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Relacdo do Polimorfismo de Locos
STR com Parametros Genéticos de
Caracteristicas de Crescimento e
Carcaca em Bovinos Nelore

Claudio de Ulhéa Magnabosco’; Lucileide Vilela Resende?; Mariana
Pires de Campos Telles®; José Benedito de Freitas Trovo*; Thannya

Nascimento Soares®; Mariana Marcia Santos Mamede®

Resumo

O objetivo deste estudo foi identificar possiveis associacdes entre
polimorfismos dos STR com caracteristicas de crescimento e carcaca.
O arquivo de dados possui informacoes de 218 animais da raca Nelore,
donde foi colhido sangue e extraido o DNA. Para as andlises de asso-
ciagao dos loci BM1824, BM2113, CSN3, ETH225, SPS115 com as
caracteristicas de crescimento e carcaca, foram utilizadas GMD112,
PC426, AOL, EG e P8, com os efeitos fixos: idade da vaca, ano da
prova, més de nascimento do animal e os cinco locos. Foi adotado um
modelo para cada caracteristica para analises dos parametros genéti-
cos, demonstrando valores significativos para ano da prova e para os
locos CSN3 e BM2113 (GMD112) e SPS115 (EG). A estimativa do
coeficiente de endogamia foi de 0,0485, préximo ao encontrado para
os locos STR (0,04). As caracteristicas GMD112, PC426, AOL, EG e
P8 apresentaram médias de 1100,8; 341,3; 56,9; 2,3; 3,9; respectiva-
mente e herdabilidade de, no maximo, 0,61 (GMD112); 0,81 (PC426);
0,55 (AOL); 0,70 (EG) e 0,75 (P8). A partir desses dados, conclui-se
que as estimativas dos componentes de variadncia e herdabilidade nao
apresentaram diferenca significativa ap6és a inclusado dos locos, sendo
sugeridos posteriores estudos com um maior nimero de loci e animais.

Termos para indexacao: amostragem de Gibbs, Bos indicus,
microssatélite, MTGSAM, prova de ganho em peso.
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Relations between
Polymorphisms of STR
Locus with Genetic
Parameters of Growth and
Carcass Traits in Nellore
Cattle

Abstract

The purpose of this study was to genetically characterize bovine from
three feeding test, using STR markers, testing possible associations
between these genetic polymorphisms and growth average daily gain
at 1712 days (GMD112), weight at 426 days (PC426) and carcass
traits longissimus muscle area (AOL), fat thickness (EG) e rump fat
thickness (P8). Data and DNA were extracted from blood samples

of 218 animals. They were genotyped for the BM1824, BM2113,
CSN3, ETH225, SPS115 loci. For the analysis of the association was
defined a model using as fixed effects the age of dam, year of test,
month of birth and the five loci. The analyses to define the model

to be used showed significant values for year of the test (all traits)
and for the loci SN3 and BM2113 (GMD112) and SPS115 (EG). The
inbreeding coefficient was equal to 0.0485, close to the one found
for the STR loci (0.04). Averages of the traits GMD112, PC426, AOL,
EG and P8 were 1700.8, 341.3, 566.9, 2.3 and 3.9, respectively, and
the maximum heritabilities were 0.61 (GMD112), 0.81 (PC426), 0.55
(AOL), 0.70 (EG) and 0.75 (P8). Estimates for variance components
and heritabilities did not presented a significant improvement after
adding STR data in the models, suggesting that more studies, using
bigger data set and loci, are necessary to confirm these results.

Index terms: Bos indicus, Gibbs sampling, microsatellite, MTGSAM,
performance tests.
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Introducao

No rebanho brasileiro atual, é imprescindivel mencionar a importancia
dos zebuinos, principalmente da raca Nelore, que ocupa o primeiro lugar
entre as racas criadas no Pais. Cerca de 85 % do rebanho brasileiro é
formado pelas racas zebuinas (165 milhdoes de cabecas); dessas,

90 % apresentam, em algum grau, genes da raca Nelore (ou seja, 145
milhdes de bovinos) (RIPAMONTE, 2002; GAZETA, 2005).

Na bovinocultura de corte, a reducao dos custos de producao vem
sendo alcancada pela diminuicdo da idade de abate dos animais. Para
isso, além de medidas de manejo adequadas, faz-se necesséria a
escolha de animais mais precoces e com maior potencial genético para
ganho de peso (JOSAHKIAN, 2000; GAZETA, 2005). Essa escolha
pode ser feita a partir de provas de ganho em peso.

A Prova de Ganho em Peso (PGP) visa identificar animais
geneticamente superiores para caracteristicas de crescimento,
baseando-se na performance individual do animal (GONCALVES et

al., 2000). Participam da PGP animais machos, portadores de RGN
(Registro Genealdgico de Nascimento), com variagcao de idade de, no
maximo, 90 (noventa) dias, submetidos a um mesmo manejo e regime
alimentar durante o periodo de prova, para avaliacdo do mérito genético
nos caracteres: ganho em peso, peso final e tipo (JOSAHKIAN et al.,
2003).

O conhecimento das caracteristicas quantitativas e qualitativas de
carcaca é fundamental na inddstria de carne, pois tem como objetivo
a melhora da qualidade do produto final. A determinacao dessas
caracteristicas, de maneira rapida e com boa precisao, pode ser
obtida através de ultrassonografia usada para estimar a proporcao de
musculo e quantidade de gordura, sendo mais acurada do que o peso
vivo, escore visual e outras caracteristicas facilmente medidas (SILVA
et al., 2003). Assim, medidas de carcaca feitas em animais jovens,
incorporadas a indices de selecao, podem afetar, de forma positiva,

a tendéncia genética das caracteristicas de crescimento e qualidade
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de carne nos programas de melhoramento genético, influenciando o
intervalo de geracoes, a exatidao e também a intensidade de selecao
(KARSBURG, 2003).

Muitas caracteristicas de interesse econdmico para o melhoramento
genético de bovinos sao influenciadas pelos efeitos genéticos direto
e materno. O efeito genético direto é devido aos genes que afetam
diretamente o desenvolvimento do animal. Dessa forma, a partir de
um modelo genético aditivo, podem ser estimados os componentes
de variancia e a herdabilidade para os efeitos genéticos aditivos
(MAGNABOSCO, 1997).

Estimativas de componentes de varidancia e herdabilidade sao
parametros populacionais essenciais, tanto para a pesquisa, como para
a pratica em melhoramento genético animal. Esses pardmetros sdo
inerentes a determinada populacdo e podem mudar com o tempo, em
virtude de mudancas em sua estrutura genética e decisdes de manejo
(FALCONER, 1987).

Os componentes de variancia e herdabilidade, importantes na predicao
do mérito genético dos individuos, tém sido estimados por diferentes
métodos, que evoluem a medida que novas teorias e novas técnicas
computacionais sdo desenvolvidas. O método de estimacao pode ser
um fator importante na obtencdo dos pardmetros genéticos, juntamente
com o estabelecimento de um modelo matematico que descreva
corretamente os dados com a inclusao de fatores importantes, como
raca, sexo, manejo e a origem dos dados (VAN MELIS et al., 2003).

Desde o inicio da década de 1980, o método mais utilizado para
estimacao de componentes de varidncias e pardmetros genéticos é

o Método da Maxima Verossimilhanca Restrita (Restricted Maximum
likelihood - REML), por apresentar propriedades que sao de interesse
para o melhoramento animal, sendo invariante a parte fixa do modelo
e, portanto, com consideravel poder de controle sobre os vicios
causados pela selecdo. Porém, recentemente métodos bayesianos
vém sendo utilizados como uma opcéao para solucdo de problemas
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relacionados a avaliacdo de mérito genético em populacdes animais.
A aplicacdo de métodos de Markov Chain Monte Carlo (MCMC), entre
os quais se destaca a Amostragem de Gibbs (Gibbs Sampling - GS),
também pode ser utilizada como uma ferramenta, de forma a propiciar
uma inferéncia bayesiana (LOBO et al., 1997; MAGNABOSCO et al.,
1998; MAGNABOSCO et al., 2001; MAGNABOSCO et al., 2002a;
MAGNABOSCO et al., 2002b; MAGNABOSCO et al., 2003; FARIA,
2003; BARBOSA, 2005).

A Amostragem de Gibbs (GS) é um procedimento de integracéo
numérica usado na estimacao das distribuicdes conjuntas e marginais
de todos os parametros do modelo, por meio de reamostragem de todas
as distribuicées condicionais da cadeia de Markov. E uma técnica para
obtencao indireta de variaveis aleatdrias de uma distribuicao (marginal),
sem ter que calcular sua densidade de probabilidade (MAGNABOSCO,
1997).

Segundo Van Tassel et al. (1995), o método GS apresenta varias
vantagens em relacdo aos métodos usuais que empregam a teoria BLUP
(best linear unbiased prediction — melhor preditor linear nao viesado),
pois nao requer solucdes para as equacdes de modelo misto; e permite
andlise de conjunto de informagdes maiores do que quando se usa o
REML, com técnicas de matrizes esparsas, propiciando estimativa direta
e precisa dos componentes de variancia, dos valores genéticos e dos
intervalos de confianca para essas estimativas.

