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RESUMO

GRIGOLETTO, L. Estudo da influéncia genética da heranca citoplasméatica em
caracteristicas de interesse econdmico de bovinos da raga Nelore. 2016. 82p.
Dissertacdo de Mestrado — Faculdade de Zootecnia e Engenharia de Alimentos,
Universidade de Sao Paulo, Pirassununga, 2016.

Os efeitos maternos e, principalmente, os componentes citoplasmaticos devido sua
heranca matrilinear, podem influenciar de forma permanente na selecao e no potencial
de expressdo das caracteristicas de importancia econémica dos bovinos. Como
objetivo deste estudo, estimou-se o impacto da inclusdo do efeito genético da
linhagem citoplasmatica sobre estimativas de componente de (co)variancia,
parametros genéticos e sua influéncia sobre a predicdo dos valores genéticos para
caracteristicas de crescimento, reproducdo e eficiéncia alimentar de animais da raca
Nelore. Para tragar a genealogia, tomando como base a linha materna de cada animal,
utilizou-se o software LinMat e arquivo de pedigree contendo 496.190 animais do
rebanho de bovinos Nelore pertencentes a Agropecuaria CFM e 8.635 animais
compondo o arquivo provenientes dos experimentos para eficiéncia alimentar. Os
componentes de (co)variancia e parametros genéticos foram estimados com base nos
registros para peso ao nascimento (PN), peso ao desmame (PD), ganho de peso
ajustado para 345 dias de idade (GPSOB), perimetro escrotal aos 18 meses (PE),
conformacao (CONF), precocidade (PREC), musculosidade (MUSC), ingestdo de
matéria seca (IMS), consumo residual (CAR), taxa de conversao alimentar (CA) e
ganho médio diério (GMD). As andlises de componentes de variancia foram realizadas
no programa computacional BLUPF90 de forma uni-caracteristica com modelo animal
pelo método da méaxima verossimilhanca restrita (REML), e por inferéncia bayesiana
para os indicadores de eficiéncia alimentar, considerando a linhagem citoplasmatica
como efeito aleatdrio. Os resultados obtidos revelam que as caracteristicas analisadas
podem ser utilizadas como critério de selecdo pela variabilidade genética e potencial
de transmisséo. A inclusdo do efeito de linhagem citoplasmatica foi significativo para
PN, CONF, PREC e MUSC. Ao longo prazo, a selecéo de linhagens citoplasmaticas
com maior efeito genético pode promover o avango genético para as caracteristicas
de interesse econdmico.

Palavras-chaves: crescimento, eficiéncia alimentar, efeito citoplasmatico, reproducéo, selegéo



ABSTRACT

GRIGOLETTO, L. Study of genetic influence of cytoplasmic inherited in
prodution traits of Nellore cattle. 2016. 82p. M. Sc. Qualification — Faculdade de
Zootecnia e Engenharia de Alimentos, Universidade de S&o Paulo, Pirassununga,
2016.

Maternal effects and its inheritance have been suggested to have a permanent
influence on selection and expression potential traits in cattle. The objectives of this
study were to estimate the impact of the inclusion of the cytoplasmic lineage genetic
effect on component estimates of (co) variance, genetic parameters and evaluated the
influence of this effect on the prediction of breeding values for growth, reproductive
and feed efficiency traits of Nellore cattle. Pedigree data from 496,190 Nellore animals
belonging to the Agropecuaria CFM and 8,635 animals from feed efficiency traits
composing the pedigree file that was used to trace the genealogy, based on the
maternal line of each animal by LinMat software. The records for birth weight (BW),
weaning weight (WW), weight gain adjusted to 345 days of age (PWG), scrotal
circumference at 18 months (SC), conformation (CONF), precocity (PREC),
muscularity (MUSC), dry matter intake (DMI), residual feed intake (RFI), feed
conversion rate (FCR) and average daily gain (ADG) were evaluated. Analyses were
performed by computer program BLUPF90 with an animal model by the method of
restricted maximum likelihood (REML) and Bayesian approach to feed efficiency
indicators, considering cytoplasmic lineage as a random effect. The results show that
the traits analyzed can be used as selection criteria by the genetic variability and the
potential for heritability. The inclusion of cytoplasmic lineage effect was significant for
BW, CONF, PREC and MUSC. In long-term, the selection of cytoplasmic lines with
greater genetic effect may promote genetic progress for economic interest traits.

Key words: growth, feed efficiency,cytoplasmic effect, reproduction, selection
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1. INTRODUCAO

Na ultima década, aliadas com a importancia econémica global da producéo
animal, grandes mudancas foram aplicadas nos programas de melhoramento
genético. O aprimoramento e surgimento de novas técnicas, critérios de selecéo, ciclo
de producdo, especialmente no ambito da genética bovina, promoveram a
intensificacdo da pecuaria. Logo, estudos sobre o comportamento dos efeitos
genéticos através dos padrdes de herancga tornam-se importantes para o aumento da

produtividade do rebanho bovino.

No melhoramento genético € dada maior importancia para as contribuicdes que
o reprodutor transmite para a futura progénie, devido ao maior namero de
descendentes advindo, além da monta natural, da utilizacdo de biotecnologias como
a inseminacao artificial. Os principais sumarios brasileiros de touros da raca Nelore
(PAINT, CFM, ABCZ, Alianca, 1Z, etc) apresentam reprodutores com média de cinco
anos de producdo e mais de 7.000 progénies avaliadas para as principais
caracteristicas que compdem os indices de selecdo, mostrando assim, maior
intensidade de selecdo e ganho genético. Por outro lado, os indices produtivos e
reprodutivos das matrizes refletem o baixo ganho genético e intensidade de selecéo,
ja que, apresentam idade ao primeiro parto (IPP) de 36 meses em média, intervalo de
geragdo de seis anos considerando todas as progénies nascidas, demonstrando a

necessidade de intensificagéo da selecéo de fémeas.

A qualidade das informacfes de pedigree e dos fendtipos pode afetar as
estimativas de parametros genéticos e predicdo de valores genéticos (RISTOV et al.,
2016), bem como, é um problema associado com a menor selecdo baseada em

matrizes, sendo um dos principais pilares para obtencdo de resultados acurados nas



avaliacdes genéticas, devido a correta formacéo da matriz de parentesco e dados de
producdo. Em bovinos de corte, especialmente em condi¢cdes de criacdo extensiva,
as coletas de informacdes de pedigree sdo escassas e a estrutura do pedigree é

insuficiente quanto as informacdes referentes as linhagens paternas e maternas.

A contribuicdo da fémea para o fenétipo de sua progénie contempla a metade
do seu componente genético aditivo direto somado ao efeito materno. Em geral, nos
programas de melhoramento genético para bovinos de corte, os efeitos maternos séao
utilizados nos modelos genéticos para caracteristicas de pré-desmama, onde estes
dados se encaixam melhor em um modelo completo do que em um modelo que leva
em conta somente o componente aditivo direto, sendo que, ignorar estes efeitos para

essas caracteristicas pode subestimar respostas genéticas importantes.

