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Apresentacao

Ha muito sabemos que pesquisa e desenvolvimento (P&D) sdo fundamentais para o avanco
socioecondmico e a independéncia de uma nacdo. Além da obtencdo de produtos e
tecnologias através da pesquisa cientifica propriamente dita, a disseminacéo dos
conhecimentos gerados possibilita que os resultados desta atividade cheguem mais
rapidamente aos beneficiarios do processo, ou seja, produtores, técnicos, estudantes e
populacdo no geral interessada nas novas tecnologias agropecudrias.

Em se tratando de uma empresa publica, como a Embrapa, a transferéncia das tecnologias
geradas em P&D faz parte da prépria esséncia desta instituicdo. Dessa forma, a Embrapa
Pecuéria Sul utiliza as publicacées da Série Embrapa como uma das ferramentas
estratégicas formais de transferéncias das tecnologias, direcionadas as cadeias produtivas
da carne bovina e ovina, do leite e da |a para a regido sul do Brasil.

A presente publicacdo é mais um exemplo deste esforgo institucional. Nesta obra sédo
relatados os resultados de pesquisa cientifica sobre avaliacdes gendmicas de touros das
racas Hereford e Braford com o objetivo de identificar animais mais resistentes ao
carrapato bovino e também superiores em outras caracteristicas de importancia econdémica.
Com essa publicacdo, é possivel tornar disponivel aos criadores destas racas, de forma
inédita no Brasil, a DEPG (diferenca esperada na progénie em escala gendémica), atualizando
o setor de bovinos de corte com a tecnologia mais moderna de avaliacao da qualidade do
material genético oferecido aos criadores. Esta é mais uma contribuicdo da Embrapa
Pecuéria Sul aos criadores das racas Hereford e Braford do Brasil e que poderdo usar estas
informac6es como mais uma ferramenta para o melhoramento genético de seus rebanhos.

Assim, mais do que cumprir com nossa missao institucional, a Embrapa esté trabalhando
para a efetiva disponibilizacao de tecnologias e recomendacdes que possam contribuir para
uma pecudria mais sustentavel e diferenciada nos campos sul-brasileiros. Esperamos que
esta obra seja bem apreciada pelos leitores e que possa colaborar com a evolucéo da
ciéncia e da tecnologia aplicada na agropecuéria do sul do Brasil.

Alexandre Costa Varella
Chefe-Geral
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Introducao Geral

E com satisfacdo que a Embrapa Pecuaria Sul, a Conexao Delta G e o
GenSys Consultores Associados apresentam ao mercado de genética
bovina as primeiras avaliacdes genémicas de touros das racas Hereford e
Braford. Este trabalho é resultado de um projeto de pesquisa
desenvolvido desde 2010 com objetivo de combinar dados de contagens
de carrapato, de producado e de genealogia com informacdes moleculares
amplas, considerando dezenas de milhares de marcadores distribuidos
homogeneamente pelo genoma, para identificar animais mais resistentes
ao carrapato bovino e também superiores em outras caracteristicas de
importancia econémica.

Avancos tecnoldgicos recentes na biologia molecular e na genética
quantitativa proporcionaram o desenvolvimento de novos processos de
avaliacdo genética que associam os métodos quantitativos tradicionais
com informagdes moleculares de alta densidade. Os métodos de
avaliacdo genética para implementacdo da selecdo gen6mica estdao em
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pleno desenvolvimento e sua aplicacao tem despertado grande interesse
dos pesquisadores e profissionais que trabalham nao s6 com genética
animal, mas também com producdo animal em geral, pois permite a
aceleracdo dos ganhos genéticos dos programas de melhoramento, que
geralmente, praticam avaliacdes genéticas apenas por meio de dados
fenotipicos e de pedigree.

O objetivo do lancamento desta Avaliacdo Gendmica de Touros Hereford
e Braford é tornar disponivel aos criadores destas racas de forma inédita
no Brasil, a DEPG (diferenca esperada na progénie em escala gendmica),
atualizando o setor de bovinos de corte com a tecnologia mais moderna
de avaliacdo da qualidade do material genético oferecido aos criadores.
A partir desta publicacdo, os produtores poderdo praticar a escolha de
touros-pais para serem usados no melhoramento dos seus plantéis via
inseminacao artificial com o auxilio de informacdes genotipicas
associadas as informacdes fenotipicas e de pedigree obtidas do banco de
dados histérico dos criadores participantes do Projeto. Ainda que a
gendmica exija uma escala maior tanto em termos de nUmero de animais
como em investimento para ter efeitos significativos, a sua utilizacao ja é
uma realidade em muitos paises e, agora, comeca a ser também aqui no
Brasil.

