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INTRODUCAO 

A seleção de fendlipos desejaveis tem sido praticada em bovinos 

desde sua domesticação ocorrida entre 7.500 e 10.000 anos atras 
(SONSTEGARD e VAN TASSELL, 2004). Até o inicio do seéculo 

passado, entretanto, tal seleção era feita apenas com base na avaliagao 
ual. A partir da década de 1930, comegaram a ser estabelecidos os 

métodos cientificos, estatisticos e computacionais para avaliação 
genética de animais domésticos. Dessa forma, o melhoramento 

tradicional, baseado na teoria da genética quantitativa, tem assegurado 
ganho genético continuo na maioria das caracteristicas de interesse 

econdmico. Assim, a maior parte do progresso genético oblido foi 
decorrente da seleção baseada no fenótipo do animal ou na estimativa 

do valor genético aditivo derivado do fendtipo, Essa seleção é realizada 
sem o conhecimento do nimero e do efeito dos genes que estavam 
atuando nas caracteristicas de interesse (DEKKERS, 2004). 

Programas que visem a identificação de reprodutores com 

desempenho positive em produção de leite e em outras caracteristicas 
de importancia econdmica normalmente são fundamentados no teste de 
progénie. Esse teste é a prova zootécnica mais segura para identificar 
os valores genéticos preditos de touros e promover o melhoramento 
genético em rebanhes leiteiros. De acordo com Verneque et al. (2002), 
os resultados obtidos no Brasil com o Programa de Melhoramento 

Genético da Raga Gir indicaram ganho genélico da ordem de 1% ao 

ano na produção de leite. Todavia, aumentar essa taxa de ganho por 
ional é extremamente dificil, 

o da precisdo de seleção e do intervalo de gerações. Para 
tanto, nas duas últimas décadas, as pesquisas em melhoramento 

genético tém sido direcionadas também de modo a incorporar ao 
processo de selegdo as informações de marcadores moleculares que 
estejam asscciados à substancial variação genélica de algumas 



características. O valor dessas pesquisas -estd relacionado ao uso 
potencial da seleção assistida por marcadores (SAM). À SAM visa à 
redução do intervalo de gerações e à diminuição do custo dos testes de 
progénie por meio da maior confiabilidade na seleção dos animais, pois 
possibilita a separação dos individuos com as combinações alélicas 

mais adequadas aos objetivos de seleção (SONSTEGARD e VAN 
TASSELL, 2004). A inclusão de marcadores moleculares ao processo 
de seleção pode duplicar os ganhos genéticos e diminuir em até 92% os 
custos de testes de progênie tradicionais (SCHAEFFER, 2008). 

Até recentemente, o número de marcadores de DNA 
identificados no genoma de bovinos era limitado e o custo de 

genotipagem era alto, o que restringia os experimentos delineados para 
o mapeamento de genes associados às características de importancia 

econômica, No entanto, a partir do final de 2007 e por meio do uso das 

informações do projeto genoma bovino, foi lançada comercialmente 
uma ferramenta que possibilita a genotipagem de mais de 50:000 locos 

de marcadores para cada animal a custo relalivamente baixo. Essa 

ferramenta, denominada Bovine SNPS0K Chip (VAN TASSELL et al, 
2007), tomou possivel o desenvolvimento de estudos relalivos à 
seleção gendmica. 

CONCEITO DE SELECAO GENOMICA 

Conceitualmente, a seleção gendmica pode ser definida como à 

selegdo simultânea para dezenas (ou centenas) de milhares 
marcadores cobrindo de modo denso 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 seleção genômica pode ser, 
conceitualmente, dividida em duas etapas: a primeira é relativa 3 

estimação dos efeitos dos segmentos Qo.ãmâ:ãmm na população mw 

segunda é a predição dos valores genéticos genômicos dos u.:ãm,m 

que não fazem parte da população, tais como individuos candidatos õ 
seleção. A principal dificuldade na primeira etapa é que grande numer 
de marcadores existentes nos segmentos cromossâmicos deve Ser 

estimado, muito provavelmente em conjunto de dados no qual o número 

de informações fenotípicas é menor do que o número de efeitos u.om 

segmentos cromossômicos a serem estimados. Hayes (2007) afimou 
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que a seleção genômica tem a propriedade desejável de estimar 
simultaneamente os efeitos de todos os segmentos cromossômicos. 

RESULTADOS DE AVALIAÇÕES GENÔMICAS EM PROGRAMAS DE 
MELHORAMENTO 

A acurácia de valores genômicos, relatada em análises 
realizadas em alguns paises, é impressionante, Nos EUA, VanRaden et 
al. (2009) mostraram que a média da confiabilidade dos valores 
genbmicos de diversas caracteristicas 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 
confisbilidade de valores gendmicos de varias caracteristicas em 
relação & média dos pais, especialmente quando informagdes do MACE 
(multiple-traif 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 produção, 
de tipo e funcionais, respectivamente, em relação à confiabilidade 
obtida por meio da média dos pais. Esses autores verificaram ainda que 
os valores de confiabilidade foram, em média, 4% superiores aos 
relatados por VanRaden et al. (2009) 

A confiabilidade dos valores genémicos de caracteristicas de 
fertiidade da raga Holandesa, na Australia, relatados por Hayes et al. 
{2009), foram substancialmente menores do que aqueles de outras 
caracteristicas, provavelmente em razao da menor herdabilidade. Em 
caracteristicas de produgdo, as meédias de confiabilidade foram 
substancialmente maiores dos que a média dos pais. 

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

Na Irlanda, Berry et al. (2009) encontraram diferengas entre as 
médias de confiabilidade obtidos por meio da média dos pais e por 
análises genomicas entre 0 (em caracteristicas ligadas à locomoção) e 
18% (em caracteristicas de fertiidade). Segundo esses aulores, os 
valores baixos podem ter sido reflexo do pequeno número de animais 
genotipados 
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Na Dinamarca e na Suécia, Lund e Su (2009) relataram média — À 
de confiabilidade igual a 51%, valor considerado moderado. i 

CONCLUSÕES 

A seleção gendmica poderá ser a tecnologia mais impactante 
para o aumento das taxas de ganho genético na indústria bovina no 
mundo nos últimos 20 anos. Consideráveis desafios ainda precisam ser 

los para sua total implementação, incluindo a adaptação amm 
avaliações genéticas nacionais de modo a acomodar a informação 
genômica, o controle da endogamia e a melhoria dos recursos 
metodológicos e computacionais. 
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