A estimativa da variancia genética das linhagens citoplasméticas, bem como, a
investigacdo da acdo dos genes nucleares e mitocondriais na expressao de
caracteristicas de importancia zootécnica para a producao de bovinos de corte torna-
se uma alternativa para selecdo de animais superiores, principalmente para
caracteristicas de dificil mensuracéo como eficiéncia alimentar e qualidade de carne.
Igualmente, para identificacdo de embrides com material genético citoplasmatico
superior para serem utilizados em cruzamentos e producao a pasto, ou como matrizes
fundadoras. Diversos estudos (MAURER & GREGORY, 1990; SCHUTZ et al., 1994;
HIENDLEDER et al., 1995; GIBSON et al., 1997; CUMMINS, 1998; SUTARNO, et al.,
2002; QUINTINO et al., 2009; BUENO et al., 2012), relataram o impacto do efeito
citoplasmatico em bovinos de diferentes racas na expressdo de caracteristicas
produtivas e reprodutivas através das estimativas de parametros genéticos,

componentes de variancia e associacdes de polimorfismo do mtDNA.



Neste contexto, estudos futuros utilizando analise da associacdo de amplo
genoma (GWAS), para identificacéo de regibes associadas a fendtipos de interesse
econdmico ao longo do genoma, caracterizando fonte de variacdo dos genes, funcdes
biologicas e vias metabdlicas, serdo importantes para complementar este estudo.
Recentemente, sugeriram a evidéncia de relacdo entre a funcdo mitocondrial e
expressdo de genes para eficiéncia alimentar, o que indica que os efeitos
citoplasmaticos poderiam influenciar o desempenho fenotipico dos animais nos
rebanhos bovinos, devido ao padrdo de transmisséao ligado a este efeito (LANCASTER

et al., 2014; TIZIOTO et al., 2015; DAVIS et al., 2016).

O objetivo deste trabalho foi analisar o impacto do efeito genético da linhagem
citoplasmatica na selecdo de bovinos Nelore através das caracteristicas de
crescimento, reproducdo, desempenho ponderal e eficiéncia alimentar, bem como,

avaliar e melhorar os modelos estatisticos para avaliacdo genética.



2. REVISAO BIBLIOGRAFICA
2.1. Araca Nelore no brasil

A bovinocultura brasileira é representada em sua maioria por racas zebuinas,
tanto por sua representagdo em numero de animais, mais de 210 milhdes de cabecas
(FAO, 2015), sendo deste total 90% s&o animais oriundos da raca Nelore e seus
cruzamentos, ocupando todo o0 extenso territdrio nacional, quanto por sua

adaptabilidade no meio de producéo do pais (EUCLIDES FILHO, 2009).

A formacao do Nelore brasileiro contou com a importacao de bovinos zebuinos
da india, em torno de 6.500 animais nos anos 60, e com 0s cruzamentos absorventes,
no pais com fémeas “nativas” de origem taurina. Deste modo, o contetdo do mtDNA
do gado Zebu é originado pelos grupos das espécies Bos taurus e Bos indicus
oriundos do Bos primigenius (MEIRELLES et al., 1999; HIENDLEDER et al., 2008),
mas, principalmente, de origem de vacas taurinas, preponderantemente de origem

Ibérica, trazidas pelos colonizadores.

O Brasil tem cenério favoravel para o desenvolvimento da pecuaria bovina, que
representa 1,55% do PIB do pais, segundo a confederacdo da agricultura e pecuaria
do Brasil (CNA), em 2016, o valor bruto da producdo (VBP) da agropecuéria devera
ser R$ 529,9 bilhdes. Apesar disso, essa atividade necessita de investimentos em
tecnologia, pois apesar do pais estar entre os lideres mundiais quanto ao rebanho
comercial de bovinos e produgdo de carne, apresenta baixa produtividade. Como
prova da ineficiéncia produtiva da pecuaria nacional, temos a baixa taxa de desfrute
brasileira entre 19 e 22%, menor em relagédo as taxas apresentadas pelos Estados

Unidos e Austrdlia. Este indice é de extrema importancia, ja que, esta diretamente



relacionado com o excedente de producdo para venda e abate, especialmente, de

fémeas.

No que tange a produtividade da pecuaria de corte, o melhoramento genético
ganha papel de destaque, como instrumento para melhorar de forma permanente e
continua os indices de produtividade do rebanho nacional. Desde a década de 1980,
avancos ocorrem devido a evolucéo do aporte computacional, promovendo melhorias
nos modelos estatisticos e implementacéo de novos critérios de sele¢cdo. Os modelos
estatisticos evoluiram rapidamente do modelo touro para o modelo animal
considerando os acasalamentos e estimacao das diferencas esperadas na progénie
(DEP) para todos os individuos (BRITO; FRIES, 1994, ALBUQUERQUE; MEYER,
2005). As medidas de pesos tomadas no ano, aos dois anos de idade eram os
principais critérios de sele¢éo, que avancaram com a incluséo do ganho de peso, peso
ao desmame, ao sobreano com importancia cada vez maior para precocidade
reprodutiva, e mais recentemente, as medidas de eficiéncia produtiva, qualidade da

carne e eficiéncia alimentar.

O crescente numero de rebanhos participantes em programas de
melhoramento genético para bovinos de corte existentes no pais, juntamente com a
maior capacidade de armazenamento de dados, o aumento da utlizagdo e
desenvolvimento da genética molecular e aprimoramento na area da biotecnologia,
principalmente ligadas a area reprodutiva, também fazem parte da melhoria genética

do rebanho nacional (EUCLIDES FILHO, 2009).



2.2. Heranca Citoplasmatica

As mitocOndrias séo as organelas mais abundantes no citoplasma e de grande
importancia no metabolismo das células, pois sdo responsaveis pela producdo de
energia (ATP), pelo metabolismo intermediario e os mecanismos de apoptose celular.
Além de sua importancia no desenvolvimento embriologico (BAVISTER; SQUIRREL,
2000), essas organelas possuem seu préprio genoma DNA mitocondrial (mtDNA),
localizado na matriz interna, cadeias enzimaticas para a beta-oxidacdo de &cidos
graxos e para ciclo de Krebs e acimulo de ions e precursores das vias metabdlicas

da matriz e das cristas mitocondriais (ALBERTS et al., 2013).

O mtDNA tem formato dupla hélice circular (figura 1), possui 16.338 pares de
bases (pb) em bovinos (ANDERSON et al., 1982) e, apresenta 37 genes, sendo 13
genes, 0s quais codificam proteinas essenciais para o processo de respiracao celular,
além de 2 RNA ribossémico (rRNAs) e 22 RNA transportador (tRNAs), que participam

da sintese dos polipepeptideos mitocondriais.

Figura 1. Bos indicus mtDNA.

Fonte: Adaptado de Meirelles et al. (1999).



A transmissdo materna da informacdo genética e ndo genética para a
proxima geracdo representada na figura 2, inclui as mitocondrias, mtDNA, mRNA,
proteinas, organelas e outros componentes celulares do odcito. Nos mamiferos o
MtDNA é herdado maternalmente (BIRKY, 2001), pois no processo de fecundacéao, as
mitocondrias presentes nos espermatozoides sdo imediatamente destruidas apos a
penetracdo no ovulo ou durante os estagios iniciais do desenvolvimento embrionario
mediada pela ubiquitina (SMITH; ALCIVAR, 1992; SUTOVSKY et al., 2000). O padrao
da heranca citoplasmatica ndo segue os principios da heranca mendeliana, ja que é
baseada na transmissdo do conteldo genético independente e auto replicante
presente no citoplasma, dessa forma, diferem-se dos acidos nucleicos cromossémicos
do DNA nuclear, pela taxa de mutacéo ser 5 a 10 vezes maior e o grande numero de
copias de 200 a 4000 nas células (CUMMINS, 1998). Outro fator que diferencia o
genoma mitocondrial do nuclear é o processo de traducdo que se faz através da
seletividade segundo a proteina (KING; ATTARDI, 1993; MEIRELLES et al., 1999).
Adicionalmente, quanto aos processos de sintese e transmissdo do mtDNA replicado,
Lewis et al. (2016), afirmaram ocorrer uma relagdo entre estrutura das organelas,

neste caso, uma conexao entre a mitocondria e o reticulo endoplasmético.

