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RESUMO

Assinaturas de selegcéo sdo regides do genoma submetidas a alteracbes em suas frequéncias
alélicas devido a selecdo natural ou artificial, podendo estar associadas a determinadas
caracteristicas de interesse zootécnico. Tais regifes podem auxiliar na compreensdo de como a
selecdo pode ter alterado a constituicdo genética das populacdes. Com isso, 0 objetivo deste
trabalho foi identificar e caracterizar assinaturas de selecdo presentes em animais das racas Gir,
Nelore e Sindi oriundos do Brasil e do continente asiatico. Apds o controle de qualidade das
amostras, foram utilizados 168 animais Nelore do Brasil (NBR), 589 animais Gir do Brasil
(GBR), 49 animais Sindi do Brasil (SBR), 49 animais Nelore da india (NIN), 27 animais Gir
da India (GIN) e 9 animais Sindi do Paquistdo (SPK). Foi utilizado o painel BovineHD
BeadChip da Illumina de alta densidade (777.962 marcadores do tipo SNP — “single nucleotide
polymorphism”). O método Fst (indice de fixac&o alélica) foi utilizado para a identificacéo das
assinaturas de selecdo, por meio do programa PLINK v.1.9. Na definicdo das regides de
assinatura foi considerado as 10 maiores janelas com tamanho de 50kb. Os totais de janelas
obtidas para Fst, nas racas Gir, Nelore e Sindi foram 48.197, 48.484 e 48.820, respectivamente,
e as médias de Fst das janelas foram iguais a 0,06, 0,03 e 0,04. Observou-se que os valores
minimos e maximos de Fst nas janelas variaram de 0,79 a 0,88 para a raca Gir, 0,26 e 0,38 para
araca Neloree 0,48 e 0,61 paraaraca Sindi. Verificou-se que os genes DCC, STAG1, DHRS11,
ZNF346, MXD3, NSD1, MAP3K3, ALOX5, MBNL1, PIKFYVE, FGFR4 e EXOC2,
identificados nas regides de assinaturas de sele¢do, foram associadas, por outros estudos, com
caracteristicas de produtivas, reprodutivas e de adaptacdo. As assinaturas de selecdo aqui
identificadas para animais Gir, Nelore e Sindi indicaram quais s&o as regides que caracterizam
as populacdes bovinas oriundas do Brasil e que as diferenciam das popula¢cdes bovinas do
continente asitico.

Palavras-chave: Bos taurus indicus; Fst, genes; melhoramento genético.



ABSTRACT

Selection signatures are regions of the genome that undergo changes in their allele frequencies
due to natural or artificial selection, which are associated with certain traits of economic
interest. Such regions assists to understand how selection may have altered the genetic
constitution of populations. Thus, the objective of this work was to identify and characterize
selection signatures present in Gir, Nelore and Sindi animals from Brazil and the Asian
continent. After quality control of the samples, 168 Nelore animals from Brazil (NBR), 589 Gir
animals from Brazil (GBR), 49 Sindi animals from Brazil (SBR), 49 Nelore animals from India
(NIN), 27 Gir animals from India (GIN) and 9 Sindi animals from Pakistan (SPK) were
considered in the analyses. Genotypes from the Illumina BovineHD BeadChip high-density
panel (777,962 SNPs - single nucleotide polymorphism) was used. The Fst method (allelic
fixation index) was used to identify the selection signatures by means of the PLINK v.1.9
software. In defining the signature regions, the 10 largest windows with a size of 50kb were
considered. The totals of windows obtained for Fst, in the Gir, Nelore and Sindi breeds were
48,197, 48,484 and 48,820, respectively, and the averages of Fst of the windows were equal to
0.06, 0.03 and 0.04. It was observed that the minimum and maximum values of Fst in the
windows ranged from 0.79 to 0.88, for the Gir breed, 0.26 and 0.38, for the Nellore breed, and
from 0.48 and 0.61, for the Sindi breed. It was found that the genes DCC, STAG1, DHRSL11,
ZNF346, MXD3, NSD1, MAP3K3, ALOX5, MBNL1, PIKFYVE, FGFR4 and EXOC2,
identified in the regions of selection signatures, were associated, by other studies, with
productive, reproductive, and adaptation traits. The selection signatures identified here for Gir,
Nelore and Sindi animals indicated which regions characterize the bovine populations from
Brazil and which differentiate them from the bovine populations of the Asian continent.

Keywords: animal breeding; Bos taurus indicus; Fst, genes; selection signatures.
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1 INTRODUCAO

Os primeiros bovinos introduzidos no Brasil foram os de origem europeia (Bos taurus
taurus), importados da Espanha e Portugal em meados de 1534, com destaque para as racas
Minhota, Mirandesa, Arouquesa, Alentejana e Transtagana (BATISTA FILHO;
NASCIMENTO; DIAS, 2016). Estes animais vieram com o intuito de corresponder a uma
economia secundaria na regido litoranea, porém com o crescimento populacional ao longo dos
anos e também com a expansdo dos animais, a pecuaria apresentou desenvolvimento continuo
(SILVA; BOAVENTURA; FIORAVANTI, 2012).

