de cadacarcagafoi idertificado na pele com giz crayon, proprio para este tipo
de marcacdo, e em seguida preservado, no sentido de atender as caracteristicas
biométricas que compdem o padrdo de qualidade para fabricacdo do presunto maturado
(Figura 1). As carcacas permaneceram sob refrigeracéo convencional, a 2 °C, até o dia
seguinte ao abate. Ao fim dos abates e da coleta de todas as amostras, estas foram
encaminhadas, dentro do botijdo de nitrogénio liquido, para o Laboratério de
Biotecndogia Animd do Depatamento de Zootecnia da Universidade Federal de Vigosa
(MG). Uma vez no laboradrio, as amodras devidamerte idertificadas foram retiradas do
botijao de nitrogénio liquido aindaenvdvidas no papel aluminio e armazenadas em ultra-
freezer a-70 °C, em condicdes livres de RNAses, para posterior extracdo do RNA das

células musculares e quantificacdo da expressao dos genes FABP3 e FABPA4.

Amostra do musculo
-» Semimembranosus para
extracdo do RNA e gPCR

Figural—Ildentificacdo de cada pernil antes e apds o refile para padronizagdo
anatbmica das pecas e posterior envio para a fabrica de presuntos maturados
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2.2. Extra¢do do RNA das amostras do musculo Semimembranosus

No Laboratério de Biotecnologia Animal do Departamento de Zootecnia da
UFV, a extragdo do RNA foi feita na propor¢cdo de trés amostras de musculo por
tratamento, escolhidas aleatoriamente, totalizando, desta forma, 54 extracOes (18
tratamentos x 3 amostras). O RNA total das amostras foi extraido com Trizol® gelado,
utilizando protocolos descritos, respectivamente, por JONES et al. (1994) e por
ALVARES (2001). As amostras previamente identificadas retiradas foram uma a uma
do ultrafreezer e maceradas em pigtilo, utilizando-se entre 50 e 100 mg de tecido
muscular. Mantendo as amostras ou no gelo ou em isopor com N2 liguido durante todo
0 processo, o tecido foi triturado e “vortexado” dentro de um tubo de 1,5 mL com a
adicdo de 750 uL de Trizol® gelado, complementado por 250 ulL de agua DEPC
(dietilpirocarbonato). Na segiiéncia, o conjunto foi incubado por 5 minutos a 30°C, com
posterior adicdo de 200 uL de cloroférmio, seguida de agitacdo vigorosa com as maos
por 15 segundos, com nova incubagdo por 5 minutos a 30 °C e centrifugagcdo a
11.000 rpm por 15 minutos a 4°C, em centrifuga refrigerada (Eppendorf® 5417 R).
Apds a centrifugacdo, a fase aquosa (fase superior translGcida e transparente) foi
recuperada e transferida para um novo tubo de 1,5 mL previamente identificado,
seguidada adicdo de 500 pL de acool isopropilico gelado no mesmo volume do que foi
recuperado. Foram adicionados ainda 40 uL de acetato de sodio 3 M, incubando o
conjunto por 10 minutos a 30°C, seguido de centrifugacéo a 11.000 rpm (rotacfes por
minuto) por 10 minutos, a 4 °C, em centrifuga refrigerada e subsequente remogdo do
sobrenadante com lavagem do pelete de RNA em 1 mL de etanol 75% gelado, para no
fina manter o conjunto overnight a uma temperatura de -70°C. No dia seguinte,
procedeu-se a centrifugacdo a 11.000 rpm por 10 minutos, a 4°C, com posterior
remocao do sobrenadante e secagem do pelete a temperatura ambiente por 30 minutos e
ressuspencdo com 50pulL de &gua DEPC gelada, deixando em geladeira por uma
semana, seguido de armazenagem a -70°C, e somente antes do tratamento com a
DNAse houve incubagdo por 10 minutos a 60°C. Ao final das 54 extragles, as trés
amostras extraidas para cada um dos 18 tratamentos foram misturadas entre g,
formando um pool. Para cada pool foram feitas duas duplicatas, totalizando 36 reagoes

na¢PCR, produzindo 36 respectivos valores de Cy.
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2.3. Tratamento com DNAse

O tratamento com DNASse tornase necessario para garantir amostras livres de
DNA antes da sintese do cDNA. Para tanto, foi utilizado o protocolo descrito por
ColonnaRomano (1998), no qual em cada amostra foram adicionados 50,0 uL de RNA
(apos diluicdo de 15 ug de RNA — completando com H>O DEPC) + 4,0 uL de DNAse |
(40 unidades) + 7,0 uL de tamp3o 10X da PCR sem Mg™" + MgClz + 2,0 uL de H.O
DEPC, fazendo 70,0 uL na solugéo final, com incubagdo por 30 minutos, a 37°C. Na
seqiénciafoi adidonadb clorofémio (1:1 do volume find), e o conjuntofoi “vortexado” por
15 segurdos. Apds manter as amogras no gelo por 10 minutos, estas foram mais uma vez
centrifugadas em 12.000 rpm, a 4 °C, por 10 minutos. A fase sobrenadarte foi coleada e
predpitada com a adicdo de 1 pg/iuL de glicogénio; 0,15 volume de acetato de sodio3 M e
doisvolumes de etanol absduto gelado. Ao find, as amodrasforan armazenadss overnight,
a -70°C. Antes de novamanipulagcé, realizouse centrifugacdo por 15 minutos, a4 °C, em
12.000 rpm, com remoggo do sobrenadante e lavagem do pelee duas vezes com 1 mL de
etanol a 75% gelado, centrifugando a cadalavagem por 10 minutos em 10.600 rpm, seguda
por secagem no ar por aproximadamente 30 minutos, novamente suspendendo com 25 ul de
H,O DEPC. Ao find as amodras foran quantficadas em espedofadmero, e somente
agudas com taxa de absorcdo maior que 1,8 densdade dtica (OD) no quodente de
0OD260/0D280nm foram levadas a gPCR. Paraquartificacdo de RNA, aleitrade 1 OD a
260 nm equivalea 40 ug/mL de RNA fitasimples (ALVARES 2001). Osprimers, a sonda

e 0 corante utilizados na¢PCR do presente experimento estdo descritos na Tabela 1.