A heranca do mtDNA apresenta algumas caracteristicas relevantes quanto
sua segregacao responsavel pelo gargalo genético do mtDNA, a homoplasmia, que
permite que somente um limitado nimero de organelas ou mtDNA segregantes sejam
transmitidos a progénie e meiose mitocondrial, a qual, durante a oogénese, multiplica-
se exponencialmente, gerando centenas a milhares de copias entre odécitos. (SMITH
et al., 2000; CHIARATTI et al., 2010; MISHRA; CHAN, 2014; STEWART; LARSSON,

2014). Diante disso, nao é possivel afirmar que este tipo de heranca seja um evento



anico, mas sim uma soma de varios acontecimentos biolégicos que ocorrem durante

0s varios estagios do ciclo germinal e somatico dos animais.

Estudos recentes atribuiram como fator determinante do desenvolvimento
embrionario, o niumero de cépias do mtDNA no odcito. Neste contexto, essas
hipéteses sdo de fundamental importancia para a fertilidade humana e na pecuéria,
em que o numero de cépias do mtDNA poderia ser usado como um marcador de
viabilidade para selecionar od0citos/embribes com maiores chances de

desenvolvimento (MEIRELLES et al., 2014).

Segundo Galtier et al. (2009), os fatores citoplasmaticos podem influenciar o
fendtipo e gendtipo de animais domésticos de varias maneiras. Os efeitos
citoplasmaticos incluem os efeitos do genoma mitocondrial, efeito do ambiente uterino
e outros efeitos ligados a atividade mitocondrial. Para determinadas caracteristicas, o
fendtipo da progénie ndo se deve apenas aos proprios efeitos aditivos dos genes, mas
também da contribuicdo através da heranca citoplasmatica, a qual, perpetuara por
toda a vida do animal através da transmissao de forma clonal do mtDNA, podendo ser

responsavel pelas diferencas entre animais e rebanhos.



Figura 2 — Esquema da descendéncia de genes mitocondriais pela linha

materna.
|/ ANCESTRAL MATERNA —l
MACHO (F,) FEMEA (F,}

FEMEA(F,) _‘

FEMEA (F;)

Fonte: Prépria Autoria.

Meirelles et al. (1999) apresentaram dados importantes sobre a formacéo do
zebu (Bos indicus), em que analisaram o padrdo de origem do mtDNA nas racas
Nelore, Gir e Brahman, ragas mais comuns na América Latina. Observaram, que nos
animais puros de origem (PO) 79%, 73% e 100% do mtDNA era do padréo taurino
(Bos taurus), enquanto que 21%, 27% e 0% correspondia ao padrdo zebuino (Bos
indicus), respectivamente. Este estudo apresenta a importancia das analises
especificas quanto a influéncia do mtDNA para os bovinos de corte, visto que, devido
ao padrao de heranca matrilinear o efeito citoplasmatico considerado como um efeito
fundador pode apresentar diferencas de fontes citoplasmaticas nos rebanhos (TESS;

ROBINSON, 1989).

2.3. Efeito citoplasmatico na producéo de bovinos de corte

As diferencas fenotipicas entre matrizes, expressas pelo efeito materno estéo

incorporadas no valor fenotipico de sua progénie. Este efeito materno esta
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diretamente relacionado ao ambiente que a matriz proporciona para sua progénie,
denominado no modelo genético como ambiente permanente, o qual, tem relagcéo
direta com a habilidade materna, ou seja, as condi¢des ideais para geracao e criacdo
dos bezerros até a desmama. O efeito materno genético foi descrito primeiramente
por Dickerson (1947), analisando a composicdo da covariancia entre os parentes. A
principal dificuldade descrita pelos autores foi a estimacéo deste componente devido
ao confundimento gerado quanto a contribuicdo genética aditiva da matriz, inclusive
pela possivel geracédo da correlacdo negativa entre eles.

O efeito materno genético € referenciado na literatura como efeito
citoplasmatico, devido ao tipo de heranca descrita anteriormente. Segundo Koch
(1972), Cundiff (1972) e Woldehawariat et al. (1977), nos primeiros e principais
estudos sobre a influéncia do efeito citoplasmatico para bovinos de corte, sua
presenca € importante para peso ao nascer, peso ao desmame e ganho de peso.
Para a raca Nelore sdo escassos os trabalhos. Ainda que pouco incluso como fonte
de variacdo das caracteristicas de producdo dos animais domésticos, Mikami et al.
(1991) defendem que a investigacdo dos efeitos citoplasmaticos se torna importante
em todos os tipos de exploracdo animal, uma vez que o mtDNA produz proteinas
envolvidas na atividade respiratéria mitocondrial, que podem incrementar funcdes
metabolicas celulares, causar alteragbes no genoma mitocondrial e,

consequentemente, promover alteracdes fenotipicas.

Os estudos envolvendo analises genéticas e gendmicas através das
informacgdes de linhagens ancestrais maternas e do genoma mitocondrial, vém sendo
discutidos recentemente, conforme reportado por Liu et al. (2013) e Smith (2016).
Devido as dificuldades enfrentadas para realizar as analises abrangendo os registros

de pedigree, os dados fenotipicos e 0s genes mitocondriais, Ristov et al. (2016)
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desenvolveram uma ferramenta para analise do pedigree, focada na analise

guantitativa do mitogenoma e da genealogia materna.

Em estudo com bovinos leiteiros, Boettcher et al. (1996) demonstraram um viés
nos parametros genéticos, herdabilidade, variancia permanente de ambiente e
estimativa de acuracia em modelos animais quando os efeitos citoplasmaticos nao
foram incluidos. A heranca dos efeitos citoplasmaticos foi reportada em estudos para
caracteristicas de crescimento em bovinos de corte de racas taurinas por Tess;
MacNeil (1994), Quintanilla et al. (1999), Pelicioni; de Queiroz (2001), Mezzadra et al.
(2005), Pun et al. (2012) e Neser et al. (2014) e de racas zebuinas por Ventura et al.
(2007), Quintino et al. (2009) e Bueno et al. (2012). Devido ao desempenho produtivo,
Gunski et al. (2001) reportaram que o Nelore brasileiro representa um excelente
modelo para analisar a heranca citoplasmatica e seu possivel efeito sobre a expresséo

das caracteristicas economicamente importantes.

A este respeito, Clément et al. (2001) demonstraram em dados simulados que,
se o efeito genético materno existe, mas é omitido, a estimagéo do coeficiente de
herdabilidade direta sera superestimada. Para caracteristicas analisadas na fase pés-
desmama, como as reprodutivas e as avaliadas ao sobreano (em torno dos 15 a 18
meses de idade), o efeito materno dilui-se ao longo do desenvolvimento, pelo fato, do
animal ndo compartilhar o ambiente materno, desse modo, o efeito genético direto

torna-se a principal fonte genética para o progresso geneético.

