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RESUMO

Incorporacéo de informacgdes gendémicas no desenvolvimento de indices econdmicos para
a selecd@o de bovinos leiteiros

A eficiéncia econdmica da bovinocultura leiteira esta relacionada a utilizacdo de
animais que apresentem, concomitantemente, bom desempenho quanto & producéo,
reproducdo, salde e longevidade. Nisto, o indice de selecdo configura-se como ferramenta
importante ao aumento da lucratividade nesse sistema, visto que permite a selecdo de
reprodutores para varias caracteristicas simultaneamente, considerando a relacdo entre elas
bem como a relevancia econdmica das mesmas. Com a recente disponibilidade de dados
gendmicos tornou-se ainda possivel expandir a abrangéncia e acuracia dos indices de selecédo
por meio do aumento do nimero e qualidade das informacBes consideradas. Nesse contexto,
dois estudos foram desenvolvidos. No primeiro, o objetivo foi estimar parametros genéticos e
valores genéticos (VG) para caracteristicas relacionadas a producdo e qualidade do leite
incluindo-se a informacdo gendmica na avaliacdo genética. Foram utilizadas medidas de idade
ao primeiro parto (IPP), producdo de leite (PROD), teor de gordura (GOR), proteina (PROT),
lactose, caseina, escore de células somaticas (ECS) e perfil de acidos graxos de 4.218 vacas
bem como os gendtipos de 755 vacas para 57.368 polimorfismos de nucleotideo unico (SNP).
Os componentes de variancia e VG foram obtidos por meio de um modelo misto animal,
incluindo-se os efeitos de grupos de contemporaneas, ordem de lactacdo, dias em lactagdo e
os efeitos aditivo genético, ambiente permanente e residual. Duas abordagens foram
desenvolvidas: uma tradicional, na qual a matriz de relacionamentos é baseada no pedigree; e
uma gendmica, na qual esta matriz é construida combinando-se a informacao de pedigree e
dos SNP. As herdabilidades variaram de 0,07 a 0,39. As correlagdes genéticas entre PROD e
0s componentes do leite variaram entre -0,45 e -0,13 enquanto correlagOes altas e positivas
foram estimadas entre GOR e os acidos graxos. O uso da abordagem gendmica ndo alterou as
estimativas de parametros genéticos; contudo, houve aumento entre 1,5% e 6,8% na acuracia
dos VG, a excecdo de IPP, para a qual houve uma reducdo de 1,9%. No segundo estudo, o
objetivo foi incorporar a informacao gendmica no desenvolvimento de indices econdmicos de
selecdo. Neste, os VG para PROD, GOR, PROT, teor de acidos graxos insaturados (INSAT),
ECS e vida produtiva foram combinados em indices de selecdo ponderados por valores
econbmicos estimados sob trés cenarios de pagamento: exclusivamente por volume de leite
(PAG1); por volume e por componentes do leite (PAG2); por volume e componentes do leite
incluindo INSAT (PAG3). Esses VG foram preditos a partir de fen6tipos de 4.293 vacas e
gendtipos de 755 animais em um modelo multi-caracteristica sob as abordagens tradicional e
gendmica. O uso da informacdo genémica influenciou os componentes de variancia, VG e a
resposta a selecdo. Entretanto, as correlacfes de ranking entre as abordagens foram altas nos
trés cenarios, com valores entre 0,91 e 0,99. Diferencas foram principalmente observadas
entre PAG1 e os demais cenarios, com correlagdes entre 0,67 e 0,88. A importéncia relativa
das caracteristicas e o perfil dos melhores animais foram sensiveis ao cenério de remuneragao
considerado. Assim, verificou-se como essencial a consideracdo dos valores econémicos das
caracteristicas na avaliacdo genética e decisdes de selegéo.

Palavras-chave: Acido graxo; Holandés; indice de selecdo; Marcador genético
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ABSTRACT

Incorporation of genomic information in the development of economic indices for dairy
cattle selection

The economic efficiency in dairy cattle is related to the use of animals with good
performance in production, reproduction, health and longevity. This way, the selection index
can be an important tool to increase profitability in this system, since it allows sire selection
for multiple traits simultaneously, considering the relationship between them and their
economic relevance for the activity. Also, the recent availability of genomic data has
permitted to expand the coverage and accuracy of selection indexes by increasing the number
and quality of the information considered. In this context, two studies were developed. In the
first, the aim was to estimate genetic parameters and breeding values (BV) for milk
production and quality traits, including the genomic information in genetic evaluation.
Measures of age at first calving (AFC), milk yield (MY), somatic cells score (SCS) and
percentages of fat (FP), protein (PP), lactose, casein, and fatty acids in milk of 4,218 cows as
well as the genotypes of 755 of these cows for 57,368 single nucleotide polymorphisms
(SNPs) were used. The variance components and BV were estimated from a mixed animal
model which included the effects of contemporary groups, lactation order, days in lactation,
and the additive genetic, permanent environmental and residual effects. Two approaches were
developed: a traditional approach, in which the relationship matrix is based on pedigree
information; and a genomic approach, in which the matrix is constructed by combining the
pedigree and SNP information. The heritabilities ranged from 0.07 to 0.39. Genetic
correlations between MY and milk components were between -0.45 and -0.13 whereas high
and positive correlations were estimated between FP and fatty acids. The use of the genomic
approach did not change genetic parameter estimates; however, there was an increase between
1.5% and 6.8% in BV accuracy; except for AFC, for which a reduction of 1.9% was observed.
In the second study, the aim was to incorporate genomic information in the development of
economic indexes for sire selection. In this, the BV for MY, FP, PP, total unsaturated fatty
acids content (UFA), SCS and herd life were combined in selection indexes weighted by
economic values estimated under three payment scenarios: exclusively by milk volume
(PAY1); by milk volume and milk components (PAY?2); and by milk volume and milk
components including UFA (PAY3). These BV were predicted by using phenotypes of 4,293
cows and genotypes of 755 animals in a multi-trait model under traditional and genomic
approaches. The use of genomic information influenced the estimates of variance component,
BV and response to selection. However, the rank correlations between the approaches were
high in all scenarios, with values between 0.91 and 0.99. Differences were mainly observed
among PAY1 and the other scenarios, with correlations between 0.67 and 0.88. The relative
importance of the traits and the profile of the best animals were sensitive to the scenario
considered. Thus, it is essential to consider the economic values of the traits in genetic
evaluation and selection decisions.

Keywords: Fatty acid; Genetic marker; Holstein; Selection index
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1 INTRODUCAO

Apesar de o Brasil figurar no cenario internacional como quarto maior produtor de
leite, com 33,350 milhdes de toneladas produzidas em 2014, a pecuéria leiteira brasileira
ainda apresenta baixa eficiéncia, evidenciada pela produtividade de apenas 1,61 toneladas por
animal, numero inferior ao obtido por paises de tradi¢cdo no setor como Estados Unidos e
China, com valores de 10,10 e 4,13 toneladas por vaca, respectivamente (UNITED STATES
DEPARTMENT OF AGRICULTURE - USDA, 2015). Dessa forma, se faz necessaria a
adocdo de medidas que visem o aumento da eficiéncia produtiva da bovinocultura leiteira
nacional. Dada a diversidade de fatores que afetam essa eficiéncia, 0 emprego do indice de
selecdo na avaliacdo genética de reprodutores apresenta-se como uma estratégia adequada a
este objetivo.

Proposto por Hazel (1943), o indice de selecdo pode ser compreendido como a
predicdo do valor genético de um individuo para o mérito econdmico total, o qual é oriundo
da combinacdo de fatores de ponderacdo econémicos e informacbes genéticas de
caracteristicas associadas a determinados objetivos de selecdo (BOURDON, 2000; SHOOK,
2006). O emprego do indice de selecdo em melhoramento genético visa, portanto, 0 ganho
genético maximo e simultaneo em caracteristicas variaveis quanto a importancia, correlacéo e
influéncia genética e ambiental.

Ganhos genéticos por meio desta estratégia de selecdo foram reportados em
populacbes de suinos (HARRIS, 1998; STEWART et al., 1990), bovinos de corte (ENNS;
NICOLL, 2008; KOCH; CUNDIFF; GREGORY, 1994; MACNEIL, 2003; MACNEIL;
NORTHCUTT, 2008) e bovinos de leite (HARRIS; NEWMAN, 1994; SHOOK, 2006).
Recentemente, com o desenvolvimento de tecnologias de genotipagem em larga escala, tem-
se a possibilidade de expandir a abrangéncia, acuracia e aplicacdo dos indices de selecédo por
meio da inclusdo de caracteristicas de baixa herdabilidade e mensuracgéo dificil ou tardia, da
melhoria da qualidade das informacGes referentes aos relacionamentos genéticos, e da
identificacdo de marcadores genéticos associados a estes indices e consequentemente,
vinculados a eficiéncia econdmica.

A incorporacdo de informagdes de loci individuais na avaliagcdo genética por meio do
indice de selecédo foi primeiramente apresentada por Neimann-Sorensen e Robertson (1961) e
Smith (1967), sendo expandida por Lande e Thompson (1990). Contudo, os trabalhos
envolvendo a incorporacdo de informacgdes genémicas no desenvolvimento de indices de

selecdo restringem-se ao uso destes na combinacdo linear e ponderacao das diversas fontes de
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informagdo genética na obtencdo de valores gendmicos para determinadas caracteristicas
(BORNER; TEUSCHER; REINSCH, 2012; DEKKERS, 2007; SU et al., 2012). Assim sendo,
sdo escassos 0s estudos que utilizam ferramentas moleculares na construcdo de indices
econdmicos, visando a selecdo gendmica de reprodutores para eficiéncia econdémica.

Diante disso, com o objetivo de contribuir para o aumento da eficiéncia econémica e
produtiva de rebanhos leiteiros por meio do melhoramento genético, nesta tese propds-se:

(i) Quantificar a influéncia genética sobre a variacdo observada em caracteristicas de
interesse econdmico bem como determinar o grau de relacionamento genético entre elas;

(ii) Desenvolver indices econdmicos para a selecdo de bovinos leiteiros a partir de
informacdes fenotipicas e genotipicas associadas a caracteristicas de producéo, reproducdo e

qualidade do leite.
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2 REVISAO BIBLIOGRAFICA
2.1 Informacdes gendmicas na selecdo genética

A ideia do uso de marcadores genéticos no melhoramento animal foi primeiramente
apresentada por Smith (1967). No entanto, os primeiros marcadores genéticos, 0s grupos
sanguineos, tornaram-se disponiveis ainda na década de 50, como os associados a
porcentagem de gordura do leite no estudo de Rendel (1961). O uso destes bem como dos
marcadores genéticos desenvolvidos posteriormente, como os microssatélites e polimorfismos
de nucleotideo unico (single nucleotide polymorphism, SNP), objetivava inicialmente a
identificacdo de regiGes gendmicas de grande efeito sobre a variagdo genética de
caracteristicas quantitativas. A partir de tal abordagem, denominada como mapeamento de
QTL (quantitative trait loci) (SOLLER; PLOTKIN-HAZAN, 1977; SOLLER, 1978), foram
identificados genes ligados a doencas e ao desempenho do animal, como o BLAD
(SHUSTER et al., 1992), DUMPS (SCHWENGER; SCHOBER; SIMON, 1993), DGAT1
(GRISART etal., 2004), GRH (BLOTT et al., 2003) e SCD1 (TANIGUCHI et al., 2004).

Com os resultados advindos das analises de mapeamento de QTL foi também
implantada a selecdo assistida por marcadores (SAM), na qual os marcadores genéticos eram
empregados na selecdo indireta para alelos especificos (VAN EENENNAAM et al., 2014).
Apesar de promissora, ndo houve aumento significativo na resposta a selecdo por meio da
SAM visto que a maioria das regides gendmicas identificadas respondiam por uma pequena
fracdo da variabilidade genética e estavam frequentemente associadas a caracteristicas de alta
herdabilidade e de facil mensuracdo fenotipica, para as quais a selecdo convencional era
eficiente (DEKKERS, 2004). Adicionalmente, era comum a ndo validagdo dos efeitos de
marcadores em populagdes independentes devido as altas taxas de falsa descoberta ou a
auséncia de desequilibrio de ligacdo entre o marcador e o QTL nestas populacBes
(GODDARD; HAYES, 2009). Além disso, a realizacdo de maltiplos testes de significancia
juntamente a adoc¢éo de limites de significancia rigorosos ocasionavam a superestimagdo dos
efeitos dos marcadores (BEAVIS, 1998) enquanto impossibilitavam a identificagdo de
marcadores de menor efeito (LANDE; THOMPSON, 1990). Por fim, o custo requerido para o
mapeamento de QTL era consideravel, limitando a expansdo desta tecnologia (DEKKERS,
2004).

Sugerida em Nejati-Javaremi, Smith e Gibson (1997) e Haley e Visscher (1998) e
posteriormente desenvolvida em Meuwissen, Hayes e Goddard (2001), a selecdo genémica
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tornou-se somente viavel a partir do desenvolvimento das plataformas de genotipagem
contendo milhares de SNP. A logica da selecdo gendmica é a predicdo do valor genético
genémico (GEBV) como a soma dos efeitos dos marcadores genéticos, selecionando-se o
individuo com base no seu genotipo. A estimacdo dos efeitos dos marcadores é realizada por
meio de uma andlise de associagdo, empregando-se dados fenotipicos e genotipicos de uma
populacdo denominada como treinamento ou referéncia. A equacao de predicdo desenvolvida
nesta analise € posteriormente aplicada na obtencdo do mérito genético de um grupo de
candidatos a selecdo, uma populacdo alvo, na qual apenas 0s genotipos estdo disponiveis.
Conforme os fenotipos da populacdo alvo sdo coletados, a equacgdo de predicdo é atualizada,
de maneira a se manter a acuracia (Figura 1). De forma que toda a varidncia genética
potencialmente associada aos marcadores seja capturada, na selecdo gendmica ndo é
necessario que o efeito do marcador exceda um limiar de significancia para a sua inclusdo na
equacéo de predicdo (VAN EENENNAAM et al., 2014). Adicionalmente, a possibilidade da
estimacdo conjunta dos efeitos dos marcadores genéticos como efeitos aleatorios evita a
superestimacdo destes efeitos que, combinados, produzirdo os GEBV (TAYLOR, 2014).

A acuracia na selecdo genémica é basicamente oriunda de marcadores genéticos que
capturam os relacionamentos aditivos entre os individuos e de marcadores em desequilibrio
de ligacdo com QTL (DAETWYLER et al., 2012; HABIER; FERNANDO; DEKKERS,
2007). A acuracia devida aos relacionamentos aditivos € menos persistente comparativamente
aquela resultante do desequilibrio de ligacdo (de ROOS; HAYES; GODDARD, 2009),
reduzindo 50% a cada meiose (WOLC et al., 2011). Esta reducdo é ainda agravada com o
aumento da distancia genética entre as populacGes de treinamento e de selecdo (VAN
EENENNAAM et al., 2014). A acuracia de selecdo é também dependente da densidade de
marcadores genéticos, tamanho da populacdo de treinamento, estrutura genética da

caracteristica bem como do modelo e metodologia utilizados (HILL, 2014).
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Figura 1. Esquema de aplicacdo da selecdo gendmica. Inicialmente, os fendtipos e gendtipos
de um grande namero de individuos, denominados como populacdo de treinamento,
sdo utilizados na derivacdo da equacdo de predicdo. Esta equacdo pode ser
posteriormente utilizada na obtencdo do valor genético gendmico de animais sem
fenotipos, baseando-se a selecdo somente em seus gendtipos. Abreviagdes: QTL.:
quantitative trait loci, SNP: single nucleotide polymorphism (Adaptado de VAN
EENENNAAM et al., 2014).

Comparativamente a avaliacdo genética tradicional, a avaliacdo gendmica tem sido

geralmente associada a valores genéticos de maior acuracia, principalmente quando animais

jovens sdo considerados. Em VanRaden et al. (2009), a partir de uma populacéo de referéncia

formada por 3.576 touros da raga Holandesa genotipados para 40.426 SNP, foram obtidas

acuracias entre 14 e 33% por meio da avaliacao tradicional de 27 caracteristicas e entre 33 e

78% na predicdo gendmica, considerando-se uma populacdo de validacdo composta por 1.759

touros. Similarmente, Wiggans, VanRaden e Cooper (2011) estimaram ganhos em acuracia

entre 17,0 e 47,6% para as caracteristicas de producdo de leite, producdo de gordura e

proteina, teor de gordura e proteina, vida produtiva, escore de células somaticas e taxa de

prenhez, com a incluséo dos efeitos dos SNP na avaliacdo genética de touros jovens da raga
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Holandesa. De acordo com VanRaden et al. (2009) a informac&o proveniente do gendtipo de
um touro jovem para uma caracteristica de alta herdabilidade como producdo de proteina (h?
= 0,30) corresponde a informacéo oriunda de 15 filhas enquanto para uma caracteristica de
baixa herdabilidade como taxa de prenhez (h* = 0,04), esta equivale a 67 filhas mensuradas.
Comparativamente, a informagdo de pedigree equivale aos dados de seis e 32 filhas
mensuradas para caracteristicas de alta e baixa herdabilidade, respectivamente. Em média, a
contribuicdo da informagdo genémica equivale a 11 filhas a mais que a informacdo de
pedigree (VANRADEN et al., 2009).

A adocdo de avaliacbes genémicas em programas de melhoramento genético é
dependente da disponibilidade de uma grande populagéo de referéncia bem como do interesse
da industria e produtores locais (PRYCE; DAETWYLER, 2012). A predicdo de valores
genéticos gendmicos em avaliacdes nacionais teve inicio ainda no ano de 2008 em paises
como Estados Unidos, Canadd, Dinamarca, Suécia, Finlandia e Nova Zel&ndia, sendo
posteriormente implantada na Irlanda e Frangca em 2009, Alemanha e Holanda em 2010 e
Australia em 2011, com acurécias entre 0,43 e 0,72 (PRYCE; DAETWYLER, 2012).
Atualmente, os Estados Unidos consideram cerca de 538.000 animais com genotipos na
avaliacdo genética a uma média de 18.000 animais genotipados adicionados mensalmente
(WIGGANS et al., 2014). Uma fracdo desses paises tem utilizado touros entre 14 e 20 meses
de idade na reproducéo e, na totalidade deles, aproximadamente metade dos 20 melhores
touros ndo possuem filhas em producéo, tendo sido apenas avaliados por seus genotipos. A
participacdo de touros genomicamente testados no mercado tem variado entre 25 e 50% e na
Franca, por exemplo, testes de progénie ndo sdo mais efetuados (PRYCE; DAETWYLER,
2012). Dessa forma, torna-se possivel a reducdo do intervalo de geragdes de touros utilizados
na producdo de novilhas de 72 para somente 30 meses, de touros como pais de touros de 63
para 21 meses, e de vacas utilizadas como mées de touros de 38 para 22 meses (VAN
EENENNAAM et al., 2014). Por meio da avaliagdo genémica permite-se também o abate
precoce de fémeas geneticamente inferiores, reduzindo-se assim 0s custos associados a
criacéo de novilhas (WEIGEL et al., 2012).

Além do ganho em acuracia, com a consequente reducdo no intervalo de geracdes, a
selecdo gendmica possibilita a antecipacdo da selecdo para caracteristicas medidas
tardiamente nos animais bem como facilita a avaliacdo de caracteristicas de dificil ou cara
mensuracdo (SILVA et al., 2014). Por meio da informacdo dos gendtipos possibilita-se
também a melhoria da estimagdo do efeito da amostragem Mendeliana, reduzindo-se assim a

selecdo conjunta de parentes e, consequentemente, a endogamia (PRYCE; DAETWYLER,
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2012). Os SNP podem ainda ser utilizados para a correcdo de erros de pedigree (SILVA et al.,
2014).

A substituicdo integral dos testes de progénie pela avaliagdo gendmica parece
inevitavel. Contudo, um risco desta mudanca é a reducdo da populacéo de referéncia, visto
que apenas uma pequena parcela de touros serd amplamente utilizada na reproducéo (PRYCE;
DAETWYLER, 2012). Objetivando-se evitar tal reducdo com a consequente perda em
acuracia, esforcos tém sido realizados para o constante aumento do tamanho das populacdes
de referéncia. Dentre as estratégias estdo o compartilhamento de gendtipos entre paises
(HAILE-MARIAM et al., 2015; WIGGANS et al., 2015) e a genotipagem de vacas (PRYCE;
DAETWYLER, 2012). Nos Estados Unidos, o nimero de fémeas genotipadas mensalmente
cresceu de 1.800 em 2010 para 12.650 em 2013, correspondendo a 74% dos genotipos
recebidos (COOPER; WIGGANS; VANRADEN, 2014). Similarmente, na Australia, a
inclusdo dos gendtipos de 10.000 vacas da raca Holandesa a uma populacdo de referéncia
formada por 3.000 touros ocasionou ganhos em acurécia entre 4 e 8% em uma populacao de
validacao formada por 437 touros (PRYCE; HAYES; GODDARD, 2012). Por sua vez, 0 uso
de uma populacdo de referéncia formada por 4.200 vacas e 1.000 touros da raca Jersey foi
associado a acuracias préximas as obtidas por meio do uso exclusivo dos touros para a
estimacdo dos efeitos dos marcadores genéticos. A excecdo foi a caracteristica de fertilidade,
cuja acurécia foi 0,16 maior considerando-se o primeiro grupo de animais (NIEUWHOF et
al., 2012). A inclusdo de vacas na avaliacdo genética requer, no entanto, cuidados quanto a
um possivel tratamento preferencial, geralmente dado a animais de elite (PRYCE;
DAETWYLER, 2012).

De acordo com Stock e Reents (2013), o sucesso da selecdo gendémica ao longo prazo
é dependente do desenvolvimento de ferramentas de monitoramento e gerenciamento da
variacdo genética bem como de metodologias estatisticas que contabilizem a intensa pré-
selecdo de individuos e a resultante violacdo da pressuposicdo de normalidade nos modelos de
predicdo. Além disso, sera importante o engajamento quanto a amostragem de individuos para
a coleta de fenétipos conforme os testes de progénie forem abandonados. Para os produtores,
as tecnologias de genotipagem serdo principalmente Uteis para a otimizacdo do planejamento

de cruzamentos e escolha dos animais para reposicéo.



24

2.1.1 Metodologias estatisticas em selecdo gendmica

Diversas metodologias tém sido propostas para a estimacao dos efeitos de marcadores
genéticos e predicdo dos valores genéticos gendmicos. A principal diferenca entre tais
abordagens é a hipotese acerca da distribuicdo do efeito dos marcadores, a qual ira refletir a
distribuicdo dos efeitos dos QTL e o desequilibrio de ligacdo entre os marcadores genéticos
(no caso, 0s SNP) e 0os QTL (VAN EENENNAAM et al., 2014). Esses métodos podem ser
divididos em duas categorias principais, sendo a primeira formada por métodos que regridem
os dados fenotipicos sobre os marcadores genéticos diretamente; e a segunda composta por
metodologias que predizem os valores gendémicos como uma funcdo do relacionamento
genémico empregando uma estrutura de covariancia entre os individuos (de los CAMPOS et
al., 2009). O primeiro grupo de metodologias inclui as abordagens de regressdo Bayesiana
como BayesA, BayesB (MEUWISSEN; HAYES; GODDARD, 2001), e o LASSO Bayesiano
(Bayesian least absolute shrinkage operator; de los CAMPOS et al., 2009, PARK;
CASELLA, 2008), enquanto o segundo grupo engloba abordagens que constroem uma matriz
de relacionamentos a partir dos marcadores genéticos, como os métodos BLUP gendmico
(GBLUP; VANRADEN et al., 2009) e o BLUP genémico em single-step (ssGBLUP;
MISZTAL; LEGARRA; AGUILAR, 2009).

2.1.1.1 RR-BLUP e GBLUP

A regressdo aleatéria (random regression, RR-BLUP) foi um dos primeiros métodos
propostos a selecdo gendmica. Nesta, a estimativa do efeito de cada marcador é obtida pela
regressao dos fendtipos sobre 0s gendtipos desses marcadores, assumindo-se tais efeitos como
aleatorios e distribuidos normalmente com média zero e variancia comum a todos os efeitos.
A hipdtese de variancias iguais dos efeitos dos marcadores permite a eficiente estimacao dos
pardmetros do RR-BLUP por meio de métodos de maxima verossimilhanca (MEUWISSEN;
HAYES; GODDARD, 2001). Contudo, tal caracteristica pode ocasionar em encolhimento
excessivo de marcadores com grandes efeitos e, portanto, subestimar a influéncia destes sobre
0 fendtipo estudado (HEFFNER; SORRELLS; JANNINK, 2009). Comparativamente ao
método de minimos quadrados e a abordagens de selecdo de variaveis, 0 RR-BLUP tem se
apresentado como mais adequado & selegdo gendmica, visto que possui estabilidade na
presenca de marcadores altamente correlacionados, permite a inclusdo de um ndmero maior

de marcadores genéticos comparativamente ao volume de fenOtipos, e estima
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simultaneamente os efeitos para todos os marcadores, evitando a selecdo e um possivel viés
advindo desta (ENDELMAN, 2011; WHITTAKER; THOMPSON; DENHAM, 2000).

Por sua vez, na melhor predicéo linear ndo-viesada gendmica (GBLUP) os SNP sao
utilizados na estimacdo do grau de relacionamento entre individuos, explorando-se o
desequilibrio de ligacdo e os relacionamentos genético-aditivos (HABIER; FERNANDO;
GARRICK, 2013) para a predi¢cdo do mérito genético de um individuo. Trata-se, portanto, de
um modelo aditivo infinitesimal no qual a matriz de relacionamentos baseada no pedigree é
substituida por uma matriz derivada dos marcadores genéticos, denominada de matriz
gendmica (de los CAMPOS et al., 2013; VANRADEN et al., 2009). Dessa forma, a
covariancia entre individuos fundamenta-se na similaridade observada ao nivel genémico em
substituicdo a similaridade esperada por meio do pedigree, de forma que predicdes mais
acuradas do mérito genético sejam obtidas (CLARK; van der WERF, 2013). Equivalente ao
RR-BLUP, no GBLUP os efeitos dos marcadores genéticos sdao igualmente considerados
como normalmente distribuidos a variancia constante.

Considerado como um método simples, de baixa exigéncia computacional e
desempenho similar a metodologias de selecdo de variaveis para a maioria das caracteristicas
(HAYES et al., 2009b; VANRADEN et al.; 2009), o GBLUP é uma abordagem popular na
selecdo gendmica (DING et al., 2013; HABIER et al. 2010, 2011; HAYES et al., 2009a;
JIMENEZ-MONTERO; GONZALEZ-RECIO; ALENDA, 2013; PRYCE et al., 2012; SU et
al., 2012a). As acuracias de predicdo de tal método tem sido similares e, ocasionalmente
superiores as obtidas por BayesA, BayesB e demais metodologias Bayesianas (HABIER et al.
2010, 2011; JIMENEZ-MONTERO; GONZALEZ-RECIO; ALENDA, 2013). Isto se deve,
provavelmente, a melhor captura dos relacionamentos entre os individuos nesse método, de
forma que a acurécia de sele¢do ndo se apoia exclusivamente sobre o desequilibrio de ligacdo
(HABIER; FERNANDO; DEKKERS, 2007, HABIER et al., 2010, 2011; VILLANUEVA et
al., 2005). Contudo, com desequilibrio baixo, a qualidade da predicdo se reduzira rapidamente
conforme os relacionamentos entre os animais diminuam (CLARK et al., 2012; HABIER,;
FERNANDO; DEKKERS, 2007; HAYES; VISSCHER; GODDARD, 2009).

Por se tratarem de generalizagcdes dos modelos mistos de Henderson (HENDERSON,
1984), estes métodos para anélise gendmica sdo associados a facilidade tedrica e de aplicacéo
em estudos de melhoramento genético. O método GBLUP, por exemplo, pode ser empregado
juntamente a modelos de limiar, regressao aleatéria e modelos de sobrevivéncia, ampliando a
sua atuacdo a dados categoéricos, medidas repetidas e dados censurados assimétricos (SILVA,

2013). O GBLUP é também uma abordagem atrativa quanto a avaliacdo do seu desempenho
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na selecdo gendmica, visto que as acuracias dos valores gendmicos podem ser calculadas
similarmente ao realizado na analise tradicional, na qual as acuracias esperadas sao calculadas
diretamente dos coeficientes da diagonal da matriz inversa das equacdes de modelo misto
(HAYES et al., 2009a).

2.1.1.2 single-step GBLUP

Uma modificacdo ao BLUP no contexto gendmico foi proposta simultaneamente por
Aguilar et al. (2010), Christensen e Lund (2010), Legarra, Aguilar e Misztal (2009) e Misztal,
Legarra e Aguilar (2009). Nesta, a matriz de relacionamentos baseada no pedigree (A) €
combinada com a matriz genébmica (G) formando uma matriz Unica denominada de H
(LEGARRA; AGUILAR; MISZTAL, 2009). Esse método baseia-se na propriedade de que,
em um dado locus, a covariancia da frequéncia alélica (g = {0,1/2, 1}) para o i-ésimo alelo de
dois individuos j e k é descrita pela expressdo Cov(gij, gi) = ik pi (1-pi) (COCKERHAM,
1969), com G sendo a co-ancestralidade dos dois individuos (LEGARRA; DUCROCQ,
2012). Assim, é possivel que os genotipos ndo observados de um determinado individuo
sejam modelados por meio da matriz de relacionamentos baseada no pedigree
(CHRISTENSEN; LUND, 2010, GENGLER; MAYERES; SZYDLOWSKI, 2007). Em H, a
informacdo genotipica se propaga nos relacionamentos dos individuos ndo genotipados por
meio de uma regressao linear que, implicitamente, prediz os genétipos ndo observados como
combinacdes lineares dos gendtipos observados, com os coeficientes de regressdo derivados
dos relacionamentos oriundos do pedigree (de los CAMPOS et al., 2013).

O emprego deste método foi reportado em estudos envolvendo selecdo genémica em
frangos (CHEN et al., 2011), suinos (FORNI; AGUILAR; MISZTAL, 2011) e bovinos de
leite (AGUILAR et al., 2011, 2011; TSURUTA et al., 2011).

