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MIZIARA, M. N. Construção de um Mapa RH do Cromossomo 1 do Búfalo de Rio 
(Bubalus bubalis) e Análise Comparativa com os Genomas Bovino, Humano e de 
Outros Mamíferos.  São José do Rio Preto, 2008. 92p. Tese (Doutorado em 
Genética) – Instituto de Biociências, Letras e Ciências Exatas, Universidade 
Estadual Paulista “Júlio de Mesquita Filho”. 

 
O cromossomo 1 do genoma bubalino (BBU1), o maior cromossomo do cariótipo do 
búfalo de rio, é um cromossomo submetacêntrico que possui homologia com os 
cromossomos 1 e 27 do genoma bovino. Neste trabalho, apresentamos o primeiro 
mapa RH para este cromossomo, construído por meio da utilização de um painel de 
células somáticas híbridas irradiadas búfalo-roedor, denominado BBURH5000. O 
mapa consistiu em 69 marcadores derivados dos cromossomos bovinos BTA1 e 
BTA27, incluindo 48 genes codificantes, 17 microssatélites e quatro ESTs 
distribuídos em dois grupos de ligação. A freqüência de retenção observada entre os 
marcadores variou de 17.8% a 52.2%. A ordem dos marcadores dentro dos grupos 
de ligação foi, em sua maioria, idêntica a ordem encontrada nos mapas RH e de 
seqüência do genoma bovino. A análise comparativa do mapa RH obtido para BBU1 
com o genoma humano revelou oito blocos homólogos de sintenia entre BBU1 e 
segmentos correspondentes dos cromossomos humanos 3, 4, 8 e 21, sendo a 
maioria deles rearranjados quanto à ordem dos genes e orientação dos blocos. Os 
blocos de sintenia também foram comparados com os genomas de outras espécies 
de mamíferos, como boi, chimpanzé, cachorro e cavalo. Considerando a inexistência 
de mapas de ligação para o búfalo de rio, o mapa RH obtido neste estudo fornece 
dados essenciais para os estudos comparativos deste cromossomo com qualquer 
outra espécie de mamífero.  
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MIZIARA, M. N. Construction of a radiation hybrid map for river buffalo chromosome 
1 (BBU1) and comparative analysis with bovine, human and other mammal 
genomes. São José do Rio Preto, 2008. 92p. Tese (Doutorado em Genética) – 
Instituto de Biociências, Letras e Ciências Exatas, Universidade Estadual Paulista 
“Júlio de Mesquita Filho”. 

 

The largest chromosome in the river buffalo karyotype, BBU1, is a submetacentric 
chromosome with reported homology between BBU1q and bovine chromosome 1 
and between BBU1p and BTA27. We present the first radiation hybrid map of this 
chromosome containing 69 cattle derived markers including 48 coding genes, 17 
microsatellites and four ESTs distributed in two linkage groups. The RH map was 
constructed based on the analysis of a recently developed river buffalo-hamster 
whole genome radiation hybrid panel (BBURH5000). The retention frequency of 
individual markers across the panel ranged from 17.8% to 52.2%. With few 
exceptions, the order of markers within linkage groups is identical to the order 
established for corresponding cattle sequence and RH maps. Comparative analysis 
between BBU1-RH5000 and the human genome revealed eight homologous synteny 
blocks corresponding to HSA3q, HSA4q, HSA8p and HSA21q. Most of the blocks 
showed rearrangements in the gene order and in the orientation of the synteny 
blocks. The synteny blocks were also compared with other mammalian genomes, 
such as bovine, chimpanzee, dog and horse. Considering that a genetic linkage map 
does not exist for river buffalo, the radiation hybrid map generated in this study 
provides valuable data for comparative mapping of BBU1 chromosome.  
 

Key-words: river buffalo – BBU1 – RH mapping 
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Capítulo 1: Construção de um 

mapa RH do cromossomo 1 do 
búfalo de rio (Bubalus bubalis) 
utilizando células somáticas 
híbridas irradiadas. 

 



 

 

 

 
 
 
 

   
   
   
   
   
   
   
   
   
   
   

 
 
 
 
 
 
 
 

 
Introdução 

 



 

 

 

O búfalo é um animal originário da Ásia e da África que se difundiu para 

praticamente todos os continentes, representando até o ano de 2005 uma população 

mundial de aproximadamente 168 milhões de cabeças (Borghese e Mazzi, 2005). 

Esse rebanho está dividido em duas espécies: os búfalos asiáticos (Bubalus bubalis) 

e os búfalos africanos (Syncerus caffer), sendo o búfalo de rio uma subespécie de 

búfalo asiático encontrada em diversos países da Ásia, África, Europa e América do 

Sul, incluindo o Brasil (Iannuzzi et al., 1994a). 

O rebanho bubalino brasileiro começou a se formar a partir do final do século 

XIX, quando animais da Ásia, Europa e Caribe foram trazidos em pequenos lotes 

para o norte do país (Bernardes, 2007). Hoje, o Brasil detém o maior rebanho de 

búfalos das Américas, calculado em 1 milhão de cabeças e um crescimento anual de 

3%, com estimativas de que dentro de 30 anos o país terá um rebanho de cerca de 

50 milhões de animais (ANUALPEC, 2006; Bernardes, 2007). As raças encontradas 

aqui são Jafarabadi, Murrah, e Mediterrâneo, pertencentes ao grupo dos búfalos de 

rio, além da raça Carabao, representante dos búfalos de pântano (Borghese e 

Mazzi, 2005; Bernardes, 2007).  

O cariótipo do búfalo de rio (Bubalus bubalis) consiste de 24 pares de 

autossomos e um par de cromossomos sexuais (2N=50) (Iannuzzi et al., 1994a). 

Assim como o bovino (Bos taurus) - que possui 29 pares de autossomos 

acrocêntricos e um par de cromossomos sexuais - o búfalo de rio pertence à família 

Bovidae, a mais diversa das nove famílias da ordem Arthiodactyla (Vaughan, 1986), 

da qual também fazem parte os ovinos, suínos, eqüinos, entre outros.  

Dos 24 pares de cromossomos autossômicos do genoma bubalino, 19 são 

acrocêntricos e 5 são metacêntricos (Iannuzzi et al., 1994a). Estudos citogenéticos 

envolvendo os genomas bovino e bubalino mostram que os cinco cromossomos 



 

 

 

metacêntricos de búfalo são resultantes de translocações por fusões cêntricas entre 

cromossomos acrocêntricos do genoma bovino, sendo elas: BBU1 = BTA1/BTA27; 

BBU2 = BTA2/BTA23; BBU3 = BTA8/BTA19; BBU4 = BTA5/BTA28 e BBU5 = 

BTA16/BTA29 (El Nahas et al., 2001; Iannuzzi et al., 2003). Estas translocações 

explicam o fato de que cada braço dos cromossomos metacêntricos do genoma 

bubalino apresenta correspondência com cromossomos acrocêntricos de bovino (El 

Nahas et al., 2001). 

