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INTRODUCAO

A caracterizagdo de uma determinada raca ou espécie pode ser realizada através de suas propriedades
fenotipicas, morfologicas e fisioldgicas, sua origem, seu habitat e distribuicdo geogréafica, assim como por
parametros genéticos (Del Lama et al., 1996; Hernandez et al., 1997). A caracterizacéo genética de populacgdes,
racas e espécies permite se estudar a variabilidade genética, que é fundamental para o planejamento dos
programas de melhoramento (Machugh et al. 1994).

Nos estudos de genética de populacdes, é essencial o conhecimento de parametros que possam ca-
racterizar as diferentes populagfes. No contexto dos melhoristas, o conhecimento das médias e das variancias
das caracteristicas sdo os parametros mais importantes. Todavia, 0 que se tem em geral sdo estimativas obti-
das em amostras das populagfes, que servem entao para caracteriza-las. Este € na realidade o primeiro passo
gue necessita ser dado para que se possa utilizar racionalmente os recursos genéticos disponiveis.

O melhoramento tradicional sempre se utilizou do conhecimento do desempenho dos individuos em um
determinado ambiente para avalia-los. As informacgdes sobre as médias e variancias das caracteristicas quan-
titativas, morfolégicas e qualitativas tém sido utilizadas com maior ou menor intensidade em qualquer programa
gue objetive maior desempenho econémico da populagdo. A caracterizagdo dos individuos, levando-se em
conta o seu ambiente, é importante devido aos aspectos associados a interagdo genétipo-ambiente. Assim, €
relevante considerar na caracterizacao todos os atributos relativos a adaptabilidade, sobrevivéncia e desempe-
nho produtivo dos individuos em diversos ambientes. As estimativas dos parametros destes atributos permitirao
uma utilizacéo mais eficiente dos recursos genéticos.

Até recentemente, todas as decisdes importantes sobre o melhoramento genético das populagdes eram
baseadas apenas nas informacgdes fenotipicas (médias e variancias) das caracteristicas. As informacgdes sobre
peso dos animais, producéo de leite, ganho de peso, produ¢do de ovos, tamanho de leitegada, etc., eram
utilizadas para se estimar o mérito genético dos individuos. Com base nas estimativas destes méritos, os
melhoristas tomam as decisfes de como proceder para alcangar os seus objetivos de selecéo.

Atualmente, com o avanco da genética molecular, que permitiu o estabelecimento de mapas de liga-
¢Oes saturados de marcadores genéticos nas diversas espécies de interesse econémico, a visao dos melhoristas
tende a se ampliar. A caracterizacao dos individuos ao nivel molecular certamente ira contribuir significativa-
mente para um melhor aproveitamento dos nossos recursos genéticos. Esta € uma nova visdo do melhoramen-
to.

As ferramentas fornecidas pela revolucéo do DNA, sem duvida, revelardo muito da biologia das carac-
teristicas de importancia econémica. Todavia, existe muita incerteza de como essas novas informacgdes irdo
afetar o melhoramento animal.

Charlie Smith, em 1967, previu como as maiores descobertas dos trabalhos entdo recentes, com
marcadores, poderiam impactar o melhoramento animal (Smith, 1967). As principais conclusdes, segundo ele,
foram: 1) “quando a selecao tradicional é efetiva, as informacdes sobre I6cus podem adicionar muito pouco”; 2)
“quando a selegdo tradicional ndo é muito efetiva, como para as caracteristicas de baixa herdabilidade, ou se a
selecgédo indireta baseada em parentes deve ser usada (como para as caracteristicas dependentes do sexo ou
de carcaca), informacgdes sobre l6cus podem ser significativamente importantes para o aumento da taxa de
ganho genético”; 3) “a estimativa do efeito dos l6cus é importante e estimavas de baixa confiabilidade podem
levar a perda de ganho”. Essas conclusdes séo ainda vélidas e indicam a necessidade de se usar as informa-
¢Bes gendmicas de forma inovativa, enquanto se avaliam cuidadosamente as informagfes atualmente propor-
cionadas por marcadores genéticos.



Um maior entendimento da variabilidade genética entre individuos podera ser Gtil no desenvolvimento
de programas de melhoramento mais racionais (Loftus et al. 1994). Assim, a selecao de individuos para a
reproducdo ndo se dara mais apenas com base em informacdes fenotipicas, mas também através do
conhecimento dos efeitos de seus genes. O ganho advindo desta nova tecnologia sera tanto maior quanto mais
dificil for avaliar as caracteristicas que se deseja selecionar.