Tabela1l— Primers, sonda e corante utilizados na ¢gPCR

Genes' Primers e Sonda Corante Fluorescente
ACTIN-GX1F 5 CCCTCCTTCCTGGGTAGGT 3

B-actina ACTIN-GX1R 5 CGGTCCCCCGTGCAA 3 FAM
ACTIN-sonda FAM 5 CAGCGCGGCCTGC 3
HFABP-GX1F 5 TGGACAGCAAGAATTTCGATGACT 3

FABP3 HFABP-GXI1R 5 TGTGGTAGGCTTGGTCATGTTG 3 FAM
HFABP-GX1M2 5 CCCACACCAATTGAC 3
AFABPGX1F 5 ACTTGTCTCCAGTGAAAACTTTGATGA 3

FABP4 AFABP-GX1R 5 CATGCCAGCCACCTTCC 3 FAM

AFABP-GX1IM2 5 CCCACTCCCACTTCTT 3
! A temperatura de anelamento foi fixada em 60 °C, para os trés primers.
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2.4. Sintese, amplificacdo, deteccdo e quantificacdo do cDNA

Apos aextragdo, o RNA total foi submetido areacdo one-step, para produgdo do
cDNA e subseqiiente inicio das amplificagbes em tempo real. A concentragdo-padréo de
RNA total paraamplificagdo em todas as reagdes foi fixada em 40 ng/uL. A reagéo one-
step foi feita em duplicata para cada amostra e ndo envolveu outros passos de
manipulacdo, além daquele inicial. O desenho e a construgdo dos primers e das sondas
marcadas para os genes FABP3 e FABP4 e para 0 gene constitutivo que serviu como
controle endogeno, a B-actina, foram feitos por meio do servico Assay-by-Design,
usando a tecnologia Tagman® (4pplied Biosystems, Foster City, EUA), de acordo com
as seqiéncias dos respectivos genes da B-actina (F 5
TGGACAGCAAGAATTTCGATGACT 3 —R5 CGGTCCCCOGTGCAA 3'), FABPs (F
5 TGGACAGCAAGAATTTCGATGACT 3—-R 5 TGTGGTAGGCTTGGTCATGTITG
3) e FABM (F 5 ACTTGTCTCCAGTGAAAACTTTGATGA 3 - R %
CATGCCAGCCACCTTCC 3), obtidos no Genebank  (disponivel em:
<http://Mwww.ncbi.nim.nhi.gov>).

As reagOes para cada um dos genes foram feitas em tubos individuais, portanto
ndo foram utilizadas reacGes multiplex. O controle endégeno também foi amplificado
separadamente. Para isso, foi preparado um pré-mix de acordo com as instrucdes
contidas no manual da Applied Biosystems (2003), descritas a seguir, em volume
suficiente para o processamento de uma amostra: 12,5 uL de TaqmanT'VI PCR Master
Mix + 0,63 uL de enzima para transcricdo e inibidor de RNAse (40x Multiscribe €
RNAse inhibitor mix), fazendo o volume fina de pré-mix igual a 13,13uL. Na
sequéncia, foi adicionado 1,25 uL de primers (assay-by-design) para um volume final
de pré-mix igual a 14,38 puL. Foram entdo adicionados 100 ng de RNA e &gua, para um
volume final da reagdo igual a 25 pL. A placa de reagéo foi centrifugada e levada a
¢gPCR. As condigdes de termociclagem foram de 48°C por 30 minutos, 95°C por
10 minutos, 95°C por 15 segundos e 60 °C por 1 minuto, sendo estes dois Ultimos
passos repetidos por 40 ciclos. Para geragdo da ¢PCR e quantificagdo do cDNA, foi
utilizado o sistema de deteccio de sequiéncias ABI PRISM® SDS 7000 versdo 2.1
(Applied Biosystems, Foster City, EUA), tendo sido empregado o tipo de quantificacéo
relativo (ou método comparativo) em tempo real, em que os Cr dos genes-alvo e do
controle endégeno (referéncia) foram comparados diretamente por meio da seguinte
formula, conforme adaptado de Livak e Schmittgen (2001):
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ACt = Ct (gene-avo) - Ct (genereferéncia);

Quantidade relativa= 2 .

em que

- Cr (Threshold Cycle) — ciclo em que cada curva de amplificago atravessa o
limiar de deteccdo do equipamento, servindo como base para comparagdo entre as
amostras;

- Gene-referéncia: p-acting; e

- Gene-avo: FABP3 e FABPA.

Ao fina dagPCR foram obtidos dois valores de Cy para cada um dos genes-alvo
(FABP3 e FABP4), para cada um dos 18 tratamentos e também para o controle
endogeno (B-actind). Os Cy foram transformados da sua forma exponencial para a
forma linear por meio do método 2% (Livak e Schmittgen, 2001) e multiplicados por
1.000. O vaor do ACt é inversamente proporcional a quantidade de sequiéncias de
&cidos nucl é cos espedficos contidas naamodrainidal. No entanto, pelo calaulo do 22<T a

relaggio entre o nimeo de sequéncias de cDNA amplificadas tornase dirdamente
proporcional ao C; da amostra.

2.5. Analise estatistica

Nas andlises estatisticas foram utilizados os procedimentos do General Linear
Model (GLM), do programa Statistical Analysis System (SAS® Institute), versao 9.1,
para 0 ambiente Windows”. No total, 18 valores do Cr de cada gene (FABP3 e FABPY)
foram utilizados na andlise de variancia (a média dos dois val ores de C+ por gene-alvo X
18 tratamentos). As médias foram comparadas entre si pelo teste de Student-Newman-
Keuls (SNK), adotando-se o nivel minimo de probabilidade p < 0,05. As correlactes
lineares (r) foram calculadas entre os valores de 2" do FABP4 e FABP3 e as médias
dos valores das caracteristicas da carcaca e do pernil. O modelo adotado na analise de

varianciafoi:
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em que
y;; = valor observado da caracteristica;
K =meédia;
GG; = grupo genético (i = DUDU, DULA, DUWI, DULL ou WIWI);
SE,; = sexo (j = macho ou fémea);
GGXSE;; = interagdo grupo genético x sexo; e

@;j = erro aeatorio associado a cada observagéo.

3. Resultados e Discussao

Como mostrado na Tabela 2, os niveis de expressdo do gene FABP3
representado pelo valor relativo do 2% foi significativamente maior no grupo genético
DUDU, quando comparado aos dos grupos genéticos DULA, DULL e WIWI; este
altimo, juntamente com o proprio grupo DUDU, é o Unico formado por animais puros
nessa populagdo. Esse dado representa uma quantidade relativa do mRNA do FABP3
significativamente maior no musculo Semimembranosus do grupo genético DUDU,
comparado ao do grupo WIWI. Estes resultados sugerem uma relacéo de causa e efeito
entre a quantidade relativa de mMRNA do FABP3 e aGIM, entretanto o vaor do 2 foi
um preditor ndo-significativo em todas as regressdes multiplas de estimativa da ET,
REC, PPB, PPR, E In, E Ex e GIM. O mesmo aconteceu parao valor medio do 2-ACT do
FABP.