De acordo com Moreira e colaboradores (1994) e Bernardes (2007), algumas 

das características inerentes desta espécie são: a adaptabilidade a diversos 

ambientes, precocidade, vida útil até os 15 anos (5 anos a mais que o gado 

doméstico), aptidão para o consumo de alimentos não concorrentes com o de outras 

espécies, elevada taxa de produtividade em leite e carne, altas taxas de natalidade e 

mortalidade inferior a 3% ao ano. Análises da carne bubalina e bovina revelam que a 

carne de búfalo possui 40% menos colesterol, 12 vezes menos gordura, 55% menos 

calorias, 11% mais proteína e 10% mais sais minerais, sendo, portanto, mais 

indicada para a saúde humana (CPATU–Embrapa, 2006). O leite de búfala também 

apresenta composição superior em relação ao leite de vaca, em 43,8% nos sólidos 

totais, 43,6% em gordura, 41,5% de proteína, 2,4% de lactose e 42% de cálcio 

(CPATU-Embrapa, 2006).  

Diante deste panorama, o búfalo de rio representa uma fonte crescente de 

produção pecuária e uma espécie com vantagens produtivas e reprodutivas que 

elevam seu status econômico no cenário agropecuário brasileiro e mundial. Dessa 

forma, o conhecimento do genoma desta espécie torna-se necessário para a 

identificação e a manipulação de genes responsáveis por características 



 

 

 

economicamente importantes, que contribuirão para o melhoramento genético mais 

efetivo desses animais. 

Para identificar e manipular um gene de interesse econômico é necessário 

inicialmente localizar sua seqüência de bases no genoma estudado. Este primeiro 

passo é obtido por meio da estratégia denominada mapeamento genômico que, 

além de localizar qualquer tipo de marcador molecular em uma região cromossômica 

específica no genoma, determina a ordem linear desses marcadores em relação a 

outras encontradas no mesmo cromossomo (Rexroad, 1998; Miziara e Amaral, 

2007). Aliando-se os mapas genômicos aos estudos de segregação de 

características de interesse econômico em populações, é possível associar tais 

caracteres a potenciais genes candidatos que posteriormente poderão ser 

manipulados para diferentes estudos adicionais (Womack, 2005). 

O mapeamento genômico comparativo é um método de análise de genomas 

que busca ganhar conhecimentos em uma espécie usando os conhecimentos do 

genoma de outra espécie (Yang e Womack, 1998; Rexroad et al., 1999; Goldammer 

et al., 2002; Womack, 2005). Estes estudos comparativos são baseados na 

observação de que genes ou quaisquer tipos de marcador molecular que estejam 

fisicamente próximos no genoma de uma espécie, geralmente também apresentam-

se próximos em outras espécies relacionadas (Nadeau e Sankoff, 1998). Entre os 

mamíferos, espera-se que o mapeamento genômico comparativo auxilie numa maior 

compreensão da diversidade fisiológica, fenotípica e metabólica, tanto em níveis 

moleculares quanto sistêmicos (Band et al., 2000; Larkin et al., 2003). Dessa forma, 

genomas seqüenciados de mamíferos representam a base para estudos que 

permitirão compreender as diferenças moleculares relacionadas com a diversidade 

dos organismos dentro desta classe de vertebrados (O’Brien et al., 2001). 



 

 

 

O genoma bovino possui atualmente 17.254 marcadores mapeados no 

genoma, incluindo genes, Etiquetas de Seqüências Expressas (ESTs) e seqüências 

repetitivas do tipo microssatélite, totalizando um tamanho de 2434 Mb (megabases) 

(Snelling et al., 2007).  Comparando-se esses números aos dados de mapeamento 

do genoma do búfalo de rio, observa-se uma defasagem no estudo do genoma 

desta espécie que, até 2006, apresentava somente 302 marcadores mapeados (El 

Nahas et al., 2001; Iannuzzi et al., 2003; Di Meo et al., 2005; 2006). Tendo em vista 

a extensiva conservação cromossômica observada entre bovino e búfalo de rio, o 

mapa físico do genoma bovino pode potencialmente ser utilizado como fonte de 

marcadores para o desenvolvimento de mapas genômicos de búfalo (El Nahas et al., 

2001), especialmente considerando que o genoma bovino é o mais amplamente 

estudado entre os animais de interesse econômico.  

Embora alguns trabalhos tenham localizado genes e microssatélites em 

cromossomos específicos do búfalo de rio, por meio de métodos como hibridização 

in situ fluorescente (FISH) e/ou células somáticas (El Nahas et al., 2001; Iannuzzi et 

al., 2003; Di Meo et al., 2005; 2006), a criação de um mapa de alta resolução do 

genoma bubalino faz-se essencial para possibilitar o estudo detalhado e a 

manipulação de genes envolvidos em características economicamente importantes. 

Além disso, as informações geradas a partir da construção de um mapa saturado de 

marcadores poderão ser utilizadas em programas de melhoramento genético desta 

espécie e na seleção de genes candidatos em regiões contendo loci associados a 

características quantitativas (Loci de Característica Quantitativa - QTLs).  

Recentemente, o Laboratório de Genômica Comparativa – IBILCE/UNESP, 

construiu uma ferramenta genômica que permite a construção de mapas de alta 

resolução do genoma bubalino – o painel de células somáticas híbridas irradiadas – 



 

 

 

BBURH5000 (Amaral et al., 2007). Por meio dessa ferramenta, 254 marcadores já 

foram mapeados nos cromossomos bubalinos 3 e 10 (Amaral et al., 2007), 6 

(Stafuzza et al., 2007), 7 (Goldammer et al., 2007a) e X (Ianella et al., 2008). 

A estratégia de mapeamento de genomas utilizando painéis de células 

somáticas híbridas irradiadas foi primeiramente descrita por Goss e Harris (1975) e 

redescoberta por Cox e colaboradores (1990). Neste método, uma dose de radiação 

é aplicada nas células do genoma de interesse, denominadas doadoras, com a 

função de quebrar, ao acaso, seus cromossomos em múltiplos fragmentos (Cox et 

al., 1990). Estes fragmentos são posteriormente incorporados ao genoma de uma 

célula receptora mutante, geralmente de roedor, por meio de um processo de fusão 

celular. Cada clone gerado a partir desta fusão contém um único conjunto de 

fragmentos cromossômicos da célula doadora incorporado ao genoma da célula 

receptora, que atinge a estabilidade após sucessivos processos de divisão celular 

(Miziara e Amaral, 2007).  

