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RESUMO

Para estudar a arquitetura genética de caracteristicas de crescimento e
reprodugdo em bovinos da ragca Nelore foram ajustados modelos genéticos
alternativos para as caracteristicas idade ao primeiro parto, ganho de peso em
345 dias, perimetro escrotal ao sobreano, peso ao desmame e musculosidade ao
sobreano. Os dados sdo provenientes dos registros de animais da Agropecudria
CFM Ltda. Adotou-se, para cada caracteristica, um modelo especifico com base
nos efeitos que compunham as fontes de variagdo destas caracteristicas Os
modelos ajustados ao dados foram: poligénico infinitesimal (MPI), poligénico
finito (MPF) e combinado (MPF + MPI). Utilizou-se a metodologia bayesiana
por meio do uso da Cadeia de Markov, algoritmos de Monte Carlo (MCMC), via
Amostrador de Gibbs e Reversible Jump Sampler (Metropolis-Hastings), usando
o pacote computacional FlexQTL™. Observaram-se, para as caracteristicas
GP345 e PE18, no modelo combinado, boa convergéncia da cadeia ¢ menores
erros residuais, possibilitando analise genética confidvel das caracteristicas
GP345 e PE18. Para as caracteristicas MUSC18 e IPP, o modelo MPF foi o que
apresentou o melhor ajuste. O mesmo ndo ocorreu para PD, tendo o modelo MPI
sido o Unico a apresentar convergéncia da cadeia, indicando, neste caso, que a
caracteristica deve ser analisada de forma poligénica. Por meio das estimativas a
posteriori, das probabilidades a posteriori ¢ do fator de Bayes, detectou-se a
presenca de um gene de efeito principal (GEP) controlando a expressdo da
caracteristica IPP, GP345 e PE18 e 15 GEPs para MUSC18. As herdabilidades,
quando ajustado o modelo combinado para a caracteristica GP345, foram de
0,04 para a fragdo poligénica e 0,0,07 para a oligogénica. A herdabilidade de
0,12 foi observada para PD quando ajustado o modelo MPI. Para IPP e
MUSCI138, as herdabilidades, quando ajustado o modelo MPF, foram de 0,14 ¢
0,68, respectivamente. Conclui-se que a analise genética da caracteristica GP345
deve ser realizada ajustando-se, simultaneamente, efeitos oligogénicos e
poligénicos (MPF+MPI); a caracteristica PD deve ser analisada sob modelo
poligénico infinitesimal (MPI) e existem genes de efeito principal segregando na
populacdo estudada para as caracteristicas IPP, MUSC18, PE18 e GP345.

Palavras-chave: Gado de corte. Genes de efeito principal. Herdabilidade.
Inferéncia bayesiana. Modelo poligénico finito.



ABSTRACT

With the objective of assessing the genetic architecture of growth and
reproductive traits in Nellore cattle, alternative models were tested for genetic
characteristics age at first calving, weight gain in 345 days, yearling scrotal
circumference, weaning weight and yearling muscling. Data came from the
records of 8,600 animals belonging to CFM Agropecuaria Ltda. For each trait, a
specific model was adopted based on the effects that made up the sources of
variation of those characteristics. The models Finite Polygenic Model (FPM),
Infinitesimal Polygenic Model (IPM) and Combined Model (FPM + PIM) were
tested using Bayesian inference by using Markov Chain, Monte Carlo
algorithms via Gibbs sampling and Reversible Jump sampler (Metropolis-
Hastings), using the FlexQTLTM computational package to estimate variance
components, heritability, existence and number of major genes. It was concluded
that: for muscling traits and yearling age at first calving, the model fit and the
finite polygenic model for weight gain in 345 days, the selected model was
agreed. Evidence of major genes was found in these traits, and estimates of
heritability for them should take into account the effect of MJs present. In the
feature weight at weaning and yearling scrotal circumference, no evidence of
major genes was found, indicating that the trait is polygenic. The results
obtained with the fit of the proposed models suggest that there is evidence of
major genes in the characteristics age at first calving, muscle gain and yearling
weight in 345 days, and estimates of heritability of these characteristics should
take into account the effect of MJs present.

Keywords: Beef cattle. Major genes. Heritability. Bayesian inference.Polygenic
finitemodel.
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CAPITULO 1

Consideracdes iniciais e revisdo de literatura

1 INTRODUCAO GERAL

As caracteristicas de crescimento e reprodugdo, em bovinos de corte,
estdo diretamente ligadas aos custos de producdo da atividade pecuaria. A
selegdo, com base nas caracteristicas de crescimento, € comum nos programas
atuais de melhoramento genético.

As caracteristicas reprodutivas, que sdo um dos principais fatores
limitantes da eficiéncia produtiva dos rebanhos bovinos brasileiros (ELER et al.,
1995; PEREIRA; ELER; FERRAZ, 2000) ¢ as de escore visual devem ser
incorporadas, mesmo que tardiamente, ao conjunto de caracteristicas avaliadas
no programa de selecdo (BOLIGON; RORATO; ALBUQUERQUE, 2007a;
OLIVEIRA, 2003).

As caracteristicas ligadas ao desempenho produtivo e reprodutivo de
bovinos sdo consideradas, atualmente, poligénicas, ou seja, sdo influenciadas por
muitos genes com um pequeno efeito individual. Por esse motivo, a maioria das
estimativas de componentes de varidncia e parametros genéticos encontrados na
literatura ¢ obtida por meio do ajuste do modelo poligénico infinitesimal, sob
modelo animal

Outros modelos genéticos alternativos tém sido sugeridos por alguns
pesquisadores (ASSIS et al., 2007; COSTA, 2008; GONCALVES et al., 2005;
LANDE, 1981; ROCHA et al., 2006; SANCHEZ et al., 2003). Ao ajustar o
modelo poligénico finito, estes autores sugerem que poucos genes, chamados de
genes de efeito principal (GEP), podem ser responsaveis por grande parte da

variagdo fenotipica da caracteristica. Esses genes de efeito principal, se
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identificados, podem auxiliar na compreensdo dos mecanismos de heranga
genética das caracteristicas de interesse econdmico em bovinos de corte e devem
ser levados em consideragdo na estimagdo dos pardmetros genéticos.

Este trabalho foi dividido em quatro capitulos, de acordo com objetivos
especificos. No primeiro capitulo sdo apresentadas uma revisdo sobre as
caracteristicas estudadas e as metodologias empregadas na estimacdo dos
componentes de variancia e herdabilidade para estas caracteristicas.

No capitulo II, foram estimadas as herdabilidades das caracteristicas
peso ao desmame, ganho de peso em 345 dias, musculosidade ao sobreano,
idade ao primeiro parto e perimetro escrotal ao sobreano, empregando a
metodologia classica sob modelo animal.

No capitulo III, sdo estudados os ajustes de modelos genéticos para as
caracteristicas citadas além de se fazer a verificagdo da possibilidade da
existéncia de genes de efeito principal (GEPs), a descricdo do tipo de acdo
génica dos GEPs ¢ a estimagdo das herdabilidades das caracteristicas estudadas,
empregando-se metodologia bayesiana.

No capitulo IV, sdo apresentadas as consideragdes finais e as

implicagdes deste trabalho.
1.1 Caracteristicas de crescimento em bovinos de corte
1.1.1 Peso ao desmame (PD)
As caracteristicas de crescimento, principalmente as medidas nas fases
iniciais do desenvolvimento do animal, como peso ao desmame, podem ser bons

critérios de sele¢do para o aumento da eficiéncia produtiva (FERRAZ FILHO et

al., 2002).
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Esta caracteristica, medida em torno dos 205 dias de idade do animal, ¢é
determinada pela sua genética e pelos efeitos maternos, tais como ambiente
materno intrauterino, produgdo de leite e habilidade materna da vaca, a que o
bezerro foi submetido na primeira fase de vida (EVERLING et al., 2001;
MARCONDES et al., 2000; MEYER, 1992; OLIVEIRA et al., 2002; PIMENTA
FILHO et al., 2001).

Entre os fatores que determinam a expressao fenotipica de PD, a idade
da mae ao parto aparece como efeito significativo. Vacas com idade entre quatro
¢ oito anos produzem bezerros com peso ao desmame maior que aquelas com
idade abaixo de quatro anos e acima de oito anos, o que esta associado & maior
produgdo de leite nesta faixa de idade da vaca (FRIES, 2009; KIPPERT et al.,
2003; OLIVEIRA et al., 2002; PIMENTA FILHO et al., 2001; SOUZA et al.,
2002).

Na literatura, encontram-se estimativas de herdabilidade direta entre
0,14 a 0,35 e materna entre 0,06 e 0,39, nas racgas zebuinas (ELER et al., 1995;
FERRAZ FILHO et al., 2002; GARNERO et al., 2001; KARSBURG et al.,
2004; KOURY FILHO, 2001; KOURY FILHO et al., 2002; PIMENTA FILHO
etal., 2001; SOUZA et al., 2002; SPLAN et al., 2002).

Assim, as inclusdes dos efeitos diretos e maternos, simultaneamente,
podem, em longo prazo, gerar uma resposta maior, quando comparadas a selegdo
apenas para o efeito direto na caracteristica peso ao desmame (ELER et al.,

1995; EVERLING et al., 2001).

1.1.2 Ganho de peso em 345 dias (GP345)

Tradicionalmente, caracteristicas de crescimento ponderal, que mostram

o potencial e a velocidade de crescimento do animal, sdo incluidas nas

avaliagdes genéticas no Brasil, possibilitando a sele¢do de animais mais
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precoces. O periodo de pés-desmame ¢é considerado, por muitos pesquisadores,
uma fase importante para a avaliacdo genética dessas caracteristicas em bovinos
de corte, pois ele corresponde a fase proxima ao abate e nao recebe influéncia
direta dos efeitos maternos (BOLIGON et al.,, 2006, 2009; CARDOSO;
CARDELLINO; CAMPOS, 2004; CUCCO et al., 2008).

O ganho de peso ¢ uma caracteristica que pode sofrer grande influéncia
ambiental, dependendo da estacdo do ano em que ocorre a desmama, em relagao
a quantidade e & qualidade da pastagem disponivel para alimentacdo
(MASCIOLI et al., 2000; PANETO et al., 2002).

Na literatura nacional, a herdabilidade para a caracteristica ganho de
peso em 345 dias encontra-se entre 0,16 e 0,25, para as ragas zebuinas
(BOLIGON et al., 2006, 2009; MARCONDES et al., 2000; MASCIOLI et al.,
2000; PANETO et al., 2002).

1.1.3 Musculosidade ao sobreano

A musculosidade (MUSC18) é uma caracteristica que avalia o
desenvolvimento da massa muscular do animal e mostra a composi¢do do
crescimento corporal e de acabamento do animal, relacionado a estrutura 6ssea e
muscular, & forma do corpo e ao teor de gordura na musculatura do animal
(CARDOSO; CARDELLINO; CAMPOS, 2004; WEBER et al., 2008).

Esta caracteristica ¢ obtida pela observagdo de alguns pontos do corpo
do animal, tais como o antebraco, a paleta, o lombo, a garupa e o traseiro
(KOURY FILHO, 2001), por meio do escore avaliagdo visual (FARIA et al.,
2007b).

A avaliagdo do escore de musculosidade ¢ uma medida subjetiva e mais
efetiva em animais adultos (CARDOSO; CARDELLINO; CAMPOS, 2001;
FARIA et al., 2007a; KOURY FILHO, 2005). O sistema de avaliagdo pelo
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escore visual, que foi modificado recentemente, consiste na pontuacdo que varia
de 1 a 6, em que cada animal avaliado ¢ incluido em uma das seis categorias,
levando em conta a cobertura muscular e a gordura (FARIA et al., 2007a).

Valores de herdabilidade encontrados na literatura para musculosidade
ao sobreano estdo entre 0,12 e 0,35, na raga Nelore (FORNI; FEDERICI;
ALBUQUERQUE, 2007; KOURY FILHO, 2001; PEDROSA et al., 2008).

A inclusdo da caracteristica de escore de musculosidade ao sobreano
pode ser uma alternativa para a identificacdo de animais com biotipo adequado
para o mercado, levando a uma melhoria da qualidade, do rendimento de carcaca
e da precocidade na terminagdo dos rebanhos bovinos de corte (KIPPERT et al.,

2003; WEBER et al., 2008).

1.2 Caracteristicas de reproducéo em bovinos de corte

1.2.1 Idade ao primeiro parto (I1PP)

A idade ao primeiro parto (IPP) é a caracteristica reprodutiva medida
nas fémeas mais utilizada na avaliacdo da precocidade sexual de bovinos de
corte. Esta caracteristica é reflexo da idade a puberdade que, por sua vez, esta
relacionada com a velocidade de crescimento da fémea.

Esta caracteristica ¢ obtida pela diferenga entre a data do primeiro parto
¢ a data de nascimento da fémea que, nos rebanhos comerciais brasileiros, fica
em torno de 35 a 47 meses (AZEVEDO et al., 2006; DIAS; EL FARO;
ALBUQUERQUE, 2004; GUNSKI et al., 2001).

Porém, a selecdo desta caracteristica ndo ¢ facil e o efeito ambiental
deve ser levado em consideragdo. A IPP ¢ altamente dependente: da nutri¢ao
(quando inadequada, as vacas tendem a usar suas reservas corporais, afetando a

eficiéncia reprodutiva), do sexo da cria (a gestacdo de crias do sexo masculino ¢
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mais longa), da idade na qual as fémeas sdo incorporadas a reproducdo (a
primeira exposi¢do ao touro ou inseminagdo deve ser a partir dos 12 meses) e do
manejo reprodutivo utilizado na fazenda (AZEVEDO et al., 2006; BOLIGON et
al., 2009; DIAS; EL FARO; ALBUQUERQUE, 2004; GRESSLER et al., 2000;
MERCADANTE; LOBO; OLIVEIRA, 2000; PEREIRA et al., 2001).

As herdabilidades relatadas na literatura nacional, na raca Nelore, para
esta caracteristica, estdo entre 0,08 e 0,21 (AZEVEDO et al., 2006; BOLIGON;
ALBUQUERQUE; RORATO, 2008a; DIAS; EL FARO; ALBUQUERQUE,
2004; GRESSLER et al., 2005; PEREIRA et al., 2000).

A baixa herdabilidade dessa herdabilidade pode estar relacionada ao fato
de que apenas as fémeas que pariram na estacdo de monta e que foram expostas
pela primeira vez em uma idade ou peso pré-determinado ou as que sdo
consideradas férteis sdo utilizadas como fonte de informacgao nas avaliagdes. Por
isso, parte da variabilidade existente na populagdo ¢ perdida ou mascarada nas
estimativas de herdabilidade (AZEVEDO et al., 2006; BOLIGON et al., 2008;
DIAS; EL FARO; ALBUQUERQUE, 2004; GRESSLER et al., 2000; PEREIRA
et al., 2000Db).

1.2.2 Perimetro escrotal ao sobreano (PE18)

Apesar de a seleg@o para perimetro escrotal ndo proporcionar beneficios
econdomicos diretos, sua correlagdo genética favoravel com algumas
caracteristicas reprodutivas e de crescimento de importancia econdomica pode
levar a ganhos, em longo prazo, na produtividade do rebanho (GIANLORENCO
et al., 2003; GRESSLER et al., 2000; PEREIRA; ELER; FERRAZ, 2000).