2.1.1.3 Regressdes Bayesianas

Em inferéncia Bayesiana a modelagem ¢é realizada em dois niveis: ao nivel dos dados,
por meio da funcdo de verossimilhanga, considerando-se, no entanto, variancias especificas
aos segmentos dos cromossomos; € ao nivel destas variancias. Posteriormente, a estimacéo é
efetuada a partir da combinacdo da informacdo a priori das variancias e da informagéo
proveniente dos dados (MEUWISSEN; HAYES; GODDARD, 2001). No método BayesA,

assume-se 0 que muitos SNP possivelmente possuem efeitos individuais pequenos sobre a
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caracteristica e que apenas alguns destes polimorfismos possuem efeitos de moderados a
altos, isto é, considera-se que a variancia dos efeitos aditivos genéticos é variavel entre os
SNP (HAYES et al., 2009b). O desempenho do BayesA na selecdo gendmica, avaliado
principalmente quanto a acurécia de selecdo, tem sido similar ou ligeiramente superior as
demais metodologias utilizadas visando esse objetivo (HABIER et al., 2011; HAYES et al.,
2009b; JIMENEZ-MONTERO; GONZALEZ-RECIO; ALENDA, 2013). Especificamente
entre BayesA e GBLUP, maiores acuracias tém sido estimadas para o primeiro em populacdes
de referéncia multirraciais, visto que nestas sdo favorecidos polimorfismos em alto
desequilibrio de ligagdo com o QTL e, consequentemente, associados a efeitos de moderados
a altos (HAYES et al., 2009a; PRYCE et al., 2011). No entanto, comparativamente as demais
metodologias bayesianas, BayesA geralmente apresenta resultados inferiores na analise de
caracteristicas influenciadas por poucos SNP de grande efeito (MEUWISSEN; HAYES;
GODDARD, 2001). BayesA ajusta todos os SNP, efetuando o encolhimento dos
polimorfismos apenas por meio das variancias especificas dos loci. Portanto, ao contréario dos
demais métodos, os efeitos dos SNP ndo sdo inteiramente iguais a zero. Dessa forma, mesmo
para polimorfismos com verdadeiro efeito nulo sdo estimados pequenos efeitos, adicionando-
se ruido aos valores genémicos preditos (HABIER et al., 2011). Adicionalmente, o ajuste de
todos os SNP no método BayesA acarreta em maior exigéncia computacional (HABIER et al.,
2011).

Também proposto por Meuwissen, Hayes e Goddard (2001), o método BayesB
pressupde que uma fracdo dos marcadores apresenta variacdo nula (ndo segrega) enquanto
uma menor fragdo possui variancia genética aditiva. Nisto, e contrariamente ao método
BayesA em que variancia especifica de cada marcador igual a zero é infinitesimal; as
distribuicOes a priori das variancias serdo igual a zero com probabilidade © ou associadas a
uma distribuicdo qui-quadrado invertida escalonada com probabilidade (1-m), em que =
depende da taxa de mutacdo do gene. Pode-se considerar, portanto, BayesA como um caso
especial de BayesB com 7 igual a zero (FERNANDO; GARRICK, 2013).

Os métodos BayesA e BayesB (MEUWISSEN; HAYES; GODDARD, 2001) tém sido
amplamente abordados em estudos de melhoramento animal (DING et al., 2013; JIMENEZ-
MONTERO; GONZALEZ-RECIO; ALENDA, 2013; PRYCE et al., 2011; ZHONG et al.,
2009), dado a adequacédo desses procedimentos a estruturas de dados nas quais 0 numero de
marcadores excede o numero de observagoes; a consideracao da incerteza sobre 0s parametros
desconhecidos do modelo, além de se constituirem como uma progressdo légica do tradicional

BLUP para especificagdes mais complexas dentro da avaliacdo genética. Entretanto, apesar de
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tais vantagens, esses métodos apresentam problemas relativos as distribui¢cGes a priori dos
efeitos dos marcadores. A priori, o efeito do polimorfismo de nucleotideo tnico (SNP) é zero
com probabilidade m, ¢ normalmente distribuido com média zero e variancia especifica do
locus com probabilidade (1-m). Esta variancia especifica possui como priori uma distribuicao
qui-quadrado invertida escalonada caracterizada por seus graus de liberdade (v) e um
parametro de escala (S) (HABIER et al., 2011). Gianola et al. (2009) demonstraram que a
distribuicdo condicional completa a posteriori da variancia especifica do locus apresenta
apenas um grau de liberdade adicional comparativamente a priori, independentemente do
montante de dados genotipicos e fenotipicos considerados. Dessa forma, os métodos BayesA
e BayesB (MEUWISSEN; HAYES; GODDARD, 2001) ndo permitem o aprendizado
Bayesiano sobre as variancias dos marcadores, dado que a extensdo do encolhimento
(shrinkage) dos efeitos desses marcadores sera fortemente influenciada pela priori, anulando
0 objetivo da introducdo de tais variancias no modelo. Portanto, as magnitudes das estimativas
dos efeitos dos marcadores serdo dependentes dos graus de liberdade e do parametro de escala
definidos na distribuicéo a priori (GIANOLA et al., 2009).

Adicionalmente, segundo Gianola et al. (2009), o método BayesB ndo esta
apropriadamente formulado em um contexto Bayesiano, visto que a adocdo a priori da
variancia igual a zero ndo necessariamente significa que o parametro assume o valor zero. Tal
variancia implica em determinismo acerca do efeito, i.e., 0 parametro pode assumir qualquer
valor sendo, no entanto, este conhecido com certeza. Nesse contexto, uma especificacdo
adequada seria estabelecer o estado zero ao nivel dos efeitos e ndo ao nivel das variancias
(GIANOLA et al., 2009).

Visando corrigir 0s inconvenientes associados ao BayesA e BayesB, foram propostos
0s métodos BayesC e BayesD (HABIER et al., 2011). No primeiro, uma variancia Unica e
comum é adotada para os efeitos dos polimorfismos em substituicdo da variancia especifica
do locus, de forma a se reduzir a influéncia do pardmetro de escala S. Por sua vez, no segundo
método esse parametro de escala é considerado desconhecido, possuindo sua propria priori.
Os métodos BayesCn e BayesDrm sdo adaptagdes dos anteriores, diferenciando-se por
assumirem a probabilidade m como desconhecida, sendo esta inferida dos dados, visto que ©
também afeta o encolhimento dos efeitos dos polimorfismos (HABIER et al., 2011). No
método BayesA, m € igual a zero, indicando que todos os SNP possuem efeito diferente de
zero; enquanto no BayesB, m ¢ maior que zero, acomodando a hipdtese de que varios SNP

possuem efeito nulo.
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Comparativamente aos métodos BayesA e BayesB, ndo tem sido verificadas alteragdes
quanto a acuracia dos valores gendmicos por meio dos métodos BayesCn ¢ BayesDm, apesar
das modificacGes propostas pelos ultimos. Habier et al. (2011), empregando dados de 40.764
SNP e trés populacBes de treinamento formadas por 1.000, 4.000 e 6.500 touros da raca
Holandesa, estimaram acurécias variando de 0,04 a 0,51 para GBLUP; 0,06 a 0,56 para
BayesA; 0,06 a 0,55 para BayesB; 0,06 a 0,58 para BayesCn e de 0,05 a 0,57 para BayesDm,
de acordo com o tamanho da populacao de treinamento e caracteristica considerada (producéo
de leite, gordura, proteina e escore de células somaticas) em uma populacdo de validacdo de
113 touros. As baixas acuracias devem-se ao baixo relacionamento genético aditivo existente
entre as populagbes de treinamento e validacdo, com a predicdo baseando-se apenas no
desequilibrio de ligacdo entre SNP e QTL (quantitative trait loci — loci de caracteristica
guantitativa). Neste mesmo estudo, em simulacGes sob diferentes coeficientes de
herdabilidade (h2:O,03, 0,2 e 0,9), foi observado um melhor desempenho de BayesCrt em
relacdo ao BayesDn, dado que o ntimero de SNP incluidos no modelo pelo segundo método
foi superestimado relativamente ao numero de QTL e, adicionalmente, ndo houve
sensibilidade deste quanto ao tamanho da populacdo de treinamento e ao coeficiente de
herdabilidade da caracteristica em estudo.

Por meio de uma populagéo referéncia (treinamento) e de validacdo de 1.886 e 681
carneiros da raga Laucane, respectivamente, e aproximadamente 44.000 SNP; Duchemin et al.
(2012) estimaram correlacdes entre as diferencas esperadas na progénie observadas e preditas
(daughter yield deviation, DYD) similares entre os métodos BayesCn, GBLUP, minimos
quadrados parciais (PLS, partial least squares) e minimos quadrados parciais esparsos (sPLS,
sparse partial least squares), com valores para o primeiro método de 0,44 para producéo de
leite, 0,57 para teor de gordura e 0,46 para células somaticas, apesar do tempo computacional
exigido superior comparativamente aos demais métodos. Igualmente, em Colombani et al.
(2013), ndo foram observadas diferencas expressivas quanto a predicdo das diferencas
esperadas na progénie entre os métodos GBLUP, BayesCn, Lasso Bayesiano, PLS e sPLS
para producdo de leite e taxa de concepgdo em touros das racas Holandesa e Montbéliarde. A
excecdo foi teor de gordura, para a qual os meétodos Bayesianos apresentaram melhor
desempenho provavelmente devido a influéncia de poucos SNP com grandes efeitos sobre
esta caracteristica, como aos correspondentes ao gene DGAT1 (GRISART et al., 2004).
Adicionalmente, houve semelhancas entre as regides do genoma associadas as caracteristicas,
com certa desigualdade em relacdo a taxa de concepgdo — uma caracteristica de baixa

herdabilidade e altamente poligénica e, portanto, associada a menor acuracia de predicéo.
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De acordo com Meuwissen, Hayes e Goddard (2001), uma importante caracteristica
dos modelos de estudos em gendmica deve ser o encolhimento (encurtamento, shrinkage)
diferenciado dos marcadores genéticos, dado que apenas parte destes estdo em desequilibrio
de ligacdo com regides ou genes envolvidos no componente infinitesimal da caracteristica de
interesse (de los CAMPOS et al., 2009). Nesse contexto, 0 método de regressdo LASSO (least
absolute shrinkage and selection operator, TIBSHIRANI, 1996) visa combinar selecdo de
variaveis ao encolhimento, caracterizando-se pelo encolhimento do vetor dos coeficientes de
regressdo em direcdo a zero com a possibilidade de estabelecer alguns coeficientes como
iguais a zero, de maneira a se estimar e selecionar variaveis em um procedimento simultaneo
(HANS, 2009). Trata-se de um método de regressdo penalizado em que a intensidade de
penalizacdo é dada por um parametro de regularizacao A (A > 0) (SILVA et al., 2011).

Proposto primeiramente por Tibshirani (1996), o método LASSO foi ampliado ao
contexto Bayesiano (BLASSO) por Park e Casella (2008). Posteriormente, este foi adaptado
por de los Campos et al. (2009) objetivando a acomodacdo da informacéo de pedigree e de
demais covariaveis, além dos marcadores genéticos, de forma a adequar o uso desse método a
selecdo gendbmica. Assim como os demais métodos Bayesianos, 0 BLASSO permite desvios
da normalidade, isto €, polimorfismos com grandes efeitos, apresentando ainda como
vantagens a parametrizacdo simples e a facilidade de implementacdo via amostragem de
Gibbs (LEGARRA et al., 2010).

Em Jiménez-Montero, Gonzalez-Recio e Alenda (2013), o BLASSO apresentou as
maiores correlacbes de Pearson entre 0s valores genéticos gendmicos e as provas
desregredidas de touros da raca Holandesa para as caracteristicas de producdo de leite (0,60),
gordura (0,61) e proteina (0,57) e menor erro quadratico médio em relacdo aos metodos
GBLUP, BayesA e aprendizado de maquina (Random-Boosting), confirmando resultados
anteriores reportados por Cleveland et al. (2010) e Legarra et al. (2011) comparativamente aos
métodos BayesA e GBLUP, respectivamente. Por sua vez, a partir de dados de suinos (1.991
animais da ragca Duroc, 26.142 SNP) para ganho de peso e taxa de conversdo alimentar,
Ostersen et al. (2011) estimou acuracias similares entre 0os métodos BLASSO e GBLUP, com
valores entre 0,16 e 0,34 para ambos 0s métodos, variando de acordo com a caracteristica e a
variavel-resposta considerada (valor genético e valor genético desregredido).

Grande parte dos trabalhos envolvendo selecdo gendmica tem indicado o
condicionamento do desempenho dos métodos a estrutura genética das caracteristicas bem
como da populacdo de treinamento. A auséncia de consenso sobre 0 método adequado a estas

analises juntamente a evolucdo das ferramentas computacionais tem estimulado o
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desenvolvimento de trabalhos sobre métodos estatisticos aplicados & gendémica, comparando
estes quanto a acuracia de selecdo, viés das estimativas e eficiéncia computacional, e visando,

por fim, a indicacdo de modelos representativos dos fendmenos bioldgicos estudados.
2.1.2 Imputacao de gendtipos

A densidade de marcadores genéticos encontra-se como um dos fatores que afetam a
acuracia da predicdo gendmica e das analises de associacdo genémica ampla (HABIER,;
FERNANDO; DEKKERS, 2009; MEUWISSEN, 2009). A principio, espera-se que a partir de
um maior nimero de SNP obtenha-se melhores resultados na predicao dos efeitos destes bem
como no mapeamento de QTL devido a provavel existéncia de um maior numero de
marcadores em desequilibrio de ligacdo com mutacGes causais (MA et al., 2013). Weigel et
al. (2009), comparando subconjuntos de SNP (n = 300, 500, 750, 1.000, 1.250, 1.500 e 2.000
SNP) na predicao de valores genéticos para mérito liquido em uma populacdo de touros da
raca Holandesa, observaram maior coeficiente de determinagdo, menor variancia residual e
maior desvio-padrdo dos valores genéticos com o aumento de marcadores genéticos na
analise, indicando melhor ajuste do modelo e habilidade em diferenciar geneticamente 0s
animais com o aumento no ndmero de SNP na avaliacdo genética. Além disso, 0s
subconjuntos maiores apresentaram maiores correlacbes com os valores genéticos preditos a
partir de todos 0os SNP (n = 32.518) e também obtidos a partir dos testes de progénie, com
correlagdes variando de 0,253 para o subconjunto com 300 SNP a 0,748 para 2.000 SNP. Em
um estudo similar, Moser et al. (2010) também verificaram a reducdo na acuracia do valor
genético predito para caracteristicas de producdo, conformacdo, sobrevivéncia e indices de
lucro em touros e vacas da raga Holandesa com a diminuigdo no numero de SNP.

Entretanto, o0 uso de um grande nimero de marcadores genéticos na selecdo genémica
ainda ndo ¢ trivial, sendo limitado pelo elevado custo dos painéis de genotipagem de média e
alta densidade de SNP. Nisto, os estudos citados de Weigel et al. (2009) e Moser et al. (2010)
e, adicionalmente, Zhang et al. (2011) e Weller et al. (2014) reportaram estratégias de selecao
de marcadores genéticos que permitiram a predicdo de valores genéticos com alta acurécia a
partir de pequenos conjuntos de SNP. Contudo, a abordagem mais comum tem sido a
transferéncia de informacdes de painéis de média e alta densidade a animais genotipados em
painéis de baixa densidade por meio do uso de uma populacéo de referéncia genotipada para
um grande numero de marcadores genéticos. Tal predicdo de SNP faltantes, denominada de

imputacdo, também tem sido empregada para a anélise conjunta de dados resultantes de
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diversas plataformas de genotipagem e para a inferéncia de genotipos perdidos devido a
razBes técnicas proprias do algoritmo de genotipagem (DRUET; SCHROOTEN; de ROOS,
2010).

A imputacdo pode ser baseada na informacdo de familia, utilizando-se das regras de
ligacdo e segregacdo Mendeliana bem como na informacgédo de populagéo, fundamentada no
desequilibrio de ligacdo entre SNP faltantes e os SNP préximos (SUN et al., 2012). Dentre 0s
programas comumente empregados para imputacdo encontram-se o fastPhase (SCHEET,;
STEPHENS, 2006), IMPUTE2 (HOWIE; DONELLY; MARCHINI, 2009), Beagle
(BROWNING; BROWNING, 2009), MaCH (LI et al., 2010), Minimac (HOWIE et al., 2012)
que incorporam exclusivamente a informacdo de populacdo; CHROMIBD (DRUET;
FARNIR, 2011), que adota a informacdo de familia em seu desenvolvimento, e o
DAGPHASE (DRUET; GEORGES, 2010), findhap.f90 (VANRADEN et al., 2011), cujos
algoritmos derivam de uma combinacdo de ambas as abordagens. Na pratica, a escolha do
método apropriado ndo é Obvia, visto que nenhum realiza a imputagdo perfeitamente e ha
inconsisténcias entre os programas em relacdo aos gendtipos imputados. De um ponto de vista
de méaquina de aprendizado, a imputacdo de gendtipos pode ser considerada um problema de
classificacéo e cada méetodo, um classificador independente (SUN et al., 2012).

Diversos estudos tém analisado o desempenho dos algoritmos de imputacdo frente ao
tamanho da populagdo de referéncia, nimero de marcadores genéticos na populacéo alvo e
grau de relacionamento entre as populacdes de referéncia e alvo. Em Zhang e Druet (2010),
por exemplo, foram estimados erros de imputacéo entre 2,0 e 11,7% e entre 3,3 e 10,7% para
os programas DAGPHASE e CHROMIBD, respectivamente, de acordo com o tamanho do
painel de baixa densidade considerado (384, 768, 1.536, 3.000 ou 6.000 SNP). Com o
aumento do nimero de SNP na populacéo alvo, houve uma redugdo no erro de imputacao;
contudo, esta reducdo foi menos expressiva com acréscimos a partir de um conjunto de 1.500
SNP. O programa CHROMIBD foi superior ao DAGPHASE para um menor nimero de SNP
na populagéo alvo e um maior nimero de ancestrais com genotipos. Por sua vez, 0 aumento
no tamanho da populacéo de referéncia influenciou apenas as analises do DAGPHASE. Tais
diferencas entre os métodos foram provavelmente devidas a caracteristica do DAGPHASE de
utilizar o desequilibrio de ligacdo na imputagcdo, mais forte em densidade de marcadores
maiores e melhor estimado em populagdes grandes. Como o CHROMIBD baseia-se em
ancestrais recentes que transmitem relativamente longos fragmentos de cromossomos, torna-
se possivel manter o bom desempenho mesmo em baixas densidades de marcadores. Em um

estudo similar utilizando os programas IMPUTEZ2, Beagle e fastPhase, Khatkar et al. (2012)
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também observaram que o aumento da densidade de SNP na populagéo alvo, do tamanho da
populagéo de referéncia bem como do relacionamento entre as populacdes de referéncia e
alvo, aumentam a acuracia de imputacéo.

A qualidade deste procedimento € geralmente verificada mimetizando-se um painel de
baixa densidade (ou a perda de gendtipos) para um grupo de animais genotipados para painéis
de média e alta densidade, de maneira que estes animais sejam incluidos na populagéo alvo e,
posteriormente, 0s gendtipos imputados e verdadeiros sejam comparados. Nisto, séo
estimadas as medidas de acurécia de imputacdo, definida como a porcentagem de alelos
corretamente imputados (ou a correlagdo entre os alelos imputados e verdadeiros), e erro de
imputacéo, calculado como a porcentagem de alelos preditos de forma incorreta (KHATKAR
et al.,, 2012). Além dos fatores mencionados anteriormente, afetam essas medidas a
distribuicdo dos marcadores genéticos nas plataformas de genotipagem, o tamanho efetivo da

populacéo e a frequéncia alélica dos marcadores (SCHROOTEN et al., 2014).

2.2 Indices de selecdo

A teoria do indice de selecdo foi inicialmente apresentada por Smith (1936),
utilizando-se a funcdo discriminante de Fisher no melhoramento genético vegetal. Este
trabalho, contudo, restringia-se a selecdo de espécies autégamas e essencialmente ndo havia
teoria genética envolvida. Hazel (1943) expandiu esta metodologia para situac@es nas quais se
objetiva a selecdo de individuos cuja progénie apresenta mérito genético superior, assumindo-
se que cada individuo possui um valor genético verdadeiro desconhecido e a correlacdo entre
os valores genéticos e as expressdes fenotipicas observadas é conhecida (KEMPTHORNE;
NORDSKOG, 1959).

Neste estudo, Hazel (1943) introduziu o conceito de agregado genotipico ou objetivo
de selecéo (H), definido como a soma dos valores genéticos (g;) ponderados pelos respectivos
valores econdmicos relativos (aj) de cada caracteristica, H=X a; gj; e indice de selecéo (I),
obtido pela soma dos valores fenotipicos ou valores genéticos preditos (x;) ponderados pelos
coeficientes do indice (b;), I= X b; X;.

O indice de selecdo é derivado do agregado genotipico, visto que engloba somente
caracteristicas geneticamente avaliadas e ndo necessariamente as caracteristicas diretamente
relacionadas ao objetivo de selegdo. Dessa forma, os coeficientes do indice sdo estimados de
maneira a maximizar a correlacdo entre o agregado genotipico e o indice de sele¢do, por meio

da equacdo Pb=Ga, em que P é a matriz das (co)variancias fenotipicas das caracteristicas no
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indice de selecdo I; G é a matriz das (co)variancias genéticas entre as caracteristicas no
agregado genotipico H e o indice de selecdo I; a é o vetor dos ponderadores econdémicos das
caracteristicas; e b € o vetor dos coeficientes de ponderacdo do indice de selecéo.

Comparativamente as demais metodologias de selecdo mdltipla, como a selecdo em
tandem e em niveis independentes de eliminacdo, o indice de selecdo apresenta maior
eficiéncia quanto ao ganho genético (HAZEL; LUSH, 1942), principalmente para um ndmero
elevado de caracteristicas de igual importancia e intensidades de selecdo baixas (YOUNG,
1961). Adicionalmente, Rénnigen e Van Vleck (1985) citam como propriedades do indice de
selecdo a variancia minima dos erros de predicdo entre as funcgdes lineares oriundas da forma
geral do indice, correlagdo méxima entre o agregado genotipico e o indice de selecdo quando
0 primeiro representa o valor genético verdadeiro, probabilidade méaxima de selecdo do
individuo de maior mérito total por meio da selecdo pelo maior indice, e progresso genético
méaximo na primeira geracdo de selecéo.

De acordo com Ponzoni e Newman (1989), a definicdo do objetivo de selecéo e
consequentemente, o desenvolvimento do indice envolve a especificacdo do sistema de
reproducdo, producdo e comercializacdo; a identificacdo das fontes de receita e custo dos
rebanhos; a determinacdo dos fatores bioldgicos associados as receitas e custos; além da
derivacdo dos valores econdmicos destes fatores. Inicialmente, os indices de selecdo
abrangiam somente caracteristicas produtivas, volume de leite e em menor escala, conteidos
de gordura e proteina, dada a remuneracdo exclusiva por estes fatores. Contudo, recentemente
tais indices tém incorporado caracteristicas relacionadas a conformacdo, salde do Ubere e
reproducdo devido a exigéncias comerciais e restricbes de preco associadas e a0 aumento da
atencdo dos produtores quanto a deterioracdo da saude do rebanho (MIGLIOR; MUIR; VAN
DOORMAAL, 2005). Adicionalmente, foram reportadas correlacbes negativas entre
producdo de leite e saude do Ubere (HERINGSTAD et al., 2003) e volume de leite e
desempenho reprodutivo (HAILE-MARIAM; BOWMAN, P.J.; GODDARD, M.E., 2003;
KADARMIDEEN et al., 2003; VEERKAMP; KOENEN; DE JONG, 2001). Miglior, Muir e
Van Doormaal (2005), avaliando os indices de selecdo atualmente empregados em diversos
paises (Australia, Canada, Suica, Alemanha, Dinamarca, Espanha, Franca, Gré-Bretanha,
Irlanda, Israel, Italia, Japao, Holanda, Nova Zelandia e Estados Unidos); relataram uma énfase
relativa para producdo, longevidade, saude e reproducdo de, em média, 59,5%, 27,9% e
12,6%, respectivamente.

Em Andrus e McGilliard (1975), as caracteristicas incluidas no indice, visando a

exceléncia global dos individuos, foram determinadas com base no efeito sobre o lucro. Nisto,
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o indice foi formado por volume de leite, casos de mastite e teste de gordura, com o primeiro
fator responsavel pela maior proporcdo na variagdo no lucro; enquanto peso adulto, vida
produtiva e tempo de ordenha ndo apresentaram efeito significativo de acordo com o teste F, e
numero de lactacBes por ano foi excluida devido a herdabilidade préxima a zero. Por sua vez,
Cardoso et al. (2004) discutiram os critérios de selegdo volume de leite, gordura e proteina,
idade ao primeiro parto, peso adulto e vida Gtil por meio dos ponderadores econémicos
derivados para 0os mesmos. Estes autores verificaram efeito positivo de idade ao primeiro
parto sobre o lucro, indicando que a inclusdo de caracteristicas de reproducéo influencia os
custos relacionados a criacdo de novilhas, reposicdo e manutencgdo; e efeitos negativos dos
contetidos de gordura e de proteina, em virtude da bonificacdo ser restrita a producéo de leite.

Segundo Harris e Newman (1994), os indices de selecdo devem ser compostos por
caracteristicas de mensuracdo facil e precoce associadas a estimativas de herdabilidade
medianas e altas, além de contribuirem ou estarem relacionadas aos objetivos de selecdo. Tais
caracteristicas, portanto, devem ser economicamente relevantes, estando diretamente
associadas a rentabilidade do sistema de producdo pela relagdo com custos especificos ou
rendimentos a partir da venda do produto (GROEN et al., 1997).

Desde a apresentacdo das bases genéticas e econdmicas em Hazel (1943), diversas
adaptacOes ao indice de selecdo foram propostas (LIN, 1978). Dentre estas, cita-se o indice
restrito, no qual é possivel restringir o ganho genético a um ou mais objetivos de selecéo
(KEMPTHORNE; NORDSKOG, 1959); o indice de ganhos desejaveis, utilizado quando
pretende-se acelerar o ganho genético em uma caracteristica comparativamente as demais
(BRASCAMP, 1980) e o indice de mdaltiplo estagio, adotado em situacbes em que a
informacdo acerca de uma caracteristica € disponibilizada ao longo do tempo ou a coleta de
dados de todos os animais sob selecéo é onerosa (CUNNINGHAM, 1975).

Da mesma forma, o uso do indice de selecdo conjuntamente a informagGes de
marcadores moleculares foi primeiramente apresentado nos trabalhos de Neimann-Sorensen e
Robertson (1961) e Smith (1967), sendo posteriormente expandida em Lande e Thompson
(1990). Inicialmente, essa metodologia esteve restrita a simulagfes estocasticas, visto que a
predicdo deterministica através da teoria do indice de sele¢do exige normalidade multivariada,
pressuposicao violada no emprego de um namero limitado de marcadores ou genes (LANDE;
THOMPSON, 1990). Adicionalmente, o indice de selecdo ignora mudancas na variancia
genética devido as modificagdes na frequéncia alélica, substancial quando a selecdo é baseada
em um baixo nimero de loci (DEKKERS, 2007). Pressuposicdes acerca de normalidade e

mudangas na frequéncia alélica foram, no entanto, superadas com o advento da selecdo
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gendmica, dada a disponibilidade de informacdes de marcadores ao longo do genoma
(DEKKERS, 2007).

Em Dekkers (2007), por exemplo, a teoria do indice de selecdo foi empregada como
ferramenta na combinacao de informacgdes de marcadores e de fendtipos na predicdo de um
valor genético total. Similarmente, VanRaden (2008) utilizou o indice de selecdo para a
obtencdo da predicdo gendmica a partir da ponderacdo de informacdes provenientes dos
marcadores moleculares distribuidos ao longo do genoma e dos valores genéticos obtidos da
populacdo e dos individuos genotipados.

No entanto, apesar de existirem estudos envolvendo o uso do indice de selecdo para
incorporacdo de dados genotipicos na avaliacdo genética, como 0s acima citados e 0s
descritos em Su et al. (2012b) e Bérner, Teuscher e Reinsch (2012); ainda sdo escassas
pesquisas que utilizem informacgdes gendmicas no desenvolvimento de indices econdémicos. O
emprego de dados gendmicos tem auxiliado a avaliacdo genética devido ao rastreamento da
heranca de segmentos dos cromossomos, provendo uma informacdo mais precisa de
parentesco comparativamente a derivada exclusivamente do pedigree (HARRIS; JOHNSON,
2010), adicionalmente a associacdo de polimorfismos nestes segmentos do genoma a
caracteristicas de interesse. Consequentemente, por meio dos valores gendmicos, ha a
possibilidade de selecdo de animais jovens com razoavel confianca, o que reduz o intervalo de

geracdes e aumenta a resposta a selecéo.

2.2.1 Derivagéo de valores econémicos

O valor econbémico de uma caracteristica € definido como a alteracdo no lucro
consequente da mudanca em uma unidade no mérito genético da mesma, mantendo-se
constante as demais varidveis que podem influenciar a receita ou os custos de determinado
sistema produtivo (GROEN, 1988; HAZEL, 1943). De acordo com Groen et al. (1997), a
derivacdo destes valores econémicos pode ser realizada por meio de métodos objetivos e ndo
objetivos.

Os métodos objetivos caracterizam-se pelo uso de equacdes para a representacdo do
comportamento do sistema de producéo, isto €, empregam ferramentas de modelagem para a
analise do sistema produtivo. Tais métodos podem ainda se diferenciar em abordagem
positiva ou de avaliagdo de dados e abordagem normativa ou de simulagéo de dados (JAMES;
ELLIS, 1979). Na primeira, dados econémicos e tecnicos observados sdo empregados na

derivacdo da importancia econémica das caracteristicas. Configura-se uma desvantagem dessa
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abordagem a adocdo de pregos histéricos, enquanto as decisdes referentes ao melhoramento
genético devem ser norteadas pelo futuro (CHARFEDDINE, 2000; GROEN et al., 1997).
Além disso, visto que diversos fatores podem influenciar tais informacdes, se faz necessaria a
utilizacdo de um grande volume de dados bem como uma analise detalhada de provaveis
variaveis associadas ao lucro, de maneira a se evitar possiveis vieses e, consequentemente, se
isolar adequadamente o efeito monetario da caracteristica (JAMES; ELLIS, 1979).