Os clones híbridos são posteriormente testados quanto à presença ou 

ausência de marcadores de DNA do genoma de interesse. Esses dados são 

avaliados baseando-se na hipótese de que quanto menor a distância física entre 

dois loci no cromossomo, maior a probabilidade dos mesmos serem mantidos juntos 

durante o processo de fragmentação do genoma (Agarwala et al., 2000; Chowdhary 

e Raudsepp, 2005). Dessa forma, são gerados os mapas denominados RH 

(Radiation Hybrid Maps), que mostram a posição e a ordem física dos marcadores 

nos respectivos cromossomos.  

A estratégia de mapeamento RH vem sendo aplicada de maneira crescente 

aos estudos do genoma de animais, principalmente aqueles de interesse econômico. 

Mapas RH já foram construídos para os genomas de camundongo (McCarthy et al., 



 

 

 

1997), bovino (Womack et al., 1997), cachorro (Priat et al., 1998), porco (Hawken et 

al., 1999), cavalo (Kiguwa et al., 2000), gato (Murphy et al., 1999) e búfalo de rio 

(Amaral et al., 2007). 

Considerando que esta estratégia permite localizar qualquer seqüência de 

DNA sem a necessidade de polimorfismo ou acompanhamento de heterozigotos em 

famílias (pré-requisitos do mapeamento por segregação meiótica), é possível 

construir mapas contendo genes codificantes, possibilitando estudos comparativos 

entre genomas de diferentes espécies (Rexroad, 1999; Chowdhary e Raudsepp, 

2005; Miziara e Amaral, 2007). 

O cromossomo 1 bubalino (BBU1) é o maior cromossomo metacêntrico do 

genoma do búfalo de rio. Estudos citogenéticos mostram que o braço curto (BBU1p) 

é correspondente ao cromossomo 27 bovino (Iannuzzi et al., 1990; Iannuzzi et al., 

1996a; 1996b; El Nahas et al., 1997; Iannuzzi et al., 1998; 2000a; Ramadam et al., 

2000; El Nahas et al., 2001; Iannuzzi et al., 2001a; 2003) e o braço longo (BBU1q) 

ao cromossomo 1 bovino (Iannuzzi et al., 1990; 1994b; 1996a; El Nahas et al., 1996; 

1997; de Hondt et al., 1997; Iannuzzi et al., 1998; El Nahas et al., 2001; Iannuzzi et 

al., 2001a; 2003). Até 2006, BBU1 possuía 23 marcadores (13 genes e 10 

microssatélites) mapeados por meio de FISH e/ou células somáticas (Iannuzzi et al., 

2003).  

De acordo com os últimos mapas do genoma bovino publicados (Jann et al., 

2006; Snelling et al., 2007), o cromossomo 1 bovino (BTA1) possui 1.026 

marcadores, enquanto que o cromossomo 27 (BTA27) possui 289 marcadores 

mapeados. A utilização desta grande quantidade de informações proveniente do 

genoma bovino permite a utilização desses mapas no processo de seleção dos 

marcadores a serem mapeados no cromossomo 1 bubalino.  



 

 

 

É importante ressaltar que os cromossomos bovinos BTA1 e BTA27 possuem 

genes e regiões com QTLs associadas à produção e qualidade de leite, reprodução 

e doenças (Bovine QTL Viewer, 2008). 

No BTA1 existem evidências de duas regiões relacionadas com a produção de 

leite: a primeira, onde está localizado o marcador CSSM19, e a segunda onde se 

encontram os marcadores TGLA49, SOD1, RM095 e TGLA57 (Georges et al., 1995; 

Viitala et al., 2003). Existem também duas regiões associadas a características de 

composição do leite (porcentagem de gordura e proteína): o intervalo cromossômico 

entre os marcadores BMS527 e BMS4030 e a região contendo os genes BBX, 

TRAD, APOD, ALCAM e TACTILE (Georges et al., 1995; Casas et al., 2004). Além 

dessas importantes regiões, também foram mapeados no BTA1 genes de 

importância metabólica, tais como o gene IL12A, associado à resposta imune, o 

gene FOXL2, relacionado ao desenvolvimento do folículo ovariano e o gene MX1, 

cuja função está ligada à resposta a agentes virais (Gene Ontology, 2008). 

O BTA27, por sua vez, também possui importantes regiões associadas a 

características de interesse econômico, como por exemplo, uma região com genes 

relacionados a caracteres de produção e composição de leite (Viitala et al., 2003) e 

uma outra região associada com a susceptibilidade à mastite, uma doença 

prejudicial aos rebanhos destinados à produção de leite (Kuhn et al., 2003; 

Goldammer et al., 2004). Além dessas regiões, este cromossomo também possui 

genes responsáveis por características interessantes, como por exemplo, o gene 

MTNR1A, que está relacionado com alterações na sazonalidade reprodutiva em 

mamíferos (Messer et al., 1997), e o gene ADAM2, que codifica uma subunidade da 

fertilina, uma glicoproteína que atua nas interações óvulo-espermatozóide (Eto et al., 

2002).  



 

 

 

Diante da relevância dos genes presentes nos cromossomos 1 e 27 bovinos, 

potenciais genes candidatos poderão ser indicados ao BBU1, possibilitando estudos 

adicionais dos mesmos em búfalo de rio. Além disso, a geração de um mapa 

comparativo entre búfalo e bovino permite avanços no conhecimento sobre a 

evolução cariotípica e os rearranjos cromossômicos que acompanharam a evolução 

dos genomas dessas espécies. 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

 

 
 
 
 

   
   
   
   
   
   
   
   
   
   
   

 
 
 
 
 
 
 
 

 
                 Objetivos 

 
 



 

 

 

 
Considerando a contribuição deste estudo para o conhecimento dos genes do 

cromossomo 1 bubalino e a identificação de rearranjos cromossômicos entre BBU1 e 

seus cromossomos correspondentes no genoma bovino, o presente trabalho teve 

como objetivos: 

 

� Construir um mapa do tipo RH do cromossomo 1 do búfalo de rio (Bubalus 

bubalis) utilizando o painel BBURH5000, integrando-se marcadores do tipo 

microssatélite, genes e Etiquetas de Seqüências Expressas (ESTs), 

 

� Construir um mapa comparativo deste cromossomo evidenciando a 

conservação entre BBU1 e os cromossomos correspondentes no genoma bovino. 
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  Discussão 

 
 



 

 

 

O mapa RH do cromossomo 1 bubalino (BBU1-RH5000) foi construído com um 

total de 69 marcadores derivados dos cromossomos 1 e 27 do genoma bovino. 

