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Apresentacao

Programas de melhoramento genético animal tém por objetivo
promover o aumento de alelos desejaveis em uma populacgéo, iden-
tificando os individuos superiores para caracteristicas de interesse
da cadeia produtiva, particularmente aquelas de importancia econ6-
mica. Atualmente, sdo poucos os softwares de avaliagdo genética
utilizando a genémica que apoiam esse objetivo, servindo como fer-
ramentas na pesquisa e desenvolvimento em avaliacdo genética e
melhoramento animal. O software brblup, desenvolvido pela Embrapa
Agricultura Digital, esta inserido nesse contexto, porém, utiliza uma
plataforma de desenvolvimento (Python) diferente daquela utilizada
pelos poucos softwares ja estabelecidos nesta area (Fortran) e com
o qual seu publico-alvo esta habituado. Diante desse contexto, esse
documento apresenta uma demonstragdo da capacidade do brblup
ao realizar avaliagcdes genéticas de populagdes de animais vincula-
dos a programas de melhoramento genético reais, utilizando como
estudo de caso as populagdes de animais vinculadas aos programas
de melhoramento Geneplus/Canchim e Brangus+.

Stanley Robson de Medeiros Oliveira
Chefe-Geral da Embrapa Agricultura Digital
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Introducao

Softwares de avaliagdo genética apoiam os programas de me-
Ihoramento em suas rotinas de avaliagdo, também servindo como
ferramentas na pesquisa e desenvolvimento em genética e melho-
ramento. Sua funcionalidade principal consiste em utilizar dados de
animais com genotipagem, fenotipagem e a genealogia completa da
populacdo de animais em avaliagdo para, com base em um modelo
genético-estatistico pré-definido, calcular a DEPG' (diferenga espe-
rada na progénie aprimorada pela gendmica) para os animais dessa
populacao. A maioria dos softwares estabelecidos no mercado con-
tento esta funcionalidade, tais como o Blupf90 (Misztal et al., 2014), o
DMU (Madsen et al., 2014), o MiX99 (Vuori et al., 2006) e o MixBlup
(Vandenplas et al., 2022), baseiam-se em linguagens tradicionais na
comunidade de computacgao cientifica, principalmente o Fortran.

O software brblup (Higa, 2025), desenvolvido pela Embrapa Agri-
cultura Digital, & escrito em linguagem Python? e integra um pacote
denominado brbv, que disponibiliza um conjunto de interfaces por li-
nha-de-comando de softwares para suporte as atividades de avalia-
¢ao genética de animais. Essa escolha da linguagem de programa-
¢ao baseou-se no fato de Python ser orientada a objetos, moderna,
simples e flexivel, o que facilita bastante o seu desenvolvimento, bem
como futuras evolugdes. Outro fator importante que subsidiou essa
escolha foi a existéncia de um robusto ecossistema de ferramentas
associadas, tais como Jupyter® para analise iterativa, NumPy* e SciPy®

() A DEP refere-se a diferenca esperada na progénie para descrever o valor genético
dos animais. No presente documento, sera utilizado a EBV (valor genético estimado)
que refere-se a candidatos para selegdo. Mantidas inalteradas todas as condiges,
DEP = EBV/2.

@ Disponivel em: https://www.python.org/.

©) Disponivel em: https://jupyter.org/.

@ Disponivel em: https://numpy.org/.

® Disponivel em: https:/scipy.org/.



https://www.python.org/
https://jupyter.org/
https://numpy.org/
https://scipy.org/
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para analise numérica e Matplotlib® para visualizagdo, entre outros.
Tudo isso, além do fato das licengas de uso dessas ferramentas se-
rem variantes de licencas do tipo “open source” e da existéncia de
uma comunidade de suporte bastante ativa, tém feito com que Python
figure hoje entre as principais ferramentas na comunidade de compu-
tagao cientifica.

Especificamente em relacdo a softwares para avaliagdo genética,
até onde se tem conhecimento, o brblup é o primeiro software para
avaliacdo genética de animais que baseia-se em Python e suas fer-
ramentas associadas. Em termos de plataforma, ele difere muito da-
quela (Fortran) com a qual seu publico-alvo, formado por melhoristas
e pesquisadores vinculados a programas nacionais de melhoramento
genético animal, estdo habituados.

Assim, diante desse contexto, cabe uma demonstracéo da ca-
pacidade do brblup em realizar avaliagbes genéticas de populagcdes
de animais vinculados a programas de melhoramento genético reais.
Este documento apresenta o resultado de avaliagbes genética das
populag¢des de animais vinculadas aos programas de melhoramento
Geneplus/Canchim e Brangus+, comparando-os com as avaliagdes
(EBVs, acuracias) oficiais dos respectivos programas.