Em uma outra etapa, entre os séculos XIX e XX, foram importados animais zebuinos
(Bos taurus indicus) originarios do continente asiatico, principalmente da india. De maneira
geral, as racgas introduzidas apresentaram adequada adaptacdo ao clima brasileiro (KOURY
FILHO et al., 2015), sendo responsaveis pelo grande destaque evolutivo na pecudria brasileira
até os dias atuais. Devido aos diversos cruzamentos ocorridos entre os zebuinos e animais ja
existentes no Brasil (bovinos de origem europeia adaptados), ocorreu 0 aumento humérico da
populacdo bovina e maior distribuicdo em territério nacional (EUCLIDES FILHO, 2009).

Ao longo da historia, a pecuaria brasileira teve grande desenvolvimento e conseguiu se
consolidar no mercado mundial, possuindo uma importancia socioecondmica e apresentando
um dos maiores rebanhos comerciais de bovinos. Neste contexto, pode-se destacar a raca
Nelore, a qual apresenta potencial para a producdo de carne. Animais zebuinos representam
cerca de 80% do rebanho total, o qual possui tamanho populacional de 218,2 milhdes de cabecas
(BITTENCOURT 2020; IBGE 2021).

Dentre as diversas ferramentas aplicadas com o objetivo de se obter incrementos na
producdo pecuaria, 0 melhoramento genético € responsavel pelas mudancas nos desempenhos
produtivos observadas entre as gerac6es, podendo ser utilizadas duas estratégias: a selecdo e o
cruzamento. A selecdo auxiliara a decidir quais os melhores individuos e como estes serdo
acasalados, desde que apresentem variabilidade para caracteristicas desejaveis e avaliacBes de
desempenhos (PEREIRA, 2006). Uma das consequéncias do processo de selecéo é a fixacdo de
I6cus do genoma que estejam associados com caracteristicas desejaveis pelos seres humanos
(selecdo artificial) ou l6cus responsaveis por caracteristicas adaptativas (selegcdo natural).

Com o avango no desenvolvimento de ferramentas moleculares, foi possivel o
sequenciamento do DNA em larga escala e o desenvolvimento de painéis de genotipagem para
espécies de interesse zootécnico. Tais ferramentas utilizam os polimorfismos de nucleotideo

unico (“Single Nucleotide Polymorphisms” — SNPS), constituidas por alteracfes (mutacoes)



elementares nos nucleotideos, tendo como caracteristica sua ampla distribuicdo no genoma
(CAETANO, 20009).

Com base nos polimorfismos presentes nas populacdes, tornou-se possivel identificar
as assinaturas de selecdo, que sdo regides do genoma submetidas a alteracbes em suas
frequéncias alélicas devido a selecdo natural ou artificial, podendo estar associadas a
determinadas caracteristicas ou processos biologicos (PEREZ O’BRIEN et al., 2014;
QANBARI; SIMIANER, 2014). A identificacdo de tais regides pode auxiliar na definicdo de
estratégias de selecdo que visem locus de interesse associados com caracteristicas produtivas,
ou ainda, na compreensdo de como a sele¢do pode ter alterado a constituicdo genética das
populacdes (MA et al., 2014; JAHUEY-MARTINEZ et al., 2019). Assim, objetivou-se com
essa pesquisa identificar e caracterizar assinaturas de selecdo presentes em animais das racas

Gir, Nelore e Sindi oriundos do Brasil e do continente asiatico.



10

2 REVISAO DE LITERATURA
2.1 Racga Gir

O gado Gir foi trazido para o Brasil em 1911, sendo considerada uma raca de dupla
aptidao, ou seja, produz leite e carne. A partir de 1930, iniciou-se a sele¢do de animais Gir com
aptiddo leiteira e, consequentemente, tornou-se a raga zebuina mais utilizada para a producéo
de leite no pais (OSPINA, 2020; ABCGIL, 2022; LEAO et al, 2013). Visando o
aprimoramento da raca, foi criado o teste de progénie em 1985, mediante supervisdo da
Associacdo Brasileira dos Criadores de Gir Leiteiro (ABCGIL) e da Empresa Brasileira de
Pesquisa Agropecuaria (Embrapa). Essas duas organiza¢fes conduzem o Programa Nacional
de Melhoramento de Gir Leiteiro (PNMGL) que tem como intuito o melhoramento genético da
raca por meio da identificacdo e selecdo de touros que sdo superiores geneticamente para as
caracteristicas de producao, reproducdo, conformacao e manejo (VERNEQUE et al., 2011).

Desde o inicio do programa foi not6rio o aumento nos indices produtivos e reprodutivos,
em razdo da sua alta produtividade leiteira, rusticidade e longevidade produtiva. Ao longo dos
anos, houve crescimento populacional e constatou-se que em 2020 tinha-se o total de 807.790
animais registrados, distribuidos nas principais bacias leiteiras do Brasil como os estados de
Minas Gerais, Goias e Sdo Paulo, entre outras regides (ABCZ, 2022).

A raca é destaque na cadeia produtiva do pais e contribui para a terceira posi¢do do
Brasil entre os maiores produtores mundiais de leite, com mais de 34 bilhdes de toneladas ao
ano e com producdo em 98% dos municipios brasileiros (MAPA, 2022). A raca apresenta
caracteristicas adequadas para a pecuaria leiteira, como a resisténcia a endo e ectoparasitas,
capacidade de tolerar altas temperaturas e bom aproveitamento de forrageiras tropicais,
resultando em menores gastos na produgdo e com um produto final de alta qualidade nutricional
(ABCGIL, 2022).