Cinqüenta e seis tiveram suas posições em centiRays (cR) definidas com lod score 

de 5.5 (denominados marcadores framework). Os demais 13 marcadores com 

suporte estatístico inferior a 5.5 (denominados marcadores placed) foram 

posicionados em intervalos entre marcadores framework, sem valores de distância 

em centiRays. 

A análise estatística da genotipagem dos marcadores foi realizada utilizando-

se os softwares rh_tsp_map versão 3.0 (Schäffer et al., 2007) e CONCORDE 

(Applegate et al., 1998) juntamente com QSopt (http://www2.isye.gatech.edu/ 

~wcook/qsopt/), que se baseiam no critério de máxima verossimilhança (MLE - 

maximum likelihood estimate) para a construção de um mapa consenso. 

 Os 69 marcadores foram distribuídos ao longo do BBU1 em dois grupos de 

ligação (LG1 e LG2), totalizando 1330.1 cR5000. O grupo de ligação 1 (LG1) englobou 

58 marcadores (39 genes, quatro ESTs e 15 microssatélites), estendendo-se pelo 

braço curto e pela maior porção do braço longo do cromossomo, incluindo o 

centrômero, totalizando 1118.9 cR5000. Destes 58 marcadores, 47 foram indicados 

com posições em centiRays (framework) no mapa e 11 foram localizados em 

intervalos (placed). O grupo de ligação 2 (LG2) apresentou 11 marcadores (nove 

genes e dois microssatélites), ocupando a porção final do braço longo do 

cromossomo 1, totalizando 211.2 cR5000. Nove desses marcadores apresentaram 

posições em centiRays, enquanto dois foram indicados a intervalos.  

A geração do mapa BBU1-RH5000, cuja densidade foi calculada em 

aproximadamente um locus para cada 19cR5000, resultou em um aumento expressivo 

do número de marcadores mapeados neste cromossomo (de 23 para 69). 



 

 

 

Na tentativa de gerar uma avaliação preliminar da extensão do mapa BBU1-

RH5000 obtido em pares de base, foram comparados o primeiro e o último marcador 

de cada grupo de ligação nos mapas de seqüência de BTA1 e BTA27. No LG1, o 

intervalo entre os genes PLAT e TLOC1 corresponde a 1118.9 cR5000 e nos mapas 

de seqüência de BTA1 e BTA27 equivale a 131,7Mb, enquanto que no LG2 o 

intervalo entre os marcadores SR140 e BMS2263 é de 211.2 cR5000 e de 24Mb no 

mapa de seqüência de BTA1. Essa correspondência gerou uma correlação 

aproximada para LG1 e LG2 de 8.5 e 8.8 cR5000 por megabase (Mb), 

respectivamente. 

A freqüência de retenção (RF – Retention Frequency) para cada marcador foi 

calculada pela razão entre o número de linhagens celulares que apresentaram 

produto de PCR (Reação em Cadeia da Polimerase) para o marcador e o número 

total de linhagens do painel RH (90 linhagens). Os valores de freqüência de retenção 

de cada marcador nas linhagens híbridas do painel BBU-RH5000 apresentaram 

variação de 17,8% (SR140) a 52,2% (BM6438). Por apresentarem padrões de 

presença e ausência idênticos nas diferentes linhagens do painel, os genes APOD e 

PPP1R2 foram indicados a uma mesma posição no mapa.  

Considerando a ausência de mapas de ligação do genoma bubalino, o mapa 

BBU1-RH5000 foi comparado ao mapa citogenético da espécie (Iannuzzi et al., 2003) 

e ao mapa de seqüência dos cromossomos 1 e 27 do genoma bovino (NCBI – Bos 

taurus build 3.1).  

O mapa citogenético do BBU1 apresenta 23 marcadores mapeados pelas 

tecnologias de células somáticas e/ou FISH (Iannuzzi et al., 2003). Deste total, nove 

marcadores (PLAT, SLC25A4, DEFB1, BM6526, KRTAP8, SOD1, AHSG, NCK1 e 

CRYAA) foram incluídos no mapa RH e auxiliaram na orientação dos grupos de 



 

 

 

ligação. A localização do gene SLC25A4 nos mapas RH e citogenético não foi 

comparada porque este gene não foi localizado citogeneticamente em uma banda 

específica do braço curto do cromossomo. Observou-se ainda a inversão na ordem 

dos marcadores BM6526 e DEFB1 no mapa RH em relação ao mapa citogenético. 

As comparações entre o mapa BBU1-RH5000 e os mapas de seqüência do 

genoma bovino corroboraram os estudos citogenéticos que indicavam BBU1 como 

resultante da fusão cêntrica entre BTA1 e BTA27 (El Nahas et al., 2001; Iannuzzi et 

al., 2003).  

Entre estes mapas foram identificadas dez alterações na ordem dos 

marcadores, sendo oito inversões no LG1 e duas no LG2. No entanto, essas 

alterações podem não representar rearranjos verdadeiros no cromossomo bubalino, 

uma vez que podem ser resultantes de erros no alinhamento da seqüência do 

genoma bovino.  A adição de mais marcadores nas regiões onde essas inversões 

foram observadas poderá elucidar esta questão. Mesmo considerando as inversões, 

foi possível observar que a ordem dos marcadores dentro dos grupos de ligação de 

BBU1-RH5000 corresponde, em sua maioria, à mesma ordem encontrada nos 

cromossomos 1 e 27 do genoma bovino. 

A construção do mapa comparativo do cromossomo 1 (Miziara et al., 2007), 

assim como de outros cromossomos do genoma do búfalo de rio (Amaral et al., 

2007; Stafuzza et al., 2007; Goldammer et al., 2007a; Ianella et al., 2008) representa 

um ponto de partida importante para a construção de mapas comparativos de alta 

resolução para todos os cromossomos do genoma bubalino.   

 
 
 
 
 
 



 

 

 

 
 
 
 

   
   
   
   
   
   
   
   
   
   
   

 
 
 
 
 
 
 
 

 
     Conclusões 

 
 



 

 

 

As conclusões obtidas no presente capítulo foram: 

 

� Marcadores derivados dos cromossomos 1 e 27 bovinos, incluindo genes, 

microssatélites e ESTs, foram utilizados com sucesso no mapeamento do 

cromossomo 1 bubalino; 

 

� Pela primeira vez o cromossomo 1 bubalino foi estudado com a utilização da 

tecnologia de mapeamento RH, onde 69 marcadores foram mapeados, 

integrando-se 48 genes, 17 microssatélites e 4 ESTs, 

 

� A comparação entre o mapa BBU1-RH5000 e os mapas de seqüência do BTA1 

e do BTA27 revelou dez alterações na ordem dos marcadores, sendo oito 

inversões no LG1 e duas no LG2. Os demais marcadores apresentaram a 

mesma ordem nas duas espécies. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

 

 
 
 
 

   
   
   
   
   
   
   
   
   
   

 
 
 
 
 

Capítulo 2: Análise comparativa 
entre o mapa do cromossomo 1 
bubalino e seus cromossomos 
correspondentes nos genomas 
bovino, humano e de outros 
mamíferos. 