O grupo DUWI, formado por animais Duroc x Large White, também apresentou
nivel de expressdo relativa significativamente maior do FABP3 e do FAB4, quando
comparado aos demais grupos, exceto o DUDU. Diferentemente dos resultados do
FABP3, os niveis de expressdo do FABP4 foram iguais entre os grupos formados pelos
animais puros DUDU e WIWI. Possivelmente a alta variabilidade dos valores de 25,
represertadapel o alto desviopadréo, justificaaigualdadeentreas médias desses grupos.

O grupo genético foi a fonte de variagdo mais importante no presente trabalho
(Tabela3 e Tabela2A). De forma semelhante, Damon et al. (2006) investigaram o nivel
de expressdo do FABP3 e do FABP4 em suinos Duroc X Large White, divididos em
dois grupos, um com alta e um segundo com baixa GIM no musculo longissimus,
respectivamente, e conseguiram demonstrar por Western Blotting uma quantidade de

A-FAPB duas vezes maior no grupo de alta %GIM. Entretanto, com o uso da ¢PCR,
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Tabela 2 — Quantidade relativa de mRNA (médias+ erro-padréo de unidades de 2" x 1.000) do gene FABP3 entre os sexos de cada grupo
genético dos suinos abatidos aos 130 kg

Gene DUDU DULA DUWI DULL WIWI

M F M F M F M F M F

FABP
3 5252 +** 1266+?® 517+186*® 546+216%® 545+211% 4144+1101%® 441+175%*® 1040+ 174® 557+227%® 1271+414%®
(1) (1) ) ) ) ) ) ) ) )

DUDU = Duroc x Duroc.

DULL = Duroc x (Landrace x Large White).

DUWI = Duroc x Large White.

DULA = Duroc x Landrace.

WIWI = Large White x Large White.

2P\ édias seguidas de mesmaletra, entre grupos genéticos, ndo diferem entre si, a 5% de probabilidade pelo teste de SNK.
ABM édias seguidas de mesmalletra, entre machos e fémeas, n&o diferem entre si, a 5% de probabilidade pelo teste de SNK.

(n) = nimero de observagdes.
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Tabela 3 — Quantidade relativa de mRNA (médias + erro-padrdo de unidades de 2" x 1.000 ) do gene FABP4 entre 0s grupos genéticos e sexos
dos suinos abatidos aos 130 kg

Grupos Genéticos Sexo
Gene
DUDU DULA DUWI DULL WIWI Macho Fémea
EABP/ 157,9+100,6° 41,8+11,7 211,1+143,1° 41,4459 26,4+3,5" 66,1+25,0° 111,5+66,3*
2) 4) 4) 4) (4) 9) 9)

DUDU = Duroc x Duroc.
DULL = Duroc x (Landrace x Large White).

DUWI = Duroc x Large White.
DULA = Duroc x Landrace.

WIWI = Large White x Large White.
abM édias seguidas de mesmalletra nalinha n&o diferem entre si, a 5% de probabilidade, pelo teste de SNK.

(n) = nimero de observagoes.
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eses autores ndo evidenciam nenhuma diferenca significativa no nivel de mRNA dos
genes FABP3 e FABP/ entre os dois grupos investigados. Menor nivel de expressao do
MRNA do FABP3 e do FABP4 e maior %GIM no muasculo logissimus foram
demonstrados por Gerbens et al. (2001), em populacbes de Landrace X Large White
abatidos aos 110kg. Nesta investigacdo, todavia, ndo puderam ser evidenciadas
diferencas significativas nos niveis de expressdo das proteinas H- e A-FABP, indicando
gue as diferencas em %GIM nos suinos pode ser explicada pela qualidade (alteracdo de
funcdo) dessas proteinas, e ndo pela sua quantidade (abundancia). A baixissima
correlacdo entre os niveis de expressdo de mRNA e das proteinas fazem esses autores
sugerirem que a expressao das A- e H-FABP sofre regulagédo durante a traducéo, em vez
da transcricdo. Por outro lado, Damon er al. (2006) evidenciam correlagcdo positiva e
significante entre o contelido da A-FABP e a %GIM, medida no pés-abate no musculo
longissimus. Este fato corrobora com os resultados de Gerbens et al. (2001), segundo o0s
quais sdo as proteinas que geralmente determinam o fendtipo, e ndo as moléculas de
MRNA.

As correlagbes entre a expressdo relativa do FABP3 e do FAB4 e as
caracteristicas fenotipicas da carcaca e do pernil foram baixas e ndo-significativas
(Tabela 4). Da mesma forma, Damon et al. (2006) ndo conseguiram evidenciar
nenhuma correlacéo significativa entre a quantidade de mRNA do FABP3 e do FABP4
e a %GIM do musculo longissimus. NO presente trabalho, todavia, uma ata e
significativa correlacdo positiva (0,82, p < 0,05) entre a expressao relativa desses dois
genes pode ser observada. Portanto, resultados semelhantes e ndo-significativos para as
correlagbes entre ambos 0s genes e as variaveis medidas nas carcagas foram
encontrados. Meadus et al. (2001) verificaram efeito significativo do gendtipo paterno
na %GIM, porém sem encontrar significante associacao entre SNPs (single nucleotide
polymorphisms) do FABP3 e do FABP4 em cruzados Landrace x Large White. De
forma similar, Nechtelberger et al. (2001) relataram fraca associagdo entre %GIM e
SNPs do FABP3 e FABP4 em linhagens puras de Landrace, Large White e Piétrains.

Tem sido postulado que nos bovinos, assim como nos suinos, a expressao do
MRNA da H-FABP e de outras proteinas varia de acordo com o tipo muscular, devendo
ser ressaltado que a quantidade ou contelido da H-FABP e o nivel de mRNA sdo mais
altos em muscul os oxidativos (vermelhos) do que em musculos glicoliticos (brancos)
(BRANDSTETTER et al., 2002; REECY et al., 2003). Tomando como referéncia as
investigacoes publicadas e aqui citadas, a expressdo dos genes FABP3 e FABP/ estd, na
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Tabela 4 — Correlacso linear » entre os valores médios de 2" dos genes FABP3, FABP4 e os valores médios da ET, PB, PR, E In e E Ex em
todos os suinos abatidos (130 e 160 kg)

2T FABP3 2°CT FABP4 ET PB PR EIn E Ex
ACT 0,83
2T EABP4 (18)
0,02 0,20
ol (18) (18)
PR 0,01 0,24 0,41
(18) (18) (18)
PR 0,01 0,20 0,38 0,99
(18) (18) (18) (18)
Eln 0,22 -0,04 0,83 0,38 0,36
(18) (18) (18) (18) (18)
E Ex 0,06 -0,10 0,20 0,67 -0,68 0,25
(18) (18) (18) (18) (18) (18)
% GIM 0,13 -0,13 0,39 0,12 -0,13 0,31 0,43
° (18) (18) (18) (18) (18) (18) (18)

E T = espessura de toucinho da carcaca.