2.2 Raca Nelore

A raca Nelore, conhecida como Ongole, é originaria da india, na antiga Provincia de
Madras, que atualmente é o estado de Andhra Pradesh. Sua primeira introdugdo no Brasil é
mencionada nos séculos X1X e XX. O primeiro registro desta raca é datado em 1868, quando
um navio que se destinava a Inglaterra ancorou no Brasil com um casal de animais a bordo, que
ficaram no pais. Importacfes subsequentes auxiliaram em sua expansdo, principalmente nos
estados do Rio de Janeiro, Bahia e no Triangulo Mineiro (VIACAVA et al., 2000). De acordo

com a ACNB (Associacdo dos Criadores de Nelore do Brasil), em outubro de 1878, Manoel
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Ubelhart Lembgruber teve contato com a raca Ongole durante uma visita ao zoologico de
Hamburgo, na Alemanha, e viabilizou uma importacdo significativa de animais.

Em 1930, Manoel Oliveira Prata e Francisco Ravisio Lemos comandaram uma
importacdo de grande relevancia, na qual os animais obtidos tiveram influéncia direta na
formagdo das caracteristicas raciais, as quais foram estabelecidas com a criagdo do registro
genealdgico em 1938 (SANTOS, 1995). A raca Nelore obteve um rapido crescimento
populacional com base nos ndcleos que se formaram apds as importacdes da india. 1sso ocorreu
devido/ aos bons indices de desempenho produtivo e reprodutivo em clima tropical, em razado
das caracteristicas funcionais desses animais.

A racga dispbe de caracteristicas associadas a resisténcia a doengas, rusticidade e
longevidade produtiva. Sdo animais resistentes a ectoparasitas em razdo de seus pelos serem
curtos, densos e a pele fina e macia, dificultando a penetracdo ou que pequenos insetos tentem
se fixar a superficie da pele. Os machos apresentam um instinto muito forte de protecéo e as
fémeas possuem facilidade ao parto devido a sua angulosidade juntamente com boa abertura
pélvica, o que proporciona partos normais e bom desenvolvimento dos bezerros. Além disso, a
carcaca do Nelore possui grande aceitacdo e atende aos parametros exigidos pelo mercado
consumidor, apresenta precocidade na deposi¢ao de musculo e gordura e 6timo rendimento nos
procedimentos industriais (ACNB, 2006).

2.3 Raca Sindi

A raca Sindi € originaria da regido de Kohistan, no norte da provincia de Sind, no atual
Paquistdo, regido de clima semiarido (SANTIAGO et al., 2009). O Sindi é classificado como a
raca nacional do Paquistdo, além de ser criado na India, Bangladesh, Sri Lanka, em 33 paises
asiaticos, Africa e Américas (SANTOS et al., 2016).

Os primeiros exemplares da raca chegaram ao Brasil em 1850. Porém, a exportacdo
considerada mais importante aconteceu em 1952, por intermédio de Felisberto Camargo, diretor
do Instituto Agronémico do Norte (IAN), com o intuito de estabelecer um centro de pesquisa
daraca Sindi (ABCSINDI, 2022). De acordo com Faria et al. (2004), desde sua chegada o Sindi
brasileiro ndo expressou uma evolucdo numérica comparado a outras ragas, permanecendo
concentrado em poucos rebanhos, o que deteve o rebanho nacional reduzido. Contudo,
atualmente a maior parte do rebanho existente no Brasil esta distribuido nas regides Nordeste e
Sudeste. A raca Sindi foi adaptada a condi¢Ges ambientais adversas, as temperaturas elevadas
e as precipitacdes baixas do Nordeste. Sdo animais considerados adequados para o sistema de

producdo com dupla aptidao, produzindo leite e carne. No entanto, no Sudeste a selecdo de
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rebanhos tem concentrado nas caracteristicas da carne, enquanto, que no Nordeste seus
rebanhos tém sido selecionados para caracteristicas de producéo de leite (PANETTO et al.,
2017).

A raca Sindi abrange determinadas qualidades, que estdo relacionadas com a
constituicdo prépria dos animais desse grupo racial e as propriedades oriundas das condi¢Ges
ambientais da regido de origem. S&o animais de pelagem vermelha, com elevada resisténcia e
rusticidade, de pequeno porte, expressando um menor consumo absoluto de alimentos, alta

eficiéncia alimentar e desempenho reprodutivo precoce (TURCO et al., 2004).

2.4 Assinaturas de selecéo

Para que ocorra a evolucdo das espécies, fontes de variacdo como o isolamento
geografico, migracdo, deriva genética, endogamia, selecdo e mutacbes devem atuar nas
populacdes (FRANKHAN et al., 2004). A sele¢éo natural ou artificial auxilia a moldar padrdes
de variacdo genética e auxiliam nas chances de sobrevivéncia dos individuos de uma populagéo
(FALCONER; MACKAY, 1996). Ja as mutacOes estdo associadas a diversidade genética,
podendo apresentar variantes de um loco com consequéncias deletérias, neutras ou vantajosas
(EYRE-WALKER; KEIGHTLEY, 2007).