As estimativas dos parametros genéticos para caracteristicas de
crescimento ponderal da raca Nelore tém apresentado grande
variabilidade, sendo bons indicadores da resposta a selecao ou
melhoramento genético a ser alcancado. Esses parametros sao
necessarios para estimar as respostas diretas e correlacionadas a
selecao, para elaborar indices de selecao e predizer o valor genético dos
animais. Nesses programas de selecao em bovinos de corte, tém sido
frequentemente utilizadas as caracteristicas ponderais pesos e ganhos
em peso, baseados fundamentalmente nas altas correlacdes existentes
entre elas (GUNSKI et al., 2001; SIQUEIRA et al., 2003).
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Até meados da década de 1960, os estudos de genética e de
melhoramento genético eram realizados pela anélise de genes
associados a caracteres morfolégicos de facil identificacao visual, que
contribuiram muito para o desenvolvimento teérico da andlise de ligacao
génica e para a construcao das primeiras versoes de mapas genéticos.
Entretanto, o pequeno nimero de marcadores em uma mesma espécie
diminuia a probabilidade de se encontrar associacdes significativas
entre esses marcadores e caracteres de importancia para programas de
melhoramento ou para estudos teéricos (FALCONER, 1987; ALFENAS
et al., 1991; FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998; GRIFFITHS et al.,
1999).

O desenvolvimento de novas tecnologias favoreceu o aumento na
localizagédo de pontos de referéncia nos cromossomos, denominados de
marcadores moleculares. Esses marcadores tém se mostrado poderosa
ferramenta no estudo de populacdes naturais ou domesticadas, com
avancos em estudos de andlise da variabilidade genética entre e dentro
de populacdes, além de acessar a variabilidade genética existente entre
racas, espécies ou grupos taxondmicos, sendo de grande utilidade no
melhoramento genético. Os marcadores baseados em PCR (Reacao em
Cadeia da Polimerase — Polymerase Chain Reaction) mais amplamente
utilizados no melhoramento genético de bovinos sdao os microssatélites
ou STR (Repeticdes curtas em série - Short Tandem Repeats) (HILLIS
et al., 1996; FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998; REGITANO, 2001).

STR sdo marcadores baseados em PCR cujos primers possuem
sequéncias conhecidas. As regides microssatélites sdao pequenas
sequéncias nao codificadoras de DNA, compostas de um a seis
nucleotideos repetidos em série. Sao bastante abundantes e dispersas
ao longo do genoma de eucariotos, correspondendo a mais de 20 %
do genoma dos mamiferos, sendo muito utilizados em projetos de
mapeamento, por apresentarem alto grau de polimorfismo. Um loco
para ser considerado polimérfico deve apresentar a frequéncia do
alelo mais comum inferior a 0,99 (MACHUGH et al., 1998; FERREIRA;
GRATTAPAGLIA, 1998; CHAMBERS; MACAVOY 2000; LANZA et al.,
2000; MATIOLI; PASSOS-BUENO, 2001; OLIVEIRA; HENKES, 2001).
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O polimorfismo de um determinado loco STR depende do ndmero de
sequéncias repetidas; assim os diferentes alelos de um loco
distinguem-se pelo nimero de unidades de repeticao. Como a diferenca
entre os alelos geralmente é pequena, a deteccao das STR é feita

em gel de eletroforese de poliacrilamida ou agarose de alta resolucao
(FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998; LANZA et al., 2000; MATIOLI;
PASSOS-BUENO, 2001; OLIVEIRA; HENKES, 2001). Séo tipicamente
codominantes, altamente multialélicos, apresentando o maior contetudo
informativo de polimorfismo por loco entre todas as classes de
marcadores moleculares (CHAMBERS; MACAVOY 2000; VILLELA,
2004).

Além da sua utilizacdo na avaliacao da variabilidade genética, que

é a primeira etapa em qualquer programa de manejo de um estoque
genético, as aplicacoes mais imediatas que se podem dar aos
marcadores genéticos no melhoramento animal sdo: identificacao precisa
da genealogia do animal (andlise de vinculo genético); estabelecimento
de marcadores raciais (marcadores especificos para cada raca), que
contribua na determinacao de linhagens e até mesmo na identificacado
das racas utilizadas para formacao de um animal mestico; mapeamento
de marcadores QTLs (Quantitative Trait Loci — Locos de caracteristicas
quantitativas); identificacdo de gendétipos geneticamente superiores

de uma forma mais direta; selecao de progenitores; identificacao
precoce de genes favoradveis ou ndo, como os genes que participam

do controle de caracteres como ganho de peso, qualidade de carcaca,
precocidade, fertilidade, entre outras, podendo-se dirigir os cruzamentos
entre animais, de modo que a descendéncia apresente caracteristicas
zootécnicas desejaveis; e selecdo assistida por marcadores moleculares
(SAMM) (REGITANO et al., 1999; MARTINEZ et al., 2000; TAMBASCO
et al., 2000; UNANIAN et al., 2000; HAEGEMAN et al., 2003;
MACHADO et al., 2003; MATEUS et al., 2004).

A genealogia é de suma importancia quando se pretende identificar
os melhores gendtipos, por isso devemos evitar os erros provenientes
das mais variadas fontes, tais como: anotacdes erroneas; troca de
sémen; touros que pulam cercas; identificacdo incorreta dos animais
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pelos funcionérios das propriedades, etc., as quais podem levar a
perdas incalculadveis. A estrutura de pedigree tem grande valor nas
avaliacdes genéticas com uso da metodologia denominada Modelo
Animal, que utiliza todas as informacodes disponiveis de ascendentes
e descendentes. Erros de genealogia levam a diminuicdo da acuracia
nas avaliacdes genéticas, reduzindo, portanto, o ganho genético,

ja que a selecao de reprodutores errados diminui o diferencial

de selecdo. Os erros de paternidade podem chegar a 20 % dos
registros de animais em diversos paises, dessa forma, evidencia-se a
importancia das verificacées de parentesco, confirmando ou nao as
informacdes contidas nos pedigrees (RON et al., 1996; PEREIRA, 1999;
JOSAHKIAN, 2000; CURI; LOPES, 2002; VISSCHER et al., 2002).

Os marcadores moleculares podem auxiliar os melhoristas e criadores
na selecao de reprodutores e em estratégias de acasalamento com o
objetivo de maximizar o ganho genético (no curto prazo) e preservar

a diversidade genética da populacao (no longo prazo), permitindo a
determinacao do potencial genético de um animal com maior precisao.
Eles podem aumentar ainda mais o progresso genético que vem sendo
observado, pois independem da influéncia do ambiente, podendo ser
utilizados precocemente, inclusive na fase embrionaria (REGITANO;
COUTINHO, 2001; PAZ, 2002). Podem, ainda, ser relacionados

as caracteristicas de interesse, que geralmente sao resultantes da
expressao de varios genes ao mesmo tempo (QTL - Quantitative Trait
Loci). Se genes afetando uma caracteristica quantitativa (QTL) ou
qualitativa estiverem num segmento cromossdémico préximo aquele
marcador, o monitoramento da segregacao do polimorfismo pode
permitir uma inferéncia indireta da presenca do QTL e o valor fenotipico
a ser esperado para a caracteristica quantitativa (MARTINEZ et al.,
2000; OLIVEIRA; HENKES, 2001; SONSTEGARD et al., 2001).

Diversos estudos tém sido conduzidos com o objetivo de associacao
entre polimorfismos genéticos e caracteristicas de importancia
econdmica. Em bovinos de corte, caracteristicas de composicao de
carcaca, pesos a diferentes idades, ganho de peso em determinado
periodo, curva de crescimento e caracteres como circunferéncia
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toracica foram associadas aos polimorfismos dos genes do hormonio
de crescimento, da kappa-caseina, da -lactoglobulina e da miostatina
(ROCHA et al., 1992; MOODY et al., 1996; CASAS et al., 2000;
UNANIAN et al., 2000; PAZ et al., 2004). Com base no exposto,

0 objetivo deste trabalho foi identificar possiveis associacdes entre
polimorfismos dos microsatéllites BM1824, BM2113, CSN3, ETH225,
SPS115 e as caracteristicas ganho médio diario de peso aos 112 dias
(GMD112); peso calculado para os 426 dias (PC426); area de olho de
lombo, cm? (AOL); espessura de gordura na 12a-13a costela, mm (EG);
espessura de gordura na garupa, mm (EGP8) em zebuinos, e verificar
a possibilidade de utilizacdao desses polimorfismos em programas de
selecao assistida por marcadores moleculares (MAS).

Material e Métodos

Origem das informacdes

O conjunto de dados para este estudo foi obtido a partir de trés
Provas de Ganho em Peso (PGP) realizadas pela Associacdo Goiana de
Criadores de Zebu (AGCZ), totalizando 218 animais, machos, Nelore.
Todos os animais sdo PO, registrados, com informacdes de genealogia
até os bisavds, datas de nascimento e idade da vaca ao parto,
fornecidas pela Associacao Brasileira dos Criadores de Zebu (ABCZ).
Os animais participantes sao oriundos de 62 rebanhos, dos estados de
Goids e Mato Grosso.

Esse conjunto de dados contém informacdes de duas caracteristicas

de crescimento: ganho médio diario de peso (g) no periodo de 112 dias
da prova (GMD112) e peso calculado (Kg) para os 426 dias (PC426),
fornecidas pela AGCZ e trés de carcaca: area de olho de lombo,

cm? (AOL); espessura de gordura na 12a-13a costela, mm (EG); e
espessura de gordura na garupa, mm (P8), obtidas pela Aval Servicos
Tecnolégicos, que analisou as imagens de ultrassonografia dos animais.

Obtencao dos dados moleculares
Desses animais, foram colhidos de 1 ml a 5 ml de sangue com auxilio
de tubos estéreis contendo EDTA, sendo estas conservadas sob

13
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refrigeracdo. As anélises genéticas foram realizadas no Laboratério

de Genética e Biodiversidade da Universidade Catélica de Goids. A
extracao do DNA das amostras, a partir de 500 ul de sangue, foi
realizada utilizando o kit de extracao de DNA especifico para sangue
(GFXTM Genomic Blood DNA Purification Kit - Amersham Biosciences).