P B = peso bruto do pernil.

P R = peso refilado do pernil.

E In = espessura da gordura interna do pernil.
E Ex = espessura da gordura externa do pernil.
%G | M = gorduraintramuscular.

(n) = nimero de observagoes.

[r| > 0,45 ento p < 0,05.

80



sua totalidade, relacionada a tentativas de associacdo com a %GIM do musculo
Longissimus  lumborum  (lombo). Ambos o0s muasculos, Longissimus €
Semimembranosus, este amostrado no presente trabalho, do suino sdo considerados
como muscul os brancos, consistindo, com pequenas diferencas proporcionais, de ilhotas
defibras do tipo I, circundadas por fibras do tipo 1A, mas com predominancia de fibras
glicoliticas periféricas do tipo 11B (LEFAUCHEUR et al., 2002; CHRISTENSEN et al.,
2004; RYU e KIM, 2005). A quantidade de fosfolipideos e de acidos graxos
polinsaturados (PUFA) contidos na %GIM também esta associada ao tipo de fibra
predominante na amostra coletada, uma vez que ocorre aumento na quantidade de
fosfolipideos e PUFA a medida que aumenta a atividade oxidativa das fibras.

Tem sido observado que o0 decréscimo da quantidade de gordura,
concomitantemente com o acréscimo na quantidade de carne na carcaca, promovidos
por meio da selecdo quantitativa, resultou em aumento na quantidade de PUFA nos
depdsitos de gordura, notadamente o &cido linoléco, ocasionando amolecimento e
aumento da instabilidade oxidativa da gordura (NURNBERG et al., 1998). Esta
caracteristica foi acompanha pelo aumento na proporcdo de fibras tipo 11B, em
detrimento das fibras IIA e I, e ainda por uma maior vascularizagdo, definida pelo
aumento do niimero de capilares por mm? (KARLSSON et al., 1993; OKSBJERG et al.,
2000; REHFELDT et al., 2000). Considera-se gue horménios como TH (hormbnio da
tiredide), GH (hormbnio do crescimento), IGF (fator de crescimento semelhante a
insulina), TG (fator de transformacéo do crescimento B), glucocorticdides (GC) e a
insulina possuem implicagdo no desenvolvimento muscular e na expressao génica. No
trabalho de Ramsay e Richards (2005), por exemplo, ficou evidenciado o decréscimo da
guantidade relativa de mRNA daleptina e do receptor dal eptina na gordura do toucinho
e no musculoLongissimus de suinostratadas com Somatotropina(pST) exdgena durante 14
dias. Desta forma, € possivel que musculos com maior densidade capilar, como o
semimembranosus, se torne mais suscetivel a estimulos hormonais durante a transcricéo
e a traducdo génica (DAUNCEY et al., 2004), alterando a expressdo de genes como o
FABP3 e o FABP4 em um musculo com contelido de mitocéndrias menor do que
aguele em muscul os com predominancia de fibras oxidativas do tipo | e l1A.

Apesar de ndo ser significativo a 5%, o valor médio de 2T foi maior nas
fémeas do que nos machos, o que representa um maior niUmero de copias de cDNA do
FAPB3 e FABP4 nas amostras de musculo. Maior quantidade relativa de cDNA desses

genes pode significar maior concentracdo das proteinas H-FABP e A-FABP. Entretanto,

81



o controle traducional exercido na expressdo do FABP3 e do FABP4 pode alterar essa
associagdo entre cDNA e proteinas. Nas fémeas, o controle traducional ou pos
traducional esta relacionado a concentragdes de horménios e a andlagos esterdides
atuantes na reproducdo. Quando da coleta das amostras, aos 130 kg de PV, as fémeas
utilizadas neste experimento ja apresentavam estro. Fémeas cruzadas Large White x
L andrace possuem maior porcentual de fibrastipo 1B, assim como aumento do nimero
de capilares por érea(mmz) e por fibrallB que os machos portanto com menor capacidade
oxidativa(RUUSUNEN et al., 1996) e maior capaci dade de perfusép sanguinea.

Sendo as FABPs transportadoras intracelulares de &cidos graxos (AG) de cadeia
longa da membrana plasmética até os sitios de oxidacdo ou esterificacdo dos AG em
triacilglicerol ou fosfolipidios nos peroxissomos e nas mitocondrias, sua abundancia €
provavelmente maior em muscul os oxidativos. Neste particular, os musculos oxidativos
(vermelhos) da carcaga apresentam-se como melhor opgdo para quantificacéo das
FABPs devido ao seu maior contelido de mitocondrias do que os musculos glicoliticos
(brancos). Em outras circunstancias, camundongos transgénicos que ndo possuem um
tipo de H-FABP exibem um severo defeito na utilizagdo de LCFA periférico,
compensando com a mudanca para utilizagdo de glicose, 0 que resulta em intolerancia
aguda ao exercicio e em hipertrofiado coracdo (GLATZ et al., 2003).

Admite-se que a %GIM em musculos predominantemente glicoliticos ndo é
apenas uma funcdo da expressdo do gene FABP4. Entretanto, 0 nimero de adipdcitos
por cm? no espaco intramuscular mostra significativa e positiva correlacdo com a
quantidade da A-FABP (DAMON et al, 2006). A determinagdo do numero de
adipdcitos aparenta ser um evento de maior influéncia na determinagéo da %GIM do
gue a quantidade de mRNA da A-FABP. Os pré-adipdcitos representam um conjunto de
células que possuem potencial para proliferacdo ou diferenciagdo em adipoécitos. A
diferenciac@o € caracterizada pela expressdo de proteinas especificas dos adipdcitos,
como a lipoproteina lipase, a qual é regulada por fatores de transcricdo como o
CCAATT/enhancer binding protein-a. (C/IEBP-a) e o receptor ativado de proliferacéo
do peroxissomo-y (PPAR-y). Estudos em culturas celulares mostram os efeitos que os
&cidos-graxos (AG) possuem na proliferagéo e diferenciacdo dos adipdcitos. Nos casos
onde a expressao génica € afetada, € provavel que os AG estejam participando por meio
de fatores de transcricdo como 0 PPAR-y. Diversos estudos demonstram que os AG ou
seus metabdlitos, como as prostaglandinas, sdo ligantes para o PPAR-y. A estimulagdo

do PPAR-y pelos AG ou ligantes especificos como os fibratos, resulta no aumento da
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oxidacdo de AG (AZAIN, 2004). Estudando a expressao de 36 diferentes genes e seus
efeitos na diferenciagdo de adipocitos em suinos, Wang et al. (2006) conseguiram
evidenciar que os genes da enzima de conversdo da angiotensina | (ACE) e o da
estearoil coenzima A desaturase 1 (SCDI) s80 0s mais expressos no tecido adiposo,
estando altamente associados a diferenciacdo de adipocitos em suinos. Ao mesmo
tempo, esses autores ndo relatam a expresséo do FABP3 e do FABP4 no processo
metabdlico de diferenciacdo celular nos adipodcitos da amostra de suinos investigada.