Os processos de selecdo natural e artificial podem funcionar de trés maneiras: positiva,
purificadora e balanceadora. Cada uma corresponde a uma forma de resposta na qual a presséo
de selecdo altera as frequéncias alélicas (OLEKSYK; SMITH; O'BRIEN, 2010). A selecédo
positiva ocorre quando mutacdes recém-emergidas conferem uma vantagem seletiva. A
purificadora, tende a eliminar as novas mutacdes desfavoraveis na populacdo e, portanto,
mantem a integridade funcional do DNA. O papel da selecdo balanceadora € manter
polimorfismos em uma populacéo, ela pode ser observada quando heterozigotos tém vantagem
seletiva ou quando alelos sdo favorecidos em diferentes intervalos de tempo (GOUVEIA et al.,
2014).

Regides do genoma submetidas a alteragdes das frequéncias alélicas devido a selecédo
natural ou artificial, sendo estas responsaveis por determinados processos bioldgicos, sao
denominadas assinaturas de selecdo (QANBARI; SIMIANER, 2014). Tais regides podem
auxiliar na compreensdo de como a selecdo pode ter alterado a constituicdo genética das
populacdes (JAHUEY-MARTINEZ et al., 2019). Regides adjacentes as assinaturas de selecio
também podem ser transmitidas em conjunto, evento denominado de efeito carona ou arrasto
seletivo (SABET]I, 2006).
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3 METODOLOGIA

Este estudo considerou o painel de marcadores BovineHD BeadChip da Illumina
(777.962 marcadores do tipo SNP - Single Nucleotide Polymorphism) para 220 animais Nelore
do Brasil (NBR), 594 animais Gir do Brasil (GBR), 50 animais Sindi do Brasil (SBR), 95
animais Nelore da india (NIN), 27 animais Gir da india (GIN) e 18 animais Sindi do Paquisto
(SPK). Os gendtipos destes animais foram fornecidos pela Embrapa Gado de Leite (Juiz de
Fora/MG) e Embrapa Gado de Corte (Campo Grande/MS). Foram consideradas nas analises
apenas cromossomos autossdomicos e SNPs com posi¢do conhecida no genoma, de acordo com
a versédo do genoma bovino referéncia ARS-UCD1.2 (ROSEN et al., 2020).

O controle de qualidade dos genétipos foi realizado para todo o conjunto de dados em
cada raca, por meio do programa PLINK v.1.9. (CHANG et al., 2015). Foram excluidos SNPs
e amostras com taxa de leitura inferior a 95% e SNPs com frequéncia rara inferior a 1%. Apds
o controle de qualidade, restaram 589 (GBR), 27 (GIN), 168 (NBR), 49 (NIN), 49 (SBR) e 9
(SPK) animais. Foram considerados para as analises de assinaturas de selecdo 519.054 SNPs
para a raca Gir, 533.272 SNPs para a raca Nelore e 560.495 SNPs para a raga Sindi.

Para a identificacdo das assinaturas de selecdo foi utilizado o método Fst (indice de
fixacdo aléelica) (REYNOLDS; WEIR; COCKERHAM, 1983), por meio do programa PLINK
v.1.9. O método de Fst, considera um conjunto de parametros que particiona hierarquicamente
a variacdo genética entre populacdes. Esse método se baseia na diferenca de frequéncias de
alelos entre populac@es, podendo seus resultados variar de 0 a 1, em gque maiores valores de Fst
sdo considerados alelos altamente diferenciados e apontam que ocorreu selecdo positiva e que
os alelos direcionam-se para a fixagdo (QANBARI; SIMIANER, 2014).

O método Fst é especifico para SNPs individuais ou janelas de SNPs e identifica
variantes genéticas sob selecdo. Para obter valores de Fst é considerado:

Fst = (Ht — Hs)/Ht
em que Ht representa a diversidade genética (heterozigosidade) total e Hs representa a
diversidade genética (heterozigosidade) dentro da populagdo (REYNOLDS; WEIR,;
COCKERHAM, 1983).

O critério para definicao das regides de assinatura de selecéo levou em consideracéo as
10 maiores janelas, onde considerou-se o tamanho de janela de 50kb (50 mil pares de base),
sem sobreposicéo entre as janelas e com no minimo 2 SNPs por janela. Isto resultou em valores
médios de Fst para cada janela. Os SNPs destas regides foram consultados por meio da
ferramenta BIOMART, presente no banco de dados ENSEMBL (YATES et al., 2020), quanto

a seu posicionamento em regifes intragénica ou intergénicas.
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Para a identificacdo dos termos GO (Gene Ontology), a lista de genes identificados em
assinaturas de selecdo foi submetida ao site PANTHER (http://pantherdb.org/) para verificagéo
dos processos biologicos, funcdes moleculares e componentes celulares aos quais 0s genes

estdo associados.
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

O total de janelas obtidas para Fst, nas racas Gir, Nelore e Sindi foram 48.197, 48.484
e 48.820, respectivamente, e as médias das janelas foram iguais a 0,06, 0,03 e 0,04. O limiar
para determinar as 10 maiores janelas de Fst em animais Gir, Nelore e Sindi foram 0,7953,
0,2618 e 0,4810, respectivamente. Na Figura 1, sdo apresentadas todas as janelas para cada
cromossomo de cada raca estudada e, em destaque, as 10 janelas acima dos limiares, as quais
foram indicadas como assinaturas de selecdo. Nestas janelas, estdo contidos 65, 84 e 54 SNPs
para Gir, Nelore e Sindi, respectivamente (Apéndices A, B e C). Os genes, presentes nas
respectivas janelas, sdo apresentados nas Tabelas 1, 2 e 3. Na Tabela 4, sdo apresentadas as
funcdes bioldgicas, processos bioldgicos e componentes celulares destes genes.