 
 



 

 

 

 
 
 
 

   
   
   
   
   
   
   
   
   
   
   

 
 
 
 
 
 
 
 

 
Introdução 

 
 



 

 

 

A comparação entre genomas de espécies de mamíferos vem possibilitando o 

conhecimento mais detalhado a respeito da evolução dos cariótipos, dos 

mecanismos envolvidos nessa evolução e seu significado para a especiação, além 

de auxiliar na busca pelos fatores genéticos que distinguem organismos 

evolutivamente relacionados (Ferguson-Smith e Trifonov, 2007). 

Uma das estratégias utilizadas na comparação de genomas é o mapeamento 

genômico comparativo, que utiliza informações de genomas altamente 

caracterizados para localizar seqüências de DNA em genomas pouco 

documentados, baseando-se na conservação existente entre os genomas de 

mamíferos (Goldammer et al., 2002; Womack, 2005). 

A construção de mapas comparativos vem permitindo uma análise estrutural 

detalhada dos genomas de diferentes espécies, mostrando que organismos que se 

divergiram recentemente apresentam segmentos (blocos) de DNA homólogos 

contendo genes em posições relativamente idênticas (Brittanica Encyclopedia 

Online, 2008). O termo sintenia (do grego syn = junto/mesmo, taenia = fio) significa a 

ocorrência de loci no mesmo cromossomo. Dessa forma, se dois ou mais loci 

encontram-se na mesma ordem e no mesmo cromossomo em genomas de espécies 

relacionadas, define-se que essas espécies apresentam conservação de sintenia 

(Jaillon et al., 2004; Serov et al., 2005; Becker e Lenhard, 2007). A análise de 

conservação de sintenia entre mamíferos vem possibilitando desvendar a estrutura 

dos genomas deste grupo, por meio da identificação dos rearranjos cromossômicos 

que resultaram na evolução cariotípica e na diferenciação das espécies (Goldammer 

et al., 2002; Womack, 2005; Ferguson-Smith e Trifonov, 2007). 

O mapeamento genômico utilizando painéis de células somáticas híbridas 

irradiadas (ou mapeamento RH) tem sido utilizado na construção de mapas 



 

 

 

comparativos de alta resolução, integrando diferentes tipos de marcadores 

moleculares, dentre eles genes codificantes de proteínas, que são altamente 

conservados entre os genomas de mamíferos (Amaral et al., 2002; Womack, 2005). 

Adicionalmente, os mapas comparativos são a ferramenta necessária para a 

identificação de genes candidatos relacionados a características de interesse 

econômico, pois permitem a extrapolação da localização de genes de uma espécie 

para outra (Goldammer et al., 2002). Dentre os mamíferos, o mapa do genoma 

humano é o mais rico em informações, sendo amplamente utilizado em estudos 

comparativos envolvendo os genomas de mamíferos (Womack, 2005). 

 Considerando ainda que a diversidade genética requerida para a evolução 

dos cariótipos provém de rearranjos cromossômicos, a comparação entre os mapas 

dos cromossomos de diversas espécies de mamíferos fornece uma importante 

ferramenta para a compreensão dos mecanismos envolvidos na evolução 

cariotípica, identificando regiões conservadas e/ou rearranjadas entre os genomas 

(Villena, 2005; Ferguson-Smith e Trifonov, 2007).  

A utilização de sondas de segmentos cromossômicos humanos para hibridizar 

no genoma bovino (Womack e Moll, 1986; Womack e Kata, 1995; Solinas-Toldo et 

al., 1995; Hayes, 1995; Chowdhary et al., 1996; Schlapfer et al., 1998) e no genoma 

bubalino (Iannuzzi et al. 1998; 2000a; 2000b; Di Meo et al., 2000; Iannuzzi et al., 

2001a, 2001b), tem revelado conservação de sintenia entre esses genomas. 

Especificamente para o cromossomo 1 bubalino foram previamente identificadas, por 

meio de hibridização in situ fluorescente (FISH), as seguintes homologias com o 

genoma humano: BBU1p com o cromossomo humano 8 e BBU1q com porções dos 

cromossomos humanos  HSA3 e HSA21 (Iannuzzi et al., 1998; 2000a). 



 

 

 

Dessa forma, a comparação entre o mapa de seqüência do genoma humano 

com o mapa RH do cromossomo 1 bubalino possibilitará a identificação de 

homologias adicionais e em maiores detalhes entre os cromossomos dessas duas 

espécies, além de adicionar conhecimentos sobre a evolução dos cromossomos 

homólogos a BBU1 em outros mamíferos, como cavalo, cachorro, entre outros. 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

 

 
 
 
 

   
   
   
   
   
   
   
   
   
   
   

 
 
 
 
 
 
 
 

 
                 Objetivo 

 
 



 

 

 

A comparação entre o mapa do cromossomo 1 bubalino e seus cromossomos 

correspondentes no genoma humano e de outros mamíferos teve como objetivo 

evidenciar as porções de conservação de sintenia entre o cromossomo 1 bubalino e 

seus correspondentes no genoma humano e nos genomas de outras espécies de 

mamíferos, como bovino, chimpanzé, cachorro e cavalo. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 
 
 
 

   
   
   
   
   
   
   
   
   
   
   

 
 
 
 
 
 
 
 

 
            Metodologia 
 



 

 

 

Para a análise comparativa dos blocos homólogos de sintenia entre BBU1 e o 

genoma humano, foram utilizados o mapa RH do cromossomo 1 bubalino (BBU1-

RH5000) (Miziara et al., 2007) e os mapas de seqüência do genoma humano (NCBI 

Homo sapiens – build 36.2). Os mapas de seqüência dos cromossomos 1 e 27 do 

genoma bovino (NCBI – Bos taurus build 3.1) foram utilizados como referência de 

um genoma bovídeo.  

Foram selecionados no mapa BBU1-RH5000 os genes codificantes de 

proteínas com posições em centiRays que também apresentaram posição em 

megabases (Mb) nos mapas de seqüência do genoma humano. Os blocos 

homólogos de sintenia foram identificados a partir da observação da ordem dos 

genes e da orientação dos blocos em comum entre as duas espécies. Foram 

considerados blocos homólogos com conservação de sintenia aqueles que 

apresentaram a mesma ordem dos genes, independente da orientação do bloco no 

segmento cromossômico (Jaillon et al., 2004).  

