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Resumo: A producdo de leite (PL) é a caracteristica de maior valor econémico para a pecuéria leiteira brasileira.
Objetivou-se com este estudo desenvolver um estudo de valida¢do para PL na raga Girolando. As anélises foram
conduzidas com dados fornecidos pelo Programa de Melhoramento Genético da Raga Girolando (PMGG), totalizando
236.738 registros de producgdo de leite em até 305 dias. As avaliagdes genéticas tradicional e gendmica foram realizadas
por meio de um modelo animal unicaracteristica. A estimativa de herdabilidade foi igual a 0,29. Vacas somente com
informagdes de gendétipos apresentaram valores superiores para GEBV (713,56 kg), comparado ao EBV (309,44 kg),
seguido por vacas com gendtipo e fen6tipo que apresentaram 674,79 kg e 579,21 kg, respectivamente. Na analise de
validagéo dos reprodutores, o0 modelo genémico apresentou aumento de 0,13 para R2gpy € 0,22 para b;, em comparagio
com a analise tradicional. Os resultados indicam a importancia da inclusdo de informagdes gendmicas para a avaliagdo
genética da producgdo de leite, sugerindo que o modelo gendmico é vidvel e pode ser vantajoso para as avaliacbes
geneticas do PMGG.

Palavras—chave: bovinos de leite, bovinos cruzados, maturidade sexual, touros jovens.

Abstract: Milk yield (MY) is one of the most important traits in Brazilian dairy sector. The aim with this study was to
perform a genomic validation analysis for the MY trait in Girolando cattle. The analyzes were carried out with data
from the National Girolando Breeding Program (PMGG), using 236,738 milk yield records. Traditional and genomic
genetic evaluations were performed using an animal single-trait model. Heritability was estimated at 0.29. Cows with
only genotype information showed higher values for GEBV (713.56 kg), compared to EBV (309.44 kg), followed by
cows with genotype and phenotype that showed 674.79 kg and 579.21 kg, respectively. In the sire validation analysis,
the genomic model showed an increase of 0.13 for R2z5, and 0.22 for b, compared to the traditional analysis. The
results indicate the importance of including genomic information for the genetic evaluation of milk yield, suggesting
that the genomic model is feasible and may be advantageous to the PMGG genetic evaluations.
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Introducéo

A producao de leite é uma das caracteristicas de maior valor econdémico no cendrio brasileiro e majoritariamente
sucede em sistemas de pastejo em ambientes desafiadores que requerem animais adaptados, como bovinos da raga
Girolando. Uma das grandes vantagens desta raga é possibilitar a producgéo de leite sustentavel em regiBes tropicais e
subtropicais, em razdo de sua rusticidade, sendo, portanto, amplamente utilizada nesta atividade pecuaria.

Para a obtencdo de animais com altos indices de producdo, é necessario selecdo criteriosa e precisa dos melhores
animais por meio de seus valores genéticos, os quais, até 2010, eram preditos usando avaliagdes genéticas tradicionais,
ou seja, utilizando apenas informacdes de fenotipos e pedigree. Recentemente, o desenvolvimento da biologia
molecular e biotecnologias possibilitou a inclusdo de informagdes de DNA nas avaliaces genéticas, a qual é
denominada selecdo gendmica. O uso desta ferramenta na bovinocultura de leite, dentre suas varias vantagens, permite
a identificacdo precoce de animais geneticamente superiores antes mesmo da atingirem a maturidade sexual, com
incremento da acuracia das predi¢fes genéticas, contribuindo com um aumento no ganho genético para as proximas
gerac@es. Desta forma, objetivou-se com este estudo realizar andlise de validagdo gendmica para a caracteristica de PL
em uma populacdo de bovinos da raga Girolando.

Material e Métodos
Os dados utilizados no estudo incluiram um total de 236.738 registros de producédo de leite de 132.899 vacas,
fornecidos Programa de Melhoramento Genético da Raca Girolando (PMGG). Um total de 16.457 animais foram
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genotipados utilizando chips SNP de diferentes densidades. Genétipos gerados com chips de menor densidade foram
imputados para o painel HD v. 2 usando o software FImpute (Sargolzaei et al., 2014). Apo6s eliminacdo de marcadores
com call rate < 0,98, frequéncia do menor alelo (MAF) < 0,02 e frequéncia alélica esperada para o equilibrio de Hardy-
Weinberg 0,15, o banco de dados de genotipos totalizou 16.457 animais genotipados para 404.620 marcadores.

As avaliaces tradicional e genémica foram realizadas utilizando os programas da familia BLUPF90 (Misztal et

al., 2018), com o seguinte modelo unicaracteristico:

y=XB+Zia+Z,p+2Zsh+e

em que y é o vetor de observagdes para PL; B, a, p, h e e sdo os vetores de efeitos fixos, efeitos aleatorios genéticos
aditivos diretos, efeito de ambiente permanente, grupo contemporaneo e residual, respectivamente; X é a matriz de
incidéncia dos efeitos fixos; Z,, Z, e Z; sdo as matrizes de efeitos aleat6rios genético aditivo, ambiente permanente e
grupo contemporaneos, respectivamente. Assumiu-se que a~N(0; Ha2) com matriz de relacionamento H e a variancia
genética aditiva a 03; p ~N(0; I0%) com matriz de identidade I e variancia genética aditiva permanente 03; h ~N(0;
I0%) com variancia genética aditiva de grupo contemporaneo a; e e~N(0; 1) com variancia genética residual 2. O
modelo animal incluiu a idade da mde com seus efeitos linear e quadrético, nimero de ordenhas e heterozigosidade
como efeito fixo e efeito genético aditivo direto, ambiente permanente, de grupo contemporéneo (rebanho, ano e
estacdo de parto, composicdo racial) e residuo como efeitos aleatorios. A confiabilidade dos valores genéticos (R2ggy)
foi estimada para cada individuo da populagéo da seguinte forma: RZzz,=1—(PEV/G?), em que PEV ¢ a variancia do
erro de predicéo.

