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Associacdo entre variantes da regiao upstream do gene CTGF e medidas fenotipicas
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A eficiéncia alimentar bovina é uma caracteristica de producdo de suma importancia para o
agronegd6cio, agroindustria e meio ambiente, porém por possuir mensuracado onerosa e tardia
é de dificil integracado a programas de melhoramento animal. Analises gendmicas podem
acrescentar informacoes para a identificacdo de potenciais biomarcadores, com a finalidade
de auxiliar os programas de melhoramento, na selecdo de bovinos Nelore mais eficientes
quanto ao aproveitamento do alimento consumido. A partir dessas ferramentas, estudos
prévios identificaram a expressao diferencial do gene connective tissue growth factor
{CTGF) entre animais com fendtipos divergentes para eficiéncia alimentar, observando
maiores niveis de expressdo em animais ineficientes. Diante disso, nosso objetivo foi
selecionar polimorfismos de nucleotideo Unico (SNPs) em sitios de ligacdo de fatores de
transcricdo (SLFTs) associados com medidas fenotipicas de eficiéncia alimentar. Os SNPs
foram caracterizados in silico a partir da genotipagem de 398 novilhos Nelore, em Wlumina
BovineHD BeadChip (770K), acrescidos de SNPs imputados a partir de dados de
sequenciamento de 20 touros, progenitores da populacdo em estudo. Os SNPs a serem
analisados foram selecionados a partir de uma janela de 2 Kb, upstream ao sitio de inicio da
transcricdo, até a regido 3' UTR do gene CTGF. A anotacédo funcional dos SNPs
selecionados foi realizada por meio do software VEP, as analises de desequilibrio de ligacao
{DL) foram executadas com o software PLINK e a predicao in silico dos SLFTs foi feita
utilizando o software LASAGNA. A associacdo entre os SNPs selecionados e as medidas
fenotipicas de eficiéncia alimentar, ganho de peso diario (GPD), consumo de massa seca
{CMS), eficiéncia alimentar {EA), conversao alimentar (CA) e consumo alimentar residual
{CAR) foi efetuada por meio de um modelo de regressao linear com o uso do software R
Studio. Os resultados indicaram dois SNPs na regidao upstream ao gene CTGF, em completo
DL {r? = 1}, como candidatos moduladores da EA, sendo que o alelo alternativo de um dos
SNPs possivelmente cria um sitio com afinidade para a ligacdo do fator de transcricdo Gfi7.
Nas analises de associacdo, ambos os SNPs apresentaram associacao significativa com a
medida fenotipica EA. Dessa forma, o SNP localizado na regido upstream ao gene CTGF e
associado ao fendtipo de EA, é candidato para afetar a expressao desse gene, pois a sua
forma alternativa foi predita ter potencial em criar o sitio de ligacdo do fator de transcricdo
Gfi1, conhecido inibidor da transcricdo de CTGF. Esse SNP constitui um provavel
biomarcador para auxiliar em programas de melhoramento e selecdo beneficiando o fenétipo
de EA de bovinos de corte da raca Nelore.
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