Considerando que método Fst indica que resultados proximos a 1 (para SNPs ou janelas)
referem-se as regides altamente diferenciadas, que a populacéo alvo neste estudo foram as racas
brasileiras e que as ragas asiaticas foram utilizadas como populacao base de comparacdo entre
as frequéncias alélicas, os resultados de Fst demonstraram quais regides tornaram-se proximas
a fixacdo devido a selecdo aplicada nos gendtipos de animais provenientes do Brasil. Na Figura
1, observou-se que as médias dos valores de Fst nas janelas variaram de 0,79 a 0,88 (para a raca
Gir), 0,26 e 0,38 (para a raca Nelore) e 0,48 e 0,61(para a raca Sindi). Logo, as regides de
assinaturas de selecéo identificadas para a raca Gir evidenciaram maior diferenciacdo entre
animais provenientes do Brasil em relagio aos animais Gir da india.

Ndo foram identificados estudos que associassem 0s genes USP40,
ENSBTAG00000054532, ENSBTAG00000043609, MEIS1, ENSBTAGO00000042941,
ENSBTAGO00000049375, GGNPB2, MRM1, MARCHF8, ENSBTAG00000049942,
PRELID1, ENSBTAG00000054652, ENSBTAGO00000052718, ENRPD1,
ENSBTAG00000039132 e SHOC2 com caracteristicas de animais de producéo.
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Figura 1 — Manhattan plot para valores medios de janelas (windows) de 50kb obtidas pelo indice de fixacdo alélica (Fst), por cromossomo
(chromosomes), para as ragas Gir, Nelore e Sindi. A linha tracejada representa o limiar que determina os 10 maiores valores médios de Fst.
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4.1 Assinaturas de sele¢cdo em animais Gir

De acordo com Makina et al. (2015), o gene DCC foi associado com caracteristicas de
carga de nematoides gastrointestinais, peso corporal, facilidade de parto, fixacdo do Ubere e
conversao alimentar em estudo que comparou as racas Afrikaner vs. Angus, Nguni vs. Angus,

Drakensberger vs. Angus e Bonsmara vs. Angus.

Tabela 1 — Genes identificados em regides de assinaturas de selecdo para animais da raca Gir

do Brasil.

Cromossomo Gene
1 STAG1
3 USP40
9 -
10 ENSBTAG00000054532
11 ENSBTAG00000043609, MEIS1
15 -
19 MAP3K3
21 ENSBTAG00000042941, ENSBTAG00000049375
24 DCC

(-) indica que néo os SNPs presentes na janela localizam-se em regides intergénicas.

Em estudo sobre anéalise da expressdo génica para a caracteristica estresse ao calor em
racas Tharparkar (zebu) e Karan-Fries (Tharparkar cruzada com Holstein Friesian), Singh et al.
(2015) observaram que em animais Karan-Fries o gene STAGL, cuja funcéo refere-se ao ciclo
celular e mitose, foi regulado negativamente durante o estresse térmico a 44°C por 3h,
indicando interrupcdo da proliferacdo celular normal durante o estresse térmico. Investigando
evidéncias de selecdo positiva para a caracteristica estatura entre racas europeias e africanas,
Randhawa et al. (2015) verificaram que nas ragas africanas o gene MAP3K3 foi associado ao
baixo desenvolvimento corporal e menor crescimento esquelético. Para a ragca Gir, as
assinaturas de selecdo identificadas neste estudo condizem com a capacidade de adaptacao as
condicdes de criagdo em climas tropicais apresentadas pela raca, podendo-se destacar aquelas

relacionadas a resisténcia aos parasitas e ao estresse termico.
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4.2 Assinaturas de selecdo em animais Nelore

Em pesquisa sobre doencas respiratorias em bovinos de leite e corte, Neupane et al.
(2018) identificaram associacdo gene ALOXS5, o qual esté relacionado com a biossintese de
acido carboxilico e o processo metabdlico de acidos graxos e do &cido monocarboxilico. Este
gene desempenha um papel na manutencéo da integridade do epitélio pulmonar e regulacdo das

respostas imunes inatas e adaptativas do hospedeiro.

Tabela 2. Genes identificados em regides de assinaturas de selecdo para animais da raca Nelore

do Brasil.
Cromossomos Genes

1 MBNL1
2 PIKFYVE
7 -
9 -
14 -
18 -
19 GGNPB2, DHRS11, MRM1
28 MARCHF8, ALOX5

(-) indica que néo os SNPs presentes na janela localizam-se em regides intergénicas.