O objetivo deste trabalho é apresentar com um pouco mais de detalhes os aspectos ligeiramente abor-
dados na introducéo, sobre a mudanca da base tecnolégica disponivel aos melhoristas para executarem a
selecdo. Em momento algum tive a ambicéo de esgotar o assunto e muito menos de ser o dono da verdade. A
maioria do conhecimento aqui reportado foi obtida através da consulta aos diversos trabalhos publicados sobre
0 assunto.

MELHORAMENTO TRADICIONAL E (OU) ARTE

No inicio do século, o melhoramento animal era considerado como uma arte. Durante a metade do
século, a arte foi parcialmente transformada em ciéncia. Em tempos e intensidades diferentes, os principios
cientificos desenvolvidos tém sido incorporados pela indUstria em véarias espécies e classes de animais domés-
ticos (por exemplo, gado de leite, corte, suinos, aves, etc.), mas em grau diferente devido a biologia e ao
potencial de cada classe. A implementacao de industrias orientadas para o lucro trouxe o foco para a
economicidade da producao animal, que era freqlientemente negligenciada durante a fase da arte e noinicio da
fase de desenvolvimento da fase da ciéncia. A industrializacdo do melhoramento para determinadas classes de
animais domésticos foi seguida da oportunidade, de grandes organiza¢6es, de comercializarem produtos gene-
ticamente melhorados. Para algumas classes manejadas extensivamente (por exemplo, gado de corte e ove-
Ihas), os melhoradores nao tém, em geral, dado énfase aos aspectos econdmicos da producdo, mas, sim,
enfatizado os aspectos do “o que sera vendavel” na indUstria de animais puros orientados para as exposicdes.
O sucesso na venda do “tipo certo no tempo certo” tem retardado a aceitacdo dos testes de desempenho,
avaliacBes genéticas, etc., principalmente nos paises localizados nas regides tropicais. A mudanca de concei-
tos e objetivos tem sido lenta, embora nos paises temperados a evolugéo tenha sido expressiva.

Durante os ultimos 50 anos, novas tecnologias tém sido desenvolvidas e incorporadas nas metodologias
de melhoramento. A inseminacdao artificial tornou-se uma parte dominante do melhoramento do gado de leite.
Ela provocou mudancas drasticas na forma de testar e selecionar individuos, de predizer mérito genético e
disseminar o material genético. O impacto dessa tecnologia em aves e gado de corte ndo tem sido tdo expres-
sivo quanto em gado de leite, mas tem sido significativo. A suinocultura esta rapidamente incorporando a
inseminacao artificial ap6s uma indicagdo mais precisa dos machos superiores que sao provenientes de testes,
predicdes do mérito genético e selecao.

O melhoramento até a década passada foi baseado principalmente naquilo que poderia ser observado
ou medido em nivel fenotipico, tais como peso corporal, ganho de peso, peso de leite, teor de constituintes do
leite, tamanho de leitegada, nimero e peso de ovos, etc. (Haley, 1991; Muir, 1999). Infelizmente, as caracteris-
ticas deste tipo sao também influenciadas pelos fatores ao acaso do ambiente, tais como a qualidade da alimen-
tacdo, temperatura, doencas, etc. Esses fatores ambientais diminuem consideravelmente a precisao da sele-
¢ao fenotipica, pois individuos com alto mérito genético mas em condi¢des ambientais desfavoraveis tendem a
ser eliminados, enquanto aqueles de baixo mérito genético mas em condi¢cdes ambientais favoraveis tendem a
ser mantidos para a reproducéo de novas geracdes (Falconer e Mackay, 1996). E evidente que os fatores
casuais do ambiente sédo uma barreira ao melhoramento genético das populacdes. Todavia, problemas maiores
sdo aqueles associados as caracteristicas que se expressam em apenas um dos sexos, como a producao de
leite ou ovos, e as caracteristicas que ndo se pode medir em ambos 0s sexos, como, por exemplo, resisténcia
a doencas ou qualidade de carne. Nestes casos, 0 melhorista deve se basear totalmente no pedigree para
tomar as decis@es de quais individuos selecionar. O desejo dos melhoristas tem sido sempre o de conhecer
diretamente o valor genético do individuo, livre dos efeitos do meio ambiente e sobre todos os individuos inde-
pendente do sexo ou da habilidade de se medir o fenétipo.



MELHORAMENTO ATUAL E FUTURO

A habilidade do melhorista em reconhecer aqueles animais que possuem alelos ou combinacdo de
alelos que aumentam a producéo é muito limitada. A selecéo classica é baseada no fenétipo do individuo e, em
muitas situacdes, o fenotipo ndo se expressa no individuo (ex. caracteristicas ligadas ao sexo, como, leite e
producdo de ovos) ou é dificil de medir (ex. eficiéncia alimentar, resisténcia a doencas, adaptacdo). E, em
muitas situacdes, o fen6tipo ndo é uma indicacdo precisa do genétipo. Isto deriva do fato de que a variagédo
genética em produtividade depende da variacdo alélica em um grande nimero de lécus e a expressao génica
destes lécus é altamente afetada pelos fatores do meio ambiente.