Para a quantificacdo, o DNA total de cada um dos individuos foi
submetido a eletroforese horizontal, utilizado o marcador de peso
molecular Low DNA Mass Ladder (Invitrogen™). A eletroforese foi
conduzida em agarose 1 % e tampao de corrida TBE (0,89 M Tris, pH
8,0; 0,89 M 4cido bdérico; 0,02 M EDTA), pH 8,1 na concentracao de
0,5X. Para a visualizacao das amostras de DNA, o gel foi corado com
brometo de etidio e fotografado com o auxilio do fotodocumentador
Kodak Edas 120. Depois de quantificado, o DNA foi diluido para uma
concentracédo final de 3 ng/ul para serem usados na PCR. A partir

das amostras de DNA, foram processadas as amplificacdes dos locos
STR, utilizando-se cinco pares de primers (BM1824, BM2113, CSN3,
ETH225, SPS115), todos desenvolvidos para anélise genética com
bovinos (Tabela 1).

Tabela 1. Identificacdo dos locos, sequéncia dos primers, localizacao
cromossoOmica (C) e referéncias desses primers utilizados para amplificacdo em
bovinos. As siglas (F) e (R) significam Forward e Reverse, respectivamente.

Locos Sequéncia dos Primers (5'—3’) C Referéncias
BM1824 (F) GAGCAAGGTGTTTTTCCAATC
(D1S34) (R) CATTCTCCAACTGCTTCCTTG 1 BISHOPetal, 1994
BM2113 (F) GCTCCTTCTACCAAATACCC 5 BISHOP et al., 1994;
(D2S26) (R) CTTCCTGAGAAGCAACACC BARENDSE et al., 1997
CSN3 (F) ATGACACCTTAACCTAATCCC 6 BISHOP et al., 1994;
(kappa caseina)  (R) GCACTTTATAAGCACCACAGC BARENDSE et al., 1997
ETH225 (F) GATCACCTTCGGACTATTTCCT 9 BISHOP et al., 1994;
(D9S1) (R) ACATGACAGCCACGTGCTACT BARENDSE et al., 1997
SPS115 (F) AAAGTGACACAACAGCTTCTCCAG

(D15) (R) AACGAGTGTCCTAGTTTGGCTGTG 15 CURI & LOPES, 2002
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Embora todos os locos tenham sido desenvolvidos para bovinos e ja
existam as temperaturas de anelamento indicadas para cada um deles,
existe a necessidade de ajustes para as condicdes de amplificacao do
laboratério. Portanto, para todos os locos, foram realizados diversos
testes a fim de escolher a temperatura de anelamento e quantidade
de reagentes que permitisse o melhor padrao e a melhor resolucao
das bandas no gel. Em seguida, o DNA de cada um dos individuos foi
entdo amplificado via reacao em cadeia da polimerase (PCR) com as
temperaturas de anelamento ideais para cada loco.

As reacdes de PCR, para cada sistema, foram montadas para um
volume final de 15 pl, seguindo o seguinte protocolo: 5 yL de DNA
(~3 ng/uL); 4,2 uL dos dois primers (0,9 uM); 1,7 uL tampéao da
enzima 10X (100 mM Tris-HCI, pH 9,0; 15 mM MgCl,; 500 mM

KCI); 1,3 uL de d’'NTP (2,5 mM); 1,3 uL de BSA (Albumina Bovina

— 10 mg/ml); 0,2 uL da enzima Tag-Polimerase (5 unidades/uL -
Amersham Biosciences), completando-se o volume com 1,3 uL de
Agua Milli-Q. A amplificacdo dos fragmentos de DNA via PCR, no
termociclador (MJ Research Inc), foi realizada utilizando um programa
com os seguintes passos: (1°) desnaturacdo do DNA a 94 °C por 5’ e
(2°) a 94 °C por 1’; (3°) anelamento do primer a X °C por 17;

(4°) extensdo da molécula pela enzima Taq polimerase a 72 °C por 1’;
(5°) 30 ciclos seguindo do 2° ao 4° passo; (6°) passo final de extensao
de 7" a 72 °C.

Para a anélise com todos os individuos das trés provas, os fragmentos
produzidos nos diferentes locos foram submetidos a eletroforese em
cuba de sequenciamento vertical (Biorad) em gel de poliacrilamida

6 %, utilizando TBE 1X, durante 2 horas, mantendo a corrente elétrica
constante em 90 W. Em seguida, os fragmentos foram corados com
nitrato de prata para a visualizacdo dos alelos seguindo o protocolo
descrito por Creste et al. (2001). Apds a revelacdo e secagem das
placas, elas foram colocadas sobre a luz branca para a obtencao dos
gendétipos, utilizando, como padrao de peso molecular, o marcador

10 bp Ladder (base pairs — pares de base - Invitrogen™).
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Apds a codificacdo, essas placas foram escaneadas e entéo
armazenadas. Para confirmar a existéncia de todos os alelos, depois

de codificado os locos para todos os individuos, deve-se elaborar uma
escada alélica contemplando todos os alelos, com o intuito de minimizar
os possiveis erros na obtencao dos gendtipos. Entdo, montou-se uma
escada alélica para todos os locos, a fim de confirmar a presenca de
cada alelo. Para essa montagem, foram feitas novas PCR, escolhendo o
minimo de animais que contemplasse todos os alelos em cada loco.

Analise estatistica

Caracteristicas de crescimento e carcaca

Foram avaliadas as caracteristicas: GMD112, PC426, AOL, EG e P8,
com os efeitos fixos no modelo: IDV (idade da vaca ao parto), ano (ano
da prova de ganho em peso), més (més de nascimento do animal) e

os locos CSN3, BM1824, SPS115, BM2113 e ETH225, para verificar
a influéncia dos locos, ano, IDV e més nas caracteristicas avaliadas.
Essas analises estatisticas foram realizadas no PROC GLM (General
Linear Models) do SAS (Statistical Analysis System) (2003), utilizando
um modelo de efeitos fixos. As varidveis dependentes foram: GMD112,
PC426, AOL, EG, P8; os efeitos fixos: ano, més, IDV e os locos CSN3,
BM1824, SPS115, BM2113 e ETH225 (Apéndice 1). Também foram
calculadas médias e desvios-padrao para as caracteristicas avaliadas
através do PROC MEANS do SAS (2003).

O GMD112 foi calculado pela razdo da diferenca entre os pesos
posterior e anterior a prova e o niumero de dias entre as duas pesagens
(112 - quantidade de dias de prova), de acordo com a seguinte
férmula:

_PS-PA
IS -1A

GMD

Em que: PS = peso posterior a pesagem; PA = peso anterior a
pesagem; IS = idade do animal em dias, na pesagem posterior; 1A =
idade do animal em dias, na pesagem anterior.
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O peso calculado aos 426 dias de idade foi obtido com base na
seguinte férmula:

PC =P+ GMDx DA

Em que: PC = peso calculado; P = peso observado mais préximo
a idade 426 dias; GMD = ganho médio diario no periodo; DA =
diferenca em dias, entre as duas pesagens.

A éarea de olho de lombo (AOL) é uma caracteristica avaliada
transversalmente no musculo Longissimus dorsi (“contrafilé”) na regiao
entre a 122 e 132 costela, expressa em centimetros quadrados (cm?) e
que esta relacionada a quantidade de musculo, rendimento da carcaca
e principalmente com cortes nobres. A espessura de gordura (EG) é
uma caracteristica mensurada na regiao entre a 12% e 132 costela, a
qual quantifica a espessura de gordura subcutanea sobre o musculo
longissimus dorsi e é expressa em milimetros (mm). Finalmente, a
espessura de gordura subcuténea na garupa (P8) é medida entre a
interseccao dos musculos Gluteus medius e Biceps femoris localizada
entre o ilio e o isquio, expressa em milimetros (mm). Segundo

Yokoo (2005), essas medidas estao relacionadas a precocidade de
crescimento e de acabamento.

O efeito de ano da prova de ganho em peso foi considerado em trés
categorias (1 — primeira prova; 2 — segunda prova; e 3 — terceira prova),
sendo que o efeito de més de nascimento do animal foi considerado em
quatro categorias (1 — primeiro més de nascimento de animais em cada
prova; 2 — segundo més; 3 — terceiro més; e 4 — quarto més) e a idade
da vaca ao parto em quatro categorias (1 — O a 2 anos; 2 — 3 a 4 anos;
3 -5 a9 anos; e 4 - mais que 10 anos).

Primeiramente, foram feitas as andlises de varidncia pela metodologia
dos quadrados minimos para todas as caracteristicas objetivando
verificar a existéncia de efeitos significativos. Considerou-se o erro
tipo Ill, oriundo da soma de quadrados do residuo, indicado para
analise de dados desbalanceados a partir do teste F e, posteriormente,



18

Relacdo do Polimorfismo de Locos Str com Parametros Genéticos...

foram feitas novas andlises utilizando apenas as caracteristicas que
apresentaram efeito significativo a 0,20 (P< 0,20), definindo, assim, um
modelo para cada caracteristica desse estudo. Quando a interacao foi
significativa (P< 0,05), realizou-se a comparacao entre as médias, por
meio do teste de Tukey. As andlises resultaram na eliminacao de idade
da vaca, més e alguns locos, de acordo com a caracteristica analisada.

Essas analises preliminares permitiram definir um modelo matricial a
ser utilizado para as analises genéticas dos componentes de variancia e
herdabilidades.

Estimacdo dos componentes de varidncia

Os componentes de varidncia necessarios para a obtencao dos
pardmetros genéticos foram estimados em analises unicarater sob
modelo animal, pelo método da Amostragem de Gibbs, disponivel no
software MTGSAM (Multiple Trait using Gibbs Sampler under Animal
Model), desenvolvido por Van Tassel e Van Vleck (1996), adaptado e
adotado para calcular as distribuicoes das médias posteriores por meio
de amostras e estimativas posteriores dos componentes de variancia
gerados pela cadeia de Gibbs.