Na maioria dos trabalhos da literatura nacional, o perimetro escrotal ¢
medido aos 18 meses, variando de 25 a28 c¢cm, com herdabilidade entre 0,31 a

0,52, para a raga Nelore (BOLIGON et al., 2006; BOLIGON; RORATO;
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ALBUQUERQUE, 2007b; DIAS; EL FARO; ALBUQUERQUE, 2003;
GRESSLER et al., 2000; PANETO et al., 2002; PEREIRA; ELER; FERRAZ,
2000). No entanto, a sele¢do para perimetro escrotal resulta em animais com
maior peso adulto, em consequéncia da correlagdo genética positiva existente
entre essas duas caracteristicas.

Por este motivo, Boligon et al. (2006), Dias, El Faro e¢ Albuquerque
(2003) e Everling et al. (2001) sugerem que o perimetro escrotal ao sobreano
deve ser ajustado para idade ou peso do animal quando usado como critério de
selegdo, pois seria possivel obter ganhos na precocidade sexual sem aumentar
exageradamente o tamanho dos animais.

A selecdo conjunta da precocidade sexual das fémeas e o perimetro
escrotal em machos podem ser alternativas eficientes para se obter progressos
razoaveis na eficiéncia do sistema produtivo como um todo, pelo aumento do

desempenho reprodutivo.

1.3 Modelos genéticos alternativos

A teoria predominante na genética quantitativa, chamada de modelo
poligénico infinitesimal (MPI), diz que a expressio do fendtipo nas
caracteristicas de importancia econdmica deve-se a fatores genéticos ligados a
expressdo de muitos genes com efeito individual pequeno, chamados de
poligenes e ndo genéticos (LANDE, 1981; MONTALDO; MEZA-HERRERA,
1998).

Como alternativa ao modelo MPI, tem sido proposto, por véarios
pesquisadores, um modelo genético alternativo, chamado de modelo poligénico
finito (MPF). Nesse modelo, a caracteristica possuiu poucos genes com o efeito
individual grande sobre a expressdo do fenotipo, chamados de genes de efeito

principal (GEP) (ASSIS et al, 2007; BINK, 1998; COSTA, 2008;
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GONCALVES et al., 2005; LANDE, 1981; MONTALDO; MEZA-HERRERA,
1998; SANCHEZ et al., 2003).

Uma desvantagem do modelo poligénico infinitesimal, que tem
motivado as pesquisas com o modelo poligénico finito (MPF), esta relacionada a
inclusdo dos efeitos genéticos ndo-aditivos de dominancia e epistasia na analise,
que podem contribuir com a identificacdo e a utilizacao de genotipos especificos
nos programas de selecdo (DU; HOESCHELE, 2000).

Recentemente, o modelo poligénico finito (MPF) tem sido explorado, no
melhoramento genético animal, para a estimagdo dos componentes de variancia
de populagdes em selecao (DU; HOESCHELE, 2000).

Assim, € importante verificar como a estimagdo dos componentes de
variancia ¢ afetada quando a caracteristica apresenta genes de efeito principal
(ASSIS et al.,, 2007) e metodologias estatisticas para a detec¢do do GEPs
baseadas na analise de segregacdo tem sido desenvolvidas no melhoramento

animal (GONCALVES et al., 2005).

1.4 Genes de efeito principal

A resposta a selegdo, em curto prazo, nos genes de efeito principal, é
maior nas caracteristicas de baixa herdabilidade ¢ o efeito de dominancia ndo
tem grande impacto neste caso. No entanto, esta resposta, para caracteristicas
que possuem GEP, esta relacionada com o tamanho da varidncia genética na
qual o GEP ¢ responsavel. Se este GEP estiver numa frequéncia baixa na
populagdo e a varidncia ambiental for bastante expressiva na caracteristica, o
efeito da segregacdo deste GEP pode ndo ser observado por testes estatisticos

simples (CEMAL; KARACA, 2002; DEKKERS, 2009; MAKI et al., 2004).
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Nao se sabe ao certo se a agdo do gene de efeito principal (GEP) pode
ser mascarada pela acdo ambiental sobre a caracteristica e pelo efeito aditivo e

ndo aditivo dos poligenes que a compdem (HOESCHELE, 1988).

1.5 Andlise de segregacédo

Varios métodos estatisticos foram desenvolvidos para identificar,
quantificar e determinar o modo de acdo génica dos genes de efeito principal
(GEPs), baseados no uso de marcadores moleculares.

No entanto, nas espécies animais, nem sempre ¢ possivel identificar os
marcadores corretamente, em populacdes formadas a partir de varios animais
fundadores e com uma estrutura complexa de pedigree, que incluem varias
familias e geragdes, como € o caso das populacdes utilizadas nos programas de
melhoramento genético animal (BINK et al., 2002).

Dessa forma, foi proposto, por Fernando, Stricker e Elston (1994), o
método da analise de segregacdo complexa para identificacdo de GEPs, sem o
uso de marcadores moleculares.

Esta metodologia se baseia no fato de que, numa caracteristica
influenciada pelos genes de efeito principal (heranga oligogénica), os genotipos
de um gene podem ser determinados conjuntamente, por meio dos alelos dos
individuos fundadores e dos individuos ndo-fundadores, que devem ter pais
conhecidos e presentes no pedigree, por meio dos indicadores de segregacdo
(FERNANDO; STRICKER; ELSTON, 1994; GONCALVES et al., 2005).

Os indicadores de segregacao descrevem o fluxo do gene pelo pedigree
da populagdo, com base na configuragdo do alelo recebido por um dos pais,
assumindo que a transmissdo dos alelos obedeca as regras da heranga

mendeliana (BINK et al., 2008). Esse indicador determina a origem (paterna ou
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materna) dos alelos dos individuos nido-fundadores da populagdo que estdo em
processo de selecdo (BINK et al., 2002).

Na Figura 1, o indicador de segregagdo “0” indica o alelo herdado do pai
e “1” indica o alelo herdado da mae. Como exemplo, o individuo 5, com
genotipo Aa, tem o indicador de segregacgdo [0, 0], pois recebeu o alelo “A” do

seu avo paterno e o alelo “a” do seu avo materno (BINK et al., 2002).

Figura 1 Representacao grafica do fluxo do gene (alelo A e alelo a) no pedigree
de cinco individuos

1.6 Modo de acdo génica

Os efeitos dos genes na formacao do fenotipo dependem do tipo de agdo
e interagdo que existe entre os alelos que compdem o gendétipo (RAMALHO;
SANTOS; PINTO, 1997). Basicamente, dois modos de acdo génica sdo
importantes nas caracteristicas de interesse economico: o aditivo e o ndo-aditivo
(PEREIRA, 2001).

Na acdo génica aditiva cada alelo que constitui o genotipo adiciona seu
efeito ao fendtipo do individuo, independente dos outros alelos que compdem o

gendtipo (PEREIRA, 2001).
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A acdo génica ndo-aditiva é composta pelo efeito de dominancia e pelo
efeito da epistasia. A dominancia € uma interacdo que ocorre entre os alelos de
um mesmo par de genes. Nesse tipo de a¢do génica, um alelo (A), chamado de
dominante, se sobrepde ao outro alelo (a), chamado de recessivo.

A dominancia completa ¢ quando o homozigoto dominante (AA) e o
heterozigoto (Aa) expressam o mesmo fenotipo. Na dominéncia incompleta, o
fendtipo de heterozigoto ¢ proximo ao fenotipo do homozigoto, porém, inferior
em relacdo ao desempenho. Na sobredominancia, o fenétipo do heterozigoto ¢
superior ao fendtipo do homozigoto (PEREIRA, 2001).

A epistasia, outro modo de a¢do génica ndo-aditiva, € uma interacao que
ocorre entre pares de genes diferentes. Neste caso, um par de genes, dependendo
dos alelos que possui, influencia a expressao fenotipica dos outros pares de

genes que compdem o genodtipo da caracteristica (PEREIRA, 2001).

1.7 Metodologia classica versus metodologia bayesiana

O ponto principal da inferéncia estatistica ¢ a estimagao dos parametros
do modelo a partir de um conjunto de dados.

As diferencas, do ponto de vista pratico, encontradas entre a
metodologia classica e a bayesiana, em relagdo a abordagem, de como as
inferéncias dos parametros devem ser realizadas, sdo notaveis (BLASCO, 2001;
ROBINSON, 1991).

A metodologia classica consiste em observar como a estimativa do
parametro se comporta, quando o mesmo experimento € repetido infinitas vezes
Com isso, a inferéncia sobre o pardmetro ¢ feita por meio da distribuicdo do

estimador utilizado e ndo do parametro propriamente dito (FARIA et al., 2007a).
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Para a estatistica classica, o valor real do parametro é sempre fixo e as
repetigdes ou amostras sdo aleatorias ¢ a incerteza sobre o valor real do
parametro (erro) € ignorada (BLASCO, 2001).

Nesta metodologia, as inferéncias baseiam-se no nlimero de estimativas
que estdo distribuidas ao redor do valor pardmetro e espera-se que o intervalo
contenha, em certa propor¢do das amostras (repeticdes), o valor real do
parametro. Dessa forma, o resultado ¢ dado em probabilidade e a estimativa do
parametro em estudo ¢ uma distribuicdo de densidade probabilistica, em um
determinado conjunto de dados (BLASCO, 2001; RESENDE et al., 2001).

Na metodologia bayesiana, o conceito de repeticdo ndo existe. A
informacao do parametro estudado é resumida pela maior probabilidade de o
pardmetro assumir um determinado valor ou pela probabilidade de o valor do
pardmetro estar dentro de certo intervalo (BLASCO, 2001; FARIA et al.,
2007a).

Para a estatistica bayesiana, a amostra (conjunto de dados) ¢ fixa e o
pardmetro ¢ aleatorio (BLASCO, 2001; FARIA et al.,, 2007a). A inferéncia
bayesiana tem como caracteristica essencial o uso da probabilidade para
quantificar as incertezas, ou seja, o grau de confianga que o pesquisador tem
sobre o valor do parametro (RESENDE et al., 2001; SAVIAN, 2008).

Gianola e Fernando (1986) foram os primeiros a propor a utilizagdo da
estatistica bayesiana no melhoramento genético animal. A ideia destes autores
teve como base o fato de que as pressuposigoes do método classico (normalidade
¢ nado-viesado) poderiam ser irrelevantes para a classificagdo dos animais
submetidos a selecao.

A abordagem cléssica, representada atualmente no processo de selecao
das espécies animais de interesse zootécnico pelo modelo misto, tem
apresentado algumas limitacdes, como a necessidade de grande recurso

computacional, a pressuposicdo da normalidade (nem todas as caracteristicas
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avaliadas tém esse tipo de distribuigdo), a construcdo de intervalos de confianga
corretos (NOGUEIRA et al., 2003), além de se obter apenas alguns pardmetros
da distribui¢do dos dados, tais como média, mediana e moda, que podem ser
irrelevantes para a estimagdo dos componentes de varidncia e dos pardmetros
genéticos (FERNANDO; GIANOLA, 1986).

Algumas dessas limitagdes podem ser contornadas pela metodologia
bayesiana. Por tratar os pardmetros como variavel aleatoria, ela permite obter
intervalos de confianga utilizando-se métodos iterativos (método de Monte
Carlo), quando a distribui¢do das amostras impedir a construgdo dos intervalos
de confianga (NOGUEIRA et al., 2003).

No contexto bayesiano, o conceito do “viés”, que produz estimativas
viciadas na estatistica classica, ndo existe porque o conceito de repeticdo do
experimento ndo ¢ aplicavel a esta metodologia (BLASCO, 2001).

Além disso, a metodologia bayesiana requer um numero menor de
observagoes, pois 0 uso de probabilidade na inferéncia diminui a dependéncia
das estimativas dos pardmetros em relagdo ao niamero de observagdes utilizadas
(SILVA, 20006).

A inferéncia bayesiana tem a vantagem adicional de permitir a
incorporagdo de informagdes anteriores (a priori) adquiridas antes da obtencdo
dos dados existentes sobre o parametro estudado, enriquecendo o processo de

inferéncia (NOGUEIRA et al., 2003).

1.8 Software Flexqtl™

Para as andlises por meio da metodologia bayesiana, foi utilizado o

software FlexQTL™ (BINK, 2009).
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A ideia basica deste software ¢ identificar os genes de efeito principal
(GEPs) pela analise de segregagdo, obtida por meio do pedigree da populacdo
avaliada (BINK, 2009).

O software foi desenvolvido com base nas teorias utilizadas para estudos
genéticos de populagdes humanas. Atualmente, este software tem sido
empregado em andlises de pedigrees, simples ou complexos, de populacdes de
plantas e animais, independente do grau de endogamia dessas populacdes
(BINK, 2009).

O software FlexQTL™ ¢ baseado na abordagem bayesiana e
implementado por meio da simulagdo de Monte Carlo via Cadeia de Markov
(MCMC) e assume que os genes avaliados sdo bialélicos e permitem a estimagao
dos efeitos aditivos e de dominancia de cada GEP encontrado na caracteristica.

Este software ¢ bastante versatil, sendo utilizado para estimar o nimero
e a localizagdo dos QTLs, os componentes de varidncia dos poligenes, o nimero
e os componentes de varidncia dos genes de efeito principal (GEPs) e, em
analises multivariadas, para estimar as correlagdes genéticas existentes entre
caracteristicas de interesse economico (BINK, 2009).

No arquivo de dados utilizado no FlexQTL™, a ordem das variaveis
analisadas e dos efeitos incluidos no modelo é importante. Devem ser incluidos,
em ordem: o animal, seu pedigree (pai ¢ mae), os efeitos ndo-genéticos ¢ as
covariaveis (nuisance variables) e a observagdo da caracteristica avaliada.
Permite a inclusdo de até cinco efeitos ndo-genéticos e covariaveis no modelo de
analise e um nimero ilimitado de animais (BINK, 2009).

