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DETECÇÃO DE ASSINATURAS DE SELEÇÃO EM ZEBUÍNOS 

PROVENIENTES DO BRASIL E CONTINENTE ASIÁTICO 

 
 

RESUMO: A partir dos avanços tecnológicos na área da genômica e bioinformática, 
tornou- se possível estudar a estrutura genética das raças e compreender as alterações 
no genoma provocadas pelo processo de seleção natural e artificial ao longo das 
gerações. Assim, objetivo deste trabalho foi identificar assinaturas de seleção em 
bovinos da raça Nelore, Gir e Sindi, provenientes do Brasil e continente asiático. Os 
genótipos utilizados, oriundos do Brasil, consistiam em 173 animais Nelore, 48 animais 
Gir e 49 animais Sindi. Já os genótipos do continente asiático, provenientes da Índia, 
eram compostos por 50 animais Nelore e 27 animais Gir, enquanto que nove animais 
Sindi eram provenientes do Paquistão. Todos os animais foram genotipados com o 
painel de alta densidade Illumina BovineHD BeadChip. Para a detecção das 
assinaturas de seleção foram utilizadas as metodologias XP-EHH, Rsb e Fst. Foi 
utilizada a abordagem de janelas, considerando-se o tamanho de 50kb, para definir as 
regiões de assinatura de seleção. Em cada janela de 50kb foi obtida a média para cada 
uma das três metodologias estudadas. Logo, as 40 janelas de maior média (para as 
três metodologias), para cada uma das raças, foram consideradas para a identificação 
dos genes e análises funcionais. Neste estudo foi possível observar assinaturas de 
seleção entre populações de uma mesma raça, mas que diferem quanto à sua 
localização geográfica. Tanto no Brasil quanto no continente asiático, são utilizadas 
diferentes pressões e objetivos de seleção. Assim, as assinaturas de seleção 
identificadas demonstram como os programas de melhoramento genético animal são 
capazes de moldar a constituição genética destas raças para que estas estejam em 
conformidade com os sistemas de produção. A identificação de genes relacionados, 
principalmente, à adaptabilidade (EIF2AK4, CPVL, RAP1GAP, HDHD3, BUB1B, U1, 
FILIP1L, SHANK2), imunidade (FCGRT, ITGA6, MEIS1, BCL2L12) e resistência aos 
patógenos e parasitas (TREML1 e TREM2) indicam que, mesmo que estas 
características já estivessem presentes nos primeiros zebuínos importados, houve 
fixação de determinados alelos para que animais Nelore, Gir e Sindi pudessem se 
adaptar às condições de produção brasileiras. 

 
 

Palavras-Chave: bovinos de corte; genômica; melhoramento animal; varredura  
seletiva. 



 

DETECTION OF SELECTION SIGNATURES IN ZEBU CATTLE FROM BRAZIL 

AND ASIAN CONTINENT 

 
 

ABSTRACT: From technological advances in the area of genomics and bioinformatics, 
it became possible to study the genetic structure of breeds and understand the 
changes in the genome caused by the process of natural and artificial selection over 
the generations. Thus, the objective of this study was to identify selection signatures 
in Nelore, Gir, and Sindhi cattle from Brazil and Asian continent. The genotypes used, 
from Brazil, consisted of 173 Nelore animals, 48 Gir animals, and 49 Sindhi animals. 
The genotypes from the Asian continent, from India, were composed of 50 Nelore 
animals and 27 Gir animals, while nine Sindhi animals were from Pakistan. All animals 
were genotyped with the high-density Illumina BovineHD BeadChip panel. For the 
detection of selection signatures, the XP-EHH, Rsb, and Fst methods were used. To 
define the selection signature regions, the window approach considering the size of 
50kb was used. In each 50kb window, the average was obtained for each of the three 
methodologies studied. Therefore, the 40 windows of the highest average (for the three 
methods) for each breed were considered for gene identification and functional 
analysis. In this study, it was possible to observe selection signatures between 
populations of the same breed, but differing in terms of geographic location. Both Brazil 
and Asian continent differ in selection pressures and objectives. Thus, the identified 
selection signatures demonstrate how animal breeding programs are able to shape the 
genetic constitution of these breeds so    that they are in conformity with the production 
systems. The identification of genes mainly related to adaptability (EIF2AK4, CPVL, 
RAP1GAP, HDHD3, BUB1B, U1, FILIP1L, SHANK2), immunity (FCGRT, ITGA6, 
MEIS1, BCL2L12), and resistance to pathogens and parasites (TREML1 e TREM2) 
indicate that, even if these traits were already present in the first imported zebu cattle, 
certain alleles were fixed so that Nelore, Gir and Sindhi animals could adapt to the 
Brazilian production conditions. 
 
 
Keywords: beef cattle; genomics; animal breeding; selective sweep. 
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1 INTRODUÇÃO 

Os processos seletivos mediados pelos humanos incluem aqueles 

relacionados à domesticação, formação de raças e seleção contínua para melhorias 

produtivas nos rebanhos (GUTIÉRREZ-GIL; ARRANZ; WIENER, 2015). Como 

resultado da seleção artificial ocorrem alterações em posições e regiões genômicas 

específicas que controlam as características fenotípicas, como características de 

produção e reprodução (GHILDIYAL et al., 2023) e outras relacionadas ao 

comportamento, termotolerância e sistema imune. Logo, a seleção acarreta em 

mudanças na estrutura genética e frequências alélicas de populações (OLEKSYK; 

SMITH; O’BRIEN, 2010). 

A seleção natural e artificial contribui para a diversidade genética em espécies 

de interesse zootécnico. A seleção natural consiste no sucesso reprodutivo dos 

indivíduos, não sendo determinada pela reprodução seletiva, e sim à sobrevivência 

dos mais adaptados. Já na seleção artificial, o processo é intencional e mediado pelo 

interesse comercial, em que serão escolhidos indivíduos dentre uma amostra para sua 

preservação e aprimoramento de características produtivas (GREGORY, 2009). A 

identificação de regiões genômicas associadas ao processo de seleção nos animais 

de produção, denominada de assinatura de seleção, é possível devido aos avanços 

estatísticos, da bioinformática e da genética molecular no desenvolvimento de 

plataformas de sequenciamento completo do genoma e da genotipagem em alta 

densidade que utilizam marcadores moleculares do tipo SNP (“single nucleotide 

polymorphism”) (BICKHART et al., 2020; CAETANO, 2009).  

Nas assinaturas de seleção, ocorrem alterações da frequência de alelos 

favoráveis para uma ou várias características. Sua identificação pode auxiliar na 

compreensão de processos evolutivos, em mecanismos biológicos envolvidos na 

manifestação fenotípica e dos processos evolutivos, incluindo os mecanismos 

moleculares que moldaram as funções dos genes e do genoma (GHILDIYAL et al., 

2023; URBINATI et al., 2016). 

A seleção artificial, além de poder alterar a frequência de um alelo em 

específico, poderá também produzir um efeito em relação à frequência de alelos neutros 

em loci adjacentes (MAYNARD; HAIGH, 2007). O aumento da frequência de 

determinado alelo pode resultar em aumento na frequência dos alelos circundantes 

à ele, isto ocorrerá quando este alelo estiver em desequilíbrio de ligação 

(associação não-aleatória entre os alelos) com tais marcadores neutros. Como 
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consequência, estes alelos neutros podem ser transmitidos em conjunto para as 

próximas gerações, evento também denominado de efeito carona (“hitchhiking”) ou 

varredura seletiva (“selective sweep”) (SABETI et al., 2006). 

Para a identificação de assinaturas de seleção dentro de e entre populações, 

existem diversas ferramentas que podem determinar regiões que apresentem alelos 

fixos ou próximos à fixação, com alto desequilíbrio de  ligação, com variabilidade local 

reduzida ou que apresentem haplótipos compartilhados (BUZANSKAS et al., 2021; 

PÉREZ O’BRIEN et al., 2014; QANBARI; SIMIANER, 2014). Tais regiões podem 

auxiliar na compreensão dos processos biológicos subjacentes aos fenótipos 

selecionados artificialmente e na identificação de mutações responsáveis pela 

divergência e caracterização populacional (SARAVANAN et al., 2020). 

A produção animal, em específico a bovinocultura de corte e leite, tem 

desempenhado um papel importante na economia e pecuária brasileira. Uma das 

principais ferramentas utilizadas pelos programas de melhoramento genético animal 

é a seleção artificial de rebanhos das raças zebuínas Nelore, Gir e Sindi, em que são 

escolhidos reprodutores e matrizes que darão origem à próxima geração. Os 

programas de melhoramento destas raças consideram nos critérios de seleção 

características produtivas e reprodutivas importantes economicamente com intuito de 

que os objetivos de seleção sejam alcançados. Logo, espera-se observar mudanças 

nas médias das características selecionadas ao longo das gerações bem como 

alterações nas frequências alélicas. 