Por sua vez, a abordagem normativa ou de simulacdo de dados exige um modelo
conceitual do sistema de producdo animal e do sistema econémico operante. Nisto, ndo ha
coleta de dados, sendo os relacionamentos dentro do sistema quantificados por
desenvolvimento légico dos mecanismos do mesmo (JAMES; ELLIS, 1979). Esta abordagem
baseia-se em func@es de lucro e modelos bioecondmicos que objetivam a obtencdo da receita
liquida, possibilitando a compreensdo da sensibilidade dos valores econdmicos as
circunstancias de producdo ao nivel individual e de fazenda (CARDOSO et al., 2004;
GROEN; VAN ARENDONK, 1997).

Também denominada de funcéo de eficiéncia (GROEN et al., 1997), a funcéo de lucro
é obtida pela derivada parcial de uma equacéo representada pela diferenca entre a receita e o
custo do sistema, apresentando a simplicidade e generalizagdo como principais vantagens
(MILLER; PEARSON, 1979). Entretanto, de acordo com Bourdon (1998), tais vantagens
podem ser interpretadas como deficiéncias do método, dado que a equacédo de lucro pode ndo
ser suficientemente precisa ou representativa para a aplicacdo adequada em propriedades
distintas. Nos trabalhos de Madalena (2000) e Vercesi Filho et al. (2000), equac6es de lucro
foram empregadas pra a estimacdo dos pesos econdmicos de caracteristicas produtivas e
reprodutivas em rebanhos leiteiros.

O modelo bioeconémico é referido como uma simulacdo envolvendo mudltiplas
equacdes, nas quais se avalia 0 aumento marginal na eficiéncia de producdo dado o aumento
no mérito genético de uma caracteristica (DEKKERS, 1991; GROEN, 1988; TESS;
BENNETT; DICKERSON, 1983). Diferentemente das funcbes de lucro, os modelos
bioeconébmicos ndo utilizam apenas informagfes econémicas e produtivas, considerando
também na anélise dados biologicos e o modelo de producdo aplicado (GROSSO, 2011).
Dessa forma, as equacgdes que compdem um modelo bioecondémico podem ser agrupadas em
trés etapas, sendo que na primeira incluem-se as equacdes que simulam as relacdes
bioldgicas; na segunda, consideram-se as equagdes relativas a0 manejo enquanto na ultima
etapa constroem-se as equagdes que determinam a lucratividade. Os modelos bioecondémicos

sdo, portanto, considerados uma alternativa mais precisa e realista as equacfes de lucro;
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contudo, apresentando como desvantagem o montante de informacfes necessarias para a
descricdo do sistema produtivo, as quais podem estar indisponiveis ou serem de dificil
obtencdo (BOURDON, 1998). Exemplos do uso de modelos bioeconémicos na derivacéo de
valores econdmicos sdo apresentados em Dekkers (1991), Dekkers, Hag e Weersink (1998),
Halasa et al. (2009), Hirooka, Groen e Hiller (1998), Janssen e Van Ittersum (2007), Kikuhara
e Hirooka (2009) e Krupova et al. (2009).

Em resumo a abordagem positiva é somente dados econdmicos sem modelo enquanto
na abordagem normativa tém-se modelos sem dados (JAMES; ELLIS, 1979). Entretanto, na
pratica, comumente sdo utilizados procedimentos que incorporam elementos de ambas as
abordagens, de maneira a superar as desvantagens inerentes a ambas. Adicionalmente, séo
necessarios dados para o conhecimento dos mecanismos que compdem 0 sistema produtivo
bem como modelos para a estimacdo adequada dos efeitos das varidveis associadas a este
sistema (JAMES; ELLIS, 1979).

Contrariamente aos métodos objetivos, nos métodos ndo objetivos ndo ha derivacdo
dos valores econémicos por estimacdo direta da influéncia do progresso genético de uma
caracteristica sobre o aumento da eficiéncia econdmica do sistema de producdo; dado que
estes assumem que ndo ha conhecimento suficiente de todos os aspectos relevantes
envolvidos em um sistema produtivo (GROEN et al., 1997). Compostos pelos indices de
ganhos restritos ou desejaveis, esses métodos atribuem valores econémicos de forma a atingir
um nivel de ganho genético estabelecido (KEMPTHORNE; NORDKOG, 1959). Tais
métodos sdo utilizados quando se deseja 0 ganho genético em uma caracteristica sem
mudanca ou com uma mudanca especifica em uma caracteristica correlacionada, como taxa
de crescimento e consumo (CAMERON, 1997). Assim sendo, esses indices sdo geralmente
empregados no melhoramento genético de suinos e aves, visto que os produtores tendem a
calcular os valores econémicos de acordo com o desempenho de sua granja relativamente aos
concorrentes. Adicionalmente, tais métodos podem ser Gteis no exame dos limites de uma
possivel area de solucdo para o melhoramento genético (GROEN et al., 1997). Entretanto, a
restricdo da resposta a selecdo pode reduzir substancialmente a taxa de ganho no meérito
genético global tanto pela redugdo do valor econémico da resposta quanto pela redugdo da
acuracia do critério de selecdo (CAMERON, 1997; GIBSON; KENNEDY, 1990).

Acerca dos métodos de derivacao dos valores econémicos, Groen et al. (1997) afirma
ndo existir uma metodologia superior, visto que o desempenho do método dependera das
caracteristicas e circunstancias consideradas. Além disso, a superioridade tedrica de um

determinado método pode ndo estar associada a viabilidade na aplicacdo do mesmo.
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3 AVALIACAO QUANTITATIVA-GENOMICA DE BOVINOS LEITEIROS DA
RACA HOLANDESA PARA CARACTERISTICAS DE PRODUCAO,
REPRODUGCAO E QUALIDADE DO LEITE

Resumo

A estimacgdo de parametros genéticos permanece como etapa essencial da avalia¢do
genética, dada a especificidade desses valores a populacdo sob selecdo e a constante inclusédo
de novas -caracteristicas como critérios na selecdo de reprodutores. Com a recente
disponibilidade de dados genotipicos, tornou-se ainda possivel a obtencdo acurada de
pardmetros e valores genéticos associados a caracteristicas de baixa herdabilidade, de
mensuracao cara, dificil ou tardia na vida do animal. Dessa forma, o objetivo neste estudo foi
investigar o potencial de uso de caracteristicas relacionadas a satide do Ubere e composicéo do
leite como critérios de selecdo em programas de melhoramento genético, determinar o grau de
relacionamento entre estas, e avaliar o progresso genético alcancado por meio de selecdo
nestas caracteristicas de importancia econémica incluindo-se a informagcdo gendmica na
avaliacdo genética. Dados fenotipicos (n = 36.457) de 4.203 vacas bem como gendtipos para
57.368 polimorfismos de nucleotideo Unico de 755 destas vacas foram utilizados. Os
componentes de covariancia e valores genéticos foram obtidos por meio da metodologia de
méaxima verossimilhanca restrita sob modelo misto animal, considerando-se uma matriz de
relacionamentos baseada no pedigree ou uma matriz de relacionamentos combinada, a qual
emprega informac6es do pedigree e de dados genotipicos simultaneamente. Adicionalmente,
0 ganho genético anual e tendéncia genética foram preditos a partir de uma regressao linear
dos valores genéticos em relacdo ao ano de nascimento. Coeficientes de herdabilidade altos
(entre 0,30 e 0,39) foram estimados para teor de lactose, teor de proteina, teor de caseina no
leite e idade ao primeiro parto enquanto coeficientes de herdabilidade moderados (entre 0,19 e
0,26) foram obtidos para teor de gordura, teor de &cidos graxos saturados e teor de &cido
palmitico no leite. CorrelacGes genéticas negativas e moderadas foram obtidas entre producéo
de leite e componentes do leite, com valores entre -0,45 e -0,13, e negativa e baixa entre
producdo de leite e idade ao primeiro parto, com valor igual a -0,04. O escore de células
somaticas apresentou baixa correlagdo com as outras caracteristicas estudadas enquanto
correlagBes genéticas altas e positivas foram estimadas entre teor de gordura e acidos graxos
do leite. A inclusdo da informacdo de marcadores genéticos na matriz de relacionamentos ndo
alterou as estimativas de parametros genéticos ou a classificagdo dos animais de acordo com o
valor genético, com correlagcdes de ranking acima de 0,87. Contudo, o uso da abordagem
genbmica ocasionou aumento entre 1,5% e 6,8% na acuracia dos valores genéticos, a exce¢ao
de idade ao primeiro parto, para a qual houve uma redugdo de 1,9%. Ganhos genéticos e
tendéncias genéticas favoraveis foram preditas para idade ao primeiro parto, teor de lactose,
teor de proteina, teor de caseina e escore de células somaticas. O relacionamento antagdnico
entre producdo de leite e teor dos componentes do leite bem como o ganho genético nulo em
caracteristicas relacionadas a qualidade do leite, como teor de gordura; enfatizam a
necessidade de adocdo de medidas que visem 0 progresso genético simultaneo nessas
caracteristicas, ponderadas pelas correlagcdes genéticas e relevancia econdmica das mesmas,
como o emprego do indice de selegéo.

Palavras-chave: Acidos graxos do leite; Correlagio; Escore de células somaticas;
Herdabilidade; SNP; Tendéncia genética
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Abstract

The estimation of genetic parameters remains an essential step of the genetic
evaluation, given the specificity of these values to the population under selection and the
constant addition of new traits as criteria in sire selection. With the recent availability of
genotypic data, it also became possible to improve the accuracy of genetic parameters and
breeding values estimate obtained for traits with low heritability, difficult or expensive to
measure or measured late in life. Therefore, the aim in this study was to investigate the
potential use of health and milk composition traits as selection criteria in animal breeding
programs, to assess the degree of relationship among them, and to evaluate the genetic
progress achieved by selection in these economic important traits by including genomic
information on genetic evaluation. Phenotypic records (n = 36,457) of 4,203 cows as well as
the genotypes for 57,368 single nucleotide polymorphisms from 755 of these cows were used.
Covariance components and breeding values were estimated using the restricted maximum
likelihood methodology under a mixed animal model, considering a pedigree-based
relationship matrix or a combined pedigree-genomic matrix. Annual genetic gains and genetic
trends were predicted through a linear regression of breeding values in relation to birth year.
High coefficients of heritability (between 0.30 and 0.39) were estimated for lactose content,
protein content, casein content in milk and age at first calving whereas moderate coefficients
of heritability (between 0.19 and 0.26) were obtained for fat content, total saturated fatty acids
content and palmitic acid content in milk. Negative and moderate genetic correlations were
determined between milk yield and milk component traits, with values ranging from -0.45 to -
0.13, and negative and low between milk yield and age at first calving, with value equal to -
0.04. Somatic cells score presented low correlation with the other studied traits whereas the
genetic correlations between fat content and milk fatty acids content were high and positive.
The inclusion of genetic markers information in the relationship matrix did not alter the
estimates of genetic parameters or the animals’ ranking according with their breeding values,
with rank correlations higher than 0.87. However, the accuracy of breeding values increased
from 1.5 to 6.8%, excepted for age at first calving, for which the accuracy decreased 1.9%.
Favorable genetic gains and genetic trends were predicted for age at first calving, lactose
content, protein content, casein content and somatic cells score. The antagonistic relationship
between milk yield and milk components as well as the null genetic gain in some important
milk quality traits, like fat content; emphasize the necessity in adopting strategies that allow
the simultaneous genetic progress on these traits by considering their genetic correlation and
economic relevance, such as the selection index.

Keywords: Correlation; Genetic trend; Heritability; Milk fatty acids; SNP; Somatic cells score

3.1 Introducéo

O conhecimento acerca dos parametros geneticos € essencial para o delineamento de
programas de melhoramento animal. Por meio destas estimativas torna-se possivel
compreender o0 mecanismo de heranga das caracteristicas observadas, quantificar a influéncia
da genética sobre a expresséo fenotipica de uma caracteristica, mensurar o grau de associacao
entre medidas de uma mesma caracteristica coletadas em diferentes periodos da vida de um

individuo, avaliar o fenotipo como indicador do mérito genético bem como quantificar o grau
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de relacionamento genético entre as caracteristicas de interesse econdmico. Além disso, essas
informacgdes sdo utilizadas na predicdo dos valores genéticos e da resposta a selecdo,
auxiliando nas decisfes sobre a selecdo de reprodutores e manejo de cruzamentos.

Em bovinocultura leiteira, diversos trabalhos tém apresentado valores de coeficientes
de herdabilidade, repetibilidade e correlagcBes genéticas para caracteristicas de interesse
econdmico, como producdo de leite, gordura e proteina, concentracdo de solidos no leite e
escore de células somaticas (BASTIN; SOYEURT; GENGLER, 2013; HAILE-MARIAM,;
BOWMAN; GODDARD, 2001; STOOP et al., 2008; TIEZZI et al., 2013). Contudo, a
estimacdo de parametros genéticos permanece como uma etapa fundamental da avaliacdo
genética. Primeiramente, pela recente ampliacdo dos critérios de selecdo a caracteristicas de
fertilidade, eficiéncia alimentar e qualidade nutricional do leite. Em segundo, devido a
especificidade desses parametros a populacdo sob selecéo.

Tradicionalmente, os parametros genéticos sdo estimados com base nas informacdes
fenotipicas e de pedigree, utilizando-se um modelo misto animal. Atualmente, no entanto,
com a disponibilidade da informacdo genémica, a similaridade genética entre os individuos
pode ser determinada mais acuradamente, contabilizando-se 0s desvios oriundos da
amostragem Mendeliana. O uso de dados moleculares tem sido especialmente Util na
avaliacdo genética de animais jovens e de caracteristicas de baixa herdabilidade, dificil ou
tardia mensuracdo, visto que possibilita a estimacdo de parametros genéticos e predicdo de
valores genéticos acurados mesmo se dados fenotipicos e de pedigree estdo indisponiveis ou
estdo em numero limitado (KRAG et al., 2013).

A informagdo gen6mica pode ser incorporada na avaliagdo genética substituindo-se a
matriz de relacionamentos tradicional, baseada na informacéo de pedigree, por uma matriz
genébmica (VANRADEN, 2008), que utiliza exclusivamente a informagdo advinda dos
polimorfismos de nucleotideo Unico (SNP); ou por uma matriz que combina ambas as
informacdes de pedigree e dos SNP, incluindo animais genotipados e nao genotipados
(AGUILAR et al., 2010). Estudos que incluem dados genotipicos na avaliagdo genética de
bovinos leiteiros tém observado um aumento na acuracia das estimativas de parametros
genéticos (HAILE-MARIAM et al., 2013; KRAG et al., 2013; VEERKAMP et al., 2011) bem
como das predigdes dos valores genéticos (VANRADEN et al., 2009; WIGGANS;
VANRADEN; COOPER, 2011).

Assim sendo, os objetivos neste estudo foram: i) investigar o potencial de uso de
caracteristicas relacionadas a saude do Ubere e composi¢do do leite como critérios de selecdo

em programas de melhoramento genético, ii) determinar o grau de relacionamento entre estas,
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iii) e avaliar o progresso genetico alcangado por meio de selecdo nestas caracteristicas de

importancia econémica incluindo-se a informagdo genémica na avaliacdo genética.

3.2 Material e Métodos

3.21 Animais e Dados

Foram utilizadas mensuracbes mensais de caracteristicas produtivas de vacas
holandesas, obtidas juntamente a quatro fazendas entre maio de 2012 e dezembro de 2014
com a colaboragdo da Clinica do Leite, pertencente ao Departamento de Zootecnia da Escola
Superior de Agricultura “Luiz de Queiroz” (Universidade de Sdo Paulo, unidade de
Piracicaba). Trés destas fazendas estdo localizadas no Estado de S&o Paulo, caracterizado por
temperaturas médias mensais variando de 9,1 a 29,4 °C e pluviosidade anual de
aproximadamente 1.500 mm. A quarta fazenda esta localizada no estado do Parang, com
temperaturas médias mensais entre 8,2 e 27,6°C e pluviosidade anual de 1.971 mm (Figura 2).
Nestes rebanhos, as vacas sdo ordenhadas trés vezes ao dia em um sistema automatico de
ordenha, sendo mantidas em free-stall e alimentadas por racdo misturada total. Os
componentes principais da racdo sdo silagem de milho, feno de capim, caroco de algodéo,
farelo de soja, casca de soja, farelo de milho, polpa citrica, minerais e vitaminas. Inicialmente,

0 numero de vacas por fazenda foi igual a 3.323, 544, 348 e 1.003.

Figura 2 - Imagens de duas das quatro fazendas englobadas nesse estudo.

Foram disponibilizadas informac6es individuais acerca da genealogia, data de parto,
dias em lactacdo e numero de lactacOes adicionalmente aos dados de desempenho individual,

como idade ao primeiro parto (IPP, em dias), producédo de leite (PROD, em kg), contagem de
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células sométicas (CCS), teor (g/100g de leite) de gordura (GOR), proteina (PROT), lactose
(LACT), caseina (CAS) e de é&cidos graxos (saturados, SAT, insaturados, INSAT,
monoinsaturados, MONO, poli-insaturados, POLI, acido graxo palmitico, C16:0, esteéarico,
C18:0, e oleico, C18:1, Tabela 1) no leite. As mensuracdes dos componentes do leite foram
determinadas por meio de espectrometria em infravermelho médio (Delta Instruments
CombiScope™ Filter, Advanced Instruments, Inc., Norwood, EUA), utilizando-se amostras
de leite refrigeradas e conservadas com bronopol. Nao foram desenvolvidas equacfes de
calibracdo nesse estudo. No entanto, a mensuracao de &cidos graxos por espectrometria em
infravermelho médio foi validada para a metodologia de cromatografia gasosa, conforme
detalhado em Rodriguez et al. (2014). As correlagbes entre as medidas de &cidos graxos
obtidas pelos dois métodos variaram de 0,60 a 0,92 e um viés de -8,6 a 6,91 g/100g de
gordura foi estimado utilizando-se o teste de Bland-Altman. Apesar desta diferenca, 94% das
amostras foram incluidas nos limites de concordancia do teste de Bland-Altman, indicando
que os métodos apresentam o mesmo padrdo de composicdo da gordura do leite e

consequentemente, permitem conclusdes similares sobre as amostras de leite sob avaliagéo.

Tabela 1 - Acidos graxos considerados nos grupos de &cidos graxos saturados (SAT),
insaturados (INSAT), monoinsaturados (MONO) e poli-insaturados (POLI).

Grupo Acido graxo

Butirico (C4:0), caproico (C6:0), caprilico (C8:0), caprico (C10:0)
hendecandico (C11:0), laurico (C12:0), tridecandico (C13:0), miristico
SAT (C14:0), pentadecandico (C15:0), palmitico (C16:0), margéarico (C17:0),
estearico (C18:0), n-nonadecilico (C19:0), tricosandico (C23:0),
lignocérico (C24:0)

Miristoléico (C14:1), cis-10-pentadecanoico (C15:1) , palmitoléico
(C16:1), cis-10-heptadecandico (C17:1), oleico (C18:1®9), elaidico
(C18:1®9), vacénico (C18:1w7), linoleico (C18:2w6), linolénico

INSAT (C18:3®3), nonadecenoico (C19:1), linoleico conjugado (c9,t11-CLA), di-
homo-y-linolénico (C20:3w3), erdcico (C22:1»9), eicosapentaenoico
(EPA, C20:5), docosadienoico (C22:2), nervonico (C24:1)
Miristoléico (C14:1), cis-10-pentadecandico (C15:1) , palmitoléico
MONO (C16:1), cis-10-heptadecandico (C17:1), oleico (C18:1®9), elaidico

(C18:1®9), vacénico (C18:1w7), nonadecenoico (C19:1), ericico
(C22:1®9), nervonico (C24:1)

Linoleico (C18:2w6), linolénico (C18:3w3), linoleico conjugado (c9,t11-
POLI CLA), di-homo-y-linolénico (C20:3w3), eicosapentaenoico (EPA, C20:5),
docosadiendico (C22:2)

Visto que a caracteristica de contagem de células somaticas ndo apresenta distribui¢do

normal dos dados, em substituicdo desta foi calculado o escore de células somaticas (ECS)
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utilizando-se a equacdo ECS=Lo0g,(CCS/100.000)+3, igualmente ao proposto em Aka e
Shook (1980). Inicialmente, a contagem de células sométicas nas amostras de leite analisadas
variou de 1.000 a 15.974.000 células por mililitro de leite.

Os grupos de contemporaneas (GC) foram formados concatenando-se o ano de parto,
estacdo de parto (abril a setembro — estacdo seca; outubro a margco — estacdo das &guas),
rebanho e més e ano de anélise, de maneira que foram compostos 561 grupos com um a 738
individuos. Para a caracteristica de idade ao primeiro parto, 0s grupos de contemporaneas
consideraram apenas o rebanho, ano e estacdo de parto, formando-se 60 GC de um a 304
individuos. Anteriormente as analises genéticas, foram eliminadas informagdes referentes a
animais pertencentes & GC com menos de cinco individuos; com nenhum dado de
desempenho em determinada data de coleta; e sem informacdo de data de parto, ordem de
lactacdo e/ou idade. Foram ainda excluidos registros fora da amplitude aceitavel (mais ou
menos trés desvios-padréo, Tabela 2), associados a dias em lactagcdo inferior a cinco ou
superior a 305, a idade maior que 3.025 dias (aproximadamente oito anos) e também a

numero de lactagdes igual ou maior a sete.

Tabela 2 - Minimo e maximo aceitavel para a manutencdo da medida no banco de dados para
idade ao primeiro parto (IPP), producdo de leite (PROD), escore de células
somaticas (ECS), teor de gordura (GOR), proteina (PROT), lactose (LACT),
caseina (CAS), éacidos graxos saturados (SAT), insaturados (INSAT),
monoinsaturados (MONO), poli-insaturados (POLI), &cido palmitico (C16:0),
estearico (C18:0) e oleico (C18:1)*.

Caracteristica Minimo Maximo
IPP 418,78 1.252,39
PROD 5,00 64,43
ECS -3,39 10,14
GOR 1,00 6,03
PROT 2,05 4,23
LACT 3,56 5,51
CAS 1,40 3,40
SAT 0,58 3,95
INSAT 0,06 2,06
MONO 0,03 1,76
POLI 0,00 0,32
C16:0 0,14 1,60
C18:0 0,10 1,13
C18:1 0,00 1,40

*PROD medida em kg. ECS expressa em pontos. Demais componentes do leite expressos em g/100g de leite.
IPP em dias.
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Ao final da edi¢do dos dados restaram 36.457 informagOes referentes a 4.203 vacas,

filhas de 226 touros e pertencentes a 298 GC. Especificamente para IPP, 51 GC restaram para

analise. A distribuicdo dos registros entre os GC € apresentada na Figura 3. Foram

consideradas 2.614, 1.937, 1.135, 565, 242 e 48 vacas de primeira a sexta lactagdo,

respectivamente, com 1.188 vacas possuindo registros em duas ou mais lactagcbes. A

distribuicdo dos dados por dias em lactacdo e ordem de lactacdo é apresentada na Figura 4

enquanto a descrigdo estatistica das caracteristicas mensuradas esta inserida na Tabela 3.
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para as caracteristicas de producdo e qualidade do leite (a) e entre os grupos de
contemporaneos considerados para idade ao primeiro parto (b).
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Figura 4 - Numero de informacdes disponiveis por nimero de lactac6es e dias em lactagéo.

Tabela 3 - Numero de observagdes (N), média, desvio-padrdo (DP), coeficiente de variagdo
(CV, %), valores minimos (MIN) e maximos (MAX) obtidos para idade ao
primeiro parto (IPP), producdo de leite (PROD), escore de células somaticas
(ECS), teor de gordura (GOR), proteina (PROT), lactose (LACT), caseina
(CASEIN), 4cidos graxos saturados (SAT), insaturados (INSAT),
monoinsaturados (MONO), poli-insaturados (POLI), acido palmitico (C16:0),
estedrico (C18:0) e oleico (C18:1)*.

Caracteristica N Meédia DP CVv MIN MAX
IPP 3.755 826,18 117,890 14,3 491,00 1.249,00
PROD 30.430 34,20 10,076 29,5 5,00 64,00
ECS 34.162 3,06 2,257 73,8 -2,64 10,11
GOR 32.952 3,45 0,748 21,7 1,00 6,03
PROT 33.195 3,05 0,302 9,9 2,07 4,23
LACT 33.051 4,60 0,238 5,2 3,56 5,25
CASEIN 25.016 2,32 0,280 12,1 1,40 3,40
SAT 29.696 2,23 0,506 22,7 0,61 3,95
INSAT 29.606 1,03 0,298 28,8 0,07 2,06
MONO 29.599 0,87 0,257 30,8 0,04 1,76
POLI 29.744 0,16 0,049 30,8 0,01 0,32
C16:0 29.731 0,84 0,221 26,2 0,15 1,60
C18:0 29.556 0,61 0,156 25,6 0,10 1,13
Ci18:1 29.580 0,67 0,214 32,1 0,01 1,40

*PROD medida em kg. ECS expressa em pontos. Demais componentes do leite expressos em g/100g de leite.

O numero de vacas por rebanho foi igual a 2.800, 518, 139 e 746. O numero de
medidas por vaca variou de um a 28, com a média de medidas por lactacdo por vaca igual a
5,57 (Tabela 4).
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Tabela 4 - Montante de animais em relacdo ao numero de medidas (de 1 a 28) por
caracteristica.

NUmero de medidas

Caracteristica*

1 2ab 6al0 11al15 16a20 2la25 26a28

PROD 263 1.323 1.649 1.017 133 21 3
ECS 173 1.035 1.823 869 274 13 0
GOR 179 1.171 1.776 823 222 12 0
PROT 175 1.150 1.786 830 231 12 0
LACT 182 1.152 1.800 813 226 12 0
CASEIN 191 1.212 1.618 524 65 1 0
SAT 198 1.496 1.631 686 164 7 0
INSAT 191 1.504 1.634 680 162 6 0
MONO 192 1.500 1.635 682 162 6 0
POLI 194 1.494 1.635 686 165 6 0
C16:0 198 1.494 1.632 687 164 7 0
C18:0 192 1.493 1.646 671 161 7 0
C18:1 193 1.498 1.644 674 162 6 0

*PROD = producgdo de leite, ECS = escore de células somaticas, GOR = teor de gordura, PROT = teor de
proteina, LACT = teor de lactose, CASEIN = teor de caseina, SAT = teor de &cidos graxos saturados, INSAT =
teor de acidos graxos insaturados, MONO = teor de acidos graxos monoinsaturados, POLI = teor de &cidos
graxos poli-insaturados, C16:0 = teor de acido graxo palmitico, C18:0 = teor de acido graxo estearico, C18:1 =
teor de &cido graxo oleico.

3.2.2 Gendtipos

Gendtipos de 768 das vacas mensuradas foram obtidos por meio do painel Illumina
Bovine LD BeadChip (lllumina, San Diego, EUA, 6k), o qual inclui 6.909 polimorfismos de
nucleotideo Unico (single nucleotide polymorphism, SNP). Estas vacas sdo filhas de 113
touros e representam 249 GC. A extracdo do material genético foi feita a partir de bulbos
pilosos da vassoura da cauda das vacas, utilizando-se o NucleoSpin Tissue® Kit (Macherey-
Nagel GmbH & Co. KG, Diren, Alemanha).

A selecdo das vacas para genotipagem foi realizada aleatoriamente por meio do
método da amostragem estratificada simples, na qual todos os individuos possuem a mesma
probabilidade de serem escolhidos, sem reposicdo, dentro de cada estrato (fazenda). A
guantidade de animais selecionados por fazenda foi proporcional ao tamanho do rebanho, de
maneira que o grupo de individuos genotipados foi composto por 515, 157 e 91 animais de
trés fazendas consideradas nesse estudo. Participaram da selecdo apenas animais com
informacdes de parentesco (pai e mae) e com dados fenotipicos para as caracteristicas de
interesse. Adicionalmente, atentou-se para que 0s touros com maior namero de filhas e grupos

de contemporaneas fossem representados pelas vacas genotipadas. Na edicdo dos dados
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fenotipicos, 89 vacas genotipadas tiveram seus dados fenotipicos excluidos. As estatisticas
descritivas dos dados de producéo dos demais 666 animais séo apresentadas na tabela 5.

Tabela 5 - Numero de observagdes (N), média, desvio-padrdo (DP), coeficiente de variagdo
(CV, %), valores minimos (MIN) e méaximos (MAX) obtidos para idade ao
primeiro parto (IPP), produgdo de leite (PROD), teor de gordura (GOR), teor de
proteina (PROT), teor de lactose (LACT), teor de caseina (CASEIN), escore de
células somaéticas (ECS), teor de &cidos graxos saturados (SAT), insaturados
(INSAT), monoinsaturados (MONO), poli-insaturados (POLI), acido palmitico
(C16:0), estearico (C18:0) e oleico (C18:1)* dos animais genotipados.

Caracteristica N Meédia DP CcVv MIN MAX
IPP 569 849,85 125,689 14,8 623 1.247
PROD 5.523 32,78 10,375 31,7 5,00 64,00
GOR 6.434 3,38 0,731 21,6 1,02 6,00
PROT 6.457 3,01 0,301 10,0 2,10 4,23
LACT 6.419 4,52 0,244 54 3,56 5,18
CASEIN 3.626 2,27 0,287 12,7 1,41 3,40
ECS 6.574 3,66 2,291 62,6 -2,06 9,83
SAT 6.125 2,18 0,485 22,2 0,66 3,93
INSAT 6.103 1,02 0,290 28,3 0,07 2,06
MONO 6.100 0,87 0,247 28,5 0,05 1,76
POLI 6.114 0,16 0,049 31,6 0,01 0,32
C16:0 6.126 0,82 0,206 25,0 0,17 1,60
C18:0 6.091 0,61 0,151 24,8 0,10 1,13
Ci18:1 6.103 0,65 0,205 31,3 0,02 1,40

*IPP expressa em dias. PROD medida em kg. ECS expressa em pontos. Demais componentes do leite expressos
em g/100g de leite.