Para ndo prejudicar o processamento dos dados pelo FlexQTL™, as
observagdes perdidas da caracteristica, as covaridveis e os efeitos nao-genéticos
devem ser marcados com um asterisco (*) e, no pedigree, pais e/ou maes

desconhecidos devem ser zero.
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O FlexQTL™ tem um ‘input’ em que séo colocados todos os pardmetros
que o programa deve utilizar na analise. Nesses parametros sdo incluidos: o
numero de efeitos ndo-genéticos e covariaveis do modelo; o nimero minimo e
maximo de GEPs; se o modelo analisado ¢ o oligogénico, poligénico ou
combinado; se deve ser incluida a analise de dominancia; o nimero de iteracdes
utilizadas e o intervalo de amostragem. O descarte amostral padrido do

FlexQTL™ & 10% das amostras (BINK, 2009).
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CAPITULO 2

Herdabilidade de caracteristicas de crescimento e reproducéo em bovinos

da raca Nelore

RESUMO

Para promover o melhoramento genético dos rebanhos bovinos, torna-se
necessario conhecer os pardmetros genéticos inerentes a caracteristica desejada
na populagdo considerada. Caracteristicas de crescimento e reprodu¢do ganham
destaque nos programas de selecdo e acasalamento genético. Este trabalho foi
realizado com o objetivo deobter estimativas de herdabilidade para as
caracteristicas idade ao primeiro parto (IPP), ganho de peso em 345 dias
(GP345), perimetro escrotal ao sobreano (PE18), peso ao desmame (PD) e
musculosidade ao sobreano (MUSCI18) em bovinos da raga Nelore. Foram
analisados dados provenientes dos registros de animais de trés rebanhos da
Agropecuaria CFM Ltda., das safras dos anos 2000 a 2005. Foram gerados
grupos de contemporaneos e aqueles contendo menos de 20 individuos para a
caracteristica IPP e abaixo de 80 para as MUSCI18, PD, PE18 e GP345 foram
retirados dos arquivos de andlise utilizados. Adotou-se, para cada caracteristica,
um modelo especifico com base nos efeitos fixos e covariaveis que compunham
as fontes de variagdo dessas caracteristicas. Para efeitos fixos foram
considerados o grupo de contemporaneo, o efeito aleatorio de animal e o efeito
materno ¢ de ambiente permanente. As covariaveis consideradas foram idade do
animal a desmama, idade da mae ao parto e idade do animal ao sobreano. As
estimativas dos componentes de varidncia utilizados no calculo das
herdabilidades foram obtidas pelo método da maxima verossimilhanga restrita,
sob modelo animal, utilizando-se o aplicativo MTDF. As estimativas de
herdabilidade direta para IPP, GP345, PE18, PD e MUSCI8 foram,
respectivamente, 0,08, 0,17, 0,36, 0,17 ¢ 0,18. A herdabilidade materna para
GP345 foi de 0,11 e, para PD, foi de 0,15. As caracteristicas IPP, GP345, PD ¢
MUSCI18 estudadas neste trabalho, com excecdo de PE18, podem apresentar
baixa resposta a selecdo devido a magnitude da herdabilidade observada. Na
caracteristica idade ao primeiro parto, a resposta a selecdo sera mais lenta em
relacdo as outras caracteristicas estudadas neste trabalho.

Palavras-chave: Herdabilidade. Nelore. Modelo animal.



39

ABSTRACT

With the objective of obtaining estimates of heritability for the traits
age at first calving, weight gain in 345 days, yearling scrotal circumference,
weaning weight and yearling muscling in Nellore cattle, we analyzed data
from the records of animals belonging to CFM Ltda. Estimates of
variance components used in the calculation of heritability were obtained
by the method of restricted maximum likelihood under an animal model,
using the application MTDF. For each feature, we adopted a specific
model based on the effects that made up the sources of variation in those
characteristics. For weaning weight, were considered in the model the
contemporary group, random animal effect, maternal effects and
permanent environmental effect; as covariates, age of dam and age of
animal at weaning. In the study of weight gain in 345 days, were included
in the model the contemporary group, random animal effect and maternal
effects; as covariates, dam age at birth, animal age at weaning and
yearling age. For traits age at first calving, yearling scrotal circumference
and yearling muscling, the model consisted of the contemporary group
and random animal effect. The direct heritability estimates for age at first
calving, weight gain in 345 days, yearling scrotal circumference, weaning
weight and yearling muscling were 0.08, 0.17, 0.36, 0.17 and 0.18,
respectively. Maternal heritability for weight gain in 345 days was 0.11,
and 0.15 for weaning weight. It was concluded that all the parameters
except SC18 have low response to selection due to the magnitude of the
observed heritability.

Keywords: Heritability. Nellore. Animal model.
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1 INTRODUCAO

Para o planejamento adequado dos programas de melhoramento genético
animal € necessario conhecer as propriedades genéticas que caracterizam a
populagdo avaliada (COSTA, 2008). Essas propriedades s2o obtidas por meio da
estimagdo dos parametros genéticos das caracteristicas utilizadas como critérios
de selegdo (FREITAS, 2000).

A precisdo das estimativas dos parametros genéticos depende da
estimacdo precisa dos componentes de varidncia que, por sua vez, dependem de
diversos fatores, tais como o conjunto de dados utilizado na analise, o modelo
estatistico e, principalmente, o método de estimac¢do (COSTA, 2008; ELER,
1994; FREITAS, 2000).

As caracteristicas ligadas ao desempenho produtivo e reprodutivo de
bovinos de corte sdo consideradas poligénicas, ou seja, sdo influenciadas por
muitos genes com um pequeno efeito individual. Por este motivo, a maioria das
estimativas de componentes de varidncia e calculo dos parametros genéticos,
atualmente, ¢ obtida pelo do modelo poligénico infinitesimal, por meio da
metodologia classica sob o modelo animal, que apresenta algumas vantagens
sobre os outros métodos de estimagdo aplicados no melhoramento animal.

Nas equagdes do modelo misto, € incluida a matriz de parentesco, que
permite a estimagdo do valor genético de um individuo, levando em conta a
informacdo de todos os parentes. Também, por meio da inclusdo da matriz de
parentesco, o registro de cada individuo contribui para a avaliacdo de todos os
seus parentes (com o peso adequado dado pela matriz de parentesco). Dessa
forma, podem-se obter estimativas dos valores genéticos de todos os individuos,

mesmo daqueles que ndo possuem registros.
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Outra vantagem ¢ que as variancias ¢ os residuos obtidos s3o minimos e,
assim, a correlagdo entre valor real e valor estimado dos pardmetros genéticos ¢
maxima, tornando as estimativas obtidas mais acuradas (IEMMA, 2003).

Nesta metodologia, estimam-se todos os efeitos fixos e aleatorios,
simultaneamente, em um Gnico procedimento de analise. E um processo iterativo
€ menos oneroso, em termos computacionais, porque utiliza algoritmos que nao
necessitam de derivagdo no processo de calculo dos parametros estudados
(COSTA, 2008; IEMMA, 2003).

Neste trabalho, o objetivo foi estimar as herdabilidades das
caracteristicas peso ao desmame, ganho de peso em 345 dias, musculosidade ao
sobreano, idade ao primeiro parto e perimetro escrotal ao sobreano, empregando

a metodologia classica sob modelo animal.
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2 MATERIAL E METODOS

2.1 Dados

Os dados utilizados neste estudo sdo provenientes de trés rebanhos de
propriedade da Agropecudria CFM Ltda. Dois rebanhos estdo localizados na
parte nordeste do estado de Sao Paulo e o terceiro, na parte oeste do estado de
Mato Grosso do Sul.

Os dados foram cedidos pela Faculdade de Zootecnia e Engenharia de
Alimentos (FZEA) da Universidade de Sao Paulo (USP), sob responsabilidade
dos professores Dr. Joanir Pereira Eler, Dr. José Bento Sterman Ferraz e Dr.

Julio César de Carvalho Balieiro.

2.2 Manejo dos animais

Os touros ¢ as novilhas foram mantidos em pastagem de alta qualidade,
composta por cerca de 40% de Brachiaria brizantha, 50% de Panicum maximum
e 10% de outras gramineas, suplementadas com sal mineral (11% Ca, 6% P, 1%
Mg, 4 % S, 16% Na, 0,15% Cu, 0,15% Mn, 0,45% Zn, 0, 015% I, 0, 007%Co, 0,
002% SE).

As fazendas possuem apenas uma estacdo de monta, que se inicia em
novembro e termina em janeiro e os bezerros nascem entre agosto ¢ dezembro,
permanecendo com suas maes até os sete meses de idade.

No inicio da época de reproducao, todas as novilhas no rebanho foram
expostas a touros aos 12 meses, independentemente do seu peso ou condi¢ao
corporal. A propor¢do de fémeas por touro era de cerca de 35:1. Todas as
novilhas foram avaliadas para a gestacdo por palpacdo retal, aproximadamente

60 dias apos o fim da época de reproducao. Novilhas que ndo conseguiram
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emprenhar aos 14 meses foram mantidas até a estagdo de monta seguinte, sendo
expostas aos dois anos de idade. Vacas com mais de dois anos que nido
conceberam ou com progénie com desempenho ruim foram descartadas.

Mais detalhes sobre o manejo dos animais sdo relatados no trabalho de

Eler et al. (1995).

2.3 Caracteristicas analisadas

Foram analisadas trés caracteristicas de desempenho e duas

caracteristicas de reproducao de bovinos de corte da raca Nelore.

2.3.1 Caracteristicas de desempenho

a) Peso ao desmame (PD): peso medido no dia em que o bezerro ¢
desmamado. Este peso € ajustado para 205 dias, independente da
idade com que o bezerro foi desmamado.

b) Ganho de peso em 345 dias (GP345): compreende o ganho de peso
do animal em um intervalo de 345 dias entre a medida do peso a
desmama ¢ a medida do peso ao sobreano. O ganho de peso em 345

dias ¢ obtido pela equacdo

GP345 = (P18 — pd / dp)x345dias

em que
P18: peso ao sobreano;
pd: peso ao desmame;

dp: dias entre as medidas de peso ao desmame e peso ao sobreano.
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Musculosidade ao sobreano (MUSC18): esta avaliagdo ¢ feita pela
apalpacdo ou observacdo das seguintes partes do corpo do animal:
regido dorso-lombar, isquios e costelas, cupim, pescogo, ma¢d do
peito ¢ inser¢do da cauda. O escore consiste em uma pontuagdo de
um a seis. O avaliador observa o grupo de contemporaneos e
estabelece o animal mediano que recebe o escore trés e os animais
extremos que recebem o escore um e seis para cada caracteristica
avaliada. Cada animal ¢ avaliado individualmente e tem seu escore
atribuido dentro do seu grupo de contemporaneos (FARIA et al.,

2007).

2.3.2 Caracteristicas reprodutivas

a)

b)

Idade ao primeiro parto (IPP): esta caracteristica ¢ obtida pela
diferenca entre a data do primeiro parto e a data de nascimento da
fémea.

Perimetro escrotal ao sobreano (PE18): ¢ uma caracteristica facil
de ser medida em campo com uma fita métrica em circulo colocada

no saco escrotal do animal.

2.3.3 Analises estatisticas

As analises estatisticas foram conduzidas no Departamento de Zootecnia

da Universidade Federal de Lavras (UFLA), em Lavras, MG.
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2.3.4 Arquivo de dados utilizado

A organizacdo ¢ a consisténcia da base de dados foram feitas por meio
do programa SAS 9.1.3 (STATISTICAL ANALYSIS SYSTEM INSTITUTE -
SAS INSTITUTE, 1999).

No arquivo original havia animais provenientes das safras de 1997 a
2005. No entanto, foram retirados os animais com pai ¢ mae desconhecidos e
animais que ndo tinham observagdes das caracteristicas estudadas. Assim, o
arquivo final para a analise continha informacdes de animais provenientes das
safras de 2000 a 2005.

Os arquivos de dados originais tinham o registro de 397.851 animais, de
onde foram retiradas 8.746 observagdes para PD, PE18 ¢ MUSCI8 peso ao
desmame, perimetro escrotal ao sobreano e musculosidade ao sobreano; 8.741

observagoes para GP345 e 8.600 observagdes para IPP.

2.3.5 Grupos de contemporaneos

Os grupos de contemporaneos (GC) foram formados para cada uma das
caracteristicas analisadas. Os grupos de contemporaneos, contendo menos de 20
individuos para a caracteristica IPP e abaixo de 80 para as MUSC18, PD, PE18 ¢
GP345, foram retirados dos arquivos de analise utilizados.

Para as caracteristicas PE18 e MUSCI18, os grupos de contemporaneos
foram formados por animais nascidos no mesmo rebanho, ano de nascimento,
grupo de manejo do nascimento até o desmame e do desmame até os 18 meses
de idade, perfazendo, assim, 57 GCs para PE18 ¢ 112 GCs para MUSC18.

Para PD, os grupos de contemporaneos foram formados por animais
nascidos no mesmo rebanho, ano de nascimento e grupo de manejo até o

desmame, num total de 182GC.
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Para IPP, fémeas nascidas no mesmo rebanho e ano, grupo de manejo do
nascimento a desmama e grupo de manejo da desmama aos 18 meses formaram
os grupos de contemporaneos, perfazendo 20 GCs para esta caracteristica.

Para GP345, os grupos de contemporaneos foram formados por animais
que nasceram no mesmo rebanho, ano e estagdo de nascimento, sexo e grupo de

manejo ao sobreano, num total de 114 GCs nesta caracteristica.

2.3.6 Modelos estatisticos

Na estimativa dos componentes de variancia e herdabilidade foram
utilizados diferentes modelos para cada caracteristica.

Para idade ao primeiro parto (IPP), o modelo estatistico incluiu o efeito
fixo de grupo de contemporaneo ao sobreano e o efeito aleatdrio do animal.

Para perimetro escrotal ao sobreano (PE18) foram incluidos, como
efeitos fixos, o grupo de contemporaneo e o efeito de ambiente permanente, 0s
efeitos aleatérios do animal e materno e, como covariavel, a idade da mae ao
parto.

Para peso ao desmame (PD), incluiram-se como efeito fixo o grupo de
contemporaneo, os efeitos aleatorios de animal e materno e, como covariaveis,
idade do animal ao desmame e idade da mae ao parto.

Para ganho de peso em 345 dias (GP345), contemplaram-se como efeito
fixo o grupo de contemporaneo, os efeitos aleatorios de animal e materno e,
como covariaveis, idade do animal ao desmame ¢ idade da mae ao parto.

Para musculosidade ao sobreano (MUSCI18), foram incluidos como
efeitos fixos o grupo de contemporaneo e o efeito aleatério de animal e, como
covariavel, a idade do animal ao sobreano.

O modelo geral utilizado para descrever as caracteristicas, em termos
matriciais, foi
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y=Xb+Z a+Z,m+Z,c+¢ )

em que

y € o vetor das observagdes das caracteristicas IPP, PE18, PD, GP345 ¢
MUSCIS;

X ¢é a matriz de incidéncia do efeito fixo;

b é o vetor dos efeitos fixos considerados em cada caracteristica analisada, NID
2.

~(0,07);

Z; ¢ a matriz de incidéncia que relacionam as observacdes ao efeito aleatorio

genético direto;

a € o vetor dos efeitos aleatorios que representam o valor genético aditivo direto
. 2

de cada animal, NID~ (0,07 );

Z, ¢ a matriz de incidéncia que relaciona as observagdes ao efeito genético

materno;

m € o vetor do efeito aleatorio que representa o valor genético materno, NID
2.

~0,0,,);

Z; € a matriz de incidéncia que relaciona as observacdes ao efeito de ambiente

permanente;

¢ é o vetor de efeito aleatorio ndo correlacionado (efeito de ambiente

permanente), NID~ (0, & ;27m );

r . ~ 2
¢ € o vetor dos erros associados a cada observacdo, NID ~ (0,07 ).

2.3.7 Método estatistico

Nas estimativas dos componentes de variancias e herdabilidade feitas

sob modelo animal utilizaram-se analises univariadas, pelo método da Maxima
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Verossimilhanga restrita, utilizando o aplicativo Multiple Trait Derivative Free
Restricted Maximum Likelihood, ou MTDFREML, descrito por Boldman et al.
(1993).

Considerou-se que a convergéncia dos valores das herdabilidades foi
atingida quando as variancias da func¢dao de verossimilhanca alcangaram um
valor menor que 10™"°. O programa foi reiniciado, utilizando-se os valores
obtidos na rodada anterior, até que esses valores fossem semelhantes em duas

rodadas consecutivas.
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3 RESULTADOS E DISCUSSAO

Os nuimeros de observagdes e as estimativas da média, desvio padrao,
coeficiente de variagdo, minimos ¢ maximos, para as caracteristicas avaliadas,

sao apresentados na Tabela 1.