Diante do exposto, o objetivo neste trabalho foi identificar assinaturas de 

seleção em bovinos das raças Nelore, Gir e Sindi, oriundos do Brasil e continente 

asiático, para identificar variantes divergentes devido ao histórico de formação e 

seleção das populações nos dois locais e realizar análise de prospecção de genes 

nas regiões identificadas para compreender os processos biológicos associados. 

 

 

2 REFERENCIAL TEÓRICO 

2.1 Raças Nelore, Gir e Sindi 

Animais zebuínos (Bos taurus indicus) apresentam relevância para a pecuária 

brasileira de corte e de leite, pois são produtivos em condições climáticas, nutricionais 

e de manejo característicos de países de clima tropical. Quando comparados aos 

animais de origem taurina (Bos taurus taurus), os zebuínos apresentam maior 
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resistência às altas temperaturas, pois possuem maior número de glândulas 

sudoríparas e menor termogênese (BRITO et al., 2002; TURNER, 1980), assim como 

maior resistência aos endo e ectoparasitas, sendo estes fatores favoráveis que 

levaram à popularização e expansão do zebu no território brasileiro. 

De origem indiana, estima-se que 7.000 animais zebuínos foram importados 

para o Brasil entre os séculos XIX e XX (O’BRIEN et al., 2015). Dentre as raças 

importadas, a de maior destaque para a bovinocultura de corte atual é a raça Nelore, 

a qual apresenta desempenhos produtivos e reprodutivos adequados aos sistemas de 

produção. Na Índia, animais Nelore são utilizados como raça de duplo propósito e para 

tração (METTA et al., 2004) e os critérios de seleção para a raça são características 

de produção de leite (GAUR; KAUSHIK; GARG, 2002). No Brasil, produtores criaram 

animais desta raça para a produção de carne e os critérios de seleção consideram 

características produtivas (peso corporal e ganho de peso), reprodutivas (perímetro 

escrotal, idade ao primeiro parto e longevidade) e de qualidade de carcaça (espessura 

de gordura e área de olho de lombo) (PORTES et al., 2020). 

Os primeiros animais da raça Gir chegaram ao Brasil por volta 1911, sendo 

uma das principais raças zebuínas produtora de leite e apresenta boa produtividade à 

pasto, baixo custo nutricional e tolerância ao calor e aos parasitas (SANTANA et al., 

2014). Por ser uma raça originária de um país com características climáticas 

semelhantes ao do Brasil, a raça Gir é bem adaptada e expressa seu potencial de 

produção em sistemas de produção menos intensivos. É utilizada como raça pura ou 

em cruzamentos com animais da raça Holandesa para a formação da raça Girolando, 

a qual é responsável por mais de 80% do leite produzido no país (SILVA et al., 2021). 

Dentre os critérios de seleção considerados pelo Programa Nacional de 

Melhoramento do Gir Leiteiro, destacam-se as características produção de leite, idade 

ao primeiro parto e produção de gordura e proteína (PANETTO et al., 2022), embora 

outras características ligadas à reprodução, conformação e manejo (facilidade de 

ordenha e temperamento) são estudadas. 

De acordo com Gaur, Kaushik e Garg (2003), a principal raça responsável pela 

produção de leite na Índia é a Gir. Os autores destacaram a alta tolerância às 

condições de estresse e resistência as doenças tropicais como um dos principais 

fatores de destaque da raça. Na Índia, animais Gir têm sido utilizados em programas 

de cruzamentos com raças exóticas e em programas de conservação e melhoramento 
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genético. 

A raça Sindi é originária do Paquistão, sendo bastante utilizada em seu país de 

origem para a produção de leite (IQBAL et al., 2019). É predominantemente 

encontrada em regiões subtropicais e apresenta elevada capacidade de sobrevivência 

em condições quentes e úmidas (SAEED et al., 2021). Por volta de 1950, foram 

trazidos os primeiros animais da raça Sindi para o Brasil, sendo 28 fêmeas e 3 

reprodutores. Apenas em 2001, houve o registro da raça Sindi na categoria Puro de 

Origem, e em 2002 a ABCZ (Associação Brasileira de Criadores de Zebu) registrou o 

primeiro macho Sindi mocho do Brasil (ABCSINDI, 2023). Esta raça apresenta 

potencial para dupla aptidão, mas é principalmente utilizada para produção de leite 

em regiões semiáridas do Brasil, podendo-se destacar sua elevada rusticidade e 

adaptação às condições climáticas e de baixa oferta de alimento de qualidade 

(ABCSINDI, 2023). 

 
2.2 Assinaturas de seleção em animais da raça Nelore 

Por meio da metodologia EHH (extended haplotype homozygosity), Somavilla 

et al. (2014), identificaram na raça Nelore, 31 regiões de assinaturas de seleção, as 

quais apresentavam 58 genes associados ao crescimento, metabolismo do tecido 

muscular e adiposo, características reprodutivas e sistema imunológico. Os autores 

destacaram a importância do gene COL8A1 devido à sua função relacionada ao 

desenvolvimento muscular. 

Maiorano et al. (2022) utilizaram dados de sequenciamento completo do 

genoma de animais Nelore puros de origem (PO), ou seja, animais de genealogia 

conhecida e registrados da Associação Brasileira de Criadores de Zebu (ABCZ) e 

animais Nelore com Certificado Especial de Identificação e Produção (CEIP), 

participantes de um programa de melhoramento. Os autores identificaram assinaturas 

de seleção, por meio da metodologia HapFLK, e destacaram 118 genes em regiões 

de assinatura de seleção, dentre estes, os genes HELB, HMGA2, IRAK3 e GABRG3. 

Estes genes foram previamente associados à adaptação ao ambiente tropical, 

deposição de gordura, eficiência alimentar e características de carcaça. 

Em estudo com populações de bovinos Nelore resultantes de seleção 

divergente, Cardoso et al. (2018) observaram regiões genômicas autossômicas que 

apresentaram padrões de seleção recente. Neste estudo, foram utilizadas as 

metodologias XP-EHH (homozigose do haplótipo estendido entre populações), iHS 
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(integral de escore de haplótipo) e Fst (índice de fixação alélica), Os autores 

identificaram assinaturas de seleção cromossomos 1, 3, 9, 14 e 16 e destacaram o 

gene Bola DR–alpha, o qual está envolvido no sistema imunológico bovino e pode 

estar relacionado à adaptação e alta resistência a parasitas. 

 
 

2.3 Assinaturas de seleção em animais da raça Gir 

Em estudo com animais das raças Nelore, Gir, Angus e Pardo Suíço, Pérez 

O’Brien et al. (2014) verificaram por meio da metodologia VarLD, diferenças no 

desequilíbrio de ligação entre populações de bovinos e assinaturas seleção. Dentre os 

genes localizados nestas regiões, os autores evidenciaram o gene LEMD3 na raça Gir, 

o qual está envolvido na regulação negativa da célula muscular esquelética; o gene 

PCSK4, que é responsável pela ligação do espermatozoide à zona pelúcida, 

capacitação do espermatozoide e fertilização; e o gene MSRB3, que afeta a flacidez e 

a morfologia das orelhas em animais Brahman, em estudo realizado por Ramey et al. 

(2013). 

Maiorano et al. (2018) identificaram assinaturas de seleção em bovinos da raça 

Gir, sendo duas populações constituídas por animais selecionados para 

características de crescimento e animais selecionados para produção de leite. Por 

meio das metodologias XP-EHH, Fst e iHS, os autores identificaram distintas 

assinaturas de seleção nestas populações devido às diferentes pressões de seleção 

sobre as quais as populações foram submetidas. Foi destacada a assinatura de 

seleção localizada no gene CNTN3, descrito como candidato para maciez da carne, e 

o gene NSG1, associado à produção de leite e porcentagem de gordura e proteína no 

leite. 

 

2.4 Assinaturas de seleção em animais da raça Sindi 

Em estudo com 10 raças do Paquistão, Mustafa et al. (2018) identificaram 

assinaturas de seleção em um conjunto de genótipos envolvendo as raças Achi, 

Bhagnari, Cholistani, Dhanni, Dajal, Kankaraj, Sindi e Sahiwal, por meio da 

metodologia Fst, sendo destacados os genes FABP3, HOXC13, BMP4 e RBBP8, 

devido às suas associações com características associadas à síntese de gordura no 

leite, altura do úbere, comprimento do úbere e intervalo do estro pós parto. 

Saravanan et al. (2021) utilizaram metodologias iHS (integrated haplotype 
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score), ROH (Runs of homozygotity) e Fst para detectar assinaturas de seleção em 

diversas raças taurinas e zebuínas, incluindo a raça Sindi, e observaram assinaturas 

de seleção que englobam os genes CSF2 e IL3, relacionados à imunidade; e DIS3L e 

SLC8A1, relacionados às características de produção de leite. 