Anélise de imputacdo foi utilizada para o enriquecimento dos dados genotipicos. A
populacéo de referéncia adotada para esta imputacdo foi formada por 707.185 touros e vacas
da raca Holandesa, dos quais 72 eram pais de 573 vacas com genotipos. Essa populacdo de
referéncia possuia gendtipos para 60.671 SNP nas plataformas Illumina BovineSNP50
(IMlumina, San Diego, EUA; Figura 5) ou GeneSeek Genomic Profiler HD (Neogen
Agrigenomics, Lexington, EUA). O procedimento de imputagdo foi desenvolvido pelo
Animal Genomics and Improvement Laboratory (Agricultural Research Service, USDA) sob
responsabilidade do Dr. George Wiggans, utilizando o programa findhap.f90 (VANRADEN,
2015; VANRADEN et al., 2011). Neste programa a constru¢cdo dos haplétipos é baseada na
informagdo de populacdo e de familia. Os genotipos séo codificados numericamente como 0 e
2 para 0os homozigotos de cada alelo e 1 para o heterozigoto. Os haplotipos sdo codificados
como O para o primeiro alelo, 2 para o segundo alelo e 1 para alelo desconhecido.
Primeiramente, os cromossomos séo divididos em blocos de SNP, formando uma biblioteca

de blocos de haplotipos ordenados por frequéncia. Os haplotipos do painel de baixa densidade
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sdo buscados nesta biblioteca até um hapl6tipo correspondente ser identificado, sendo entéo
os alelos desconhecidos substituidos pelos alelos do hapl6tipo encontrado. Posteriormente, o
haplotipo complementar, obtido pela remocao do primeiro haplotipo do gendtipo, é buscado
na biblioteca de haplotipos remanescentes. Caso 0 haplétipo ndo exista na biblioteca, ele é
adicionado ao fim da lista de haplétipos. Nas duas primeiras interacGes apenas a informacao
de populacdo é empregada. Os métodos baseados no pedigree e na populacéo séo utilizados
conjuntamente nas iteracBes subsequentes para a localizacdo de haplotipos. Ao final, a
imputacdo de hapldtipos de ancestrais ndo-genotipados bem como a resolucdo de conflitos
entre genotipos de parentais e progénie sdo realizadas somente a partir do pedigree (SUN et
al., 2012; VANRADEN et al., 2011).
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Figura 5 - Nimero de SNP por cromossomo (exceto 0s cromossomos sexuais) no painel
de baixa densidade (6k) e no painel de referéncia (GeneSeek) anteriormente as
analises de controle de qualidade.

Durante a andlise de imputacdo, onze amostras com genotipos duplicados e/ou com
parentesco incompativel foram excluidas, restando 757 amostras com informacdo de 60.671
SNP. Adicionalmente foram eliminadas amostras com call-rate menor que 90% (n=2) bem
como marcadores situados nos cromossomos sexuais (n=1.549), com proporcao de genotipos
perdidos maior que 20% (n=145), monomorficos (n=102), com frequéncia alélica menor que

0,02 (minor allele frequency, MAF, n=1.507). Nenhum SNP foi eliminado devido ao critério
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de frequéncia de heterozigotos maior que 0,15 do que o esperado por equilibrio de Hardy-
Weinberg. Assim, foram considerados 755 vacas e 57.368 SNP nas analises genéticas.

3.2.3 Estimacéo dos componentes de covariancia

Os componentes de variancia foram estimados sob duas abordagens: uma baseada no
pedigree, incluindo a matriz de relacionamentos A no modelo genético; e uma abordagem
genbmica, a qual incluiu a matriz H combinando a informacao dos marcadores genéticos e do
pedigree. Para ambas, 0 seguinte modelo genético uni-caracteristica foi ajustado:

y=Xp+Za+Sc+t+eg [1]
em que y € o vetor de observacGes fenotipicas; X é a matriz de incidéncia dos efeitos fixos; p
é 0 vetor de efeitos fixos; Z é a matriz de incidéncia dos efeitos aleatorios aditivos genéticos;
a € o vetor de efeitos aditivos genéticos, os quais sdo a soma dos efeitos gendmicos e
poligénicos residuais; S é a matriz de incidéncia dos efeitos aleatérios de ambiente
permanente; ¢ € o vetor dos efeitos permanentes de ambiente; e € € o vetor de efeitos
residuais, com &£ ~ NID(0, 16%). O vetor B incluiu os efeitos de grupo de contemporaneas,
ordem de lactacdo, e como covariavel o efeito cubico de dias em lactagdo. Os efeitos de

ambiente permanente bem como de ordem de lactagdo ndo foram considerados no modelo

para IPP. Foi ainda assumido a ~ N(0, A62) para a abordagem baseada no pedigree, e a ~
N(0, H62) para a abordagem gendmica.

A inversa da matriz H seguiu a estrutura apresentada em Aguilar et al. (2010) e
Christensen e Lund (2010):

0 G, -Ay

w

H'=A" {O 0 }
[2]

em que Ay, € a sub-matriz de A para os animais genotipados, e G, = WG + (1-w)A,,, com G
igual & matriz de relacionamento genémica obtida em VanRaden (2008), e a constante w igual
a 0,80, representando a proporcdo da variancia genética aditiva contabilizada pelos
marcadores genéticos. A escolha do valor de w foi baseada em Christensen et al. (2012), no
qual o valor étimo de w encontrou-se entre 0,70 e 0,85. O pedigree foi formado por 8.790
animais, 4.197 vacas e 576 touros de 6,85 geracdes, considerando-se a primeira geragdo como
um (BRINKS; CLARK; RICE, 1961).

A variancia fenotipica foi obtida como a soma da variancia genética aditiva, variancia

devida aos efeitos de ambiente permanente e variancia residual. Por sua vez, o coeficiente de
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herdabilidade (h?) foi calculado como a razdo entre a variancia genética aditiva e a variancia
fenotipica enquanto a proporcdo da variancia fenotipica devido aos efeitos de ambiente
permanente (c?) foi determinada como a razdo entre a variancia de ambiente permanente e a
variancia fenotipica.

Os componentes de covariancia associados aos efeitos aditivos genéticos, de ambiente

permanente e residuais foram estimados por meio do modelo bi-caracteristica:

MR NN NN

em que 0s vetores y; e Y, sdo referentes as observacdes da primeira e segunda caracteristica,
respectivamente; X; e X, sdo as matrizes de delineamento e p; e B, sdo os vetores de efeitos
fixos para a primeira e segunda caracteristica, respectivamente; Z; e Z, sdo as matrizes de
delineamento e a; e a, so 0s vetores dos efeitos aleatorios aditivos genéticos, com N(0, Gy ®
A™) ou N(O, Go ® H™), em que G é a matriz de (co)variancias entre os efeitos genéticos
aditivos; S; e S, sdo as matrizes de delineamento dos efeitos aleatdrios de ambiente
permanente para a primeira e segunda caracteristica enquanto c; e ¢, sdo 0s vetores dos efeitos
de ambiente permanente, com ¢y, ¢; ~ N(0, E, ® 1), em que E, € a matriz de (co)variancias
entre os efeitos de ambiente permanente; e €; e &, sdo 0s vetores de efeitos residuais N(0, R ®
1), sendo R a matriz de (co)variancias entre os efeitos residuais.

As correlagBes genéticas (ry) foram obtidas como a razdo entre a covariancia aditiva
genética e a raiz quadrada do produto das variancias genéticas de cada caracteristica enquanto
as correlagBes fenotipicas (r,) foram obtidas por meio da razdo entre a covariancia fenotipica
(igual a soma entre as covariancias genética, de ambiente permanente e residual) e a raiz
guadrada do produto das variancias fenotipicas associadas a cada caracteristica.

Nas analises bi-caracteristica envolvendo IPP o efeito permanente de ambiente foi
incluido no modelo de maneira a forcar a covariancia entre os efeitos ambientais dentro da
covariancia entre os efeitos de ambiente permanente ao invés de inclui-los na covariancia
entre efeitos residuais quando uma das caracteristicas é medida mais de uma vez. Contudo,
apesar da inclusdo da covariancia ambiental na covariancia entre os efeitos de ambiente
permanente ser viavel, a interpretacdo destes valores para uma caracteristica sem medidas
repetidas, como IPP, deve ser realizada com cuidado (OKUT et al., 1999). Dado o completo
confundimento entre os efeitos permanentes de ambiente e efeitos residuais, a variancia
devida a esses efeitos pode ser atribuida a ambos os componentes de variancia (HANFORD;
VAN VLECK; SNOWDER, 2003). Dessa forma, a variancia ambiental para IPP nesta analise
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foi calculada como a soma entre os componentes de variancia para efeito permanente e efeito
residual (HANFORD; VAN VLECK; SNOWDER, 2003). Similarmente ao descrito
anteriormente, as correlagdes genéticas foram calculadas como a razdo entre a covariancia
geneética e a raiz quadrada do produto entre as variancias genéticas enquanto as correlacdes
fenotipicas foram estimadas pela razdo entre a covariancia fenotipica (obtida pela soma das
covariancias genética e ambiental) e a raiz quadrada do produto entre variancias fenotipicas
de cada caracteristica (obtidas como a soma entre as variancias genética e ambiental).

As estimativas dos componentes de (co)variancia e seus respectivos erros-padréo
foram obtidas por meio do método de maxima verossimilhanga restrita com o algoritmo Al
(average information) sob os modelos [1] e [3], utilizando o programa AIREMLF90
(MISZTAL et al., 2002, critério de convergéncia = 10™"?). Os erros-padréo para a variancia
aditiva, variancia dos efeitos de ambiente permanente e variancia residual foram estimados
como a raiz quadrada dos elementos da diagonal da inversa da matriz de informacdo. Para a
variancia fenotipica, coeficientes de herdabilidade, proporcdo da variancia fenotipica devida
aos efeitos de ambiente permanente, correlacdes genéticas e correlacdes fenotipicas, como
alternativa aos erros-padrao, foram obtidos os desvios-padrdo para as estimativas utilizando a
abordagem de amostragem repetida proposta por Meyer e Houle (2013). Para tanto, 5.000
amostras dos componentes de variancia e covariancia foram obtidos da distribuicdo
multivariada assintdtica. Posteriormente, as fungdes dos componentes de variancia sao
computadas para cada amostra e, médias e desvios-padrdo sdo calculados para cada funcéo a

partir dos valores de todas as amostras (ELZO et al., 2015).

3.2.4 Predicdo dos valores genéticos

As estimativas oriundas da analise sob o modelo [1] foram posteriormente adotadas na
predicdo dos valores genéticos, desenvolvidas no programa BLUPF90 (MISZTAL et al.,
2002). Esta predicdo foi realizada sob abordagem tradicional, baseada na matriz de
relacionamentos, e gendmica, baseada na matriz de relacionamentos combinada, incluindo-se
os efeitos descritos em [1].

A acuracia (r) dos valores genéticos foi estimada por meio da expressao:

[4]
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em que EP; é o erro-padréo associado ao valor genético do j-ésimo animal e & ¢ a variancia

genética aditiva da caracteristica (HAYES et al., 2009).

Adicionalmente, a tendéncia genética foi estimada pela regresséo linear dos valores
genéticos, obtidos em ambas as abordagens, em relacdo ao ano de nascimento. O coeficiente
de regressdo foi considerado o ganho genético anual de cada caracteristica. A regressdo linear

foi desenvolvida pela equacéo:
j = bl ) e
Yij = 4+ D) ij [5]
Em que y;; é o valor genético predito para o j-ésimo animal do i-ésimo ano de nascimento, p é
o intercepto, b € o coeficiente angular associado ao ano de nascimento, x;; € 0 i-ésimo ano de
nascimento do j-ésimo animal, x € a média do ano de nascimento, e e;j € o residuo, NID (O,

62).

3.3 Resultados e Discussao
3.3.1 Parametros genéticos

As estimativas de componentes de variancia e herdabilidade para caracteristicas de
producdo e composicdo do leite obtidas por meio das abordagens tradicional e gendmica sdo
apresentadas nas Tabelas 6 e 7, respectivamente, enquanto as correlacfes genéticas e
fenotipicas sdo apresentadas nas Tabelas de 8 a 10. As estimativas de herdabilidade e
correlacdo (e erros-padrdo) obtidos utilizando-se uma matriz de relacionamentos baseada no
pedigree e uma matriz de relacionamentos combinada foram similares (Tabelas 6 a 9),
provavelmente devido a semelhanca entre ambas (MISZTAL; AGGREY; MUIR, 2013). A
diferenca média entre os elementos de A e H foi de apenas 0,01 enquanto a diferenca média
entre as inversas de G (matriz gendémica) e Ay, (sub-matriz de A para 0s animais genotipados)
foi igual a 0,00024 (Figura 6). Adicionalmente, a quantidade de informacdo por vaca pode ter
minimizado o impacto da informagdo genémica sobre os resultados. O nimero de registros
mensais por vaca variou de um a 28. Além disso, 1.010 vacas com fendtipos também possuem
filhas mensuradas. Deve-se considerar que o principal objetivo da gendmica é permitir a
avaliacdo acurada de animais ao nascimento. Portanto, apesar dos dados genotipicos
contribuirem para o aumento da acurécia na avaliacdo de vacas mensuradas, pouco resta da
variacdo fenotipica para os genotipos explicarem. Consequentemente, torna-se possivel a

obtencdo de estimativas confiaveis sem a informacao dos SNP.
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Diagonal Fora da Diagonal
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Figura 6 - Elementos da diagonal e de fora da diagonal das matrizes A, (sub-matriz de A para
0s animais genotipados) e G (matriz gendmica) (a linha em azul representa uma
regressao linear enquanto a area sombreada sdo os intervalos de confianga a 0,95
de probabilidade)

Provavelmente uma maior diferenca entre as abordagens tradicional e gendmica fosse
observada se a relacdo entre o nimero de vacas genotipadas e o total de vacas fosse maior
bem como se houvesse a inclusdo dos genotipos dos touros. Veerkamp et al. (2011)
estimaram parametros genéticos para producdo de leite, peso corporal e consumo de matéria
seca utilizando uma matriz de relacionamentos baseada no pedigree, na informacao de 43.011
SNP, ou na combinacdo de ambos, em um banco de dados formado por 639 (517 com
genotipos) vacas holandesas de primeiro parto. Eles observaram uma redugdo nas estimativas
de herdabilidade quando os relacionamentos gendmicos foram adotados, possivelmente
devido a diferencas de base e escala entre as matrizes de relacionamento bem como a
informacdo adicional do efeito de amostragem Mendeliana na matriz gendmica. No entanto, o
uso da matriz baseada na informacdo dos SNP contribuiu para 0 aumento na acuracia destas
estimativas. Em um estudo similar de Haile-Mariam et al. (2013), considerando-se a diferenca
esperada na progénie (DEP) para determinada caracteristica como fendtipo de 2.216 touros da
raca Holandesa genotipados para 45.993 SNP, uma menor fragdo da variacdo na DEP foi
explicada pelo efeito genético aditivo quando utilizada a matriz genémica em comparacéo a
matriz de relacionamentos baseada no pedigree. Esta menor “herdabilidade” foi atribuida a
um possivel desequilibrio de ligacdo imperfeito entre o SNP e o loci de caracteristica
quantitativa (quantitative trait loci — QTL) que influencia o fenotipo. Entretanto, ainda séo
escassos estudos que analisam o impacto da informacdo gendmica sobre a estimagdo de

parametros genéticos.
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Tabela 6 - Componentes de (co)variancias e coeficientes de herdabilidade” (erro-padréo)
estimados sob abordagem tradicional para producéo de leite (PROD), escore de
células somaticas (ECS), teor de gordura (GOR), proteina (PROT), lactose
(LACT), caseina (CASEIN), acidos graxos saturados (SAT), insaturados
(INSAT), monoinsaturados (MONO), poli-insaturados (POLI), acido palmitico
(C16:0), estedrico (C18:0) e oleico (C18:1)".

Caracteristica 6’ 62 6’ 6 h? c?
PP 3.698,9 6.371,3 10.070 0,37
(542,84) (431,84)  (26630)  (0,048)

PROD 8,42420 19,68500 40,47500 68,58400 0,12 0,29

(1503600) (1,318700) (0,354480) (0,899850) (0,021) (0,020)

ECS 0,52033 1,29330 2,48210 4,29570 0,12 0,30

(0,087570) (0,077619) (0,020354) (0,055156) (0,020) (0,018)

GOR 0,09636 0,03606 0,38122 0,51365 0,19 0,07

(0,009690)  (0,007097) (0,003184) (0,005666) (0,018) (0,014)

PROT 0,02257 0,00662 0,03615 0,06534 0,35 0,10

(0,001771) (0,001206) (0,000302) (0,000971) (0,024) (0,019)

LACT 0,01324 0,00673 0,02427 0,04424 0,30 0,15

(0,001240) (0,000891) (0,000203) (0,000657) (0,025) (0,021)

CASEIN 0,02122 0,00490 0,02854 0,05465 0,39 0,09

(0,001773) (0,001219) (0,000277) (0,000931) (0,028) (0,023)

SAT 0,05703 0,01887 0,15201 0,22791 0,25 0,08

(0,005180) (0,003670) (0,001349) (0,002929) (0,021) (0,017)

INSAT 0,00512 0,00329 0,05772 0,06612 0,08 0,05

(0,000807) (0,000665) (0,000511) (0,000610) (0,012) (0,010)

MONO 0,00352 0,00246 0,04304 0,04902 0,07 0,05

(0,000579)  (0,000483) (0,000381) (0,000448) (0,012) (0,010)

POL| 0,00019 0,00012 0,00146 0,00176 0,11 0,07

(0,000026) (0,000021) (0,000013) (0,000017) (0,014) (0,012)

C16:0 0,01048 0,00332 0,02627 0,04007 0,26 0,08

' (0,000938)  (0,000659) (0,000233) (0,000525) (0,021) (0,017)

C18:0 0,00243 0,00126 0,01428 0,01797 0,13 0,07

(0,000294)  (0,000228) (0,000228) (0,000187) (0,016) (0,013)

c18:1 0,00240 0,00190 0,02896 0,03326 0,07 0,06

: (0,000387) (0,000327) (0,000257) (0,000306) (0,011) (0,010)

A2 ~

) iAo L ur . ia . . 2 iA . . 2
*Ga = variancia genetlca adltlva; Gpe = variancia permanente de amblente; 6, = variancia I’eSIdUEl'; Gp =

variancia fenotipica; h? = coeficiente de herdabilidade; c?= proporcéo da variancia fenotipica devida ao efeito de
ambiente permanente.

**\/ariancias associadas & IPP medida em dias>. PROD medida em kg?, a ECS expressa em pontos’ e aos demais
componentes do leite expressas em (g/100g de leite)?.
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Tabela 7 - Componentes de (co)variancias e coeficientes de herdabilidade” (erro-padréo)

saturados (SAT),

estimados sob abordagem gendmica para idade ao primeiro parto (IPP),
producdo de leite (PROD), escore de células somaticas (ECS), teor de gordura
(GOR), proteina (PROT), lactose (LACT), caseina (CASEIN), acidos graxos
insaturados (INSAT), monoinsaturados (MONO), poli-
insaturagos (POLI), é&cido palmitico (C16:0), estearico (C18:0) e oleico
(C18:1) .

Caracteristica 6’ 62, 6’ G h? c?
IPP 3.558,6 6.496,9 10.055,0 0,35
(521,43) (41580)  (264,61)  (0,047)

PROD 8,58850 19,52800 40,47500 68,59100 0,13 0,28
(1509800) (1,319700) (0,354480) (0,900990) (0,021) (0,020)

ECS 0,53628 1,27860 2,48200 4,29690 0,12 0,30
(0,088418) (0,077865) (0,020354) (0,055296) (0,020) (0,018)

GOR 0,09744 0,03489 0,38124 0,51357 0,19 0,07
(0,009644) (0,007041) (0,003184) (0,055296) (0,018) (0,014)

PROT 0,02300 0,00617 0,03615 0,06532 0,35 0,09
(0,001755) (0,001186) (0,000302) (0,000970) (0,023) (0,019)

LACT 0,01370 0,00631 0,02427 0,04428 0,31 0,14
(0,001230) (0,000875) (0,000203) (0,000658) (0,025) (0,021)

CASEIN 0,02149 0,00459 0,02854 0,05463 0,39 0,08
(0,001758) (0,001202) (0,000277) (0,000930) (0,028) (0,023)

SAT 0,05757 0,01826 0,15202 0,22785 0,25 0,08
(0,005152) (0,003637) (0,001349) (0,002927) (0,021) (0,016)

INSAT 0,00530 0,00311 0,05772 0,06613 0,08 0,05
(0,000811)  (0,000664) (0,000511) (0,000611) (0,012) (0,010)

MONO 0,00364 0,00235 0,04304 0,04903 0,07 0,05
(0,000583)  (0,000483) (0,000381) (0,000449) (0,012) (0,010)

POLI 0,00020 0,00011 0,00146 0,00176 0,11 0,06
(0,000026) (0,000021) (0,000013) (0,000017) (0,014) (0,012)

C16:0 0,01062 0,00319 0,02627 0,04008 0,26 0,08
: (0,000934) (0,000653) (0,000233) (0,000526) (0,021) (0,017)

c18:0 0,00243 0,00125 0,01428 0,01797 0,14 0,07
: (0,000293) (0,000226) (0,000127) (0,000187) (0,016) (0,013)

c18:1 0,00246 0,00184 0,02896 0,03326 0,07 0,06
: (0,000388)  (0,000326) (0,000257) (0,000306) (0,011) (0,010)

A2 A - ... A2 A . .2 A . .2
*Ga = variancCia genetlca adltlva; Gpe = variancCia permanente de amblente; o, = variancia reS|duaI; Gp =

variancia fenotipica; h? = coeficiente de herdabilidade; c? = proporcdo da variancia fenotipica devida ao efeito de

ambiente permanente.

**\/ariancias associadas & IPP medida em dias®>. PROD medida em kg?, a ECS expressa em pontos® e aos demais
componentes do leite expressas em (g/100g de leite)?.

Coeficientes de herdabilidade maiores que 0,30 foram estimados para PROT,
CASEIN, LACT e IPP. Herdabilidades moderadas foram obtidas para GOR, SAT e C16:0

enquanto as demais caracteristicas apresentaram herdabilidades baixas, variando entre 0,07 e

0,14. O efeito permanente de ambiente foi principalmente importante para PROD e ECS,

correspondendo a aproximadamente 30% da variancia fenotipica (Tabelas 6 e 7). No geral, 0s
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coeficientes de herdabilidade foram menores do que os estimados por Bastin, Gengler e
Soyeurt (2011), Schopen et al. (2009), Soyeurt et al. (2008) e Stoop et al. (2008), os quais
também empregaram medidas determinadas por espectrometria em infravermelho médio. A
herdabilidade para GOR nestes estudos variaram entre 0,37 e 0,50 enquanto para PROT foram
estimados valores entre 0,44 e 0,66. Tal diferenca pode ser consequéncia do uso de vacas
primiparas. Diferencas nos coeficientes de herdabilidade para caracteristicas de produgdo de
leite entre paricGes foram reportadas por Bastin, Soyeurt e Gengler (2013), com maiores
herdabilidades geralmente estimadas na primeira paricdo. Walsh et al. (2007), baseado em
McDonald (1968), atribuiram o efeito de paricdo sobre caracteristicas do leite a presenca de
tetos com canais maiores e mais dilatados em vacas multiparas. Além disso, em Schopen et al.
(2009) e Stoop et al. (2008), as medidas foram realizadas entre 63 e 282 dias em lactacéo,
periodo no qual herdabilidades maiores foram reportadas (BASTIN; GENGLER; SOYEURT,
2011). No entanto, Tiezzi et al. (2013) e Penasa et al. (2015) obtiveram estimativas proximas
as do presente estudo. No primeiro, 63.470 registros de 16.089 vacas de primeira a nona
lactacdo e com seis a 365 dias em lactacdo foram utilizados para estimar valores de
herdabilidade de 0,21 para GOR e 0,28 para PROT. No segundo estudo, as herdabilidades
para GOR e PROT foram iguais a 0,20 e 0,27, respectivamente, em uma populacédo de 25.317
vacas holandesas multiparas com amostras de leite coletadas entre cinco e 365 dias em
lactacdo.

O mesmo comportamento foi observado para LACT, com estimativas de herdabilidade
entre 0,48 e 0,51 em Miglior et al. (2007) e igual a 0,62 em Schopen et al. (2009). Contudo,
uma estimativa proxima, igual a 0,33, foi estimada para LACT por Tiezzi et al. (2013)
considerando-se registros mensais de 25.590 vacas da raca Holandesa de primeira a nona
lactacdo e com dias em lactagdo entre seis e 365. No geral, poucos estudos apresentam a
herdabilidade para LACT apesar da importancia desse composto como maior carboidrato e
osmolito do leite, determinando o volume de leite, e como matéria-prima na producdo de
derivados lacteos, como queijo e soro. Adicionalmente, um efeito favoravel do teor de lactose
sobre o tempo de coagulagio foi reportado em uma populagdo Ayrshire (LINDSTROM,
ANTILA, SYVAJARVI, 1984). No entanto, devido a sua moderada & alta herdabilidade e
correlagéo positiva com PROT e GOR, critérios de selecdo comuns na bovinocultura leiteira,
uma selecéo indireta para LACT provavelmente ocorre.

Para teor de caseina, coeficientes de herdabilidade igualmente elevados tém sido
estimados em populagOes de diversas racas leiteiras, como 0,35 para Ayrshire (IKONEN et
al., 2004), 0,35 (CASSANDRO et al., 2008) e 0,28 (TIEZZI et al., 2013) para Holandés e
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0,31 para Pardo Suico (SAMORE et al., 2007). Recentemente, o enfoque sobre o teor de
caseina no leite tem aumentado por sua relacdo com as propriedades de coagulacédo do leite e
importancia na producdo de queijos. Cassandro et al. (2008), por exemplo, reportou
correlacdes genéticas de -0,22 , 0,53, -0,36 e 0,65 entre porcentagem de caseina e tempo de
coagulacdo do leite, consisténcia do coalho, pH e acidez titulavel, respectivamente, indicando
a possibilidade de uso do teor de caseina como critério para selecdo indireta em tais
caracteristicas. Contudo, dada a alta correlacdo entre teor de proteina e caseina (ry = 0,99,
Tabelas 8 e 9), e a comum adoc¢do de teor de proteina como critério de selecdo, torna-se
redundante a inclusdo de ambas as caracteristicas em programas de melhoramento genético.

Herdabilidades baixas para PROD e ECS foram também estimadas por Cassandro et
al. (2008), Koivula, Negussie e Méntysaary (2004), Negussie, Strandén e Méntysaari (2008),
Penasa et al. (2015), Soyeurt et al. (2007) e Tiezzi et al. (2013), com valores entre 0,09 e 0,18
para PROD, e 0,04 e 0,12 para ECS. Contudo, diferencas entre estudos em relacdo ao
coeficiente de herdabilidade para ECS eram esperadas, vista a variedade de equacOes
existentes para a transformacdo de contagem de células somaticas em escore de células
somaticas. Neste estudo, as estimativas para ECS apresentaram grande erro-padrdo, mesmo
com a inclusdo dos dados genotipicos, provavelmente devida a alta variabilidade desta
caracteristica (coeficiente de variacdo igual a 73,8, Tabela 3). Assim, uma maior quantidade
de informacOes é necessaria de maneira a se obter estimativas mais acuradas de pardmetros
genéticos para ECS.

Diferencas nas unidades de mensuracdo, modelos utilizados e metodologias de
mensuracao tornam laboriosa a comparagdo de pardmetros genéticos para acidos graxos entre
estudos (BASTIN; GENGLER; SOYEURT, 2011; MELE et al., 2009). Adicionalmente, estas
caracteristicas sdo altamente influenciadas pelas condigdes ambientais, principalmente pela
dieta (PENASA et al., 2015). De fato, maiores herdabilidades foram estimadas por Soyeurt et
al. (2008) para o teor de 4cidos graxos saturados (h? = 0,42) e 4cidos graxos monoinsaturados
(h? = 0,14) no leite, e por Bastin, Gengler e Soyeurt (2011), com valores de 0,43 para SAT,
0,21 para MONO, 0,30 para POLI, 0,22 para INSAT, 0,41 para C16:0, 0,38 para C18:0e 0,18
para C18:1. No entanto, herdabilidades similares foram estimadas por Penasa et al. (2015),
com estimativas de 0,25; 0,07; 0,08 e 0,08 para SAT, INSAT, MONO e POLI,
respectivamente. Igualmente a este estudo, nesses trés trabalhos os coeficientes de
herdabilidade associados aos &cidos graxos saturados foram maiores as estimativas obtidas
para os acidos graxos insaturados. Isto possivelmente se deve a origem dos acidos graxos.

Como argumentado por Bastin, Gengler e Soyeurt (2011), os &cidos graxos saturados de
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cadeia curta e média sdo sintetizados de novo na glandula maméria por meio da acdo das
enzimas acetil-coenzima A carboxilase e &cido graxo sintase enquanto parte do acido
palmitico e demais acidos graxos de cadeia longa sdo obtidos a partir da corrente sanguinea,
derivados da digestdo e absorcdo de gordura da dieta ou da mobilizacdo de lipidios do tecido
adiposo (BASTIN; GENGLER; SOYEURT, 2011; GRUMMER, 1991; LOCK; BAUMAN,
2004). Os é&cidos graxos poli-insaturados, por exemplo, ndo sdo sintetizados por ruminantes,
sendo a concentracdo destes no leite diretamente ligada as quantidades absorvidas pelo
intestino, consequentes da dieta e da biohidrogenacdo no rumen (CHILLIARD; FERLAY;
DOREAU, 2001). Dada a maior influéncia ambiental sobre a concentracdo de &cidos graxos
de cadeia longa, a menor herdabilidade associada a este grupo € coerente (BASTIN;
GENGLER; SOYEURT, 2011).

Devido a esta origem comum, os acidos graxos saturados bem como os acidos graxos
insaturados sdo mais fortemente correlacionados entre si, com a maxima correlagdo genética
observada entre SAT e C16:0, e INSAT e MONO (ry = 0,99) e a menor correlagéo genética
estimada para o par POLI e C18:0 (ry = 0,32 e 0,39) (Tabelas 8 e 9). No estudo de Bastin,
Gengler e Soyeurt (2011), as correlacBes genéticas entre acidos graxos saturados variaram de
0,36 (entre os &cidos miristico e o estearico) a 0,99 (entre os &cidos caprico e laurico), e as
correlagfes entre os acidos graxos insaturados variaram de 0,60 (entre POLI e C18:1) a 1,00
(entre INSAT e MONO). Em Penasa et al. (2015), a correlacdo genética entre SAT e INSAT,
MONO e POLI foi de 0,77, 0,75 e 0,40, respectivamente, enquanto a correlacdo entre INSAT
e MONO foi igual a 0,95, INSAT e POLI foi igual a 0,62 e MONO e POLI foi igual a 0,62.

