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Resumo

Sabe-se que o peso, o rendimento de carcaca e o grau de acabamento
exercem importante papel no valor comercial da carcaca bovina e que
a expressao destas caracteristicas depende da interacdo de fatores,
como a composicdo genética do individuo e efeitos ambientais. Desta
forma, o melhoramento genético constitui fundamental ferramenta
para identificar genes e compreender suas funcdes sobre tais caracte-
risticas. Objetivou-se analisar a funcionalidade e as vias metabdlicas
relacionadas aos genes associados com espessura de gordura sub-
cutanea (EGS) em animais participantes de Provas Canchim de Ava-
liacdo e Desempenho. As regides genémicas foram identificadas por
GWAS (Genome-wide Association Study) no Laboratério de Genémica
e Melhoramento Animal (Embrapa Gado de Corte) e o mapeamento
dos genes foi realizado pela plataforma Ensembl. Os genes foram ava-
liados, por meio da ferramenta DAVID v.6.8, para suas funcionalida-
des nas categorias componente celular, processo biolégico e funcao
molecular. A identificacdo das vias metabdlicas foi realizada pelo
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banco de dados KEGG. Foram encontradas duas regides genémicas
associadas com EGS, sendo uma no cromossomo 9, contendo nove
genes, e uma no cromossomo 14, contendo um gene. Dois genes nao
obtiveram anotacodes, desta forma os genes analisados foram: SOD2
(Superoxide Dismutase), WTAP (Wilms Tumor 1 Associated Protein),
ACAT2 (Acetyl-CoA Acetyltransferase 2), MRPL18 (Mitochondrial Ri-
bosomal Protein L18), PNLDC1 (Ribonuclease Domain Containing 1),
MAS1 (MAST Proto-oncogene), SLC22A1 (Solute Carrier Family 22
Member 1) e SLC22A3 (Solute Carrier Family 22 Member 3). Foram
observadas 16 anotacées de componente celular, 28 de processos
biolégicos e 18 de funcdo molecular. Foram encontradas 23 diferen-
tes vias metabdlicas relacionadas com seis genes. Neste contexto, é
fundamental obter conhecimentos sobre as funcdes dos genes, j& que
a maioria destes exercem papéis distintos no organismo. Isto viabiliza
estudos de prospeccdo génica para identificar mutacoes associadas
as caracteristicas de interesse econémico, contribuindo assim para
programas de melhoramento da ragca Canchim.
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