 

2.5 Metodologias para identificação das assinaturas de seleção 

2.5.1 XP-EHH 

A metodologia XP-EHH considera a comparação dos haplótipos entre 

populações e irá detectar alelos selecionados que chegaram à quase fixação em uma 

população (SABETI et al., 2006). Para definir o XP-EHH, é necessário predizer o valor 

de EHH, o qual é calculado por meio da equação: 

𝐸𝐻𝐻𝑡 =
∑ (𝑒𝑡𝑖

2
)𝑠

𝑖=1

(𝑐𝑡
2
)

 

em que 𝒄𝒕 representa o número da amostra de um SNP central 𝐭, 𝐞𝐭𝐢 é o número de 

amostras doiésimo haplótipo estendido em ambas direções a partir do SNP central t, e 

𝐬 é o número de diferentes haplótipos estendidos a partir do SNP central t. 

Logo, o EHH tem como objetivo detectar a transmissão de um haplótipo 

estendido sem recombinação. O valor de XP-EHH padronizado para uma 

distribuição Gaussiana, em um determinado SNP, é definido a partir da equação: 

𝑋𝑃 − 𝐸𝐻𝐻 =
𝑙𝑜𝑔(𝑖𝐸𝐻𝐻1 𝑖𝐸𝐻𝐻2⁄ ) − 𝜇(𝑖𝐸𝐻𝐻1 𝑖𝐸𝐻𝐻2⁄ )

𝜎(𝑖𝐸𝐻𝐻1 𝑖𝐸𝐻𝐻2⁄ )
 

em que 𝒊𝑬𝑯𝑯𝟏 e 𝒊𝑬𝑯𝑯𝟐 representam a integral da homozigosidade do haplótipo 

estendido de um haplótipo central para as populações 1 e 2, 𝒍𝒐𝒈 é o logaritmo, 𝝁 é a 

média e 𝝈 é o desvio padrão. Valores de XP-EHH positivos indicam assinaturas de 

seleção na população 1, enquanto que valores negativos representam as assinaturas 

de seleção presentes na população 2. 

 

2.5.2 Rsb 

A metodologia Rsb propõe detectar eventos de seleção recente que pode ter 

atingido a fixação ou quase de um alelo de interesse (TANG; THORNTON; 

STONEKING, 2007). Essa abordagem é baseada na ideia de homozigosidade de 

haplótipos estendidos (EHH) já proposta por SABETI et al. (2002). 

O Rsb compara padrões de EHH do mesmo alelo entre populações, sendo 
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assim, a normalização é realizada pela mediana da integral da razão dos valores de 

EHH entre populações, como definido a seguir: 

𝑅𝑠𝑏 =
𝑙𝑜𝑔(𝑖𝐸𝐻𝐻1 𝑖𝐸𝐻𝐻2⁄ ) − 𝑚𝑒𝑑(𝑖𝐸𝐻𝐻1 𝑖𝐸𝐻𝐻2⁄ )

𝜎(𝑖𝐸𝐻𝐻1 𝑖𝐸𝐻𝐻2⁄ )
 

em que 𝒊𝑬𝑯𝑯𝟏 e 𝒊𝑬𝑯𝑯𝟐 representam a integral da homozigosidade do haplótipo 

estendido de um haplótipo central para as populações 1 e 2, 𝒍𝒐𝒈 é o  logaritmo, 𝒎𝒆𝒅 é 

a mediana e 𝝈 é o desvio padrão. 

 

2.5.3 Fst 

A metodologia Fst (índice de fixação alélica) foi desenvolvida por WRIGHT 

(1949) e tem sido amplamente utilizado para detectar o impacto da seleção em 

espécies domesticas. Foi desenvolvido como parte de um conjunto de parâmetros 

(FST , FIS e FIT ) particionando hierarquicamente variação genética em populações 

naturais. Um fator de preocupação desta abordagem, é que ela assume 

implicitamente que as populações têm o mesmo tamanho efetivo e são derivadas 

independentemente da mesma população ancestral (QANBARI; SIMIANER, 2014). 

Para obter valores de Fst é considerado: 

𝐹𝑠𝑡 =
𝐻𝑡 − 𝐻𝑠

𝐻𝑡
 

 

em que 𝑯𝒕 representa a diversidade genética total e 𝑯𝒔 representa a diversidade 

genética dentro da população (REYNOLDS; WEIR; COCKERHAM, 1983). Baseia-se 

na diferença de frequências de alelos entre populações e variando de 0 a 1, sendo 

valores próximos a 1 considerados alelos altamente diferenciados e apontam que 

ocorreu seleção positiva e que os alelos direcionam-se para a fixação (QANBARI; 

SIMIANER, 2014). 

 

 

3 MATERIAL E MÉTODOS 

3.1 Dados utilizados 

Os genótipos oriundos do Brasil consistiam em 173 animais Nelore, 48 animais 

Gir e 49 animais Sindi. Já os genótipos do continente asiático, provenientes da Índia, 

eram compostos por 50 animais Nelore e 27 animais Gir, enquanto que nove animais 

Sindi foram provenientes do Paquistão. Os genótipos  em painel de alta densidade de 

SNP’s (Ilumina BovineHD BeadChip, com 777.962 SNPs) dos animais do Brasil foram 
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fornecidos pela Embrapa Gado de Leite (Juiz de Fora/MG) e Embrapa Gado de Corte 

(Campo Grande/MS). Foram considerados nas análises apenas cromossomos 

autossômicos e SNPs com posição conhecida no genoma, de acordo com a versãodo 

genoma bovino referência ARS-UCD1.2 (ROSEN et al., 2020). 

 

3.2 Controle de qualidade e imputação de genótipos 

O controle de qualidade dos genótipos foi realizado para todo o conjunto de 

dados dentro de cada raça, ou seja, 223 animais Nelore, 75 animais Gir e 58 animais  

Sindi, por meio do programa PLINK v.1.9. (CHANG et al., 2015), em que foram 

excluídos SNPs e amostras com “call rate” inferior a 90% e SNPs com “minor allele 

frequency” inferior a 0,001. Em seguida, os genótipos foram separados de acordo com 

a origem dos dados e realizou-se a imputação dos genótipos faltantes por meio do 

programa BEAGLE v.3.3.2 (BROWNING; BROWNING, 2009). 

 

3.3 Identificação de assinaturas de seleção 

Para a identificação das assinaturas de seleção foi utilizado o pacote rehh 

(GAUTIER; KLASSMANN; VITALIS, 2017) presente no programa estatístico R (R 

CORE TEAM, 2022). Foram consideradas as metodologias XP-EHH (homozigose do 

haplótipo estendido entre populações) (SABETI et al., 2007) e Rsb (TANG; 

THORNTON; STONEKING, 2007). Para obtenção de assinaturas de seleção pelo 

método Fst (índice de fixação alélica) (REYNOLDS; WEIR; COCKERHAM, 1983), 

utilizou-se o programa PLINK v.1.9. 

A metodologia XP-EHH foi utilizada com a finalidade de obter assinaturas de 

seleção em que um alelo específico possa ter se aproximado ou foi fixado em uma 

determinada população, mas permanece polimórfico na população como um todo 

(SABETI et al., 2007). A metodologia Rsb é semelhante à XP-EHH e compara padrões 

de EHH do mesmo alelo entre populações. O método de Fst (índice de fixação alélica) 

considera um conjunto de parâmetros que particiona hierarquicamente a variação 

genética entre populações (WRIGHT, 1949). 

 

3.4 Análises de enriquecimento funcionais 

Para a definição das regiões de assinatura de seleção, foi utilizada a 

abordagem de janelas, considerando-se o tamanho de 50kb. Em cada janela deste 
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determinado tamanho, foi obtida a média para cada uma das três metodologias 

estudadas. Logo, foram selecionadas as 40 janelas de maior média (para as três 

metodologias) e com sinal positivo (metodologias XP-EHH e Rsb). Todas as regiões 

consideradas representavam assinaturas de seleção presentes em animais oriundos 

do Brasil.  

Por meio desta quantidade de janelas, buscou-se ter um quantitativo adequado 

para a realização das análises de enriquecimento funcional dos genes presentes nas 

assinaturas de seleção. Os SNPs presentes nestas janelas foram consultados por meio 

da ferramenta BIOMART, presente no banco de dados ENSEMBL (YATES et al., 

2020) quanto ao seu posicionamento em regiões intragênica ou intergênicas. Foram 

utilizados os websites BOVINEMINE (ELSIK et al., 2016), Panther (MI et al., 2019) e 

AnimalGenome (HU; PARK; REECY, 2022) para análises das funções moleculares, 

processos biológicos e vias metabólicas dos genes identificados, assim como para a 

verificação de associações de SNPs com fenótipos ligados à produção de carne ou 

leite. 

 

 

4 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

4.1 Assinaturas de seleção em animais Nelore 

De acordo com Metta et al. (2004), animais Ongole (também denominados de 

Nelore) são utilizados como raça de duplo propósito e como animais de tração no 

sudeste da Índia. Os critérios de seleção da raça neste país consideram as 

características de produção de leite aos 305 dias, período de lactação, período de 

serviço, produção no pico de lactação e idade ao primeiro parto (GAUR; KAUSHIK; 

GARG, 2002). Em contraste, os critérios de seleção da raça Nelore no Brasil 

consideram característica de crescimento (peso corporal e ganho de peso), 

reprodutivas (perímetro escrotal, idade ao primeiro parto e longevidade) e de 

qualidade de carcaça (espessura de gordura e área de olho de lombo), devido ao seu 

uso para a produção de carne (PORTES et al., 2020). 