Nesta situacdo, diz-se que a variacdo da caracteristica ou a variagdo genética é de natureza quantitati-
va; e o l6cus individual que afeta a expresséo da caracteristica € denominado QTL (I6cus da caracteristica
guantitativa) (Geldermann, 1975). Além disto, produtividade e adaptacao sao caracteristicas compostas, con-
sistindo de muitos componentes e, freqlientemente, existem correlagdes genéticas negativas entre alguns des-
tes componentes (ex. quantidade de leite e teor de proteina ou gordura do leite). Isto diminui a resposta a
selecdo para cada um dos componentes da caracteristica (De Koning e Weller, 1994).

Para superar essas limitacdes, os melhoristas utilizam métodos baseados no fato de que os parentes
(pais, av@s, tios, sobrinhos, irmaos etc.) apresentam parte de uma mesma composi¢ao genética. Consequiente-
mente, medidas do desempenho fenotipico de parentes fornecem informacgdes sobre o genétipo de um dado
individuo relacionado. Estes métodos sdo conhecidos como sele¢éo pelo pedigree, selecdo de familia, ou teste
de progénie, dependendo do tipo de parente usado. Todavia, mesmo quando estes métodos sao utilizados de
uma forma 6tima, a taxa de progresso genético € bem menor do que aquela que seria possivel se houvesse
perfeita informacao genética. Além disso, a maioria das tentativas, baseadas nestes métodos, em combinar a
produtividade das racas européias com a adaptacdo das racas nativas, tem falhado. Isto é devido, principal-
mente, a inabilidade de selecionar simultaneamente para varias caracteristicas. Particularmente, probleméatica
€ a necessidade de avaliar individuos simultaneamente para produtividade, e para adaptacdo aos estresses
climatico ou resisténcia a doenca, que reduz a produtividade. Os métodos classicos de selecdo nédo sédo tam-
bém capazes de identificar a presenca, nas racas nativas, de variantes de um ou mais alelo raro de um QTL que
afeta positivamente a produtividade ou a qualidade dos produtos (Soller e Beckmann, 1989). Estes variantes
séo denominados “cryptic” (escondidos) porque sua presenca é mantida encoberta devido a baixa produtivida-
de da raca nativa, que em geral tem uma grande propor¢éo de variantes dos alelos de um QTL que afetam
negativamente a caracteristica.

Mundialmente esta se realizando muita pesquisa em genética molecular para criar conhecimento para
a selecao assistida por marcadores (MAS) através dos mapas de genes. Embora seja uma nova tecnologia, ela
€ basicamente outra forma em potencial de se realizar a selecdo. Estes marcadores sédo novos “indicadores de
caracteristicas” nos dados observados que contribuem para a precisdo da estimativa do mérito genético do
individuo. Eles sdo semelhantes as herdabilidades e correlacdes genéticas entre as caracteristicas quantitati-
vas.

A selecdo para alelos em |6cus de caracteristica quantitativa (QTL) ou em l6cus de caracteristica de
importancia econémica (ETL) é também uma nova forma de selecdo genética. Os principios envolvidos nas
técnicas da genética quantitativa sdo relevantes para as formas de selecdo que sdo qualitativas. Os quatro
componentes do progresso genético, a variabilidade genética, o intervalo de geracdes, a intensidade de selecéo
e a precisao tém os seus equivalentes na selecao assistida por marcadores e na selecao por alelos de um QTL.
As decisbes de que selecionar devem ser baseadas nos aspectos econdmicos para que o produto genético
possa ser usado comercialmente e o procedimento de selecdo a ser utilizado certamente serd uma combinacao
da selecdo quantitativa, MAS e selecdo de alelos de QTLs.

O desenvolvimento de marcadores genéticos e os mapas de ligacdo tém permitido que os I6cus que afetam

caracteristicas quantitativas e qualitativas (QTL ou genes de efeito maior) sejam mapeados. As ferramentas

fornecidas pela revolucdo do DNA, sem dlvida, revelardo muito da biologia das caracteristicas de importan-

cia econbmica. Véarios trabalhos (Beever et al., 1990; Bovenhuis et al., 1992; Crawford et al., 1994; Georges

et al., 1995; Hetzel et al., 1997) tém sido realizados para investigar partes do genoma que contém genes que
afetam caracteristicas de



interesse, mas sem se ter conhecimento de haver l6cus de efeito suficientemente grande que seja
importante manipula-los individualmente.

