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Animais  que apresentam comportamento dominante,  em geral,  têm acesso prioritário  ao
cocho de alimentação e água e, consequentemente, têm a performance favorecida quando
comparada aos animais subordinados. Uma forma de avaliar a dominância social é a partir
do valor de dominância (VD), mas pouco se sabe sobre os efeitos genéticos relacionados à
expressão  dessa  característica  em  bovinos.  O  estudo  de  associação  genômica  ampla
(GWAS) permite identificar genes candidatos associados as características de interesse na
produção animal. Portanto, os objetivos deste estudo foram identificar regiões genômicas
associadas  à dominância  (VD)  e elucidar  as vias  metabólicas  relacionadas  à expressão
desta característica em bovinos Nelore. Foram utilizados registros de 970 bovinos machos
da raça Nelore, nascidos entre 2012 e 2020, com média de idade de 282 ± 39 dias no início
do  teste  de  eficiência  alimentar,  pertencentes  ao  rebanho  do  Instituto  de  Zootecnia,
Sertãozinho, São Paulo, Brasil. O VD foi calculado em função do número de vezes em que o
animal  substituiu ou foi  substituído no cocho.  Todos os animais foram genotipados com
painéis  de  770k  ou  75k.  Os  resultados  do  ssGWAS  foram  apresentados  como  uma
proporção da variância genética aditiva total explicada pelas janelas genômicas de 2 Mp de
SNPs adjacentes. Foram encontrados 45 genes nos cromossomos BTA2 (6 genes), BTA5 (6
genes),  BTA9 (16 genes) e BTA11 (17 genes),  que explicaram, respectivamente, 3,74%,
3,99%, 11,71% 10,45% da variância genética aditiva do valor de dominância. Desses genes
ressalta-se  o  gene  PLXNC1 (BTA  5)  que  foi  identificado  em  duas  vias  biológicas  de
regulação  positiva  do  prolongamento  de  axônios  (GO:0050772)  e  regulação  positiva  da
neurogênese  (GO:0050769).  Essas  vias  biológicas  estão  relacionadas  com  o
desenvolvimento  do  sistema neurológico.  Além desse,  foi  encontrado  o  gene  FGD6, no
mesmo cromossomo, sendo que, em humanos foi identificado e associado ao autismo, que
é  um  transtorno  no  desenvolvimento  neurológico  da  criança  que  gera  alterações  na
comunicação, dificuldade (ou ausência) de interação social e mudanças no comportamento.
Desse modo, o estudo de genes relacionados ao neurodesenvolvimento pode contribuir para
melhor compreender a expressão da característica de valor de dominância em bovinos.
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