Tabela 1 Estatistica descritiva das caracteristicas estudadas na
raca Nelore
Caracteristicas* N Média DP CV% Min Max

IpP 8.600 25,52 1,06 4,18 22,00 29,00
MUSCI18 8.746 3,37 0,99 29,62 1,00 6,00

PEI8 8.746 27,09 3,50 12,93 16,00 38,00
GP345 8.741 119,30 35,56 29,81 1,00 247,00
PD 8.746 207,91 25,24 12,14 77,00 294,00

IPP: idade ao primeiro parto (meses), MUSC18:musculosidade ao sobreano (escore
visual); PE18: perimetro escrotal ao sobreano (cm); GP345: ganho de peso em 345 dias
(kg); PD: peso ao desmame (kg)

As médias observadas para este rebanho sdo superiores a média dos
rebanhos brasileiros, mostrando o efeito do programa de melhoramento genético
utilizado pela empresa.

O valor médio para perimetro escrotal aos 18 meses foi de 27,09 cm.
Garnero et al. (2001), trabalhando com animais da raga Nelore, encontraram
valor superior para PE aos 18 meses, de 30,9 cm. Valores proéximos ao deste
trabalho foram encontrados por Boligon, Rorato ¢ Albuquerque (2007) ¢ Pereira,
Eler e Ferraz (2001), de 26,88 e 27,75 cm, respectivamente, tendo ambos
trabalhado com animais da raca Nelore.

Para a idade ao primeiro parto foi encontrada média de 25,52 meses,
inferior aos valores encontrados na literatura, que ficaram em torno de 36 e 45
meses para fémeas da raga Nelore (AZEVEDO et al., 2006; BOLIGON et al.,
2008; MERCADANTE; LOBO; OLIVEIRA, 2000). Isso pode ter ocorrido, pois
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o manejo da fazenda permite que fémeas mais novas (em torno de 14 meses)
sejam colocadas na reproducao.

Quanto a caracteristica peso a desmama, foi encontrada média de 207,91
kg, superior aos valores encontrados por Balieiro et al. (2008) e Rezende et al.
(2004) que foram, respectivamente, 169,70 kg e 172,41 kg, ambos para animais
da raca Nelore.

Trabalhando com animais da raca Nelore, Boligon et al. (2008)
encontraram média para peso a desmama de 196,72 kg, valor este proximo ao
encontrado neste trabalho, enquanto Ferraz Filho et al. (2002), trabalhando com
animais da raca Tabapud, encontraram média de 170,30 kg para o peso ao
desmame, valor este menor que o encontrado no presente trabalho.

O ganho médio didrio nos 345 dias foi de 0,346 kg, sendo este valor
maior que os encontrados por Sarmento et al. (2003), que observaram ganho de
peso diario de 0,231 kg para ganho de peso da desmama ao ano e de 0,283kg do
ano ao sobreano.

Quanto a musculosidade aos 18 meses, a média foi de 3,37, muito
proximo ao citado por Koury Filho (2005), que foi de 3,11 em animais da raga
Nelore, porém, trabalhando com uma escala de notas de 1 a 5. Cardoso,
Cardellino e Campos (2001), trabalhando com animais da raga Angus ao
desmame ¢ com uma escala de notas que variava de 1 a 5, encontraram média
para musculosidade de 2,79, enquanto Forni, Federici e Albuquerque (2007),
trabalhando com animais da raga Nelore a desmama e também com uma escala
de notas que variava de 1 a 5, encontram média de 3,06.

As estimativas dos componentes de varidncia e herdabilidade para as

caracteristicas estudadas sao apresentadas na Tabela 2.
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Tabela 2 Estimativas de componentes de variancia e da
herdabilidade para as caracteristicas estudadas na raca

Nelore
Caracteristicas’ o}, o o O';m o o, h’ h’
IPP 0,80 0,06 0,74 0,08
MUSC18 0,67 0,12 0,55 0,18
PE18 7,08 2,51 4,56 0,36
GP345 419,75 73,44 46,29 294,73 5,29 0,17 0,11
PD 295,50 48,89 45,06 4547 202,67 -46,6 0,17 0,15

YIPP: idade ao primeiro parto (meses), MUSC18:musculosidade ao sobreano (escore
visual); PE18: perimetro escrotal ao sobreano (cm); GP345: ganho de peso em 345 dias
(kg); PD: peso ao desmame (kg)

2 ‘A . ;. 2 A . . yoe .. 2 ‘A .

O p = variancia fenotipica; 0, = variancia do efeito genético aditivo; o, = varidncia de
. o) 2 “n . . .

efeito genético materno; o pm — variancia dos efeitos de ambiente permanente da vaca;

2 in . . . . in . . L. .
o, = variancia dos efeitos residuais; o, = covariancia entre o efeito genético direto e

a

materno; h; = herdabilidade direta; / i = herdabilidade materna

A estimativa de herdabilidade para idade ao primeiro parto encontrada
neste trabalho foi baixa (Tabela 2). Pereira, Eler ¢ Ferraz (2001) encontraram
herdabilidades semelhantes para a raga Nelore. Segundo esses autores, a
inclusdo de vacas sem observagdo de pari¢do pode aumentar muito a variancia
residual, o que levou a diminui¢ao da herdabilidade desta caracteristica.

Em alguns trabalhos encontrados na literatura nos quais sdo relatadas
baixas herdabilidades para idade ao primeiro parto, os autores concluiram que
isso era devido a existéncia de pouca variabilidade genética aditiva no rebanho
(SILVA; ALENCAR; FREITAS, 2000; TALHARI; ALENCAR; MASCIOLI,
2003). No entanto, o tipo de manejo reprodutivo praticado no rebanho pode
influenciar as analises, principalmente quando as fémeas sdo expostas pela

primeira vez a uma determinada idade, levando em consideragdo o peso. O
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descarte pode ocorrer quando a fémea ndo atingiu o peso ideal e, caso este peso
ideal ndo tenha sido alcangado por motivos genéticos, o descarte significa perda
de variabilidade genética, portanto, influenciando diretamente na estimagdo de
parametros genéticos da populagdo.

Na literatura, os valores de herdabilidade para IPP em bovinos de corte
sdo muito variaveis. Trabalhando com animais da raga Nelore, Mercadante
(1995) encontrou herdabilidade de 0,28; Gressler (1998) relatou herdabilidade
de 0,02; Azevédo et al. (2006) encontraram herdabilidade igual a 0,21; Boligon,
Rorato e Albuquerque (2007), herdabilidade de 0,14 ¢ Mercadante, Lobo e
Oliveira (2000) encontraram herdabilidade direta de 0,28 para idade ao primeiro
parto. Talhari, Alencar e Marcioli (2003) encontraram herdabilidade de 0,13
para a caracteristica idade ao primeiro parto em animais da raga Canchim.

A precocidade sexual estd intimamente relacionada com a precocidade
de crescimento; animais mais precoces sexualmente tendem a ser mais precoces
em crescimento, portanto, uma sele¢do em longo prazo para idade ao primeiro
parto pode acarretar uma diminuicdo do peso a maturidade da raca, o que, de
certa forma, proporcionard menor peso ao abate desses animais, podendo o
produtor sofrer penalizagdes por parte do frigorifico. A sele¢do para IPP deve
ser realizada com cautela, observando o comportamento das caracteristicas de
crescimento correlacionadas com a mesma.

Neste trabalho, o valor de herdabilidade para perimetro escrotal aos 18
meses foi de 0,30, valor este de moderada magnitude. Pereira, Eler e Ferraz
(2001) encontraram herdabilidade maior que a deste trabalho, que foi de 0,51
para perimetro escrotal ao sobreano na raca Nelore e ainda encontraram
correlagdes genéticas favoraveis com idade ao primeiro parto (-0,22) e outras
caracteristicas reprodutivas em fémeas. Garnero et al. (2001), trabalhando com
animais da raga nelore, encontraram herdabilidade direta de 0,36 para perimetro

escrotal aos 550 dias. Trabalhando com animais da raga Nelore, Boligon, Rorato
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e Albuquerque (2007) encontraram herdabilidades de 0,35 para perimetro aos 18
meses ¢ também correlagdes genéticas entre perimetro escrotal e caracteristicas
reprodutivas favoraveis a sele¢do, mostrando ser possivel obter ganho genético
na eficiéncia reprodutiva das fémeas, selecionando para o perimetro escrotal aos
18 meses nos machos. Everling et al. (2001), trabalhando com animais Angus X
Nelore, encontraram herdabilidade de 0,21 para perimetro escrotal, valor este
menor ao encontrado neste trabalho.

Barichello et al. (2007), trabalhando com animais da raga canchim,
encontraram herdabilidade direta de 0,13 e materna de 0,07, para perimetro
escrotal aos 12 meses de idade.

O valor de herdabilidade materna encontrado neste trabalho para
perimetro escrotal foi de 0,77. Este valor demonstra grande variabilidade
genética direta entre as vacas deste rebanho, o que contribuiu para um maior
efeito materno sobre a caracteristica PE18.

O peso a desmama apresentou herdabilidade direta de 0,17 e materna de
0,15 (Tabela 2). Na literatura, foram encontrados valores superiores para
herdabilidade direta em peso a desmama. Everling et al. (2001), trabalhando
com animais Angus x Nelore, encontraram herdabilidade direta de 0,23 para o
peso a desmama e materna de 0,29. Boligon et al. (2008), trabalhando com
animais da raca nelore, encontraram herdabilidade direta de 0,29 para o peso a
desmama e herdabilidade materna de 0,09. Balieiro et al. (2008), trabalhando
com animais da raga nelore, encontraram herdabilidade direta de 0,34 para peso
a desmama.

A caracteristica ganho de peso em 345 dias apresentou herdabilidade
direta de 0,17 e herdabilidade materna de 0,11 (Tabela 2). Consideradas como
herdabilidades de baixa a moderada magnitude, esta caracteristica pode

apresentar ganho genético, desde que seja trabalhada com intervalos de ganhos
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menores, diminuindo o efeito de idade sobre a estimativa dos componentes de
variancia.

Sarmento et al. (2003), trabalhando com animais da raca Nelore no
estado da Paraiba, encontraram herdabilidade direta de 0,42 para ganho de peso
dos 205 aos 365 dias, ¢ de 0,21 para ganho de peso dos 365 aos 550 dias.
Mascioli et al. (2000), trabalhando com a raca Canchim, encontraram
herdabilidade direta de 0,20, tanto para ganho de peso a desmama ao ano como
também para ganho de peso do ano ao sobreano, ¢ correlacdo genética de 0,57
entre estas caracteristicas. Paneto et al. (2002), trabalhando com animais Nelore,
analisaram o ganho de peso nas seguintes fases: ganho de peso dos 120 aos 240
dias, dos 240 aos 365, dos 365 aos 455 e dos 455 aos 550 dias. As
herdabilidades diretas encontradas foram de 0,32; 0,16; 0,21 e 0,23,
respectivamente e herdabilidade materna de 0,13 para ganho de peso dos 120
dias aos 240 dias. Estes autores ndo incluiram efeito materno para os outros
ganhos.

O valor da herdabilidade para a caracteristica musculosidade aos 18
meses foi de 0,18, proximo ao encontrado por Cardoso, Cardellino e Campos
(2001), que foi de 0,19, porém, trabalhando com animais Angus a desmama.

Na literatura, ha muitos trabalhos com estimativas de herdabilidade para
musculosidade na raga Nelore ¢ os valores variam de 0,22 a 0,27 (KOURY
FILHO, 2005; PEDROSA et al., 2008) para musculosidade ao sobreano. Estes
valores s30 superiores ao estimado no presente trabalho.

Em trabalho realizado com a raga Angus, Cardoso, Cardellino ¢ Campos
(2004) encontraram herdabilidade direta de 0,26 para a musculosidade, valor
superior ao encontrado neste trabalho e correlagdo genética de 0,66 entre a
musculosidade e o ganho de peso pos-desmama, sugerindo que a selegdo para
ganho de peso pds-desmama acarreta um ganho genético correlacionado na

musculosidade.
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Forni, Federici e Albuquerque (2007) e Weber et al. (2008) encontraram
valores de herdabilidade direta (0,12) e materna (0,06) para musculosidade a
desmama em animais da raga Aberdeen Angus inferiores aos obtidos neste
trabalho.

A grande variagdo entre as herdabilidades encontradas na literatura para
MUSCI8 pode ser justificada pela subjetividade de avaliagdo para esta
caracteristica. Isso pode ser explicado pelo fato de que cada programa de
melhoramento define a escala de escores visuais utilizada, o grupo, a frequéncia

de treinamento e a atualizagdo dos avaliadores utilizados.
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CONCLUSOES

Todas as caracteristicas estudadas neste trabalho, com excegdo de PE18S,
podem apresentar baixa resposta a selecdo devido a magnitude da herdabilidade
observada.

Na caracteristica idade ao primeiro parto, a resposta a selecdo serd mais
lenta em relagdo as outras caracteristicas estudadas neste trabalho.

Quanto maior variabilidade genética introduzida na analise por meio da

populacdo avaliada, mais precisa se torna a estimativa da herdabilidade.
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CAPITULO 3

Modelos genéticos alternativos para o estudo de caracteristicas de

crescimento e reproducéo de bovinos da raca Nelore

RESUMO

E importante selecionar o melhor modelo para analisar geneticamente
qualquer caracteristica de interesse zootécnico. Com este objetivo, dados das
caracteristicas peso ao desmame (PD), ganho de peso em 345 dias (GP345),
musculosidade ao sobreano (MUSCI18), perimetro escrotal ao sobreano
(PE18) e idade ao primeiro parto (IPP) foram submetidos a analise de
segregacdo com o uso da inferéncia bayesiana. Os dados, relativos a bovinos
da raga Nelore, foram obtidos a partir de trés rebanhos da Agropecuaria CFM
Ltda. Os modelos poligénico infinitesimal (MPI), poligénico finito (MPF) e
combinado (MPI+MPF) foram testados. Adotou-se metodologia bayesiana
por meio do uso da Cadeia de Markov, algoritmos de Monte Carlo (MCMC),
via Amostrador de Gibbs e Reversible Jump Sampler (Metropolis-Hastings)
usando o pacote computacional FlexQTL™. Foi selecionado o modelo mais
adequado para a analise genética de cada caracteristica, estimados os
componentes de variancia e verificados a presenca e o tipo de acdo génica de
genes de efeito principal (GEP) sobre as caracteristicas estudadas. O modelo
combinado foi selecionado para a analise genética das caracteristicas PE18 e
GP345, ¢ o modelo MPI para a analise das caracteristicas IPP, PD e
MUSCI18, pois estes modelos alcangcaram convergéncia da cadeia, permitindo
inferéncias confiaveis sobre os componentes de variancia estimados.
Verificou-se a presenca de um GEP controlando a expressdo da caracteristica
PE18 e dois GEPs para GP345. Para essas duas caracteristicas, os GEPs
detectados possuem modo de acdo génica do tipo sobredominancia. As
estimativas de herdabilidade encontradas, quando ajustado o MPI, para IPP,
PE18, GP345, PD, e MUSCI18, foram de 0,08, 0,21, 0,06, 0,07, 0,11 ¢ 0,12,
respectivamente. As herdabilidades, quando ajustado o modelo combinado
(MPF + MPI) para a caracteristica PE18, foi de 0,08 para a fragdo
oligogénica e de 0,19 para a poligénica; para a caracteristica GP345, foram
de 0,04 ¢ 0,07, respectivamente. A analise genética das caracteristicas PE18
e GP345 deve ser realizada por meio de um modelo combinando os efeitos
oligogénicos e poligénicos. As caracteristicas IPP, PD e MUSCI8 sao
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controladas por poligenes com efeito infinitesimal e devem ser analisadas
sob modelo poligénico infinitesimal.

