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Associação entre variantes cis regulatórias do gene KCNJ11 e características 

econômicas em bovinos Nelore 
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Características de produção como eficiência alimentar e de qualidade da carne bovina são de 
suma importância para o agronegócio, agroindústria e consumidores. Assim, ferramentas 
biotecnológicas como a genômica podem adicionar informações para identificar potenciais 
biomarcadores com a finalidade de auxiliar os programas de melhoramento e seleção de 
bovinos de corte. Deste modo, estudos recentes de mapeamento identificaram o gene KCNJ11 
em uma região de quantitative trait loci (QTL) para maciez da carne e sua expressão foi  
relacionada com maciez da carne e eficiência alimentar. Nosso objetivo foi selecionar 
polimorfismos de nucleotídeo único (SNPs) em regiões regulatórias associadas com fenótipos de 
qualidade da carne, concentração de minerais e eficiência alimentar. As variantes foram 
caracterizadas in silico a partir da genotipagem de 800 novilhos Nelore, em Illumina BovineHD 
BeadChip (770K), acrescidos de SNPs imputados em tais genótipos a partir do sequenciamento 
de 20 touros progenitores de tal população. Uma janela de 1 Mb upstream e 2 Kb downstream 
ao início do gene KCNJ11 foi utilizada na seleção dos SNPs. A associação entre os SNPs 
selecionados e as características fenotípicas foi realizada por meio do software GEMMA e o 
software PLINK foi utilizado para as análises de desequilíbrio de ligação (DL) entre todos os 
SNPs. Para os resultados significativos e os SNPs em DL com os SNPs associados, a anotação 
funcional foi realizada por meio do software SNPEff. A predição in silico dos sítios de ligação de 
fatores de transcrição (TFBSs) foi realizada utilizando o software LASAGNA, e a identificação de 
ilhas CpG utilizou a ferramenta Table Browser da plataforma UCSC Genome Browser. 
Selecionamos 584 SNPs na janela escolhida. Nas análises de associação, 25 SNPs foram 
associados com ganho de peso diário, 152 com consumo de matéria seca, 58 com eficiência 
alimentar, 5 com o mineral ferro, 32 com o mineral cálcio, 85 com o mineral potássio, 74 com 
espessura de gordura subcutânea, 41 SNPs com área de olho de lombo, 107 com força de 
cisalhamento, e 8 com índice de gordura intramuscular. Posteriormente, foram adotadas regiões 
flanqueadoras de 25 pb antes e depois de cada SNP para identificar os TFBSs potencialmente 
afetados pelos SNPs, resultando na potencial geração ou perda do TFBS. Além disso, 
verificamos SNPs em ilhas CpG. Os SNPs relacionados ao gene KCNJ11, associados com 
características fenotípicas de qualidade da carne, concentração de minerais e eficiência 
alimentar localizados em regiões regulatórias constituem prováveis biomarcadores para a 
seleção de características produtivas de interesse econômico. 
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