Selecdo Gendmica

Grandes avancos em produtividade tém sido obtidos na pecuaria
oriundos do trabalho realizado por programas de avaliagdo genética por
meios tradicionais, a partir das informacdes fenotipicas de cada individuo
e de todos os seus parentes, interligadas através de uma matriz de
parentesco nas equacdes de modelos mistos. O uso de matrizes de
parentesco mais completas melhora a precisao e a acuréacia das
estimativas dos valores genéticos. Este método tradicional para estimar
valor genético no intuito de ajudar a identificar e acasalar individuos com
valor genético superior, tem consistentemente gerado ganhos genéticos
anuais para a maioria das caracteristicas produtivas avaliadas por
programas de melhoramento, ndo s6 no Brasil, como no mundo todo.
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Até recentemente, a incorporacao de informacdes de marcadores
moleculares nesses programas de melhoramento genético, por meio da
selecao assistida por marcadores, tem se baseado na utilizacdo de
alguns poucos marcadores e, salvo algumas raras excegdes, ndo tem
trazido ganhos adicionais significativos aos ja obtidos na selecao
tradicional. Isso se deve a que, geralmente, as caracteristicas de
importancia econdmica sdo controladas por muitos genes e, portanto, a
informacao destes poucos marcadores explica somente uma pequena
parcela das diferencas genéticas observadas entre os animais. Por outro
lado, inovacdes nas tecnologias de sequenciamento de DNA e de
genotipagem de marcadores moleculares do tipo SNP (Single Nucleotide
Polymorphism) difundidas na ultima década, as quais resultaram em
reducdes drasticas nos custos de geracao de dados, viabilizaram a
implementacao de métodos para praticar a selecao assistida por
marcadores em escala gendmica, a qual é denominada selecdo gendmica
(Meuwissen et al., 2001).

Os SNPs podem ser usados para cobrir o genoma de um bovino, gerando
marcas ou marcadores muito proximos uns dos outros. Desta forma,
empresas geraram painéis (Chips) de alta densidade (HD — High Density)
para a genotipagem de marcadores do tipo SNP, que podem ter 777.962
marcadores SNP no caso do Illumina High Density Bovine Bead Chip
Array ou 648.874 SNPs no Affymetrix Axiom Genome Wide BOS 1
Array. Outro Chip muito usado é o BovineSNP50 da Illlumina que tem a
capacidade de genotipar 54.609 SNPs. A utilizacdo destes Chips permite
investigar todo o genoma em busca das variacdes (SNPs) que estao
associadas com diferencas de desempenho dos animais e, a partir desta
informacédo, estimar valores genéticos em escala genémica (valores
genéticos gendmicos - VGG), os quais tém proporcionado ganhos em
acurdcia e reducao do intervalo de geracoes, entre outras vantagens.

De forma anédloga ao que acontece no melhoramento tradicional, na
selecdo gendmica nao hé necessidade de se identificar os genes ou
mutacoes especificas, que tem efeito sobre a(s) caracteristica(s)
avaliada(s). Sao necessdrios, entretanto, muitos SNPs distribuidos por
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todo o genoma, para que um ou mais desses marcadores esteja ligado a
cada gene afetando a caracteristicas de interesse, para que a
transmissdo dos fragmentos do genoma possa ser rastreada dos pais
para os filhos. Os métodos de selecao gendmica permitem que a
identificacdo dos animais geneticamente superiores seja feita antes da
coleta de dados fenotipicos, acelerando o processo de tomada de
decisdes e diminuindo custos, desde que uma ampla populacdo de
referéncia seja formada com o aporte tanto de dados fenotipicos como
genotipicos.

Outra vantagem da selecdo gendmica é que através dos marcadores é
possivel corrigir os eventuais erros nos dados de pedigree, que
prejudicam a estimativa dos valores genéticos e diminuem o ganho nas
avaliacdes tradicionais. Além disso, quando se utiliza a matriz de
parentesco baseada em pedigree, considera-se apenas uma proporcao
média de genes compartilhados entre os animais parentes. De posse das
informacdes de marcadores SNP é possivel corrigir a matriz de
parentesco e utilizar informacdes mais precisas da correlacdo entre
parentes no célculo das DEPG.