O teor de gordura, um importante critério de selecdo, é altamente correlacionado com
todos os acidos graxos estudados. Contudo, o relacionamento de GOR com 0s acidos graxos
saturados (ry entre 0,86 e 0,99) é mais forte comparativamente & associacdo desta
caracteristica com os acidos graxos insaturados (rqentre 0,50 e 0,80 ).

Apesar de varios trabalhos abordarem o estudo genético do perfil de acidos graxos do
leite, a direcdo de selecdo para esta caracteristica ainda ndo foi estabelecida, principalmente
devido a variedade de aspectos associados a ela. Entre os acidos graxos saturados, o acido
butirico € um modulador da fungdo génica, atuando na protecdo do cancer de colon e inibindo
a tumorigénese maméria (GERMAN, 1999; HAUG; HOSTMARK; HARSTAD, 2007,
PARODI, 1997); os éacidos caprilico e caprico possuem possiveis atividades antivirais
(THORMAR et al., 1994) enquanto os acidos laurico, miristico e palmitico podem aumentar o
niveis de colesterol de baixa (LDL, low density lipoprotein cholesterol) e alta (HDL, high

density lipoprotein cholesterol) densidade, apesar dos produtos lacteos ainda nao terem sido
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associados a doengas cardiovasculares (GERMAN et al., 2009; HAUG; HOSTMARK;
HARSTAD, 2007).

Similarmente, os acidos graxos monoinsaturados, como o &cido oleico, foram
relacionados a menores concentracdes de colesterol plasmatico, LDL e triacilglicerois (KRIS-
ETHERTON et al., 1999). Os acidos 6mega-3 (acidos docosahexaendico e eicosapentaenoico)
possuem propriedades anti-inflamatdrias, antitrombaticas e inibem a aterosclerose, podendo
agir na prevencdo de doencas cardiacas (CONNOR, 2000). Outro grupo de POLI, o acido
linoleico conjugado (CLA) foi associado a efeitos anti-adipogénicos, antidiabetogénicos, anti-
cancerigenos e antiaterosclerdticos (BELURY, 2002; LOCK; BAUMAN, 2004). No entanto,
um aumento no teor de INSAT pode alterar a qualidade sensorial dos produtos lacteos
(CHILLIARD; FERLAY, 2004; WOODS; FEARON, 2009), aumentando a susceptibilidade a
oxidacdo e desenvolvimento de sabores indesejados (ASHES; GULATI; SCOTT, 1997,
CAMPBELL; DRAKE; LARICK, 2003). Além disso, niveis altos de acidos graxos de cadeia
longa na gordura do leite, especialmente dos acidos oleico e estearico, podem ser resultado da
mobilizacdo de gordura corporal em vacas com quadro de cetose subclinica, indicando um
balanco de energia negativo (VAN HAELST et al., 2008).

Considerando essas propriedades, diversos estudos tém recomendado uma proporgéo
6tima de &cidos graxos no leite a ser alcangada por meio da sele¢do genética (CHILLIARD et
al., 2000; GRUMMER, 1991; HAUG; HOSTMARK; HARSTAD, 2007). No entanto, dado
que os acidos graxos sdo altamente correlacionados com o teor de gordura do leite,
provavelmente uma selecdo indireta ja esta ocorrendo. Portanto, é importante rapidamente se
estabelecer os aspectos prioritarios em relacdo ao perfil de &cidos graxos (saude humana,
salude de vaca, producdo e caracteristicas do leite e derivados) (BASTIN; SOYEURT,;
GENGLER, 2013) bem como avaliar os possiveis efeitos da selecao para determinados &cidos
graxos sobre o perfil de acidos graxos e demais componentes do leite.

As herdabilidades moderadas e altas associadas aos componentes do leite,
principalmente GOR e PROT, sugerem que a selecdo genética também pode ser utilizada na
melhoria da qualidade do leite. Contudo, o relacionamento antagdnico entre PROD e estes
componentes (Tabelas 8 e 9), evidenciado pelas correlacOes negativas de PROD com GOR (ry
= -0,40 e -0,39) e PROT (ry = 0,45 e -0,42), e também reportado por Miglior et al. (2007),
Cassandro et al. (2008) e Penasa et al. (2015), pode impedir o ganho genético para volume de
leite e qualidade do leite simultaneamente. Isto é particularmente prejudicial quando o

pagamento ao produtor é baseado na producdo de leite, tornando-a o principal objetivo de
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selecdo. Tal situacdo evidencia a importancia do uso dos indices de sele¢do na avaliacdo
genética.

O ECS apresentou correlacdes genéticas baixas e negativas (neste caso, favoraveis)
com as caracteristicas de producdo e composicdo do leite, exceto com o0s &cidos graxos
insaturados (INSAT, MONO, POLI e C18:1). Tais estimativas tém apresentado variacdo de
valores entre os estudos, principalmente devido aos efeitos de estdgio de lactacdo e pari¢do
(HAILE-MARIAM; BOWMAN; GODDARD, 2001). Além disso, os resultados obtidos no
presente trabalho devem ser interpretados com precaucdo, visto o elevado erro-padrao
associado a estas estimativas. Aqui, a correlagdo genética negativa entre PROD e ECS (rg = -
0,13 e -0,14) era esperada porque a ocorréncia de mastite, indicada por um alto ECS,
possivelmente redireciona 0 metabolismo para a resposta ao processo infeccioso, reduzindo o
enfoque na producdo. No entanto, uma correlagdo positiva (desfavoravel) pode também
ocorrer, dado que vacas com alta producdo podem ser mais susceptiveis a infeccdo (HAILE-
MARIAM; BOWMAN; GODDARD, 2001). A resposta ao processo infeccioso causado pela
mastite pode ainda explicar a pequena reducéo nos teores de proteina e gordura com maiores
mudancas na concentracdo dos componentes individuais do leite. A concentracdo no leite de
proteinas sintetizadas na glandula mamaria, como a-caseina, -caseina e B-lactoglobulina é
geralmente reduzida na presenca de mastite concomitantemente a um aumento de albumina
bovina sérica e imunoglobulinas, de forma que o teor de proteina total sofre ligeira alteracdo
(KITCHEN, 1981). Similarmente, Randolph e Erwin (1974) reportaram maiores
concentracdes de acidos graxos esterificados de cadeia curta e acidos graxos insaturados, e
menores concentracfes de C16:0 e C18:0 em amostras de leite positivas para mastite em
comparacdo com amostras negativas; sendo as possiveis causas alteracbes na sintese de
componentes lipidicos pela glandula maméria ou a mudancas na permeabilidade da glandula
mamaria. Este comportamento foi confirmado no presente estudo, com correlagdes genéticas
positivas entre ECS e INSAT (ry = 0,11 e 0,04), MONO (ry = 0,09 € 0,02), POLI (ry =0,19 ¢
0,13) e C18:1 (ry = 0,03 e 0,02), e negativas entre ECS e SAT (ry = -0,08 e -0,10), C16:0 (ry =
-0,13 ¢ -0,13) e C18:0 (ry = -0,07 e -0,11).

O ECS tambem possui uma correlagdo genetica negativa com LACT (ry = -0,22 e-
0,27). Esse relacionamento antagonico pode ser também devido a ocorréncia do processo
infeccioso com a consequente reducdo na biossintese de lactose, como explicado para PROT e
GOR anteriormente. Outra hipotese é a reducdo da glicose disponivel na glandula mamaria
como resultado da reducdo do fluxo sanguinea causada pela condicdo geral de estresse
durante a doenca (KITCHEN, 1981).
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O teor de proteina e caseina apresentaram correlag@es positivas e de moderadas a altas
com os demais componentes do leite, variando entre 0,31 e 0,69. Por sua vez, o teor de lactose
esteve positivamente, mas fracamente correlacionado com GOR, SAT, C16:0, C18:0 e C18:1
(rg < 0,15), e moderadamente correlacionado com INSAT, MONO e POLI, apresentando
correlagfes proximas a 0,25.

Em relacdo as correlagBes fenotipicas, baixas estimativas foram observadas para
PROT e LACT com as demais caracteristicas (r, < 0,22). Por outro lado, estimativas positivas
e altas foram obtidas para GOR e o0s acidos graxos com as caracteristicas restantes.
Igualmente as estimativas de correlacdo genética, PROD apresentou correlaces fenotipicas
negativas e de baixas a moderadas com as caracteristicas de composicao do leite, a excecdo de
LACT (rp, = 0,18). No geral, ECS apresentou associagdes baixas e positivas com as demais

caracteristicas, mas moderada e negativa com LACT (r, = -0,35).
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Tabela 8 - Correlacbes fenotipicas (acima da diagonal) e genéticas (abaixo da diagonal) e seus respectivos erros-padrdo (entre parénteses)

estimados sob abordagem tradicional entre as caracteristicas de producdo de leite (PROD), escore de células somaticas (ECS), teor
de gordura (GOR), proteina (PROT), lactose (LACT), caseina (CASEIN), acidos graxos saturados (SAT), insaturados (INSAT),
monoinsaturados (MONO), poli-insaturados (POLI), acido palmitico (C16:0), estedrico (C18:0) e oleico (C18:1).

PROD ECS GOR PROT LACT CAS SAT INSAT MONO POLI Cl6:0 Ci18:0 Ci18:1

PROD

ECS

GOR

PROT

LACT

CAS

SAT

INSAT

MONO

POLI

C16:0

C18:0

C18:1

024 -006 -026 018 -046  -006  -004 -003 -003 -009 -006 -001
(0,009) (0,009) (0,009) (0,010) (0,077) (0,009) (0,008) (0,008) (0,008) (0,009) (0,008) (0,008)
-0,13 004 020 -035 018 002 006 006 007 006 002 001
(0,122) (0,008) (0,009) (0,009) (0,010) (0,009) (0,007) (0,007) (0,008) (0,009) (0,008) (0,007)
-0,40 0,00 016 002 017 095 083 08  07L 09 08 081
(0,083)  (0,097) (0,009) (0,009) (0,009) (0,001) (0,002) (0,002) (0,004) (0,001) (0,002) (0,003)
045  -004 0,55 004 09 015 010 008 022 013 005 003
(0,075)  (0,086) (0,049) (0,010) (0,000) (0,009) (0,008) (0,008) (0,008) (0,010) (0,009) (0,008)
021 -022 014 0,39 007 003 00l 000 000 00l 001 0,01
(0,098) (0,088) (0,067) (0,056) (0,011) (0,010) (0,008) (0,008) (0,008) (0,010) (0,009) (0,008)
026 000 050 099 036 019 011 009 023 017 008 0,05
(0,010) (0,089) (0,052) (0,001) (0,059) (0,010) (0,008) (0,008) (0,008) (0,010) (0,009) (0,008)
036 -008 099 047 013 047 070 070 059 09 078 0,68
(0,082) (0,092) (0,003) (0,050) (0,064) (0,051) (0,004) (0,004) (0,006) (0,001) (0,003) (0,004)
034 011 078 055 026 052 066 100 087 062 080 0097
(0,106) (0,117) (0,034) (0,062) (0,086) (0,067) (0,050) (0,000) (0,002) (0,005) (0,003) (0,000)
032 009 079 050 026 047 068 0,99 082 064 079 098
(0,108) (0,119) (0,033) (0,067) (0,088) (0,072) (0,049) (0,002) (0,002) (0,005) (0,003) (0,000)
038 019 052 069 025 066 039 079 070 044 070 077
(0,102) (0,110) (0,057) (0,047) (0,079) (0,053) (0,065) (0,036) (0,050) (0,007)  (0,004) (0,003)
03 -013 098 040 015 042 099 067 069 036 065 0,62
(0,081) (0,092) (0,005) (0,052) (0,063) (0,053) (0,002) (0,052) (0,050) (0,069) (0,004)  (0,005)
028 -007 08 033 012 031 08 066 070 032 082 0,78
(0,098) (0,104) (0,021) (0,063) (0,075) (0,067) (0,024) (0,053) (0,050) (0,079) (0,030) (0,003)
029 003 08 042 015 040 071 093 095 060 071 0,77
(0,108) (0,119) (0,033) (0,071) (0,089) (0,075) (0,047) (0,014) (0,010) (0,063) (0,049) (0,042)
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Tabela 9 - Correlagdes fenotipicas (acima da diagonal) e genéticas (abaixo da diagonal) e seus respectivos erros-padréo (entre parénteses)

estimados sob abordagem gendmica entre as caracteristicas de producéo de leite (PROD), escore de células soméaticas (ECS), teor
de gordura (GOR), proteina (PROT), lactose (LACT), caseina (CASEIN), acidos graxos saturados (SAT), insaturados (INSAT),
monoinsaturados (MONO), poli-insaturados (POLI), acido palmitico (C16:0), esteérico (C18:0) e oleico (C18:1).

PROD ECS GOR PROT LACT CAS SAT INSAT MONO POLI C16:0 C18:0 C18:1

PROD

ECS

GOR

PROT

LACT

CAS

SAT

INSAT

MONO

POLI

C16:0

C18:0

Ci18:1

024 -006 -026 018 -026 -005 -0,03  -0,03 -0,02 -0,09 -0,06 -0,01

(0,009) (0,009) (0,009) (0,010) (0,010) (0,009) (0,008) (0,008)  (0,008)  (0,009)  (0,008)  (0,008)
-0,14 004 020 -035 018 002 0,06 0,05 0,07 0,05 0,02 0,01
(0,118) (0,008) (0,009) (0,009) (0,010) (0,009) (0,007) (0,007)  (0,008)  (0,009)  (0,008) (0,007
0,39 -0,03 015 001 017 095 0,83 0,83 0,71 0,90 0,82 0,81
(0,082) (0,094) (0,009) (0,009) (0,009) (0,001) (0,002) (0,002)  (0,004)  (0,001)  (0,002)  (0,003)
0,42  -0,04 0,52 004 099 015 0,10 0,07 0,22 0,13 0,05 0,03
(0,074) (0,083) (0,049) (0,010) (0,000) (0,009) (0,008) (0,008)  (0,008)  (0,010)  (0,009)  (0,008)
020 -027 012 035 007 002 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00
(0,094) (0,081) (0,065) (0,054) (0,011) (0,010) (0,008) (0,008)  (0,008)  (0,010)  (0,009)  (0,008)
0,44 -001 050 099 033 019 0,11 0,09 0,23 0,17 0,08 0,05
(0,075) (0,086) (0,052) (0,001) (0,056) (0,010) (0,008) (0,008)  (0,008)  (0,010)  (0,009)  (0,008)
035 -010 099 045 012 047 0,70 0,70 0,59 0,96 0,78 0,68
(0,081) (0,090) (0,003) (0,050) (0,062) (0,051) (0,004) (0,004)  (0,006) (0,001)  (0,003)  (0,004)
029 004 077 053 022 053 0,65 1,00 0,87 0,62 0,80 0,97
(0,106) (0,113) (0,034) (0,061) (0,081) (0,065) (0,050) (0,000)  (0,002)  (0,005)  (0,003)  (0,000)
028 002 078 048 022 048 067 099 0,82 0,64 0,79 0,98
(0,108) (0,115) (0,033) (0,066) (0,084) (0,069) (0,049) (0,002) (0,002)  (0,005)  (0,003)  (0,000)
033 013 050 068 023 067 036 078 0,69 0,43 0,70 0,77
(0,102) (0,106) (0,057) (0,046) (0,075) (0,050) (0,065) (0,036)  (0,049) (0,007)  (0,004)  (0,003)
034 -013 098 038 013 041 099 065 0,68 0,33 0,65 0,62
(0,080) (0,089) (0,005) (0,052) (0,061) (0,052) (0,002) (0,052) (0,050)  (0,069) (0,004)  (0,005)
027 -011 08 031 011 031 084 064 0,67 0,29 0,82 0,78
(0,098) (0,102) (0,021) (0,063) (0,074) (0,066) (0,024) (0,054) (0,052)  (0,079)  (0,030) (0,003)
027 -002 080 040 012 041 070 093 0,95 0,59 0,70 0,76

(0,108) (0,114) (0,033) (0,069) (0,085) (0,072) (0,048) (0,013) (0,010)  (0,062)  (0,049)  (0,043)
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As estimativas de correlagdes fenotipicas e genéticas entre IPP e as demais
caracteristicas obtidas por meio das abordagens genémica e tradicional sdo apresentadas na
Tabela 10. Estes resultados foram considerados com precaucdo, visto que nestas analises
houve um confundimento entre os efeitos residual e permanente de ambiente devido a prépria
estrutura dos dados, na qual os fenétipos das caracteristicas de producdo e composi¢do do
leite sdo oriundos de amostras mensais de vacas multiparas enquanto IPP é representada por
apenas uma medida por vaca tomada ao primeiro parto. Uma consequéncia desse
confundimento foi a impossibilidade de estimacao dos erros-padréo associados as correlacdes
fenotipicas. Correlagdes fenotipicas e genéticas proximas a zero foram obtidas para producgéo
de leite, teor de gordura e teor de &cidos graxos do leite, enquanto correlacbes medianas e
positivas foram estimadas entre IPP e ECS e negativas entre IPP e PROT, LACT e CASEIN.

A idade ao primeiro parto € um importante componente do custo de criacdo de
novilhas para reposi¢cdo. Com 0 uso de vacas mais jovens na reproducdo reduz-se 0s custos
totais de criacdo de novilhas e exige-se a manutencdo de um menor nimero de animais para
reposicdo, podendo-se ainda comercializar o excedente em uma idade lucrativa (TOZER;
HEINRICHS, 2001). Em estudo de Tozer e Heinrichs (2001), estimou-se que a reducdo da
idade ao primeiro parto de 25 para 21 meses diminuiu os custos de criacdo entre 4 e 18%
enquanto o aumento de IPP de 25 para 29 meses aumentou esses custos de 4 a 14%. Contudo,
o efeito da idade ao primeiro parto sobre a producdo de leite ndo é exatamente linear. Ettema
e Santos (2004) determinaram que vacas com IPP inferior a 700 dias (aproximadamente 23
meses) produziram menor volume de leite ap6s os 50 dias em lactacdo comparativamente a
vacas mais velhas, com uma perda de 310 kg de leite na lactacdo. Nilforooshan e Edriss
(2004) detectaram um aumento na producdo de leite com o aumento de IPP de 21 para 24
meses, ocorrendo um decréscimo na producdo apos essa idade. Por sua vez, Pirlo, Miglior e
Speroni (2000) observaram aumento na producao de leite na primeira lactacido consequente do
aumento da IPP de 20 até 36 meses. Em Berry e Cromie (2009), o aumento na producéo de
leite na lactagdo com o atraso de um més na IPP variou de 0,87 a 0,98%, considerando-se
60.802 vacas holandesas com IPP entre 660 dias e 1.154 dias (aproximadamente de 22 a 38
meses). Hossein-Zadeh (2011) verificaram o0 aumento da producdo de leite
concomitantemente ao aumento da IPP dos 20 aos 25 meses de idade, havendo queda na
producdo apos esse ponto.

A menor producdo de leite devida a redugdo da IPP pode estar associada a taxas de
crescimento aceleradas durante o periodo pré-plbere com a consequente redugdo no

desenvolvimento do parénquima da glandula maméria (LAMMERS; HEINRICHS;
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KENSINGER, 1999; SEJRSEN et al., 1982); a baixas taxas de crescimento pos-pUbere
(MACDONALD et al., 2005), ao menor tamanho e peso corporal da vaca ao primeiro parto
(ETTEMA; SANTOS, 2004; MACDONALD et al., 2005) bem como a um manejo nutricional
diferencial de novilhas no pos-parto (BERRY; CROMIE, 2009). A reducdo na IPP pode
também ocasionar um incremento no ndmero de natimortos, no periodo de servigo (BERRY;
CROMIE, 2009; ETTEMA; SANTQOS, 2004), e vida produtiva (BERRY; CROMIE, 2009;
NILFOROOSHAN; EDRISS, 2004). Por sua vez, o atraso na primeira reproducdo pode
reduzir a producédo de leite devido a fatores relacionados a idade (HOSSEIN-ZADEH, 2011).
Segundo Hoffman (1997) producdo de leite adequada e minimizagdo da distocia de parto
seriam obtidos adotando-se o periodo entre 22 e 24 meses de idade para o primeiro parto.

As correlacdes genéticas entre IPP e producdo de leite na lactacdo tém sido geralmente
negativas, indicando um relacionamento antagonico, porém desejavel, entre IPP e producao
de leite. Valores de correlagdes genéticas entre -0,44 e -0,12 foram reportados por Seykora e
McDaniel (1983), Ruiz-Sanchez et al. (2007) e Hossein-Zadeh (2011) enquanto correlagdes
fenotipicas de 0,01, -0,11 e -0,11, respectivamente, foram apresentadas nestes mesmos
estudos. Contudo, diferentemente do observado neste trabalho, as correlacGes genéticas entre
IPP e teor dos componentes do leite tém sido positivas. Isto se deve possivelmente a
correlacdo genética negativa entre IPP e producdo de leite na lactacdo, ndo captada neste
estudo pelo uso de dados oriundos do controle leiteiro. Utilizando 4.819 dados de vacas
primiparas da raca Holandesa, Seykora e McDaniel (1983) estimaram correlacdo genética de -
0,34 entre IPP e producdo de gordura e de 0,14 entre IPP e teor de gordura no leite.
Similarmente, Hossein-Zadeh (2011) determinaram correlagdes genéticas de -0,31 e -0,33
entre IPP e producdo de gordura e proteina, respectivamente, e de 0,13 entre IPP e teor de
gordura e proteina, em uma populacdo formada por 207.106 vacas com idade ao primeiro
parto de 20 a 40 meses.

Os coeficientes de herdabilidade para idade ao primeiro parto tém variado
consideravelmente entre os estudos, com valores estimados entre 0,04 e 0,47 (CERON-
MUNOZ et al., 2004; HOSSEIN-ZADEH, 2011; MOORE et al., 1991; RUIZ-SANCHEZ et
al., 2007; SEYKORA; McDANIEL, 1983). Tal inconsisténcia é provavelmente resultante de
um confundimento entre o valor genético do animal e a decisdo sobre o0 momento da
inseminacao da novilha, o qual pode ser determinado com base na idade, no crescimento ou
na estacdo de monta (PIRLO; MIGLIOR; SPERONI, 2000). No entanto, as estimativas altas
obtidas neste estudo (Tabela 6 e 7) e em Ruiz-Sanchez et al. (2007, h* = 0,47) e Hossein-

Zadeh (2011, h® = 0,34), sdo demonstrativas da possibilidade de uso dessa caracteristica como
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critério de selecdo para a melhoria da eficiéncia reprodutiva dos rebanhos. No entanto, ainda
s80 necessarios estudos que objetivem compreender o controle genético sobre o desempenho
reprodutivo bem como o relacionamento genético de IPP com o peso corporal, resisténcia a
doencas e desempenho produtivo, de forma a se definir o momento adequado a primeira
reproducdo e o impacto da selecdo para IPP sobre demais caracteristicas de interesse

econbmico.

Tabela 10 - Correlagdes fenotipicas (acima da diagonal) e genéticas (abaixo da diagonal) e
seus respectivos erros-padrdo (entre parénteses) estimados sob abordagem
tradicional e gendmica entre idade ao primeiro parto e demais as caracteristicas
de producdo de leite (PROD), escore de células somaticas (ECS), teor de
gordura (GOR), proteina (PROT), lactose (LACT), caseina (CASEIN), acidos
graxos saturados (SAT), insaturados (INSAT), monoinsaturados (MONO), poli-
insaturados (POL), &cido palmitico (C16:0), estearico (C18:0) e oleico (C18:1).

Caracteristica Abordagem tradicional Abordagem gendmica

Fenotipica Genética Fenotipica Genética

PROD 0,03 (NE*) -0,04 (0,121) 0,03 (NE) -0,03 (0,119)
ECS 0,03 (NE) 0,24 (0,116) 0,03 (NE) 0,27 (0,112)
GOR 0,01 (NE) 0,04 (0,039) 0,02 (NE) 0,05 (0,040)
PROT -0,05 (NE) -0,19 (0,078) -0,04 (NE) -0,15 (0,078)
LACT -0,07 (NE) -0,25 (0,084) -0,07 (NE) -0,21 (0,082)
CASEIN -0,04 (NE) -0,15 (0,081) -0,04 (NE) -0,11 (0,081)
SAT 0,00 (NE) 0,00 (0,041) 0,00 (NE) -0,05 (0,085)
INSAT 0,01(NE) -0,06 (0,109) 0,01 (NE) -0,03 (0,110)
MONO 0,01 (NE) -0,06 (0,114) 0,01 (NE) -0,03 (0,110)
POLI 0,00 (NE) -0,08 (0,101) 0,00 (NE) -0,05 (0,101)
C16:0 -0,01 (NE) -0,06 (0,085) -0,01 (NE) -0,05 (0,086)
C18:0 0,01 (NE) 0,02 (0,097) 0,02 (NE) 0,04 (0,098)
C18:1 0,02 (NE) -0,04 (0,113) 0,02 (NE) -0,02 (0,111)

*NE = erro-padrdo ndo estimado.

As diferengas entre os estudos foram atribuidas a possiveis efeitos de numero de
lactacOes, dias em lactacdo e metodologia empregada. Contudo, estas diferencas também
podem ser devidas ao ambiente de produgdo. Costa et al. (2000), utilizando dados de
producdo de leite e gordura de filhas de 705 touros dos Estados Unidos e 701 touros oriundos
do Brasil, estimaram coeficientes de herdabilidade menores para a populagdo brasileira, com
valores de 0,25 e 0,22 para producdo de leite e gordura, respectivamente, em comparacdo aos
0,34 e 0,35 obtidos para as mesmas caracteristicas na populacdo norte-americana. Isto
provavelmente ocorre porque as condi¢cdes ambientais limitaram a expressdo do potencial
genético dos animais, restringindo a variancia genetica e consequentemente, reduzindo a

herdabilidade. Algumas implicacGes sdo derivadas desta situacdo. Primeiro, torna-se mais
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dificil a diferenciacdo entre os valores genéticos, o0 que demandard maior intensidade de
selecdo (COSTA et al., 2000) e predi¢cGes mais acuradas para atingir o progresso genético via
selecdo. Portanto, apesar da inclusdo de informacdes gendmicas ndo ter alterado as
estimativas de parametros genéticos, os dados genotipicos podem ser Uteis nesta situacdo para
aumentar o montante de dados disponiveis por individuo, melhorando a predi¢do do mérito
genético. Segundo, a relativa superioridade de touros selecionados em outros paises pode ser
menos evidente em relacdo aos valores genéticos preditos sob condicdes tropicais e
subtropicais com uma consequente menor resposta a selecdo (COSTA et al., 2000). Estes
resultados confirmam a necessidade de estimar os genéticos parametros localmente e,
adicionalmente, a importancia da avaliagcdo dos animais sob as condi¢Ges onde as decisdes de

selecdo sdo realizadas.
3.3.2 Valores genéticos preditos e acuracia

Acuréacias medianas e altas foram estimadas para os valores genéticos obtidos nas
caracteristicas em estudo, variando entre 0,46 e 0,67; e entre 0,58 e 0,84 considerando-se
apenas as vacas fenotipadas (Tabela 11). Conforme esperado, acuracias maiores que 0,60
foram obtidas em caracteristicas de alta herdabilidade, como GOR, PROT, LACT, CASEIN,
SAT e C16:0. A inclusdo da informacdo genotipica ocasionou aumento de 0,01 a 0,04 (entre
1,5 e 6,8%) na acuracia dos valores genéticos, sendo ainda verificada uma reducdo de 0,01
(1,9%) para IPP. Considerando-se apenas as vacas mensuradas para dada caracteristica, ndo
houve alteracdo na média para PROD, INSAT e C18:1, sendo determinados acréscimos entre
0,01 e 0,10 para ECS, PROT, CASEIN, LACT, MONO e POLI, correspondendo a ganhos
entre 1,5 e 12,7% em acurécia; e reducdo de 0,01 na acuracia média estimada para IPP, GOR,
SAT, C16:0 e C18:0 — uma reducdo média de aproximadamente 1,6%.
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Tabela 11 - Média (desvio-padrdo) de acuracia dos valores genéticos preditos via avaliacdo
genética tradicional (baseada na matriz de relacionamentos) e gendmica
(baseada na matriz de relacionamentos combinada) para as caracteristicas em
estudo, considerando-se apenas 0 grupo de vacas mensuradas e todos os animais
incluidos na avaliacdo genética.

Vacas com fen6tipo Todos 0s animais

Caracteristica*

Tradicional Gendmica Tradicional Genbdmica

IPP 0,68 (0,039) 0,67 (0,041) 0,53 (0,197) 0,52 (0,197)
PROD 0,59 (0,065) 0,59 (0,065) 0,47 (0,183) 0,50 (0,160)
ECS 0,58 (0,066) 0,60 (0,065) 0,46 (0,183) 0,49 (0,170)
GOR 0,76 (0,062) 0,75 (0,066) 0,60 (0,213) 0,62 (0,193)
PROT 0,80 (0,056) 0,83 (0,065) 0,66 (0,224) 0,67 (0,220)
LACT 0,69 (0,075) 0,79 (0,047) 0,62 (0,215) 0,64 (0,206)
CASEIN 0,83 (0,052) 0,84 (0,048) 0,63 (0,251) 0,64 (0,237)
SAT 0,79 (0,057) 0,77 (0,062) 0,62 (0,218) 0,64 (0,192)
INSAT 0,63 (0,087) 0,63 (0,088) 0,50 (0,194) 0,52 (0,175)
MONO 0,61 (0,088) 0,62 (0,089) 0,49 (0,192) 0,51 (0,179)
POLI 0,66 (0,080) 0,67 (0,081) 0,53 (0,201) 0,56 (0,175)
C16:0 0,79 (0,061) 0,78 (0,061) 0,63 (0,219) 0,64 (0,204)
C18:0 0,69 (0,075) 0,68 (0,075) 0,55 (0,203) 0,59 (0,167)
Ci18:1 0,61 (0,087) 0,61 (0,088) 0,48 (0,190) 0,51 (0,172)

*|PP = idade ao primeiro parto, PROD = producéo de leite, ECS = escore de células somaticas, GOR = teor de
gordura, PROT = teor de proteina, LACT = teor de lactose, CASEIN = teor de caseina, SAT = teor de &cidos
graxos saturados, INSAT = teor de 4cidos graxos insaturados, MONO = teor de 4cidos graxos monoinsaturados,
POLLI = teor de acidos graxos poli-insaturados, C16:0 = teor de acido palmitico, C18:0 = teor de acido estedrico,
C18:1 teor de &cido oleico.