As assinaturas de seleção presentes em animais da raça Nelore são 

apresentadas na Figura 1. Valores positivos e negativos representam assinaturas de 

seleção em animais oriundos do Brasil e da Índia (metodologias XP- EHH e Rsb), 

respectivamente, destacando-se o limiar (linha tracejada) para as 40 maiores janelas. 

Para a metodologia Fst, valores acima do limiar destacam-se como assinaturas de 
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seleção em animais oriundos do Brasil. Na Tabela 1, são descritos os genes 

identificados nas metodologias XP-EHH, Rsb e Fst emanimais da raça Nelore. Os 

genes e termos obtidos na análise de enriquecimento funcional foram apresentados 

na Tabela 2.  

Dentre os genes localizados em regiões de assinaturas de seleção em animais 

da raça Nelore do Brasil, foi possível identificar o gene EIF2AK4, que foi associado 

com características de termotolerância em raças bovinas da China (WANG et al., 

2019a). De acordo com Deng et al. (2002), este gene pertence à família das quinases 

e tem papel fundamental de resposta aos agentes que danificam o DNA, infecções 

virais e privação alimentar. Edea et al. (2018) verificaram que o gene EIF2AK4 está 

associado à resposta ao estresse e à termotolerância em animais zebuínos. O 

estresse térmico sempre é um fator de preocupação na produção animal, pois causa 

efeito negativo na produção. Embora a raça Nelore possua boa adaptabilidade ao 

clima do Brasil, há necessidade de melhorias de características produtivas como peso 

e ganho de peso em diferentes idades. 

No trabalho de Yang et al., (2016) sobre ovinos, relataram que gene CPVL é 

candidato para adaptações ao ambiente desértico, em específico, ambientes áridos e 

relacionou o gene com a via metabólica do sistema renina-angiotensina, a qual tem 

papel na manutenção da pressão arterial. Os resultados dos estudos de Yang et al., 

(2016) sugeriram que é necessário obter conhecimentos sobre a base genética dos 

animais locais bem adaptados para desenvolver programas de melhoramento 

apropriados em cenários de mudanças climáticas futuras. Os autores relataram que 

os dados genômicos vão servir como recurso para desenvolver novas raças de ovinos 

tolerantes em frente da mudança climática global. 

Em estudo realizado com bovinos zebuínos da raça Tharparkar e bovinos da 

raça Karan-Fries, resultado do cruzamento entre Holstein Friesian (gado taurino) com 

gado zebu indiano Tharparkar, Singh et al. (2020) avaliaram perfis de expressão de 

mRNA em fibroblastos dérmicos em resposta ao estresse térmico e identificaram que 

o gene BUB1B apresentou diminuição na sua expressão no processo de transcrição, 

concluindo que o estresse térmico afeta diferencialmente a expressão de genes que 

estão associados à resposta ao estresse. 
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Figura 1. Manhattan plots das regiões de assinaturas de seleção em bovinos da raça 

Nelore. Acima da linha tracejada, estão representadas as 40 maiores médias das 

janelas de 50kb para as metodologias XP-EHH (A), Rsb (B) e Fst (C).  

 

Dikmen et al. (2013) observaram que o gene U1, foi associado com a 

temperatura retal durante o estresse térmico em vaca holandesas, sendo este gene 

envolvido no metabolismo do RNA e pode estar relacionado às mudanças na 

expressão gênica em células expostas às temperaturas elevadas. Na raça bovina 

Lincang Humped, o gene FILIP1L foi associado ao estresse térmico (SUN et al., 2022). 

O gene SHANK2, identificado pela metodologia XP-EHH, foi associado à interferência 

na produção de leite devido ao estresse térmico em animais das raças Holandês, 

Jersey e Australian Red (WANG et al., 2017). As respostas dos animais domésticos 
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em frente aos desafios climáticos vêm se tornando pauta importante entre os 

produtores, pois sabe-se que o estresse térmico afeta a produção e a saúde dos 

animais domésticos (GAUGHAN et al., 2009). 

 

Tabela 1. Genes identificados em regiões de assinaturas de seleção em animais da 

raça Nelore provenientes do Brasil. 

Metodologias Genes 

Fst 

PIKFYVE, CHD6, SUCLG1, BUB1B, WNT10A, ZNF638, GGNBP2, 

DHRS11, MRM1, TCF25, BMF, EIF2AK4, ABCG5, GPR176, MARCHF8, 
ALOX5, NACC2, CLVS2, MYH10, TUBB3, MC1R, CDK5R2, DEF8, bta-mir-

2285ar 

Rsb 

HIBADH, LMTK2, EPHA3, SMURF1, MEIS1, ZNF350, FILIP1L, KPNA7, 

CREB5, JAZF1, SPRED2, VAV3, U6, NPTX2, bta-mir-12038, 
5S_rRNA,CYP3A5 

XP-EHH 
SHANK2, CSGALNACT1, CPVL, COL8A1, CMSS1, FILIP1L, 

CREB5,EVX1, ACOT7, HES2, U1, GRIP1, 5S_rRNA, CSNKA2IP, NPTX2, 
FSTL5. 

XP-EHH e Rsb CREB5, NPTX2, 5S_rRNA, FILIP1L 

 
O gene SHANK2 também foi relacionado com características comportamentais 

em pacientes com transtornos do espectro do autismo (LEBLOND et al., 2012), sendo 

essencial o funcionamento do cérebro e na transferência de informações entre 

neurônios. Em bovinos das raças Brahman e Yunling, este gene foi associado com o 

temperamento (SHEN et al., 2022). Na Tabela 2, a via metabólica Wnt engloba os 

genes SUCLG1 e WNT10A, sendo este último associado com doenças 

neurodegenerativas, como o Alzheimer (FOLKE; PAKKENBERG; BRUDEK, 2019). 

Características comportamentais em bovinos são consideradas importantes desde sua 

domesticação, o temperamento possui correlação com a eficiência da produção, 

segurança do trabalho, bem-estar animal e longevidade. Estudos mostram que 

animais agressivos, ansiosos ou medrosos apresentam menor ganho de peso, menor 

eficiência reprodutiva, diminuição da produção de leite e maiores custos de 

manutenção do rebanho, o que contribui para a redução dos lucros (DOS SANTOS et 

al., 2017).  
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Tabela 2. Descrição dos termos para função molecular, processo biológico, 

componente celular, classes de proteínas e vias metabólicas aos quais os genes 

identificados como assinaturas de seleção então associados para a raça Nelore. 

Termos Genes 

Função Molecular  

ATP-dependent activity CDHD 

Binding CHD6, ZNF638, NACC2, CLVS2, MC1R, 
CDK5R2, WNT10A, PTF1A, TUBB3, MARCHF8 

Catalytic activity 
CHD6, SUCLG1, EIF2AK4, ALOX5, 
CDK5R2,PARG, BUB1B, MARCHF8, PARG 

Molecular function regulator CDK5R2, WNT10A 

Molecular transducer activity GPR176, MC1R, WNT10A 

Structural molecule activity TUBB3 

Transcription regulator activity NACC2, PTF1A 

Translation regulator activity EIF2AK4 

Processo biológico  

Immune system process MARCHF8 

Metabolic process 
CHD6, SUCLG1, ZNF638, ALOX5, NACC2, 
CDK5R2,PARG, PTF1A, BMF, MARCHF8 

Multicellular organismal process CDK5R2, WNT10A 

Reproduction BUB1B 

Reproductive process BUB1B 

Response to stimulus 
CHD6, GPR176, PARG, WNT10A, BUB1, 
MARCHF8 

Signaling GPR17, WNT10A, BUB1B 

Componente celular  

Cellular anatomical entity CHD6, SUCLG1, ABCG5, EIF2AK4, ZNF638, 
GGNBP2, CLVS2, CDK5R2, PARG, WNT10A, 
BMF, TUBB3, ABCG8, MARCHF8 

Protein-containing complex SUCLG1, BMF, TCF25 

Vias metabólicas  

Alzheimer disease-presenilin WNT10A 

Angiogenesis WNT10A 

Cadherin signaling WNT10A 

Cytoskeletal regulation by Rho gtpase MYH10,TUBB3 

Huntington disease TUBB3 

Inflammation mediated by chemokine and 
cytokine signaling 

MYH10 

Nicotinic acetylcholine receptor signaling MYH10 

Wnt signaling SUCLG1, WNT10A 

 
De acordo com Piovezan, Cyrillo e Costa (2013), animais zebuínos do Brasil 

avaliados para características de temperamento foram mais reativos quando 

contrastados com bovinos taurinos adaptados. No entanto, os autores indicaram que 

a seleção para peso corporal pode ser utilizada para modular o temperamento de 

maneira desejável e que existe suficiente variabilidade genética aditiva para a 
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seleção desta característica. Para a característica peso ao desmame (SANTANA et 

al., 2016) e prenhez em novilhas (SANTANA et al., 2018) da raça Nelore, foram 

verificadas resposta negativas ao estresse térmico.  