Basicamente, para a implementacédo da selecdo gendmica, trés etapas
principais sdo necessérias: (1) genotipagem de uma populacao
referéncia, caracterizada fenotipicamente, com conjuntos de SNPs em
média e/ou alta densidade e posterior estimativa dos efeitos dos
marcadores; (2) validacdo dos efeitos estimados em um grupo de
animais que nao pertence a populacao referéncia e, finalmente; (3) a
predicdo dos valores genéticos de individuos candidatos a selecao,
baseados nos gendtipos dos marcadores e nos efeitos estimados.

O modelo conceitual elementar para a implementacado da selecdo
gendmica, ou seja, para estimar os efeitos dos marcadores e valores
n
gendmicos, pode ser representado por: y, = u + 2 x,g +€&, em que,
j=1

y,= fendtipo observado do animal i; 4 = média geral; x; = variavel
indicadora que relaciona o efeito do gendtipo g, ao fenétipo observado do
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animal i; e €, é um erro aleatério. O valor gendmico (a) de um
determinado animal i pode ser predito simplesmente somando-se as

n

estimativas dos efeitos dos marcadores disponiveis: a,= Z X8 -

j=1
Na maioria dos casos, o nimero de marcadores com efeito sobre a
caracteristica em questdo excede largamente o nimero de observacdes
fenotipicas disponiveis, gerando um modelo superparametrizado e,
portanto, um grande desafio para a obtencao de estimativas com boas
propriedades estatisticas, pela falta de graus de liberdade para a
estimacao de tantos efeitos. As diferencas nos métodos empregados na
selecdo gendmica decorrem de diferentes pressuposicdes adotadas a
respeito das distribuicdes dos efeitos dos marcadores para viabilizar a
estimativa dos seus efeitos. De forma geral, esses métodos viabilizam a
manutencao de todos os efeitos no modelo empregando penalizagbes via
encolhimento das estimativas dos efeitos para zero, destacando-se: o
BLUP (melhor predicao linear ndo viesada), a regressao de cumeeira, 0s
métodos bayesianos e o LASSO bayesiano.

Depois de escolhido o método de estimacdo dos efeitos dos marcadores
e feita a validacdo dos efeitos estimados em um grupo de animais que
ndo pertence a populacao referéncia, é possivel fazer a predicdo dos
VGGs de individuos candidatos a selecao. Esta predicdo é feita utilizando
todas as informacdes disponiveis, ou seja, os dados coletados no campo
ou fendtipo, os conhecimentos sobre o pedigree e obviamente, os dados
dos marcadores. Deste modo, é possivel incorporar os coeficientes
gendmicos na matriz de parentesco, no intuito de “corrigir” o parentesco
entre os animais e estimar os VGGs de forma mais acurada. Existem
algumas opcdes de estratégias para incorporacado de dados gendmicos
nas avaliacdes genéticas, algumas sdo embasadas em procedimentos de
varios passos (Multi Step) ou multipassos e outras em um passo
unificado (Single Step).

A metodologia para predizer os VGGs embasada em procedimentos
multipassos ocorre quando os valores genéticos tradicionais (VGTs) sdo
obtidos por meio de andlises tradicionais (com base no fendtipo e no



12

Avaliacdo Genémica de Touros Hereford e Braford

pedigree) e os valores gendmicos diretos (VGDs) sdo obtidos com base
em equacoes de predicdo, ou seja, por meio das informacdes de pseudo-
fendtipos (gerados a partir dos VGTs) e gendétipos, e apds isto, ambas as
fontes de informacao (VGT e VGD) sdo combinadas por meio de indices
ponderados pela acuracia e pela herdabilidade gerando assim os VGGs e
as DEPs Genomicas (DEPG =VGG/2). Outra estratégia multipasso
proposta envolve incorporar a DEPG, previamente estimada a partir das
informacdes dos marcadores em uma populacao de referéncia, nas
avaliacdes genéticas como uma nova caracteristica correlacionada as
demais.