A diferencas em acuracia verificado com o uso da matriz H deveu-se primeiramente a
reducdo do erro de predicdo com consequente aumento na acuracia. Além disso, a pequena,
porém existente, diferenca nas estimativas de variancia aditiva entre as abordagens pode
também ter ocasionado algum efeito, até negativo, sobre a acuracia dos valores genéticos,
visto que estas estimativas sdo incluidas no calculo da acurécia.

Uma hipotese adicional para a diferenca de acurécia entre as abordagens foi o maior
numero de animais inclusos na avaliacdo geneética por meio da matriz H — 7.354 animais
(7.044 para IPP) em contraponto aos 7.253 animais (6.835 para IPP) considerados na matriz
A. Dado que 89 vacas genotipadas tiveram suas mensuracdes excluidas para todas as
caracteristicas durante a edicdo de dados, com o0 uso da matriz genébmica combinada foi
possivel a predicdo do valor genéetico das mesmas e de seus parentes nessas caracteristicas a
acuracias entre 0,02 e 0,68 (Figura 8). Dentre os 101 animais somente avaliados na
abordagem gendmica, 16 apareceram entre os 10% melhores animais em uma ou mais

caracteristicas.
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Figura 8 - Acuréacia dos valores genéticos preditos para escore de células somaticas (a) e teor

de lactose (b) para os animais avaliados somente sob a abordagem genomica
combinada.

No geral, 0 ganho em acurécia com a inclusdo dos gendtipos das vacas na avaliagdo

genética foi baixo, confirmando os resultados obtidos anteriormente a partir da metodologia
ssGBLUP. Em Lourenco et al. (2014) a incluséo da informacéo de 30.359 SNP de 343 vacas

de elite da raca Holandesa em uma populacdo de referéncia formada por 1.305 touros

ocasionou acréscimos de 0,01 na acuracia dos valores genéticos para producdo de leite,
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proteina e gordura, e 0,02 na acuracia para porcentagem de gordura e proteina, considerando-
se uma populacdo de validagdo formada por 135 touros. Similarmente, Koivula et al. (2014)
observaram ganhos em acurécia de 0,005 a 0,014 e de 0,008 a 0,026 na acurécia dos valores
genéticos para producdo de leite, gordura e proteina com a adicdo dos gendtipos de 3.111 e
5.593 vacas leiteiras Nordicas, respectivamente, & uma populacdo de referéncia de 4.188
touros. De acordo com Misztal, Aggrey e Muir (2013), o ganho em acurécia na predicdo dos
valores genéticos devido a adicdo da informacdo dos genotipos pode ser pequeno dada a
geralmente baixa diferenca média entre o relacionamento gendmico e o relacionamento
baseado no pedigree. Esse ganho é ainda menor quando séo utilizados animais com baixa
acurécia individual, como animais que possuem apenas 0S Seus proprios registros de
producao.

Inicialmente, Wiggans et al. (2011) e Dassonville et al. (2012) determinaram que 0 uso
dos gendtipos das vacas poderia resultar em um decréscimo na acuracia da avaliagdo genética,
provavelmente devido a selecéo de vacas de alto mérito genético submetidas a um tratamento
preferencial consciente ou inconsciente. No entanto, ndo tem sido verificado aumento no viés
de predicdo com a adicdo de vacas a populacdo de referéncia quando empregada a
metodologia ssGBLUP (LOURENCO et al., 2014; TSURUTA; MISZTAL; LAWLOR,
2013). Em Tsuruta, Misztal e Lawlor (2013), por exemplo, a inclusdo dos genotipos de vacas
aumentou em 1,9 a 2,7% a acuracia de predicdo do mérito genético de touros da raca
Holandesa simultaneamente a reducdo, embora ndo expressiva, do viés de predicdo.

As correlacdes entre os rankings formados a partir dos valores genéticos preditos nas
abordagens genémica e tradicional foram maiores que 0,90 (Tabela 12). Quando apenas 0s
animais com fenotipos foram considerados, as correlacGes foram, no geral, proximas ou iguais
a um. Assumindo-se que somente valores de correlagdes de ordem inferiores a 0,70 refletem
alteracdes importantes na classificagédo dos animais (CREWS; FRANKE, 1998); constata-se
que o uso da matriz H em relacdo a matriz A na avaliagdo genética ndo ocasionou a
reclassificacdo dos animais. Consequentemente, decisdes similares acerca da selecdo genética
seriam tomadas com base nos resultados produzidos por meio de ambas as abordagens,

especialmente se os candidatos a selecdo possuem informacdes proprias de fenotipo.
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Tabela 12 - Correlacdo entre as classificagdes dos animais de acordo com os valores genéticos
preditos para as caracteristicas em estudo por meio de avaliacdo genética
tradicional (baseada na matriz de relacionamentos) e gendmica (baseada na matriz
de relacionamentos combinada), considerando-se os melhores 5%, 10%, 25%,
40% animais, todos os animais avaliados bem como apenas as vacas com

fendtipo.
Correlagdes de ranking
e Vacas
Caracteristica 5%  10%  25%  40%  10dosos oo
animais .
fendtipo
IPP 0,99 0,98 0,98 0,97 0,96 0,99
PROD 0,87 0,89 0,91 0,93 0,96 0,99
ECS 0,90 0,92 0,93 0,94 0,97 0.99
GOR 0,95 0,97 0,96 0,96 0,97 0,99
PROT 0,98 0,99 0,99 0,98 0,98 1,00
LACT 0,92 0,95 0,97 0,97 0,97 1,00
CASEIN 0,99 0,98 0,98 0,97 0,97 1,00
SAT 0,96 0,97 0,97 0,96 0,97 1,00
INSAT 0,89 0,91 0,93 0,94 0,96 0,99
MONO 0,90 0,92 0,93 0,94 0,96 0,99
POLI 0,90 0,90 0,94 0,95 0,96 0,99
C16:0 0,97 0,97 0,98 0,97 0,97 1,00
C18:0 0,93 0,95 0,95 0,95 0,96 0,99
Ci18:1 0,91 0,91 0,93 0,94 0,96 0,99

*IPP = idade ao primeiro parto, PROD = producéo de leite, ECS = escore de células somaticas, GOR = teor de
gordura, PROT = teor de proteina, LACT = teor de lactose, CASEIN = teor de caseina, SAT = teor de acidos
graxos saturados, INSAT = teor de acidos graxos insaturados, MONO = teor de &cidos graxos monoinsaturados,
POLI = teor de acidos graxos poli-insaturados, C16:0 = teor de &cido palmitico, C18:0 = teor de 4cido estearico,
C18:1 teor de &cido oleico.

Independente da magnitude do efeito sobre a avaliacdo genética, a genotipagem de
vacas tem sido desejavel frente a possibilidade de aumento do tamanho da populacdo de
referéncia na selecdo genémica, principalmente quando o nimero de touros de alta acuracia é
baixo (KOIVULA et al., 2014) — situacéo recorrente nos rebanhos brasileiros. Esses dados sdo
ainda uma importante fracdo associada as decisdes de selecdo (TSURUTA; MISZTAL;
LAWLOR, 2013), podendo contribuir para o progresso genético por meio das matrizes
(SILVA et al., 2014). Torna-se também possivel controlar um vies devido a selecdo (PATRY;
DUCROCQ, 2011) bem como corrigir erros de pedigree.

Adicionalmente, como confirmado neste estudo, o uso dos genotipos de vacas pode
reduzir o erro de predicdo bem como permitir a predicdo acurada do mérito genético de
animais sem fenotipos disponiveis, maximizando o ganho genético por meio da reducdo do

intervalo de geracoes.
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3.3.3 Ganho genético e tendéncia genética

Os ganhos genéticos estimados por meio das abordagens tradicional e gendmica
combinada foram similares excetuando-se GOR e POLI, para as quais ndo foi observado
ganho genético por meio da anélise com a matriz H. Ganhos genéticos e tendéncias genéticas
favoraveis foram verificados para IPP, ECS, PROT, LACT e CASEIN, com aumento de 0,1%
a 3% ao ano na média da caracteristica (Tabela 13; Figuras 9, 11, 14 e 15). Para producao de
leite, teor de gordura e teor de &cidos graxos, 0s ganhos genéticos foram negativos ou nulos
(Tabela 13; Figuras 10, 12, 13, 16, 17 e 18). Para PROD, no entanto, deve-se considerar que a
selecdo é geralmente realizada sobre a producdo total na lactacdo e ndo sobre a producgéo de
leite no dia do controle. A excecdo de ECS, apenas em caracteristicas de herdabilidade alta
(Tabelas 6 e 7) o ganho genético foi significativo. Contudo, provavelmente ha uma forte
selecdo sobre ECS, visto que vacas com casos recorrentes de mastite sdo descartadas do
rebanho.

Ganhos genéticos de magnitude proxima aos preditos neste estudo tém sido reportados
em rebanhos brasileiros de vacas da raca Holandesa. Durdes et al. (2001), utilizando 18.482
registros de vacas primiparas nascidas entre 1986 e 1996 no estado de Minas Gerais, estimou
ganhos anuais de 18,4 e 0,6 kg para producao de leite e gordura na lactagao, respectivamente,
0s quais corresponderam a aproximadamente 0,3% da média anual dessas caracteristicas. Em
Boligon et al. (2005) foram estimados ganhos de 9,51 kg, 0,11 kg e um decréscimo de 0,07%
ao ano para as caracteristicas de producdo de leite, producdo de gordura e porcentagem de
gordura, respectivamente, em uma populacdo formada por 5.007 vacas Holandesas de
primeira lactagdo pertencentes a 33 rebanhos do estado do Rio Grande do Sul. Tais mudangas
representaram 0,14% da média da producdo de leite, 0,05% da média de produgdo de gordura
e 2% da média da porcentagem de gordura. Esses valores sdo, no entanto, inferiores aos
obtidos na avaliacdo genética realizada em rebanhos norte-americanos, como descrito em
VanRaden (2004). Neste estudo, foram reportados ganhos genéticos anuais de 3,3 kg para
producdo de proteina, 3,2 kg para producdo de gordura e 109,2 kg para producgdo de leite
durante a década de 1990.

O baixo progresso genético nestas caracteristicas pode ser devido a falhas na escolha
de reprodutores; a utilizacdo de sémen de touros ndo provados, de baixa confiabilidade, ou
provados em ambientes de producéo diferentes dos adotados no pais bem como a falhas na
definicdo dos objetivos e critérios de selecdo (DURAES et al., 2001). Os ganhos genéticos

baixos sdo também consequentes do fluxo desorganizado do melhoramento genético,
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realizado individualmente e por uma pequena parcela de produtores (ARAUJO et al., 2003).
Esses resultados evidenciam a necessidade de estudos que considerem as condi¢es de
producdo nacionais na avaliacdo genética dos animais e no planejamento das agdes referentes
a selecdo de reprodutores e cruzamentos. A caréncia de estudos recentes dessa natureza
impede, contudo, a melhor comparacdo desses resultados bem como o acompanhamento do

progresso genético dos rebanhos brasileiros.

Tabela 13 - Ganho genético anual (probabilidade do teste t) predito avaliacdo genética
tradicional (baseada na matriz de relacionamentos) e gendmica (baseada na
matriz de relacionamento combinada) para as caracteristicas de idade ao
primeiro parto (IPP), producdo de leite (PROD), escore de células sométicas
(ECS), teor de gordura (GOR), proteina (PROT), lactose (LACT), caseina
(CASEIN), 4cidos graxos saturados (SAT), insaturados (INSAT),
monoinsaturados (MONO), poli-insaturados (POLI), acido palmitico (C16:0),
estedrico (C18:0) e oleico (C18:1).

Avaliacdo genética

Caracteristica

Tradicional Genbmica

IPP -9,14851 (<0,0001) -8,93620 (<0,0001)
PROD 0,01290 (0,3019) 0,00181 (0,8840)
ECS -0,06504 (<0,0001) -0,06045 (<0,0001)
GOR -0,00361 (0,0326) -0,00307 (0,0621)
PROT 0,01543 (<0,0001) 0,01607 (<0,0001)
LACT 0,00685 (<0,0001) 0,00710 (<0,0001)
CASEIN 0,01289 (<0,0001) 0,01347 (<0,0001)
SAT -0,00159 (0,2398) -0,00142 (0,2756)
INSAT -0,00106 (0,0011) -0,00085 (0,0096)
MONO -0,00078 (0,0032) -0,00060 (0,0260)
POLI -0,00016 (0,0169) -0,00013 (0,0574)
C16:0 -0,00010 (0,8647) -0,00011 (0,8435)
C18:0 -0,00137 (<0,0001) -0,00129 (<0,0001)
Ci18:1 -0,00068 (0,0027) -0,00056 (0,0122)
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Figura 17 - Valor genético médio (g por 100g de leite) por ano e tendéncia linear preditos por
abordagem tradicional (a) e gendmica (b) para teor de acido palmitico.
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Figura 18 - Valor genético médio (g por 100g de leite) por ano e tendéncia linear preditos por
abordagem tradicional (a) e gendmica (b) para teor de acido estearico (em preto)
e oleico (em cinza) no leite.

3.4

Conclusoes

Foi verificada variacdo genética para as caracteristicas de producdo e qualidade do

leite, indicando a possibilidade de ganho genético em tais caracteristicas por meio da selecdo

de reprodutores. Maior influéncia genética, representada por coeficientes de herdabilidade

altos, foi verificada para as caracteristicas de idade ao primeiro parto, teor de proteina, teor de

caseina e teor de lactose no leite. O relacionamento antagonico entre producdo de leite e as

caracteristicas de composi¢do do leite bem como a variedade de aspectos relacionados ao
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perfil de &cidos graxos do leite confirmou a necessidade de avaliagdo conjunta de tais
caracteristicas, englobando tanto a importancia econdmicas destas ao sistema como também
as correlacdes fenotipicas e genéticas entre elas.

No geral, as estimativas dos componentes de covariancia obtidas neste estudo foram
menores comparativamente aos resultados apresentados em trabalhos similares,
provavelmente devido a diferencas quanto a ordem da lactacdo e dias em lactacdo, a
metodologia utilizada bem como a fatores associados a0 manejo e ao ambiente; neste dltimo
caso, sugerindo que condicBes tropicais e subtropicais podem restringir a expressdao do
potencial genético pelos individuos com uma consequente reducdo da variabilidade genética.
No entanto, no geral, os coeficientes de herdabilidade para os componentes do leite foram
moderados e altos, havendo, portanto, a possibilidade de melhoria da qualidade do leite por
meio da selecdo de reprodutores.

A incorporacdo das informagbes gendmicas ndo alterou as estimativas dos parametros
genéticos e de seus respectivos erros-padrdo comparativamente a abordagem tradicional.
Houve, no entanto, um pequeno aumento na acuracia dos valores genéticos principalmente
devido a reducdo do erro de predicdo e a inclusdo na avaliacdo genética de animais somente
genotipados cuja acurécia dos valores genéticos foi moderada. Provavelmente, diferengas
maiores entre as abordagens seriam observadas com 0 uso de um maior nimero de animais
genotipados, especialmente touros. Entretanto, apesar do baixo efeito ocasionado pela
abordagem gendmica neste estudo, a genotipagem de vacas tem-se apresentado uma estratégia
interessante para o aumento da populacdo de referéncia, progresso genético por meio das
matrizes, controle do viés de selecdo e de possiveis erros de pedigree. Além disso, deve-se
considerar que o principal impacto do uso da genémica esta na avaliacdo genética de animais
jovens, de forma a reduzir-se o intervalo de geracGes com apenas uma pequena reducdo na

acuracia, ocasionando um grande aumento na taxa de progresso genético.
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4 INCLUSAO DE INFORMACOES GENOMICAS NO DESENVOLVIMENTO DE

INDICES ECONOMICOS PARA A SELECAO DE BOVINOS LEITEIROS DA
RACA HOLANDESA

Resumo

O indice de selecdo é uma importante ferramenta no melhoramento animal, dado que
permite a selecdo para varias caracteristicas simultaneamente, combinando a informacéo
genética aos pesos econdmicos. Ele é comumente empregado para caracteristicas facilmente
mensurdveis e com altos coeficientes de herdabilidade; contudo, com a recente
disponibilidade da informacéo genémica torna-se também possivel aumentar a acurécia e a
resposta a selecdo associada a este método, principalmente devido a inclusdo de um maior
nimero de caracteristicas e do aumento da acurécia das estimativas de componentes de
variancia e predicdes de valores genéticos (VG). Dessa forma, o objetivo nesta pesquisa foi
incorporar a informagdo gendémica no desenvolvimento de indices econdmicos para sele¢éo de
bovinos leiteiros. Para tanto, fenoétipos de producdo de leite (PROD, n = 24.397), vida
produtiva (VP, n = 26.883), escore de células somaticas (ECS, n = 27.596), teor de gordura
(GOR, n = 26.612), proteina (PROT, n = 26.751) e &cidos graxos insaturados no leite
(INSAT, n = 23.532) de 4.293 vacas holandesas bem como a informag&o gendmica de 57.368
polimorfismos de nucleotideo Unico de 755 destes animais foram utilizados. Os indices
econdmicos foram obtidos para trés cenarios de pagamento (por producao de leite, PAG1, por
composicdo do leite, PAG2, e por perfil de acidos graxos, PAG3) e os valores econémicos
foram obtidos em um modelo bioeconémico pela derivada parcial da fungédo de lucro para
cada caracteristica avaliada na média das demais. A predicdo dos VG foi baseada em duas
abordagens: tradicional, na qual a matriz de relacionamentos é construida a partir do pedigree;
e genébmica, em que a matriz de relacionamentos é substituida por uma matriz modificada que
combina a informacdo dos genétipos e do pedigree. Em ambos os casos, 0 modelo de predicdo
incluird o efeito fixo de grupo de contemporaneas e ordem de lactacdo, a covariavel de dias
em lactacdo, e os efeitos genéticos aditivos, de ambiente permanente e residuais como
aleatdrios. Os indices econdémicos desenvolvidos em diferentes cenarios de pagamento foram
comparados pela resposta a selecdo enquanto a classificacdo dos animais foi comparada
utilizando-se a correlacdo de Spearman. O uso da informacdo gendmica influenciou as
estimativas dos componentes de variancia e, consequentemente, os valores genéticos preditos
e a resposta a selecdo. No entanto, as correlacdes de ranking entre as abordagens gendmica e
tradicional foram altas nos trés cenarios estudados, com valores entre 0,91 e 0,99. Os valores
econdmicos para PROD, ECS, VP, GOR e PROT foram iguais a R$ 177,11, - R$ 39,79, R$
10,08, - R$ 868,42, - R$ -2.476,43 em PAG1; e R$ 241,02, - R$ 626,81, R$12,08, R$ 108,43,
R$ 264,89 em PAG2; respectivamente, por unidade de mudanca na caracteristica. Em PAG3,
os valores econémicos foram iguais a R$ 244,43 para PROD, - R$ 626,81 para ECS, R$
12,59 for VP, R$ 693,78 para INSAT e R$ 264,89 para PROT. Diferencas foram
principalmente observadas entre PAG1 e os demais cenarios, com correlagdes de ranking
entre 0,67 e 0,88. A importancia relativa de uma caracteristica e o tipo do animal selecionado
foram fortemente dependentes do sistema de producédo considerado. Dessa forma, € essencial
aos programas de melhoramento genético considerarem o0s valores econdmicos das
caracteristicas na avaliacdo genética e decisdes de selecao.

Palavras-chave: Acidos graxos; Escore de células somaticas; indice de selegio; Selecdo multi-
caracteristica; SNP; Valor econémico
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Abstract

The selection index is an important tool in animal breeding, since it allows the
selection for multiple traits simultaneously, combining genetic information with economic
weights. The index is commonly formed by easily measured traits with high coefficients of
heritability. Nevertheless, the recent availability of genomic information can improve the
accuracy and selection response associated to this method, mainly due to the inclusion of a
larger number of traits in the index and the increase of the accuracy of variance components
and breeding values (EBV). Thus, the aim of this research was to incorporate genomic
information in the development of economic indexes for dairy cattle selection. Phenotypes of
milk yield (MY, n = 24,397), somatic cells score (SCS, n = 27,596), herd life (HL, n =
26,883), fat (FP, n = 26,612) and protein percentage (PP, n = 26,751), and total unsaturated
fatty acids (UFA, n = 23,532) in milk collected from 4,393 cows as well as the genotypes of
57,368 single nucleotide polymorphisms from 755 cows were used. The economic indexes
were based on three payment scenarios (by milk volume, PAY1, by milk composition, PAY2,
and by milk fatty acids profile, PAY3) and the economic values for the traits studied were
estimated as the partial derivative of the profit function for each trait evaluated at the average
of the others in a bioeconomic model. The EBV were predicted through two approaches: a
traditional approach with a pedigree-based matrix, and a genomic approach, in which the
relationship matrix was replaced by a modified matrix that combines genomic and pedigree
information. In both cases, the EBV were obtained by a multi-trait animal mixed model that
included the fixed effect of contemporary group and lactation order, the covariate of days in
milk, and the permanent environment, additive genetic and residual random effects. The
economic indexes developed in the different payment scenarios were compared by their
selection response and animal ranking. The use of genomic information influenced the
estimates of variance components and, consequently, the breeding values prediction and
selection response. Nevertheless, ranking correlations between genomic and pedigree-based
approaches were high, with values ranging between 0.91 and 0.99. The economic values for
MY, SCS, HL, FP and PP were R$ 177.11, - R$ 39.79, R$ 10.08, - R$ 868.42, - R$ -2.476.43
in PAY1; R$ 241.02, - R$ 626.81, R$12.08, R$ 108.43, R$ 264.89 in PAY?2; respectively, per
unit of change in the trait. In PAY3, the economic values were R$ 244.43 for MY, - R$
626.81 for SCS, R$ 12.59 for HL, R$ 693.78 for UFA and R$ 264.89 for PP. Differences
were mainly observed between PAY1 and the other scenarios, with ranking correlations
varying between 0.67 and 0.88. The relative importance of a trait and the type of animal
selected was strongly dependent of the production system considered. Therefore, it is essential
for animal breeding programs to consider the economic values of traits in genetic evaluation
and selection decisions.

Keywords: Economic value; Index selection; Milk fatty acids; Multi-trait selection, SNP;
Somatic cells score

4.1 Introducéo

O sucesso de qualquer atividade agropecudria esta associado a eficiéncia econdmica da
mesma, isto é, a otimizacdo da lucratividade por meio da maximizacdo da producéo
conjuntamente a reducdo nos custos. Em bovinocultura leiteira, a receita da atividade é

representada, predominantemente, pelo volume de leite produzido bem como de seus
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componentes, 0s quais serdo empregados na producdo de derivados lacteos. Por sua vez, a
reducdo nas despesas é alcancada minimizando-se os custos referentes a reposicdo de
matrizes, a alimentacdo e a medicacdo. Nisto, conclui-se que a produtividade deste sistema de
producdo esta relacionada a utilizacdo de animais que, além de bom desempenho produtivo,
apresentam boa performance quanto a reproducao, satde e longevidade.

Producdo, reproducdo, saude e longevidade configuram-se, portanto, como objetivos
de selecdo cujo progresso genético é obtido através da selecdo baseada em caracteristicas
relacionadas, tais como producdo de leite, producédo de gordura, producdo de proteina, idade
ao primeiro parto, intervalo de partos, contagem de células somaéticas, entre outras. No
entanto, dado que tanto objetivos quanto critérios de selecdo interagem entre si, 0 ganho
genético em eficiéncia econdmica sera efetivo somente se a avaliacdo genética considera-los
simultaneamente.

Neste contexto, o indice selecdo apresenta-se como uma estratégia adequada a selecao
de reprodutores, dada a sua obtencdo a partir da combinacdo linear de caracteristicas de
interesse ponderadas por seus respectivos valores econdmicos; considerando-se assim a
correlacdo genética e fenotipica entre estas e, adicionalmente, a relevancia de cada objetivo e
critério de selecdo dentro do sistema de producdo. Apresentado em Hazel (1943), o indice de
sele¢do tem sido aplicado no melhoramento genético de diversas espécies, como demonstrado
em Dube, Mulugeta e Dzama (2013), Houksa et al. (2010) e Quinton et al. (2006) para
populacdes de suinos; Conington et al. (2006), Lewis et al. (1996), Marquez et al. (2012), e
Simm e Dingwall (1989) para populacbes de ovinos; Amer, Crump e Simm (1998), Barwick
e Henzell (2005) e Ponzoni e Newman (1989) para populacGes de bovinos de corte.
Especificamente para bovinos de leite, Rogers (1993) estimou acréscimos de 1 a 4% na
eficiéncia de resposta quando a sele¢do foi baseada em um indice formado por produgéo de
leite, escore de células somaticas, profundidade de Ubere, posicionamento dos tetos e angulo
de casco comparativamente a selecdo baseada somente na producdo de leite. Similarmente,
Boettcher et al. (1998) observaram um aumento de 15% em acuracia por meio do uso de um
indice de selecdo composto por velocidade de ordenha, conformacdo do Ubere e escore de
células sométicas em relacdo a escore de células soméaticas como critério Unico de selecdo. De
acordo com Shook (2006), o uso de indices de selecdo contribuiu para ganhos genéticos
acumulados de 1,7 desvios-padrdo em caracteristicas produtivas e 1,2 desvios-padrdo em vida
produtiva desde 1980.

Com o recente desenvolvimento da genotipagem em larga escala, esses ganhos podem

ser ampliados, visto que a inclusdo dos dados genotipicos na avaliagdo genética ocasiona o
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aumento da acuracia por meio da qualidade das informacGes referentes aos relacionamentos
genéticos. Hayes et al. (2009), empregando plataforma de genotipagem de 50k em vacas
holandesas da Australia, reportaram acuracias de 0,38, 0,35, 0,28, 0,20 e 0,16 para os valores
geneticos preditos para o indice de selecdo australiano, ranking de lucratividade australiano,
producdo de proteina, teor de proteina e fertilidade, respectivamente, sob abordagem
tradicional, e acurécias de 0,44, 0,53, 0,45, 0,29 e 0,18 para estas mesmas caracteristicas
empregando abordagem gendmica. Da mesma forma, 0 uso de uma matriz gendmica na
avaliacdo de vacas holandesas da Nova Zelandia em Harris e Johnson (2010) foi associado a
aumentos de acuracia entre 1 a 4% nos valores genéticos para o indice econémico em touros
provados, enquanto para touros ndo provados a acuracia média aumentou de 35% para 54%
confrontando-se a analise tradicional a genémica. Contudo, apesar desses resultados, 0s
trabalhos envolvendo a incorporacdo de informacdes gendmicas no desenvolvimento de
indices de selecdo ainda sdo escassos, restringindo-se ao uso destes na combinacao linear e
ponderacdo das diversas fontes de informacdo genética na obtencdo de valores genémicos
para determinadas caracteristicas.

Assim sendo, o objetivo neste estudo foi desenvolver indices econdmicos de selecédo
para bovinos leiteiros a partir de informacgdes fenotipicas e genotipicas associadas a
caracteristicas produtivas e funcionais, de forma que o progresso genético da populacéo seja

acompanhado de eficiéncia econémica e produtiva.

4.2 Material e Métodos
4.2.1 Sistema de producéao

De acordo com o ultimo censo agropecuario, realizado em 2006 pelo Instituto
Brasileiro de Geografia e Estatistica (IBGE), a producéo de leite brasileira esta dispersa em
estabelecimentos  agropecuarios  heterogéneos.  Aproximadamente  45%  destes
estabelecimentos produziam menos de dez litros de leite por dia, majoritariamente para
consumo proprio, contribuindo com 5% do total produzido neste ano. Por sua vez, apenas 3%
das propriedades produziam volume superior a 200 litros diarios, sendo estas responsaveis por
35% da producdo nacional a uma produtividade média anual por vaca de 2,344 litros — cerca
do dobro da média do pais (IBGE, 2006; ZOCCAL, 2012). A adocao de tecnologias ainda €
baixa. A proporcdo de estabelecimentos com tanque de resfriamento € de 10,8% enquanto o

uso de ordenha mecanica, inseminacao artificial e transferéncia de embrides nas propriedades
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leiteiras tém variado entre 1,8 a 38,2%, 2,6 a 22,3% e 0,2 a 0,9% dependendo da regido do
pais (IBGE, 2006). Em um levantamento mais recente, Stock (2014) verificou que a producéo
média nacional é de 78 litros de leite por dia, sendo a producdo por vaca igual a 1,417 litros
por ano.

Diferentemente da média brasileira, as quatro fazendas consideradas neste estudo —
trés localizadas no Estado de S&o Paulo e uma no Estado do Parang; caracterizam-se pela
producdo de um volume diario de leite entre 2.437 kg e 54.369 kg, sendo a producdo meédia
por vaca por dia igual a 31,29 kg. A ordenha é realizada trés vezes ao dia em sistema
automatico e as vacas, da raca Holandesa, sdo mantidas em free-stall e alimentadas por ragdo
misturada total, cujos principais componentes s&o silagem de milho, feno de capim, caroco de
algodédo, farelo de soja, casca de soja, farelo de milho, polpa citrica, minerais e vitaminas. O
primeiro parto ocorre no periodo entre 21 e 41 meses de idade e o intervalo de partos €, em
média, de 15,4 meses. A inseminacdo artificial é adotada no manejo reprodutivo, sendo
predominantemente utilizado sémen importado.