Para andlise de validacéo, foram identificados e selecionados touros Girolando com alta confiabilidade e com
mais de 20 filhas com medidas fenotipicas. Avalia¢es genéticas e gendmicas foram conduzidas utilizando-se um banco
de dados reduzido, onde as informagdes das filhas dos touros de validacdo foram eliminadas. Para validar a predicéo
genbmica, os DYD (daughter yield deviations), calculados a partir dos dados completos (analise genémica e
tradicional), foram regredidos nos (G)EBV obtidos nas analises dos dados reduzidos.

Resultados e Discusséo

A estimativa de herdabilidade foi igual a 0,29, corroborando com valores encontrados na literatura em
comparacdo com estudos realizados por Lee et al. (2020), que estimaram a herdabilidade em 0,28, 0,20 e 0,16 e Silva et
al. (2019), que estimaram em 0.32, 0.22, 0.20 para primeira, segunda e terceira lactacdo, respectivamente, avaliando
populacées da raga Holandesa.

Para comparagdo dos valores genéticos e confiabilidade encontrados com as abordagens tradicional e gendmica,
as vacas foram classificadas em quatro grupos: 1) Todas as vacas da populacédo; 2) Vacas com genétipo e fendtipo; 3)
Vacas somente com genétipo (jovens); e 4) Vacas somente com fenétipo. Os (G)EBV e R2.5, médios foram calculados
para cada grupo e estdo apresentados na Tabela 1. Os valores médios de GEBV e EBV variaram de 285,94 kg a 713,56
kg e 251,90 kg a 579,21 kg, respectivamente. VVacas somente com gendtipos, apresentaram valores superiores para
GEBV (713,56 kg), comparado ao EBV (309,44 kg).

Tabela 1. Valores genéticos e gendmicos ((G)EBV) e de confiabilidade (RZz5,) médios para a producio de leite em
uma populacdo de bovinos da raca Girolando, estimados em diferentes grupos de vacas.

N° animais GEBV R2ppy EBV Rig,
Todas as vacas
241.504 285,94 0,40 251,90 0,38
Vacas com genétipo e fenétipo
6.289 674,79 0,66 579,21 0,56
Vacas com genétipo
7.479 713,56 0,51 309,44 0,25
Vacas com fendtipo
126.608 305,20 0,48 281,63 0,48

Comparando-se os diferentes grupos nas analises genémicas, observa-se que o grupo com todas as vacas
apresentou o menor GEBV (285,94 kg), enquanto o maior valor foi encontrado no grupo de vacas com gen6tipo (713,56
kg), seguido pelo grupo de vacas com genotipo e fenotipo (674,79 kg). Considerando as analises tradicionais, 0s EBV
ndo apresentaram grande variacao, se destacando no grupo de fémeas com informagdo de gendtipo e fen6tipo, diferente
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das analises gendmicas que foram mais expressivas. Em relagdo as duas abordagens utilizadas, foram encontrados
valores genéticos maiores nas analises gendmicas, que variaram de 95,58 kg a 404,12 kg em relagdo as analises
tradicionais. A utilizagdo de dados gendmicos na selecdo aumenta a acuracia das estimativas de mérito genético para
animais mais jovens, contribuindo consequentemente para o progresso genético dos rebanhos (Wiggans, et al. 2016).

Em relacdo as confiabilidades médias, observou-se aumento com a inclusdo das informacBes gendmicas,
principalmente nos grupos de vacas com genétipo e fendtipo, e somente com genétipo (0,10 e 0,25, respectivamente),
demonstrando a importancia da inclusdo das informacGes genotipicas na avaliacdo genética para PL para a predicdo de
valores genéticos mais acurados, possibilitando melhor selecdo de animais jovens, sem informacdes fenotipicas (Silva
etal. 2019).

Os resultados da anélise de validagdo dos reprodutores estdo apresentados na Tabela 2. Pode-se observar que o
modelo genémico apresentou valores superiores ao modelo tradicional, com aumentos de 0,13 e 0,22 para RZzg, € by,
respectivamente. Em comparacdo com estudo realizado por Silva et al. (2019), os mesmos observaram aumento de 0,16
para ambos R2zp, € b;, quando utilizado o modelo ssGBLUP, demonstrando a importancia da utilizagdo de
informacdes genotipicas na avaliagdo genética em bovinos leiteiros.

Tabela 2. Valor médio das confiabilidades do (G)EBV (R%:5,), coeficiente de regressio (b,) e confiabilidade realizada
(R?) para teste de validacio para a producéo de leite, obtidos a partir dos modelos gendmico (sSGBLUP) e tradicional
(BLUP)

NO ssGBLUP BLUP
touros
validaggo gz, by R? RZeav by R?
79 0,55 0,66 0,40 0,42 0,44 0,14
Conclusbes

O uso da avaliagdo gendmica possibilitou a predicdo de maiores valores genéticos e confiabilidade médios,
principalmente considerando animais jovens, em comparagdo com as avaliagdes tradicionais. Os resultados indicam a
importéncia da inclusdo de informacgdes gendmicas para a avaliacdo genética da producdo de leite, sugerindo que o
modelo gendmico é viavel e pode ser vantajoso para as avaliagdes genéticas do Programa de Melhoramento Genético da
Raca Girolando.
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