Posteriormente, esses blocos de sintenia foram analisados quanto à ordem 

dos genes e a orientação dos blocos nos mapas de seqüência dos genomas dos 

seguintes mamíferos: chimpanzé (NCBI – Pan troglodytes build 2.1), cachorro (NCBI 

– Canis lupus familiaris build 2.1) e cavalo (NCBI – Equus cabalus build 1.1). 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 
 
 
 

   
   
   
   
   
   
   
   
   
   
   

 
 
 
 
 
 
 
 

 
        Resultados e Discussão 
 



 

 

 

A comparação entre o mapa BBU1-RH5000 e a seqüência do genoma humano 

foi realizada a partir de 39 genes e uma Etiqueta de Seqüência Expressa (EST) em 

comum, os quais foram organizados em oito blocos homólogos de sintenia. A análise 

dos blocos revelou segmentos correspondentes aos cromossomos humanos 3 

(HSA3q), 4 (HSA4q), 8 (HSA8p) e 21 (HSA21q) (Figura 1), sendo dois blocos 

homólogos com HSA8p, um com HSA4q, três blocos com HSA3q e dois com 

HSA21q. Destes oito blocos, cinco apresentaram rearranjos na ordem dos genes e 

na orientação dos blocos (PLAT/ADAM2/BRF2/WRN/DCTN6/NRG1; 

DLGAP2/CLN8/DEFB1/C8orf79/CNOT7; PRSS7/KRTAP8/SOD1/IFNAR1/IFNGR2; 

SLC25A4/ODZ3/CARF e CRB1/HLCS/MX1/CRYAA); dois revelaram conservação da 

ordem dos genes (APOD/PPP1R2/AHSG/TLOC1 e SR140/RNF7/FOXL2/NCK1), 

mas orientação do bloco invertida, e um bloco apresentou ordem e orientação 

conservadas (POU1F1/PROS1/ESDN/DOC1/BBX/TACTILE/CASR/PDIR/TRAD).  

O bloco pertencente ao braço curto do cromossomo 1 bubalino (BBU1p) 

contendo os genes PLAT/ADAM2/BRF2/WRN/DCTN6/NRG1 apresentou a ordem 

dos genes e a orientação do bloco invertidas com relação àquela encontrada no 

cromossomo 8 humano (Figura 1). A análise deste bloco em outras espécies de 

mamífero (Quadro 1) revelou a conservação de sintenia entre os genes do segmento 

do cromossomo 8 humano e os blocos correspondentes aos cromossomos 27 

bovino (BTA27) e 8 de chimpanzé (PTR8p).  

Um fato inédito foi observado com relação à organização dos genes 

DLGAP2/CLN8/DEFB1/C8orf79/CNOT7 no cromossomo 1 bubalino quando 

comparado ao genoma humano. Em búfalo, os genes C8orf79 e CNOT7 encontram-

se em um bloco separado dos genes DLGAP2, CLN8 e DEFB1 (Figura 1), enquanto 

que em humano (HSA8p) os cinco genes apresentam-se juntos. O que se observou 



 

 

 

 

 

Figura 1. Análise da conservação de sintenia entre o mapa RH do cromossomo 1 bubalino e 
os mapas de seqüência em megabases (Mb) dos cromossomos humanos HSA3q, HSA4q, 
HSA8p e HSA21q (NCBI Homo sapiens build 36.2). Foram identificados cinco blocos cuja 
ordem dos genes e orientação dos blocos estão rearranjadas (destacados na cor azul), dois 
blocos cuja ordem dos genes permanece conservada e a orientação dos blocos em HSA 
encontra-se invertida (destacados na cor vermelha) e um bloco onde a ordem e a orientação 
estão integralmente conservadas (destacado na cor laranja). Os blocos destacados com 
linha pontilhada mostram a posição dos genes de HSA8p em BBU1p em segmentos 
separados por um intervalo contendo um bloco sintênico correspondente a HSA4q. Os 
mapas dos cromossomos 1 e 27 do genoma bovino (Miziara et al., 2007; NCBI Bos taurus 
build 3.1) foram utilizados como referência de um genoma bovídeo. 
 
 



 

 

 

Quadro 1. Posição dos genes de BBU1-RH5000 (Miziara et al., 2007) nos mapas de 
seqüência dos cromossomos correspondentes nos genomas de humano, bovino, 
chimpanzé, cachorro e cavalo. As cores representam os segmentos homólogos a 
HSA3 (cor verde), HSA4 (cor laranja), HSA8 (cor cinza), HSA21 (cor azul). 
 