= Mapas Gendmicos

Os métodos usados para “descobrir” polimorfismos ao nivel do DNA s&o ao acaso, ou seja, o polimorfismo
descoberto pode estar localizado em qualquer posi¢cdo do genoma. Para maxima utilidade, depois de se desco-
brir marcadores com DNA polimdrfico, eles devem ser mapeados, uns em relacdo aos outros. Para isto €
necessario que eles estejam segregando juntos em uma mesma familia. Através dos genétipos dos pais e da
progénie de cada familia com relacdo a um determinado par de marcadores, é possivel determinar se eles
estdo sendo transmitidos juntos (ligados) ou independentemente, e, se eles estiverem ligados, determinar a
proporcao de recombinacgdo entre eles. Se um ou ambos 0s pais sao heterozigotos para ambos os marcadores,
informacdes sobre ligacao e recombinacédo podem ser obtidas através da distribuicdo dos marcadores entre os
gendtipos das progénies.

Amostras de DNA podem ser armazenadas indefinidamente, e apenas quantidades diminutas s&o ne-
cessarias para analise de polimorfismo. Mapear um novo gene marcador requer obter informacfes de sua
segregacao juntamente com outros marcadores segregando em uma mesma familia. A medida que um labora-
tério continua a identificar o gendétipo dos membros de uma familia com relagao a outros marcadores polimérficos
gue sdo descobertos, informacdes sobre a segregacdo de mais e mais marcadores irdo se acumulando nos
membros daquela familia. Consequientemente, quando um novo marcador é descoberto, ele pode ser mapeado
facilmente através da analise do gendtipo dos membros da familia. A informacéo acumulada sobre a segrega-
¢do dos marcadores anteriormente mapeados é entdo usada para identificar novos marcadores que estejam
ligados a estes, e também o grau de recombinacao entre o novo marcador e 0 mais préximo marcador anterior-
mente identificado. Nao é necessario fazer novamente a analise do gendtipo de nenhum dos marcadores
anteriormente identificados. Desta forma, com o passar do tempo se vai construindo o mapa do genoma de uma
espécie ou raga.

Embora qualquer grupo de familias possa ser usado para 0 mapeamento de marcadores polimérficos,
€ de maior utilidade que os pais das familias sejam os mais heterozigotos possiveis, além de serem também as
maiores possiveis. E por isso que o grupo de familias usado para o mapeamento bovino consiste de grandes
familias, de irmaos-completos produzidos por multipla ovulagéo e transferéncia de embrides, ou de meio-ir-
maos (Barendse et al., 1994; Bishop et al., 1994).

Até o0 momento, quase todos os marcadores incluidos nos mapas gendmicos sdo RFLP (RESTRICTION
FRAGMENT LENGTH POLYMORPHISMS) ou SSCP (SINGLE STRAND CONFORMATION POLYMORPHISMS)
baseados em conhecidos genes clonados, ou andnimos marcadores microssatélites, usualmente do tipo poli
(TG). Marcadores baseados em genes conhecidos séo importantes para “amarrar” mapas de diferentes espé-
cies (O'Brien et al., 1993). Marcadores baseados em microssatélites sdo importantes pela sua facilidade na
analise do gendtipo e por proporcionarem mapas de densidade quase que ilimitada (Beckmann e Soller, 1990).

= Associacao em nivel de DNA polimérfico e variacdo do QTL

Atualmente duas maneiras basicas estdo sendo utilizadas para se detectar a associacdo entre
marcadores e variacdo do QTL. Uma é a do “gene candidato” (Rothschild e Soller, 1997), que é baseada no
estudo da variacdo de uma caracteristica em relacdo a variagdo do nivel do DNA em genes conhecidos, julga-
dos diretamente envolvidos na fisiologia e desenvolvimento da caracteristica em estudo. Quando tais associa-
¢Oes sdo identificadas, a selecdo pode ser baseada na variante conhecida do gene, identificado como tendo
efeito positivo sobre a caracteristica. A outra forma é o “mapa de ligacdo”, que envolve mapear QTL em uma
regido especifica do cromossoma através da ligacdo a um marcador andnimo; estabelecer associacao entre
alelos especificos do marcador e alelos de efeitos positivos ou negativos no QTL, e entdo basear a sele¢éo no
alelo do marcador.

1) Genes candidatos
A forma de genes candidatos de identificar associacéo entre marcadores e QTL tem produzido alguns bons

resultados. Isto inclui a associagdo entre variantes da kappa-caseina e lactoalbumina em gado e a producao
de proteina do leite e a qualidade do queijo (Bovenhuis e



Weller, 1994); entre variantes RFLP do receptor do estrogéneo e fertilidade (Rothschild et al., 1994);
entre variantes SSCP do l6cus do horménio de crescimento em bovinos e a porcentagem de proteina do leite.
Em galinhas, viroses endégenas, como um grupo, dao grande indicacdo de estarem associadas com a variagédo
genética em produtividade (Gavora et al., 1991; Iraqi et al., 1994; Iraqi et al., 1991).