Desregulamentado em 1991, o mercado lacteo € considerado um oligopsoénio, no qual
h& um excesso de fornecedores de leite cru em relacdo as inddstrias que compram a matéria-
prima (BICALHO; MACHADO; PACO-CUNHA, 2008). A distribuicdo destes laticinios,
heterogénea e regionalizada, influencia o preco pago ao produtor (de CARVALHO et al.,
2013; MENEGHINI, 2014). Durante décadas, o pagamento ao produtor foi realizado
exclusivamente em funcdo do volume de leite produzido. Contudo, a partir da publicacdo da
Instrucdo Normativa 51 (BRASIL, 2002), atualizada em 2011, a qual estabeleceu parametros
minimos para contagem de células somaéticas (400.000 células/ml de leite), contagem
bacteriana total (100.000 unidades formadoras de colonia/ml de leite), teor de proteina
(2,9%), gordura (3,0%) e solidos ndo gordurosos (8,4%) no leite, iniciou-se a implantacéo do
pagamento diferenciado do leite por indicadores de qualidade. Futuramente espera-se que o
pagamento também englobe a qualidade nutricional do leite, considerando, por exemplo, o

perfil de &cidos graxos.

4.2.2 Descricdo dos dados

Neste estudo foram utilizados neste estudo dados de producéo de leite (PROD, em kg),
contagem de células somaticas (CCS), teor (g/100g de leite) de gordura (GOR), proteina
(PROT), acidos graxos insaturados no leite (INSAT) e vida produtiva (VP, dias), coletados

mensalmente de 4.968 vacas da raca Holandesa entre maio de 2012 e dezembro de 2014,
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Como citado anteriormente, esses dados sdo oriundos de quatro fazendas, trés localizadas no
Estado de Sdo Paulo e uma do Estado do Parand, e foram obtidos com a colaboracdo da
Clinica do Leite pertencente ao Departamento de Zootecnia da Escola Superior de Agricultura
“Luiz de Queiroz” (Universidade de Sao Paulo, unidade de Piracicaba).

As mensuracdes dos componentes do leite foram determinadas por meio de
espectrometria em infravermelho médio (Delta Instruments CombiScope™ Filter, Advanced
Instruments, Inc., Norwood, EUA), utilizando-se amostras de leite refrigeradas e conservadas
com bronopol. Dado que CCS ndo apresenta distribuicdo normal dos dados, foi também
calculado o escore de células sométicas (ECS) por meio da equacgdo
ECS=Lo0g,(CCS/100.000)+3 (AKA; SHOOK, 1980). A caracteristica de vida produtiva foi
obtida como a diferenca, em dias, entre a data de coleta e a data do primeiro parto. A esses
registros de desempenho individual foi associada a informacao de grupo de contemporaneos
(GC). Os GC foram formados concatenando-se 0 ano de parto, estacdo de parto (abril a
setembro — estacdo seca; outubro a marco — estacdo das aguas), rebanho e més e ano de
analise, de maneira que foram compostos 588 grupos com um a 671 individuos. Para o
fenotipo de vida produtiva, os grupos de contemporaneos foram formandos a partir da
combinacéo das informacdes de ano e estagcdo de parto, e rebanho, compondo 28 GC de 8 a
526 animais.

Previamente ao desenvolvimento do estudo, realizadas andlises de consisténcia e
preparacdo do banco de dados, eliminando-se informacgdes referentes a animais: i)
pertencentes a GC com menos de cinco individuos; ii) com nenhum dado de desempenho em
determinada data de coleta; iii) e sem informacdo de data de parto, ordem de lactacdo e/ou
idade. Foram também excluidos registros fora da amplitude aceitavel (mais ou menos trés
desvios-padrdo, Tabela 14), associados a dias em lactagéo inferior a cinco ou superior a 365, a
idade maior que 3.214 dias (aproximadamente oito anos) e também a numero de lactagdes

igual ou maior a sete. Apenas registros de uma lactacdo por vaca foram mantidos.
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Tabela 14 - Minimo e maximo aceitavel para a manutencdo da medida no banco de dados
para), producdo de leite (PROD, Kkg), escore de células somaticas (ECS), teor
(9/100g de leite) de gordura (GOR), proteina (PROT), &cidos graxos insaturados
(INSAT) e vida produtiva (VP, dias).

Caracteristica Minimo Maximo
PROD 3,00 64,43
ECS -3,36 10,14
GOR 1,01 6,02
PROT 2,05 4,23
INSAT 0,06 2,06

VP 0,00 2.271,74

Ao final da edicdo dos dados restaram 29.528 informages referentes a 4.293 vacas,
filhas de 232 touros e pertencentes a 301 GC (28 GC para VP). Foram consideradas 2.211,
1.016, 587, 319, 133 e 27 vacas de primeira a sexta lactacdo. A distribuicdo dos dados por
dias em lactacdo e ordem de lactacdo € apresentada na Figura 19 enquanto a descrigdo
estatistica das caracteristicas mensuradas esta inserida na Tabela 15.
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Figura 19 - Numero de informac0es disponiveis por numero de lactagdes e dias em lactacao.
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Tabela 15 - Numero de observacdes (N), média, desvio-padrdo (DP), coeficiente de variagdo
(CV, %), valores minimos (MIN) e maximos (MAX) para producdo de leite
(PROD, kg), escore de células somaticas (ECS), teor (g/100g de leite) de
gordura (GOR), proteina (PROT) e &cidos graxos insaturados (INSAT), e vida
produtiva (VP, dias).

Caracteristica N Meédia DP CcVv MIN MAX
PROD 24.397 32,75 9,964 30,4 3,00 64,00
ECS 27.596 3,08 2,237 72,6 -2,64 9,88
GOR 26.612 3,45 0,744 21,6 1,01 6,01
PROT 26.751 3,09 0,313 10,1 2,07 4,23
INSAT 23.532 1,04 0,294 28,4 0,07 2,06

VP 26.883 547,24 527,729 96,4 5,00 2.270,00

O numero de vacas por rebanho foi igual a 2.868, 521, 151 e 753. O nUmero de
medidas por vaca variou de um a 15, com a média de medidas por lactacdo por vaca igual a
6,88 (Tabela 16).

Tabela 16 - Montante de animais em relacdo ao numero de medidas (de 1 a 15) por
caracteristica.

NUmero de medidas

Caracteristica*

1 2ab 6al0 11a15
PROD 275 1.716 2.039 199
ECS 193 1.108 2.825 150
GOR 199 1.282 2.646 145
PROT 196 1.262 2.673 141
INSAT 213 1.807 2.176 72
VP 136 903 2.593 235

*PROD = producdo de leite, ECS = escore de células somaticas, GOR = teor de gordura, PROT = teor de
proteina, INSAT = teor de acidos graxos insaturados e VP = vida produtiva.

Dentre as vacas em producdo, 768 foram também genotipadas por meio do painel
Illumina Bovine LD BeadChip (lllumina, San Diego, EUA, 6k), o qual inclui 6.909
polimorfismos de nucleotideo Unico (single nucleotide polymorphism, SNP). Estas vacas sao
filhas de 113 touros e representam 245 GC (22 GC para VP). A extracdo do material genético
foi feita a partir de bulbos pilosos da vassoura da cauda das vacas, utilizando-se o NucleoSpin
Tissue® Kit (Macherey-Nagel GmbH & Co. KG, Diiren, Alemanha).

A selecdo das vacas para genotipagem foi realizada aleatoriamente por meio do
método da amostragem estratificada simples, na qual todos os individuos possuem a mesma
probabilidade de serem escolhidos, sem reposicdo, dentro de cada estrato (fazenda). A
guantidade de animais selecionados por fazenda foi proporcional ao tamanho do rebanho, de
maneira que o grupo de individuos genotipados foi composto por 515, 157 e 91 animais de

trés fazendas consideradas nesse estudo. Participaram da selecdo apenas animais com
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informagdes de parentesco (pai e mae) e com dados fenotipicos para as caracteristicas de
interesse. Adicionalmente, atentou-se para que os touros com maior numero de filhas e grupos
de contemporaneas fossem representados pelas vacas genotipadas. Na edicdo dos dados
fenotipicos, 71 vacas genotipadas tiveram seus dados fenotipicos excluidos. As estatisticas

descritivas dos dados de producdo dos demais 692 animais séo apresentadas na tabela 17.

Tabela 17 - Numero de observagdes (N), média, desvio-padrdao (DP), coeficiente de variacdo
(CV, %), valores minimos (MIN) e maximos (MAX) obtidos para producdo de
leite (PROD, Kkg), escore de células somaticas (ECS), teor (g/100g de leite) de
gordura (GOR), teor de proteina (PROT), teor de &cidos graxos insaturados
(INSAT) e vida produtiva (VP, dias) dos animais genotipados.

Caracteristica N Média DP CVv MIN MAX
PROD 3.844 30,44 10,038 33,0 3,10 64,00
ECS 4.809 3,77 2,281 60,4 -2,06 9,62
GOR 4.700 3,39 0,716 21,1 1,02 6,00
PROT 4.707 3,07 0,311 10,1 2,10 4,23
ECS 4.809 3,77 2,281 60,4 -2,06 9,62
INSAT 4.449 1,04 0,285 27,5 0,11 2,04
VP 4.760 882,93 574,629 65,1 7,00 2.270,00

Os dados genotipicos das vacas foram enriquecidos por meio de uma analise de
imputacdo realizada no programa findhap.f90 (VANRADEN, 2015; VANRADEN et al.,
2011) , utilizando-se como populacéo de referéncia 707.185 touros e vacas da raca Holandesa,
dos quais 72 eram pais de 573 vacas com genoétipos. Essa populacdo de referéncia possuia
genotipos para 60.671 SNP nas plataformas Illumina BovineSNP50 (Illumina, San Diego,
EUA) ou GeneSeek Genomic Profiler HD (Neogen Agrigenomics, Lexington, EUA) (Figura
20). Neste programa a construcao dos haplotipos é baseada na informacédo de populacédo e de
familia. Os genotipos sdo codificados numericamente como 0 e 2 para 0os homozigotos de
cada alelo e 1 para o heterozigoto. Os haplétipos séo codificados como 0 para o primeiro
alelo, 2 para o segundo alelo e 1 para alelo desconhecido. Primeiramente, 0S cromossomos
sdo divididos em blocos de SNP, formando uma biblioteca de blocos de haplétipos ordenados
por frequéncia. Os hapl6tipos do painel de baixa densidade s@o buscados nesta biblioteca até
um haplotipo correspondente ser identificado, sendo entdo os alelos desconhecidos
substituidos pelos alelos do haplétipo encontrado. Posteriormente, o hapl6tipo complementar,
obtido pela remocdo do primeiro hapl6tipo do genotipo, é buscado na biblioteca de hapldtipos
remanescentes. Caso o haplotipo ndo exista na biblioteca, ele € adicionado ao fim da lista de
haplotipos. Nas duas primeiras iteracdes apenas a informacdo de populacdo é empregada. Os

métodos baseados no pedigree e na populagdo sdo utilizados conjuntamente nas iteracdes



110

subsequentes para a localizacdo de haplétipos. Ao final, a imputacdo de haplétipos de
ancestrais nao-genotipados bem como a resolucdo de conflitos entre genétipos de parentais e
progénie sdo realizadas somente a partir do pedigree (SUN et al., 2012; VANRADEN et al.,
2011). O procedimento de imputacéo foi realizado pelo Animal Genomics and Improvement

Laboratory (Agricultural Research Service, USDA) sob responsabilidade do Dr. George

Wiggans.
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Figura 20 - Numero de SNP por cromossomo (exceto 0s cromossomos sexuais) no painel de
baixa densidade (6k) e no painel de referéncia (GeneSeek) anteriormente as
analises de controle de qualidade.

Durante a andlise de imputacdo, onze amostras com gendtipos duplicados e/ou com
parentesco incompativel foram excluidas, restando 757 amostras com informacao de 60.671
SNP. Adicionalmente foram eliminadas amostras com call-rate menor que 90% (n=2) bem
como marcadores situados nos cromossomos sexuais (n=1.549), com propor¢do de genotipos
perdidos maior que 20% (n=145), monomorficos (n=102) e com frequéncia alélica menor que
0,02 (minor allele frequency, MAF, n=1.507). Nenhum SNP foi eliminado devido ao critério
de frequéncia de heterozigotos maior que 0,15 do que o esperado por equilibrio de Hardy-
Weinberg. Assim, foram mantidas as informagdes de 755 vacas e 57.368 SNP no banco de

dados.
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4.2.3 indices econémicos

Visando contemplar diferentes mercados de precificacdo dos produtos lacteos, neste
estudo foram desenvolvidos indices de selecdo baseados em trés cenarios de pagamento: i)
exclusivamente por volume produzido, ii) por volume e por teor de componentes, iii) por
volume, teor de componentes e qualidade nutricional (acidos graxos). Os objetivos e critérios
de selecdo abrangidos nesses indices econdmicos, de acordo com o cenario de pagamento
estudado, s@o apresentados na Tabela 18. Denominam-se como objetivos de selecédo
caracteristicas economicamente importantes de acordo com um determinado sistema de
producdo (CARDOSO et al., 2004) e critérios de sele¢cdo como um conjunto de caracteristicas
na qual a selecdo se baseia, visando avaliar e ordenar os candidatos a selecdo para as

caracteristicas alvo (objetivos de sele¢do) do melhoramento (VAYEGO, 2007).

Tabela 18 - Objetivos e critérios de selecdo considerados no desenvolvimento do indice
econémico de acordo com o cenario de pagamento estudado.

Cenario  Sistema de pagamento Objetivo de selecdo Critério de selecdo
Producéo de leite, escore  Producdo de leite, escore
Apenas por volume de  de células somaticas, teor de células somaticas, teor
PAG1 . ] ;
leite de gordura e proteinado  de gordura e proteina do
leite, vida produtiva leite, vida produtiva
Por VO'U.”.‘e d? leite, com Producéo de leite, escore  Producdo de leite, escore
bonificacdo pela ; ” ) ”
< . de células somaticas, teor de células sométicas, teor
PAG2 concentracdo de proteina, . .
de gordura e proteinado  de gordura e proteina do
gordura e contagem de S : R :
. Y leite, vida produtiva leite, vida produtiva
celulas sométicas
Por volume de leite, com « .
e Producéo de leite, escore « .
bonificacdo pela . ” Producéo de leite, escore
concentragéo de proteina de celulfa S somaticas, teor de celulas somaticas, teor
PAG3 ’ de acidos graxos ’

acidos graxos
insaturados e contagem
de células somaticas

insaturados e proteina do
leite, vida produtiva

de gordura e proteina do
leite, vida produtiva

Além de objetivos de selecdo, producdo de leite, teor de gordura, teor de proteina,

escore de células sométicas e vida produtiva foram adotados como critérios de sele¢éo por se
tratarem de caracteristicas de herdabilidade moderada a alta, facilmente mensuradas em
rebanhos leiteiros. No cenario de bonificacdo por qualidade nutricional (cenario 3), teor de
gordura foi considerado uma caracteristica indicadora do objetivo de selegéo, teor de acidos
graxos insaturados, dado que esta Ultima ainda ndo é rotineiramente coletada durante o

controle leiteiro.
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Dessa forma, o indice econdémico de selecdo (DEKKERS; GIBSON, 1998;
SCHNEEBERGER et al., 1991) foi dado por:
Iij = bi’gij [6]
em que: 1€ o indice de selecdo desenvolvido considerando-se o cenario i calculado para o
animal j, b, é o vetor de ponderadores econdmicos para os critérios de selegdo considerando-
se o cenario de bonificacdo i, e §; € o vetor de valores genéticos do j-ésimo animal preditos

para os critérios de sele¢do incluidos no cenario de bonificag&o i.

Por sua vez, o vetor de ponderadores econémicos em cada cenario i (b;) foi obtido
por:

bi =PG,v; [7]

em que: P; é a matriz de (co)variancias genéticas entre as caracteristicas do indice de selecdo
do cenério i (critérios de selecdo), Gi é a matriz de (co)variancias genéticas entre as
caracteristicas do indice i e do agregado genotipico (objetivos de selecdo) e v; sdo os valores
econdmicos das caracteristicas presentes no agregado genotipico (objetivos de sele¢do). Nos
casos em que os critérios e objetivos de selecdo sdo iguais (PAGL e PAG2), P; éigual a G; e,
portanto, b; é igual a vi. As equacgdes [6] e [7] sdo adaptacOes das apresentadas em Hazel
(1943) para o uso dos valores genéticos das caracteristicas em substituicdo aos fenotipos das

mesmas.

4.2.4 Componentes de (co)variancias e valores genéticos

As variancias e covariancias das matrizes P; e G; (Tabelas 19 a 26) bem como o0s
valores genéticos (Tabela 27) que formam os indices de selecdo foram obtidos por meio do
seguinte modelo misto animal multi-caracteristica, utilizando-se o programa AIREMLF90
(MISZTAL et al., 2002, critério de convergéncia = 10™*%):

y=(XQ®ID)B+(Z®ID) a+(S®IDYCc+¢

em que: y é o vetor das observagdes; B é o vetor de efeitos fixos, o qual inclui os grupos de
contemporaneos e ordem de lactag&o, e o efeito cubico de dias em lactacdo como covariavel
(esta menos para VP); a é o vetor dos efeitos aleatdrios aditivos genéticos; ¢ é o vetor dos

efeitos de ambiente permanente, com N(0, E, ® ID), em que E, € a matriz de (co)variancias
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entre os efeitos de ambiente permanente e 1D é uma matriz identidade; € é o vetor de efeitos
residuais com N(0, R ® ID), sendo R a matriz de (co)variancias entre os efeitos residuais; X
Z e S sdo as matrizes de incidéncia comuns a todas as caracteristicas, associando os vetores J,
aecay,e ID; é uma matriz identidade para a caracteristica t.

Duas abordagens foram consideradas nas analises genéticas: tradicional e gendmica.
Na tradicional, assume-se que os efeitos aditivos apresentam uma distribuicdo normal com
média zero e variancia igual a Go ® A, em que A é a matriz de relacionamentos derivada do
pedigree e Gy é a matriz de (co)variancias entre os efeitos genéticos aditivos. Por sua vez, na
abordagem gendmica, os efeitos aditivos seguem uma distribuicdo normal com média zero e
variancia igual a Go ® H™, sendo H uma matriz de variancias e covariancias construida a
partir da combinacdo da informacdo de relacionamentos oriunda do pedigree e dos
marcadores genéticos. A inversa da matriz H possui a seguinte estrutura (AGUILAR et al.,
2010):

. .o o
Ho=A7 0 gaoag|
w 22 [9]

em que Ay é a sub-matriz de A para os animais genotipados, G, = wG + (1 — w)Az, com G
igual a matriz de relacionamentos genémica obtida de acordo com VanRaden (2008), e a
constante w igual a 0,80 representando a propor¢cdo da varidncia genética aditiva total
contabilizada pelos marcadores genéticos. A escolha de w foi baseada em Christensen et al.
(2012), o qual determinou o valor 6timo de w estando entre 0,70 e 0,75. O pedigree foi
formado por 8.790 animais de 6,85 geracOes, dos quais 4.197 eram reprodutoras e 576 eram
touros. A primeira geracdo foi considerada como um (BRINKS; CLARK; RICE, 1961).

Tabela 19 — Covariédncias genéticas entre os objetivos e critérios de selecdo adotados nos
cenarios PAG1 e PAG2 — producéo de leite (PROD), teor de gordura (GOR),
teor de proteina (PROT), escore de células somaticas (ECS) e vida produtiva
(\VVP), obtidos por meio da abordagem tradicional.

PROD GOR PROT ECS VP
PROD 8,076 -0,339 -0,214 0,273 -20,579
GOR -0,339 0,109 0,031 -0,011 3,448
PROT -0,214 0,031 0,025 0,005 -1,576
ECS 0,273 -0,011 0,005 0,551 27,942

VP -20,579 3,448 -1,576 27,942 12.575,000
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Tabela 20 — Covariancias fenotipicas entre os objetivos e critérios de selecdo adotados nos
cenarios PAG1 e PAG2 — producédo de leite (PROD), teor de gordura (GOR),
teor de proteina (PROT), escore de células somaticas (ECS) e vida produtiva
(VP), obtidos por meio da abordagem tradicional.

PROD GOR PROT ECS VP
PROD 65,527 -0,373 -0,521 -3,891 128,696
GOR -0,373 0,510 0,034 0,057 6,696
PROT -0,521 0,034 0,067 0,097 -4,606
ECS -3,891 0,057 0,097 4,060 20,667
VP 128,696 6,696 -4,606 20,667 32.428,400

Tabela 21 — Covariancias genéticas entre os objetivos e critérios de selecdo adotados no
cenario PAG3 — producdo de leite (PROD), teor de gordura (GOR), teor de
proteina (PROT), teor de acidos graxos insaturados (INSAT), escore de células
somaticas (ECS) e vida produtiva (VP), obtidos por meio da abordagem

tradicional.
PROD GOR PROT INSAT ECS VP

PROD 7,982 -0,355 -0,213 -0,058 -0,286 -21,673
GOR -0,355 0,119 0,032 0,022 -0,012 3,613
PROT -0,213 0,032 0,024 0,008 0,005 -1,493
INSAT -0,058 0,022 0,008 0,006 0,002 1,484

ECS -0,286 -0,012 0,005 0,002 0,550 27,859

VP -21,673 3,613 -1,493 1,484 27,859 12550,000

Tabela 22 — Covariancias fenotipicas entre os objetivos e critérios de selecdo adotados no
cenario PAG3 — producdo de leite (PROD), teor de gordura (GOR), teor de
proteina (PROT), teor de acidos graxos insaturados (INSAT), escore de células
somaticas (ECS) e vida produtiva (VP), obtidos por meio da abordagem

tradicional.
PROD GOR PROT INSAT ECS VP

PROD 65,534 -0,396 -0,521 -0,094 -3,899 128,312
GOR -0,396 0,523 0,035 0,156 0,062 6,199
PROT -0,521 0,035 0,067 0,009 0,098 -4,655
INSAT -0,094 0,156 0,009 0,067 0,032 3,128

ECS -3,899 0,062 0,098 0,032 4,060 20,390

VP 128,312 6,199 -4,655 3,128 20,390 32431,100

Tabela 23 — Covariéncias genéticas entre os objetivos e critérios de selecdo adotados nos
cenarios PAG1 e PAG2 — producéo de leite (PROD), teor de gordura (GOR),
teor de proteina (PROT), escore de células somaticas (ECS) e vida produtiva
(VP), obtidos por meio da abordagem gendmica.

PROD GOR PROT ECS VP
PROD 8,068 -0,316 -0,204 -0,309 -21,820
GOR -0,316 0,107 0,029 -0,013 3,260
PROT -0,204 0,029 0,024 0,006 -1,526
ECS -0,309 -0,013 0,006 0,556 23,386
VP -21,820 3,260 -1,526 23,386 11382,000
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Tabela 24 — Covariancias fenotipicas entre os objetivos e critérios de selecdo adotados nos
cenarios PAG1 e PAG2 — producdo de leite (PROD), teor de gordura (GOR),
teor de proteina (PROT), escore de células somaéticas (ECS) e vida produtiva
(VP), obtidos por meio da abordagem gendmica.

PROD GOR PROT ECS VP
PROD 65,502 -0,369 -0,519 -3,894 127,918
GOR -0,369 0,510 0,034 0,057 7,112
PROT -0,519 0,034 0,067 0,098 -4,426
ECS -3,894 0,057 0,098 4,060 19,982
VP 127,918 7,112 -4,426 19,982 32370,200

Tabela 25 — Covariancias genéticas entre os objetivos e critérios de selecdo adotados no
cenario PAG3 — producdo de leite (PROD), teor de gordura (GOR), teor de
proteina (PROT), teor de &cidos graxos insaturados (INSAT), escore de células
somaticas (ECS) e vida produtiva (VP), obtidos por meio da abordagem

gendmica.
PROD GOR PROT INSAT ECS VP

PROD 8,142 -0,349 -0,205 -0,055 -0,320 -21,997
GOR -0,349 0,117 0,030 0,021 -0,014 3,379
PROT -0,205 0,030 0,024 0,007 0,005 -1,477
INSAT -0,055 0,021 0,007 0,006 -0,001 1,336

ECS -0,320 -0,014 0,005 -0,001 0,558 23,337

VP -21,997 3,379 -1,477 1,336 23,337 11384,000

Tabela 26 — Covariancias fenotipicas entre os objetivos e critérios de selecdo adotados no
cenario PAG3 — producdo de leite (PROD), teor de gordura (GOR), teor de
proteina (PROT), teor de acidos graxos insaturados (INSAT), escore de células
somaticas (ECS) e vida produtiva (VP), obtidos por meio da abordagem

gendmica.
PROD GOR PROT INSAT ECS VP

PROD 65,544 -0,396 -0,520 -0,094 -3,903 127,676
GOR -0,396 0,523 0,035 0,155 0,062 6,497
PROT -0,520 0,035 0,067 0,009 0,098 -4,513
INSAT -0,094 0,155 0,009 0,067 0,031 3,189

ECS -3,903 0,062 0,098 0,031 4,061 19,614

VP 127,676 6,497 -4,513 3,189 19,614 32380,800

Tabela 27 — Média das acuracias dos valores genéticos (desvio-padrdo) preditas para
producdo de leite (PROD), teor de gordura (GOR), teor de proteina (PROT),
escore de células somaticas (ECS) e vida produtiva (VP) por meio das
abordagens tradicional e genémica.

Caracteristica

Abordagem tradicional

Abordagem gen6mica

PROD 0,49 (0,191) 0,45 (0,218)
GOR 0,62 (0,229) 0,61 (0,225)
PROT 0,62 (0,255) 0,65 (0,231)
ECS 0,47 (0,186) 0,47 (0,186)
VP 0,57 (0,226) 0,55 (0,220)
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4.2.5 Derivacao dos valores econdbmicos

O valor econdmico de cada caracteristica foi estimado por meio de um modelo
bioeconémico, no qual o efeito econdbmico de cada caracteristica sobre o lucro é definido
como a derivada parcial da fungdo de lucro total em relacdo a caracteristica. Dessa forma, o
valor econébmico equivale a mudanca no lucro por unidade de mudanca na referida
caracteristica considerando-se as demais constantes e assumindo-se um tamanho de rebanho
fixo (GROEN et al., 1997).

O lucro total (L) foi calculado como a diferenga entre a receita e o custo oriundos da
criacdo de vacas em lactacdo, sendo expresso como o lucro por vaca (SADEGHI-
SEFIDMAZGI et al., 2012). Foram consideradas as receitas advindas da prépria vaca (R1) por
meio da producdo e venda de leite, e venda da vaca apds o seu descarte bem como as receitas
associadas a sua progénie (R;), obtidas pela de venda de bezerros e de novilhas para
reposicdo. Os custos incluiram despesas com alimentacdo, salde (tratamentos preventivos e
curativos, insumos de reproducao e assisténcia veterinaria), alojamento, combustivel, mao-de-
obra e demais custos fixos requeridos para a criagdo de vacas (C;) e de sua progénie (C,). As
equacdes utilizadas para o célculo do lucro total [10] e das receitas [11,13] e custos [12,14]
incluidos no mesmo, similares as adotadas em Sadeghi-Sefidmazgi et al. (2012), sdo

apresentadas abaixo:

L =(Ri—Cy) + (R2 - C) [10]

Em que L é o lucro total; R; e R, sdo as receitas oriundas da propria vaca e de sua progénie,
respectivamente; e C; e C, sdo 0s custos associados a criacdo da vaca e sua progénie,

respectivamente.

R1=[PRODgss % (pleite + Ad_GOR + Ad_PROT + Ad_ECS)] x (VP/IP) + (1 — MoV/100) x
pdescarte [11]

Em que: R; é a receita advinda de uma vaca durante a sua vida produtiva; PRODg3gs5 € a
producdo de leite em uma lactacdo com duracdo de 365 dias (em kg); pleite é o preco do leite
base (em RS/kg de leite); Ad_GOR, Ad_PROT e Ad_ECS ¢ a bonificagdo ou penaliza¢do no
preco do leite de acordo com o teor de gordura, teor de proteina e escore de células somaticas

do leite (em R$/kg de leite), respectivamente; Ad_INSAT ¢é a bonificacdo no preco do leite de
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acordo com o teor de acidos graxos insaturados; VP é a vida produtiva (em dias); IP € 0
intervalo de partos (em dias); MoV é a taxa de mortalidade em vacas e pdescarte é o preco de
uma vaca de descarte. O pagamento adicional por qualidade do leite foi apenas considerado
nos cenarios 2 e 3, sendo Ad PROT, Ad_GOR e Ad ECS incluidos no cenario 2 e
Ad_PROT, Ad_INSAT (em substituicdo a Ad_GOR) e Ad_ECS incluidos no cenario 3.

C1 = {(PRODgs x cleite) + [(GOR-3)/100 x PRODg3g5 % cgor] + [(PROT-2,9)/100 x PROD3gs
x cprot] + cecs + cseco} x VP/IP [12]

Em que: C; € o custo oriundo de uma vaca em lactacdo; PRODsgs5 € a producdo de leite (kg)
na lactacéo; cleite é o custo de producdo de um quilo de leite (com 3% de gordura e 2,9% de
proteina), incluindo custos referentes a alimentacdo, mao de obras, tratamentos preventivos e
curativos, assisténcia veterinaria, insumos de reproducdo, alojamento e combustivel; cgor e
cprot sdo os custos resultantes da alimentacdo da vaca pela produgdo adicional de gordura
(R$/kg de gordura) e proteina (R$/ kg de proteina) do leite, respectivamente; GOR e PROT
sdo 0s teores de gordura e proteina do leite (g por 100g de leite); cecs é o custo por unidade de
ECS; cseco € o custo da vaca no periodo seco; VP é a vida produtiva (em dias) e IP é o
intervalo de partos (em dias). No terceiro cenario (PAG3) o custo por 1 kg adicional de
gordura foi substituido pelo custo por 1 kg adicional de acidos graxos insaturados (cinsat).
Dessa forma, na equacdo [11], o termo [(GOR-3)/100 x PRODsg5 % cgor] foi substituido por
[(1-INSAT)/100 x PROD3gs x cinsat] em PAGS3.

Rz = [(1 — MoB/100) x (N, x 0,5 x pbm)] + [(1 — M0oB/100) x (Np % 0,5) x TS,/100 X
pnr][13]

Em que: R, € a receita originada das progénies da vaca; MoB ¢ a taxa de mortalidade de
bezerros; N, € 0 nimero de progénies por vaca; pbm € o preco por bezerro; TS, € a taxa de
sobrevivéncia da novilha; pnr € o preco da novilha de reposi¢do. O nimero de progénies por
vaca foi calculado como (1 — Nat/100) x VP/IP, em que Nat é a taxa de natimortos; VP é a

vida produtiva (em dias) e IP é o intervalo de partos (em dias).