No presente trabalho, a GIM foi determinada por meio da extracéo com solvente
etéreo. Este método permite a retirada da gordura dos espacos intra e extracelulares do
musculo avaliado. Na GIM dos suinos, éacidos graxos de cadeia longa (LCFA) séo
majoritérios, enquanto os &cidos graxos de cadeia curta, que sd0 minoritérios, ndo
utilizam FABPs para alcancar seus locais de depdsito ou oxidagdo intracelular. Assim
sendo, grande parte, mas ndo atotalidade, da gordura extraida e considerada como GIM
foi efetivamente depositada no espaco intermuscular por meio das FABPs. Portanto, a
concentragdo de LCFA nas amostras pode influenciar a correlagdo entre GIM e a

quantidade relativa dos genes FABP3 e FABP4 e suas proteinas.

4. Conclusoes

Com relacdo aos valores de expressdo génica associados as caracteristicas de
qualidade da carcaca e do pernil, os resultados aqui apresentados permitem concluir
que: A expressdo dos genes FABP3 e FABP4, estabelecida pela ¢PCR, possibilita
distinguir o grupo genético Duroc (DUDU) do grupo Large White (WIWI) na
caracteristica de qualidade de carne representada pela GIM. Entretanto, esta técnica de
analise de expressdo génica ndo foi capaz de diferenciar os demais grupos genéticos
entresi (DULA, DUWI e DULL). Devido a ata variabilidade encontrada nos niveis de
expresséo relativa dos genes FABP3 e FABP4, a deteccdo de diferencas para essa
caracteristica entre 0s grupos genéticos deve ser testada a 10%.

Nenhuma das caracteristicas de qualidade avaliadas na carcaca e no pernil pbde
ser significativamente associada aos niveis de expressdo génicado FABP3 e do FABP4
nos cruzamentos utilizados. Para aumentar a possibilidade de associagdo significativa
entre 0os genes FABP3 e FABP4 e as caracteristicas de carcaca e do pernil, é
recomendado avaiar os niveis de expressdo destes genes por meio da ¢PCR em
musculos predominantemente oxidativos (vermelhos), concomitante com a
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determinacdo do perfil de AG da GIM, no intuito de conhecer a proporcéo entre PUFA
e MUFAS nas amostras utilizadas.

Em futuras investigaces, também utilizando animais pesados, é recomendada a
analise da expressdo de genes associados a atividade proteolitica das catepsinas, a
regulacdo da lipogénese e a diferenciacdo dos adipdcitos, visando selecionar, manter e
destinar determinadas popul ages de suinos exclusivamente para fabricagdo de produtos

com grande margem de contribuicéo e alto valor agregado, como presuntos maturados.
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CONCLUSOES GERAIS

Nos atuais programas de melhoramento, a selecdo esta focada para producéo de
suinos de abate precoces e de ata deposi¢do de carne magra. Entretanto, para obter as
caracteristicas desgjadas no produto acabado e no pernil utilizado como matéria-prima
para 0 presunto maturado seco, 0 uso de animais musculares com alta deposi¢éo de
carne na carcaca € evitado. Assim como a gordura extramuscular, a quantidade de
gordura intramuscular (GIM) é determinante no atendimento de caracteristicas
valorizadas pelos consumidores, como aroma, sabor e suculéncia. A GIM mostra pouca
precisdo quando medida no suino vivo, o que dificulta a selecdo fenotipica para esta
caracteristica. Entretanto, a associacdo dos genes Heart fatty acid binding protein
(FAPB3) e Adipocyte fatty acid binding protein (FABP4), com a GIM em determinadas
populacdes de suinos, tem possibilitado a selecéo genotipica e, conseqlientemente, a
formacéo de linhagens vocacionadas para producéo de derivados de alto valor agregado,
COMO O presunto maturado seco.

A utilizacdo da Reacéo em Cadeia da Polimerase quantitativa (¢PCR) permite a
deteccdo de pequenas quantidades de mMRNA (ou RNA total), obtido a partir de
amostras limitadas de tecido. Esta técnica consiste na sintese de um DNA complementar
(cDNA) a partir de um RNA molde, por meio da enzima Transcriptase Reversa. O
cDNA sintetizado é entdo amplificado exponenciamente pela reacdo em cadeia da
polimerase (PCR) e pode ser facilmente detectado. A deteccdo de qualquer marcador
tecido especifico por gPCR requer a determinacdo de sua seqUiéncia génica, sendo
atualmente o método mais sensivel para andlises de expressao génica.
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Os objetivos deste estudo foram: avaliar as caracteristicas da carcaca e do pernil
de uma populagdo intencionalmente produzida para o atendimento dos padrdes de
qualidade do presunto maturado; quantificar a expressdo relativa dos genes FABP3 e
FABP4 na musculatura do pernil, por meio da ¢PCR, e associa-la as caracteristicas da
carcaca e do pernil. Uma populacdo comercial dividida em cinco grupos genéticos e
dois sexos foi abatida em dois pesos. As caracteristicas avaliadas foram: peso da carcaga
quente (PCQ), espessura de toucinho (ET), profundidade do lombo (PM), peso bruto do
pernil (PB), peso refilado do pernil (PR), espessura da gordura interna do pernil (EIN),
espesura da gordura externa do pernil (EEX), pH (PH), cor (COR), porcentagem de
gordura intramuscular (GIM), quantidade relativa do mRNA do FABP3 e quantidade
relativa do mRNA do FABP4. Os efeitos de grupo genético, peso de abate e sexo nas
caracteristicas da carcaca e do pernil foram determinados por meio do Modelo Linear
Geral (GLM). As médias de cada caracteristica foram comparadas entre si dentro de
cada peso de abate, por meio do teste de Student-Newman-Keuls (SNK), adotando-se o
nivel de significancia de 5%. Nas analises comparativas de expressdo génica, o peso de
abate foi excluido do modelo.