Palavras-chave: Arquitetura genética. Modelos poligénico infinitesimal. Modelo
poligénico finito. Modelo combinado.
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ABSTRACT

It is important to select the best model to genetically analyze any feature
of interest in animal husbandry. With that goal, data characteristics on weaning
weight (WW), weight gain in 345 days (WG345), yearling muscling (MUSCI18),
yearling scrotal circumference (SC18) and age at first calving (AFC) were
submitted to segregation analysis with the use of Bayesian inference. The
infinitesimal polygenic model (IPM), finite polygenic model (FPM) and
combined model (IPM + FPM) were empirically tested. The most appropriate
model was selected to analyze each trait, variance components were estimated,
and the presence and type of gene action by major genes (MJs) on the studied
traits was verified. The data on Nellore cattle were obtained from three herds
belonging to CFM Agropecuaria Ltda. The adopted methodology made use of
Bayesian Markov Chain, Monte Carlo algorithms (MCMC) via Gibbs sampler
and the reversible jump sampler (Metropolis-Hastings), using the FlexQTL
computational package. FPM was selected to model the genetic analysis of traits
AFC and MUSCI18, the combined model (IPM + MP) was selected for SC18
and GP345, and the IPM model for the analysis of trait WW, because these
models achieved chain convergence, enabling reliable inferences about the
estimated variance components. Fitting the best model for each trait and
considering the a posteriori probabilities and Bayes Factor, we verified the
presence of a gene of major effect (GEP) with mode of action additive gene
affecting the trait IPP, with 15 GEPs mode partial dominance gene action for
MUSCI18 two GEPs mode of gene action with partial dominance for the trait and
SC18 GEPs with two modes of action of overdominance gene influencing the
expression of GP345 feature. The heritability estimates for AFC and MUSCI18
when adjusted model MPF, were 0.14 and 0.68, respectively. For DP, if adjusted
the MPI model, the heritability was 0.11. The heritability, while the combined
model set (MPF + MPI) for the characteristic SC18 was 0.08 for the fraction of
0.21 and oligogenic to polygenic; for characteristic GP345, were 0.04 and 0.07,
respectively. The consistency of results obtained from the fit of the proposed
models suggest that there is evidence of major genes affecting traits AFC,
MUSCI18, SC18 and GP345 that were regarded as a polygenic effect only. This
study suggests that when calculating the heritability estimate for these traits, the
effects of MJs should be considered in order to obtain true estimates of these
heritabilities.

Keywords: Genetic architecture. Infinitesimal polygenic models. Finite
polygenic model. Combined model.
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1 INTRODUCAO

A variabilidade genética observada para as caracteristicas quantitativas,
atualmente, € analisada ao ser ajustado o modelo poligénico infinitesimal (MPI).
No ajuste deste modelo, considera-se que muitos genes influenciam a expressao
do fenotipo, cada um com um efeito igual e pequeno sobre a expressdo da
caracteristica (BARO; ALCANTARA, 2009; CANTET; DYARTE;
LEGUIZANOM, 2008).

Em complemento a esta teoria, modelos alternativos, como o modelo
poligénico finito (MPF) e o modelo combinado, que associa os dois MPF e MPI,
tém sido propostos para auxiliar no estudo da arquitetura genética de
caracteristicas de interesse economico.

No ajuste do MPF considera-se que poucos genes, chamados de genes
de efeito principal (GEP), com efeito relativamente importante, sdo responsaveis
pela expressdao fenotipica da caracteristica (BINK, 2009; DU; HOESCHELE;
GAGE-LAHTI, 1999; GONCALVES et al., 2005).

No modelo combinado (MPF + MPI), é considerado que a caracteristica
¢ influenciada, simultancamente, por GEPs e poligenes. Neste modelo, ¢
possivel quantificar a proporgdo da variagdo genética devido aos poligenes e aos
GEPs, tornando a estimagdo dos componentes de varidncia mais flexivel, robusta
e acurada (BINK et al., 2002; COSTA, 2008; GONCALVES, 2003).

Uma das razdes que tornam a utilizacdo desses modelos alternativos
vantajosa ¢ que o MPF e o modelo combinado permitem a inclusdo, além da
acdo génica aditiva, de efeitos genéticos ndo-aditivos, como dominéncia e
epistasia, na estimagdo dos componentes de variancia. J& no MPI, esses efeitos
sdo dificilmente incluidos e, por vezes, sdo ignorados, devido a complexidade
metodologica e computacional exigida neste processo (DU; HOESCHELE,
2000; DU; HOESCHELE; GAGE-LAHTI, 1999).
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Os objetivos neste capitulo, empregando a metodologia bayesiana,
foram: identificar o modelo genético que melhor se ajusta as observagdes das
caracteristicas peso ao desmame, ganho de peso em 345 dias, musculosidade ao
sobreano, perimetro escrotal ao sobreano ¢ idade ao primeiro parto de bovinos
da raga Nelore; verificar a existéncia, o nimero provavel e o tipo de acdo gé€nica
dos genes de efeito principal e estimar a herdabilidade das caracteristicas

estudadas.
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2 MATERIAL E METODOS

2.1 Dados

Os dados utilizados neste estudo sdo provenientes de trés rebanhos de
propriedade da Agropecuaria CFM Ltda. Dois rebanhos estdo localizados no
nordeste do estado de Sdo Paulo e um no oeste do estado do Mato Grosso do
Sul.

Os dados foram cedidos pela Faculdade de Zootecnia e Engenharia de
Alimentos (FZEA) da Universidade de Sao Paulo (USP), sob responsabilidade
dos professores Dr. Joanir Pereira Eler, Dr. José Bento Sterman Ferraz e Dr.
Julio César de C. Balieiro.

Os touros e as novilhas foram mantidos em pastagem de alta qualidade,
composta por cerca de 40% de Brachiaria brizantha, 50% de Panicum maximum
e 10% de outras gramineas, suplementados com sal mineral (11% Ca, 6% P, 1%
Mg, 4 % S, 16% Na, 0,15% Cu, 0,15% Mn, 0,45% Zn, 0, 015% 1, Co O,
007%Co, 0, 002% SE).

2.2 Manejo dos animais

Nos rebanhos utilizados, os animais foram submetidos a apenas uma
estagdo de monta, que se inicia em novembro e termina em janeiro, com
nascimentos entre agosto e dezembro, e bezerros permanecendo com suas maes
até os sete meses de idade.

No inicio da época de reproducdo, todas as novilhas no rebanho foram
expostas a touros aos 12 meses de idade, independentemente do seu peso ou
condigdo corporal. A propor¢ao de fémeas por touro foi de cerca de 35:1. Todas

as novilhas foram avaliadas para a gestacdo por palpacdo retal,
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aproximadamente 60 dias apds o fim da época de reproducdo. Novilhas que ndo
conseguiram emprenhar aos 14 meses foram mantidas até a estagdo de monta
seguinte, quando foram expostas aos touros com dois anos de idade. Vacas com
mais de dois anos que ndo conceberam ou com progénie com desempenho ruim
foram descartadas.

Mais detalhes sobre o manejo dos animais podem ser encontrados no

trabalho de Eler et al. (2006).

2.3 Caracteristicas analisadas

Foram analisadas trés caracteristicas de desempenho e duas

caracteristicas ligadas a reproducao de bovinos de corte.

2.3.1 Caracteristicas de desempenho

a) Peso ao desmame (PD): peso medido no dia em que o bezerro ¢
desmamado. Este peso ¢ ajustado para 205 dias, independente da
idade com que o bezerro foi desmamado.

b) Ganho de peso em 345 dias (GP345): compreende o ganho de
peso do animal em um intervalo de 345 dias entre a medida do peso
a desmama ¢ a medida do peso ao sobreano. O ganho de peso em

345 dias ¢ obtido por meio da equagdo abaixo:

GP345 = (P18 — pd / dp)x345dias
em que
P18: peso ao sobreano;

PD: peso ao desmame;



dp:
sobreano.

¢)
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niumero de dias entre as medidas de peso ao desmame e peso ao

Musculosidade ao sobreano (MUSC18): esta avaliagao ¢ feita pela
apalpacdo ou observagdo das seguintes partes do corpo do animal:
regido dorso-lombar, isquios e costelas, cupim, pescogo; maga do
peito e insercdo da cauda. O escore consiste em uma pontuagdo de 1
a 6. O avaliador observa o grupo de contemporaneos e estabelece o
animal mediano que recebe o escore 3 e os animais extremos que
recebem os escores 1 ¢ 6, para cada caracteristica avaliada. Cada
animal ¢ avaliado individualmente e tem seu escore atribuido dentro

do seu grupo de contemporaneos (FARIA et al., 2007).

2.3.2 Caracteristicas reprodutivas

a)

b)

Idade ao primeiro parto (IPP): esta caracteristica ¢ obtida pela
diferenca entre a data do primeiro parto e a data de nascimento da
fémea.

Perimetro escrotal ao sobreano (PE18): ¢ uma caracteristica facil
de ser medida, em campo, com fita métrica, em circulo, colocada

no saco escrotal do animal.

2.3.3 Analises estatisticas

As analises estatisticas foram conduzidas no Departamento de Zootecnia

da Universidade Federal de Lavras (UFLA) em Lavras, MG.
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2.3.4 Arquivo de dados utilizado

No arquivo original, havia animais provenientes das safras de 1997 a
2005. Foram retirados os animais com pai ¢ mae desconhecidos, e animais sem
observagdes das caracteristicas estudadas. Assim, apds estas eliminagdes, o
arquivo final para a analise continha informacdes de animais provenientes das
safras de 2000 a 2005.

Os arquivos de dados originais possuiam os registros de 397.851
animais. Apods as andlises de consisténcia, foram retiradas 8.746 observagoes
para PD, PE18 e MUSCI18 peso ao desmame, perimetro escrotal ao sobreano e
musculosidade ao sobreano; 8.741 observacdes para GP345 e 8.600 observacdes
para IPP.

Toda a organizagdo e a consisténcia da base de dados foram feitas por
meio do programa SAS 9.1.3 (STATISTICAL ANALYSIS SYSTEM
INSTITUTE - SAS INSTITUTE, 1999).

2.3.5 Grupos de contemporaneos

Os grupos de contemporaneos (GC) foram formados para cada uma das
caracteristicas analisadas.O s grupos de contemporaneos, contendo menos de 20
individuos para a caracteristica IPP e abaixo de 80 para as MUSC18, PD, PE18 ¢
GP345, foram retirados dos arquivos de analise utilizados.

Para as caracteristicas PE18 e MUSCI18, os grupos de contemporaneos
foram formados por animais nascidos no mesmo rebanho, ano de nascimento,
grupo de manejo do nascimento até o desmame e do desmame até os 18 meses

de idade, perfazendo, assim, 57 GCs para PE18 ¢ 112 GCs para MUSC18.
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Para PD, os grupos de contempordneos foram formados por animais
nascidos no mesmo rebanho, ano de nascimento e¢ grupo de manejo até o
desmame, num total de 182 GC.

Para IPP, fémeas nascidas no mesmo rebanho ¢ ano, grupo de manejo do
nascimento a desmama e grupo de manejo da desmama aos 18 meses formaram
os grupos de contemporaneos, perfazendo 20 GCs para esta caracteristica.

Para GP345, os grupos de contemporaneos foram estabelecidos por
animais que nasceram no mesmo rebanho, ano e estagdo de nascimento, sexo ¢

grupo de manejo ao sobreano, num total de 114 GCs nesta caracteristica.

2.3.6 Modelos ajustados

Para idade ao primeiro parto (IPP), o modelo incluiu os efeitos de grupo
de contemporaneo ¢ o efeito aleatorio do animal.

Para perimetro escrotal ao sobreano (PE18) foram incluidos os efeitos
materno, permanente, grupo de contemporaneo e idade da mae, e o efeito
aleatorio do animal.

Para peso ao desmame (PD), incluiram-se efeito materno, grupo de
contemporaneo, idade da mée e idade a desmama e o efeito aleatorio do animal.

Para ganho de peso em 345 dias (GP345), contemplaram-se os efeitos
materno, idade da mae, idade a desmama e o grupo de contemporaneo, ¢ o efeito
aleatorio do animal.

Para musculosidade ao sobreano (MUSCI18), os efeitos de grupo de
contemporaneo, idade do animal ao sobreano, e o efeito aleatoério de animal
foram incluidos no modelo.

Para  descrever as observacdes foram efetuadas analises
unicaracteristicas, utilizando-se os seguintes modelos lineares na forma

matricial:
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a) Modelo poligénico infinitesimal (MPI):

Neste modelo, assumiu-se o efeito poligénico infinitesimal:

y=Xp+Wu+e ()

em que

y € o vetor das observagdes das caracteristicas estudadas;

X ¢é a matriz de incidéncia dos efeitos ndo-genéticos, que conecta os fenotipos

aos efeitos ndo genéticos;

[ é um vetor contendo a média geral (i) e todos os efeitos ndo-genéticos,como

grupo de contemporaneo, idade ao desmame, idade aos 18 meses, idade da mae,
efeito materno e efeito de meio ambiente permanente afetando as caracteristicas
de interesse;

W é a matriz de incidéncia dos efeitos aleatorios genéticos diretos, conecta os
fenotipos aos poligenes;

W ¢é a matriz de incidéncia dos efeitos aleatorios genéticos diretos, conecta os

fenotipos aos poligenes;

u ¢ o vetor dos efeitos aleatorios dos valores genéticos diretos do animal

e

~

& 0 vetor dos erros associados a cada observagao.

b) Modelo poligénico finito (MPF):

Um total de quinze locos foi considerado. Para se ajustar um numero
finito de locos poligénicos ndo ligados a marcadores moleculares, mas ligados a
covariancia genética entre os membros do pedigree, a estimativa dos

componentes de variancia foi feita utilizando-se o modelo:
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Neep
y=X p+ ZK ZGEPaGEP,K te ()

em que

os efeitos y, X, f e e s@o os mesmos, como definido no modelo (1);

Zsep € uma matriz de incidéncia que conecta as informagdes fenotipicas ao GEP.
E tipicamente ndo conhecida, uma vez que os gendtipos dos individuos ndo sdo
conhecidos. Entretanto, esta matriz pode ser inferida a partir do pedigree e
fenétipo. E assumido que o loco de GEP seja bialélico, permitindo trés genotipos
distintos (AA, Aa ¢ aa) e tendo valores genotipicos iguais a +a, 0 ¢ —a,
respectivamente. As variaveis o ¢ O representam os efeitos aditivos e de
dominéncia de um unico gene. A dimensdo da matriz Z depende do niimero de
GEPs no modelo;

Ngep € 0 nimero de genes de efeito principal. Este numero ¢ considerado uma
variavel aleatoria e se faz inferéncia sobre sua distribui¢do a partir dos dados

analisados;

QGEP,; é um vetor bidimensional [axdk] para o keimo gene de efeito principal

(GEP), isto ¢, aqui foram ajustados os efeitos aditivos (a) e de dominancia (d).