No presente sumario, 2160 produtos das racas Hereford e Braford foram
genotipados com o Chip BovineSNP50 da Illumina e os 40 touros-pais
listados nesta publicacédo tiveram seus genétipos determinados no
Illumina High Density Bovine Bead Chip Array. Dados produtivos e
genealdgicos de sete rebanhos associados a Conexao Delta G Sul (ver
pag. 28) foram utilizados nas andlises. Esses registros foram
disponibilizados através de uma base de dados organizada e mantida
pela empresa GenSys Consultores Associados, que assessora o
programa de melhoramento desses criadores. As informacdes dos SNPs,
dos fendétipos e do pedigree foram combinadas para a estimacéao
simultanea dos VGGs (e DEPGs), dos efeitos dos marcadores e da
“correcao” da matriz de parentesco, utilizando a metodologia de passo
unificado ou “Single Step”.

Metodologia Unificada para Predizer
os Valores Genéticos Gendmicos

O método de passo unificado utiliza uma matriz que combina o
parentesco tradicional baseado no pedigree com o derivado das
informacdes de marcadores SNPs (Misztal et al., 2009; Aguilar et al.,
2010).
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Tradicionalmente, os valores genéticos sdo estimados utilizando-se as

XX XZ Bl [xy

ilizando- 0 m lo mi A= '
utilizando-se as equacdes do modelo misto 7x zz+A'ol (57| 2y

onde o é a razdo entre a variancia residual (c°) e a variancia genética
aditiva (), ou seja, 6> / - = (1-h’)/h’, y é o vetor dos dados
observados nos varios animais, h’é a herdabilidade da caracteristica, A é
a tradicional matriz de parentesco baseada em informacao de pedigree,
X e Z sdo matrizes de delineamento ou de incidéncia, as quais associam
as observacdes (y) aos efeitos fixos e aos valores genéticos dos animais,
respectivamente, e ﬁ e 2 sdo os vetores de solucdes, contendo efeitos
ambientais identificaveis ou efeitos fixos e os valores genéticos,
respectivamente. Por estas equacdes verifica-se que uma observacao (y)
em um determinado animal, pode ser desdobrada em termos de efeitos
ambientais identificaveis (IAS) e efeitos genéticos aditivos (a). Para predizer
o valor genético (a) pressupdem-se neste modelo que a estd centrada em
O (zero) e tem variancia igual a G, onde G é a matriz de variancias e
covariancias dos efeitos genéticos aditivos representados pelo vetor a. O
objetivo do BLUP é predizer o valor genético (a) dos animais, a partir de
analises estatisticas, associando os dados medidos diretamente nos
animais (fendtipos), os dados associados aos efeitos ndo genéticos e a
matriz de parentesco (pedigree) simultaneamente.

A metodologia de selecdo gendmica unificada (de passo Unico) integra a
informacdo dos marcadores SNPs nas avaliacdes genéticas por meio de
uma modificacdo na matriz de parentesco com base no pedigree (A) que
gera uma nova matriz de parentesco (H), a qual inclui, além das relacdes
baseadas na arvore genealégica, as diferencas derivadas da informacéo
gendbmica: H = A + A,, onde A, é uma matriz contendo os desvios
devido a informacao genO6mica. Essa matriz H substitui a A gerando um

A
novo conjunto de equacdes de modelos mistos X‘X ‘X 2 4 Ij = X‘y
Z'X ZZ+Hal|l|a| [Zy
vidvel de implantar em avaliacGes genéticas de larga escala, usando
modelos uni ou multicaracteristica, no presente caso por meio da familia

de programas BLUPF90 (Misztal et al., 2002).
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Caracteristicas Apresentadas Neste
Sumario

A principal motivacédo deste sumario é a apresentacao de valores
genéticos gendmicos, em forma de DEPG (Diferenca Esperada na
Progénie aprimorada pela Genémica), para resisténcia ao carrapato. Esse
ectoparasita é o maior causador de prejuizos aos produtores de bovinos
com origem taurina em regides tropicais e subtropicais em todo o
mundo, acarretando mortalidade dos animais; diminuicdo na fertilidade,
no ganho de peso e na producao de leite; transmissao dos agentes
causadores da tristeza parasitaria bovina; danos ao couro; gastos com
produtos quimicos, instalacdes, equipamentos e méo de obra para o seu
controle. A selecao de reprodutores mais resistentes a esse ectoparasita,
se mostra uma excelente alternativa na busca de animais mais
adaptados e produtivos, que viabilizem a reducao no uso de
carrapaticidas quimicos na pecuéria de corte. Adicionalmente, sao
apresentadas as DEPGs para caracteristicas tradicionalmente avaliadas
utilizando-se, além dos gendtipos dos touros e de alguns de seus filhos,
das informacdes fenotipicas e de pedigree histéricas existentes, sendo
elas peso ao nascer (PN), peso ao desmame (PD), peso ao sobreano (PS)
e perimetro escrotal ao sobreano (PE), além da DEPG materna para a
caracteristica PD (denominada de maternal, neste sumario).