O gene MC1R desempenha função importante na regulação da síntese de 

pigmentos em várias espécies animais para a coloração da pelagem, inclusive em 

bovinos (ROBBINS et al., 1993). Este gene está associado às cores de pelagem preta, 

castanha e vermelha, podendo também apresentar interações epistáticas com outros 

genes e que resultam em fenótipos de coloração clara (CAVALCANTI et al., 2017). A 

ausência de mutações no gene MC1R foi associada à coloração branca em ovinos 

(YANG et al., 2013) e bovinos (ROUZAUD et al., 2000). De acordo com González-

Cano et al. (2022), padrões evolutivos deste gene estão relacionados à seleção 

natural e artificial, sendo importante para estudos para detecção de introgressão racial 

e de cruzamentos entre raças. 

A cor da pelagem pode estar associada à adaptação dos animais (GOUD et al., 

2021). Embora a raça Nelore seja fortemente selecionada para pelagem branca, 

touros podem apresentar pelagem de coloração cinza a preta na cabeça, pescoço, 

cupim e pernas (TRIGO et al., 2021). De acordo com Silva, La Scala, e Tonhati (2003), 

devido à cor da pelagem ser clara, mas com uma mistura de pelos brancos e escuros, 

animais Nelore apresentam refletância superior quando comparado aos animais 

taurinos de pelos brancos, assim como menor absorção de radiação. 

Neste estudo, foram identificados 11 genes em regiões de assinaturas de 

seleção com funções relacionadas a características reprodutivas, tais características 

são consideradas determinantes na produção animal, visto que, são bastante 

importantes para a rentabilidade da produção de bovinos. De acordo com (ZHANG et 

al., 2015), o gene HIBADH foi associado à motilidade espermática em bovinos da raça 

Holandesa. A motilidade espermática é vital para uma fertilização bem-sucedida, pois 

é uma característica que permite que o espermatozoide se mova para o colo do útero 

e se mova novamente no momento da interação com o óvulo (durante a fertilização). 

Este mesmo gene está envolvido em vias metabólicas de lipídios e da glicose (KLEIN 

et al., 2020). 

Zhu et al. (2020), em estudo com carneiros, destacou que o gene CPVL está 

relacionado com alta motilidade espermática. Em estudo realizado com animais Boi-

Iaque (mestiço entre iaque e bovino), o gene CSNKA2IP foi relacionado à esterilidade 

destes indivíduos, uma vez que este gene está associado à espermatogênese, 
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maturação e motilidade espermática (CAO et al., 2022). Programas de melhoramento 

genético da raça Nelore no Brasil realizam exames clínicos e andrológicos em animais 

candidatos à seleção após a puberdade e buscam identificar animais sexualmente 

precoces (SILVA NETO et al., 2020). 

Em estudo sobre o desempenho reprodutivo, o gene CSNKA2IP foi associado 

à dificuldade no parto em animais da raça Angus (PURFIELD; EVANS; BERRY, 2020). 

A dificuldade no parto tem sido de grande preocupação dos produtores, pois está 

associada à redução na produção de leite, redução do desempenho reprodutivo do 

rebanho e menor sobrevivência da progênie, acarretando em prejuízos econômicos. 

Huang et al. (2011) observaram que o gene SMURF1 participa da via de sinalização 

TGF beta e está relacionada com o crescimento gonadal, diferenciação embrionária e 

formação da placenta em bovinos da raça Holandês. O gene KPNA7 também foi 

relacionado com características reprodutivas, sendo essencial para o 

desenvolvimento oocitário e embrionário inicial em bovinos (TEJOMURTULA et al., 

2009; WANG et al., 2019b). Em vacas das raças Swedish Red e Holandesa, Tarekegn 

et al. (2021) identificaram genes candidatos relacionados às características de 

fertilidade e, dentre estes, o gene CREB5, o qual foi associado ao intervalo de partos 

e duração da primeira fase lútea (o intervalo do primeiro dia de nível elevado até o 

último dia consecutivo de nível elevado de progesterona). 

Mezera et al. (2021) observaram que o gene NPTX2 está associado a 

regressão lútea muito precoce, visto que, a regressão completa do corpo lúteo é 

essencial para continuar a ciclicidade reprodutiva. Este gene é classificado na via de 

sinalização Wnt, a qual é responsável pela regulação do desenvolvimento embrionário. 

Em estudo com búfalos, Li et al. (2018) identificaram que o gene CSGALNACT1 está 

associado ao crescimento folicular. O gene GRIP1 foi detectado no muco cervical de 

bovinos durante a fase de estro, o qual está envolvido na alteração epitelial uterina e 

relacionada ao estrogênio, tendo potencial para utilização como marcador para 

detecção do estro (LEE et al., 2017). Já o gene BUB1B, foi associado com a redução 

da vida reprodutiva em humanos e camundongos (CHEN et al., 2020b). 

Características reprodutivas de machos e fêmeas têm recebido cada vez maior 

importância nos programas de melhoramento genético da raça Nelore do Brasil. Em 

machos, a principal característica reprodutiva selecionada é o perímetro escrotal, 

sendo medido em diferentes idades e apresenta correlação genética com outras 

características produtivas e reprodutivas de fêmeas (como a idade ao primeiro parto) 
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(SILVA NETO et al., 2020). Além da precocidade reprodutiva, os programas têm 

selecionado fêmeas mais longevas, uma vez que esta categoria permanece na 

propriedade por um longo período de tempo, devendo ser produtiva quanto ao número 

de bezerros nascidos e desmamados (BUZANSKAS et al., 2010). 

Em estudo realizado por Zhuang et al. (2020) com bovinos da raça Simental, 

foi verificado que o gene MYH10 está associado à característica de peso ao sobreano. 

Em bovinos de corte, os genes COL8A1 e FSTL5 foram relacionados ao 

desenvolvimento muscular em bovinos Nelore (SOMAVILLA et al., 2014) e Limousin 

(NOVIANTI; PITCHFORD; BOTTEMA, 2010), respectivamente. Na raça Belgian 

Blue, Zhao et al. (2015) observaram associação do gene JAZF1 com a característica 

tamanho corporal. Já o gene VAV3, apresenta função relacionada ao crescimento 

ósseo em animais Holandeses e Jersey (STAMBUK et al., 2020). 

Marín-Garzón et al. (2021) identificaram regiões genômicas com possíveis genes 

candidatos que afetam as características de cor da carne em bovinos Nelore, tendo 

os genes CDK5R2 e WNT10A como candidatos. Os autores destacam que a cor da 

carne é um dos principais indicadores de frescor e segurança alimentar, sendo fator 

decisivo na compra do produto pelo consumidor. Olivieri (2019) em estudo com 

animais da raça Nelore, identificou genes diferencialmente expressos na carne e 

observou que o gene DHRS11 apresentou expressão diferencial para o ômega 6 (ω6), 

o qual atua na biossíntese de hormônios esteroides. De acordo com Hay et al. (2022), 

o gene TCF25 foi associado com características de qualidade de carne. 

Em bovinos da raça Nelore, Braz et al. (2019), identificaram trinta e sete genes 

candidatos associados à maciez da carne, dentre eles o gene SUCLG1, o qual está 

relacionado ao metabolismo de lipídeos e ácidos graxos. De acordo com Wood et al. 

(2004), os lipídios possuem efeito importante na maciez da carne pois estão presentes 

entre os feixes de fibras musculares, a abundância de ácidos graxos possui correlação 

genética com maciez da carne. A maciez da carne é uma das principais características 

que estão relacionadas à qualidade da carne, essa característica influência a escolha 

do consumidor no momento de adquirir carne bovina (MENNECKE et al., 2007). 

O gene BUB1B foi identificado por Hardie et al. (2017) em estudo com vacas 

holandesas em lactação e observaram associações com o consumo alimentar 

residual. Em novilhas da raça Black Angus, o gene ZNF638 foi associado à eficiência 

alimentar (CONNOR et al., 2010). Apesar de ser uma característica que está sendo 

implementada recentemente nos programas de melhoramento genético, há grande 
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interesse dos programas em utilizar tais características como critério de seleção para 

obter animais mais eficientes, sendo aqueles que consomem menos alimento e que 

mantém o mesmo nível de produção, que produzem menos entérico metano CH4/dia e 

que podem aumentar a rentabilidade do sistema de produção (FLAY et al., 2019). 

 Os genes identificados nas assinaturas de seleção de bovinos Nelore 

provenientes do Brasil apresentaram-se associações com as características 

produtivas e de carcaça consideradas nos programas de melhoramento genético da 

raça, logo este resultado indica que o processo de seleção para os critérios adotados 

na raça tem sido eficiente. 