As analises, considerando uma Unica caracteristica separadamente
(unicarater), foram realizadas considerando um modelo animal,
conforme o modelo matricial descrito a seguir:

y=XB+Za+te

Como efeitos aleatérios, foram consideradas as contribuicdes dos
efeitos diretos, considerando y como sendo o vetor das variadveis
dependentes (nx1); X a matriz de incidéncia que associa } comy; 3 o
vetor dos “efeitos fixos” (r1x1); Z a matriz de incidéncia que associa a
com y; a representando o vetor dos efeitos genéticos aditivos diretos
(r2x1); e e o vetor de residuos. Dessas definicGes, considera-se que:
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2
AGH
2
e

Ey) = X Be Var| -
- a lo

Em que: 65 e o2 sdo as variancias para os efeitos genéticos aditivos

diretos e residuais, respectivamente; A é o numerador da matriz de
parentesco entre os animais; e | € a matriz identidade apropriada.

Uma vez que os parametros sdo criados, o procedimento iterativo é
repetido inUmeras vezes, criando uma cadeia de amostras aleatérias da
distribuicao posterior marginal. As estimativas das médias posteriores
para os componentes de varidncia sao baseados no valor esperado

das distribuicbes de Wishart invertidas (IW), para todas as variaveis
aleatérias (VAN TASSEL; VAN VLECK, 19986).

Tem-se, entdo, que a média posterior de um componente de variancia é
calculada como sendo a média dos valores esperados em toda a cadeia,
apds o periodo de descarte das amostras iniciais. As estimativas das
médias posteriores para as herdabilidades sdo calculadas como as
médias das funcdes usando os componentes de varidncia em cada ciclo
de Amostragem de Gibbs apés o descarte das amostras iniciais.

O MTGSAM foi usado para calcular as médias posteriores dos
componentes de variancia obtidas a partir das amostras da cadeia de
Gibbs, bem como estimar herdabilidades e o valor genético dos animais.

Neste estudo, foram consideradas as distribuicOes a priori ou iniciais
para f como sendo nao informativas, ou seja, sem conhecimento
prévio dos parametros do modelo. Para o célculo dos componentes
de variancia, foram usadas as distribuicoes de Wishart invertidas
(IW). As distribuicdes iniciais IW para os componentes de variancia
foram consideradas mutuamente independentes. A densidade de
Wishart descreve a distribuicdo das somas de quadrados e produtos
cruzados das variaveis aleatérias com distribuicdo normal. Em casos de
modelos unicaracteres, como o usado neste estudo, isso corresponde
a uma distribuicao de qui-quadrado invertida (MAGNABOSCO, 1997;
MAGNABOSCO et al., 2001).
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Admitiu-se uma distribuicao inicial tendendo ao infinito, que significa a
suposicao de nenhum conhecimento inicial ou a priori desses efeitos,
para os valores iniciais dos componentes de variancia, para GMD112
e PC426; e para AOL, EG e P8 foram utilizados valores encontrados
por Barbosa (2005). A implementacdo da Amostragem de Gibbs

foi realizada utilizando varios tamanhos de cadeia (TC) de 50.000

a 2.400.000 ciclos, variando para cada andlise até a convergéncia.
Nas anélises finais, foram utilizados tamanhos de cadeia (TC) de, no
minimo, 1.200.000 ciclos, com periodo de descarte amostral (k) de
10.000 ciclos e um intervalo amostral de 1.000 ciclos, gerando de
1.190 a 2.390 amostras de médias posteriores dos componentes de
variancia, de acordo com a andlise implementada. O valor do critério de
convergéncia para a obtencao das solucdes das equagdes de modelo
misto (MME) pelo método Iterativo de Gauss Seidel (IGS) foi de 10-9.

O arquivo de dados foi o mesmo utilizado para as anélises no SAS,
retirando-se as varidveis que nao apresentaram efeito significativo,
definindo, assim, um modelo final para cada caracteristica analisada.

O modelo proposto inclui um a dois “efeitos fixos” para as
caracteristicas GMD112 (Ganho médio diario de peso aos 112 dias

da prova) e EG (Espessura de gordura na 12a-13a costela, mm) e um
“efeito fixo” para PC426 (Peso calculado para os 426 dias), AOL (Area
de olho de lombo, cm?) e P8 (Espessura de gordura na garupa, mm).
Para GMD112, foram usados trés modelos: GMD112Ano (tendo como
“efeito fixo” ano da prova de ganho em peso), GMD112AnoCSN3
(ano e o loco STR CSN3) e GMD112AnoBM2113 (ano e o loco

STR BM2113); para EG, foram usados dois modelos: EGAno (ano)

e EGAnoSPS115 (ano e o loco STR SPS115); e, para PC426Ano,

AOLANo e P8Ano, foi usado apenas um modelo com o “efeito fixo” ano.

Resultados e Discussao

Caracteristicas de crescimento e carcaca
As analises preliminares de variancia para verificacao da consisténcia
dos arquivos de dados e definicdo do modelo linear a ser utilizado, para
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todas as caracteristicas, permitiram o calculo de médias, quadrado
médio (QM), coeficiente de variagcdo (CV), valores do teste F (F),
significancia do teste F e coeficiente de determinacao (R2) para o
modelo completo, que estdo apresentadas na Tabela 2.

Tabela 2. Médias, quadrado médio (QM), coeficiente de variacao (CV), valores
do teste F (F), significancia do teste F e coeficiente de determinacao (R?), para
o modelo utilizando todas as variaveis.

Caracteristica Média QM CcVv F P R2
GMD112 1100,77 40236,74 13,75 1,76 0,002 0,50
PC426 341,32 3600,63 14,37 1,50 0,02 0,46
AOL 56,93 195,57 14,25 2,97 <,0001 0,73

EG 2,25 1,52 29,17 3,62 <,0001 0,76

P8 3,89 3,54 28,72 2,83 <,0001 0,72

GMD112 (Ganho médio diario de peso aos 112 dias da prova), PC426 (Peso calculado para os 426
dias), AOL (Area de olho de lombo, cm?), EG (Espessura de gordura na 12a-13a costela, mm) e P8
(Espessura de gordura na garupa, mm).

Essas anélises demonstraram que existem poucas relacdes
significativas para as caracteristicas estudadas (Tabela 3).

Tabela 3. Resumo do quadro de andlise de variancia, para o modelo completo.

Variavel FV GL am F P
GMD112  Ano 2 358348,53 15,64 <,0001
Més 3 25822,628 1,13 0,3405
Idade 3 14822,350 0,65 0,5862
CSN3 5 35318,424 1,54 0,1809
BM1824 13 20922,420 0,91 0,5413
SPS1156 21 17575,703 0,77 0,755
BM2113 18 34371,784 1,50 0,0985
ETH225 12 11852,020 0,62 0,9009
PC426 Ano 2 48932,72 20,35 <,0001
Més 3 2657,588 1,11 0,3493
Idade 3 1025,268 0,43 0,7345
CSN3 5 257,444 0,11 0,9906

21
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Tabela 3. Continuacéo.

Variavel FV GL QM F P

BM1824 13 1704,209 0,71 0,7525
SPS115 21 1297,278 0,54 0,9493
BM2113 18 1812,288 0,75 0,7502

ETH225 12 1871,481 0,78 0,6721

AOL(cm?)  Ano 1 2739,80 41,63 <,0001
Més 3 31,328 0,48 0,6999

Idade 3 10,214 0,16 0,9261

CSN3 4 7,366 0,11 0,978
BM1824 12 87,835 1,33 0,2163
SPS115 19 59,205 0,90 0,5847
BM2113 18 80,931 1,23 0,2593
ETH225 11 113,280 1,72 0,0837

EG(cm) Ano 1 25,40 58,90 <,0001
Més 3 0,627 1,450 0,2334
Idade 3 0,155 0,360 0,7829
CSN3 4 0,496 1,150 0,3398
BM1824 12 0,679 1,570 0,1168
SPS115 19 0,734 1,700 0,0536
BM2113 18 0,639 1,480 0,1193
ETH225 11 0,499 1,160 0,3307

P8(cm) Ano 1 68,03 54,38 <,0001
Més 3 1,433 1,15 0,3363
Idade 3 0,294 0,24 0,8716

CSN3 4 0,757 0,61 0,6601
BM1824 11 0,914 0,73 0,7062
SPS115 19 0,726 0,58 0,9096
BM2113 18 1,214 0,97 0,5016
ETH225 11 1,480 1,18 0,3127

GMD112 (Ganho médio diario de peso aos 112 dias da prova), PC426 (Peso calculado para os

426 dias), AOL (Area de olho de lombo, cm?), EG (Espessura de gordura na 12a-13a costela, mm)

e P8 (Espessura de gordura na garupa, mm), ano (ano da prova de ganho em peso), més (més de
nascimento do animal), idade (idade da vaca ao parto) e os locos CSN3, BM1824, SPS115, BM2113
e ETH225), grau de liberdade (GL), quadrado médio (QM), valores do teste F (F) e significancia do
teste F (P).



Relacdo do Polimorfismo de Locos Str com Parametros Genéticos... 23

O efeito de ano da prova foi o Unico significativo (P< 0,05) para todas
as caracteristicas consideradas, apresentando valor para o teste F

(P< 0, 0001), bem superior aos encontrados para os outros efeitos
(Tabela 3).

Suas médias, valores minimos e maximos estdo apresentados na Fig. 1.