Naraca Nelore, Olivieri (2019) identificaram genes diferencialmente expressos na carne
e verificaram associacdo com o gene DHRS11, o qual atua na biossintese de horménios
esteroides. Em estudo de associacdo ampla do genoma para a caracteristica de perfil lipidico
em animais da raca Nelore, Amorim et al. (2021) constataram associa¢do com o gene MBNL1,
gue atua na adipogénese, ou seja, producdo de tecido adiposo e armazenamento de lipidios.
Stegemiller et al. (2021) analisaram associacOes gendmicas para caracteristica de fertilidade em
novilhas de corte, associando o gene PIKFYVE a contagem de foliculos antrais e escores do
trato reprodutivo.

Conforme observado, as assinaturas de selecdo identificadas em animais Nelore estéo
de acordo com os indices de selecdo preconizados pelos programas de melhoramento da raca,
os quais enfatizam a qualidade da carcaca e a precocidade sexual (LOBO et al., 2020).
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4.3 Assinaturas de sele¢cdo em animais Sindi

Em estudo de associacdo ampla do genoma para caracteristicas de fertilidade na raca
Holandesa, Liu et al. (2017) observaram associa¢cfes do gene EXOC2 com a caracteristica de
intervalo da primeira a Gltima inseminacdo e com a taxa de concepgao na primeira inseminacao.
Naserkheil et al. (2020), em estudo com caracteristicas de carcaga em bovinos da raga Hanwoo,
identificaram que 0 gene FGFR4 foi associado a espessura de gordura.

Tabela 3 - Genes identificados em regides de assinaturas de sele¢do para animais da raca Sindi

do Brasil.

Cromossomos Genes
3 ENSBTAG00000049942
7 ZNF346, FGFR4, NSD1, PRELID1, MXD3
12 ENSBTAGO00000054652, ENSBTAG00000052718
15 -
16 -
23 EXOC2
26 ENRPD1, ENSBTAG00000039132, SHOC2
28 -

(-) indica que néo os SNPs presentes na janela localizam-se em regides intergénicas.

Hao et al. (2020) determinaram os niveis de expressao génica do gene MXD3 em tecidos
de bovinos e observaram que na raca Qinchuan, o gene foi expresso no baco, masculo e tecido
adiposo; enquanto que na raga Xianan, foi expresso nos tecidos do figado, musculo e coragdo.
Em estudo sobre genes associados ao nanismo em diversas espécies, Boegheim et al. (2017)
propuseram que o gene ZNF346 esteja relacionado ao nanismo desproporcional em cavalos da
raca Friesian. A caracteristica alta eficiéncia alimentar foi associada ao gene NSD1 por Yang
et al. (2022), em bovinos de corte. A raga Sindi apresenta como principais caracteristicas a
rusticidade e capacidade de producdo de leite em regibes semidridas. Além disto, como
caracteristica morfoldgica, a raga possui individuos de menor estatura dentre as racas aqui
estudadas. Costa e Silva (2019) obtiveram valores de coeficiente de tolerancia ao calor em
animais da raca Sindi demonstrando grande potencial a termo tolerancia desta raca em clima
semiérido. Ademais, ndo foi observado alteracGes significativas em relagdo as condicdes de
conforto térmico submetidas, mesmo que expostas diretamente a radiacdo solar. Corroborando

com os genes identificados para caracteristicas da raca estudada.
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Tabela 4. Descrigdo dos termos para fungéo bioldgica, processo bioldgico e componente celular aos quais os genes identificados como assinaturas
de selecdo ent&o associados para as ragas Gir, Nelore e Sindi.

Termos Genes
Gir Nelore Sindi
Funcdo molecular
Ligagdes (GO:0005488) MEIS1, STAG1 MARCHF8 MXD3, PRELID1, FGFR4, SHOC2
Atividade catalitica (GO:0003824) USP40, MAP3K3 MARCHF8, ALOX5 FGFR4, NSD1
Atividade reguladora de transcri¢do (G0O:0140110) MEIS1 - MXD3
Atividade do transdutor molecular (GO:0060089) - - FGFR4
Atividade de transporte (GO:0005215) - - PRELID1
Processo biolégico
Ades&o biologica (G0O:0022610) DCC - -
Regulagéo biologica (GO:0065007) MEIS1 - -
Processo celular (GO:0009987) USP40, MAP3K3, STAG1 DCC MARCHF8, ALOX5 -
Processo de desenvolvimento (GO:0032502) MEIS1 - -
Processo do sistema imunoldgico (GO:0002376) MEIS1 MARCHF8 -
Processo metabdlico (GO:0008152) USP40, MEIS1 MARCHF8, ALOX5 -
Processo de organismo multicelular (GO:0032501) MEIS1 - -
Resposta ao estimulo (GO:0050896) - MARCHF8 -
Localizacdo (GO:0051179) - - PRELID1
Componente celular
Entidade celular anatémica (G0:0110165) USP40, MAP3K3, STAG1 MARCHF8 PRELID1
Complexo contendo proteina (GO:0032991) STAG1 - -

(-) indica que néo os SNPs pesquisados ndo possuem fungdes moleculares, processos biologicos, ou componentes celulares descritos.
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5 CONCLUSAO

As assinaturas de selecdo aqui identificadas para animais Gir, Nelore e Sindi indicaram
quais sdo as regides que caracterizam as populacbes bovinas oriundas do Brasil e que as
diferenciam das populagdes bovinas do continente asiatico. Foi possivel observar que a selecdo
praticada em caracteristicas de interesse econdmico em animais provenientes do Brasil foi

suficiente para alterar as frequéncias de determinados alelos.
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APENDICES

Apéndice A — Identificagdes dos SNPs, cromossomos, posicoes e genes, identificados em

regides de assinaturas de selegcéo para animais da raca Gir.

