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Resumo:

As assinaturas de sele¢do consistem em uma ferramenta capaz de identificar vestigios de selecdo artificial,
com a finalidade de melhor compreensdo dos mecanismos genéticos, os quais relacionam-se as caracteristicas
morfologicas, fisiologicas e produtivas individuais de cada espécie. Com isso, objetivou-se identificar regides
do genoma correspondentes as assinaturas de selecdo em bovinos da raca Gir provenientes do Brasil, sendo
esta a populacdo alvo, e do continente asiatico, utilizadas como populagdo de referéncia. Foram considerados
48 animais Gir do Brasil e 27 animais Gir da india, genotipados com o painel de marcadores BovineHD
BeadChip da Illumina. Os dados foram fornecidos pela Embrapa Gado de Leite (Juiz de Fora/MG). Para o
controle de qualidade, utilizou-se o programa PLINK v.1.9. onde foram excluidos SNPs e amostras com taxas
de leitura inferiores a 95% e SNPs com frequéncia de alelos raros inferiores a 1%. Para a identificagdo das
assinaturas de selegdo foi utilizado o pacote rehh presente no programa estatistico R por meio da metodologia
XP-EHH (homozigose do haplotipo estendido entre populagdes). Foi utilizada a abordagem de janelas,
considerando-se o tamanho de 50kb, em que cada janela continha a média de XP-EHH para o tamanho
definido. Logo, foram selecionadas as 40 janelas de maior média e com sinal positivo (assinaturas de seleg@o
em animais Gir do Brasil). Entre os genes observados nestas regides, pode-se destacar o gene FCGRT,
associado a variagdo da concentracdo da imunoglobulina G (IgG) em bezerros neonatos; o gene PRRG2,
referente a peso metabodlico; o gene AGO3, que atua no crescimento e desenvolvimento de odcitos e foliculos
ovarianos; o gene SRRM2, relacionado a tuberculose bovina; o gene U6, associado ao peso e gordura da
carcaga, como também, caracteristicas comportamentais. Desta maneira, as assinaturas de selegdo identificadas
neste estudo demonstram que regides proximas a fixacdo devido ao processo de sele¢do ndo necessariamente
estdo relacionadas com caracteristicas associadas a producdo de leite. Dentre as fun¢des dos genes
identificados, pode-se destacar que alguns possuem papel importante para a adaptabilidade da raga Gir ao
sistema de produ¢do do Brasil.
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