Aos 130 kg, as caracteristicas de carcaga PCQ, ET e PM foram diferentes na
comparacao entre os grupos formados por animais puros Duroc (DUDU) e Large White
(WIWI) e iguais entre os cruzados Duroc x Large White (DUWI), Duroc x Landrace
(DULA) e Duroc x (Landrace x Large White (DULL). Neste peso de abate, o PCQ foi
igual para machos e fémeas, porém a ET foi menor nas fémeas e a PM menor nos
machos. Também aos 130 kg, os grupos DUDU e WIWI foram diferentes para PB, PR
EEX, COR e GIM eiguais paraEIN e PH.

Aos 160 kg, sem o grupo genético DUDU, apenas o PR do grupo WIWI foi
diferente dos demais grupos. Entretanto, diferencas foram detectadas entre machos e
fémeas para todas as caracteristicas avaliadas, exceto o PCQ. Quando os dois pesos de
abate foram agrupados, foram evidenciadas interacdes entre peso de abate e grupo
genético para PCQ e COR e entre peso de abate e sexo para ET, PM e PB. As
correlacles entre as caracteristicas de carcaca e pernil foram diferentes dentro de cada
grupo genético, notadamente a correlacdo entre ET e GIM e entre PH e COR.
Entretanto, com a utilizagdo de andlise multivariada, as associagoes entre os diferentes
depdsitos de gordura de carcacas pesadas podem ser mais bem evidenciadas, comparada

acorrelagoes lineares simples.
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A expressdo dos genes FABP3 e FABP4 estabelecida pela ¢gPCR possibilita
distinguir o grupo genético DUDU do grupo WIWI, na caracteristica de qualidade de
carne representada pela GIM. Entretanto, esta técnica de andlise de expressdo génica
ndo foi capaz de diferenciar, nesta populacdo, 0os demais grupos genéticos entre si
(DULA, DUWI e DULL). Devido a ata variabilidade encontrada nos niveis de
expressdo relativa dos genes FABP3 e FABP4, a deteccdo de diferencas para essa
caracteristica entre 0s grupos genéticos deve ser testada a 10%.

Nenhuma das caracteristicas de qualidade avaliadas na carcaca e no pernil péde
ser significativamente associada aos niveis de expressdo génicado FABP3 e do FABP4,
nos cruzamentos utilizados. Para aumentar a possibilidade de associacdo significativa
entre os genes FABP3 e FABP4 e as caracteristicas do pernil, é recomendado avaliar os
nivels de expressdo destes genes por meio da ¢gPCR em outros musculos do pernil,

preferencialmente nos muscul os oxidativos.
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APENDICE 1

Tabela 1A — Andlise de variancia do peso da carcaca quente (PCQ) de suinos abatidos

aos 130 kg
Varidvel Fonte GL SQ QM F PROB
PCQ Grupo genético 4 395,38 98,85 3,5690 0,007
PCQ Sexo 1 341 341 0,1232 0,726
PCQ Grupo genético * sexo 4 65,67 16,42 0,5928 0,668
PCQ Residuo 589  16312,72 27,70

Tabela 1B — Andlise de variancia da espessura de toucinho (ET) de suinos abatidos aos

130 kg
Variavel Fonte GL SQ QM F PROB
ET Grupo genético 4 1089,48 272,37 13,8485 0,000
ET Sexo 1 777,98 777,98 39,5561 0,000
ET Grupo genético * sexo 4 49,73 12,43 0,6321 0,640
ET Residuo 501 11623,71 19,67

Tabela 1C — Andlise de variancia da profundidade de musculo (P M) de suinos abatidos

aos 130 kg
Variavel Fonte GL SQ QM F PROB
PM Grupo genético 4 795,36 198,84 5,7613 0,000
PM Sexo 1 537,86 537,86 15,5841 0,000
PM Grupo genético * sexo 4 166,90 41,73 1,2090 0,306
PM Residuo 591  20397,19 34,51

Tabela 1D — Andlise de variancia do peso do pernil bruto (P B) de suinos abatidos aos

130 kg
Variavel Fonte GL SQ QM F PROB
PB Grupo genético 4 30,27 7,57 11,2555 0,000
PB Sexo 1 7,42 7,42 11,0444 0,001
PB Grupo genético * sexo 4 1,24 0,31 0,4602 0,765
PB Residuo 406 272,94 0,67
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Tabela 1E — Andlisede variancia do peso do pernil refilado (P R) de suinos abatidos aos

130 kg
Variavel Fonte GL SQ QM F PROB
PR Grupo genético 4 12,49 3,12 7,4492 0,000
PR Sexo 1 10,51 10,51 25,0840 0,000
PR Grupo genético x sexo 4 1,80 0,45 1,0716 0,370
PR Residuo 406 170,16 0,42

Tabela 1F — Andlise de variancia da espessura interna de gordura do pernil (E In) de
suinos abatidos aos 130 kg

Variavel Fonte GL SQ oM F PROB
Eln Grupo genético 4 13,53 3,38 0,3584 0,838
Eln Sexo 1 361,67 361,67 38,3159 0,000
Eln Grupo genético * sexo 4 6,32 1,58 0,1675 0,955
Eln Residuo 406 3832,29 9,44

Tabela 1G — Andlise de variancia da espessura externa de gordura do pernil (E Ex) de
suinos abatidos aos 130 kg

Variavel Fonte GL SQ QM F PROB
E Ex Grupo genético 4 1903,22 475,80 6,0109 0,000
E Ex Sexo 1 1367,26 1367,26 17,2727 0,000
E Ex Grupo genético * sexo 4 183,56 45,89 0,5797 0,677
E Ex Residuo 406 32137,71 79,16

Tabela1H — Andlise de varianciado pH do pernil (pH) de suinos abatidos aos 130 kg

Variavel Fonte GL SQ oM F PROB
pH Grupo genético 4 0,07 0,02 0,7514 0,558
pH Sexo 0,01 0,01 0,2046 0,651
pH Grupo genético * sexo 4 0,16 0,04 1,6211 0,168
pH Residuo 406 9,98 0,02
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Tabela 11 — Andlise de varianciada cor do pernil (Cor) de suinos abatidos aos 130 kg

Variavel Fonte GL SQ QM F PROB
Cor Grupo genético 4 694,38 173,60 5,9647 0,000
Cor Sexo 1 31,45 31,45 1,0805 0,299
Cor Grupo genético * sexo 4 157,19 39,30 1,3503 0,251
Cor Residuo 406  11816,15 29,10

Tabela 1J — Andlise de variancia da % gordura intramuscular do pernil (GIM) de suinos

abatidos aos 130 kg
Variavel Fonte GL SQ oM F PROB
GIM Grupo genético 4 32,46 811 9,4689 0,000
GIM Sexo 1 3,62 3,62 4,2247 0,042
GIM Grupo genético * sexo 4 1,83 0,46 0,5338 0,711
GIM Residuo 133 113,97 0,86