¢) Modelo poligénico infinitesimal (MPI) combinado com modelo

poligénico finito (MPF):
Ngep
YEXPAWut Y Loy, e 3)

em que todos os efeitos sd@o definidos como anteriormente nos modelos (a e b).
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2.3.7 Estimacao da herdabilidade

Para o modelo poligénico infinitesimal (MPI), a herdabilidade para cada

caracteristica foi calculada por:

2

j 2 _ O wpr 4

MPI - 2 2 2 2 ()
Cupp t 0 G + 0 g + 0,

em que

2 . ‘A . c Ae . . .
O,,p € a variancia do modelo poligénico infinitesimal;

2 caA . . . N .
O € a variancia devido ao efeito de grupo de contemporaneos;

2 ION . . . . ’
0;,€ a soma das varidncias devido a outros efeitos incluidos no

modelo, dependendo da caracteristica estudada, podendo ser idade ao desmame,
idade aos 18 meses, idade da mae, efeito materno e efeito de meio ambiente

permanente afetando as caracteristicas de interesse;

2 1 LN .
O, € a variancia do erro.

No modelo poligénico finito (MPF), a herdabilidade para cada
caracteristica foi calculada por:

2
j 2 _ O ypr 5
MPF - 2 2 2 2 ()
O wypr 1t 0 G + 0Oy + 0,

em que
2 r A . o A s L
O pr € @ variancia do modelo poligénico finito;
2 A . . . )
O € a variancia devido ao efeito de grupo de contemporaneos;

2 4 EON . - . . ,
0;,¢ a soma das varidncias devido a outros efeitos incluidos no

modelo, dependendo da caracteristica estudada, podendo ser idade ao desmame,
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idade aos 18 meses, idade da mae, efeito materno e efeito de meio ambiente

permanente afetando as caracteristicas de interesse;

O': ¢ a variancia do erro.

Quando ajustado o modelo combinado (MPI+MPF), dois valores de
herdabilidade para cada caracteristica foram obtidos, um da fra¢do poligé€nica

(hy,p, ) € outro da oligogénica (4., ):

2
2 _ O upi

MPI T 2 2 2 2 2 (6)
Cwrr v O ypp T O ge + 0 g + 0,

2 — o MPF (7)
MPF 2 N 2 N 2 2 2
O wmpr O mpF O Gc O 4 o,

em que
2 A A
O, € avariancia do modelo poligénico infinitesimal;
2 g — A .
O, € a variancia do modelo poligénico finito;
2 A . . . " .
O € a variancia devido ao efeito de grupo de contemporaneos;

2 4 cA - . . . ,
Oy, ¢ a soma das variancias devido a outros efeitos incluidos no

modelo, dependendo da caracteristica estudada, podendo ser idade ao desmame,
idade aos 18 meses, idade da mae, efeito materno e efeito de meio ambiente

permanente afetando as caracteristicas de interesse;

2 1 ‘A .
O, € a vanancia do erro.
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2.3.8 Distribui¢tes adotadas a priori

Para as variaveis ndo genéticas, como idade ao desmame, idade aos 18
meses, idade da mae, efeito materno ¢ efeito de meio ambiente permanente
afetando as caracteristicas de interesse, assumiu-se, a priori, que as mesmas

seguem uma distribuicdo normal e independentemente distribuida (NID ~

(0,6%)).

No caso da média geral, a média da distribuicdo Normal foi dependente

dos dados, =y z—z Y; . A distribuigdo a prior ipara a variancia do erro
n-;

((762 ) segue uma distribuicio qui-quadrado (x*) escalonada invertida. Sendo 4 a

matriz da relagdo genética aditiva dado o conhecimento do pedigree dos animais,
entdo, a distribuicdo a priori para os efeitos poligénicos pode ser dada por

Azevedo Junior (2010) e Costa (2008):

u| Ao ~N(0,407;) ®)

em que (Jj )é a variancia genética poligénica com distribuicdo qui-quadrado
(x’) escalonada invertida. Os efeitos aditivos ¢ de domindncia do GEP seguem

uma distribuicdo Normal, queem a variancia ¢ dependente do conjunto de dados

¢ do nimero de GEPs no modelo, como proposto por Yi (2004) e Yi et al.
A 1 n . — . . . .
(2005). Considerando 6}2, =—Z<(yl— ¥)*> como a estimativa da varidncia
n 1

fenotipica da caracteristica, entao,

pla) ~ N(O, Gi(NGE,,)) )
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em que O'i( Nogs) = 6./ Nyp ¢ O /(2x6'y2) ~ B(2,30), considerando efeito

bialélico do gene. Isso implica que a varidncia da distribui¢do Normal diminui a
medida que o nimero de genes no modelo aumenta e vice-versa (AZEVEDO
JUNIOR, 2010; COSTA, 2008).

Considerou-se o niumero de GEP (Nggp) como sendo uma variavel
aleatoria e sua distribuicao foi inferida por meio dos dados (Reversible Jump
Sampler - Metropolis-Hastings). Presumiu-se a distribuicdo de Poisson
(truncada) com média A com um maximo predefinido (Nggp= 15) para os
modelos 2 e 3.

A variancia explicada por todos os GEPs ¢ calculada como

NGEP

22(faj(1—faj)af) (10)

em que ¢ assumido que a populagdo fundadora estd em equilibrio de

Hardy-Weinberg (FALCONER, 1989).
2.3.9 Distribuicdo conjunta a posteriori

Considerando P como as informagdes de pedigree ¢
2 ~ . . -~ . . . .
0 =(p,u,a,,p,0,), entdo, a distribui¢do conjunta a posteriori dos efeitos

desconhecidos pode ser escrita como (omitindo as matrizes X e Z):

0,1, Nogp, Z |y, P) o« p(y16,Z) p(Z| [, Nggp,P) p(0,Nggp)  (11)

10 20 30




77

em que o primeiro termo ¢ a distribui¢do condicional do fenétipo dado todos os
termos desconhecidos dos modelos (1), (2) e (3); o segundo termo ¢é a
distribuicdo de probabilidades dos genotipos dos GEPs condicional ao ntimero
de GEPs, a freqiiéncia alélica e as informacdes de pedigree ¢ o terceiro termo € a

distribui¢do de probabilidade conjunta a priori das variaveis do modelo.

2.3.10 Estimacéo dos parametros estudados por inferéncia bayesiana

Considerou-se p(€, y) (Equagdes 12 e 13) como a probabilidade
conjunta dos pardmetros do modelo (&) e dos dados () (verossimilhanga). Os
termos p(y) e p(@) representam a distribuicdo marginal dos dados e do
conjunto dos parametros, respectivamente. p(&|y)e p(y|6) representam,

respectivamente, a distribui¢do condicional dos parametros dado os dados e a
distribuicdo dos dados dado os parametros. Assim, a distribuicdo da

probabilidade conjunta de & ¢ y é:

p@,y)=p(»)p@]y) (12)

p0,y)=p@)p(y|0) (13)

A combinagdo de (12) e (13) levaa p(@|y)=p(@)p(y|0)/ p(y). A
distribui¢do condicional dos dados, , p())) apds a observagdo dos dados, ¢ uma

constante fixa e a distribui¢do condicional se torna proporcional a

p@|y)oc p(@)p(y|0) (14)
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Essa equacdo (14) é conhecida como o teorema de Bayes, no qual a
probabilidade a posteriori é proporcional ao produto da probabilidade a priori
com a verossimilhanga dos dados.

Para a distribuicdo condicional das observacdes (Y) foi assumida a
distribuicdo Normal e, quando combinada com as distribui¢des a priori, foi
obtida a distribui¢do a posteriori conjunta de todos os pardmetros de interesse.
Uma vez que esta distribui¢do conjunta ndo possui forma padrao conhecida,
amostras da distribui¢cdo condicional foram geradas pelo método de Monte Carlo
por via da Cadeia de Markov (MCMC). Na simulagdo MCMC, o Amostrador de
Gibbs foi usado para obter amostras das distribuigdes marginais das variaveis
aleatorias. O Nggp foi adicionado como varidvel nao conhecida por via do
algoritmo Reversible Jump Sampler (Metropolis-Hastings) descrito por Green
(1995).

Em cada andlise da MCMC (, considerando-se uma unica cadeia de
Markov, via amostrador de Gibbs e Reversible Jump Sampler (Metropolis-
Hastings) (GREEN, 1995), o niamero de ciclos de amostragem foi 1.000.000. O
periodo de descarte amostral foi de 100 mil ciclos (amostras). A cada 10 ciclos,
a amostra foi salva. Portanto, foram aproveitadas para analise 90 mil amostras
das distribuicdes a posteriori dos pardmetros. Na aplicagdo desta metodologia

bayesiana, utilizou-se o software FlexQTLTM (BINK, 2009).

2.3.11 Analises computacionais a posteriori

Estimativas de alguns pardmetros das distribuigdes a posteriori estdo
sujeitas a erros de amostragem de Monte Carlo, os quais podem ser reduzidos
por meio do alongamento das cadeias. As varidncias de Monte Carlo podem ser

computadas usando séries temporais.
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Considerando n amostras (possivelmente correlacionadas) a partir da
Cadeia de Markov X;, X, ..., X;. Os Xs podem representar as amostras da

distribuicdo marginal a posteriori dos valores genéticos aditivos, das variancias

i=n
genética aditiva ou uma fungdo delas. Um estimador da média é # = in .0
i=1

estimador da variancia de Monte Carlo de #, var (i), basecado em séries

temporais ¢ obtido a seguir. O estimador da lag-t autocovaridncia ¢
i=n—1 i=20+1
D [(x, —i)(x,,, — )] [7($)+2 D 7()]

7(t) == - . Entdo, var(u) = =

em que o

¢ escolhido de forma que seja um maior valor inteiro satisfazendo [ 7 (28)+

7 (28+1)]>0, 8=0, 1, ... se as amostras forem independentes, var( & )=y (¢) /n.

Uma idéia do efeito da autocorrelacdo dos valores gerados pelo Amostrador de

Gibbs pode ser obtida por meio do céalculo do tamanho efetivo da cadeia

W = n, o tamanho efetivo da cadeia (verdadeiro) e o gerado sdo iguais.

2.3.12 Amostragem dos gendétipos dos genes no MPF

Os genotipos para um loco foram determinados conjuntamente por meio
dos alelos da populacao fundadora (com pais desconhecidos) e por indicadores
de segregacdo de individuos ndo-fundadores (com pais conhecidos), com os
locos da populagdo fundadora em equilibrio de ligagdio e Hardy-Weinberg
(AZEVEDO JUNIOR, 2010; COSTA, 2008; GONCALVES, 2003). Os

indicadores de segregacdo descrevem unicamente o fluxo génico através do
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pedigree e a implementacao foi similar a descrita por Bink et al. (2002) e Uimari

e Sillanpaa (2001).

2.3.13 Diagnostico de convergéncia e selecdo de modelos

As inferéncias obtidas da distribuicdo conjunta a posteriori sdo usadas
para calcular distribuigdes marginais a posteriori das varidveis de interesse. A
analise bayesiana permite utilizar dados contendo estrutura desbalanceada e
estudar a selecdo de modelos complexos. O nimero da selegdo de modelos
depende da qualidade e da quantidade de informagdes (dados) disponiveis, na
auséncia dessas, a inferéncia a posteriori sera reflexo dos conhecimentos a priori
(AZEVEDO JUNIOR, 2010).

As estratégias que podem ser seguidas apds terem sido geradas as
amostras via Amostrador de Gibbs podem afetar o grau de correlacdo entre as
amostras geradas. Isso influencia a estimagdo da varidncia de Monte Carlo da
cadeia e sua taxa de convergéncia (AZEVEDO JUNIOR, 2010; COSTA, 2008).

Na pratica, a convergéncia ¢ demonstrada graficamente ou usando um
teste formal. Alguns critérios tém sido sugeridos como diagnodstico de
convergéncia. A maioria deles, se ndo todos, pode fornecer evidéncias negativas
que o numero de ciclos implementados ndo foi suficiente. Porém, até o
momento, ndo € possivel encontrar uma garantia empirica e positiva que a
cadeia seja longa o suficiente. O amostrador de Gibbs pode gerar muitas
iteracdes para uma certa regido, dando a impressdo de convergéncia, ¢ entdo
passa para uma outra regido. Além disso, as amostras geradas podem fornecer a
impressao de que a convergéncia foi atingida, embora a distribuicdo a posteriori
seja impropria, ndo permitindo inferéncias sobre as mesmas (AZEVEDO

JUNIOR, 2010; COSTA, 2008).
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Em geral, é aconselhavel gerar cadeias muito longas para poder
conseguir a convergéncia. Adotou-se como critério de convergéncia o tamanho
efetivo da cadeia (TEC) acima de 100, pois, segundo Sorensen, Andersen e
Gianola (1995), este ¢ um numero suficientemente grande para alcancar a

convergeéncia.

2.3.14 Numero de genes de efeito principal

Considerou-se o niumero de GEP (Nggp) como sendo uma variavel
aleatoria e sua distribuicao foi inferida por meio dos dados (Reversible Jump
Sampler - Metropolis-Hastings), similar ao que foi feito nos trabalhos de
Azevedo Junior (2010), Bink et al. (2002), Costa (2008) e Gongalves (2003).

As estimativas e as probabilidades marginais a posteriori para 0 nimero
de GEPs, bem como o Fator de Bayes obtido, permitem a realizacdo de
inferéncias sobre a presenca de genes de efeito principal afetando uma
caracteristica em particular.

O fator de Bayes (KASS; RAFTERY, 1995) corresponde a relagdo das
probabilidades do nimero de GEPs no modelo influenciando uma caracteristica
em questdo (exemplo: o resultado positivo do quociente das probabilidades de
um e dois GEPS considerado no modelo influenciando a caracteristica confirma
a evidéncia do numero de GEPS correspondente ao numerador. Caso negativo, o
denominador € o nimero de GEPs responsavel pela variagdo na caracteristica)

(AZEVEDO JUNIOR, 2010; COSTA, 2008).
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Tabela 1 Interpretacéo dos fatores de Bayes (KASS; RAFTERY, 1995)

Valor do fator de Bayes' Evidéncia do Nggps
0,0-2,0 BAIXO
2,0-5,0 POSITIVO

5,0-10,0 FORTE
>10,0 DECISIVO

" Duas vezes o logaritmo natural (2In) do Fator de Bayes ¢ a razdo de verossimilhanga

Como o Nggp foi adicionado como variavel ndo conhecida, foram
permitidas mudangas na dimensdo do modelo, isto ¢, aumento ou diminuigdo
dos nimeros de GEP. As probabilidades propostas para aumento ou decréscimo
foram iguais a 0 e 0,40 em um dado ciclo na cadeia de Markov, foi proposto que
todas as variaveis no modelo foram atualizadas (AZEVEDO JUNIOR, 2010;
COSTA, 2008).
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3.1 Selecéo de modelo
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Na Tabela 2 estdo apresentados os componentes da varidncia a

posteriori e respectivos tamanhos efetivos das cadeias (TEC), quando ajustados

os modelos MPI, MPF e o combinado (MPF + MPI) as observagdes das

caracteristicas IPP, MUSC18, PE18, GP345 e PD.