 

4.2 Assinaturas de seleção em animais Gir 

Gaur; Kaushik; Garg, (2003) descrevem a raça Gir como a principal raça 

produtora de leite na Índia e destacam sua alta tolerância às condições de estresse e 

resistência a várias doenças tropicais. A raça tem sido utilizada em programas de 

cruzamentos com raças exóticas e em programas de conservação e melhoramento 

genético na Índia. Tais programas têm como objetivos criar linhagens mestiças 

adequadas para as condições ambientais existentes e formar bancos de germoplasma 

de animais geneticamente superiores. 

No Brasil, a raça é utilizada principalmente para a produção de leite, sendo 

animais que apresentam boa capacidade de produção de leite à pasto, com baixo 

custo nutricional e possuem tolerância ao calor e parasitas (SANTANA et al., 2014). 

Animais Gir são utilizados em esquemas de acasalamento com a raça Holandesa para 

a formação do Girolando, raça composta responsável por mais de 80% do leite 

produzido no país (SILVA et al., 2021). O Programa Nacional de Melhoramento do Gir 

Leiteiro considera como critérios de seleção as características produção de leite, idade 

ao primeiro parto e produção de gordura e proteína (PANETTO et al., 2022). 

Na Figura 2 são apresentadas as assinaturas de seleção presentes em animais 

da raça Gir, em que valores positivos e negativos representam assinaturas de seleção 

em animais oriundos do Brasil e Índia (metodologias XP- EHH e Rsb), respectivamente, 

destacando-se o limiar (linha tracejada) para as 40 maiores janelas. Para a 

metodologia Fst, valores acima do limiar destacam- se como assinaturas de seleção 

em animais oriundos do Brasil. Na Tabela 3, são descritos os genes identificados nas 

metodologias XP-EHH, Rsb e Fst em animais da raça Gir, totalizando 68 genes. Os 

genes e termos obtidos na análise de enriquecimento funcional foram apresentados 
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na Tabela 4. 

Dentre os genes identificados nestas regiões, o gene HDHD3 está envolvido 

no controle da temperatura corporal durante o estresse térmico e foi identificado em 

animais da raça Holandês submetidos às condições climáticas da região de Xangai 

na China (LIU et al., 2021). Liu et al. (2021) também verificaram que o gene BSPRY 

sobrepõem regiões candidatas localizadas em QTLs relacionados à saúde e 

reprodução.  

 

 

Figura 2. Manhattan plots das regiões de assinaturas de seleção em bovinos da raça 

Gir. Acima da linha tracejada, estão representadas as 40 maiores médias das janelas 

de 50kb para as metodologias XP-EHH (A), Rsb (B) e Fst (C).  

 

O gene BCL2L12 foi associado com respostas imunes em bovinos submetidos 
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ao estresse térmico (LIVERNOIS et al., 2021). Laegreid et al. (2002) verificaram que 

o gene FCGRT está associado com variações da concentração de imunoglobulina em 

bezerros neonatos e sugeriram que o gene se relaciona à imunidade. Os genes 

FCGRT, ITGA6 e MEIS1 foram identificados em processos biológicos do sistema 

imune (Tabela 4). Em trabalho com assinaturas de seleção em bovinos das raças 

Boran, Fogera, Begiat, Angus, Hereford e Charolês, foi identificado que o gene RRAS 

participa da Via de sinalização Rap1 e foi um dos genes candidatos para 

características de carcaça e de adaptação às condições tropicais (MENGISTIE; SUK 

KIM; SAMUEL, 2022). Kommadath; Te Pas; Smits (2013), identificaram que o gene 

RPS11 está envolvido comportamento do estro, o qual é conduzido pelo estrogênio e 

progesterona, desencadeando o aumento nas conexões de entrada e saída para os 

neurônios hipotalâmicos que direcionam o comportamento. O gene U6 foi identificado 

nas três metodologias consideradas neste estudo (Tabela 3) e foi associado por 

Alvarenga et al. (2022) com características comportamentais em bovinos da raça 

Angus. 

 

Tabela 3. Genes identificados em regiões de assinaturas de seleção em animais da 

raça Gir provenientes do Brasil. 

Metodologia Genes 

Fst 

OR4C1I, bta-mir-2390, ABHD17C, DCC, PREP, SLC30A6, MAN1A1, 

MYOF, ANKRD6, MEF2A, PDK1, LMCD1, MEIS1, SPAST, TBC1D32, 
SNORA70, ITGA6, DGKD, USP34, USP40, SDK1 

Rsb 
SH3D19, CPT1C, BCL2L12, PRMT1, PTPN13, COL4A3, BSPRY, 

HDHD3, ALAD, PDE10A, RABGAP1, SCAF1, IRF3, CSMD2 

XP-EHH SYNE1, FOXN3, ARHGEF26 

XP-EHH e Rsb 

RCN3, RPS11, MMP25, DHX36, SRRM2, PRSS33, 
TNFRSF12A,PRRG2, CLDN6, CLDN9, PKMYT1, ELOB, KREMEN2, 

FLYWCH2, GPR149, HCFC1R1, PRR12, FCGRT, UNC79, AGO3, NOSIP, 
KIAA1549L, FLYWCH1, THOC6, RRAS, BICDL2, bta-mir-150, PAQR4 

XP-EHH e Fst 5S_rRNA 

Fst, Rsb e XP-EHH U6 

 

Em vacas da raça Brahman, o gene PDE10A foi identificado como envolvido 

nos mecanismos de secreção de gonadotrofinas na glândula pituitária e também faz 

parte das vias ovarianas e mecanismos de maturação do oócito (TAHIR et al., 2021). 
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Este gene pode estar intimamente ligado à reprodução e fertilidade, tendo sido 

expresso em testículos de touros e nos espermatozoides (GOUPIL et al., 2016), assim 

como no folículo ovariano (SASSEVILLE et al., 2009). Também associado às 

características reprodutivas e de fertilidade, o gene SYNE1 foi identificado em tecidos 

reprodutivos (corpo lúteo e endométrio) de vacas leiteiras submetidas a protocolos 

reprodutivos (DIAS et al., 2013; MOORE et al., 2016). Júnior et al. (2017) identificaram 

o gene PRRG2 como relacionado à prenhez precoce em novilhas da raça Nelore. 

Por meio da metodologia Fst foi observada assinatura de seleção que engloba 

o gene MYOF. Abdollahi-Arpanahi et al. (2019) verificaram que este gene está 

associado com a facilidade de parto e taxa de prenhez em animais da raça Holandês. 

Em folículos pré-ovulatórios bovinos em resposta ao pico pré- ovulatório de LH foi 

detectado que o gene RABGAP1 foi diferencialmente expresso, sendo potencialmente 

importante para o processo ovulatório (LI et al., 2009). Já os genes PTPN13 e SH3D19 

foram associados à interrupção do crescimento de células espermáticas (ZHAO et al., 

2021) e retenção de placenta (GUARINI et al., 2019).  

Os genes RCN3, PRRG2, PRR12 e SCAF1 foram associados à característica 

eficiência alimentar em vacas leiteiras da raça Holandês (HARDIE et al., 2017). Na raça 

Charolês, o gene SRRM2 foi associado à esta mesma característica (YANG et al., 

2022). Embora a eficiência alimentar seja uma característica difícil de ser mensurada, 

animais de alto potencial genético para essa característica contribuem positivamente 

na produção, trazendo benefícios econômicos por meio da redução de insumos. 

O gene CSMD2 foi relacionado ao ganho de peso médio residual e à eficiência 

no ganho de peso (SERÃO et al., 2013). Muniz et al. (2020) observaram que o gene 

ELOB se encontra na via de sinalização HIF-1, sendo associada com a maciez do 

músculo Longissimus thoracis em animais Nelore. O gene KREMEN2 foi classificado 

na via de sinalização Wnt (Tabela 4) e está envolvido na adipogênese e miogênese 

(ADJEI-FREMAH et al., 2016). No gado japonês preto, Ueda et al. (2021) verificaram 

que o gene ARHGEF26 pode estar envolvido na formação de gordura intramuscular. 

Em estudo com a raça Simental, Fang et al. (2017) identificaram que o gene CPT1C 

está envolvido na regulação do metabolismo lipídico. O gene COL4A3 foi associado 

às características rendimento do leite e porcentagem de proteína no leite nas raças 

Ayrshire, Holandesa e Jersey (OLIVEIRA et al., 2019). 

O gene AGO3 tem sido descrito como um gene candidato à doença respiratória 

bovina em bovinos de corte das raças Angus, Red Angus, Hereford, e Charolês e 
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bovinos de leite Holandeses (NEUPANE; KISER; NEIBERGS, 2018). Em estudo com 

camundongos foi relatado que o gene MMP25 está envolvido na tendinopatia em 

humanos e animais (TRELLA et al., 2017). 

