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Resumo  

O FASN participa da síntese de novo de ácidos graxos 

do leite em glândula mamária bovina. Neste trabalho, 

avaliamos a influência da contagem de células 

somáticas (CCS) em amostras de leite de vacas 

holandesas na expressão do FASN. Para isso, foram 

quantificados os níveis de RNAm por qRT-PCR de leite 

obtido de vacas com alta versus baixa CCS. Nossos 

resultados não evidenciaram diferenças significativas na 

expressão do FASN entre os grupos analisados. 

Introdução 

A tecnologia aplicada nas instalações e nutrição, aliado à 

genética melhorada do rebanho, tornam a região dos 

Campos Gerais excelência em bovinocultura leiteira. 

Dada a similaridade dos genes expressos na glândula 

mamária, em relação àqueles das células somáticas do 

leite, uma quantificação dos níveis de RNAm do leite 

dispensaria a necessidade de biópsia de tecido para 

estudos de expressão gênica, permitindo uma análise 

mais rápida e segura no rebanho. Em análises da 

expressão gênica de leite, é essencial conhecer se as 

diferentes condições de CCS interferem na expressão 

dos genes. O objetivo deste trabalho foi avaliar o 

impacto da CCS na expressão do FASN, gene ligado a 

síntese de novo de ácidos graxos no leite. 

Materiais e Métodos 

Foram coletados 100 mL de leite de vacas holandesas 

com alta (n=3) e baixa CCS (n=3, grupo controle) da 

FESCON. As células foram precipitadas (Mura et al. 

2013), extraiu-se o RNA total (Trizol - Invitrogen), 

seguindo-se então a transcrição reversa (kits Promega). 

A quantificação da expressão gênica foi realizada via 

qRT-PCR em QuantStudio 5 (Thermo Fisher) e a análise 

da expressão gênica foi realizada segundo Livak et al. 

(2001). O GAPDH foi utilizado como gene constitutivo. 

Análises estatísticas foram realizadas por teste t Student 

(p<0,05). 

Resultados e Discussão 

Os procedimentos utilizados na extração de RNA total a 

partir das células somáticas do leite foram eficazes, 

permitindo a obtenção de RNA em alta quantidade e 

pureza. Os primers sintetizados para amplificação de 

FASN (FASN_Fw 5’-AGTCGAACATGGGACATCCG-3’ e 

FASN Rv 5’-GGGATCTTGGGGTTTGGGTT-3’) 

apresentaram uma eficiência de 95.182%, segundo 

curva padrão obtida (Fig. 1a). Comparando-se vacas 

com alta versus baixa CCS, não houve diferença 

estatisticamente significativa em relação à expressão do 

gene FASN (p=0,6114) (Fig. 1b). 

 

 
Figura 1. Gráficos obtidos para análise da expressão de FASN a partir 

de células do leite. (a) Curva padrão obtida para teste de eficiência do 

primer FASN; (b) Quantificação dos níveis de expressão do mRNA do 

gene FASN, comparando-se leite de vacas com baixa e alta CCS. 

Conclusão 

Segundo os dados obtidos, o número de células 

somáticas presentes no leite não interfere na expressão 

de FASN. Assim, a variável quantidade de células 

somáticas pode ser desconsiderada em estudos de 

expressão gênica comparativa em bovinos de leite. 
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