SNP Cromossomo Posicao (pb) Gene
rs43271747 1 132850462 ENSBTAG00000035437
rs43271751 1 132852921 ENSBTAG00000035437

rs137391674 3 113259092 ENSBTAG00000000149
rs110047359 3 113264577 -
rs136997577 3 113267768 -
rs135820723 3 113272255 -
rs110802778 9 68100583 -
rs134071029 9 68106469 -
rs109715324 9 68116457 -
rs109841672 10 89359454 -
rs109662599 10 89369017 ENSBTAG00000054532
rs109429212 10 89372592 -
rs110544001 10 89375013 -
rs135487521 10 89376052 -
rs109502785 10 89379904 -
rs137456044 10 89383724 -
rs109261774 10 89384573 -
rs110177271 10 89386007 -
rs135038137 10 89386844 -
rs109080343 10 89388481 -
rs110939648 10 89389062 -
rs134315858 10 89392258 -
rs110175626 11 64601672 -
rs136076703 11 64607469 -
rs109926601 11 64611264 -
rs110072086 11 64621429 ENSBTAG00000043609
rs110358425 11 64624092 ENSBTAG00000043609
rs133850533 11 64629744 -
rs108959675 11 64637119 -
rs109283578 11 64639582 -
rs109518887 11 64640494 -
rs110155485 11 64649560 -
rs134397421 11 64801305 -
rs135379783 11 64804565 ENSBTAG00000008448
rs134694205 11 64817338 ENSBTAG00000008448
rs137816957 11 64820957 ENSBTAG00000008448
rs137234270 11 64836874 ENSBTAG00000008448
rs134157518 11 64848432 ENSBTAG00000008448
rs133702588 15 600282 -
rs133142026 15 608517 ENSBTAG00000049795
rs133887310 19 47911527 ENSBTAG00000008151
rs41921124 19 47917054 ENSBTAG00000008151



rs41921113
rs41921865
rs41921858
rs133276305
rs134529298
rs110296962
rs133467459
rs109695452
rs110630561
rs110197651
rs109549682
rs109591917
rs109777571
rs137391953
rs109206348
rs136934254
rs109737050
rs134488480
rs29026074
rs110608429
rs132999274
rs110133726
rs137665918

19
19
19
21
21
21
21
21
21
21
21
21
21
24
24
24
24
24
24
24
24
24
24

47933305
47937852
47944597
26606254
26617164
26622737
26626344
26630477
26635409
26637918
26638609
26647167
26648864
52703575
52707620
52711398
52717002
52723982
52725727
52726966
52730194
52731550
52734752

ENSBTAG00000008151
ENSBTAG00000008151
ENSBTAG00000008151
ENSBTAG00000032951
ENSBTAG00000042941
ENSBTAG00000042941
ENSBTAG00000049375
ENSBTAG00000049375
ENSBTAG00000049375
ENSBTAG00000049375
ENSBTAG00000049375
ENSBTAG00000049375
ENSBTAG00000048378
ENSBTAG00000048378
ENSBTAG00000048378
ENSBTAG00000048378
ENSBTAG00000048378
ENSBTAG00000048378
ENSBTAG00000048378
ENSBTAG00000048378
ENSBTAG00000048378
ENSBTAG00000048378

27




Apéndice B — IdentificacGes dos SNPs, cromossomos, posicdes e genes, identificados em

regides de assinaturas de seleg@o para animais da raca Nelore.

SNP Cromossomo Posicao (pb) Gene
rs135944659 1 115465938 ENSBTAG00000004564
rs133134605 1 115471509 ENSBTAG00000004564
rs136735770 1 115483094 ENSBTAG00000004564

rs42347303 1 115488491 ENSBTAG00000004564
rs29025995 1 115491094 ENSBTAG00000004564
rs133719446 2 63811670 -
rs135002814 2 63816807 -
rs41623355 2 63842025 -
rs135196694 2 96602953 ENSBTAG00000002177
rs136649608 2 96607034 ENSBTAG00000002177
rs135612813 2 96614967 ENSBTAG00000002177
rs132895250 2 96618533 ENSBTAG00000002177
rs137095252 2 96632880 -
rs135619302 7 29259675 -
rs136625157 7 29266530 -
rs42814774 7 29271727 -
rs42814779 7 29272567 -
rs42815746 7 29279930 -
rs137282131 7 29285300 -
rs41617917 7 29288728 -
rs42815763 7 29295003 -
rs42815767 7 29295662 -
rs42799654 9 31500442 -
rs42799666 9 31502173 -
rs133512027 9 31510379 -
rs42799703 9 31515550 -
rs42799705 9 31517032 -
rs42799708 9 31517754 -
rs109983669 9 31519640 -
rs42799716 9 31525298 -
rs136480056 9 31526122 -
rs42800335 9 31549336 -
rs110155540 14 13054725 -
rs110857613 14 13058009 -
rs133156939 14 13060426 -
rs134675877 14 13063775 -
rs135029808 14 13067628 -
rs136567082 14 13074936 -
rs110334358 14 13082760 -
rs110283949 14 13085791 -
rs109738038 14 13087252 -
rs110186220 14 13088817 -
rs133430273 14 13090015 -
rs137282861 14 13091182 -