As caracteristicas de crescimento (peso ao nascer, peso ao desmame e ganho
de peso) e reproducéo (perimetro escrotal e idade ao primeiro parto) sao consideradas
as principais variaveis para selecao de rebanhos nos programas de melhoramento

genético de bovinos de corte no Brasil, pois sdo de facil medicéo e estéo relacionada
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com os indices produtivos (BOLIGON et al., 2009). A caracteristica peso ao nascer
(PN) é fortemente influenciada pelos fatores ambientais, permanentes ou ndo, que
influenciam a mée, e pelo ambiente permanente materno, que esta diretamente ligado
a gestacdo e sobrevivéncia do bezerro. Esses efeitos, juntamente com o efeito
genético aditivo direto, determinardo os efeitos genéticos no PN, a primeira medida
tomada ap0s o nascimento que possibilita o acompanhamento do desenvolvimento
ponderal do animal (LOBO, 1996). O mesmo pode ser observado para peso ao
desmame (PD), que permite além de acompanhar o desempenho pos-natal dos
animais, também avalia a habilidade materna das matrizes, sendo neste periodo
responsavel por 60% do crescimento dos descendentes pelo ambiente permanente

proporcionado.

Para algumas racgas, o componente da covariancia genética direta e materna
nao € assumido nos modelos de avaliacdo genética pela possibilidade de produzir
estimativa tendenciosa destes componentes, devido as estimativas de correlacdes
negativas entre efeito direto e materno relatados por Eler et al. (2000), Cabrera et al.

(2001), Ferreira et al. (2011) e Boligon et al. (2012) para a raga Nelore.

Os trabalhos que investigaram o efeito citoplasmatico em caracteristicas de
crescimento pré-desmama (utiizando o método dos quadrados minimos)
demonstraram que, a priori, 0 efeito genético direto e o efeito citoplasmatico
comportam-se de forma independente na base de dados avaliada da raca Hereford.
A influéncia da linhagem materna na variacao fenotipica encontrada foi de 2% e 5%,
significativa para PN e ganho médio diario até a desmama, respectivamente. (TESS;
REODECHA; ROBINSON, 1987). Para a mesma raca, Mezzadra et al. (2005),
utilizando o modelo animal completo incluindo a linhagem citoplasmatica como efeito

aleatdrio, relataram estimativa da fracdo da variancia fenotipica correspondente a
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linhagem citoplasmatica (Lc) de 0,01% e 0,00% para PN e PD, respectivamente. Esses
resultados sugerem um efeito marginal da linhagem citoplasmatica para a raca
Hereford, considerando que a influéncia dos efeitos maternos para pesos apos a

desmama é reflexo dos efeitos no peso em idades anteriores.

Em um rebanho de bovinos de corte da raca Afrikaner, Neser et al. (2014)
reportaram estimativa do efeito citoplasmatico como proporcéo da variancia total de
0,003 para PD, concluindo que a selecéo deve ser baseada no mérito genético aditivo
do individuo. Similar concluséo foi reportada por Pun et al. (2012), onde obtiveram,
para a raca Asturiana de los Valles, um efeito marginal da linhagem citoplasmética
sobre o desempenho no crescimento, justificando assim que a magnitude néo é
suficiente para inclusédo deste efeito nos modelos utilizados nas avaliacées genéticas.

Quintino et al. (2009), estimando parametros genéticos para bovinos da raca
Nelore, utilizando modelo que considerava a linhagem citoplasmatica, obtiveram para
PN e PD herdabilidade direta e materna de magnitude 0,22 e 0,03 e 0,28 e 0,05,
respectivamente. Os coeficientes apresentados foram préximos aos valores descritos
na literatura para bovinos de ragas zebuinas considerando modelos sem incluséo de
linhagem citoplasmatica, que variam de 0,16 a 0,66 para PN e 0,16 a 0,37 para PD
para herdabilidade do efeito genético direto (ELER et al., 2000; FORNI;
ALBUQUERQUE 2005; PEREIRA et al., 2005; BOLIGON et al., 2008), enquanto que,
a estimativa de herdabilidade materna variou de 0,03 (ELER et al., 2000) a 0,21

(NOBRE et al., 2003).

Alencar et al. (1998) avaliaram o efeito da linhagem para PN, PD e peso aos
12 meses em bezerros da raga Canchim, e ndo encontraram efeito significativo para
nenhuma das caracteristicas estudadas. Em bovinos da raca Nelore, Bueno et al.

(2012) obtiveram a proporcdo do efeito da linhagem citoplasmatica na variacao
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fenotipica total para PN, PD e ganho médio diario (GMD), na ordem de 0,19, 0,29 e
0,34%, respectivamente, enquanto que, Quintino et al. (2009) obtiveram 8% na por¢ao

da variacédo fenotipica para PD.

Para analisar o crescimento do animal, utiliza-se a medida ponderal de ganho
de peso que, pode ser medida no intervalo de idades (nascimento a desmama ou
desmama ao sobreano), sendo ajustado para a idade de avaliacdo da caracteristica.
Na producao de bovinos, esta medida € uma das mais usuais para a identificacdo de
animais com maior capacidade de desenvolvimento ponderal em menor periodo de
tempo para o abate (SARMENTO et al., 2003). Segundo Albuquerque e Meyer (2001)
os efeitos genéticos maternos em idades apds a desmama continuam presentes,
apesar de sua relevancia diminuir. Em outros estudos considerando a caracteristica
de ganho de peso pds desmama e perimetro escrotal, as estimativas dos efeitos

maternos ndo foram consideradas (PEREIRA et al., 2001; QUINTINO et al., 2009).

Em estudo com bovinos da raca Angus, Garmyn et al. (2011) citou que,
variacdes no mtDNA entre linhas citoplasmaticas estéo relacionadas com a variacdo
fenotipica de caracteristicas reprodutivas. Também reportaram que a linhagem
citoplasmatica pode ter um efeito marginal para motilidade espermatica, porém nao

foram encontradas fontes de variacao significativa para perimetro escrotal.

As avalia¢cOes visuais atraves de escores para identificar animais com bidtipo
desejavel economicamente vém sendo utilizadas como critério de selecdo nos
programas de melhoramento genético. O escore de conformagédo (CONF),
precocidade (PREC) e musculosidade (MUSC) sé&o caracteristicas morfolégicas que
avaliam indiretamente o desenvolvimento das massas musculares e acabamento de

carcaca (KOURY FILHO, 2001). Essas medidas sdo tomadas na desmama e no
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sobreano, fases em que ocorre maior desenvolvimento do animal, e apresentam
coeficientes de herdabilidade de magnitude entre 0,09 a 0,34 (ELER et al., 1996, 2000;
CARDOSO et al., 1998; KOURY FILHO, 2001; KOURY FILHO et al., 2010; SUMARIO
de touros Nelore CFM, 2015). Porém, na literatura poucos sdo escassos o0s trabalhos
gue estudaram a influéncia dos efeitos maternos para essas caracteristicas e nao ha

estudos envolvendo a linhagem citoplasmatica.

Contudo, mesmo com a baixa magnitude do efeito citoplasmatico para as
caracteristicas de producéo e reproducdo, as investigacdes desses efeitos auxiliam
na decomposicao dos fatores genéticos e ambientais que influenciam na expressao
das mesmas. Outra possibilidade é a utilizacdo de transferéncia nuclear para criar
familias com componentes citoplasmaticos e nucleares definidos, sob condi¢des
controladas (GIBSON et al., 1997). Estudos envolvendo a investigacao da associacao
do mtDNA e os fendtipos de importancia econbémica permitirdo avancos no
melhoramento genético de bovinos de corte (SUTARNO et al., 2002; GALTIER et al.,

2009).