Estudos de simulacéo tém indicado que em pequenas populac¢des fechadas, apenas um pequeno ni-
mero de diferentes variantes de um determinado gene € necessario ser mantido. Admitindo que a estrutura de
um variante do gene candidato também representa um variante funcional, uma simples analise de variancia
considerando as variantes estruturais como a variavel independente, e o valor da caracteristica como a variavel
dependente, é necessario para identificar associacéo entre variante da estrutura de DNA e a caracteristica em
estudo.

O uso de genes candidatos nesses tipos de analise é muito atrativo, pois € facil de aplicar e os resulta-
dos, quando positivos, podem ser usados por MAS em todas as populac¢des que tenham o variante positivo do
gene candidato. Contudo, até o momento, apenas cerca de 2000 genes foram clonados de um total de 100.000
estimados serem funcionais em vertebrados. Isto significa que a grande maioria dos QTLs provavelmente sera
encontrada entre o restante 98% dos genes ainda nao clonados.

2) Mapas de ligacéo

a) Mapeamento do QTL em cruzamento entre duas linhagens consangtiineas - O principio basico desta

forma de mapear QTL é bem ilustrado usando o cruzamento entre linhagens consanglineas (Soller, 1974;
Soller et al., 1976). Considere, por exemplo, duas linhagens consangiineas que difiram em um Iécus de um
marcador, M, tal que a linhagem 1 tenha genétipo MM e a linhagem 2, genétipo mm. Se a regiao do cromossoma
préximo ao marcador € uma em que ndo existe nenhum QTL que afete a caracteristica em estudo, a média
esperada da caracteristica dos individuos F2 de genétipo MM sera a mesma dos individuos F2 de gendétipo mm.
Contudo, se proximo ao marcador existe um QTL denominado A que afete a caracteristica, de maneira que o
gendtipo da linhagem 1 é MA/MA e da linhagem 2 é ma/ma, uma comparacao entre a média da caracteristica
dos individuos F2 com genotipos MM e mm ira refletir apenas o efeito quantitativo do genétipo AA comparado
com o genotipo aa. Uma diferencga significativa entre os gendtipos MM e mm da populacéo de F2 sera indicativo
de um QTL nas proximidades do marcador M, indicando assim uma ligacao. Varios resultados, baseados neste
tipo de delineamento, tém sido reportado em plantas (Edwards et al., 1987; Kahler e Wehrhahn, 1986; Paterson
et al., 1988; Stuber et al., 1992; Weller, 1987; Weller et al., 1988).

b) Mapeamento do QTL dentro de populagbes puras - Em populac¢des puras, tais como aves ou gado,
alelos dos marcadores e do QTL séo esperados estarem em equilibrio de ligagdo, ou entdo proximo deste
equilibrio, a ndo ser que o marcador e o QTL estejam muito proximos um do outro. Neste caso, as relagdes
entre alelos do marcador e do QTL serdo diferentes entre 0os cromossomos que estiverem segregando na
populacao. Isto é, alguns cromossomos estarao “carregando” a combinagédo MA, outros Ma, outros mA e outros
ma; e os individuos na populacéo “carregardo” todas as combinagfes possiveis destes gametas. Desde que
apenas os individuos heterozigotos (MA/ma ou MA/mA) séo informativos para as analises de ligacao, isto signi-
fica que quando marcadores com apenas dois alelos sdo usados, uma grande porcao de individuos da popula-
¢do ndo serd informativa para este tipo de estudo. Mesmo nesta situagdo havera individuos que serao
heterozigotos em ambos os I6cus (do marcador e do QTL), e o mapeamento do QTL sera baseado em relaces
especificas entre os alelos do marcador e do QTL das progénies destes individuos. Quando marcadores com
multiplos alelos (polialélicos) sao usados, a proporgdo de individuos heterozigotos para os dois l6cus sera muito
maior.

Em um delineamento de irméos completos, uma grande familia é formada através do acasalamento de dois
individuos. Se um é heterozigoto para o marcador e o outro € homozigoto, havera dois tipos de genétipos
para o marcador, entre as progénies. Se ambos os pais séo heterozigotos para os mesmos alelos do
marcador, havera trés tipos de genotipo entre as progénies; e quatro tipos se ambos o0s pais séo
heterozigotos, porém com alelos diferentes para o marcador (marcador polialélico). Em qualquer situacao, o
estudo da ligacéo € baseado na diferenca entre os valores da caracteristica das progénies com diferentes
gendtipos para o marcador. A poténcia das



analises estatisticas baseadas em uma Unica familia de irm&os-completos é muito limitada, pois os pais
de uma Unica familia, mesmo que heterozigotos para o marcador, podem néo ser heterozigotos para o QTL.
Desta forma, a analise de ligacao geralmente requer a combinacdo das informacfes de diversas familias.
Existem outros tipos de delineamentos estatisticos que permite uma analise eficiente (Knott e Haley, 1992;
Soller e Genizi, 1978; Andersson et al., 1994; Plotsky et al., 1993).