2000 600
500
N 1500
8 + © 400 +
2 1000 + 3 300
a
> w =
04 } } | 0 - t +
1 2 3 1 2 3
Ano da Prova de Ganho em Peso Ano da Prova de Ganho em Peso
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< 40 2
20 1
0+ I I | 0 i i f
1 2 3 1 2 3

Ano da Prova de Ganho em Peso

I

1 2 3

Ano da Prova de Ganho em Peso

Ano da Prova de Ganho em Peso

P8
oN N O ®

Fig. 1. Médias, valores minimos e maximos para as caracteristicas: GMD112 (Ganho
médio diario de peso aos 112 dias da prova), PC426 (Peso calculado para os 426 dias),
AOL (Area de olho de lombo, cm?), EG (Espessura de gordura na 12a-13a costela, mm) e
P8 (Espessura de gordura na garupa, mm), considerando o ano das trés provas de ganho

em peso.

Neste estudo, o efeito da idade da vaca ao parto ndo foi significativo
para as caracteristicas avaliadas. Souza et al. (2005) e Brito et al.
(2001) também nao encontraram efeito significativo da idade da vaca
ao parto para ganho de peso diario, EG e P8 em bovinos da raca
Nelore, entretanto Yokoo (2005) verificou efeito significativo de idade
da vaca ao parto para estas caracteristicas de carcaca (AOL, EG e P8)
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na raca Nelore. Segundo Cardoso et al. (2004), o periodo pés-desmama
é uma fase importante na avaliacao genética de bovinos de corte por
corresponder a um periodo préximo ao produto final e por melhor
representar o ambiente de criacdo, ndo sendo diretamente influenciado
por efeitos maternos.

As caracteristicas GMD112, AOL e EG apresentaram efeitos
significativos a 0,20 (P 0,20), assim, considerando apenas essas
caracteristicas, foram efetuadas novas anélises de variancia, com
modelos diferentes para cada uma delas (Tabela 4). As caracteristicas
PC426 e P8 s6 foram significativas para o efeito de ano, assim, o
modelo nao foi modificado.

Tabela 4. Nivel de significancia das caracteristicas de crescimento e carcaca
para os efeitos idade da vaca, ano da prova, més (més de nascimento do
animal) e os locos CSN3, BM1824, SPS115, BM2113 e ETH225, sendo S
(significativo, P < 0,05), MS+ (0,05 < P<0,15), MS- (0,15 < P <0,20) e NS
(ndo significativo P>0,20).

Caracteristica Ano Més |Id.davaca CSN3 BM1824 SPS115 BM2113 ETH225
GMD112 S NS NS MS- NS NS MS+ NS
PC426 S NS NS NS NS NS NS NS
AoOL S NS NS NS MS- NS NS MS+
EG S NS NS NS MS+ S MS+ NS
P8 S NS NS NS NS NS NS NS

GMD112 (Ganho médio diario de peso aos 112 dias da prova), PC426 (Peso calculado para os 426
dias), AOL (Area de olho de lombo, cm?), EG (Espessura de gordura na 12a-13a costela, mm) e P8
(Espessura de gordura na garupa, mm).

Na Tabela 5, sdo apresentadas as médias, quadrado médio (QM),
coeficiente de variacao (CV), valores do teste F (F), significancia do
teste F e coeficiente de determinacao (R?) para o modelo com as
caracteristicas que apresentaram efeito de loco significativo.

Das trés caracteristicas apresentadas na Tabela 5, apenas o GMD112
apresentou efeito de loco significativo (Tabela 6), com um coeficiente
de determinagao maior para o novo modelo (R? = 0,53) (Tabela 2).
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Para AOL e EG, os efeitos fixos de locos, incluidos no novo modelo
continuaram nao apresentando efeito significativo (P < 0,05). Assim
foi adotado o modelo completo que apresentou um maior coeficiente
de determinacao para essas duas caracteristicas (Tabela 2 e Tabela
5). Para AOL, apenas o efeito de ano foi significativo (F = 41,63, P <
0,0001); e para EG, os efeitos ano (F = 58,90, P < 0,0001) e loco
SPS115 (F = 1,7, P = 0,05) (Tabela 3).

Tabela 5. Médias, quadrado médio (QM), coeficiente de variacdo (CV), valores
do teste F (F), significancia do teste F e coeficiente de determinacao (R?), para
o modelo utilizando as varidveis que apresentaram efeito significativo para as

caracteristicas de crescimento e carcaca.

Caracteristicas Média
GMD112 1100,8
AOL 56,93
EG

QM Ccv
59791 12,35
254,5 14,41

2,0 28,73

F

P R?

3,24 <,0001 0,53
3,78 <,0001 0,64
4,78 <,0001 0,71

GMD112 (Ganho médio diario de peso aos 112 dias da prova), AOL (Area de olho de lombo, cm?) e
EG (Espessura de gordura na 12a-13a costela, mm).

Tabela 6. Resumo do quadro de andlise de variancia apresentando as variaveis
GMD112, AOL e EG, fonte de variacdo (FV — ano e os locos CSN3, BM1824,
SPS115, BM2113 e ETH225), grau de liberdade (GL), quadrado médio (QM),

valores do teste F (F) e significancia do teste F (P).

Variavel FV
GMD112  Ano
CSN3

BM2113

AOL Ano
BM1824

ETH225

EG Ano
BM1824

SPS1156
BM2113

GL
2
5

18

1
12

11

1
12

19
18

amv
548.130,6
45.806,75

49.645,1

6.058,1
85,89

74,05

41,591
0,617

0,643
0,637

F
29,66
2,48
2,69
89,99
1,28

1.1
99,43
1,47
1,54
1,62

P
<,0001
0,0341

0,0005

<,0001
0,2443

0,369

<,0001
0,1466

0,0892
0,0975

GMD112 (Ganho médio diario de peso aos 112 dias da prova), AOL (Area de olho de lombo, cm?) e
EG (Espessura de gordura na 12a-13a costela, mm).
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Apesar de a amostra estudada ser pequena, nao se pode garantir que
o0 aumento do numero de animais resulte em efeito significativo dos
gendtipos para as caracteristicas avaliadas.

Esses resultados mostram que os locos CSN3 e BM2113 podem estar
associados a caracteristica GMD112. Para o loco BM2113, Schrooten
et al. (2000) encontraram possivel associacdo com producao de

leite. Para o loco CSN3, Velmala et al. (1999) e Mosig et al. (2001)
encontraram possiveis associacdes com caracteristicas de producao de
leite. Tambasco et al. (2003) ndo encontraram associacao significativa
entre a kappa-caseina com caracteristicas de producéo, utilizando
outro tipo de marcador (RFLP). Essas possiveis associacdes podem ter
ocorrido ocasionalmente, ou seja, pela presenca de QTLs nos mesmos
cromossomos, perto dos locos analisados. Na literatura consultada,
foram encontradas associacdOes significativas entre caracteristicas de
crescimento e carcaca para 0os cromossomos em que estao os locos
analisados: cromossomo 2 (GROZ; MACNEIL, 2001); cromossomo

6 (CASAS et al., 2000); cromossomo 15 (KEELE et al., 1999);
cromossomos 1 e 2 (STONE et al., 1999); cromossomos 1, 2, 6,

9 e 15 (CASAS et al., 2003b); cromossomos 1 e 2 (CASAS et al.,
2003a); cromossomos 1, 2 e 6 (KIM et al., 2003); cromossomos 2 e 6
(SCHROOTEN et al., 2000).

Para as caracteristicas que apresentaram efeito significativo (P < 0,05),
realizou-se a comparacao entre as médias, por meio do teste Tukey.
Como as médias com mesmas letras nao diferem estatisticamente
entre si pelo teste de Tukey, houve pouca diferenca significativa

entre as médias, que deve ter ocorrido pelo desbalanceamento nos
dados, pois alguns genétipos apresentaram baixa frequéncia, enquanto
outros, num mesmo loco, apresentaram alta frequéncia. Na Tabela 7,
verifica-se que essas informagbes, em alguns casos, foram obtidas de
apenas um animal, sugerindo que esses dados desbalanceados podem
estar influenciando os resultados, positiva ou negativamente, sendo
necessarios maiores estudos com uma maior quantidade de animais,
assim como, com dados menos desbalanceados para testar melhor a
existéncia de associacoes dessas caracteristicas em estudo com os
locos analisados.
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Tabela 7. Comparacdo de médias utilizando o teste Tukey, para as
caracteristicas GMD112 (ganho médio diario em 112 dias) para os locos CSN
3 e BM2113 e EG (espessura de gordura) para o loco SPS115, sendo N a
quantidade de animais com cada gendtipo.

Caracteristicas Genétipos N Média
44 6 1186,17°
22 114 1122,11°
24 68 1090,59%*
GMD112¢50s 34 6 1046,00%
23 23 1028,83%*
14 1 830,00°
33 1 13572
36 1 1250%*®
22 8 1176,4%
45 4 11728
15 19 1160,2%
66 2 1151,5%
26 9 1144,9%
24 8 1133
GMD112,,,,115 55 25 1117,2%
16 1 1116%*
46 1 1116%*®
35 24 1101,9%
25 41 1095, 6%
23 22 1091,3
12 13 1079,7%
13 13 1060,5%
34 12 1052,8%
56 6 1006, 2%
11 8 939,6°
17 2 3,855
ab
Lo
55 1 3,10

Continua...
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Tabela 7. Continuacéo.

Caracteristicas Genotipos N Média
27 3 2,7033*
16 7 2,6129%
46 6 2,6083*
26 6 2,38®
35 3 2,3767%®
57 5 2,346%®
14 1 2,243

EGgpgy1s 66 43 2,2363*

36 10 2,215%
37 3 2,210
77 4 2,105
67 36 2,0797%*
56 12 1,9658%®
23 1 1,8
47 2 1,77
25 2 1,35

Estimativas de componentes de varidncia

Os resultados obtidos contemplando as médias, desvio-padrao,
coeficiente de variagao, valores minimos e maximos das caracteristicas
de crescimento e carcaca estdo descritos na Tabela 8.

