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Apresentacao

A evolucédo da producéo de leite no Brasil, nos Ultimos 25 anos, se caracteriza
pela expanséo de fronteiras e pelo ganho na produtividade.

A melhoria da produtividade depende de uma complexa interacéo de fatores
biolGgicas, tecnoldgicos, econdmicos e gerenciais. Os trabalhos de pesquisa tém
demonstrado que a produtividade pode melhorar significativamente com a adogao de
tecnologias apropriadas e a utilizagdo de animais de maior potencial genético para producao
do que os predominantemente utilizados.

Avangos no conhecimento e aplicagdo de teoria genética, de métodos estatisticos,
sucesso dos programas de teste de progénie e maior capacidade de processamento dos
computadores para avaliaces genéticas tém sido responsaveis por altas taxas de
progresso genético do gado de leite.

Este livro & fruto do esforco da equipe de melhoramento animal da Embrapa
Gado de Leite, que, durante 25 anos de pesquisa, desenvolveu trabalhos em parceria
com instituicbes puiblicas e privadas, associacdes de criadores € produtores individuais,
na busca de tecnologias que pudessem contribuir para o progresso genético do rebanho
leiteiro nacional.

Melhoramento genético de bovinos de leite se destina a produtores, estudantes
e profissionais de zootecnia, agronomia e veterinaria que lidam com a pecuéria leiteira.

Duarte Vilela
Chefe-geral



Prefacio
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Os principios do melhoramento genético nao mudaram no decorrer do tempo.
Entretanto, as informagdes sobre esses principios e 0s seus métodos de apresentacao e
utilizacao mudam com os novos resultados de pesquisa e experiéncias adquiridas.

No Capitulo 1, encontram-se alguns conceitos basicos de genética e estatistica.
Em anos recentes, tem havido uma grande evolucado dos conhecimentos de genética, e
provavelmente tecnologia ao nivel molecular ou celular venha a ariginar novos
instrumentos auxiliares para o melhoramento dos animais, O melhorista de gado de leite
tem, entretanto, que considerar que a unidade de trabalho é a vaca de leite, que é um
“pacote” de caracteristicas qualitativas e quantitativas desejaveis e, as vezes, indesgjaveis,
muitas das guais ndo podem ser mensuradas ou mesmo percebidas. Algumas sao
importantes economicamente, outras ndo. Algumas sa@o transmitidas para a geragéo
seguinte, em graus varidveis, outras ndo. Algumas sac grandemente afetadas pelo meio
ambiente, outras ndo. Algumas caracteristicas andam juntas, enquanto outras parecem
ser antag6nicas uma com a outra. O dilema do melhorista é como avaliar adequadamente
o “pacote total”, bem como o seu futuro em programas de melhoramento.

Os Capitulos 2 e 3, relacionados com selecao, sao incluidos com o objetivo de
fornecer principios basicos do melhoramento de caracteristicas quantitativas, e como
podem ser aplicados em melhoramento de gado de leite.

Programas de melhoramento que contemplem animais de racas européias,
zebuinas € mesticos sd0 necesséarios, considerando-se a diversidade das condigdes de
ambiente brasileiras. Racas, tipos e sistemas de cruzamento foram contemplados nos
Capitulos 4 e 5.

A identificacdo de vacas elites e touros superiores € fundamental para o progresso
genético em gado de leite, qualquer que sejam os objetivos da selecéo. E necessério que
se considerem todos os fatores de meio ambiente que influenciam o desempenho de
animais, ajustando-se as producdes para uma base comum de comparagdo ou
considerando-se os efeitos no modelo de avaliacdo. Informacdo sobre os principais
fatores ndo-genéticos que afetam a producdo de leite encontra-se no Capitulo 6. Outras
caracteristicas, além da producé@o, devem ser consideradas, principalmente aquelas de
tipo relacionadas com a longevidade dos animais, que tém sido apontadas como muito
importantes nos programas atuais de selegdo. Uma viséo geral sobre tipo ou conformacéo
encontra-se no Capitulo 7, Procedimentos de avaliacao genética de vacas e touros sao
tratados no Capitulo 8, e andlise de pedigree e escolha de sémen, no Capftulo 10.

QOutro assunto que mereceu um capitulo (Cap. 9) é a interagdo gendtipo/ ambiente,
que assume importancia quando existem diferencas entre os ambientes de selecédo e
produgdo. Programas de melhoramento para o desempenho dos animais em diferentes
ambientes ndo devem ignorar a possibilidade dessa interacao.