No delineamento de meio-irméos, uma grande familia é formada através do acasalamento de um Gnico
individuo, geralmente um macho, com muitas fémeas. Se o pai em comum (macho) é heterozigoto para o
marcador, a progénie pode ser dividida em dois grupos, de acordo com o alelo marcador transmitido pelo pai em
comum. A analise é entdo realizada da mesma forma que a de irmaos-completos (Soller e Genizi, 1978; Weller
et al., 1990; Anderson-Eklund e Rendel, 1993; De Koning e Weller, 1994; Geldermann et al., 1985; Georges et
al., 1995; Gonyon et al., 1987; Martinez et al., 1998 a, b).

¢) Mapeamento do QTL através do cruzamento de duas populacdes - Um delineamento especial, que

combina algumas caracteristicas do cruzamento entre linhagens consangiiineas, pode ser utilizado para mapear
QTL através do cruzamento entre populacdes que estejam segregando os mesmos alelos dos marcadores,
mas estéo préximo ou ja tenham fixados os alelos do QTL que afeta a caracteristica de interesse (Beckmann e
Soller, 1988). Este tipo de delineamento € particularmente apropriado para mapear QTL associado a resisténcia
a doencas, adaptacdo e produtividade em cruzamento entre racas nativas e exoticas.

= Selecdo com Auxilio de Marcador (MAS)

A combinacdo do desenvolvimento cientifico e tecnolégico permitiu que no inicio da década de 80,
houvesse metodologia disponivel para identificar genétipos para produtividade e adaptacéo, diretamente ao
nivel do DNA. Isto abre um novo “caminho” para o desenvolvimento e implementacado de programas de melho-
ramento genético que sdo baseados na sele¢éo ao nivel do DNA do individuo. Nestes programas, variantes na
estrutura do DNA em um determinado l6cus serve como um “marcador” da presenca de alelos tendo efeitos
positivos ou hegativos no QTL que afeta a caracteristica. A selecdo de individuos que possuem alelos favora-
veis no QTL, baseada na avaliacédo direta de seu DNA, é denominada de selecdo com auxilio de marcador
(MAS) (Smith e Simpson, 1986; Soller, 1994; Soller e Beckmann, 1983, 1989). MAS, quando comparada a
selecdo baseada no fenétipo, pode ser mais precisa, pois ndo é afetada pelos efeitos do meio ambiente, nao é
limitada a um sexo e nao requer testes caros ou que destruam o individuo. MAS pode ser realizada bem cedo na
vida do individuo, reduzindo o intervalo entre geracgdes; pode incluir todos os individuos e mesmo aqueles
individuos que ainda ndo nasceram, através da andlise do gen6tipo do embrido, e assim aumentar a intensida-
de de selecao.

Desde que MAS analise a variagdo alélica de cada QTL, ela pode ser capaz de identificar algum varian-
te de um alelo “escondido” em racas nativas. MAS pode permitir a identificagdo e a rapida introgresséo de
alguns poucos alelos do QTL de ragas melhoradas que aumentem a producdo em racas nativas adaptadas, ou
para a transferéncia de I6cus especificos associados a resisténcia das ragcas adaptadas ou nativas para as
racas melhoradas (Beckmann e Soller, 1987).

»= Impacto da Tecnologia de Marcadores

A selecdo com auxilio de marcadores (MAS) utiliza-se das informacdes de regibes especificas dos
Cromossomos, em que os genes que afetam as caracteristicas quantitativas (QTL) estéo localizados, para
identificar individuos com combinacgdes favoraveis de QTLs. Existem trés fases no desenvolvimento de progra-
mas de sele¢do com auxilio de marcadores. Na fase de deteccao, os polimorfismos do DNA sdo usados com
marcadores para detectar QTL que estejam segregando em determinadas popula¢des com frequiéncias alélicas
especificas. Um ou mais alelos associados com o QTL séo identificados, o efeito do alelo do QTL determinado
€ a sua posi¢cdo no genoma é estimada. Na fase de avaliagdo, os marcadores sdo testados em populacdes alvo
ou em familias para determinar se 0 QTL est& segregando nestas populacfes. Na fase de implementagfes os
marcadores séo utilizados dentro e entre familias para gerarem um banco de dados de genétipos. Estes dados
serdo entdo combinados com as informacgdes fenotipicas e de pedigree na avaliagdo do mérito genético dos
individuos dentro de uma populacéo.