2.4. Eficiéncia Alimentar

O aumento da producdo de animais mais eficientes tanto reprodutivamente,
quanto produtivamente para a producdo de carne bovina é o principal objetivo da
pecuaria mundial, principalmente no Brasil, com um dos maiores rebanhos de gado
de corte do mundo. Neste contexto, o melhoramento genético é a chave para melhorar
a producdo de animais para selecdao (HERD et al., 2004; MADER et al., 2009;
MONTANHOLI et al., 2010). Dessa forma, caracteristicas que mensurem inputs e
output, ou seja, entradas e saidas na producao animal ganham destaque na producéo

de bovinos, e vém sendo usados como critério de selecdo em programas de
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melhoramento para bovinos de corte, porém, na maioria para racas taurinas (Bos
taurus). Em outras espécies, Havenstein et al. (1994, 2003) relataram que a sele¢éo
genética para eficiéncia alimentar contribuiu em mais de 80% para o0 melhoramento

genético da producéo de frangos de corte.

A eficiéncia alimentar € uma caracteristica complexa e pode ser definida pela
proporcao de energia alimentar mantida no produto para sustentar os requerimentos
de manutencdo e crescimento (VANDEHAAR et al.,, 2016). Como o0 sucesso de
qualquer sistema de producédo animal é altamente ligado a relacao positiva das saidas
de produto por insumos, a identificacdo dos animais mais eficientes (ou grupo de
animais) € fundamental para otimizar os ganhos econdmicos sobre a industria de

producao de carne bovina.

Atualmente, varios estudos foram realizados com o objetivo de avaliar a
variabilidade genética dos indicadores de eficiéncia alimentar: ingestdo de matéria
seca (IMS), taxa de conversao alimentar (CA), ganho médio diario (GMD) e consumo
alimentar residual (CAR) e confirmar a utilizagdo dos mesmos como critério de
selecdo. Arthur et al. (2001), Durunna et al. (2011) e Grion et al. (2014) relataram
coeficiente de herdabilidade variando de baixa a alta magnitude para os indicadores
de eficiéncia alimentar. Para Nelore, Santana et al. (2014), obtiveram coeficiente de
herdabilidade de 0,37 para CAR, 0,31 para CA e 0,40 para IMS, confirmando a
transmissao destas caracteristicas. Berry e Crowley (2013) apresentaram uma série
de parametros e correlacdes atraveés da compilacdo de varios trabalhos para eficiéncia

alimentar e caracteristicas produtivas e reprodutivas.

A associacao desta caracteristica com o efeito citoplasmatico, se da através da

transmissao dos componentes citoplasmaticos (mitocondrias e mtDNA), responsaveis
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por 90% da energia produzida, fosforilagcdo oxidativa e ATP celular, dessa forma,
estudos recentes vém sendo realizados para elucidar a associacdo da funcao
mitocondrial e a expressdo do fendtipo da eficiéncia alimentar (HERD; ARTHUR,

2009).

Na literatura, sdo escassos os estudos que relacionam o efeito citoplasmatico
com a eficiéncia alimentar. Crowley et al. (2010) analisaram a influéncia materna para
diferentes racas: Angus, Charoles, Hereford, Limousin e Simental, reportando
estimativa baixa para o coeficiente de herdabilidade direta ao utilizar o modelo com a
incorporacao do efeito materno como aleatério. Outro resultado importante também
relatado pelos autores anteriormente citados, foi a correlacdo genética de alta
magnitude e positiva (0,82) entre os componentes genético direto e materno para CAR
e moderada associacao entre GMD e CA, em que CA é calculada através da razao

entre consumo de materia seca e ganho médio diario.

Hebart et al. (2016), afirmaram que vacas com baixo CAR (ou seja, aquelas
que produziram mais, consumindo menor quantidade de alimento) foram mais
eficientes em produzir bezerros desmamados, em relagdo, as de alto CAR. Esses
resultados confirmam de certo modo a influéncia dos efeitos maternos na expressao
das caracteristicas de crescimento e eficiéncia alimentar. E, consequentemente,
selecionar linhas maternas pode induzir a uma resposta positiva na selecéo,
comprovado por Morris et al. (2014), que relacionaram animais selecionados a partir
de linhagens de alto valor para CAR (pouco eficientes) requeriam maior quantidade
de alimento para manter seus niveis de desenvolvimento e producéo, em relacao a

progénie oriunda da linhagem de baixo CAR (mais eficientes).
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Quanto a relacdo entre os indicadores de eficiéncia alimentar e as funcdes
mitocondriais, Davis et al. (2016) ligaram as diferencas entre os fenotipos com as
diferencas na taxa de concentracao de proteinas do complexo mitocondrial como uma
forma plausivel para diferenciar a expresséo dos indicadores de eficiéncia alimentar
entre 0s animais, principalmente, para CAR. Kolath et al. (2006), associaram animais
de alto e baixo CAR com a atividade da mitocondria relacionada a fosforilacéo
oxidativa. Neste contexto, os resultados obtidos por Lancaster et al. (2014), também
sugeriram a ligacdo entre a expressao dos fendtipos ligados a eficiéncia alimentar e
as diferencas entre as atividades mitocondriais e associacao dos genes mitocondriais.
Consequentemente, estudos futuros sdo necessarios para explorar e confirmar a

associacao entre a fisiologia mitocondrial e caracteristicas de interesse econémico.
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3. HIPOTESE

A incluséo do efeito citoplasmatico como fonte de variacdo genética nos modelos
estatisticos para avaliacdo genética na populacdo de bovinos da raca Nelore auxilia

na selecdo de touros e matrizes com maior valor genético.
4. OBJETIVOS
4.1. Objetivo geral

Estimar a influéncia genética do efeito materno e citoplasmatico na avaliacéo
genética sobre as caracteristicas de producéao, reproducéao e eficiéncia alimentar para

bovinos da raca Nelore.

4.2. Objetivos especificos

e Estimar os componentes de (co)variancia e parametros genéticos para 0s

efeitos de linhagem citoplasmatica,

e |dentificar e verificar o impacto da inclusdo da linhagem citoplasmatica nos

modelos animais e nos valores genéticos;

e Analisar possiveis conflitos de selecdo atribuidos a modelos com ou sem a

incluséo do efeito de linhagem citoplasmatica como fonte de variacéo genética;

e Aprimorar os modelos genéticos para a analise genética de bovinos de corte.
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5. MATERIAL E METODOS

5.1. Local

O estudo foi realizado junto ao Nucleo de Apoio a Pesquisa em Melhoramento
Animal, Biotecnologia e Transgenia na Universidade de Sao Paulo (NAP-
GMABT/USP), Laboratério de Melhoramento Genético “Dr. Gordon Dickerson” da
Faculdade de Zootecnia e Engenharia de Alimentos, Universidade de Sao Paulo, em

Pirassununga, SP.

5.2. Crescimento, reproducéo e escores visuais.

5.2.1. Dados

Os dados utilizados sédo provenientes dos arquivos da Agropecuaria CFM Ltda,
os quais ficam armazenados no Laboratério de Melhoramento Genético “Dr. Gordon

Dickerson”. O arquivo de pedigree continha 496.190 animais da raca Nelore.

Os dados fenotipicos utilizados foram: peso ao nascer (PN, kg), peso ao
desmame (PD, kg), ganho de peso aos 345 dias (GPSOB, kg), perimetro escrotal aos
18 meses (PE, cm), conformacao, precocidade e musculosidade (CONF, PREC,
MUSC). Além desses dados, as idades relacionadas com cada mensuragdo e

pesagem e a idade da vaca ao parto (IVP) também foram consideradas para analise.

O ganho de peso da desmama ao sobreano (GPSOB) foi calculado pela
diferenca de pesos observada entre o sobreano (em torno dos 550 dias) e a desmama

(em torno dos 205 dias), ajustada pelo numero de dias entre pesagens.