©® Disponivel em: https://matplotlib.org/.


https://matplotlib.org/

Material e método

O conjunto de dados utilizado para avaliagdo genética dos ani-
mais da raga Brangus é oriundo da avaliacao genética oficial da raca
realizada junto a Associagdo Brasileira de Brangus (ABB) no dia 10
de julho de 2024, sendo composto pelos seguintes arquivos, apés
conversao para o formato utilizado pelo brblup:

» Observagdes de 40.347 animais, incluindo a fenotipagem (peso
ao desmame e peso ao nascer) dos animais e correspondentes
efeitos fixos e covariaveis.

* Informagbes de genealogia, formando um pedigree com
109.780 animais.

» Dados de genotipagem de 8.848 animais, sendo que aproxima-
damente 65% possuem fenotipo.

* Mapeamento entre os IDs dos animais e seus correspondentes
genodtipos (75.972 SNPs).

O seguinte modelo animal bi-caracteristico — Peso ao nascimento
(PN) e Peso a desmama (PD) — de avaliagdo genética foi utilizado:

Caracteristica = ani + mat + pe + gc + covl + cov2 + cov3 + cov4 +
+ idv + covd + covb

Onde:

e Caracteristica: Peso ao nascimento (PN) ou Peso a desmama
(PN).

* ani: efeito direto do animal.
* mat: efeito materno.
* pe: efeito ambiental permanente materno.

* gc: grupo de contemporaneos.
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- cov1: efeito linear da idade do animal na data da medida (para PD).

» cov2: efeito quadratico da idade do animal na data da medida
(para PD).

» cov3: efeito da proporgéo zebuina individual.

» cov4: efeito da proporgao zebuina materna.

* idv: efeito fixo de classe de idade da vaca (mae)
» cov5: efeito da heterozigose individual.

» cov6: efeito da heterozigose materna.

As seguintes matrizes de covariancia completam o modelo.

Matriz de covariancia residual 389,2 9,028
8,0871 363,1378

Matriz de covariancia genética 73,02 9,216 0,0 0,0
9,216 7,852 0,0 0,0
0,0 0,0 3507 2,822
0,0 0,0 2,822 0,8427

Matriz de covariancia para o efeito 89,26 3,387
ambiental permanente materno 3,387 0,4658

Para a raga Canchim, o conjunto de dados utilizado para avalia-
¢éo dos animais é oriundo da avaliagéo genética oficial da racga rea-
lizada em maio de 2024, sendo composto pelos seguintes arquivos,
apos converséao para o formato utilizado pelo brblup:

* Observagbes de 232.187 animais, incluindo a fenotipagem
(peso a desmama e peso ao sobreano) dos animais e corres-
pondentes efeitos fixos e covariaveis.

* Informagdes de pedigree com 286.810 animais.
» Dados de genotipagem de 2.251 animais.

* Mapeamento entre os IDs dos animais e seus correspondentes
gendtipos (197.511 SNPs).
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O seguinte modelo animal bi-caracteristico (PN e PD) de avalia-
¢ao genética foi utilizado:

Caracteristica = ani + mat + pe + gc + idv + cov I + cov 2 + cov 3 |

Onde:

* Caracteristica: Peso ao nascimento (PN) ou Peso a desmama (PD).

« ani: efeito direto do animal.

« mat: efeito materno.

 pe: efeito ambiental permanente materno.

* gc: grupo de contemporaneos.

* idv: efeito fixo de classe de idade da vaca x sexo do bezerro.

» cov1: efeito linear da consanguinidade.

« cov2: efeito linear da idade do animal na data da medida (para PD).

» cov3: efeito quadratico da idade do animal na data da medida
(para PD).

As seguintes matrizes de covariancia completam o modelo.

Matriz de covariancia residual: 8,0473  8,0871
8,0871 363,1378

Matriz de covariancia genética:
3,9249 12,6348 0,0 0,0

12,6348 137,2880 0,0 0,0
0,0 0,0 08742 3,8331
0,0 0,0  3,8331 82,3728

Matriz de covariancia para o efeito 0,7707 2,6150
ambiental permanente materno: 2,6150 82,3728

Em ambos os casos, o brblup foi utilizado para obtengao dos va-
lores genéticos (EBV) e erro quadratico (s.e), para o posterior calculo
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das acuracias, a partir de métodos direto (modo direto) e iterativo
(modo iterativo) e valores padrédo para as demais opgdes: critério de
parada para o algoritmo PCG (gradiente conjugado pré-condiciona-
do) no modo iterativo igual a 10-8 e critério de parada para o aproxi-
macao do s.e igual a 10-3 em ambos os casos. Tanto para a obtengao
do EBV quanto do s.e foram medidos o numero de iteragdes, quando
pertinente, o tempo de processamento e a quantidade de memdria
utilizada. Uma vez finalizado o processamento, os resultados foram
comparados com aqueles oficiais de cada programa de melhoramen-
to, utilizando as seguintes medidas: maxima diferenca absoluta e cor-
relagcdes de Pearson e Spearman.

