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Umbigos proeminentes para bovinos criados a pasto podem acarretar em patologias, cujo
tratamento é dispendioso ao produtor. Sendo assim, técnicas de melhoramento sdo aplicadas
visando perpetuar fenétipos de relevancia, favorecendo inclusive 0 manejo sanitario dos animais.
Nesse contexto, o objetivo do trabalho foi realizar o estudo de associacdo gendmica ampla (GWAS)
entre marcadores do tipo polimorfismo de nucleotideo unico (SNP) com fendtipo de umbigo em
bovino de corte da raca Canchim. O grupo amostral foi constituido por 1120 touros Canchim,
dentre estes, 444 animais genotipados em painel BovineHD BeadChip (HD, >777.000 marcadores),
500 em painel BeadChip BovineSNP50 (50k, >50.000 marcadores), e 176 animais em High Density
GeneSeek Genomic Profiler (GGP-HD, >150000 marcadores). Animais genotipados nos painéis
GGP-HD e 50k tiveram gendtipos imputados para o painel mais denso (HD) com o programa
FIimpute. Posteriormente, foi realizada analise de componentes principais (PCA), para verificar a
relacdo genética entre os individuos genotipados nos diferentes painéis. Para a exclusdo de
marcadores e amostras com possiveis vieses, realizou-se o controle de qualidade (QC) antes e
depois do procedimento de imputacdo. O GWAS foi realizado pelo método Single-marker pelo
programa GCTA, assumindo o limiar de Bonferroni (0,05/nimero de marcadores testados),
utilizando modelo linear misto. Para os SNP que apresentaram significancia, foram submetidos ao
enriquecimento funcional usando DAVID Bioinformatics Resources 6.7 e String v10. Apds o
controle de qualidade permaneceram 1104 amostras e 680.082 marcadores, no QC realizado apds o
procedimento de imputacéo, ndo foram descartados marcadores ou amostras. O PCA demonstrou a
presenca de relagdo genotipica entre 0s grupos, o que favorece o processo de imputagdo. Por meio
do GWAS, foi identificada uma regido no cromossomo 5 em associacdo com umbigo, detectando 7
genes candidatos, sendo eles: LLPH, IRAK3, HELB, FAUG, RIP1, MSRB3 e HMGAZ2. Para o
fenotipo estudado, 36 loci de caracteres quantitativos foram apontados pelo GWAS. Em concluséo,
0 presente estudo pode contribuir para a compreensdo das vias metabolicas envolvidas com a
expressao da caracteristica de umbigo, podendo assim, auxiliar a selegdo de animais com gendtipos
superiores.
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