A avaliacdo dos escores visuais ao sobreano foi obtida através de avaliacao
subjetiva de acordo com o grupo de contemporaneos, onde os animais foram

classificados conforme uma escala de escores 1 a 6 e sao avaliados por um Unico
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avaliador, neste caso, sdo avaliados o arqueamento de costelas e deposicdo de
gordura na regido da insercéo da cauda e musculatura na carcaca do animal. Desse

modo, valores mais altos representam superioridade da caracteristica.

Figura 3 — Esquema de avaliagcdo dos escores visuais (conformacéo,

musculosidade e precocidade) para a raca Nelore.

N

CONFORMAGAO MUSCULOSIDADE PRECODIDADE

Fonte: Autoria Propria

O arquivo de dados utilizado nas andlises foi anteriormente editado,
desconsiderando os animais:

¢ sem informacao de pais e/ou maes;

¢ sem nenhum dado de producdo mensurado;

e com idade de vaca ao parto desconhecida;

e grupos de contemporaneos com numero abaixo de 5 animais.

5.2.2. Estrututura populacional

Para verificacdo de consisténcia dos dados do arquivo de pedigree e
monitoramento de diversidade genética foi utilizado o software CFC (Contribution,
Inbreeding (F), Coancestry) desenvolvido por Sargolzaei et al. (2006). O CFC calcula
os coeficientes de endogamia, as matrizes de parentesco, possiveis erros no

pedigree, entre outras funcdes. Somente animais com registros de pai, mée e
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linhagem materna foram considerados para as analises genéticas. Para o arquivo
utilizado no presente estudo, o software CFC ndo diagnosticou nenhum erro no

pedigree.

Tabela 1 — Caracterizacdo completa da estrutura populacional do arquivo de
pedigree dos animais da raca Nelore utilizado nas analises.

Numero total de individuos 496.190
Touros 2.688
Matrizes 134.728

Individuos sem progénie 331.774
Individuos com progénie 137.416
Ancestrais 28.701
Touros 227
Matrizes 28.459
N&o Ancestrais 440.489
Touros 2461
Matrizes 106.269
Progénie 309.159
Apenas pai conhecido 315
Apenas matriz conhecida 297.255
Ambos 142.919

Do total de 496.190 animais que constam no arquivo de pedigree, 64.556 (13
%) apresentaram algum nivel de endogamia. De acordo com a tabela 2, apresentada
abaixo com os niveis de endogamia, € possivel notar que grande nimero dos animais

possuem baixo nivel de endogamia.
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Tabela 2 — Niveis de coeficiente de endogamia (F) presentes na populacao.

Coeficiente de endogamia (F) Numero de individuos
0,00<F<0,05 61.651
0,056<F=<0,10 1.780
0,10<F=<0,15 844
0,15<F <0,20 22
0,20<F<0,25 187
0,25<F<0,30 71
0,30<F=<0,35 1

E necessario aos estudos genéticos, que o arquivo de pedigree contenha
quantidade suficiente de individuos e suas relacdes parentais para que sejam
estimados os parametros de forma que possam alcancar o progresso genético
requerido. Logo, aumentando o nimero de relagdo entre os animais, e quanto maior
a sua distancia ao ancestral paterno e materno, a determinacao dos fatores genéticos
causais sera mais consistente. O grafico 1 apresenta a quantidade de animais por

namero de geracao respectiva a cada individuo e seu ancestral.

Gréfico 1 — Relagdo entre o numero de animais e nimero de geracdes até o

ancestral — Longest path ancestral (LAP).
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Fonte: Prépria Autoria.

5.2.3. Linhagem Citoplasmatica

O software LINMAT - A MATERNAL AND CYTOPLASMATIC LINE
INDENTIFICATION SOFTWARE, desenvolvido por Mourdo et al. (2006) e
reformulado para o presente trabalho, foi utilizado para encontrar as linhagens
maternas fundadoras. O sistema traca caminhos do animal até a sua linhagem
ancestral, encontrando sua linhagem fundadora no rebanho e para cada geracao
especifica (Figura 4).

Figura 4 — Esquema para encontrar a linhagem materna ancestral (citoplasmética)
tomando como base cada animal do arquivo de pedigree.

Ancestral

Lo

A )
Fémea 3 \’«;@

<

Fonte: Prépria Autoria.

As linhagens fundadoras identificadas e sua representatividade pelo nUmero de

descendentes estdo apresentadas na tabela 3.



25

Tabela 3 — Numero de descendentes por linhagem citoplasmética obtidas a partir do

software LINMAT — A maternal and cytoplasmatic line indentification.

Descendentes/ Linhagem Quantidade linhagens
citoplasmatica citoplasmaticas
6 - 20 23.000
21 -100 5.122
101-424 337

Neste processo, foram excluidos: animais com linhagens citoplasmaticas com
namero menor ou igual a cinco representantes (descendentes) com registros préprios
de producdo, devido ao grande numero de animais com apenas uma linhagem,
tratando-se do proprio animal, desta maneira, evitando qualquer erro na identificacédo

e estimacgao deste componente.

5.2.4. Estimativa dos componentes de variancia

Para estimacdo dos componentes de (co)variancia, parametros genéticos e
predicdo dos valores genéticos (DEPs) das caracteristicas utilizou-se o programa
BLUPF90 (MISZTAL et al., 2002) que compreende uma familia de programas para
calculos de modelo misto: Best Linear Unbiased Predictions (BLUP) e Maxima

Verossimilhanca Restrita (REML).

O programa REMLF90 foi escolhido para proceder as analises, pois utiliza o
meétodo de maxima verossimilhanca restrita para a estimacéo de componentes de (co)
variancia fornecendo estimativas dentro do espaco paramétrico, por usar todas as

informacgdes do pedigree e assim, prover estimativas ndo viesadas sob selec¢éo.
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5.2.5. Metodologia de Anélise

Foram realizadas analises uni-caracteristica com a inclusdo do efeito
citoplasmatico como efeito aleatdrio. Os dois modelos estatisticos determinados para

as analises foram:

Modelo 1: completo, incluiu os efeitos: grupo de contemporaneo, aditivo direto,
aditivo materno, linhagem citoplasmatica, ambiente permanente materno, grupo de

manejo a desmama (exceto para: PN e PD) e residual.

Modelo 2: reduzido, incluiu os efeitos: grupo de contemporéaneo, efeito aditivo
direto, aditivo materno, ambiente permanente materno, grupo de manejo a desmama

e residual.

Para inclusdo do efeito da linhagem citoplasmatica foi utilizado o seguinte

modelo estatistico:

Y=XB + Zia+ Zom + ZsLc + ZaCc + Z5g + €,

em que:

Y = vetor de observacfes das variaveis dependentes;

B = vetor de efeitos fixos grupo de contemporaneos;

a = vetor dos efeitos genéticos aditivos de cada um dos individuos;

m = vetor dos efeitos genéticos maternos;

Lc= vetor do efeito de linhagem materna;

c = vetor dos efeitos de meio permanentes sobre os produtos de cada vaca;
g = vetor dos efeitos de grupo de manejo (exceto para: PN e PD);

e = vetor de efeitos aleatorios residuais.
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X, Z1, Z», Z3, Z4 € Zs S&0 matrizes de incidéncia relacionadas, respectivamente,
aos efeitos fixos do grupo de contemporaneo, efeito aleatdrio aditivo direto, efeito
aleatério aditivo materno, efeito aleatorio linhagem citoplasmatica, efeito aleatoério
ambiente permanente materno e efeito aleatorio ndo correlacionado de grupo de

manejo a desmama.