Tabela 8. Estatistica descritiva das caracteristicas de crescimento e carcaca,
sendo DP (desvio padrédo) e CV (coeficiente de variacdo em %).

Caracteristicas Média DP CV % Minimo Maximo
GMD112 1100,77 170,7 15,51 179,00 1616,00
PC426 341,32 53,2 15,60 206,00 527,00
AOL 56,93 11,28 19,81 36,10 87,32
EG 2,25 0,97 43,28 0,90 5,23
P8 3,89 1,563 39,28 1,30 8,06

GMD112 (Ganho médio diario de peso aos 112 dias da prova), PC426 (Peso calculado para os 426
dias), AOL (Area de olho de lombo, cm?), EG (Espessura de gordura na 12a-13a costela, mm) e P8
(Espessura de gordura na garupa, mm) para as andlises unicarater.
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As caracteristicas GMD112 e PC426 sao padronizadas pelo
regulamento da ABCZ (Associacao Brasileira de Criadores de Zebu)
para provas de ganho em peso em confinamento (JOSAHKIAN, 2000),
nao tendo sido encontrados na literatura revisada mais trabalhos
contemplando essas caracteristicas. No entanto, elas podem ser
comparadas com outras caracteristicas de crescimento pds desmama
como P365, P450 e P550, por apresentarem alta correlagao genética
para os efeitos genéticos diretos.

Foram encontradas estimativas de correlacao genética positiva e de alta
magnitude, variando de 0,81 a 0,98, para os efeitos genéticos diretos
entre os varios pesos pds-desmame (MAGNABOSCO, 1997; NOBRE

et al., 2003; SIQUEIRA et al., 2003; MERCADANTE et al., 2004; PAZ
et al., 2004; SILVA, 2004).

Na literatura sdo poucas as informacdes que permitem uma grande
comparacao com os resultados encontrados neste estudo para as
caracteristicas AOL, EG e P8. Figueiredo (2001), estudando animais

da raca Nelore, com idade média de 17 meses, encontrou médias de
42,57 cm? e 2,41 mm, para as medidas de AOL e EG, respectivamente.

Esses valores estao superiores aos relatados por Yokoo (2005) para as
médias de AOL, EG e P8, cujo coeficiente de variacdo em bovinos da
raca Nelore encontra-se inferior ao deste estudo. Os coeficientes de
variacdo encontrados para as caracteristicas EG e P8 se apresentaram
relativamente altos, 43,28 e 39,28, respectivamente. Assim, pode-
se inferir que realmente, na raca Nelore e em outras racas zebuinas,
conforme mencionado por Figueiredo (2001), devido a gordura

de cobertura apresentar menor espessura, a tendéncia é que haja
maiores erros na medicdo, o que possivelmente aconteca em menor
frequéncia em taurinos. E sugerido, dessa maneira, o desenvolvimento
de equipamentos mais sensiveis para avaliacao de bovinos com menor
espessura de gordura.

Avaliando a espessura de gordura (EG) e espessura de gordura na
garupa (P8), as médias observadas foram de 2,25 mm e 3,89 mm,
respectivamente. E necessario proceder a uma selecido baseada nessas
caracteristicas considerando que, para abate, exige-se que a carcaca
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tenha de 4 mm a 5 mm de gordura de cobertura. A Tabela 16 mostra
que existem animais que alcancam o requisito minimo de peso e
espessura de gordura para abate, demonstrando também que existem
indicios de uma variabilidade genética nos animais, que permitird a
selecao para essas caracteristicas.

Razook et al. (2001) encontraram valores préximos aos estimados
neste estudo para média (6,7+1,7; 68,5+7,7 e 937,6+158,4) e
coeficiente de variacdo (25,8; 11,3 e 16,9), respectivamente para as
caracteristicas EG, AOL e GMD114 dias, em animais de ragas zebuinas
e da raca Caracu, com uma grande diferenca na média de EG, que deve
ter ocorrido por ser medida diretamente na carcaca do animal e nao por
ultrassonografia, como neste trabalho.

Na Tabela 9, mostra-se um resumo descritivo das caracteristicas
estudadas, no MTGSAM, apresentando as médias e porcentagem de
cada caracteristica para cada classe (ano da prova e gendtipo dos
animais) analisada.

Tabela 9. Descricdo dos dados para as equacdes do modelo misto no GS, das
caracteristicas de crescimento e carcaca, sendo N o niumero de observacoes
dentro de cada classe (ano da prova ou gendtipo dos animais).

Caracteristicas Classes N % de N Média
1 56 25,69 975,96
GMD1 12Ano 2 82 37,61 1.103,80
3 80 36,70 1.185,10
1 56 25,69 331,07
PC426 , 2 82 37,61 317,89
3 80 36,70 372,51
2 81 53,64 49,60
AOL ., 3 70 46,36 65,41
EG 2 80 53,33 1,62
Ano 3 70 46,67 2,98
Pg 2 78 52,70 2,86
Ano 3 70 47,30 5,04
14 1 0,46 830,00
22 114 52,29 1.122,10
23 23 10,55 1.028,80
GMD 1124y, 24 68 31,19 1.090,60
34 6 2,75 1.046,00
44 6 2,75 1.186,20

Continua...



Relacdo do Polimorfismo de Locos Str com Parametros Genéticos... 31

Tabela 9. Continuacao.

Caracteristicas Classes N % de N Média
11 8 3,67 939,63
12 13 5,96 1.079,70
13 13 5,96 1.060,50
15 19 8,72 1.160,20
16 1 0,46 1.116,00
22 8 3,67 1.176,40
23 22 10,09 1.091,30
24 8 3,67 1.133,00
GMD112,,,,,, 25 41 18,81 1.095,60
26 9 4,13 1.144,90
33 1 0,46 1.357,00
34 12 5,50 1.052,80
35 24 11,01 1.101,90
36 1 0,46 1.250,00
45 4 1,83 1.172,00
46 1 0,46 1.116,00
55 25 11,47 1.117,20
56 6 2,75 1.006,20
66 2 0,92 1.151,50
13 2 1,33 3,22
14 1 0,67 2,24
16 7 4,67 2,61
17 2 1,33 3,86
23 1 0,67 1,80
25 2 1,33 1,35
26 6 4,00 2,38
27 3 2,00 2,70
33 1 0,67 3,14
EG 35 3 2,00 2,38
SPS115 36 10 6,67 2,22
37 3 2,00 2,21
46 6 4,00 2,61
47 2 1,33 1,77
55 1 0,67 3,10
56 12 8,00 1,97
57 5 3,33 2,35
66 43 28,67 2,24
67 36 24,00 2,08
77 4 2,67 2,11

GMD112 (Ganho médio diario de peso aos 112 dias), PC426 (Peso calculado aos 426 dias), AOL
(Area de olho de lombo), EG (Espessura de gordura) e P8 (Espessura de gordura na garupa).

Além do efeito de ano da prova, foram conduzidas andlises para os
gendtipos que apresentaram efeito significativo ao nivel de 5 %,
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utilizando o aplicativo MTGSAM para célculo dos componentes de
variancia e herdabilidade. Utilizando o MTGSNRM, foi estimado o
coeficiente de endogamia dos 1.546 animais, com uma estimativa de
0,05. Desses 1.546 animais, somente 112 eram endogamicos. Esse
nivel de endogamia encontrado pode ser considerado baixo para esses
animais, possivelmente devido a sua origem, pois sao provenientes de
varios rebanhos. Esse valor encontrado foi bem préximo ao encontrado
nas analises dos locos utilizados neste estudo, que foi de 0,04,
sugerindo que a baixa correlacao entre a similaridade genética e o
parentesco nao influenciou no valor da endogamia dos animais como
um todo (Tabela 10).

Tabela 10. Nimero de individuos (n), nimero de alelos observados (na),
Heterozigosidade esperada (He), Heterozigosidade observada (HO) e o indice de
fixacdo médio (f), considerando as duas racas separadamente, nos programas
POPGEN e GDA.

Racas n na He Ho f
Nelore 218 6,2 0,60 0,57 0,04
Tabapua 25 5,6 0,69 0,74 -0,06

A endogamia é o sistema de acasalamento entre individuos
parentes, isto é, que tenham pelo menos um ancestral em comum,
tendo como principal efeito genético o aumento da homozigose e,
consequentemente, diminuicdo da heterozigose, alterando, assim, a
frequéncia genotipica com producao de individuos mais uniformes, e
diminuicao da variacao genética, podendo levar a sérios problemas
reprodutivos e produtivos, provocados pela “depressdao endogamica”
(FALCONER, 1987).

Na literatura, é frequente a constatacao da influéncia significativa da
endogamia do animal nas caracteristicas de crescimento, avaliadas
pelo peso do individuo em diferentes idades (QUEIROZ et al., 2000;
SHIMBO, et al., 2000; SCHENKEL et al., 2002). Acima de certos
niveis, a endogamia tem sido registrada como deterioradora do
rebanho, do vigor e do crescimento dos animais, ocasionando, ainda,
diminuicdo no desempenho reprodutivo (QUEIROZ et al., 2000;
SHIMBO, et al., 2000). QUEIROZ et al. (2000) encontraram efeito de
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depressdo endogamica sobre peso ao ano para endogamia acima de 19,
5 % em animais da raca Gir.

Nas andlises unicarater sob modelo animal utilizando o MTGSAM
para as caracteristicas estudadas, foram utilizados trés modelos
para GMD112 - GMD112Ano (tendo como “efeito fixo” ano da
prova de ganho em peso), GMD112AnoCSN3 (ano e o loco CSN3)
e GMD112AnoBM2113 (ano e o loco BM2113); dois modelos para
EG - EGAno (ano) e EGANoSPS115 (ano e o loco SPS115); e para
PC426Ano, AOLANno e P8Ano, foi testado apenas um modelo com o
“efeito fixo” ano.

