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INTRODUCAO

A seleczo de fenodlipos desejdveis tem sido praticada em bovinos
desde sua domeslicagdo ocorrida entre 7.500 & 10.000 anos atras
- (SONSTEGARD e VAN TASSELL, 2004). Ate o inicio do século
passado, entretanto, tal selecéo era feita apenas com base na avaliag@o
visual. A partir da década de 1930, comecaram a ser estabelecidos 0§
métodos cientificos, eslalisticos e compulacionais para avaliacao
genética de animais domesticos, Dessa forma, © melhoramento
tradicional, baseado na teoria da genética quantitativa, term assegurado
ganho genélico continuo na maioria das caracteristicas de interesse
econdmico, Assim, 2 maior parle do progresso genético oblido foi
decorrente da selecio baseada no fendlipo do animal ou na estimativa
do valor genélico aditive derivado do fendtipo. Essa selegdo é realizada
sem o conhecimento do nomero e do efeite dos genes que eslavam
alwando nas caracteristicas de interesse (DEKKERS, 2004).

Programas que visem a identificacdo de reprodutores com
desempenho positive em producdo de leite e em outras caracleristicas
de importancia econdmica normalmente sdo fundamentados no teste de |
progénie. Esse leste & a prova zootécnica mais segura para identificar
os valores geneéticos preditos de touros e promover o melhoramento
genético em rebanhos leiteiros. De acordo com Verneque &t al. (2002),
os resultados obtidos no Brasil com o Programa de Melhoramento
Genélico da Raga Gir indicaram ganho genético da ordem de 1% ao
ano na producao de leite. Todavia, aumentar essa taxa de ganho por
meio dos procedimentos da selecdo tradicional é extremnamente dificil,
em razdo da precisdo de selegdo e do intervalo de geragbes. Para
tanto, nas duas altimas décadas, as pesquisas em melhoramento
genético tém sido direcionadas também de modo a incorporar ao
processo de selecdo as informagdes de marcadores moleculares que
estejam asscciados a substancial varia¢goe genglica de algumas
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caracteristicas. O wvalor dessas pesquisas .esla relacionado ao usg
potencial da selegdo assislida por marcadores [_SA_I".-I}. A SAM visa 3
reduggo do intervalo de geragdes e a diminuigac cr;_custo do«_; testes de
progénie por meio da maior confiabilidade na selegao dps animais, pois
possibilita a separa¢do dos individuos com as combinagdes alélicag
mais adequadas zos objetivos de selegio (SONSTEGARD e VAN
TASSELL, 2004). A inclusdo de marcadores moleculares ao processo
de selecio pode duplicar os ganhos genéticos & diminuir em até 92% os
custos de testes de progénie tradicionais (SCHAEFFER, 2008).

Até recentemente, © numero de marcadores de DNA
identificados no genoma de bovinos era Ifmntado e 0 cuslo de
genotipagem era allo, o que restringia os expenmgn_los delm_eaccs.par'a
o mapeamento de genes associados as caracleristicas df—) importancia
eccnomica. No entante, a partir do final de 2007 e por meio do uso dé_ls
informacdes do projeto genoma boving, foi Iangadg: comercialmente
uma ferramenta que possibilita a genotipagem de mais de bO.-FJ{JU locos
de marcadores para cada animal a custo relalivamenle baixo. Essa
ferramenta, denominada Bovine SNPSOK Chip (VAN TASSELL et al._.
2007), tomou possivel o desenvolvimento de estudos relalivos a

selecdo gendmica
CONCEITO DE SELECAQ GENOMICA

Conceitualmente, a selegao gendmica pede ser definida como a
selegio simultdnea para dezenas (ou centenas) de _ milhares
marcadores cobrindo de modo densoe todo o genoma, de tal forma que
todos os genes estejam muito préximos a pelo menos alguns desses
marcadores (Meuwissen et al.,2001). _

A implementagdo da selegdo  gendmica _;;nde . ser}.
conceilualmente, dividida em duas elapas: a primeira ¢ relativa 3
estimacgdo dos efeitos dos segmentos cromossémic?s na populagao e-g
segunda € a predi¢go dos valores genéticos gendmicos dos -am.malé
que nao fazem pare da populagao, tais como |nc!|v9dL|os cHnduJa.os 2
seleg@o. A principal dificuldade na primeira etapa que grande r:umerr
de marcadores existentes nos segmentos cromossomicos dr:vle se
estimado, muito provavelmente em conjunto de dados no qual o numero
de informaces fenctipicas € menor do que o numero de efeilos CjOS
segmentos cromossémicos a serem estimados. Hayes (2007) afimou
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que a selegdo genodmica tem a propriedade desejavel de estimar
simultaneamente os efeitos de todes os segmentos cromossomicos.

RESULTADOS DE AVALIACOES GENOMICAS EM PROGRAMAS DE
MELHORAMENTO

A acuracia de valores gendmicos, relatada em analises
realizadas em alguns paises, € impressionante, Nos EUA, VanRaden et
al. (2009) mostraram que a meédia da confiabilidade dos valores
gendmicos de diversas caracterislicas de bovinos da raga Holandesa foi
de 50%, comparada ao valor de 27% obtido por meio da médias dos
pais.

No Canada, Schenkel et al. (2009) verificaram aumentos na
conflizbilidade de valores gendmicos de varias caracteristicas em
relagao & média dos pais, especialmente quando informacdes do MACE
(mullipie-trait across-country evaluation) foram incluidas nas analises.

Na Holanda, De Roos et al. (2009) relataram aumentos de 31%,
22% e 17% na média de confiabilidade de caracteristicas de produgio,
de tipo e funcionais, respectivamente, em relagic & confiabilidade
obtida por meio da média dos pais. Esses autores verificaram ainda que
0s valores de confiabilidade foram, em média, 4% superioras aos
relatados por VanRaden et al. (2009).

A confiabilidade dos valores gendmicos de caracteristicas de
fertilidade da raga Holandesa, na Austrélia, relatados por Hayes et al.
(2009), foram substancialmente menores do que aqueles de outras
caracleristicas, provavelmente em razdo da menor herdabilidade. Em
caracteristicas de produc3c, as medias de confiabilidade foram
subslanciaimente maiores dos que a média dos pais.

Na MNova Zelandia, Harris et al. (2008) encontraram uma
confiabilidade entre 50% e 67% em caracteristicas de produgao, de
fertilidade, de escore de células somalicas e de longevidade, bem
supericres as oblidas por meio das médias dos pais (34%).

Na Irlanda, Berry et al. (2009) encontraram diferengas entre as
medias de confiabilidade obtidos por meic da média dos pais e por
analises genomicas entre 0 (em caracleristicas ligadas & locomogdo) e
18% (em caracteristicas de fertiidade). Segundo esses aulores, os
valores baixos podem ler sido refllexo do pequeno nimero de animais
genctipados.
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Na Dinamarca e na Suécia, Lund e Su (2009) relataram media
de confiabilidade igual a 51%, valor considerado moderado.

CONCLUSOES

A selegdo gendmica podera ser a tecnologia mais impactante
para o aumento das taxas de ganho genético na inddstria bovina no
mundo nos Gltimos 20 anos. Consideraveis desafios ainda precisam ser
vencidos para sua total implementagao, incluinde a adaplacdo das

avaliagbes genéticas nacionais de modo a acomodar a informagds

gendmica, o conlrole da endogamia e a melhoria dos recursos
metodologicos e computacionais
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