Tabela 2 Componentes da varidncia a posteriori e respectivos
tamanhos efetivos das cadeias (TEC), entre parénteses,
qguando ajustados os modelos poligénico infinitesimal
(MPI), poligénico finito (MPF) e combinado (MPF+MPI) as
observacodes das caracteristicas estudadas em animais da
raca Nelore

Componentes’
Caracteristica’  Modelo o1 (TEC) o1 (TEC) o’ (TEC)
MPI 0,116 (475) - 0,717 (621)
IPP MPF* - 0,308 (72)* 0,499 (66)*
MPF+MPI 0,025 (26) 3,464 (5) 0,001 (541)
MPI 2,613 (3104) = 4284 (3597)
PEIS MPF - 3,072 (243) 3,492 (41)
MPF+MPI 2,315 (1123) 0,944 (176) 3,420 (314)
MPI 88,262 (1307) = 320,471 (2149)
GP345 MPF - 147,857 (62) 259,236 (32)
MPF+MPI 103,991 (1185) 54,014 (4081) 243,506 (2067)
MPI 94,703 (1287) = 235,086 (1489)
PD MPF - 160,793 (141) 134,240 (85)
MPE+MPI 62,979 (94) 132,134 (25) 122,265 (7)
MPI 0,130 (1904) = 0,557 (2562)
MUSCI18 MPF - 0,559 (3) 0,146 (3)
MPF+MPI 0,002 (18) 0,646 (4) 0,000 (15)

YIPP: idade ao primeiro parto (dias), MUSCI8: musculosidade ao sobreano; PEI8:
perimetro escrotal ao sobreano (cm); GP345: ganho de peso em 345 dias (kg); PD: peso

2 in LA 2 T 2
ao desmame (kg). 20, - varidncia poligénica; O - varidncia oligogénica; O -

variancia residual
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*Nao houve finalizagdo da Cadeia de Markov, interrompendo o processo de geragdo
dasamostras no ciclo de numero 166.400
Observa-se (Tabela 2) que, para todas as caracteristicas, o ajuste do

modelo MPI resultou em valores do TEC acima de 100 para os componentes de
variancia poligénico (O'fﬂ,,) e residual (062). Isto indica a convergéncia das

cadeias (SORENSEN; ANDERSEN; GIANOLA, 1995) e efeito poligénico
infinitesimal atuando sobre as mesmas. Portanto, esse modelo permite a analise
genética dessas caracteristicas, como tem sido observado na literatura.

Ao ajustar o modelo poligénico finito (MPF), ndo houve convergéncia
da cadeia em nenhuma caracteristica considerada (Tabela 2). Nao havendo
convergéncia da cadeia de Markov, a utilizacdo desse modelo para analise
genética destas caracteristicas torna-se inadequada.

No modelo combinado (MPF + MPI), apenas quando ajustado as
observagoes das caracteristicas PE18 e GP345, o TEC para predigdo dos
componentes de variancia genéticos oligog€nicos, poligénicos e residuais foi
superior a 100 (Tabela 2). O ajuste desse modelo as observacdes destas
caracteristicas pode estar associado a presenca de genes com efeito principal
(GEPs) que, associados a poligenes, controlam a expressdo das mesmas.
Havendo segregacdo de GEPs nesta populacdo, algumas variagcdes podem ser
atribuidas a variancia residual no MPI, mas que, no MPF, podem estar
associadas a variancia genética dos GEPs.

O modelo combinado permite a separagdo dos efeitos oligogénicos e
poligénicos que atuam sobre a expressdo dessas caracteristicas. Também
propicia a estimacdo do tipo de acdo génica predominante, se aditiva, de
dominéncia, etc., e a estimagdo do ntimero de GEPs. Dessa maneira, o ajuste
desse modelo pode ser mais adequado em relagdo ao modelo infinitesimal

poligénico.
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O modelo poligénico infinitesimal (MPI) foi o unico modelo a ajustar
as observagOes das caracteristicas IPP, PD e MUSCI18, sendo este modelo,
portanto, o mais adequado para a analise genética dessas caracteristicas.

3.3.1 Genes de efeito principal (GEPS)

Estimativas a posteriori do nimero de genes de efeito principal (Nggp)
e respectivos tamanhos efetivos das cadeias (TECygep), quando ajustado o
modelo combinado (MPF + MPI) as observagdes das caracteristicas PE18 e
GP345, sdo apresentados na Tabela 3. Para GP345, houve convergéncia da

cadeia para Nggp, sendo dois GEPs detectados para esta caracteristica.

Tabela 3 Estimativas a posteriori do nimero de genes de efeito
principal (Ncer) e respectivos tamanhos efetivos das
cadeias (TECncer), quando ajustado o modelo combinado
(MPF + MPI) as observacfes das caracteristicas PE18 e
GP345 em animais da raca Nelore

Caracteristica* Modelo Ngep TECncep
PE18 MPF+MPI 1 40
GP345 MPF+MPI 2 395

'PE18: perimetro escrotal ao sobreano (cm); GP345: ganho de peso em 345 dias (kg)

Para a caracteristica PE18, o TEC foi suficiente para se fazer
inferéncias sobre os componentes de variancia (Tabela 2). Entretanto, o TECyggp
ndo atingiu valor superior a 100, o que ndo fornece uma estimativa confiavel
para Ngep (SORENSEN; ANDERSEN; GIANOLA, 1995).

Apesar de ndo ter sido possivel fazer inferéncia sobre Nggp
anteriormente para PE18, € possivel, por meio das probabilidades a posteriori e
pelo Fator de Bayes (Tabelas 4 e 5), quando ajustado o modelo combinado,
observar um GEP afetando esta caracteristica. Isso pode ser inferido ao observar
a probabilidade a posteriori concentrada em 1 e observando o Fator de Bayes

(Tabela 5), com forte evidéncia da acdo de um GEP sobre a caracteristica PE18.
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Para a caracteristica GP345, nas Tabelas 4 ¢ 5 pode-se confirmar o que
ja havia sido observado na Tabela 3, ou seja, dois GEPs afetando GP345.

Quando genes de efeitos principais sdo detectados para uma determinada
caracteristica, isso podera auxiliar e, mesmo, aumentar a possibilidade da analise
de ligagdo de regides cromossdmicas que expliquem e controlam a expressao
fenotipica dessas caracteristicas (AZEVEDO JUNIOR, 2010). Com o
desenvolvimento de chips de marcadores bovinos que permitem a genotipagem
de grande quantidade de SNPs, resultados positivos do uso de marcadores
moleculares poderdo trazer beneficios a estas caracteristicas. Caso haja a
identificacdo desses genes de efeito principal assegurando a utilizacdo de
marcadores moleculares, aumentara a precisao dos testes de DNA com mais
ganhos econdmicos ao pecuarista.

Alguns estudos nesse campo de pesquisa ja foram realizados, como, por
exemplo, o de Unanian, Barreto e Ribeiro (2000), verificando que alguns
polimorfismos do gene do horménio de crescimento constituem potenciais
marcadores para a caracteristica ganho de peso em bovinos machos da raca

Nelore puros de origem (PO).



Tabela 4 Probabilidades a posteriori para o numero de GEPs, quando ajustado o modelo

combinado (MPF + MPI) as observacdes das caracteristicas PE18 e GP345 em animais da
raca Nelore

GEP 0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15
Priori 0,368 0,368 0,184 0,061 0015 0003 0001 0 O O O O O O 0 ©
Probabilidade a posteriori
Caracteristica’ MPF + MPI
PE18 0 0,611 0307 0,068 0,013 0,002 0 0O 0 0 0 0 0 0 0 o0
GP345 0 0 0,976 0,024 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 o0

'PE18: perimetro escrotal ao sobreano (cm); GP345: ganho de peso em 345 dias (kg)

Tabela 5 Fator de Bayes! obtido quando ajustado o modelo combinado (MPF + MPI) as
observacdes das caracteristicas PE18 e GP345 em animais da raca Nelore

MPF+ MPI

Caracteristica’ 1/0° 2/1 3/2 4/3 54 6/5 7/6 8/7 9/8 10/9 11/10 12/11 13/12 14/13 15/14
PE18 266 00 -08 06 07 ND ND ND ND ND ND ND ND ND _ND
GP345 ND 29 53 99 ND ND ND ND ND ND ND ND__ND__ND __ND

'Duas vezes o logaritmo natural (2In) do Fator de Bayes corresponde ao teste estatistico da razdo de verossimilhanga
2PE18: perimetro escrotal ao sobreano (cm); GP345: ganho de peso em 345 dias (kg)
3 Evidéncia de 1 GEP versus 0 GEP afetando a caracteristica: 0 a 2 = baixo; 2 a 5 = positivo; 5 a 10 = forte; >10=decisivo; valores

negativos indicam evidéncia de GEP indicado pelo denominador da razéo; ND = ndo disponivel devido a insuficiéncia de amostras
MCMC

L8
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3.3.2 Modo de ac¢do génica dos GEPs

Na Tabela 6 estdo apresentadas estimativas a posterioridas

variancias genética (oligogénica ou de GEP, O'é ), genética aditiva (05 ),
genética devido ao desvio de dominancia (0'5) e do erro (Gf) das

caracteristicas PE18 ¢ GP345, quando ajustado o modelo combinado (MPF
+ MPI). Observa-se que, para a caracteristica PE18, a variancia genética foi
explicada predominantemente pela varidncia do desvio de dominancia,
indicando que o grau de dominancia ¢ do tipo sobredominancia. A mesma
situagdo foi verificada para a caracteristica GP345, para qual foi observada
superioridade da varidncia devido ao desvio de dominéncia em relagdo a
variancia aditiva, demonstrando que esta caracteristica ¢ influenciada por

poucos genes que interagem dentro de um mesmo loco.

Tabela 6 Médias a posteriori para o efeito aditivo (a) e de
dominancia (d), e componentes de variancia

genética (o), genética aditiva (o), genética devido
ao desvio de dominancia (o-j) quando ajustado o

modelo combinado (MPF + MPI) as observacdes das
caracteristicas PE18 e GP345 em animais da raca

Nelore
Caracteristica* a d o o o,
PE18 3,63 3,79 0,94 0,15 0,79
GP345 100,47 -34,18 54,01 3,69 50,32

'PE18: perimetro escrotal ao sobreano; GP345: ganho de peso em 345 dias

Na Tabela 7 sdo apresentadas as estimativas médias a posteriori das
variancias genética aditiva e de desvio de dominancia analisadas por loco
(GEP).

Considerando a varidncia genética total da caracteristica PE1S,

quando ajustado o modelo combinado (Tabela 6) e o somatério das
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A Y- .. 2 oA
variancias genética aditiva (o) e de dominancia (65 ), observa-se que um

GEP, como detectado anteriormente, explica aproximadamente 82% da
varidncia genética total. Da mesma forma, dois GEPs, como detectado
anteriormente para a caracteristica GP345 ao se ajustar o modelo combinado,

explicam 99% da variancia genética total.

Tabela 7 Estimativas médias a posteriori das vari&ncias
genética aditva (o)) e de dominancia (o)
analisadas por loco, sendo cada loco considerado
com a presenca de um gene de efeito principal
(GEPs) afetando as caracteristicas PE18 e GP345,
quando ajustado o modelo combinado (MPF+MPI) as
observacfOes das caracteristicas PE18 e GP345 em
animais da raca Nelore

Modelo
MPF + MPI
Caracteristicas’ PE18 GP345
GEP o o) o’ o
1 0,05 0,72 2,15 28,16
2 0,06 0,06 1,34 22,01
3 0,02 0,02 0,20 0,14
4 0,02 0 0 0
5 0 0 0 0
6 0 0 0 0
7 0 0 0 0
8 0 0 0 0
9 0 0 0 0
10 0 0 0 0
11 0 0 0 0
12 0 0 0 0
13 0 0 0 0
14 0 0 0 0
15 0 0 0 0

' PE18: Perimetro escrotal ao sobreano (cm); GP345: ganho de peso em 345 dias
(kg)
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3.3.3 Herdabilidades

Na Tabela 8 sdo apresentados os valores das estimativas de
herdabilidades (h?) quando foram ajustados os modelos MPI e o combinado
(MPF + MPI) as variagdes observadas das caracteristicas IPP, MUSCI18,
PE18, GP345 e PD.

O resultado de h? estimada quando ajustado o MPI, para a
caracteristica IPP, é proximo de alguns valores observados na literatura, pois
a maioria dessas analises também assume as pressuposicdes do modelo
poligénico infinitesimal.

Na literatura, os valores de h? para IPP em bovinos de corte sdo
muito variaveis. Trabalhando com animais da raga Nelore, Mercadante
(1995) encontrou h? de 0,28 para IPP; Gressler (1998) relatou 0,02; Azevédo
et al. (2006) encontraram 0,21; Boligon, Rorato e Albuquerque (2007), valor
de 0,14 e Mercadante, Lobo e Oliveira (2000) relataram 0,28. Em animais da
raca Canchim, Talhari, Alencar e Mascioli (2003) encontraram h? de 0,13
para IPP.

Neste trabalho, o valor de h? para PEI8 foi de 0,21, valor de
moderada magnitude. Trabalhando com a raca Nelore, Pereira, Eler e Ferraz
(2001), encontraram h? de 0,51 e 0,35 foi o relatado por Boligon, Rorato e
Albuquerque (2007). Everling et al. (2001), trabalhando com animais Angus
x Nelore, encontraram h? de 0,21 para PE18.

Para GP345, o valor da h? estimado neste trabalho foi de 0,06,
quando ajustado o modelo MPI, inferior aos relatados por Koury Filho
(2001) que encontrou 0,23, 0,14 (KOURY FILHO et al., 2002) ¢ 0,12
(BALIEIRO et al., 2008).

Os valores das h? estimadas para as caracteristicas MUSC18e PD
foram de 0,12 e 0,11, respectivamente, inferiores aos encontrados na
literatura. Para MUSC18, foram encontradas estimativas entre 0,19 ¢ 0,27
(CARDOSO; CARDELLINO; CAMPOS, 2001; KOURY FILHO, 2005;
PEDROSA et al., 2008) e para PD, de 0,22 a 0,34 (BALIEIRO et al., 2008;
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BOLIGON; RORATO; ALBUQUERQUE, 2007; EVERLING et al., 2001;
PEREIRA; ELER; FERRAZ, 2001).
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Tabela 8 Meédias a posteriori para 0s componentes de
variancia poligénica (ajm), oligogénica (afw),
fenotipica (o;) e herdabilidades poligénica (h2wr) e
oligogénica (h2wrr), quando ajustados o modelo
poligénico infinitesimal (MPI) e o modelo combinado
(MPF + MPIl) as observacdes das caracteristicas
estudadas em animais da raca Nelore

Componentes
fstica® 2 2 2 2 2
Caracteristica Modelo o Crpp o; h vpr 1 upr
IPP MPI 0,116 -- 1,38 0,08 --
PE18 MPI 2,613 - 12,354 0,21 --

MPF+MP 2,315 0,944 12,184 0,19 0,08
|
GP345 MPI 88,262 -- 1431,632 0,06 --

MPF+MP 103,991 54,014 1437,582 0,07 0,04
[
PD MPI 94703  — 829,039 011 -

MUSC18 MPI 0,130 - 1,104 0,12 -

" IPP: idade ao primeiro parto (dias); PE18: perimetro escrotal ao sobreano (cm);
GP345: ganho de peso em 345 dias (kg); PD: peso ao desmame (kg); MUSCI18:
musculosidade ao sobreano

Estes valores de herdabilidade, considerados de baixa a moderada
magnitude, indicam que a selecdo pode resultar em razodveis ganhos nas
futuras geracdes. Em fun¢do das variabilidades observadas, possivelmente,
um melhoramento ambiental trard maior ganho fenotipico para essas
caracteristicas.