Para a obtencao das estimativas dos componentes de variancia e
herdabilidades, foram realizadas andlises utilizando o esquema de
cadeia longa com intuito de avaliar as densidades posteriores obtidas

a partir de amostras de cadeia de Gibbs. Foi utilizada uma distribuicao
flat ou achatada (nao refletindo nenhum conhecimento inicial do
pardmetro estudado v =0), para os pardmetros que definem a forma

de distribuicao inicial. Para os valores iniciais das variancias, foram
utilizados valores obtidos de forma arbitraria para GMD112 e PC426 e
valores encontrados por Barbosa (2005) em pesquisa com a raca Nelore
utilizando dados de regime extensivo para AOL, EG e P8.

Foi definida a seguinte implementacao: tamanho de cadeia de Gibbs
variando de 1.200.000 a 2.400.000 ciclos; periodo de descarte
amostral de 10.000 ciclos iniciais; intervalo de utilizacdo amostral

a cada 1.000 ciclos, gerando 1.190 a 2.390 amostras das médias
posteriores dos componentes de varidncia das caracteristicas de
crescimento e carcaca, em analises unicarater, no aplicativo MTGSAM.

As andlises bayesianas permitiram estimar as densidades marginais
posteriores dos parametros genéticos e, com essas densidades, pode-se
visualizar os erros nas estimativas desses parametros, tornando-as mais
acuradas (MAGNABOSCO, 1997; BARBOSA, 2005).

Os resultados que serdo apresentados foram obtidos quando
a convergéncia foi alcancada nas densidades posteriores para
os componentes de variancia e herdabilidade. Para verificar a

33
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convergéncia, uma alternativa é produzir amostras ou estimativas

de distribuicao dos parametros de varias cadeias e compara-las. A
partir do momento em que as amostras, ou médias posteriores dessas
estimativas forem aproximadamente iguais, pode-se considerar que a
convergéncia foi alcancada (Fig. 2).
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Fig. 2. Valores estimados para os componentes de variancia genética aditiva (ca2),

residual (ce2) e de herdabilidade das caracteristicas GMD112 (Ganho médio diario de
peso aos 112 dias), PC426 (Peso calculado para os 426 dias), AOL (Area de olho de

lombo), EG (Espessura de gordura) e P8 (Espessura de gordura na garupa) a partir das

anélises unicarater, obtidas pelo método da amostragem de Gibbs.
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Os resultados das estimativas de componentes de variancia e
herdabilidade direta, para as caracteristicas de crescimento e carcaca,
obtidos em andlises unicarater, pela Amostragem de Gibbs, sédo
apresentadas na Tabela 11.

Tabela 11. Estimativas dos componentes de variancia genética aditiva (ca2),
residual (ce2) e fenotipica (cp2) e de herdabilidade das caracteristicas de
crescimento e carcaca a partir das andlises unicarater, obtidas pelo método da
amostragem de Gibbs.

Caracteristicas 62, o2, o?, h?

GMD112, | 14.354,25 10.352,23 24.706,48 0,57
GMD112, s 15.090,05 9.345,26 24.435,31 0,61
GMD112, v 13.770,36  10.063,12  23.833,49 0,57
PC426, 1.959,98 436,05 2.396,04 0,81
AOL, 40,36 31,32 71,68 0,55
EG,,, 0,37 0,16 0,54 0,69
EG,..ps115 0,37 0,15 0,52 0,70
P8 0,95 0,31 1,25 0,75

Ano

GMD112 (Ganho médio diario de peso aos 112 dias da prova), PC426 (Peso calculado para os 426
dias), AOL (Area de olho de lombo, cm?), EG (Espessura de gordura na 12a-13a costela, mm) e P8
(Espessura de gordura na garupa, mm)

A inclusdo dos locos nao apresentou uma influéncia que alterasse a
magnitude dos efeitos de variancia, mostrando que a inclusdo dos
genodtipos pouco ou nada alterou os valores encontrados para os
componentes de variancia e herdabilidade, analisando os diferentes
modelos utilizados para a mesma caracteristica. Para testar se esses
diferentes modelos estavam modificando os valores genéticos de cada
animal, foi realizada uma correlacao entre os trés modelos utilizados
para a caracteristicas GMD112 e os dois modelos utilizados para EG,
mostrando que estes modelos estao altamente correlacionados e que

a inclusado dos locos nao afetou as estimativas dos valores genéticos
nos animais, para as caracteristicas estudadas. Os valores encontrados
foram 0,98 entre GMD112Ano e GMD112AnoCSN3; 0,94 entre
GMD112Ano e GMD112AnoBM2113; 0,93 entre GMD112AnoCSN3 e
GMD112A; e 0,92 entre EGAno e EGAnoSPS115.
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Nas estimativas de herdabilidade, sdo esperadas diferencas de
magnitude, uma vez que a herdabilidade € um parédmetro populacional,
podendo sofrer alteracdes em consequéncia da selecdo, mudancas

no manejo, e outros fatores, além de ser influenciada por métodos

e modelos de estimacao (YOKOO, 2005). Esse autor encontrou
coeficientes de herdabilidade para as caracteristicas AOL, EG e

P8 de 0,29, 0,50 e 0,39, respectivamente, utilizando o aplicativo
MTDFREML, sendo menores que os valores encontrados neste estudo.

Barbosa (2005) estimou coeficientes de herdabilidade para as
caracteristicas AOL, EG e P8 de 0,64, 0,41 e 0,65, respectivamente,
utilizando o aplicativo MTGSAM, sendo préximos aos valores
encontrados neste estudo, exceto para EG. Nesse estudo, verifica-se
que as estimativas de herdabilidade obtidas para AOL (0,55), EG (0,69)
e P8 (0,75) apresentaram valores, na maioria das vezes, superior aos
verificados na literatura com racas taurinas e zebuinas.

As caracteristicas de carcaca estudadas sdo de grande importancia para
melhorar o desempenho produtivo de animais da raca Nelore. A area de
olho do lombo e a espessura de gordura subcutdnea sdo caracteristicas
altamente relacionadas aos cortes desossados de carcacas bovinas
(YOKOO, 2005).

De maneira geral, os valores de herdabilidade encontradas para as
caracteristicas de crescimento, neste estudo, foram bem superiores aos
valores encontrados na literatura (Tabela 12).

No entanto, Ribeiro et al. (2001), utilizando o aplicativo Mtdfreml, e
Machado et al. (1999), utilizando méaxima verossimilhanca, encontraram
estimativas de h2d superiores, mais préximas as encontradas neste
estudo de 0,76 e 0,73, respectivamente, para P550 dias, analisando
informacoes de animais da raca Nelore. Golgalves et al. (2000)
encontraram h2d de 0,47 para ganho de peso em 112 dias, pré6ximo ao
encontrado neste estudo, que variou de 0,57 a 0,61, porém, utilizando
metodologias diferentes.
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Tabela 12. Estimativas de herdabilidade para caracteristicas de crescimento
pés-desmama, encontradas na literatura, utilizando diferentes métodos de
andlise, em diferentes racas.

Caracteristicas Estimativa Método Racas Autores
0,26 a 0,31 GS Nelore MAGNABOSCO et al., 2000
P365 0,49 GS Nelore FARIA, 2003
0,35a0,49 REML Nelore TORAL et al., 2004
P378 0,58 REML Nelore GONCALVES et al., 2000
0,53 REML Nelore CYRILLO et al., 2001
PA50 0,49 REML Nelore DIAS, 2001
0,52 GS Nelore FARIA, 2003
PA55 0,34a0,48 REML Nelore BITTENCOURT et al., 2002
0,51 REML Nelore SIQUEIRA et al., 2003
0,35a0,38 GS Nelore MAGNABOSCO et al., 2000
P550 0,38a0,48 REML Nelore MARCONDES et al., 2002
0,30a0,45 REML Nelore TORAL et al., 2004
Peso ao sobreano 0,29 a 0,32 REML Nelore FIGUEIREDO, 2001
0,21a0,30 REML Nelore FIGUEIREDQ, 2001
GP345 0,27 REML Nelore VAN MELIS et al., 2003
0,29 R Nelore VAN MELIS et al., 2003

P365, P378, P450, P455 e P550 (Pesos aos 365, 378, 450, 455 e 550 dias de idade), GP345 e
GP550 (ganho de peso em 345 e 550 dias), REML (Método de Méaxima Verossimilhanca Restrita), GS
(Método Gibbs Sampling), R (Método R).

Os resultados obtidos neste estudo pelo método GS sdo consistentes,
considerando outros trabalhos que também utilizaram a mesma
metodologia (MAGNABOSCO, 1997; MAGNABOSCO et al., 2000;
MAGNABOSCO et al., 2001; FARIA, 2003; BARBOSA, 2005). Assim,
considerando as estimativas de herdabilidade obtidas neste estudo,
existem suficiente, informacdes para afirmar que essas caracteristicas
sao passiveis de selecao e, dessa forma, podem ser indicadas como
critérios de selecdo em modernos programas de melhoramento genético
da raca Nelore.

Na Tabela 13, sdo apresentados as medidas de tendéncia central
(média e mediana), variancias das amostras, desvios-padrao e intervalos
de confianca.



Tabela 13. Estatistica descritiva dos componentes de variancia e de herdabilidade para GMD112 (Ganho médio diério
de peso aos 112 dias), PC426 (Peso calculado para os 426 dias), AOL (Area de olho de lombo), EG (Espessura de
gordura) e P8 (Espessura de gordura na garupa), obtidos a partir de andlises unicarateres.