DEPG Resisténcia ao Carrapato: diferenca esperada na progénie
aprimorada pela gendémica para efeito direto na resisténcia ao carrapato.
Essa caracteristica é avaliada pela média de duas a trés contagens
consecutivas de fémeas adultas (teledginas) de carrapatos maiores que 4
mm em toda a lateral do corpo do bovino. As contagens foram
transformadas em escala logaritmica e as DEPG séo apresentadas em
unidades de desvio padrdao. Quanto menor a DEPG para essa
caracteristica menor a contagem de carrapatos e consequentemente
maior a resisténcia transmitida pelo reprodutor a sua progénie.

DEPG PN: diferenca esperada na progénie aprimorada pela gendmica
para efeito direto do peso ao nascer (PN), a qual prediz a habilidade de
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um animal em transmitir genes para crescimento pré-natal a sua
progénie, expressa em Kg. E uma caracteristica importante, uma vez que
o aumento do PN esté diretamente relacionado a dificuldade de paricao.
A escolha de reprodutor com DEPG PN baixas ou negativas deve manter
o PN estabilizado no rebanho, evitando problemas de partos distécitos,
principalmente em novilhas.

DEPG PD: diferenca esperada na progénie aprimorada pela gendmica
para efeito direto do peso ao desmame (PD), a qual prediz a capacidade
de um touro em transmitir a sua progénie genes que afetam o
crescimento do nascimento ao desmame, expresso em Kg. Todos os
pesos ao desmame foram ajustados para 205 dias de idade. Esse é um
parametro Gtil para selecionar precocidade de crescimento no rebanho.

DEPG Maternal: diferenca esperada na progénie aprimorada pela
gendmica para efeito maternal ao desmame, a qual prediz a diferenca
esperada em peso ao desmame dos produtos das filhas do reprodutor
avaliado em relacdo a outros reprodutores, expressa em Kg, devido as
diferencas na habilidade maternal (por exemplo, producdo de leite). Esta
DEPG Maternal refere-se a influéncia da vaca no peso ao desmame de
seus produtos.

DEPG PS: diferenca esperada na progénie aprimorada pela gendmica
para efeito direto do peso ao sobreano (PS), expressa em Kg, a qual
prediz a capacidade de um touro em transmitir a sua progénie genes de
crescimento do nascimento ao sobreano. Todos os pesos ao sobreano
foram ajustados para 500 dias de idade. Ferramenta para selecionar
velocidade de crescimento no rebanho, principalmente porque este peso
estd mais préximo do peso em que 0s animais sdo normalmente
abatidos.

DEPG PE: diferenca esperada na progénie aprimorada pela gendmica para
efeito direto no perimetro escrotal (PE). Prediz a habilidade de um animal
em transmitir genes que afetam o crescimento testicular a sua progénie.
O PE é uma caracteristica indicadora de precocidade sexual e
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extremamente importante na selecdo de bovinos de corte pela correlacao
favoravel com fertilidade, precocidade sexual e velocidade de
crescimento.

Na Tabela 1 estado listadas as caracteristicas de interesse produtivo e de
contagem de carrapatos, assim como suas respectivas distribuicoes de
valores observados e DEPG.

Tabela 1. Distribuicdo dos valores observados e diferencas esperadas na

progénie aprimoradas pela genémica (DEPG) de touros das racas Hereford e
Braford.

Contagem de

Carrapatos 36,3+45,2 8.004 0,00+1,00 -6,10 3,20
(Un de dp)
Peso ao 32,8+5,3 109.566 0,32+1,11  -6,40 4,78

Nascer (Kg)

Peso ao

178,3+£33,5 112.832 1,61+3,38 -13,10 11,56
Desmame (Kg)

Maternal (Kg) 178,3+33,5 112.832 -0,39+2,10 -9,32 10,95
PS (Kg) 300,3+67,1 58.893 2,59+4,94 -9,97 26,17
PE (cm) 30,6+3,6 14.987 0,11+0,39 -1,13 1,46

" dp= desvio padrdo
* Ntimero de fendtipos obtidos do banco de dados histérico dos criadores participantes