Inicialmente, as avaliagbes foram realizadas utilizando o seguinte
equipamento:

» Desktop HP com 12 processadores modelo Intel(R) Xeon(R)
E-2236 CPU @ 3.40GHz e 32 GB de memdria RAM com siste-
ma operacional Ubuntu 20.04.6 LTS.

Especificamente ao realizar a avaliagao genética da populacéo de
Brangus utilizando o método direto’, a quantidade de memadria RAM
disponivel neste equipamento foi insuficiente para o processamento
dos dados de gendtipos. Dessa forma, essa avaliagéo foi realizada
utilizando o seguinte equipamento:

» Servidor disponibilizado em nuvem, com 16 processadores mo-
delo Intel(R) Xeon(R) Gold 6230 CPU @ 2.10GHz e 128 GB de
memoria RAM com sistema operacional Ubuntu 22.04.4 LTS.

(M Para o método iterativo, a avaliagéo foi realizada utilizando o Desktop HP.



Resultados

A Tabela 1 apresenta os resultados obtidos para os dados da racga
Canchim. Nela, observa-se que utilizando o modo direto o tempo total
de execucgao foi de 31,836 minutos, enquanto que utilizando o modo
iterativo foi de 26,396 minutos, sendo que em ambos os casos o cal-
culo das EBVs consumiu a maior parte do tempo de processamento,
70% no modo direto e 51% no modo iterativo. Em relagao ao consumo
de memodria, a quantidade utilizada no modo direto foi 34% maior que
no modo iterativo (2.870 GB vs 3.752 GB)&.

Tabela 1. Consumo de recursos computacionais pelo processo de avalia-
¢do e comparagao com resultados oficiais do programa de melhoramento
Geneplus/Canchim.

EBV S.E
Direto Iterativo Direto Iterativo
Numero de iteragdes - 676 557 519
Tempo (minutos) 22,463 13,479 9,373 12,917
Memoria RAM (GB) 3,852 2,870 3,852 2,870
Maxima diferenca 1,115 1,219 10,863 9,501
Correlagéo (Pearson) 1,000 1,00 0,986 0,991
Correlagéo (Spearman) 1,000 0,991 0,941 0,969

Em relagado a comparagao entre resultados obtidos utilizando o br-
blup e os resultados da avaliagéo oficial, observa-se que independente
do modo de execugéao tanto as EBVs quanto os s.e apresentam fortes

®) Nas Tabelas 1 e 2, a memodria utilizada refere-se a todo o processo envolvendo o
célculo das EBVs e do s.e. Por isso, os valores nas respectivas colunas Direto e
Iterativo sdo iguais.
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correlagbes de Pearson e de Spearman, com maximas diferengas ob-
servadas de 1,115 e 10,863 para as EBVs e s.e obtidas no modo di-
reto e de 1,219 e 9,501 para as EBVs e s.e obtidas no modo iterativo.
A ligeira superioridade dos resultados obtidos no modo direto pode ser
melhor observada na Figura 1, em que s&o apresentados os histogra-
mas das diferengas em relagao aos resultados oficiais. As Figuras 1A a
1D sugerem que os valores médios tendem a zero, indicando a norma-
lidade das estimativas. Adicionalmente, as Figuras 1C e 1D sugerem
que valores médios mais proximos de zero e, portanto, um resultado
mais preciso pode ser obtido utilizando um ndmero maior de iteragées.
AFigura 1D também sugere que a estimativa do s.e obtida por meio do
brblup é ligeiramente superestimada.

Histogram of differences Histogram of differences
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Figura 1. Histogramas das diferencas entre EBVs e s.e em relagéo aos re-
sultados oficiais do programa Geneplus/Canchim. (A) EBVs no modo direto;
(B) s.e no modo direto; (C) EBVs no modo iterativo; (D) s.e no modo iterativo.
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A Tabela 2 apresenta os resultados obtidos para a raga Brangus.
Nela, observa-se que utilizando o modo direto o tempo total de exe-
cucao foi de 29,913 minutos, enquanto que utilizando o modo iterativo
foi de 16,295 minutos, sendo que a maior parte do tempo de proces-
samento no modo iterativo foi consumido pelo calculo dos s.e (74%),
enquanto que no modo direto o calculo das EBVs consumiu a maior
parte do tempo (55%). Em relagdo ao consumo de meméria, a quan-
tidade utilizada no modo direto foi nove vezes maior que no modo
iterativo (33,781 GB vs 3,769 GB).