O modelo mais adequado para a analise genética das caracteristicas
PE18 e GP345 foi o MPI+MPF e as estimativas de herdabilidades estimadas
para estas caracteristicas, quando ajustado este modelo, sdo apresentadas na
Tabela 8. No modelo combinado, foi considerada simultaneamente a
possibilidade de a mesma caracteristica ser influenciada por poucos e ou
muitos genes. Assim, as herdabilidades da fragdo poligénica e oligogénica
sdo obtidas independentemente, de forma que o ajuste para a fragdo

poligénica ndo interfira no ajuste da fracdo oligogénica, e vice-versa. Para a
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caracteristica GP345, as herdabilidades estimadas foram de 0,07 e 0,04, para
as fragOes poligénicas e oligogénica, respectivamente (Tabela 8). Para PE18,
a herdabilidade estimada foi de 0,19 para a fragdo poligénica ¢ 0,08 para a
fragdo oligogénica (Tabela 8).

A soma das herdabilidades poligénica e oligogénica, ajustadas com
o modelo MPF + MPI para as caracteristicas PE18 e GP345, ¢ semelhante
aquela estimada para as mesmas caracteristicas com o ajuste do modelo MPI
(Tabela 8) e também as estimativas relatadas na literatura para ambas as
caracteristicas. Geralmente, quando o modelo oligogénico, que considera a
presenca de GEPs para as caracteristicas, ¢ associado a um modelo
poligénico infinitesimal (MPI+MPF), a varidncia poligénica do modelo
combinado tende a diminuir e, em conseqiiéncia, a herdabilidade poligé€nica
(AZEVEDO JUNIOR, 2010), o que néo foi observado neste trabalho.

No Grafico 1 estdo apresentadas as distribuicdes marginais a
posteriori para as herdabilidades estimadas com o modelo poligénico
infinitesimal (MPI) para as caracteristicas IPP, GP345, MUSC, PE e PD. Ja
no Grafico 2, as distribuicdes marginais a posteriori para as herdabilidades
estimadas com o modelo combinado (MPF + MPI) ajustado as observacdes
das caracteristicas PE18 ¢ GP345 sdo apresentadas. Nestas distribuigdes,
para ambos os modelos ajustados (Graficos 1 e 2), as maiores densidades de
probabilidade a posteriori das herdabilidades estdo proximas aos valores
médios estimados a posteriori (Tabela 8). Resultados ilustrativos das
estimativas de herdabilidades encontradas para todas as caracteristicas

apresentadas anteriormente.
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Grafico 2 Distribuicdes marginais a posteriori para as herdabilidades
estimadas para as caracteristicas GP345 e PE18, em animais da
raca Nelore, considerando os efeitos genético poligénico (a
direita) e gene de efeito principal (a esquerda), quando ajustado

o modelo combinado (MPI e MPF)
(...continua...)
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4 CONCLUSOES

As caracteristicas PE18 e GP345 sf3o influenciadas pela agdo
conjunta de poligenes e oligogenes. A analise genética destas caracteristicas
deve ser realizada por meio de um modelo combinando os efeitos
oligogénicos e poligénicos.

As caracteristicas IPP, PD e MUSCI18 s3o controladas por poligenes
com efeito infinitesimal e devem ser analisadas sob modelo poligénico

infinitesimal (MPI).



99

REFERENCIAS

AZEVEDO, D. M. M. R. et al. Desempenho reprodutivo de vacas Nelore no
Norte e Nordeste do Brasil. Revista Brasileira de Zootecnia, Vi¢osa, MG,
v. 35, n. 3, p. 988-996, maio/jun. 2006.

AZEVEDO JUNIOR, J. Anélise bayesiana de caracteristicas de carcaca
bovino da raca Guzera. 2010. 80 p. Dissertacdo (Mestrado em Zootecnia) -
Universidade Federal de Lavras, Lavras, 2010.

BALIEIRO, C. C. et al. Estimativas de parametros genéticos para repeléncia,
temperamento e caracteristicas produtivas em bovinos da raga Nelore. In:
SIMPOSIO DA SOCIEDADE BRASILEIRA DE MELHORAMENTO
ANIMAL, 7., 2008, Sdo Carlos. Anais... Sdo Carlos: SBMA, 2008. 1 CD-
ROM.

BARO, J. A.; ALCANTARA, G. Aplicacion de la genética molecular en
los programas de seleccion. Disponivel em:
<http://www.mapa.es/ministerio/pags/biblioteca/revistas>. Acesso em: 25
nov. 2009.

BINK, M. C. A. M. Software FlexQTL"™. Version 0.98. Wageningen, 2009.
Disponivel em: <http://www.flexqtl.nl>. Acesso em: 10 dez. 2009.

BINK, M. C. A. M. et al. Multiple QTL mapping in related plant populations
via a pedigree analysis approach. Theoretical and Applied Genetics,
Berlin, v. 104, n. 5, p. 751-762, Sept. 2002.

BOLIGON, A. A.; RORATO, P. R. N.; ALBUQUERQUIE, L. G.
Associagdes genéticas entre pesos e caracteristicas reprodutivas em rebanhos
da raga Nelore. Revista Brasileira de Zootecnia, Vigosa, MG, v. 36, n. 3, p.
565-571, maio/jun. 2007.

CANTET, R. J. C.; DUARTE, J. L. G.; LEGUIZANOM, S. M. Potrero de
los funes. In: CONGRESO ARGENTINO DE PRODUCCION ANIMAL,
31.,2008, Buenos Aires. Anais... Buenos Aires: SAPA, 2008. 1 CD-ROM.

CARDOSO, F. F.; CARDELLINO, R. A.; CAMPOS, L. T. Componentes de
(Co)variancias e pardmetros genéticos para caracteres produtivos a desmama
de bezerros Angus criados no estado do Rio Grande do Sul. Revista
Brasileira de Zootecnia, Vigosa, MG, v. 30, n. 1, p. 41-48, jan./fev. 2001.



100

COSTA, A. L. Andlise genética da taxa de crescimento em musculo e de
caracteristicas de carcagca em um rebanho de suinos Large White. 2008.
83 p. Dissertagdo (Mestrado em Zootecnia) - Universidade Federal de
Lavras, Lavras, 2008.

DU, F. X.; HOESCHELE, I. Estimation of additive, dominance and epistatic
variance components using finite locus models implemented with a single-
site Gibbs and a descent graph sampler. Genetical Research, London, v. 76,
n. 2, p. 187-198, June 2000.

DU, F. X.; HOESCHELE, 1.; GAGE-LAHTI, K. M. Estimation of additive
and dominance variance components in finite polygenic models and complex
pedigrees. Genetical Research, London, v. 74, n. 2, p. 179-187, June 1999.

ELER, J. P. et al. Genetic correlation between heifer pregnancy and scrotal
circumference measured at 15 and 18 months of age in Nellore cattle.
Genetics and Molecular Research, Ribeirdo Preto, v. 5, n. 4, p. 569-580,
2006.

EVERLING, D. M. et al. Estimativas de herdabilidade e correlagdo genética
para caracteristicas de crescimento na fase de pré-desmama e medidas de
perimetro escrotal ao sobreano em bovinos Angus - Nelore. Revista
Brasileira de Zootecnia, Vigosa, MG, v. 30, n. 6, p. 2002-2008, nov./dez.
2001.

FALCONER, D. S. Introducéo a genética quantitativa. 3. ed. Vigosa, MG:
UFV, 1989. 279 p.

FARIA, C. U. et al. Utilizacdo de escores visuais de caracteristicas
morfoldgicas de bovinos Nelore como ferramenta para o melhoramento
genético animal. Brasilia: EMBRAPA Cerrados, 2007. 37 p. (Documentos,
177).

GONCALVEZ, T. de M. Genes de efeito principal e locos de
caracteristicas quantitativas em suinos. 2003. 82 p. Tese (Doutorado em
Zootecnia) - Universidade Estadual Paulista, Botucatu, 2003.

GONCALVES, T. de M. et al. Comparacao de diferentes estratégias para
analise de caracteristicas de crescimento e de carcaga de suinos cruzados:
modelos finito e infinitesimal poligénico. Revista Brasileira de Zootecnia,
Vigosa, MG, v. 34, n. 5, p. 1531-1539, set./out. 2005.

GREEN, P. J. Reversible jump markov chain monte carlo computation and
bayesian model determination. Biometrics, Washington, v. 82, n. 6, p. 711-
732, June 1995.



101

GRESSLER, S. L. Estudo de fatores de ambiente e parametros genéticos
de algumas caracteristicas reprodutivas em animais da raca Nelore.
1998. 149 p. Dissertacdo (Mestrado em Veterinaria) - Universidade Federal
de Minas Gerais, Belo Horizonte, 1998.

KASS, R. E.; RAFTERY, A. E. Bayes factors. Journal of the American
Statistical Association, New York, v. 90, n. 3, p. 773-795, June 1995.

KOURY FILHO, W. Andlise genética de escores de avalia¢des visuais e
suas respectivas relagcdes com desempenho ponderal na raca Nelore.
2001. 79 p. Dissertagdo (Mestrado em Zootecnia) - Universidade Estadual
Paulista, Pirassununga, 2001.

. Escores visuais e suas relagbes com caracteristicas de
crescimento em bovinos de corte. 2005. 98 p. Tese (Doutorado em
Zootecnia) - Universidade Estadual Paulista, Jaboticabal, 2005.

KOURY FILHO, W. et al. Estimativas de herdabilidade ¢ correlagdes
genéticas entre escores de avaliagdes visuais e caracteristicas de
desenvolvimento ponderal em um populagio da raga Nelore. In: SIMPOSIO
NACIONAL DE MELHORAMENTO ANIMAL, 4., 2002, Campo Grande.
Anais... Campo Grande: Sociedade Brasileira de Melhoramento Animal,
2002. 1 CD-ROM.

MERCADANTE, M. E. Z. Estudo das relacGes genético-quantitativas
entre caracteristicas de reproducao, crescimento e producdo em fémeas
da raca Nelore. 1995. 90 f. Disserta¢do (Mestrado em Zootecnia) -
Universidade de Sao Paulo, Ribeirdo Preto, 1995.

MERCADANTE, M. E. Z.; LOBO, R. B.; OLIVEIRA, H. N. Estimativas de
(co)variancia entre caracteristicas de reproducdo e de crescimento em fémeas
de um rebanho Nelore. Revista Brasileira de Zootecnia, Vigosa, MG, v. 29,
n. 4, p. 997-1004, jul./ago. 2000.

PEDROSA, V. B. et al. Estimativas de pardmetros genéticos do peso adulto
¢ de caracteristicas de escore visual em animais da raca Nelore. In:
SIMPOSIO BRASILEIRO DE MELHORAMENTO ANIMAL, 7., 2008,
Sdo Carlos. Anais... Sdo Carlos: SBMA, 2008. 1 CD-ROM.

PEREIRA, E.; ELER, J. P.; FERRAZ, J. B. S. Analise genética de algumas
caracteristicas reprodutivas e suas relagdes com o desempenho ponderal na
raca Nelore. Arquivo Brasileiro de Medicina Veterinaria e Zootecnia,
Belo Horizonte, v. 53, n. 6, p. 720-727, dez. 2001.



102

SORENSEN, D. A.; ANDERSEN, S.; GIANOLA, D. Bayesian inference in
threshold models using Gibbs sampling. Genetics Selection and Evolution,
Paris, v. 27, n. 1, p. 229-249, 1995.

STATISTICAL ANALYSIS SYSTEM INSTITUTE. User's guide. Version
8.0. Cary, 1999. 1 CD-ROM.

TALHARI F. M.; ALENCAR, M. M.; MASCIOLI, A. S. Correlacdes
genéticas entre caracteristicas produtivas de fémeas em um rebanho da raga
Canchim. Revista Brasileira de Zootecnia, Vigosa, MG, v. 32, n. 4, p. 880-
886, jul./ago. 2003.

UIMARI, P.; SILLANPAA, M. A. A Bayesian MCMC linkage analysis with
segregation indicartors for complex pedigree. Genetics Epidemiology, New
York, v. 21, n. 2, p. 224-242, Feb. 2001.

UNANIAN, M. M. et al. Associagdo do polimorfismo do gene do hormédnio
de crescimento com a carateristica peso em bovinos da raca Nelore. Revista
Brasileira de Zootecnia, Vigosa, MG, v. 29, n. 5, p. 1380-1386, set./out.
2000.

Y1, N. J. A unified Markov chain Monte Carlo framework for mapping
multiple quantitative trait loci. Genetics, Austin, v. 167, n. 2, p. 967-975,
2004.

Y1, N. J. et al. Bayesian model selection for genome-wide epistatic
quantitative trait loci analysis. Genetics, Austin, v. 170, n. 5, p. 1333-1344,
Sept. 2005.



103

CONSIDERAGOES FINAIS

As metodologias classicas e bayesianas, quando comparadas, podem
produzir estimativas de herdabilidade semelhantes pelo modelo ajustado
poligénico infinitesimal (MPI) (Tabela 12), dependendo do tamanho da
populagdo utilizada na analise.

A grande vantagem da estatistica bayesiana sobre a classica esta
ligada a flexibilidade e a robustez que propiciam a incorporacdo de outros
efeitos, além dos efeitos dos poligenes, como o dos genes de efeito principal
e efeitos genéticos nao-aditivos (efeito de domindncia) no modelo de anélise
estatistica que influenciam diretamente a herdabilidade obtida, tornando este
método atraente para o melhoramento genético de bovinos de corte.

Com a definicdo do modelo de arquitetura genética adequado, a
evidéncia de que algumas caracteristicas em bovinos de corte que sao
consideradas, atualmente, como poligénicas, sdo influenciadas por genes de
efeito principal, leva a uma reavaliacdo dos processos de estimagdo dos
parametros genéticos, em que os efeitos dos genes de efeito principal (GEPs)
devem ser levados em consideragao.

A existéncia de genes de efeito principal pode dirigir o trabalho de
identificagdo de gendtipos nos rebanhos comerciais e, assim, aumentar a
probabilidade de serem descobertos QTLs, quando se utilizam marcadores
moleculares.

Assim, a sele¢do genética nas caracteristicas que apresentam genes
de efeito principal podera ser realizada, simultaneamente, pelo método de
selegdo classico e pela selecdo assistida por marcadores.

O modelo poligénico infinitesimal ¢ um modelo que se ajusta muito
bem a qualquer observacdo. Porém, a presengca de genes com efeito
principal, segregando na populacdo, pode melhorar a resposta a selegdo,
principalmente nas caracteristicas de baixa herdabilidade.

Com a metodologia bayesiana, espera-se que o uso da andlise de

segregacdo se torne uma otima ferramenta no melhoramento animal para a
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identificacdo de genes de efeito principal que afetam as caracteristicas

quantitativas, sem o uso de marcadores moleculares.