. [Ad%. Aoy, O 0 0 0
m| |Aogm Ad?p, 0 0 0 0
o 0 INy%, O 0 0

cl | O 0 0 IN,0?, 0 0
g 0 0 0 0  INyo?, O
¢ 1o 0 0 0 0  INo?,

Em termos matriciais, para este modelo, N1 € 0 numero de linhas
citoplasmaticas; N2, o numero de vacas; N, o numero de registros; N3, nUmero de
grupos de manejo; A, o numerador da matriz de parentesco; |, uma matriz identidade
e 0%, 0°m, 0%, O%pe, 0%g, 0% € Oam, 0S cCOMponentes de variancia aditivo direto, aditivo
materno, de linhagem citoplasmética, de ambiente permanente materno, de grupo de
manejo a desmama, residual e 0 componente de covariancia entre os efeitos aditivo
direto e materno, respectivamente. Assume-se que 0S vetores a € m nao sao

correlacionados com os vetores L¢, c,g e e.

Os grupos de contemporaneos foram formados para cada caracteristica,
considerando a concatenacéo das informacdes sobre: fazenda, ano de nascimento e
sexo para PN, GPSOB, CONF, PREC e MUSC; fazenda e ano de nascimento para

PE e ano de nascimento, sexo, fazenda e grupo de manejo a desmama para PD.

O grupo de manejo a desmama é utilizado na avaliacdo genética tradicional

como efeito fixo junto ao grupo de contemporaneos. Também denominado como lotes,
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0s quais sao formados pelos animais que permaneceram juntos determinada fase da
vida e, por isso, tiveram as mesmas oportunidades de desempenho, sendo uma
importante fonte de variacdo e ferramenta para o aumento da eficiéncia de sele¢céo
dos animais, possibilitando assim, maior variabilidade e maior nUmero possivel de
animais na andlise (OLIVEIRA JUNIOR et al., 2014; PEDROSA et al., 2014). Portanto,
0 grupo de manejo a desmama foi incluido nos modelos do presente estudo como
efeito aleatorio ndo correlacionado para GPSOB, PE e escores visuais (CONF, PREC

e MUSC).

O modelo matematico sem o componente Lc (M2) é representado por:

Y=XB + Zia + Zom + ZsC + Z4g + €,

em que:

Y = vetor de observacgfes das variaveis dependentes;

B = vetor de efeitos fixos grupo de contemporaneos;

a = vetor dos efeitos genéticos aditivos de cada um dos individuos;

m = vetor dos efeitos genéticos maternos;

c = vetor dos efeitos de meio permanentes sobre os produtos de cada vaca;
g = vetor dos efeitos de grupo de manejo (exceto para: PN e PD);

e = vetor de efeitos aleatérios residuais.

Para as caracteristicas PE, CONF, PREC e MUSC, o modelo completo (M1) foi
considerado sem a inclusdo dos efeitos: aditivo materno, ambiente permanente
materno e consequentemente, covariancia direta-materna, ja que, essas
caracteristicas foram avaliadas ao sobreano e os efeitos maternos séo dificeis de

estimar nesta fase, baseado na idade do animal (em torno dos 18 meses) e a auséncia
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de conviviéncia materna. Apenas o efeito de linhagem citoplasmatica foi mantido no

modelo estatistico.

Efeitos fixos, aleatorios e covariaveis inclusos no modelo completo (M1) para
as analises do efeito de linhagem materna no peso ao nascimento (PN), peso ao
desmame (PD), ganho de peso aos 345 dias (GPSOB), perimetro escrotal (PE),
escores visuais: conformacao (CONF), precocidade (PREC) e musculosidade (MUSC)

em animais da raca Nelore, estdo resumidos na tabela 4.

Tabela 4 — Efeitos fixos (grupo de contemporénos), aleatérios (aditivo direto, materno,
ambiente materno permanente, grupo de manejo a desmama, linhagem
citoplasmatica e residual) e covariaveis incluidos no modelo completo (M1) para

analise genética.

Efeitos Covariaveis

Caracteristicas
IDvaca IDdes IDsob

a m ¢ gc gmlc e (ineare (linear e

guadratico) (linear) quadratico)

PN X X X X X X

PD X X X X X X X

GPSOB X X X X X X X X

PE X X X X X X
CONF X X X X X X
PREC X X X X X
MUSC X X X X X X

a=efeito aditivo direto; m=efeito aditivo materno;c=efeito de ambiente permanente da vaca;gc=efeito de grupo de
contemporaneo;gm=efeito de grupo de manejo & desmama;lc=efeito de linhagem citoplasmética;e=efeito
residual;IDvaca=idade da vaca ao parto; IDdes=idade do animal a desmama;IDsob=idade do animal ao sobreano.

5.2.6. Estimativa dos parametros genéticos

Para obtenc&o da herdabilidade direta (h2a=02a/(0%at+0?m+0am+0?.c+0%c+0%)), €
materna (h2m=02m/(02a+0%2m+0am+0?.c+0%:+0%)), bem como, a fracdo da variancia

fenotipica do ambiente materno permanente (c2= 02/(02a+02m+0am+0?. c+0%:+0%)),
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linhagem citoplasmatica (Lc2= 02.¢/(02a+02m+0amt02c+0%:+0%)) de acordo com as
estimativas descritas por Maniatis e Pollot (2003) e o calculo para obter a

herdabilidade total, descrita por Wilham (1972), sendo h?= (02a+ 0.5 02n+1.50am).

5.2.7. Comparacao dos modelos

A comparacdo entre os modelos foi realizada pelo teste de razdo de
verossimilhanca para verificar o efeito da inclusdo da linhagem citoplasmatica no

modelo de analise.

O célculo do coeficiente -2Log € aplicado de acordo com a distribui¢ao chi-

quadrado (X?) com n grau de Liberdade:

-2Log = (-2LoglLc)- (-2Log) (1)
2Log ~ X%, v (2)

em que, na equacéo 1, L¢ € o valor de verossimilhanca do modelo completo (M1) e r o
valor de verossimilhanca para o modelo reduzido (Mz), obtidos apds realizacdo da
analise genética. Na equacéo 2, a é o nivel de significancia (0.05) e v € o grau de

liberdade igual a 1.

5.3. Eficiéncia Alimentar

5.3.1. Dados e experimentos

Foram utilizados dados de eficiéncia alimentar de 1.569 Nelore (Bos indicus),
sendo 1.328 touros (macho jovem), 101 castrados e 140 novilhas. O arquivo de
pedigree continha um total de 8.635 animais e filhos de 195 touros e 957 matrizes. O
conjunto de dados foi obtido a partir de 18 experimentos realizados no Brasil, sendo

gue 15 estudos foram realizados na regido Sudeste (GOMES et al, 2012, 2013;
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ALEXANDRE et al, 2015; CANCIAN et al, 2014; SANTANA et al, 2016), dois no
Centro-oeste e um na regido Sul (SANTANA et al., 2012, 2013), entre 2007 e 2015.
O conjunto de dados final foi uma compilacdo de todos os experimentos, a fim de

aumentar o numero de registros fenotipicos.

Os animais foram mantidos em trés tipos de sistemas de confinamento: baias
individuais (n = 398 animais), Calan Gates (n = 212 animais) e GrowSafe (n = 959
animais). No inicio dos experimentos, os animais tinham uma idade média inicial de

4591166 dias de idade e peso médio de 362+67,23 kg.