GENES 
BBU1 

(cR5000) 
HSA (Mb) 
build 36.2 

BTA (Mb) 
build 3.1 

PTR (Mb) 
build 2.1 

CFA (Mb) 
build 2.1 

ECA (Mb) 
build 1.1 

PLAT 1p - 0,0 8p - 42,18 27 - 35,54 8p - 38,97 16 - 26,40 27 - 2,7 
ADAM2    1p - 20,5 8p - 39,81 27 - 34,16 8p - 36,54 16 - n.a. 27 - 5,5 
BRF2    1p - 44,6 8p - 37,82 27 - 32,26 8p - 34,62 16 - 30,49 27 - 7,0 
WRN 1p - 90,8 8p - 31,01 27 - 25,29 8p - 27,65 16 - 36,25 27 - 12,7 
DCTN6 1p - 113,4 8p - 30,13 27 - 24,39 8p - 26,73 16 - 37,10 27 - 13,5 
NRG1 1p - 121,8 8p - 32,52 27 - 26,50 8p - 29,20 16 - 35,72 27 - 11,3 
C8orf79    1p - 139,0 8p - 12,85 27 - 21,88 8p - n.a. # # 
CNOT7 1p - 167,5 8p - 17,14 27 - 18,17 4p - 63,72 16 - 43,52 27 - 19,7 
SLC25A4 1p - 199,6 4q - 186,30 27 - 13,45 4q - 189,81 16 - 48,40 27 - 24,3 
ODZ3 1p - 233,8 4q - 183,50 27 - 11,21 4q - 186,96 16 - 50,50 27 - 26,5 
CARF    1p - 257,5 4q - 184,60 27 - 12,21 4q - 188,10 16 - 49,80 27 - 25,6 
DEFB1 1p - 285,4 8p - 6,72 27 – n.a.* 8p - 6,93 24 - 61,80 27 - n.a. 
DLGAP2    1p - 359,4 8p - 1,43 # 8p - 1,43 37 - 33,84 27 - 38,2 
CLN8  1p - 369,0 8p - 1,69 # 8p - 1,69 37 - 33,87 27 - 37,9 
IFNAR1 1q - 441,6 21q - 33,61 1 - 1,32 21q - 33,06 # 26 - 13,9 
IFNGR2 1q - 472,2 21q - 33,69 1 - 1,23 21q - 33,13 31 - 31,04 26 - 11,8 
KRTAP8 1q - 503,2 21q - 31,10 1 - n.a. 21q - 30,55 # 26 - 13,9 
SOD1 1q - 546,7 21q - 31,95 1 - 2,93 21q - 31,40 31 - 29,55 26 - 13,3 
PRSS7 1q - 619,0 21q - 18,69 1 - 21,59 21q - 18,50 31 - 17,60 26 - 25,0 
POU1F1 1q - 710,1 3p - 87,40 1 - n.a. 3p - 89,57 31 - 3,76 26 - 38,6 
PROS1 1q - 730,1 3q - 95,17 1 - 33,95 3q - 97,71 33 - 4,60 19 - 56,0 
ESDN 1q - 744,5 3q - 100,10 1 - 40,19 3q - 102,70 33 - 8,60 19 - 52,2 
DOC1 1q - 761,6 3q - 101,31 1 - 39,12 3q - 103,80 15 - 46,79 19 - 51,0 
BBX 1q - 812,9 3q - 108,72 1 - 47,11 3q - 111,66 33 - 16,10 19 - 45,3 
TACTILE 1q - 849,5 3q - 112,74 1 - 51,24 3q - 115,73 33 - 19,27 19 - 42,0 
CASR 1q - 964,3 3q - 123,38 1 - 60,24 3q - 126,57 33 - 28,44 19 - 33,2 
PDIR 1q - 983,6 3q - 124,26 1 - 61,05 3q - 127,40 33 - 29,20 19 - 32,5 
TRAD 1q - 1004,7 3q - 125,29 1 - 63,18 3q - 128,60 33 - 30,50 19 - 31,0 
APOD 1q - 1025,4 3q - 196,79 1 - 65,32 3q - 201,29 33 - 33,49 19 - 28,27 
PPP1R2 1q - 1025,4 3q - 196,75 1 - 65,38 3q - 201,25 33 - 33,50 19 - 28,22 
AHSG 1q - 1065,9 3q - 187,81 1 - 74,48 3q - 192,19 34 - 22,20 19 - 20,7 
TLOC1 1q - 1118,9 3q - 171,16 1 - 95,64 3q - 175,1 34 - 37,50 19 - 6,4 
SR140 1q - 0,0 3q - 144,20 1 - 120,66 3q - 147,7 23 - 41,60 16 - 83,4 
RNF7 1q - 39,6 3q - 142,93 1 - 118,74 3q - 146,4 23 - 40,63 16 - 84,5 
FOXL2 1q - 63,0 3q - 140,14 1 - 117,15 3q - 143,59 23 - 38,23 16 - 86,8 
NCK1 1q - 75,6 3q - 138,06 1 - 121,72 3q - 141,49 23 - 36,35 16 - 72,0 
MX1 1q - 109,2 21q - 41,72 1 - 130,48 21q - 41,12 31 - 38,23 26 - 4,8 
CRYAA 1q - 134,1 21q - 43,46 1 - 133,35 21q - 42,85 31 - 39,60 26 - 3,3 
HLCS 1q - 152,7 21q - 37,28 1 - 140,12 21q - 36,70 31 - 34,10 26 - 8,7 
CBR1 1q - 168,9 21q - 36,36 1 - 138,12 21q - 35,81 31 - 33,40 26 - 9,4 

 
(Mb) – megabases; (BBU) – Bubalus bubalis; (HSA) – Homo sapiens; (BTA) – Bos taurus; 
(PTR) – Pan troglodytes; (CFA) – Canis lupus familiaris; (ECA) – Equus cabalus.  
* n.a. = não anotado – genes que foram indicados ao cromossomo, mas ainda não foram 
anotados no mapa de seqüência do genoma da espécie. 
# genes não mapeados no genoma da espécie. 



 

 

 

em BBU1 foi a presença do bloco contendo os genes SLC25A4, ODZ3 e CARF, 

mapeados no cromossomo 4 humano (HSA4q), intercalado entre os genes 

encontrados no cromossomo 8 humano. Esse rearranjo observado no braço curto de 

BBU1 não se encontra descrito no cromossomo correspondente em bovino (BTA27), 

uma vez que os genes DEFB1, DLGAP2 e CLN8 não foram mapeados e anotados 

no genoma bovino até o momento, com exceção de DEFB1, que apresenta dados 

de localização no cromossomo 27 bovino por meio de hibridização in situ 

fluorescente (FISH) (Sonstegard et al 2000; Goldammer et al., 2004; 2007b) e 

mapeamento RH (Everts van-der Wind et al., 2005). 

Considerando os dados citogenéticos que apontaram BBU1p como homólogo 

somente ao cromossomo 8 humano (Iannuzzi et al., 1998; 2000a), o mapa RH obtido 

para o cromossomo 1 bubalino revelou a presença de genes do cromossomo 4 

humano na formação de BBU1, sendo este originado a partir de rearranjos entre 

segmentos dos dois cromossomos humanos (HSA4q e HSA8p), e não somente do 

cromossomo 8. 

A comparação dos dois blocos homólogos de sintenia identificados no braço 

longo do cromossomo 1 bubalino (BBU1q) e no cromossomo 21 humano (HSA21q) 

(PRSS7/KRTAP8/SOD1/IFNAR1/IFNGR2 e CRB1/HLCS/MX1/CRYAA) indicou 

rearranjos na ordem dos genes e inversão na orientação dos blocos (Figura 1). 

Estas diferenças também puderam ser observadas na comparação destes blocos 

com os cromossomos correspondentes de bovino, cavalo, cachorro e chimpanzé 

(Quadro 1). 

As análises comparativas também evidenciaram outro aspecto interessante 

do ponto de vista de conservação de sintenia do bloco contendo os genes 

POU1F1/PROS1/ESDN/DOC1/BBX/TACTILE/CASR/PDIR/TRAD. Esse bloco 



 

 

 

homólogo de sintenia se mostrou inteiramente conservado quanto a ordem dos 

genes e orientação do bloco no cromossomo 3 humano (HSA3q), assim como no 

cromossomo 3 de chimpanzé (PTR3) e no cromossomo 33 de cachorro (exceto 

pelos genes DOC1 e POU1F1, mapeados nos cromossomos 15 e 31, 

respectivamente). Considerando o tamanho deste bloco no mapa RH bubalino 

(295cR5000) em relação ao genoma humano, é possível estimar que este segmento 

de aproximadamente 38Mb (megabases), incluindo o centrômero de HSA3, esteja 

conservado entre as duas espécies. Com relação ao cromossomo 1 bovino (BTA1), 

observou-se uma inversão na ordem dos genes DOC1 e ESDN, que pode estar 

relacionada com erros no mapeamento e/ou no alinhamento da seqüência do 

genoma bovino. Além disso, o gene POU1F1 ainda não foi mapeado e anotado no 

mapa do genoma desta espécie. 