rs110432342
rs110031275
rs133757357
rs109465097
rs109840511
rs109004647
rs109495280
rs135420636
rs132853762
rs136275798
rs41665402
rs110405859
rs136499901
rs29013409
rs134254454
rs135514170
rs137749304
rs108984987
rs110764504
rs135636139
rs136802968
rs135447947
rs110941941
rs133454878
rs136469768
rs110659955
rs137445324
rs136226230
rs136944207
rs109203424
rs135587734
rs133113838
rs134693176
rs135677414
rs132637712
rs134107345
rs110381650
rs133434497
rs109541385
rs43055719

14
14
18
18
18
18
18
18
18
19
19
19
19
19
19
19
19
19
28
28
28
28
28
28
28
28
28
28
28
28
28
28
28
28
28
28
28
28
28
28

13091901
13092973
22806168
22812823
22816818
22820838
22825323
22830867
22844854
12905476
12913905
12916548
12927745
12933255
12942233
12942984
12947637
12949905
36468998
36472502
36475184
36477286
36483095
36487397
36496813
36499779
44301276
44304257
44310122
44311425
44316943
44320036
44323488
44327330
44328395
44330178
44330684
44336036
44337114
44345754

ENSBTAG00000010290
ENSBTAG00000010290
ENSBTAG00000010290
ENSBTAG00000010290
ENSBTAG00000010290
ENSBTAG00000010297
ENSBTAG00000010297
ENSBTAG00000010311
ENSBTAG00000010311

ENSBTAG00000019537
ENSBTAG00000019537
ENSBTAG00000019537
ENSBTAG00000019537
ENSBTAG00000019537
ENSBTAG00000019537
ENSBTAG00000019537
ENSBTAG00000019537
ENSBTAG00000019537
ENSBTAG00000019537
ENSBTAG00000019537
ENSBTAG00000019537
ENSBTAG00000019537
ENSBTAG00000020319
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Apéndice C — Identificacbes dos SNPs, cromossomos, posicdes e genes, identificados em

regides de assinaturas de selecdo para animais da raga Sindi.

SNP Cromossomo Posicéo (pb) Gene
rs109438781 3 13457326 -
rs110970869 3 13475223 -
rs109932680 3 13494031 -
rs109629789 3 13498348 ENSBTAG00000049942
rs110784369 3 13499555 ENSBTAG00000049942
rs133052073 7 38556488 ENSBTAG00000010541
rs137186046 7 38561047 ENSBTAG00000010541
rs135857433 7 38565815 -
rs132880716 7 38569499 -
rs134472245 7 38572620 ENSBTAG00000010543
rs136350413 7 38576794 ENSBTAG00000010543

rs41593181 7 38583978 ENSBTAG00000010543
rs134172949 7 38592061 -
rs137540873 7 38596606 -
rs137593639 7 38751054 ENSBTAG00000025426
rs137358110 7 38774415 ENSBTAG00000005009
rs136221820 7 38777648 ENSBTAG00000005009
rs41255197 7 38779937 ENSBTAG00000005009
rs110929899 7 38782399 ENSBTAG00000005009
rs41593136 7 38783506 ENSBTAG00000005009
rs41567827 7 38787739 ENSBTAG00000005010
rs134017119 12 48902773 ENSBTAG00000054652
rs135306944 12 48906417 ENSBTAG00000054652
rs136732918 12 48922378 ENSBTAG00000054652
rs134654327 12 48934213 ENSBTAG00000054652
rs42351939 12 48945710 ENSBTAG00000052718
rs137111030 15 19388929 -
rs134112085 16 25552040 -
rs135609313 16 25582615 -
rs133314143 16 25585490 -
rs134601064 16 25589911 -
rs136000916 16 25594717 -
rs136734374 16 25597603 -
rs136497206 23 52114960 ENSBTAG00000020215
rs133445162 23 52123678 ENSBTAG00000020215
rs137826252 23 52131440 ENSBTAG00000020215
rs133847212 23 52141434 ENSBTAG00000020215
rs110655666 23 52145869 ENSBTAG00000020215
rs136479570 23 52149659 ENSBTAG00000020215
rs132843233 23 52402327 -
rs42998827 23 52416503 -
rs43047887 26 17257625 ENSBTAG00000020589
rs43047902 26 17260350 ENSBTAG00000020589
rs110312113 26 17264397 ENSBTAG00000020589



rs110641823
rs110467160
rs42084477
rs42095450
rs42095452
rs42095455
rs135437790
rs134850970
rs135172589
rs110629898

26
26
26
26
26
26
28
28
28
28

17282539
17290928
17299006
31501507
31504273
31506273
21950765
21974100
21993299
21997839
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ENSBTAG00000020589
ENSBTAG00000039132
ENSBTAGO00000007709
ENSBTAGO00000007709
ENSBTAGO00000007709




