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Identificacdo de genes e QTLs associados com periodo de gestacio na raca Holandesa
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A inclusdo de caracteristicas reprodutivas tais como o periodo da gestacdo (PG) nos sistemas de avaliagdo
genética pode contribuir para a melhoria da eficiéncia dos rebanhos e evitar perdas significativas por natimortos
e abortos. Os os estudos de associacdo gendmica ampla (GWAS) tem se destacado como uma ferramenta
eficiente para compreender os genes que influenciam as caracteristicas de interesse econdmico. Portanto, o
objetivo deste trabalho foi identificar regides do genoma associadas ao PG em vacas da raca Holandesa no
Brasil. Foram utilizados 339.510 registros de PG, que incluiram informacdes genotipicas de 854 touros, em um
pedigree com 638.176 animais. Os dados foram fornecidos fornecido pela Associacdo Brasileira de Criadores
de Bovinos da Raca Holandesa (ABCBRH) juntamente com a Embrapa Gado de Leite. Os genotipos foram
imputados para o chip 50Kv2 usando o programa Fimpute 3.0. Para o controle de qualidade foram considerados
call-rate para os SNPs de 95%, frequéncia alélica (MAF) de 0,02 e equilibrio de Hardy-Weinberg com y2 de
10-6 . SNPs sem localizagdo gendmica conhecida ou localizados nos cromossomos sexuais foram excluidos
das andlises. O modelo estatistico incluiu os efeitos aleatdrios de grupo contemporaneo, genético aditivo direto
da vaca e de ambiente permanente do touro de servigo. As estimativas foram obtidas por meio dos programas
da familia BLUP{90. Apds o ajuste do modelo, os efeitos dos SNPs foram estimados utilizando o programa
postGS1I0 e os resultados expressos em termos de P-valor. Nenhum SNP foi significativamente associado ao
PG, apos a correcdo de Bonferroni, para um limite de p < 3,00. O banco de dados cattle QTLdb foi examinado
para verificar se alguma regido gendmica associada foi relatada anteriormente como um /ocus de caracteristica
quantitativa (QTL). Trés SNPs localizados no BTA 6, 14 e 27 foram identificados como marcadores relevantes.
No cromossomo 6, mesmo sem genes anotados na regido de interesse, foram identificados QTLs relacionados
a facilidade de parto, placenta retida e comportamento materno, sugerindo um possivel envolvimento dessas
regides no controle do término da gestagdo. O gene MATN2, no cromossomo 14, tem como fungdo codificar a
proteina matrilina-2, componente da matriz extracelular que desempenha um papel essencial na remodelacao
da placenta e no ambiente uterino. No cromossomo 27, foram identificados QTLs relacionados a qualidade do
sémen, além da presenga do gene SFRPI, envolvido na via de sinalizacdo Wnt, possivelmente associado a
espermatogénese. Esses achados podem estar relacionados as caracteristicas seminais dos touros, as quais
influenciam eventos reprodutivos, e consequentemente, a duragdo da gestacdo. As regides gendmicas
identificadas e associadas a duragdo da gestagdo podem contribuir e elucidar mecanismos relacionados ao
processo de estabelecimento da gestacdo e sugerir estratégias que visam a melhoria da eficiéncia reprodutiva
em vacas da raga Holandesa.
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