 

Tabela 4. Descrição dos termos para função molecular, processo biológico, 

componente celular, classes de proteínas e vias metabólicas aos quais os genes 

identificados como assinaturas de seleção então associados para a raça Gir. 

Termos Genes 

Função Molecular  

Binding (GO:0005488) ALAD, SRRM2, RCN3, GPR149, DHX36, PTPN13, IRF3, 
ITGA6, MEIS1, SCAF1, RRAS, FOXN3, 
MEF2A 

Catalytic activity (GO:0003824) ALAD, PDK1, USP40, PTPN13, CPT1C, PKMYT1, 
MMP25, ABHD17C, PDE10A, MAN1A1, RRAS, PREP, 
DGKD, PRSS33, USP34 

Molecular transducer activity (GO:0060089) GPR149, PAQR4 

Structural molecule activity (GO:0005198) RPS11 
Transcription regulator activity (GO:0140110) IRF3, MEIS1, FOXN3, MEF2A 

Processo biológico  

Biological adhesion (GO:0022610) ITGA6, ITGA6, DCC, CLDN6 

Biological regulation (GO:0065007) 
GPR149, PDK1, IRF3, PDE10A, ITGA6, MEIS1, 
ARHGEF26, FOXN3, DGKD, MEF2A 

Cellular process (GO:0009987) ALAD, GPR149, PDK1, USP40, PTPN13, CPT1C, MYOF, 
IRF3, MMP25, ABHD17C, PDE10A, ITGA6, TBC1D32, 
MEIS1, CLDN9, MAN1A1, THOC6, FOXN3, BICDL2, 
DCC, DGKD, CLDN6, USP34, 
MEF2A 

Developmental process (GO:0032502) MEIS1, KREMEN2 
Immune system process (GO:0002376) FCGRT, ITGA6, MEIS1 
Localization (GO:0051179) ITGA6, TBC1D32, THOC6, BICDL2 
Locomotion (GO:0040011) ITGA6 

Metabolic process (GO:0008152) ALAD, PDK1, USP40, PTPN13, CPT1C, IRF3, 
MMP25, ABHD17C, MEIS1, MAN1A1, THOC6, FOXN3, 
DGKD, PRSS33, USP34, MEF2A 

Multicellular organismal process (GO:0032501) MEIS1, KREMEN2 
Response to stimulus (GO:0050896) GPR149, FCGRT, PDE10A, ITGA6, DGKD 
Signaling (GO:0023052) GPR149, PDE10A, ITGA6, DGKD 

Componente celular  

Cellular anatomical entity (GO:0110165) ALAD, RCN3, SPAST, GPR149, DHX36, PRMT1, PDK1, 
USP40, PTPN13, COL4A3, CPT1C, IRF3, FCGRT, 
ABHD17C, ITGA6, CLDN9, MAN1A1, NOSIP, RRAS, 
THOC6, FOXN3, RPS11, PREP, 
PRSS33, CLDN6, PRRG2, USP34, KREMEN2 

Protein-containing complex (GO:0032991) ITGA6, THOC6, RPS11 

Vias metabólicas  

Alzheimer disease-presenilin pathway (P00004) MMP25 
Axon guidance mediated by Slit/Robo (P00008) DCC 
Axon guidance mediated by netrin (P00009) DCC 
EGF receptor signaling pathway (P00018) RRAS 
Heme biosynthesis (P02746) ALAD 

Inflammation mediated by chemokine and cytokine 
signaling pathway (P00031) 

RRAS 

Integrin signalling pathway (P00034) COL4A3, ITGA6, RRAS 
Oxidative stress response (P00046) MEF2A 
TGF-beta signaling pathway (P00052) RRAS 
Vasopressin synthesis (P04395) PREP 
Wnt signaling pathway (P00057) ANKRD6, KREMEN2 
Toll receptor signaling pathway (P00054) IRF3 
P38 MAPK pathway (P05918) MEF2A 



30 
 

4.3 Assinaturas de seleção em animais Sindi 

De acordo com Iqbal et al. (2019), a maior parte das raças zebuínas do 

Paquistão são utilizadas como animais de tração, enquanto que animais das raças 

Sahiwal e Sindi são especializadas na produção de leite. Ainda, o Sindi é criado em 

regiões do país com clima tropical e é considerada a segunda principal raça leiteira. Já 

no Brasil, o Sindi apresenta potencial como raça de dupla aptidão, mas sua principal 

utilização no pais é a produção de leite em regiões semiáridas, podendo-se destacar 

sua elevada rusticidade e adaptação às condições climáticas e de oferta de alimento 

(ABCSINDI, 2023). 

Na Figura 3 são apresentadas as assinaturas de seleção presentes em animais 

da raça Sindi, em que valores positivos e negativos representam assinaturas de 

seleção em animais oriundos do Brasil e Paquistão (metodologias XP-EHH e Rsb), 

respectivamente, destacando-se o limiar (linha tracejada) para as 40 maiores janelas. 

Para a metodologia Fst, valores acima do limiar destacam-se como assinaturas de 

seleção em animais oriundos do Brasil. Na Tabela 5, são descritos os genes 

identificados nas metodologias XP-EHH, Rsb e Fst em animais da raça Sindi. Os 

genes e termos obtidos na análise de enriquecimento funcional foram apresentados 

na Tabela 6. 

Foram obtidas assinaturas de seleção a partir das três metodologias e 

identificaram-se 77 genes, dentre eles, os genes TREML1 e TREM2, os quais foram 

associados à resistência ao carrapato nas estações chuvosa e seca, sendo envolvidos 

com funções imunológicas (OTTO et al., 2018). Na Tabela 6, foi verificado que o gene 

TREM2 participa de processos biológicos sistema imunológico (GO:0002376). Em 

estudo com a raça Pinan, bovino originário da China, assinaturas de seleção foram 

detectadas e foi identificado nestas regiões o gene NAALADL2, o qual apresenta função 

associação ao sistema imunológico (ZHANG et al., 2022). 

Os genes ZNF683 e CCPG1 foram associados à mastite em bovinos (KHAN et 

al., 2022) e, além disto, o ZNF683 foi associados à características de tipo (úbere e 

tetos) em vacas Holandesas (MILES; POSBERGH; HUSON, 2021). O gene CLDN10 

foi associação ao rendimento de proteína no leite e resistência à mastite em animais 

da raça Pardo-Suíço, podendo-se inferir sua relação com a resistência imunológica 

(PRINSEN et al., 2017). 
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Figura 3. Gráficos do tipo Manhattan das regiões de assinaturas de seleção em 

bovinos da raça Sindi. Acima da linha tracejada, estão representadas as 40 maiores 

médias das janelas de 50kb para as metodologias XP-EHH (A), Rsb (B) e Fst (C). 

 
O gene RAP1GAP foi identificado em região de assinatura de seleção em 

bovinos Holandeses de Xangai, na China, sendo relacionado ao estresse térmico em 

animais expostos a longos verões, quentes e úmidos, com chuvas abundantes e 

temperaturas superiores a 35ºC (LIU et al., 2021). Assim como observado para a raça 

Nelore, o gene U6 também foi identificado em região de assinatura de seleção para 

raça Sindi, tendo sido descrito como associado a características comportamentais 

animais da raça Angus (ALVARENGA et al., 2022). 
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Tabela 5. Genes identificados em regiões de assinaturas de seleção em animais da 

raça Sindi provenientes do Brasil. 

Metodologias Genes 

Fst 

ABI1, PLEK2, PCSK2, DNAAF4, IRF4, C11H2orf50, RAB24, CCPG1, PAK6, 
ACBD5, MXD3, ROCK2, CD2AP, ENTPD1, IL1RL1, PRELID1, PIERCE2, 

FGFR4, TREM2, SLC66A3, PRICKLE2, U6, ZNF346, ADAMTS16, TREML1, 
NSD1, SHOC2, EXOC2, TMEM229B, ANKRD63, bta-mir-628, 

PIGB,OR5W39 

Rsb 

SNRNP200, MTHFD1L, NCAPH, MTUS2, RMND1, CNTN3, 

CCDC170,LRRK1, AKAP12, DHDDS, LIN28A, ZBTB2, SNAP47, SND1, 
TECRL, bta- mir-2285e-2, ITPRIPL1, CDH2 

XP-EHH 
C18H16orf74, PAX5, RAP2A, RNF182, CCDC6, ADAM12, PTPRT, 
KLF10,GABRB1, ID2, MGST1, EMC8, GRK3, RBFOX2, CRISPLD2 

XP-EHH e Rsb 
ZNF683, GRM8, MDM1, CPNE4, SLC28A3, RAP1GAP, ANXA5, 

NAALADL2,C1GALT1, CLDN10, CRYBG2 

 

Na raça Holandesa, foram observadas associações do gene EXOC2 com a taxa 

de concepção na primeira inseminação em novilhas, intervalo da primeira à última 

inseminação e intervalo do parto à primeira inseminação (LIU et al., 2017). O gene 

ADAMTS16 foi relacionado com funções reprodutivas de camundongos, sendo 

expresso nas gônadas em desenvolvimento e nos tratos reprodutivos, na 

determinação do sexo e no desenvolvimento do testículo (LIVERMORE et al., 2019). 