Vérios QTLs tém sido detectados em populacdes experimentais e comerciais de gado, suinos e ove-
Ihas. Em gado de corte, QTLs tém sido detectados para peso ao nascimento (Rocha et al., 1992), desenvolvi-
mento de chifre (Georges et al, 1993b), crescimento na pré-desmama, gordura e area do olho do lombo (Beever
et al., 1990), hipertrofia muscular (Grobet et al., 1997) e doenca de Pompe (Reichmann et al., 1994). Em gado
de leite tém sido reportados marcadores para producéo de leite e seus componentes (Cowan et al., 1990;
Hoeschele e Meinert, 1990; Bovenhuis et al., 1992; Georges et al., 1995), para producao de queijo (Graham et
al., 1984), para a sindrome de “Weaver” (Georges et al., 1993a) e para BLAD (Shuster et al., 1992; Kehrli et al.,
1994). Em suinos, QTLs tém sido reportados para fertilidade (Rothschild et al., 1996), crescimento do nasci-
mento até 30 kg, espessura média de toucinho e porcentagem de gordura abdominal (Andersson et al., 1994).
Em ovelhas, um QTL tem sido reportado para fecundidade (Montgomery et al., 1993) e hipertrofia muscular
(Cockett et al., 1994). Em aves, Van Kaam et al. (1998) realizaram uma varredura no genoma utilizando 368
marcadores microssatélites e identificaram QTLs afetando o consumo de alimentos e o peso aos 48 dias.
Tuiskula-Haavisto et al. (1998) localizaram genes afetando a qualidade de ovos, enquanto Szydlowski e
Szwaczkowski (1998) identificaram QTL associados ao peso corporal, producédo inicial de ovos, peso médio dos
ovos e idade a maturidade sexual.

Varios estudos de simulacdo tém comparado os programas de selecao classicos aqueles que incorpo-
ram informacdes sobre marcadores aos dados fenotipicos (MAS). As estratégias que utilizam MAS tém sido
sempre superiores nas primeiras geracodes as estratégias na qual a selecdo é feita apenas pelo fenétipo (Lande
e Thompson, 1990; Zhang e Smith, 1992; Gimelfarb e Lande, 1994; Whittaker et al., 1995; Meuwissen e Goddard,
1996). Gimelfarb e Lande (1994) reportaram que a resposta a selecao na primeira geracdo foi mais do que duas
vezes maior com o0 uso de MAS do que com a sele¢do classica. A magnitude do aumento é dependente do
namero de geracdes de selecdo, tamanho e estrutura da populacédo, nUmero de marcadores, herdabilidade da
caracteristica e magnitude do efeito do QTL. A selecao assistida por marcadores € mais eficiente em grandes
populacdes e nas primeiras geracdes de selecdo (Lande e Thompson, 1990; Zhang e Smith, 1992; Gimelfarb e
Lande, 1994; Whittaber et al., 1995; Meuwissen e Goddard, 1996) e quando a sele¢ao ocorre antes da mensuracao
da caracteristica (Meuwissen e Goddard, 1996).

Quando a herdabilidade aumenta, o aumento na resposta devido a incorporacdo da informacéo do
marcador é reduzida em relacao a selecdo baseada apenas no valor genético (EBV) como medido atualmente.
Gibson (1994) e Garrick (1997) usaram simulacéo para predizerem a resposta a selecdo em uma populagcéo na
gual um QTL e marcadores a ele ligado estavam segregando. Em ambos os estudos a resposta pelo MAS foi
maior nas primeiras geracdes de selecdo. Todavia, a resposta em um tempo maior (apds 10 - 15 geracbes de
selecdo) foi maior através da selecdo pelo EBV ignorando as informacdes sobre os marcadores. Ambos os
autores consideram que este resultado é devido a reducdo da média dos valores poligénicos nos animais
selecionados com os alelos desejaveis do QTL. Apés um aumento na freqiiéncia dos alelos desejaveis do QTL
levando-os em direcdo a sua fixacao, a média residual dos valores poligénicos na populacéo € menor do que a
proveniente da selecdo baseada no EBV ignorando as informacdes do QTL. Isto surge inicialmente através da
reducdo da precisdo da estimativa do mérito genético total e nas geracdes posteriores, através da criacdo do
desequilibrio gamético.