Tabela 2. Consumo de recursos computacionais pelo processo de avalia-
¢do e comparagdo com resultados oficiais do programa de melhoramento
Brangus+.

EBV S.E
Direto Iterativo Direto Iterativo
Numero de iteragdes - 694 500 500
Tempo (minutos) 16,343 4,281 13,570 12,014

Memoria RAM2 (GB) 33,781 3,769 33,781 3,769

Maxima diferenca 0,040 0,066 8,256 7,461

Correlagéo (Pearson) 1,000 1,000 0,991 0,989

Correlagéo (Spearman) 1,000 1,000 0,974 0,984

Em relagao a comparacao entre resultados obtidos utilizando o
brblup e os resultados da avaliagao oficial, da mesma forma que no
caso dos dados da raga Canchim, foram observadas fortes correla-
¢des independente do modo de execugdo, sendo que no caso das
EBVs todas as correlacdes sio perfeitas positivas até a terceira casa
decimal. As maximas diferengas observadas sdo de 0,040 e 8,256
para as EBVs e s.e obtidas no modo direto e de 0,066 e 7,461 para
as EBVs e s.e obtidas no modo iterativo. Novamente, a ligeira su-
perioridade dos resultados obtidos no modo direto pode ser melhor
observada na Figura 2, em que sao apresentados os histogramas
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das diferengas em relagao aos resultados oficiais. As Figuras 2A a 2D
sugerem que os valores médios tendem a zero, indicando a normali-
dade das estimativas. Adicionalmente, as Figuras 2C e 2D sugerem
que valores médios mais proximos de zero e, portanto, um resultado
mais preciso pode ser obtido utilizando um numero maior de itera-
¢Oes. A Figura 2D também sugere, neste caso, que a estimativa do
s.e obtida por meio do brblup é ligeiramente subestimada.
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Figura 2. Histogramas das diferengas entre EBVs e s.e em relagéo aos re-
sultados oficiais do programa Brangus+. (A) EBVs no modo direto; (B) s.e
no modo direto; (C) EBVs no modo iterativo; (D) s.e no modo iterativo.Figura
2: Histogramas das diferencas entre EBVs e s.e em relagao aos resultados
oficiais do programa Brangus+. (A) EBVs no modo direto; (B) s.e nho modo
direto; (C) EBVs no modo iterativo; (D) s.e no modo iterativo.

A partir desses resultados, observa-se que, em geral, o modo
direto tende a fornecer um resultado mais preciso que o iterativo, mas
com uma maior demanda por recursos computacionais. Em particular,
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observa-se que: 1) a quantidade de dados de gendtipos tem grande
influéncia na quantidade de memédria RAM requerida pelo método di-
reto; e que 2) o método iterativo tende a ser mais eficiente que o dire-
to quando apenas a tarefa de obtencéo das EBVs é realizada.

Finalmente, a partir desses resultados e supondo que cada pro-
grama realize dez avaliagbes sequencialmente para cobrir todas as
caracteristicas avaliadas, pode-se estimar que seriam necessarios
entre 4,399 horas e 5,370 horas no caso da raca Canchim e entre
3,033 horas e 7,803 horas no caso da raga Brangus, para realizagao
de todas as avaliagoes.






Comentarios finais

Este documento demonstrou a capacidade do brblup ao reali-
zar avaliagdes genéticas de populagées de animais vinculados a
programas de melhoramento genético reais. Utilizando dados reais
obtidos junto aos programas de melhoramento Geneplus/Canchim e
Brangus+, foram realizadas avaliagbes genéticas de populagdes de
animais vinculados a esses programas, comparando os resultados
obtidos com os oficiais. Em ambos os casos, demonstrou-se que, a
menos de diferengas que podem ser atribuidas a natureza numéri-
ca dos processos, os resultados obtidos sdao equivalentes. Em re-
lagdo ao tempo necessario para realizagdo dessa tarefa, obtencao
das EBVs e s.e, estimou-se um tempo adequado para que ambos
0s programas processem todas as caracteristicas avaliadas incluidas
em suas avaliagoes.

Em termos de trabalhos futuros, uma vez que tanto o programa
Geneplus/Canchim quanto o Brangus+ utilizam o software blupf90
para realizagdo das avaliagdes, caberia uma comparagdo em termos
de utilizagao de recursos computacionais. Outra questao interessante
seria verificar o uso do brblup utilizando o algoritmo apy para avalia-
céo de populagdes muito grandes de animais, contendo milhdes de
animais em seu pedigree.
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