As analises foram realizadas pelo Grupo de Melhoramento Animal e
Biotecnologia da Faculdade de Zootecnia e Engenharia de Alimentos da Universidade

de S&o Paulo (FZEA/USP).

5.3.2. Coletade dados e dieta

Em todos os experimentos realizados, 0os animais passaram por um periodo de
21 dias para adaptacao as instalacdes, sistema de manejo e a dieta. Para a avaliacao
da matéria seca (MS) foram realizadas coletas do alimento fornecido e das sobras. A
dieta foi oferecida duas vezes ao dia por meio de racao total misturada. O periodo de
coleta de dados variaram de 70-90 dias para cada experimento, e 0os animais foram

pesados a cada 21 dias.

O ganho de peso médio diario (GMD) foi calculado com base nos
procedimentos de pesagem, representado pelo coeficiente angular de regresséo
linear de peso corporal pelo dia experimental. Além disso, durante o periodo de
avaliacdo, o consumo de matéria seca (IMS) para cada animal foi medido diariamente

subtraindo-se a quantidade de alimento fornecido pela quantidade de sobras
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ajustados para MS. Os indicadores de eficiéncia alimentar taxa de conversao

alimentar (CA) e consumo alimentar residual (CAR) foram calculados. A CA foi
calculada como a razao entre IMS/GMD, enquanto o CAR representa o residuo (€1)

da equacao de regressao para estimar IMS (KOCH et al, 1963) . Os modelos para

estimar essas caracteristicas foram:

IMS = o+ f1GMD + B2PVIM.75+ B3CS + 4 GC + &1

GMD = Lo+ [1IMS + f2PVM:75+ 3 CS + 4 GC + &2

onde os parametros () foram estimados sobre o procedimento PROC MIXED do
software SAS. A condi¢céo sexual (CS) e o grupo contemporaneo (GC) foram incluidos
no modelo para estimar CAR. Os GC foram formados considerando cada experimento
de eficiéncia alimentar. A condicéo sexual (CS: castrados, novilhos inteiros e novilhas)
foi incluido como covariavel nos modelos estatisticos. Registros superiores a trés
desvios padrdo acima e abaixo do valor médio de GC foram excluidos da analise

genética.

5.3.3. Modelos Estatisticos

Para o modelo reduzido (M1), a analise univariada em nota¢do matricial foi:
y=Xb+Za+e,

onde y = vetor de observacoes; b = vetor de efeito fixo; a = vetor do efeito genético
aditivo direto; e = vetor de efeito residual. X e Z1 as matrizes de incidéncia relativas

aos efeitos fixo e aleatério. Assumindo que:

N
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em que, a2 variancia genética aditiva direta, A numerador da matriz de parentesco, o2

variancia residual e I respresenta a matriz de Identidade.

Para o modelo geral (M2), a notacdo matricial utilizada na analise foi:

y=Xb+Zia+ Z,lc + e,

onde y = vetor de observacoes; b = vetor para efeito fixo; a = vetor efeito genético
aditivo direto; Ic = vetor para efeito de linhagem citoplasmatica; e = vetor residual, e

X, Z,ia e Z,lc matrizes de incidéncia relativas aos efeitos fixo e aleatorio. Assumindo

que:
a AO’g 0 0
varllc[=| 0 162 0 [,
e 0 0 Io?

em que, o2 variancia genética aditiva direta, A numerador da matriz de parentesco,
o/ varancia genética para o efeito de linhagem citoplasmatica, o2 variancia residual e

I respresenta a matriz de ldentidade.
5.3.4. Inferéncia Bayesiana

Os componentes de variancia e coeficientes de herdabilidade foram
estimados usando a distribuicdo marginal posterior em modelo unicaracteristica
usando Inferéncia Bayesiana. A implementacéo foi dada pelo programa GIBBS2F90
(MISZTAL et al., 2002) do conjunto de softwares BLUPF90. Para cada um dos
caracteres, um total de 1.000.000 de amostras foram gerados, assumindo burn-in de
100.000 e um intervalo de thinning de 100. A convergéncia das Cadeias de Markov

de Monte Carlo foi verificada por meio do método Geweke (1992), bem como por
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autocorrelacao e trace plots, utilizando o pacote CODA (PLUMMER et al., 2015) do

software R (R Development core Team, 2016).

De acordo com as regras do método Bayes, a densidade a posteriori do model
é dada por p(8ly) x p(y|8)p(8), em que 6; = {B,,..,a,02,02} € a colecdo de
parametros quando ndo incluiu o efeito de linhagem citoplasmatica e 6, =
{Bo, ., a, lc, a2, o, 02} 0s parametros utilizados no modelo com a inclusdo do efeito de
linhagem citoplasmatica, p(6) € a distribuicdo a priori para 6, p(y|0) distribuicdo
condicional dos dados (funcdo likelihood) e p(@|y) distribuicdo a posteriori dos

parametros. Dessa forma, a distribuicdo a priori no modelo foi definido como:

p(6) « p(alo?) pIclal) p(ad) p(oZ) p(6Z)N(al0,Ac?) N(Ic|0,I5})

X_Z (0-(% Idfa; Sa))(_z(alzc Idflc: Slc))(_l(o-ez Idfe: Se)

5.3.5. Estimativa dos parametros genéticos

A distribuicdo a posteriori dos dados para estimar o coeficiente de herdabilidade

(h?) para os diferentes modelos utilizados foi realizada do seguinte modo:

20D

W0 = ——
O.g(l) + O.ez(l)
0
120 _ os
M2—

Gg(i) + Glzc(l) + Gg(i)

2 (D
L2 = Olc

Gg(i) + Glzc(i) + Gg(i)
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onde o2, of. e o sdo as varidncias estimadas para efeito aditivo direto, linhagem
citoplasmatica e residual, respectivamente, e i representa cada interacdo MCMC
(depois do periodo burn-in e considerando o intervalo thinning).

5.3.6. Comparacéao dos modelos

Os modelos foram comparados por meio do critério da informacdo de
“Deviance” (DIC). DIC foi estimado como sendo exposto por Spiegelhalter et al.
(2002):

DIC=D(8)+pp= 2D(0)+ D(0)
onde D(0) = Eoy[D(6)]0 € a expectativa posterior do desvio Bayesian e D(6) =
—2logp(y|0) corresponde ao melhor ajuste do modelo. Assim, os valores mais baixos

de DIC indicam melhor qualidade de ajuste dos dados no modelo.
5.4. Avaliacéo dos conflitos de selecéo

A andlise do conflito de selecéo permite verificar divergéncias na categorizacao
dos animais, ou seja, quando o animal é classificado de maneira diferente
dependendo do critério abordado para selecdo dos mesmos. Neste contexto, a andlise
é realizada entre os dois modelos utilizados. A incorporacao do efeito de linhagem
citoplasmatico pode influenciar a avaliacdo genética, causando mudancas na

classificacdo dos animais.

Os conflitos de selecédo foram avaliados levando em conta diferentes cenarios

de andlise:

Cenario 1 Cenario 2 Cenario 3
10 20 30

Proporcéo de
animais (%)
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A proporcdo de animais refere-se aos animais que apresentam os maiores
valores genéticos para as caracteristicas analisadas, considerando somente a ultima
safra (2013) pela qual os animais ja possuiam coleta de dados fenotipicos para todas
as caracteristicas avaliadas na desmama e sobreano, bem como, a selecdo dos
animais que, supostamente, receberiam o certificado especial de identificacdo e
producado (CEIP), animais certificados com superioridade genética pelo Ministério da
Agricultura, Pecuaria e Abastecimento (MAPA), aumentando o valor do