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Efeitos maternos e fetais contribuem para o periodo de gestagdo (PG) em fémeas das ragas bovinas leiteiras.
Alguns estudos reportaram que os principais fatores que determinam essa caracteristica estdo mais relacionados
ao feto do que a vaca. Estudos de associacdo gendmica ampla (GWAS) tem se destacado como ferramentas
eficientes para identificar genes associados a caracteristica de interesse econdmico. O objetivo com este
trabalho foi identificar e compreender regides do genoma associados ao PG como caracteristica do feto na raca
Holandesa no Brasil. Foram utilizados 339.510 registros de PG que incluiram 854 touros genotipados e 638.176
animais no pedigree. Os genoétipos foram imputados para o chip S0Kv2 usando o programa Fimpute 3.0. No
controle de qualidade considerou-se call-rate de 95% para os SNPs, frequéncia alélica (MAF) 0,02 e equilibrio
de Hardy-Weinberg com %2 de 10-¢ . Os SNPs com posi¢des desconhecidas ou localizados nos cromossomos
sexuais ndo foram excluidos das analises. O modelo estatistico incluiu os efeitos aleatorios de grupo de
contemporaneos, genéticos aditivos direto do feto, materno, paterno, ambiental permanente da vaca e ambiental
permanente paterno. As analises foram realizadas com os programas da familia BLUP90. O efeito dos SNPs
foi estimado utilizando o software postGSf90 e os resultados foram reportados como P-valor. A corregdo de
Bonferroni foi aplicada para definir o limiar de significAncia em todo o genoma, correspondendo a um valor
p de 0,05/mumero de marcadores (5,8531). Foram identificados quatro SNPs como marcadores significativos
localizados no BTA 3, 9, 16 e 24. Entre os genes candidatos, destacam-se HSD11B1 e MIR205, localizados no
BTA 16. O gene HSDI11BI codifica uma enzima crucial na conversdo de cortisona em cortisol. No final da
gestacdo, o aumento da secre¢do de cortisol fetal estimula a conversdo de progesterona em estrogénio na
placenta, promove a liberacdo de prostaglandinas que induzem as contra¢des uterinas e o inicio do parto,
indicando que o feto desempenha papel central na determina¢do do momento do parto. Por sua vez, o MIR205
¢ um microRNA que regula a expressdo génica pos-transcricional, influencia processos celulares como
proliferacdo e diferenciacdo, e tem sido estudado como possivel marcador para a detec¢do de prenhez precoce
em bovinos. A identificacdo de SNPs significativos e genes funcionalmente relevantes amplia o conhecimento
sobre a arquitetura genética do PG, contribuindo com o desenvolvimento de estratégias de selecdo gendmica
mais acuradas e orientadas para a melhoria da eficiéncia reprodutiva em bovinos.
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