Os trabalhos de ovulagdo mdltipla e transferéncia de embrides (MCET) tornaram
possiveis, nos Ultimos anos, maior progresso genético pelo uso mais intenso de vacas
de maior potencial genético. Com tal tecnologia, touros jovens podem ser selecionados
com base no desempenho de irmaos podendo contribuir para a redugdo no intervalo de
geracdo. Estratégias de sua utilizagdo sao descritas no Capitulo 11.

A genética molecular € um importante auxilio para a genética quantitativa com
grande potencial de utilizagdo. As tecnologias desenvolvidas tém permitido a obtencao
de mapas genéticos e a identificagdo de marcadores para genes que controlam locos de



caracteristicas quantitativas (QTL). Aspectos de genética molecular séo assuntos
discutidos nos Capitulos 12 & 13.

Os editores agradecem a cooperacéo dos autores, colaboradores deste livro,
que constitui uma tentativa para fornecer uma visio geral do melhoramento de bovinos
de leite. Agradecem também 2 Embrapa, por tornar possivel a sua publicacio e a equipe
de editorag@o, especialmente a Angela e ao Newton.

Os Editores
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CariTuLo 1

Genética e estatistica: principios

Ary Ferreira de Freitas’

1. Revisdo de conceitos de genética

Em 1864 o monge Johann Gregor Mendel observou que os descendentes
de certas plantas tinham caracteristicas fisicas similares as caracteristicas fisicas
das plantas ancestrais. Durante anos examinou como determinadas caracteristicas,
como a altura da planta, a cor das flores, cor e formato das sementes de ervilha, séo
transmitidas de geracdo a geragao. A ervilha foi escolhida porque possui um ciclo
reprodutivo répido. Mendel concluiu com seus estudos que certas particulas ou
fatores (genes) foram transmitidos dos pais para os filhos e assim por diante, formando
uma conexdo de uma geracdo com a préxima. Ele sugeriu que essas particulas eram
responsaveis diretamente pelas caracteristicas flsicas e que cada individuo tinha
dois fatores (alelos) para cada caracter(stica. Mendel suspeitou que a heranca de um
filho depende da contribuicdo de ambos os pais.

A Figura 1 ilustra o experimento de Mendel com ervilhas, cujos resultados
constitulfram a base da Genética. Um individuo homozigoto para os alelos SS que
origina sementes lisas de ervilha é acasalado com outro homozigoto para os alelos
ss para sementes enrugadas, Cada individuo produz gametas de um tipo somente:
S ou s, que originam somente filhos com o genétipo Ss, que traduz no fendtipo
sementes lisas. Quando a planta F1 (lisa) é polinizada com pélen dela mesma,

« Surgem dois tipos de ovos: S ou s e os mesmos dois tipos de gametas masculinos.
A combinagdo a0 acaso desses gametas formam quatro tipos de plantas F2. Trés
dos quatro genotipos possiveis determinaram fenétipos de sementes lisas e o quarta,
semente enrugada, na proporcao de 3:1.

A esséncia do mendelismo, portanto, € que a heranca se transmite por particulas
(genes) e que estes genes ocorrem normalmente em pares (alelos), localizados em um
lécus no cromossomo, um em cada cromossomo. Cromossomos sdo organelas do

interior do nucleo da célula que se condensam por ocasido da divisdo celular,

apresentando forma de bastonetes como ilustrado na Figura 2. O cromossomo & formado
por uma estrutura com hélice dupla denominada DNA (4cido desoxirribonucléico), que
é uma molécula longa composta pela jungédo de grande nimero de nucleotideos ou
bases orgénicas, e que contém a informagdo genética codificada (Figura 3). E na
molécula do DNA que estdo contidos os genes, responséaveis pelo comando da
atividade celular e pelas caracteristicas hereditarias. Cada molécula de DNA contém
vérios genes dispostos linearmente ao longo da mesma e cada gene, quando em
atividade comandaréo a sintese de proteinas e, com isso, todas atividades vitais.

' Pesquisador da Embrapa Gado de Leite e bolsista do CNPq - Juiz de Fora, MG - ary@cnpgl.embrapa.br
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Figura 1. Esquema do experimento de Mendel com ervilhas.

Figura 3. Estrutura do DNA em hélice dupla com as bases organicas:
A = Adenina, T = Tinina, G = Guanina e C = Citosina.