Como Interpretar o Sumario

As avaliacOes genéticas expressas em DEPG, assim como a DEP
tradicional, predizem o desempenho médio esperado dos filhos de um
determinado reprodutor em relacdo a média da populacao avaliada. O
material genético é transmitido dos pais para a sua prole por meio de
seus gametas. Os cromossomos tém um valor genético determinado pelo
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material genético que contém e, durante a formacdo dos gametas, cada
par pode sofrer recombinacdes e sao distribuidos ao acaso, fazendo com
que gametas do mesmo pai carreguem diferentes materiais genéticos. A
média dos valores genéticos dos gametas produzidos por um pai, estima
a capacidade de transmissao desse individuo. Como metade do
patrimbnio genético dos filhos vem da mae e metade do pai, a DEPG
equivale a metade do VGG.

As DEPGs devem ser usadas na comparacao entre reprodutores de
acordo com os exemplos abaixo:

EX.1. Neste sumaério, considere a caracteristica Peso ao Sobreano (PS).
Assuma que a DEPG para um determinado touro “X” é de 6 kg, e a
DEPG para outro touro “Z” é de 10 kg. A diferenca entre o touro X e o
touro Z é de 4 kg, para a caracteristica PS. Isto significa que podemos
esperar que a progénie do touro Z tenha 4 kg a mais para PS do que a
média da progénie do touro X. Os 4 kg refletem a diferenca dos valores
genéticos dos gametas produzidos por cada touro. Na Figura 1 abaixo se
podem observar as posi¢cées dos touros X e Z, na populacéo.

Posicéo do Touro X
na Populacédo
DEPG para PS = +6 kg

Posicéo do Touro Z
na Populacéo
DEPG para PS = +10 kg

Porcentagem de
Animais na Populacao

2.14% 34.13%

{ o

DEPG para PS { 5 -4 -3 -2 A1 0O +1 +2 +3 +4 +5 +6 +7 +8 +9 +10

13.59%

Figura 1. Gréfico ilustrativo do exemplo 1 - Peso ao Sobreano (PS).

EX.2. No caso da DEPG resisténcia ao carrapato a interpretacio é
semelhante a do EX.1. Porém, como esta caracteristica ndo tem
distribuicdo normal, foi feita uma transformacéao logaritmica das
contagens antes da estimava das DEPGs. As DEPGs foram
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posteriormente divididas pelo respectivo desvio-padrdo. Portanto, as
“unidade de
desvio-padrdo” do logaritmo do nimero de carrapatos. Desta forma, se
um determinado touro “K” tem a DEPG de -2 (dois negativo) e a DEPG
para outro touro “D” é de 1 (um positivo), entdo o touro K produzird em
média, filhos com 3 (trés) desvios-padrdao mais resistentes ao carrapato

do que o touro D, comparando dentro de toda a populacédo avaliada. Na

DEPGs para resisténcia ao carrapato sdo expressas em

Figura 2 abaixo se podem observar as posicdes dos touros K e D, na
populacdo, sendo que neste caso, vale lembrar que quanto menor a
DEPG para carrapato, melhor o reprodutor, porque menos carrapatos sua
progénie tera.

Posicéo do Touro K
na Populacédo
DEPG para carrapato = -2

Posicéo do Touro D
na Populacéo
DEPG para carrapato = +1

Porcentagem de

Animais na Populagao 34.13% | 34.13%

13.59%

]
1
I
{ 13% |
1

DEPG para { -4 3 2 -1 0 +1 +2 +3 +4
carrapato

Figura 2. Gréfico ilustrativo do exemplo 2 - Resisténcia ao Carrapato.

Os valores das DEPGs, da mesma forma que as DEPs tradicionais,
podem mudar de uma avaliacdo para outra, a medida que novas
informacdes de gendtipos, fendtipos e pedigree sdo agregadas na
avaliacdo gendémica.

