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A raca Girolando tem grande participacdo na producdo de leite do Brasil. Desse modo,
estratégias e estudos genémicos que auxiliem no maior entendimento da arquitetura genética
da raca sio importantes. Usando marcadores de Polimorfismos de Nucleotideo Unico (SNP),
a identificacdo de regifes do genoma em homozigosidade permite explorar ilhas, nas quais
genes candidatos para caracteristicas de interesse zootécnico podem ser observados. Neste
estudo, buscou-se identificar corridas de homozigose (ROH) com foco em ilhas de ROH de
touros Girolando. Foram utilizados 411 touros Girolando do Programa de Melhoramento
Genético da Raca Girolando (PMGG), genotipados com microarranjo de DNA de 50K. As
ROH foram demarcadas usando o software PLINK versdo 1.09, cujo 0s parametros
determinados foram: comprimento minimo da janela de 120 SNPs, tamanho maximo do
intervalo entre dois SNPs de 1.000 kb, comprimento minimo de ROH de 1.000 kb, nimero
minimo de SNPs potenciais de 50, trés heterozigotos permitidos por janela, maximo de uma
chamada perdida por janela, comprimento de janela deslizante de 50 SNPs e proporc¢do de
janelas sobrepostas que devem ser homozig6ticas > 0,05. As ilhas de ROH compartilhadas
entre os individuos foram obtidas por meio da funcdo “—~homozyg-group”. Em busca dos
genes presentes nas regides de ilhas, foi usada a anotacdo da montagem ARS-UCD1.2 do
genoma bovino e para compreensdo dos processos bioldgicos dos genes, foram geradas redes
génicas utilizando o plugin CLueGO do software Cytoscape via teste hipergeométrico
bilateral e correcdo de Bonferroni. Foi identificada uma ilha de ROH no cromossomo 1 e
identificados 19 genes. Destes, os genes MECOM e SEC62 se destacaram na rede
gene-processos bioldgicos. O gene MECOM corresponde ao complexo do locus MDS1 e
EVI1, estando relacionado ao processo de regulacdo negativa da cascata JNK e atua como
regulador transcricional, desenvolvimento, apoptose e proliferacdo, estando associado ao
escore de células somaticas. O gene SEC62 é um fator de translocacdo de pré-proteina e esta
envolvido no processamento de proteinas na via do reticulo endoplasmatico (RE). Apresenta
funcbes na importagdo de proteinas do RE, na fagia do RE e, em coopera¢do com a proteina
citosolica calmodulina na manutengdo da homeostase do célcio celular. Este gene foi
identificado como um componente molecular critico na manutencdo e recuperacdo da
homeostase do RE, além de ter sua expressdo génica acentuada em resposta de células
epiteliais vaginais bovinas a uma cepa isolada de Lactobacillus. Estes resultados sugerem que,
na populacéo de touros do PMGG, estes genes podem atuar na sinalizacdo celular via resposta
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imune a agentes patolégicos e ao proprio ciclo celular, contribuindo na melhor performance
imunologica da populagdo, promovendo uma maior rusticidade.
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