C, =[(1—MoB/100) x (N, x cb)] + [MoB/100 x N, x 0,5 x cb] + [(1 — MoB/100) x (N, %
0,5) x TS,/100 x (1 — TR/100) x cnr] + [(1 — MoB/100) x (N, x 0,5) x TS,/100 x TR/100 x
cn] + [(1 —MoB/100) x (N, % 0,5) % (1- TS,/100) x 0,25 x cn] [14]



118

Em que: C, € o custo oriundo das progénies da vaca; MoB é a taxa de mortalidade de
bezerros; N, € 0 nimero de progénies por vaca; cb € o custo de criagdo de um bezerro; TS, € a
taxa de sobrevivéncia da novilha; TR é a taxa de reposicdo de vacas; cnr é o custo de criacéo
de uma novilha vendida para reposicdo (até 0s18 meses de idade); cn é o custo de criagdo de
uma novilha até o parto (aproximadamente 24 meses). O nimero de progénies por vaca foi
calculado como (1 — Nat) x VP/IP, em que Nat € a taxa de natimortos; VP é a vida produtiva
(em dias) e IP é o intervalo de partos (em dias). O custo da criagcdo um bezerro morto foi
considerado como 0,5 do custo de criagdo de um bezerro (0,5 x cb) e o custo de uma novilha
morta foi adotado como o 0,25 do custo de uma novilha (0,25 x cn), igualmente ao realizado
em Sadeghi-Sefidmazgi et al. (2012).

Os dados de producdo e variaveis consideradas no calculo dos valores econémicos
estdo sumarizados na Tabela 28. Os valores considerados para teor de gordura (GOR), teor de
proteina (PROT), teor de &cidos graxos insaturados (INSAT), escore de células somaticas
(ECS), vida produtiva (VP) e intervalo de partos (IP) adotados na analise foram obtidos
diretamente do préprio banco de dados enquanto as estimativas das demais variaveis (taxa de
natimortos, taxa de mortalidade de bezerros, taxa de sobrevivéncia de novilhas e taxa de
reposicéo anual de vacas) foram fornecidas pelas fazendas consideradas neste estudo.

A producdo de leite na lactagdo (PROD3s5) foi obtida a partir da curva de lactagédo
ajustada pelo modelo de Wood (WOOD, 1967), Y; = at°x exp(ct), em que Y; é a observacio
para a caracteristica em estudo no dia t da lactacdo, e a, b, e ¢ sdo os parametros que definem
o formato da curva. Este procedimento foi realizado no PROC NLIN do pacote estatistico
SAS® a partir dos dados mensais de controle leiteiro dessa caracteristica, conforme descrito
no item 4.2.2. As estimativas para os parametros a, b e ¢ da curva foram iguais a 18,087,
0,206 e -0,002 para PROD3gs, respectivamente. Para a estimacdo do valor econémico para
esta caracteristica, a producédo de leite de cada animal no dia do controle leiteiro foi acrescida
em uma unidade e uma nova curva foi ajustada para a obtencdo da producédo de leite na
lactacdo. Nesta nova curva, 0s pardmetros a, b e ¢ assumiram os valores de 18,988, 0,199 e -
0,002, respectivamente; e a producéo total na lactacdo predita foi igual a 11.985,33 kg, Este
procedimento foi adaptado de Sadeghi-Sefidmazgi et al. (2011).
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Tabela 28 - Dados de producdo e varidveis consideradas no calculo dos valores econdémicos.

Item de producéo Unidade Abreviacao Valor
Producéo de Ie(ljtieaga lactacdo (365 kg PROD3gs 11.631.31
Teor de gordura no leite g por 100g de leite GOR 3,45
Teor de proteina no leite g por 100g de leite PROT 3,09
Teor de amdosoglrsi);gs insaturados g por 100g de leite INSAT 1,04
Escore de células somaticas ECS 3,08
Vida produtiva dias VP 882
Intervalo de partos dias IP 430
Taxa de natimortos % Nat 4,5
Taxa de mortalidade de bezerros % MoB 0,5
Taxa de sobrevivéncia de novilhas % TS, 95
Taxa de reposi¢édo anual de vacas % TR 32
Taxa de mortalidade de vacas % MoV 3,5

Os precos e custos utilizados na derivacdo dos valores econdmicos estdo apresentados
na Tabela 29. O preco médio do leite nos estados de Sdo Paulo e Parana no periodo entre
2013 e 2015 (CENTRO DE ESTUDOS AVANCADOS EM ECONOMIA APLICADA -
CEPEA, 2015) foi adotado como o preco do leite base (pleite), com 3% de gordura e 2,9% de
proteina. Devido a variacdo nos sistemas de bonificacdo e penalizacdo para qualidade do leite
(teor de gordura, teor de proteina e contagem de células somaticas) entre as plantas de
beneficiamento e laticinios, os critérios de cinco industrias da regido Sul e Sudeste foram
combinados no ajuste de uma regressao linear associando os valores dessas caracteristicas aos
valores pagos (Figura 21 e 22), similarmente ao realizado por Cardoso et al. (2014) e Prata et
al. (2014). Dessa forma, as equacdes obtidas para a predicdo da bonificacdo/penalizacédo
devido ao teor de gordura e proteina do leite foram iguais a Ad_GOR =-0,13 + 0,04 x GOR e
Ad_PROT =-0,34 + 0,11 x PROT, em que Ad_GOR é o valor adicional no preco do leite
(R$/kg de leite) devido ao teor de gordura no leite, GOR é o teor de gordura do leite (g por
100g de leite), Ad_PROT ¢ o valor adicional no preco do leite (R$/kg de leite) devido ao teor
de proteina e PROT ¢é o teor de proteina do leite. Os coeficientes de determinacdo ajustados
estimados para essas duas equacgdes foram iguais 0,96 e 0,92, respectivamente. Para escore de
células somaticas, foi obtida a equacdo Ad_ECS = 0,13 - 0,02 x ECS, em que Ad_ECS é 0
valor pago de acordo com o escore de celulas somaticas no leite e ECS € o escore de células
somaticas. O coeficiente de determinacdo ajustado desta ultima equacdo foi de 0,72. Dada a
inexisténcia de bonificacéo do leite por qualidade nutricional, o pagamento adicional por teor
de &cidos graxos insaturados foi simulado baseando-se na bonificacao realizada para o teor de

gordura. Dessa forma, foi adotado um acréscimo de R$ 0,004 no preco por kg de leite para
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cada aumento de 0,1 % em INSAT a partir da quantidade deste no leite base, de 1%
(assumindo-se que o teor de acidos graxos insaturados corresponde a 30% do teor de gordura
e 3% de gordura como padrdo). Portanto, Ad_INSAT = (INSAT-1) x 10 x 0,004.

Os custos envolvendo a alimentacdo, tratamentos preventivos e curativos, insumos de
reproducdo, assisténcia veterinaria, médo-de-obra, instalagbes, combustivel e energia elétrica,
requeridos para a criacdo de bezerros, novilhas e vacas foram obtidos a partir de anlises
econémico-financeiras desenvolvidas pela Clinica do Leite utilizando informacdes das
fazendas envolvidas neste estudo bem como de fazendas similares. O custo de alimenta¢éo foi
estimado considerando-se a producdo diaria de 40 kg de leite com 2,9% de proteina e 3,0% de
gordura por uma vaca adulta (de 680 kg). O custo de 1 Mcal de energia liquida e de 1 kg de
proteina metabolizavel foram calculados a partir do custo da dieta de forma a se estimar o
custo da producdo de 1 kg adicional de gordura e proteina, como desenvolvido em Sadeghi-
Sefidmazgi et al. (2012). Igualmente a este trabalho, foi adotado que a producéo de 1 kg de
gordura exige 9,29 Mcal de energia liquida enquanto a producdo de 1 kg de proteina requer
5,27 Mcal e 1,47 kg de proteina metabolizavel (NRC 2001; SADEGHI-SEFIDMAZGI et al.,
2012). O preco de cada ingrediente da dieta por kg de matéria seca € apresentado na Tabela
30. O custo do teor de &cido graxos insaturados do leite foi assumido como 30% do custo da
gordura do leite.

O custo de escore de células somaticas (cecs) foi estimado considerando-se que 0s
casos de mastite clinica aumentam 0,0573 por unidade de acréscimo de ECS (NEW
ZEALAND ANIMAL EVALUATION LIMITED — NZAEL, 2013) e adotando-se o custo de
uma mastite clinica como igual a R$ 340,00 por vaca em lactacdo por ano (DEMEU et al.,
2015). O valor do custo do casto da mastite clinica foi estimado em Demeu et al. (2015)
considerando-se o custo do tratamento curativo com antibioticos de casos agudos e subagudos
e 0 custo da mao-de-obra. N&o foram incluidos neste custo a reducéo no preco do leite devido
ao aumento de ECS, reducdo na producdo do leite e aumento da taxa de abate visto que estes
fatores foram considerados no calculo do preco do leite, e com a inclusdo das caracteristicas

de producéo de leite e vida produtiva no indice econdémico.
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Tabela 29 - Precos e custos considerados no célculo dos valores econémicos.

Item Unidade Abreviacao Valor

Preco do leite R$/kg de leite pleite 1,00
Pagamento adicional por GOR R$/kg de leite Ad_GOR -0,13 + 0,04 x GOR
Pagamento adicional por PROT R$/kg de leite Ad_PROT  -0,34+0,11 x PROT
Pagamento adicional por ECS R$/kg de leite Ad_ECS 0,13-0,02 x ECS

Pagamento adicional por 0,004 por 0,1% de

INSAT R$/kg de leite Ad_INSAT acréscimo em INSAT
Preco de uma vaca de descarte R$/vaca pdescarte 1.000
Custo da producéo de leite R$/kg de leite cleite 0,72
Custo da producdo de gordura  R$/kg de gordura cgor 3,64
Custo da producdo de proteina  R$/kg de proteina cprot 10,38

R$/unidade de

Custo do acréscimo de ECS ECS cecs 19,40
Preco do bezerro macho R$/bezerro pbm 1.000,00
Preco por novilha R$/novilha pnr 8.000,00
Custo de criagéo do bezerro R$/bezerro cb 700,00
Custo d? criacao Qe uma R$/novilha cnr 1.930,00
novilha vendida
Custo (_je criagao de uma R$/novilha cn 2.700,00
novilha até o parto
Teor de gordura Teor de proteina
§' 7] %0 o
& &7 2
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Figura 21 - Analise de regressao entre o teor do componente do leite (gordura e proteina) e o
valor adicional no preco do leite (R$/kg de leite) (a linha pontilhada representa a
tendéncia linear).



122

“~
N Q
< N o)
o ~ (o)
= o) o ~ o,
ey QO ™~ Oo
= ™~ [s]
=) o ~ (o]
o ~
- o -
apy S O ™0 O
~ o o~
= o =0
64 2 o™
= O™
= 2 ob
8 = 0%aq,
5. B ~
S ~
n') 6
'—3 o~ o OO‘C\
:; < _] o] O
< o ~
o] 00
O
| | |
3 4 5

Figura 22 - Andlise de regressdo entre o escore de células somaticas e o valor adicional no
preco do leite (R$/kg de leite) (a linha pontilhada representa a tendéncia linear).

Escore de células somaticas

Tabela 30 — Preco dos ingredientes da dieta (R$/kg de matéria seca)

Ingrediente Preco (R$/kg de matéria seca)
Tifton 85 0,15
Silagem de milho 0,35
Milho gréo 0,64
Farelo de soja 1,52
Polpa citrica 0,40
Farelo de gluten de milho 0,64
Caroco de algodéo 0,81
Minerais 3,10

4.2.6 Resposta a selecdo

A énfase relativa (ER) de cada caracteristica no agregado genotipico foi calculada
como (SADEGHI-SEFIDMAZGI et al., 2012):

A

x100 [15]
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em que v; é o valor econdmico da j-ésima caracteristica e &, 0 seu respectivo desvio-padréo

aditivo genético estimado.

A classificagdo dos animais de acordo com o mérito genético predito para cada animal
foi comparada entre os cenarios de bonificagdo e as abordagens genémica e tradicional
utilizando-se a correlacdo de Spearman. Adicionalmente, foi obtida resposta (R) de selecédo
associada a cada indice econdémico para uma intensidade de selecdo is pela equacéo:

. biG,v,
bFo) 0

bi é o vetor de ponderadores econdmicos estimados para 0 cenario de pagamento i; Gi é a
matriz de covariancias genéticas entre os critérios e objetivos de selecdo considerados no i-
ésimo cenéario; Fi é a matriz de covariancias fenotipicas entre os critérios de selecdo do

cenario i, e vi é o vetor de valores econdmicos dos objetivos de selecdo do cenario i.

4.3 Resultados e Discussao

No presente estudo objetivou-se avaliar a importancia de caracteristicas relacionadas a
producdo, qualidade do leite e longevidade de acordo com o cenério de pagamento vigente:
remuneracdo exclusiva por volume produzido (PAG1); remuneracdo por volume, por
concentracdo de componentes (gordura e proteina) e por contagem de células somaticas
(PAG2); remuneracdo por volume, teor dos componentes (&cidos graxos insaturados e
proteina) e por contagem de células somaticas (PAG3). Os valores econémicos e a énfase
relativa dos objetivos de sele¢do no agregado genotipico sdo apresentados na Tabela 31. Nos
cenarios PAG1 e PAG2, cujos objetivos e critérios de selecdo foram iguais, 0s ponderadores
econdmicos utilizados no indice de selecdo foram iguais aos valores econémicos. No cenério
PAG3, no qual objetivos e critérios de sele¢do foram diferentes, os ponderadores econémicos
utilizados no indice de selecéo foram iguais a 247,56 para PROD, 101,19 para GOR, 392,98
para PROT, -625,16 para ECS e 12,66 para VP, calculados de acordo com a equacao [7].

A ponderacgdo adotada no indice de sele¢do, a importancia relativa de cada objetivo de
selecdo bem como a selecdo dos individuos foram similares nos cenarios PAG2 e PAG3
(Tabelas 31 a 34), provavelmente devido a alta correlagdo entre os objetivos e critérios de
selecdo (especificamente GOR e INSAT) e pelo fato das receitas e custos assumidos para
INSAT serem derivados de GOR. Maiores diferencas foram observadas entre os resultados
obtidos em PAG1 e os demais cendrios, especificamente em relacdo aos componentes do leite,

cujos valores econdémicos foram negativos no primeiro cenario (Tabela 31). O aumento de
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uma unidade de GOR e PROT é acompanhado de um aumento na exigéncia nutricional para a
sintese desses nutrientes, com consequente aumento no custo associado a alimentacdo. Nao
havendo remuneracdo por qualidade do leite, o impacto do aumento em GOR e PROT ¢
somente sobre esse custo, reduzindo-se o lucro obtendo-se valores econdmicos negativos. Por
sua vez, considerando-se a bonificacdo pelo conteldo dos componentes do leite, além do
custo, hd uma receita advinda da producdo adicional do componente e, sendo essa receita
superior ao custo de producdo, hd& um aumento no lucro, de maneira que os valores
econémicos estimados para GOR e PROT tornam-se positivos. Comportamento similar foi
observado em Madalena (2000). Neste, os valores econdmicos estimados para proteina,
gordura e veiculo (leite sem gordura e proteina) variaram de acordo com o sistema de
pagamento e precgo do leite adotado, com valores de R$ 0,821 e R$ 1,496 por kg de proteina,
R$ 0,880 e R$ 1,825 por kg de gordura, e R$ 0,122 e R$ 0,207 por kg de leite considerando-
se a remuneracdo do estado do Parana e de —R$ 0,221 e —R$ 0,328 por kg de proteina, -R$
0,210 e -R$0,210 por kg de gordura, e R$ 0,260 e R$ 0,153 por kg de leite considerando-se a
remuneracdo do estado de Minas Gerais. Em Cardoso et al. (2004), os valores econémicos
para producéo de leite, gordura e proteina foram iguais a 0,15, -0,48 e -0,31 em um sistema de
pagamento exclusivo para volume, 0,18, 0,26 e -0,29 em um sistema de pagamento por
volume e gordura, e 0,19, 0,26 e -0,10 em um sistema de pagamento por volume e valor
adicional por gordura e proteina.

A mudanca no sistema de pagamento altera, além dos valores econdémicos, o perfil dos
animais selecionados. Como apresentado na Tabela 32, os melhores animais de acordo com
indice de selecdo desenvolvido em PAG1 possuem valor genético médio alto e positivo para
producdo de leite e negativo para teor de gordura e proteina. Nos demais cenarios, a média
dos valores genéticos para PROD foi positiva, mas menor do que em PAG1, e houve um
aumento nas médias dos valores genéticos para GOR e PROT. A influéncia do indice
econdmico utilizado sobre a selecdo dos animais € verificada nas Tabelas 33 e 34.

A importancia relativa dos componentes do leite é fortemente dependente da
bonificacdo ou penalizacéo efetuada de acordo com o contetido dos mesmos e dos custos de
alimentacdo (SADEGHI-SEFIDMAZGI et al., 2012). Comparativamente a producgéo de leite,
a importancia de PROT, GOR e INSAT como objetivos de selecdo ainda é baixa, mesmo nos
cenarios em que ha remuneracdo por GOR, PROT e INSAT. Isto demonstra que a principal
fonte de receita no Brasil ainda é por volume de leite. Situacdo similar foi verificada na
producdo leiteira do Ird, na qual a énfase relativa de producéo de leite foi igual a 36%, de

producdo de proteina foi igual a -6% e producdo de gordura foi igual a 8%. Nos Estados
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Unidos, a importancia relativa de producdo de leite € negativa (-1%), enquanto as producgdes
de gordura e proteina dominam o indice juntamente a vida produtiva, com valores iguais a
20%, 22% e 19%, respectivamente (VANRADEN; COLE, 2014). Esse desequilibrio quanto a
énfase relativa de cada objetivo de selecdo principalmente observado nos cenarios PAG2 e
PAG3 provavelmente influenciou a resposta a selecdo, cujo maior valor foi obtido no cenario
PAGI.

A énfase dada ao escore de células somaticas foi baixa no cenario PAG1 e mediana
nos cenarios PAG2 e PAG3, com valores entre -18 e -1. O aumento da importancia relativa de
ECS nos cenarios PAG2 e PAG3 se deveu a penalizagdo efetuada para o aumento de ECS.
Apesar dos valores aplicados serem préximos daqueles adotados para GOR e PROT, o
aumento de uma unidade em ECS — no caso de 3,08 para 4,08, representa 0 aumento de
100.000 células somaéticas. O valor da penalizacdo é, portanto, maior, assim como o impacto
sobre o lucro.

A caracteristica de vida produtiva dominou o indice econémico independente do
cenario considerado; dominancia resultante da elevada variancia genética desta caracteristica.
Vida produtiva tem sido incluida em programas de melhoramento genético visando-se a
reducdo dos custos com a reposi¢do de novilhas e a manutencdo de uma maior proporcao de
vacas em lactacbes mais lucrativas (ESSL,1998). Além disso, € uma caracteristica de facil
mensuracao (ALLAIRE; GIBSON, 1992). H4, contudo, ressalvas quanto a esta caracteristica.
Primeiramente, tratam-se de dados censurados, isto &, o individuo ndo sofre determinado
evento (no caso, 0 descarte ou Obito da vaca) durante tempo de estudo, de maneira que o
tempo de sobrevida é desconhecido. Dessa forma, modelos de anlise de sobrevivéncia
(DUCROCQ, 1993; VAN DOORMAAL; SHAEFFER; KENNEDY, 1984) devem ser
considerados na analise genética de VP. Adicionalmente, o célculo do seu valor econdmico
deve incorporar o custo de reposi¢do da vaca e a taxa de interesse da vaca, similarmente ao
realizado em Gay et al. (2014). Faz-se também necessario o0 uso de expressdes genéticas
descontadas (AMER, 1999), as quais ajustam o indice econdmico para fato das caracteristicas

serem expressas em diferentes periodos da vida do animal a diferentes frequéncias.
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Tabela 31 — Valores econdmicos, desvio-padrdao genético (5,) e énfase relativa (ER)

estimados para producéo de leite (PROD), escore de células somaticas (ECS),
teor de gordura (GOR), teor de proteina (PROT), teor de &cidos graxos
insaturados (INSAT) e vida produtiva (VP) nos cenarios de pagamento por
volume de leite (PAGL1), por volume de leite e composi¢do (PAG2), por

volume de leite, composicao e qualidade nutricional (PAG3).

Cenario Objet“ﬁo de Valor econdémico 6 ER (%)
selecdo a
PROD 177,11 2,84 22
ECS -39,79 0,74 -1
PAG1 GOR -868,42 0,11 -12
PROT -2.476,43 0,02 -17
\ix 10,08 109,45 48
PROD 241,02 2,84 26
ECS -626,81 0,74 -18
PAG2 GOR 108,43 0,11 1
PROT 264,89 0,02 2
VP 12,47 109,45 53
PROD 244,43 2,84 26
ECS -626,81 0,74 -18
PAG3 INSAT 693,78 0,08 2
PROT 264,89 0,15 2
VP 12,59 109,39 52

Tabela 32 — Média dos valores genéticos para producao de leite (PROD, kg), escore de células
somaticas (ECS), teor de gordura (GOR, g/100 de leite), teor de proteina (PROT,
g/100 de leite) e vida produtiva (VP, dias) para os 100 melhores animais de
acordo com os indices econdmicos desenvolvidos nos trés cenarios de bonificacdo
(PAG1, PAG2, PAG3*), considerando-se a avaliagdo genética tradicional e

genbmica.
indice de Abordagem tradicional
selecéo PROD ECS GOR PROT VP
PAG1 0,63 0,49 -0,06 -0,13 269,73
PAG2 0,05 0,49 0,09 -0,06 293,03
PAG3 0,05 0,49 0,09 -0,06 293,03
Abordagem gendmica
PAG1 0,69 0,43 -0,08 -0,14 248,88
PAG2 0,10 0,35 0,07 -0,06 271,97
PAG3 0,09 0,36 0,07 -0,06 272,61

*PAG1: valores econdmicos estimados considerando-se pagamento apenas por volume de leite; PAG2: valores
econdmicos estimados considerando-se pagamento por volume de leite e bonificacdo/penalizacdo por teor de
componentes; PAG3: valores econdmicos estimados considerando-se pagamento por volume de leite

bonificacdo/penalizacéo por teor de componentes e bonificacdo por teor de acidos graxos do leite.
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Tabela 33 — Numero de animais em comum entre os 100 melhores animais de acordo com 0s
indices econémicos desenvolvidos nos trés cenérios de bonificagdo (PAGL,
PAG2, PAG3*), considerando-se a avaliacdo genetica tradicional (acima da
diagonal) e gendmica (abaixo da diagonal).

PAG1 PAG?2 PAG3
PAG1 73 73
PAG2 67 100
PAG3 67 99

*PAG1: valores econdmicos estimados considerando-se pagamento apenas por volume de leite; PAG2: valores
econémicos estimados considerando-se pagamento por volume de leite e bonificagdo/penalizagdo por teor de
componentes; PAG3: valores econdmicos estimados considerando-se pagamento por volume de leite
bonificacdo/penalizacdo por teor de componentes e bonificacdo por teor de &cidos graxos do leite.

Tabela 34 - Correlacdo entre os rankings dos animais de acordo com o mérito genético predito
nos cenarios PAG1, PAG2 e PAG3* por meio de avaliagdo genética tradicional
(baseada na matriz de relacionamentos) e gendmica (baseada na matriz de
relacionamentos combinada), considerando-se os melhores 5%, 10%, 25%, todos
0s animais avaliados bem como apenas as vacas com fenotipo.

Abordagem tradicional

5% 10% 25% Todos Fenotipadas
PAG1; PAG2 0,73 0,75 0,75 0,88 0,86
PAGL; PAG3 0,74 0,74 0,75 0,88 0,86
PAG2; PAG3 0,99 0,99 0,90 0,99 0,99

Abordagem gendmica

5% 10% 25% Todos Fenotipadas
PAG1; PAG2 0,67 0,72 0,74 0,87 0,86
PAG1; PAG3 0,68 0,71 0,74 0,87 0,86
PAG2; PAG3 0,99 0,99 0,99 0,99 0,99

*PAG1: valores econdmicos estimados considerando-se pagamento apenas por volume de leite; PAG2: valores
econbmicos estimados considerando-se pagamento por volume de leite e bonificagdo/penalizacdo por teor de
componentes; PAG3: valores econdmicos estimados considerando-se pagamento por volume de leite
bonificacdo/penalizacdo por teor de componentes e bonificacdo por teor de acidos graxos do leite.

O uso das informagdes gendmicas na avaliacdo genética ocasionou alteragdes na
estimacdo dos componentes de variancia com consequentes diferencas nos valores genéticos
preditos e na resposta a selecdo comparativamente aos resultados obtidos por meio da
abordagem tradicional. No entanto, a classificagdo dos animais por meio das abordagens
gendmica e tradicional foram similares, com correla¢fes de ranking proximas a 1,0, indicando
que as decisdes de selecdo seriam independentes da abordagem utilizada (Tabelas 36 e 37).
Faz-se necessario, contudo, a avaliacdo do potencial de predicdo dos valores genéticos (e
consequentemente, do mérito genético total) por meio dos marcadores genéticos bem como da
classificacdo dos animais e resposta a selecdo quando um numero maior de animais

genotipados e incluido na analise.
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Tabela 35 — Correlagdes entre os rankings dos animais de acordo com o0 merito genético
predito por meio da avaliagdo genética tradicional (baseada na matriz de
relacionamentos) e gendmica (baseada na matriz de relacionamentos combinada)
em um mesmo cenario de bonificacdo (PAG1, PAG2, PAG3*), considerando-se
os melhores 5%, 10%, 25%, todos os animais avaliados bem como apenas as
vacas com fenotipo.

Correlacéo de ranking

Cenario 5% 10% 25% Todos Fenotipadas
PAG1 0,91 0,92 0,94 0,99 0,99
PAG2 0,90 0,90 0,92 0,98 0,99
PAG3 0,90 0,90 0,92 0,98 0,99

*PAG1.: valores econdmicos estimados considerando-se pagamento apenas por volume de leite; PAG2: valores
econdmicos estimados considerando-se pagamento por volume de leite e bonificacdo/penalizacdo por teor de
componentes; PAG3: valores econdmicos estimados considerando-se pagamento por volume de leite
bonificacdo/penalizacéo por teor de componentes e bonifica¢do por teor de &cidos graxos do leite.

Tabela 36 — NUmero de animais em comum entre os 100 melhores animais avaliados nas
abordagens tradicional (baseada na matriz de relacionamentos) e gendmica
(baseada na matriz de relacionamentos combinada), considerando-se os indices
econdbmicos desenvolvidos nos trés cenarios de bonificacdo (PAG1, PAG2,

PAG3*).
indice de selecio NuUmero de animais em comum
PAG1 91
PAG2 90
PAG3 90

*PAG1: valores econbémicos estimados considerando-se pagamento apenas por volume de leite; PAG2: valores
econdmicos estimados considerando-se pagamento por volume de leite e bonificacdo/penalizagdo por teor de
componentes; PAG3: valores econdmicos estimados considerando-se pagamento por volume de leite
bonificacio/penalizacdo por teor de componentes e bonificagdo por teor de 4cidos graxos do leite.

Tabela 37 — Resposta a selecdo dos indices econdmicos desenvolvidos nos trés cenérios de
bonificacdo (PAGLl, PAG2 e PAG3), considerando-se a avaliacdo genética
tradicional (baseada na matriz de relacionamentos) e gendmica (baseada na
matriz de relacionamentos combinada).

Cenario Abordagem tradicional Abordagem genémica
PAG1 773,64 719,14
PAG2 613,85 583,82
PAG3 618,43 592,43

*PAGL: valores econdmicos estimados considerando-se pagamento apenas por volume de leite; PAG2: valores
econdmicos estimados considerando-se pagamento por volume de leite e bonificacdo/penalizacdo por teor de
componentes; PAG3: valores econdmicos estimados considerando-se pagamento por volume de leite
bonificacdo/penalizacéo por teor de componentes e bonificagdo por teor de &cidos graxos do leite.

4.4 Conclusodes

O cenério de remuneracdo adotado alterou a relevancia dos objetivos de selecédo, a
direcdo de selecdo bem como o perfil dos melhores animais quanto ao indice de seleg&o.
Entretanto, observou-se que mesmo nos cendrios com bonificacdo ou penalizacdo por

composicao do leite, a énfase relativa para producéo de leite foi maior comparativamente as
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caracteristicas de escore de células somaticas, teor de gordura, teor de proteina e teor de
acidos graxos insaturados. Dessa forma, torna-se possivel inferir que, apesar de existirem
incentivos para a melhoria da qualidade do leite, estes ainda sdo timidos; de maneira que
producdo de leite permanece como o principal objetivo de sele¢cdo em bovinocultura leiteira.

A inclusédo da informacgdo genémica na predicéo dos valores genéticos nao influenciou
a classificagdo dos animais de acordo com o indice de selecdo, sendo estimadas correlacdes de
ranking altas entre as abordagens tradicional e genémica. Este resultado provavelmente se
deve a quantidade de informacgfes incorporadas na analise, restando pouco da variacdo
fenotipica a ser explicada pelos genétipos.

Este estudo representa uma etapa inicial para o desenvolvimento de indices
econdémicos que englobem caracteristicas relacionadas a producdo, qualidade do leite,
longevidade, salde e reproducdo. Para a sua abrangéncia, faz-se ainda necessaria a coleta
sistemética de informacBes fenotipicas referentes a demais caracteristicas relevantes ao
sistema leiteiro; a andlise dos custos e receitas associados as caracteristicas de interesse bem
como definicdo do sistema produtivo a ser estudado; e a andlise de sensibilidade dos indices
econémicos aos valores econdmicos. Em relacdo ao uso de marcadores genéticos juntamente
aos indices de selecdo, deve-se verificar a predi¢cdo do mérito genético total, obtido por meio
dos indices econdmicos, quando estes sdo alimentados por valores gendmicos, preditos a
partir das estimativas dos marcadores genéticos. Adicionalmente, deve-se avaliar se a incluséo
de um maior nimero de animais genotipados melhora a resposta a selecdo do indice

econdmico.
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