Tabela 2A — Andlise de variancia do peso da carcaca quente (PCQ) de suinos abatidos

ao0s 160 kg
Variavel Fonte GL SQ QM F PROB
PCQ Grupo genético 3 222,10 74,03 1,3776 0,249
PCQ Sexo 1 4,79 4,79 0,0891 0,766
PCQ Grupo genético * sexo 3 161,42 53,81 1,0013 0,392
PCQ Residuo 333  17894,75 53,74

Tabela 2B — Andlise de variancia da espessura de toucinho (ET) de suinos abatidos aos

160 kg
Variavel Fonte GL SQ oM F PROB
ET Grupo genético 3 471,63 157,21 4,3321 0,005
ET Sexo 1 1065,25 1065,25 29,3540 0,000
ET Grupo genético * sexo 3 23,35 7,78 0,2144 0,886
ET Residuo 333  12084,55 36,29
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Tabela 2C — Andlise de variancia da profundidade de musculo (PM) de suinos abatidos

aos 160 kg
Variavel Fonte GL SQ QM F PROB
PM Grupo genético 3 384,31 128,10 3,4178 0,018
PM Sexo 1 907,75 907,75 24,2184 0,000
PM Grupo genético * sexo 3 30,10 10,03 0,2677 0,849
PM Residuo 333  12481,40 37,48

Tabela2D — Andlise de variancia do peso do pernil bruto (P B) de suinos abatidos aos

160 kg
Variavel Fonte GL SQ QM F PROB
PR Grupo genético 3 9,53 3,18 1,8528 0,144
PR Sexo 12,03 12,03 7,0175 0,010
PR Grupo genético * sexo 3 2,14 0,71 0,4167 0,741
PR Residuo 86 147,45 1,71

Tabela 2E — Andlise de variancia do peso do pernil refilado (PR) de suinos abatidos aos

160 kg
Variavel Fonte GL SQ QM F PROB
PR Grupo genético 3 6,58 2,19 2,3966 0,074
PR Sexo 2,37 2,37 2,5861 0,111
PR Grupo genético * sexo 3 0,71 0,24 0,2572 0,856
PR Residuo 86 78,74 0,92

Tabela 2F — Andlise de variancia da espessura interna de gordura do pernil (E In) de

suinos abatidos aos 160 kg

Variavel Fonte GL SQ (00\% F PROB
Eln Grupo genético 3 13,46 4,49 0,2563 0,857
Eln Sexo 1 157,12 157,12 8,9727 0,004
ElIn Grupo genético * sexo 3 19,88 6,63 0,3785 0,769
Eln Residuo 86 1505,99 17,51
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Tabela 2G — Andlise de variancia da espessura externa de gordura do pernil (E Ex) de
suinos abatidos aos 160 kg

Variavel Fonte GL SQ oM F PROB
E Ex Grupo genético 3 114,84 38,28 1,1767 0,323
E Ex Sexo 1 203,91 203,91 6,2677 0,014
E Ex Grupo genético x sexo 3 110,74 36,91 1,1347 0,340
E Ex Residuo 86 2797,84 32,53

Tabela2H — Andlise de varianciado pH do pernil (pH) de suinos abatidos aos 160 kg

Variavel Fonte GL SQ oM F PROB
pH Grupo genético 3 0,03 0,01 0,5788 0,630
pH Sexo 1 0,04 0,04 2,2627 0,136
pH Grupo genético * sexo 3 0,09 0,03 1,6980 0,173
pH Residuo 86 1,55 0,02

Tabela 2l — Andlise de varianciada cor do pernil (Cor) de suinos abatidos aos 160 kg

Variavel Fonte GL SQ QM F PROB
Cor Grupo genético 3 59,98 19,99 1,2740 0,288
Cor Sexo 1 55,50 55,50 3,5367 0,063
Cor Grupo genético * sexo 3 90,40 30,13 1,9201 0,132
Cor Residuo 86 1349,65 15,69

Tabela2J — Andlise de variancia da % gordura intramuscular do pernil (GIM) de suinos

abatidos aos 160 kg
Variavel Fonte GL SQ oM F PROB
GIM Grupo genético 3 0,51 0,17 0,2137 0,887
GIM Sexo 1 3,62 3,62 4,5496 0,034
GIM Grupo genético * sexo 3 2,45 0,82 1,0241 0,383
GIM Residuo 204 162,51 0,80
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Tabela 3A — Andlise de variancia do peso da carcaca quente (PCQ) de suinos abatidos

a0s 130 e 160 kg

Variavel Fonte GL SQ oM F PROB
PCQ Peso vivo 1 62402,08 62402,08 1598,64 0,000
PCQ  Grupo genético 3 37,38 12,46 0,32 0,811
PCQ Sexo 1 1,26 1,26 0,03 0,857
PCQ Peso vivo x grupo genético 3 315,36 105,12 2,69 0,045
PCQ Peso vivo * sexo 1 551 551 0,14 0,707
PCQ Grupo genético * sexo 3 83,71 27,90 0,71 0,543
PCQ Peso vivo* grupo genético* sexo 3 155,95 51,98 1,33 0,263
PCQ  Residuo 795 31032,35 39,03

Tabela 3B — Andlise de variancia da espessura de toucinho (ET) de suinos abatidos aos

130 e 160 kg

Variavel Fonte GL SQ QM F PROB
ET Peso vivo 1 2767,15  2767,15 108,04 0,000
ET Grupo genético 3 844,47 281,49 10,99 0,000
ET Sexo 1 1624,06  1624,06 63,41 0,000
ET Peso vivo* grupo genético 3 39,78 13,26 0,52 0,670
ET Peso vivo* sexo 1 132,31 132,31 5,17 0,023
ET Grupo genético * sexo 3 61,29 20,43 0,80 0,495
ET Peso vivo* grupo genético* sexo 3 2,59 0,86 0,03 0,992
ET Residuo 797  20413,02 25,61

Tabela 3C — Andlise de variancia da profundidade do musculo (PM) de suinos abatidos

aos 130 e 160 kg

Variavel Fonte GL SQ QM F PROB
PM Peso vivo 1 627,18 627,18 17,92 0,000
PM Grupo genético 3 897,06 299,02 8,54 0,000
PM Sexo 1 1186,03  1186,03 33,88 0,000
PM Peso vivo* grupo genético 3 37,02 12,34 0,35 0,787
PM Peso vivo* sexo 1 179,04 179,04 511 0,024
PM Grupo genético* sexo 3 47,27 15,76 0,45 0,717
PM Peso vivo* grupo genético* sexo 3 87,57 29,19 0,83 0,475
PM Residuo 797 27898,32 35,00
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Tabela 3D — Andlise de variancia do peso do pernil bruto (PB) de suinos abatidos aos