Caracteristicas

GMD112,,,

GMD112

AnoCSN3

GMD112,

"AnoBM2113

PC426,

AoL

Ano

EG

ANO

EG

ANOSPS115

P8

Ano

o2k (variancia das amostras), DP (Desvio-padrao) e IC (intervalos de confianca)

Gza

o’

hZ
GZa

o’

h2
GZa

o’

hZ
Gza

c’%

h2
Gza

o’

h?
02a

o’
hZ
GZB

o’

h?
GZa
c’e
hZ

Média
14.426,19
10.375,12

0,57
15.058,08
9.293,12

061
13.700,55
10.074,57

0,57
1.963,37

439,27

081
39,81

31,32

0,55

0,37

0,16

0,68

0,37

0,15

0,70
093

0,31
0,74

DP
6.945,30
5.940,33

0,25
6.504,67
5.602,20

0,24
6.668,81
5.792,42

0,25

481,55
387,87
0,17
20,31

17,66

0,25

0,14

0,12

0,23

0,14

0,12

0,24
0,30

0,25
021

Mediana
14.264,15
10.253,60
0,58
15.026,85
9.068,05
0,62
13.173,17
10.194,02
0,56
2.016,14
342,74
0,86
37,40
3222
0,54
0,36
0,15
071
0,38
0,13

0,75
0,95

0,27
0,79

0%,
48.237.230,47
35.287.485,55

0,06
42.310.778,35
31.384.610,04

0,06
44.473.028,05
33.552.086,01

0,06

231.889,60

150.444,20
0,03
41241
311,91

0,06

0,02

001

0,05

0,02

0,01

0,06
0,09

0,06
0,04

IC
13.504,21-15.348,16
9.586,56-11.163,69
0,54-0,61
14.194,59-15.921,56
8.549,44-10.036,80
0,58-0,64
12.815,28-14.585,82
9.305,64-10.843,50
0,53-0,60
1.899,44-2.027,29
387,79-490,76
0,79-0,84
36,67-43,05
28,50-34,13
0,51-0,59
0,34-0,39
0,14-0,18
0,65-0,72
0,34-0,39
0,13-0,17

0,66-0,74
0,88-0,98

0,27-0,35
0,71-0,78
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O método GS possibilita a obtencéo de distribuicGes posteriores para
as variancias e parametros genéticos estudados. Para as estimativas
pontuais, sdo apresentados os valores estimados para as médias e
medianas dos pardmetros das caracteristicas de crescimento e carcaca,
obtidas das densidades posteriores dos componentes de variancia

e herdabilidade, em andlises unicaracteres, observando que estas
estimativas, de média e mediana, para os componentes de variancia

e herdabilidade apresentaram-se semelhantes, conforme esperado em
distribuicdes marginais posteriores, que tendem a uma distribuicao
normal.

Os valores de variancia das amostras (c2k) e desvios-padrao
observados foram bem mais altos para todas as caracteristicas,

em especial quando comparados com os trabalhos de Faria (2003),
para a caracteristica peso calculado e de Barbosa (2005), para as
caracteristicas de carcaca (AOL, EG e P8). Neste estudo, as altas
variancias observadas, podem ser explicadas pela pequena quantidade
de informacdes disponiveis (218 animais medidos). Isso é explicado
pelo fato de a variancia amostral ser inversamente proporcional

a quantidade de informacdes, e esses resultados sao similares a
conclusao de Faria (2003) de que, quanto maior o nimero de amostras
obtidas, menor a variancia entre elas, considerando o periodo de
descarte das amostras iniciais.

O intervalo de confianca considerado foi de 95 %, o que fornece

uma probabilidade de 95 % do verdadeiro valor do parametro estar
contido nesse intervalo. Quando calculamos um pardmetro em uma
determinada amostra, este é apenas uma estimativa do verdadeiro valor
populacional. Quando se considera a estimativa de um determinado
parametro como um valor pontual, a probabilidade de erro é maior.

O IC obtido neste estudo foi menor que os encontrados por Barbosa
(2005), para as caracteristicas de carcaca. Esses resultados podem ser
devido a estrutura dos dados analisados neste estudo, que contemplou
mensuracdes de poucos animais e em regime de confinamento,
enquanto, em Barbosa (2005), a quantidade de animais foi muito maior,
sendo criados em regime extensivo.
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Nas Fig. 3 e 4, apresentam-se os histogramas das estimativas das
densidades marginais posteriores para a herdabilidade e o componente
de variancia aditiva, utilizando a Amostragem de Gibbs, a partir de
valores iniciais ndo informativos para GMD112 e PC426 e valores
obtidos da literatura (BARBOSA, 2005) para AOL, EG e P8. Essas
densidades foram obtidas a partir de andlises unicaracteres, para as

caracteristicas de crescimento e carcaca.
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Fig. 3. Histogramas das estimativas de densidades posteriores herdabilidade (h?) para
as caracteristicas GMD112 (Ganho médio diario de peso aos 112 dias), PC426 (Peso
calculado para os 426 dias), AOL (Area de olho de lombo), EG (Espessura de gordura) e

P8 (Espessura de gordura na garupa), obtidas pelo método da amostragem de Gibbs.
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Fig. 4. Histogramas das estimativas de densidades posteriores da varidncia genética
aditiva (ca?) para as caracteristicas GMD112 (Ganho médio diario de peso aos 112 dias),
PC426 (Peso calculado para os 426 dias), AOL (Area de olho de lombo), EG (Espessura
de gordura) e P8 (Espessura de gordura na garupa), obtidas pelo método da amostragem
de Gibbs.

As estimativas de densidades posteriores de herdabilidade e variancias
aditivas das caracteristicas de crescimento e carcaca analisadas

neste estudo foram obtidas a partir da utilizacao do GS utilizando
esquema de cadeia longa, conforme apresentado anteriormente

nessa secao. Esses resultados indicam que a distribuicdo marginal
posterior tende a assimetria, existindo desvios acentuados a esquerda
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e direita na densidade marginal posterior, que podem ser explicados
pela variancia amostral. E importante lembrar que as estimativas das
médias posteriores para os componentes de varidncia sao baseadas no
valor esperado das distribuicoes Wishart invertidas (IW) para todas as
varidveis aleatérias (VAN TASSEL; VAN VLECK, 1996).

As variancias dessas estimativas de densidades posteriores da
variancia genética e herdabilidade estdao associadas ao tamanho da
variancia da amostra (Tabela 13), que é consequéncia da estrutura
dos dados e da prépria metodologia. As informacdes nessas figuras
mostram que é possivel, a partir da estimacao dos componentes de
variancia e herdabilidades, utilizando GS, verificar o comportamento
das densidades marginais posteriores e a visualizacao dos erros nas
densidades desses parametros.

No entanto, quanto maior o nimero de simulacdes, menor serd a
variancia da média e, de acordo com o teorema dos grandes numeros,
quando o nimero de amostras é grande, as distribuicGes marginais
posteriores das varidncias tendem a simetria, ou seja, apresentam-se
como uma distribuicdo normal (BARBOSA, 2005). Neste estudo, as
distribuicdes ndo assumiram o comportamento de uma distribuicao
normal, como em Faria (2003), analisando a caracteristica peso

e Barbosa (2005) para caracteristicas de carcaca, provavelmente
pela estrutura dos dados utilizados. No entanto, as densidades das
variancias apresentaram com tendéncia a normalidade, o que nao
ocorre com o pardmetro genético h?, que é uma razao de variancias,
comprometendo a forma da densidade marginal posterior. Nessa
densidade, o pardmetro h? assumiu varios valores, ndo apresentando,
inclusive, um valor Gnico de moda.

Essas distribuicoes comprovam que a andlise bayesiana aparece como
uma alternativa de grande flexibilidade nas anélises genéticas, gerando
estimativas mais precisas oriundas de uma distribuicdo marginal
posterior, diferente das estimativas pontuais do Método de Maxima
Verossimilhanca Restrita (FARIA, 2003), que ndo permitiria, neste
estudo, a visualizacao do comportamento das densidades posteriores,
bem como, o célculo dos IC e erros de predicao.



Relacdo do Polimorfismo de Locos Str com Parametros Genéticos...

Conclusoes

Somente os locos CSN3, BM2113 e SPS115 apresentaram associacoes
significativas com diferentes probabilidades para as caracteristicas de
crescimento e carcaca, provavelmente em funcdo do ndmero reduzido
das amostras analisadas, ou devido a real auséncia de tais associacoes.
As associacodes significativas podem ter ocorrido em funcao de
associacOes ocasionais, ou seja, de esses locos estarem proximos a
locos ligados a essas caracteristicas, no mesmo cromossomo.

Para os locos que apresentaram efeito significativo para as caracteris-
ticas GMD112 e EG, as estimativas dos componentes de variadncia e
herdabilidade obtidas ndao apresentaram diferenca significativa, apés a
inclusao dos locos, como “efeitos fixos”, sendo estimada uma alta cor-
relacdo entre os valores obtidos. Para a confirmagcao desses resultados,
sugere-se um estudo com um ndmero maior de animais.

A partir das estimativas de herdabilidade obtidas neste estudo, pode-se
concluir que essas caracteristicas respondem a selecao e, dessa forma,
podem ser indicadas como critérios de selecdo em modernos programas
de melhoramento genético da raca Nelore.

Os marcadores moleculares sdo uma ferramenta de grande potencial,
que juntamente com os métodos convencionais utilizados no
melhoramento, poderao auxiliar na identificacao de animais superiores.
Para que estes estudos fornecam informacdes mais precisas e
consistentes é fundamental que sejam conduzidos experimentos com
maior nimero de animais para testar a existéncia de associacao desses
genotipos com as caracteristicas de interesse econdmico.
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