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Resumo: A Eficiéncia alimentar € uma caracteristica progutimportante por estar ligada a
produtividade do rebanho. O Consumo Alimentar Re8iCAR) é um parametro de eficiéncia néo
correlacionado com taxa de crescimento e peso @Gletab sendo utilizado em programas de
melhoramento. O objetivo deste estudo foi idergifigenes candidatos posicionais para CAR em
animais da raga Nelore. Para isso, 273 animaisnfaganotipados através ddumina BovineHD
BeadChip (770 k). Apds a estimacao dos valores BLBBES{ Linear Unbiased Prediction), a analise de
associacdo foi realizada através do programa PLINKavés do software Gbrowse e do programa
DAVID foram visualizados genes presentes em regé@seciadas com CAR e suas respectivas rotas
metabdlicas. Resultados preliminares permitiramtifiear dois genes candidatos em regides assagiad
com CAR: o geneUBEF2(ubiquitin-conjugating enzyme E2F, putative) e o geneKSR2(Kinase
suppressor of ras 2). A identificacdo de genes associados a eficiénaiaeatar pode contribuir para a
melhor compreensao dos mecanismos que determirsas ERn06tipos.
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Identification of positional candidate genes for fed efficiency in Nellore cattle

Abstract: Feed efficiency is an important production tra#ttibould be associated to herd productivity.
Residual feed intake (RFI) is a feed efficiencyaswee and is not correlated with growth rate and
metabolic weight, being used in breeding prograrhe aim of this study was to identify positionatlan
functional candidate genes for residual feed iniakdelore breed. To this, 273 animals were geredyp
by Illumina BovineHD BeadChip (770 k). The breeding value was estimated by Blasid then the
association analysis was performed using the PLipDKgram. The Genome Browse and DAVID
software were used to view the candidate genespattiways located in regions associated with CAR.
Preliminary results allowed to identify two canalid genes in regions associated with RFBEF2
(ubiquitin-conjugating enzyme E2F, putative) gene and KSR2 (Kinase suppressor of ras 2) gene.
Identifying genes associated to feed efficiency nha@yp understanding mechanism underlying this
phenotype.
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Introducéo
A selecdo de animais com caracteristicas favorékéeisontribuir para a melhoria da cadeia
produtiva, atendendo as exigéncias do consumidomupoproduto de melhor qualidade. No entanto,
determinadas caracteristicas como as relacionade§ci@ncia alimentar, sdo de dificil e onerosa
mensuracao, sendo realizadas durante o ciclo pvoddificultando o processo de selecdo. O parémetr
consumo alimentar residual (CAR), inicialmente sidge por KOCH (1963) como um parametro de
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eficiéncia, vem sendo utilizado devido a varialaitld existente entre animais para a caracteristica
consumo alimentar, e o fato de nao estar relacmaadeso adulto e ao ganho de peso.

O recente desenvolvimento de tecnologias queifsama analise simultanea de polimorfismos
de base Unica (SNP) cobrindo todo 0 genoma tenriboftto para a incorporacdo da selecao gendmica
nos programas de melhoramento dos bovinos. A angéindmica tem também permitido a identificacédo
de regides cromossdmicas associadas a caractsiste interesse econdmico, nas quais € possivel
encontrar genes candidatos posicionais. Assimjatiob deste trabalho foi identificar genes cantiida
posicionais para o pardmetro CAR em animais da Nelore, através da analise de associagdo em
escala genémica.

Material e Métodos

Foram utilizados 273 novilhos machos, descendadae30 touros registrados da raca Nelore,
que compdem familias de meio — irmao produzidaavés de inseminacdo artificial em tempo fixo
(IATF). Os animais foram confinados na fazenda ddi&pa Pecuaria Sudeste, localizada na cidade de
Séo Carlos/SP, onde foram avaliados para caraatasisle eficiéncia alimentar. A producéo e avatag
fenotipica dos animais foram realizadas no ambitoprbjeto em rede (Rede Bife de Qualidade) —
Projeto Componente: “Genética quantitativa e mdéecde caracteristicas de qualidade da carne e de
eficiéncia alimentar na raca Nelore”. A genotipagdos animais foi realizada no Laboratério de
Genbdmica Funcional do United States Departmentgfcailture (USDA), utilizando éllumina Bovine
HDbeadchip (770 k). Antes da investigacdo da associacdo @str8NPs presentes no chip e o CAR,
realizou-se uma pré-analise dos dados para estanddi valor genético pela metodologia BLUBeg
Linear Unbiased Predictor). Para estimacao dos parametros foi utilizado oeteochisto, que incluia
como efeito fixo o grupo de contemporaneos, formaatoano, tipo de baia e origem, além do efeito do
animal como efeito aleatério. O modelo pode seresgntado matricialmente como:

y=Xp+Za+g

em quey € o vetor da variavel dependeift& o vetor dos efeitos fixo®;€ o vetor dos efeitos aleatdrios; X e
Z séo as matrizes de incidéncia associadas atsdiros e aleatorios, respectivament@, o vetor de efeito
residual inerentes a cada observacgado. A analiassdeiacédo do valor genético predito (BLUP) com os
gendtipos dos marcadores presentes no chip, gsaraaspelos critérios de qualidade, foi realizédeés
do programa PLINK (PURCELEt al., 2007). Através do software Genome Browse (Gbrofse)
realizada a visualizacdo dos SNPs associados cdmabdorados ao genoma bovino versao UMD 3.1, e
posterior escolha de genes candidatos préximosgiders associadas. Com auxilio do programa DAVID
(DENNIS JR. et al., 2003) foi possivel pesquisaiuagdes e rotas metabodlicas dos genes identificado
pela associacdo em escala gendmica.

Resultados e Discussao

Foram identificados 2 genes candidatos presentesegiies e SNPs associados com CAR.
Dentre eles estéo o gendBEF2 e 0 geneKSR2. O geneUBEF2 (ubiquitin-conjugating enzyme E2F,
putative) esta presente no cromossomo 3 bovino e estawatdeaio metabolismo de proteinas, além de
ja ter sido citado como possivel gene candidata &R na literatura ( BARENDSE et al, 2007). O
geneKSR2 (Kinase suppressor of ras 2), localizado no cromossomo 17 bovino, estad envolddm a
fosforilacdo de aminoéacidos e proteinas. Em trabalbnduzido por REVELLI et al, (2011), em
camundongos, o silenciamento deste gene foi a@skmaéi obesidade e hiperfagia.

MOORE et al. (2009) observaram que nenhum gemeipel que afeta o consumo alimentar
residual foi encontrado, embora multiplos marcasidenham sido descritos, e que, os marcadores
descritos, quando analisados em conjunto, podeiiicaxuma grande proporcdo da variacdo genética
observada. Ainda segundo esses autores, a intedmfi@enes que afetam o CAR ainda néo foi
totalmente compreendida, e o nimero de animais estimativas confidveis de CAR permanece
pequeno.
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Conclusotes
Foram identificados 2 genes candidatos para afi@éalimentar em animais da raca Nelore,
sugerindo mecanismos envolvidos na variacdo de&efia alimentar de bovinos dessa raca.
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