Base Genética. A comparacao de DEPs tradicionais ou genémicas
apresentadas por diferentes sumarios, mesmo dentro de uma mesma
raca, nao é valida, pois as populacdes, metodologias de andlise dos
dados e referéncias de cada sumario diferem. E comum o mesmo animal
ser avaliado em dois programas e suas DEPs terem valores diferentes.
As DEPs e DEPGs devem ser comparadas entre animais de mesma raca e
avaliadas no mesmo programa de melhoramento utilizando a mesma

19



20

Avaliacdo Genémica de Touros Hereford e Braford

base genética. Uma base genética pode ser definida como um grupo de
animais com DEP ou DEPG média igual a zero. Este grupo pode ser
definido arbitrariamente. Por exemplo, uma base pode ser definida
fixando-se como zero a média dos animais nascidos em determinado
ano. Na maioria das vezes, para sistemas que usam o modelo animal
com todas as relacdes de parentesco conhecidas, o padrdo é usar a DEP
ou DEPG média dos animais base como zero (assim foi feito nesta
avaliacdo). Animais base sdo aqueles cujos pais sdo desconhecidos,
aqueles do topo de cada pedigree. Embora a escolha da base seja
arbitraria, uma vez escolhida, todas as DEPs ou DEPGs séo relativas
aquela base.

Acurdacia. As diferencas esperadas na progénie sdo estimativas da
capacidade de transmissdo que tém fontes de informacdes variadas de
um individuo para outro. Portanto, a precisdo (ou acuracia) com que
cada DEPG é estimada também varia. Para individuos com muitas
informacdes fenotipicas acrescidas ou ndo de informacdes genotipicas, a
acuracia para se estimar a DEPG sera mais alta. Por outro lado,
individuos que possuem poucos filhos tém baixa acuracia para a DEPG.
A acuréacia também pode ser definida como uma correlacédo entre o valor
genético verdadeiro e o valor predito, ou seja, ela mede o quédo préxima
essa predicao esta do valor verdadeiro. Assim, quanto maior a acuracia,
menor a mudanca da DEPG do animal em futuras avaliagcbes com mais
informacoes.

Para cada avaliacdo, uma acurécia é obtida e publicada junto com a
DEPG. Existem diferentes maneiras de se estimar a acurédcia e no
presente sumaério foi utilizada a recomendada pela “Beef Improvement
Federation”. Apesar dos métodos para se calcular a acurdcia diferirem
dependendo do programa de melhoramento que as estima, o que elas
tém em comum sdo os seus valores que sempre variam de O a 1.
Quanto mais préximo de 1, maior é a acurdcia.

Apesar dos valores de acuracia publicados junto com as DEPGs
refletirem a quantidade de informacdes disponiveis, ndo se deve utiliza-
los para fazer selecdo. Se um individuo tem uma DEPG alinhada com o
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objetivo do programa dos produtores, este individuo pode ser usado
independentemente de sua acuracia. Ou seja, a decisdo de selecdao deve
ser baseada na DEPG e ndo na acuracia. Para machos, por exemplo, a
acuréacia pode ser usada para determinar a extensao (intensidade) com
que cada individuo deve ser usado no rebanho. Pois, um produtor pode
querer limitar o uso de um animal com baixa acuracia, enquanto que um
macho com muitas progénies e, portanto, com alta acuracia, pode ser
usado mais intensivamente no rebanho. Nesse contexto, a acuracia tem
sido utilizada como um método de se manejar riscos. A acurécia
associada a DEPG média de vaérios individuos é maior que aquela
associada a DEPG de um Unico individuo. Portanto, uma maneira de se
lidar com valores baixos de acuracia é selecionar grupos de animais.
Quanto maior o grupo, melhor serd a acuracia da DEPG média deste
grupo.

Percentil. Indica a posicdo relativa do animal quanto a sua avaliagcéo
genética (DEPG), para cada caracteristica avaliada, considerando o total
de animais participantes desta avaliacdo (todos os touros utilizados nas
fazendas participantes e ndo somente os genotipados). Tem a finalidade
de classificar de forma rapida e objetiva as DEPGs de um determinado
touro em relacdo aos demais touros participantes da andlise. O percentil
varia de 0,1 a 100%. Por exemplo: um touro com percentil 5 em uma
dada caracteristica indica que ele esta entre os 5% melhores desta
avaliacéao.

A seguir sdo apresentadas em tabelas separadas as DEPGs para touros
Braford (pag. 24) e touros Hereford (pag. 26). Embora a base seja Unica
e os VGGs comparaveis entre os touros avaliados dessas duas racas,
recomenda-se a comparacao e selecdo de touros dentro de raca, uma
vez que a efetiva diferenca observada na progénie em populacoes
multirraciais, dependerd também da composicao racial das vacas com as
quais os touros forem acasalados e o consequente grau de sangue e
nivel de heterose de suas progénies.
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Site: www.pitangueira.com.br
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