As tecnologias que afetam o melhoramento genético podem ter seus efeitos sobre a estrutura do me-
Ihoramento ou do setor de producdo da estimativa do mérito genético e (ou) da precisao das estimativas do
valor genético. A tecnologia dos marcadores tem seus efeitos em cada uma dessas areas através de varias
aplicac8es: produzindo gendtipos juvenis desejaveis, antes de se mensurar o fenétipo, utilizando MAS para
caracteristica que nado faz parte dos critérios de selecdo atuais ou para caracteristica que ja faz parte dos
critérios de selecdo, e também para verificacdo de parentesco.

Qualquer tecnologia que afete a prolificidade dos animais, sua idade ao primeiro cio, e sua vida reprodutiva,
certamente afetara a mudanca genética. Tecnologias reprodutivas, tais como clones, particdo de embrides,
coleta de ovdcito e 0 uso de células embrionarias aumentara a intensidade de selecéo e reduzira o intervalo
de geracfes. Espera-se que a aplicacdo da selecdo com auxilio de marcadores permita que as decisdes de
selecdo sejam realizadas em idades mais precoces e assim afete a estrutura genética da populacdo. Como
ja mencionado, isto trara grandes beneficios para as caracteristicas que nao podem ser medidas antes de
uma determinada idade ou que seja dependente do sexo do individuo. O uso de marcadores genéticos tem a
capacidade de permitir a predicdo do mérito genético para caracteristicas que séo dificeis de serem
mensuradas e



que devido a isto ndo participavam dos critérios de selecao. Associacdes entre marcadores e alelos de
QTLs podem predizer o desempenho de caracteristicas tais como a marmorizacdo e a maciez da carne sem a
necessidade da medicédo de animais em grande escala. Além disso, marcadores para caracteristicas que fazem
parte dos objetivos especificos de um melhorador, mas que ndo estédo dentro do objetivo geral da selecao, tais
como a resisténcia a uma determinada doenca ou alguma caracteristica morfolégica, pode ser avaliada sem a
necessidade de se incluir estas caracteristicas em programas nacionais de avaliagées. Dekkers (1999), em seu
trabalho sobre a aplicacéo da tecnologia da genética molecular no melhoramento no século XXI, concluiu que
existe uma grande oportunidade para se melhorar as taxas de ganho genético nas populacdes de animais
domeésticos, desde que as informacgdes sobre as tecnologias moleculares sejam incorporadas aos programas
de selecao. Conclui ainda que o uso erréneo destas informacdes pode levar a um ganho genético sub6timo nas
primeiras geracdes e um ganho reduzido nas geracdes posteriores.

CONSIDERACOES FINAIS

Os trabalhos revisados indicam que atualmente o custo da selecdo com auxilio de marcadores é ainda
alto em relacdo aos beneficios de seu uso, e que é necessario ter-se preocupacéo, pois 0s beneficios podem
ser pequenos; talvez possa haver alguns efeitos correlacionados indesejaveis e ainda corre-se o risco de que a
selecdo por marcadores possa ser mal sucedida quando o progresso genético pela selecao tradicional for
menor. E importante se ter em mente que os métodos atuais de sele¢do, com ou sem o auxilio de marcadores,
ainda continuardo a gerar taxas significativas de ganhos genéticos durante pelo menos a préxima década.
Eisen (1998) reportou exemplos de avanc¢os na teoria de selecdo que ndo tém sido adequadamente testados
em experimentos de selecao artificial que incluam a selegcdo com auxilio de marcadores. Existem claras evidén-
cias da necessidade de melhor avaliar economicamente as vantagens da MAS para as diferentes espécies
antes de haver um comprometimento maior de tempo e dinheiro por parte das empresas que trabalham com
melhoramento genético. Os mapas com alta densidade de marcadores proporcionardo informacgées valiosas
sobre os genomas. Os melhoristas deverao ser criativos no uso dessas informacdes. Todavia essas informa-
¢bes ndo substituirdo aquelas que ja estdo sendo coletadas pois ainda levara muito tempo até que o fenétipo
possa ser predito apenas pelas sequiéncias de DNA. Dessa forma, o0s arquivos com boas informac&es sobre o
desempenho sera crucial para o futuro, embora informacdes sobre marcadores possa suplementar ou mesmo
substituir os registros de pedigree. Acredita-se que MAS ter4 muito a oferecer aos selecionadores, quando
utilizado com outras tecnologias e quando usado cuidadosamente para complementar a sele¢cao baseado no
fendtipo. O desafio aos melhoristas sera ser imaginativo em delinear formas de usar essas informacfes em
beneficio da sociedade.

Em resumo, acredita-se que as tecnologias da genética molecular serdo de grande beneficio para os
programas de selecdo de caracteristicas de baixa herdabilidade, aquelas limitadas pelo sexo, de dificil
mensuracgao, aquelas associadas a resisténcia a doencas e aquelas que requerem o abate do individuo para a
sua mensuragao.
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