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1. INTRODUÇÃO 
 

A seleção genética realizada nas últimas décadas na pecuária de leite 
buscou a identificação e multiplicação de animais de maior produção, o que levou 
ao aumento na média de produção dos rebanhos. No entanto, a seleção genética 
com foco na produção acarretou na redução do desempenho reprodutivo dos 
animais (LUCY et al., 2001). 

 O aumento da demanda energética para produção de leite no pós-parto 
recente culmina em um período de balanço energético negativo (BEN) (BUTLER 
et al., 2003). Esse momento é caracterizado por uma redução na glicemia e 
insulinemia (BUTLER et al., 2003). A insulina estimula a expressão do receptor de 
GH (GHR) no tecido hepático. Durante esse período o fígado permanece 
refratário ao hormônio do crescimento (GH), causando um desacoplamento no 
eixo GH-IGF e com isso a concentração sérica do fator de crescimento 
semelhante à insulina do tipo 1 (IGF-I) é acentuadamente reduzida (VICINI et al., 
1991).  

O IGF-I estimula a mitose das células do folículo e a sua maturação 
(SPICER et al., 1993). Vacas com maior concentração de IGF-I apresentam um 
menor intervalo parto-primeira ovulação (BEAM at al., 1998). O IGF-I circulante é 
majoritariamente produzido pelo fígado em resposta ao GH (JONES & 
CLEMMONS 1995). A ligação do GH no seu receptor ativa o fator de transdução 
e ativador de transcrição 5A (STAT5A). O STAT5A atua na regulação da 
transcrição do IGF-I (KIESSELEVA et al., 2002).  

Khatib et al (2008) identificou um polimorfismo de nucleotídeo único (SNP),  
no gene STAT5A. Esse ponto de mutação (G→T) fica no éxon 8 na posição 
12195. Os mesmos autores observaram que, em vacas de alta produção criadas 
em sistema intensivo, a sobrevivência embrionária é afetada pelos alelos dessa 
mutação. Shirasuna et al (2011) também observaram diferença na frequência 
alélica dessa mutação entre vacas de alta produção ovulatórias e anovulatórias 
nas primeiras semanas pós-parto. Dessa forma, o STAT5A se apresenta como 
gene candidato à pesquisa de alelos favoráveis à fertilidade para seleção genética 
em animais criados em sistema semi-extensivo. 

Com base nessas evidências, o objetivo desse trabalho foi avaliar a 
associação entre as variações do gene do STAT5A e o intervalo parto-concepção 
(IPC) em vacas da raça Holandês criadas em sistema semi-extensivo. 
 

2. METODOLOGIA 
 

Foram avaliados os dados referentes ao ano de 2011 de 308 vacas da raça 
Holandês com até seis lactações de uma fazenda comercial do sul do Brasil. Os 
dados foram fornecidos pelo responsável pelos animais mediante assinatura do 



 

Termo de Consentimento Livre e Esclarecido. Todos os procedimentos 
experimentais foram aprovados pelo Comitê de Ética e Experimentação Animal da 
UFPel (Cod. 10516). 

Foram coletadas as informações de data do parto, data da prenhez, e 
produção de leite da última lactação ajustada para 305 dias a partir do software 
de gestão da fazenda, ALPRO® Herd Managment System DeLaval. 

Os animais foram mantidos em sistema semi-extensivo, no qual a dieta foi 
baseada em pastagens cultivadas de acordo com a estação do ano. Os animais 
eram suplementados com concentrado e sal mineral para ajuste da exigência 
nutricional de cada categoria segundo o NRC (2001). 

Para obtenção do DNA foi realizada uma coleta de sangue de cada animal 
por punção da veia coccígea. De uma alíquota de 500uL de sangue foi realizada a 
extração do DNA. 

Os genótipos foram verificados através de reação em cadeia da polimerase 
(PCR) utilizando os primers STAT5A FW: GAGAAGTTGGCGGAGATTATC e RV: 
CCGTGTGTCCTCATCACCTG. O fragmento amplificadom de 840 pares de base,  
foi posteriormente digerido com 3U das enzimas BstEII (New England Biolabs – 
UK) a 37°C por 3h e submetidos a eletroforese em gel de agarose 2% para 
posterior visualização em UV.  

As análises estatísticas foram realizadas através do procedimento GLM no 
programa estatístico SAS. Um valor de P < 0,05 foi considerado como 
significativo. 
 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

Não foi observada associação entre o genótipo de STAT5A e o intervalo 
parto-concepção (P> 0,05). A média de IPC entre os animais foi de 117± 57,8 
dias. A média de produção de leite foi de 5652 ± 1170 L em 305 dias. 

Khatib et al (2008) observaram que a presença do alelo G no polimorfismo 
do gene STAT5A está associada com baixa sobrevivência embrionária. Por outro 
lado, Shirasuna et al (2011) observaram que a frequência do mesmo alelo foi 
maior em vacas que ovularam no pós-parto recente em relação à vacas que não 
ovularam nas primeiras semanas após o parto. 

Os estudos que observaram associação entre o polimorfismo (G→T) no 
éxon 8 e o desempenho reprodutivo foram realizados em vacas de alta produção 
criadas em sistema intensivo. Em virtude dessa condição de elevado desafio 
metabólico, é possível que os efeitos deletérios do BEN na reprodução sejam 
atenuados por um melhor funcionamento do sistema GH-GHR-STAT5A-IGF-I 
proveniente da mutação estudada. 

 Por outro lado, nosso trabalho foi realizado com vacas de baixa produção, 
criadas em sistema semi-extensivo. Esse cenário nos possibilita inferir que o 
desafio metabólico dos animais utilizados foi pequeno, gerando um leve ou 
inexistente BEN. Consequentemente, é provável que o efeito do polimorfismo no 
gene do STAT5A não tenha afetado a reprodução, visto que o eixo GH-IGF não 
foi fortemente desacoplado.   

 
4. CONCLUSÕES 

 
Não foi observada associação entre o polimorfismo STAT5A BstEII e o 

intervalo parto-concepção em vacas da raça Holandês criadas em sistema semi-
extensivo. Segue a necessidade de mais estudos com animais de maior desafio 
metabólico para melhor entender o efeito dessa mutação na reprodução. 
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