130 e 160 kg

Variavel Fonte GL SQ QM F PROB
PB Peso vivo 1 630,62 630,62 690,73 0,000
PB Grupo genético 3 20,78 6,93 7,59 0,000
PB Sexo 1 17,62 17,62 19,30 0,000
PB Peso vivo* grupo genético 3 1,34 0,45 0,49 0,690
PB Peso vivo* sexo 1 4,03 4,03 441 0,036
PB Grupo genético* sexo 3 2,91 0,97 1,06 0,365
PB Peso vivo* grupo genético* sexo 3 0,95 0,32 0,35 0,793
PB Residuo 404 368,84 0,91

Tabela 3E — Andlisede variancia do peso do pernil refilado (PR) de suinos abatidos aos

130 e 160 kg

Variavel Fonte GL SQ oM F PROB
PR Peso vivo 1 236,63 236,63 438,31 0,000
PR Grupo genético 3 13,12 4,37 8,10 0,000
PR Sexo 1 7,61 7,61 14,09 0,000
PR Peso vivo* grupo genético 3 1,17 0,39 0,72 0,540
PR Peso vivo* sexo 1 0,00 0,00 0,00 0,994
PR Grupo genético* sexo 3 1,72 0,57 1,06 0,364
PR Peso vivo* grupo genético* sexo 3 0,05 0,02 0,03 0,992
PR Residuo 404 218,11 0,54

Tabela 3F — Andlise de variancia da espessura interna de gordura do pernil (E In) de
suinos abatidos aos 130 e 160 kg

Variavel Fonte GL SQ QM F PROB
Eln Peso vivo 1 161,30 161,30 14,56 0,000
Eln Grupo genético 3 18,97 6,32 0,57 0,634
Eln Sexo 1 350,87 350,87 31,68 0,000
Eln Peso vivo* grupo genético 3 6,11 2,04 0,18 0,907
Eln Peso vivo* sexo 1 13,61 13,61 1,23 0,268
Eln Grupo genético* sexo 3 18,57 6,19 0,56 0,642
Eln Peso vivo* grupo genético* sexo 3 15,58 5,19 0,47 0,704
Eln Residuo 404 447437 11,08
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Tabela 3G — Andlise de variancia da espessura externa de gordura do pernil (E Ex) de
suinos abatidos aos 130 e 160 kg

Variavel Fonte GL SQ oM F PROB
E Ex Peso vivo 1 319,03 319,03 4,64 0,032
E Ex Grupo genético 3 398,64 132,88 1,93 0,124
E Ex Sexo 1 651,73 651,73 9,47 0,002
E Ex Peso vivo* grupo genético 3 64,59 21,53 0,31 0,816
EEx  Pesovivo*sexo 1 0,00 0,00 0,00 0,999
E Ex Grupo genético* sexo 3 66,19 22,06 0,32 0,810
E Ex Peso vivo* grupo genético* sexo 3 153,10 51,03 0,74 0,528
EEx  Residuo 404 27794,75 68,80

Tabela 3H — Andlise de variancia do pH do pernil (pH) de suinos abatidos aos 130 e

160 kg

Variavel Fonte GL SQ oM F PROB
pH Peso vivo 1 0,40 0,40 16,73 0,000
pH Grupo genético 3 0,00 0,00 0,03 0,994
pH Sexo 1 0,04 0,04 1,63 0,202
pH Peso vivo * grupo genético 3 0,07 0,02 1,02 0,383
pH Peso vivo * sexo 1 0,03 0,03 1,12 0,290
pH Grupo genético * sexo 3 0,16 0,05 2,25 0,082
pH Peso vivo * grupo genético * sexo 3 0,03 0,01 0,40 0,756
pH Residuo 404 9,66 0,02

Tabela 31 — Andlise de variancia da Cor do pernil (Cor) de suinos abatidos aos 130 e

160 kg

Variavel Fonte GL SQ oM F PROB
Cor Peso vivo 1 7,40 7,40 0,28 0,599
Cor Grupo genético 3 46,85 15,62 0,58 0,627
Cor Sexo 1 91,52 91,52 3,42 0,065
Cor Peso vivo * grupo genético 3 295,61 98,54 3,68 0,012
Cor Peso vivo * sexo 1 14,13 14,13 0,53 0,468
Cor Grupo genético * sexo 3 94,00 31,33 1,17 0,321
Cor Peso vivo * grupo genético * sexo 3 96,67 32,22 1,20 0,309
Cor Residuo 404 10826,18 26,80
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Tabela3J— Andlise de variancia da % gordura intramuscular do pernil (GIM) de suinos

abatidos aos 130 e 160 kg

Variavel Fonte GL SQ (0\%1 F PROB
GIM Peso vivo 1 5,74 5,74 7,57 0,006
GIM Grupo genético 3 0,31 0,10 0,14 0,938
GIM Sexo 1 5,46 5,46 7,20 0,008
GIM Peso vivo * grupo genético 3 1,34 0,45 0,59 0,621
GIM Peso vivo * sexo 1 0,02 0,02 0,02 0,886
GIM Grupo genético * sexo 3 3,47 1,16 1,52 0,208
GIM Peso vivo * grupo genético* sexo 3 0,14 0,05 0,06 0,980
GIM Residuo 313 237,41 0,76
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APENDICE 2

Tabela 2A — Andlisede variancia da expressao dos genes FABP3 e FABP4 no muascul 0 Semimembranosus de suinos Duroc x Large White

FABP3 FABP4
Fontes de Variacao
GL SQ QM F Prob. GL SQ oM F Prob.
Grupo genético 4 161583,11 40395,77 9,96 0,0034 4 102837,31 25709,32 1,33 0,3390
Sexo 1 1519,16 1519,16 0,37 0,5575 1 1795,73 1795,73 0,09 0,7686
Grupo genético x sexo 4 198330,51 49582,62 12,23 0,0017 4 104007,45 26001,86 1,34 0,3343
Residuo 8 32436,66 4054,58 8 155023,53 14513,86
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Figura 1A — Perfil de amplificacéo do cDNA daH-FABP durante a gPCR.
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Figura 2A — Perfil de amplificacdo do cDNA da A-FABP durante a gPCR.

103



R
B

=

2 1 & 5

=S
Y <
' e S
—
—

1

Foogoo3 40 1 12 12 14 15 46 17 18 0 20 21 22 12 24 35 26 27 22 29 20 21 32 33 34 365 26 37 3B 30 40

Figura 3A — Perfil de amplificacdo do cDNA daf-actina durante a ¢PCR.
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