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RESUMO 

 

O melhoramento genético em bovinos visa a seleção de características 

para facilitar o manejo, a qualidade da carne, a resistência a doenças e 

a adaptação ao meio ambiente. Polimorfismos de nucleotídeo único 

(SNPs) podem gerar grandes efeitos sobre essas características 

fenotípicas. Os microRNAs são pequenos RNAs não-codificadores que 

atuam como reguladores da expressão pós-transcricional através de sua 

ligação a mRNAs alvo. No presente estudo, realizamos o cruzamento de 

dados entre ~56 milhões de SNPs contra todas as seqüências 

conhecidas de miRNA bovino e analisamos in silico, seus possíveis 

efeitos. Seguindo a predição dos alvos, mostramos que 82% dos alvos 

foram alterados como consequência dos SNPs que ocorrem na região 

de seed de miRNAs maduros. Em seguida, identificamos variações na 

Energia Livre Mínima (MFE) que representam a capacidade de alterar a 

estabilidade das moléculas e, consequentemente, a maturação dos 

miRNAs. Também encontramos 129 SNPs em miRNAs, que alteraram 

sua predição com alvos, ocorrendo em regiões de QTL e, por último, a 

análise dos escores de conservação evolutiva para cada locus de SNP 

sugeriu que eles têm uma função biológica conservada através do 

processo evolutivo. Nossos resultados sugerem que os SNPs em 

microRNAs têm o potencial de alterar os fenótipos bovinos e são de 

grande valor para a pesquisa de melhoramento genético, bem como 

para a produção. 
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