Os demais blocos homólogos de sintenia observados entre o cromossomo 1 

bubalino e o cromossomo 3 humano - APOD/PPP1R2/AHSG/TLOC1 e SR140/ 

RNF7/FOXL2/NCK1 - apresentaram os genes na mesma ordem, mas com a 

orientação dos blocos invertida (Figura 1). Este fato também foi observado quando 

esses blocos de BBU1q foram comparados ao genoma de chimpanzé (Quadro 1). 

Em cachorro, somente o bloco contendo os genes SR140, RNF7, FOXL2 e NCK1 

mostrou conservação de sintenia e orientação do bloco invertida com relação ao 

cromossomo bubalino. Entre búfalo, bovino e cavalo, somente o bloco 

APOD/PPP1R2/AHSG/TLOC1 apresentou sintenia conservada. Como referido no 

Capítulo 1 deste trabalho, os genes APOD e PPP1R2 ocupam a mesma posição no 

mapa RH de búfalo. Por isso, para a observação da ordem dos genes neste bloco, 

foi considerada a posição do gene APOD. Outro aspecto observado nos dois blocos 



 

 

 

na comparação entre búfalo, bovino e humano, foi a inversão dos blocos observada 

em búfalo e bovino com relação ao cromossomo 3 humano (Figura 1). 

Dados de mapeamento comparativo bovino-humano mostram que BTA27 

(que possui homologia com BBU1p) possui regiões homólogas com os 

cromossomos 4q e 8p humanos (Band et al., 2000; Sonstegard et al., 2000; 

Goldammer et al., 2004; Everts van-der Wind et al., 2004; Everts van-der Wind et al., 

2005; Goldammer et al., 2007b; Snelling et al., 2007), enquanto que BTA1 

(homólogo a BBU1q) apresenta homologia com os cromossomos 3q e 21q humano 

(Rexroad e Womack 1999; Band et al., 2000; Everts van-der Wind et al., 2004; 

Everts van-der Wind et al., 2005; Snelling et al., 2007). Assim, como esperado, a 

comparação entre o mapa BBU1-RH5000 e a seqüência do genoma humano (NCBI – 

Homo sapiens – build 36.2) confirmou os estudos de mapeamento comparativo 

bovino-humano, uma vez que o genoma do búfalo de rio apresenta uma alta 

conservação com o genoma bovino. Além disso, as associações entre partes de 

HSA3 com HSA21 e de HSA4 com HSA8 são comumente encontradas no cariótipo 

de diversos animais, indicando serem arranjos compartilhados presentes no cariótipo 

ancestral dos Eutherian (Ferguson-Smith e Trifonov, 2007). 

A comparação da ordem dos genes mapeados no cromossomo 1 bubalino 

com os genomas de outras espécies de mamíferos gerou conhecimento a respeito 

dos rearranjos ocorridos nos cromossomos homólogos a BBU1 dos genomas de 

cachorro, cavalo e chimpanzé, ao longo do processo evolutivo. 

 

 

 

 



 

 

 

 
 
 
 

   
   
   
   
   
   
   
   
   
   
   

 
 
 
 
 
 
 
 

 
     Conclusões 

 



 

 

 

As conclusões obtidas no presente capítulo foram: 

 

� A comparação entre o mapa RH do cromossomo 1 bubalino e o mapa de 

seqüência do genoma humano identificou oito blocos homólogos de sintenia 

entre o cromossomo e segmentos correspondentes dos cromossomos humanos 

3 (HSA3q), 4 (HSA4q), 8 (HSA8p) e 21 (HSA21q); 

 

� Dos oito blocos homólogos de sintenia, cinco apresentaram rearranjos na 

ordem dos genes e na orientação dos blocos, dois revelaram conservação da 

ordem dos genes, mas orientação do bloco invertida e um bloco apresentou 

ordem e orientação conservadas; 

 

� O bloco pertencente ao braço curto do cromossomo 1 bubalino contendo os 

genes PLAT/ADAM2/BRF2/WRN/DCTN6/NRG1 apresentou ordem dos genes e 

a orientação dos blocos invertidas quando comparado aos cromossomos 8 

humano, 27 bovino, 8 de chimpanzé, 16 de cachorro e 27 de cavalo; 

 

� A comparação do bloco DLGAP2/CLN8/DEFB1/C8orf79/CNOT7 com o 

genoma humano mostrou que os genes DEFB1, DLGAP2 e CLN8 estão 

separados dos genes CNOT7 e C8ORF79 por um bloco pertencente ao 

cromossomo 4 humano, representando um rearranjo ainda não descrito na 

literatura para o genoma bubalino; 

 

� Os blocos PRSS7/KRTAP8/SOD1/IFNAR1/IFNGR2 e CRB1/HLCS/MX1/ 

CRYAA apresentaram rearranjos na ordem dos genes e inversão na orientação 

dos blocos entre búfalo e humano. Estas diferenças também puderam ser 

observadas em bovino, cavalo, cachorro e chimpanzé. 



 

 

 

� O bloco de sintenia contendo os genes POU1F1/PROS1/ESDN/DOC1/BBX/ 

TACTILE/CASR/PDIR/TRAD se mostrou inteiramente conservado quanto à 

ordem dos genes e a orientação do bloco, quando comparado com os 

cromossomos correspondentes em humano, chimpanzé e cachorro. É possível 

estimar que este segmento de aproximadamente 38 Mb de tamanho no genoma 

humano esteja conservado em búfalo; 

 

� Os blocos homólogos de sintenia APOD/PPP1R2/AHSG/TLOC1 e 

SR140/RNF7/FOXL2/NCK1 apresentaram a mesma ordem gênica e orientação 

do bloco invertida entre BBU1q e os cromossomos correspondentes em humano 

e chimpanzé. Na comparação destes blocos entre búfalo, bovino e humano, foi 

observada uma inversão dos blocos em búfalo e bovino com relação ao 

cromossomo humano. 
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 Anexo A: Trabalho publicado 
nos Anais do I Simpósio de 
Biologia Molecular Aplicada à 
Produção Animal – ISBN 978-85-
86764-16-5 – São Carlos: 
Embrapa Pecuária Sudeste, 2007. 
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