Em animais da raça Angus, Holandês e Jersey, foi observado que gene 

SLC28A3 foi diferencialmente expresso no duodeno de novilhos e possivelmente está 

envolvido no transporte e absorção de nutrientes e minerais (LIAO et al., 2008; 

WATERS et al., 2013). Em bovinos de diferentes raças, foi verificado que os genes 

GRM8 e CPNE4 foram associados ao tamanho corporal (BARBATO et al., 2020; 

CHEN et al., 2020a). 

Em estudo realizado Hao et al. (2020) sobre expressão gênica em bovinos das 

raças Qinchuan e Xianan, foi verificada associação do gene MXD3 com características 

de crescimento, altura corporal, comprimento do corpo e peso corporal, além disto, o 

gene foi altamente expresso em indivíduos obesos. Os genes NSD1 e SHOC2 foram 

associados à característica de eficiência alimentar em bovinos (HARDIE et al., 2017; 

YANG et al., 2022). Em bovinos da raça Hanwoo, Naserkheil et al. (2020) identificaram 

33 regiões genômicas relacionadas às características para peso ao sobreano e 

características de carcaça, nestas regiões estão presentes os genes ZNF346, 
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PRELID1 e FGFR4, os quais estão envolvidos no metabolismo e transporte de lipídios. 

O gene IL1RL1 foi relacionado ao desenvolvimento de obesidade em seres humanos, 

tendo sido expresso em gorduras brancas viscerais, pré-adipócitos e adipócitos (YU; 

SONG; SHIN, 2020). 

 

Tabela 6. Descrição dos termos para função molecular, processo biológico, 

componente celular, classes de proteínas e vias metabólicas aos quais os genes 

identificados como assinaturas de seleção então associados para a raça Sindi. 

Termos Genes 

Função Molecular  

Binding (GO:0005488) ACBD5, MXD3, RAP1GAP, OR5W39, IL1RL1, GABRB1, 
GRM8, GRK3, ZNF683, RBFOX2, SNAP47, KLF10, 
PRELID1, SND1, FGFR4, CDH2, NCAPH, ACBD5, PAX5, 
RBFOX2, SNAP47, IRF4, CDH2, ANXA5, MTUS2, SHOC2, 
ANXA5, SNRNP200, RAP2A 

Catalytic activity (GO:0003824) LRRK1, MGST1, RAP1GAP, PIGB, NSD1, GRM8, GRK3, 
DHDDS, PCSK2, SND1, C1GALT1, FGFR4, PAK6, 
MGST1, PCSK2, ROCK2, NAALADL2,    ENTPD1,    
ROCK2,    ADAMTS16, MTHFD1L, ENTPD1, SNRNP200, 
TECRL, RAP2A 

Molecular adaptor activity (GO:0060090) SNAP47, SNAP47 

Molecular function regulator (GO:0098772) RAP1GAP 

Molecular transducer activity (GO:0060089) OR5W39, IL1RL1, GABRB1, GRM8, FGFR4, TREML1, 
TREM2 

Structural molecule activity (GO:0005198) CRYBG2 
Transcription regulator activity (GO:0140110) MXD3, ZNF683, KLF10, PAX5, IRF4 
Transporter activity (GO:0005215) PRELID1, SLC28A3 

Processo biológico  

Biological adhesion (GO:0022610) CDH2, CLDN10 

Biological regulation (GO:0065007) LRRK1, MXD3, RAP1GAP, NSD1, GABRB1, GRM8, GRK3, 
CCPG1, ZNF683, RBFOX2, SNAP47, KLF10, SND1, 
FGFR4, CDH2, PAK6, ID2, PAX5, RBFOX2, ROCK2, 
SNAP47, IRF4, CDH2, ROCK2, AKAP12, ZBTB2, TREM2, 
RAP2A 

Cellular process (GO:0009987) ACBD5, LRRK1, MXD3, DNAAF4, PIGB, NSD1, GABRB1, 
GRM8, GRK3, DHDDS, ZNF683, RBFOX2, PLEK2, 
SNAP47, KLF10, SND1, C1GALT1, EXOC2, FGFR4, 
SLC28A3, CDH2, PAK6, NCAPH, ID2, ACBD5, PAX5, 
RBFOX2, ROCK2, SNAP47, IRF4 

Developmental process (GO:0032502) RBFOX2, FGFR4, CDH2, CRYBG2, ID2, PAX5, 
RBFOX2, ROCK2, CDH2, ROCK2 

Immune system process (GO:0002376) ZBTB2, TREM2 

Localization (GO:0051179) DNAAF4, GABRB1, SNAP47, PRELID1, EXOC2, 
SLC28A3, SNAP47, TREM2, RAP2A 

Locomotion (GO:0040011) RAP2A 

Metabolic process (GO:0008152) ACBD5, MXD3, PIGB, NSD1, GRK3, DHDDS, ZNF683, 
RBFOX2, KLF10, PCSK2, SND1, C1GALT1, FGFR4, 
PAK6, ID2, ACBD5, PCSK2, PAX5, RBFOX2, ROCK2, 
IRF4, ENTPD1, ROCK2, ZBTB2, TREM2, MTHFD1L, 
ENTPD1,SNRNP200, TECRL 

Multicellular organismal process (GO:0032501) GABRB1, RBFOX2, FGFR4, CDH2, CRYBG2, ID2, 
RBFOX2, ROCK2, CDH2, ROCK2, ZBTB2 

Response to stimulus (GO:0050896) LRRK1, GABRB1, GRM8, GRK3, FGFR4, PAK6, 
ROCK2, AKAP12, TREM2, RAP2A 



34 
 

Signaling (GO:0023052) LRRK1, GABRB1, GRM8, GRK3, SNAP47, FGFR4, 
CDH2, PAK6, ROCK2, SNAP47, CDH2, ROCK2, 
AKAP12, TREM2, RAP2A 

Rhythmic process (GO:0048511) ID2 

Componente celular  

Cellular anatomical entity (GO:0110165) ACBD5, LRRK1, MGST1, RAP1GAP, ITPRIPL1, PIGB, 
NSD1, GABRB1, GRM8, CCPG1, RBFOX2, PLEK2, 
SNAP47, PCSK2, PRELID1, SND1,EXOC2, FGFR4, 
SLC28A3, CDH2, PAK6 

Protein-containing complex (GO:0032991) GABRB1, SNAP47, EXOC2, FGFR4, CDH2, EMC8, 
SNAP47, CDH2, EMC8, SNRNP200 

Vias metabólicas  

Alzheimer disease-amyloid secretase pathway (P00003) PCSK2, PCSK2 

Alzheimer disease-presenilin pathway (P00004) PCSK2 

Angiotensin II-stimulated signaling through G proteins 
and beta-arrestin (P05911) 

GRK3 

Cadherin signaling pathway (P00012) CDH2 
Cytoskeletal regulation by Rho gtpase (P00016) PAK6, ROCK2 
FGF signaling pathway (P00021) FGFR4 
Formyltetrahydrofolate biosynthesis (P02743) MTHFD1L 

Gonadotropin-releasing hormone receptor pathway 
(P06664) 

ID2, ANXA5 

Heterotrimeric G-protein   signaling   pathway-Gi alpha 
and Gs alpha mediated pathway (P00026) 

GRM8, GRK3 

Heterotrimeric G-protein   signaling   pathway-Gq alpha 
and Go alpha mediated pathway (P00027) 

RAP1GAP, GRM8, GRK3 

Inflammation mediated by chemokine and cytokine 
signaling pathway (P00031) 

PAK6 

Integrin signalling pathway (P00034) RAP2A 

Metabotropic glutamate receptor group III pathway 
(P00039) 

GRM8 

Parkinson disease (P00049) GRK3 
Ras pathway (p04393) EXOC2 
Wnt signaling pathway (P00057) CDH2 

 

 

5 CONCLUSÃO 

Assinaturas de seleção foram detectadas entre animais provenientes de duas 

populações de uma mesma raça, mas que diferiam quanto à localização geográfica 

em que foram criados e selecionados. No Brasil e no continente asiático são usadas 

diferentes pressões e objetivos de seleção para uma mesma raça. Assim, as 

assinaturas de seleção identificadas demonstram como os programas de 

melhoramento genético animal são capazes de moldar a constituição genética das 

raças Nelore, Gir e Sindi para que estas estejam em conformidade com os interesses 

dos selecionadores e do mercado. A identificação de genes relacionados, 

principalmente, à adaptabilidade, imunidade, resistência aos patógenos e parasitas 

indicam que, mesmo que as características adaptativas já estivessem presentes nos 

primeiros zebuínos importados, houve fixação de determinados alelos para que 

animais Nelore, Gir e Sindi pudessem se adaptar às condições ambientais e responder 

aos critérios de seleção aplicados no Brasil. 
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