Na reproducdo, um individuo transmite a cada filho um ou outro, mas nao
ambos os alelos de cada par de genes que ele possui. Assim, esse pai da a cada
filho somente a metade da sua prépria heranca. Este fato ocorre ao acaso e por isso
permite que um pai transmita herancas diferentes a filhos diferentes. Ao se formarem
os gametas masculinos (espermatozdides) e os gametas femininos (ovulos), pela
divisdo celular, ocorre a separacdo dos cromossomos, permanecendo cada metade
em um gameta (haploide). Ao ocorrer a unido dos dois gametas (masculino e



Genelica e estatistica: principios 1

feminino), por ocasido da fecundag&o, serdo recompostos 0s pares de Cromossomos
no filho {individuo dipldide), um de origem paterna e outro de origem materna.
Na Figura 4 estdo apresentados os esquemas de divisdo celular (mitose e meiose)
que explicam como ocorre a multiplicac@o das células e a formacdo dos gametas.

MITOSE MEIOSE

=k
\w{é‘;a Ngl\ i

S

= ﬁ‘h - T ';
Tsmmsg TELOFASE. 4
o 0
METAFASE.- 2

1€LD r.qssli .

Figura 4. Divisdo celular - mitose e meiose - @ formacao de gametas.

Mitose é o processo pelo qual as células se dividem produzindo, cada uma,
duas células idénticas a original. Esse processo possibilita a reposic@o de células
mortas no organismo ou 0 aumento do nimero de células quando o ser vivo esta
crescendo. Qutro processo de divisdo celular é a meiose, que produz duas células
com metade dos cromossomos da célula-méae, denominadas gametas.

As divisbes celulares realizam-se em quatro fases denominadas préfase,
metafase, andfase e tel6fase.

Préfase — No nucleo da célula os cromossomos condensam-se e passam
a ser mais curtos e grossos. A membrana nuclear rompe-se e 0s
cromossomos espalham-se pelo centro da célula, ficam presos no conjunto

de fibras (fuso cromaético), cujas extremidades estdo ligadas aos centriolos,
que se encaminham para pélos opostos na célula.
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Metéafase — O conjunto de fibras do fuso cromético forma uma ponte entre
os dois centriolos, que estdo nas extremidades da célula, enquanto as
crométides permanecem no meio da célula.

Anafase - Os centrdmeros dos cromossomos rompem-se, 0s pares de
cromossomos separam-se em |lotes idénticos e séo puxados para os polos
opostos da célula na direcdo dos centriolos para constituir o ndcleo das
novas células.

Telofase - A célula se divide em duas novas células.

O processo de divisde no qual células dipléides (que contém ndmero de
cromossomos = 2n) ddo origem a quatro células hapléides, com somente um lote
de cromossomos (n), é denominado meiose. A meiose possibilita a formagdo dos
gametas ou células sexuais. Ocorre a redugao do numero de cromossomos porque,
além das quatro fases descritas anteriormente, formando-se duas células, a meiose
apresenta de novo as quatros fases (préfase-2, metafase-2, anafase-2 e teléfase-2),
produzindo quatro células com n cromossomos, como se pode ver na Figura 4,

Nas células humanas dipldides existem 46 cromossomos. Pela meiose
formam-se os gametas que possuem 23 Cromossomos.

Cada ser vivo tem um numero de cromossomo definido e especifico, o que
proporciona a diferenca entre as espécies. Na Tabela 1 estdo os nimeros de
cromossomos de algumas espécies de seres vivos.

Tabela 1. Numero de cromossomos encontrados em diferentes espécies de animais

e vegetais.

Nome comum Nome cientifico Dipldide Haploide
Homem Homo sapiens 48 23
Animais:

Macaco Macaca mulatta 42 21
Bovino Bas taurus 60 30
Eqiiino Equus caballus 64 32
Suino Sus scrofa 40 20
Caprino Capra hircus 60 30
Coelho Oryctolagus coniculus 44 22
Cachorro Canis familiaris 78 39
Galinha Gallus domesticus 78 38
Mosguito Culex pipiens 6 3
Ra Rana pigiens 26 13
Plantas:

Fungo Aspergillus nidulans 4 0uB
Alga verde Chlamydemonas reinhardi 8
Arroz Oryza sativa 24

Milho Zea mays 20

Tomate Lycopersican esculentum 24

Fumo Nicotiana tabacum 48
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Na divisdo celular ocorre a replicagdo do DNA, que & o processo de
autoduplicacdo do material genético, mantendo assim o padrac de heranga ao longo
das geracdes. A cépia do cromossomo, representada na Figura 5, pode néo ser
perfeita, em alguns casos, ocorrendo troca de material genético entre os
cromossomos, com possivel quebra e perda de pedagos do DNA no cromossomo,
alterando a sequéncia do cédigo genético.

Figura 5. Duplicagdao dos cromossomos (DNA) por ocasido da divisdo celular,

Chama-se Genétipo todo o conjunto de genes que um individuo possui e a
expressdo desses genes é chamada de Fenétipo, como tipo, producao, adaptabilidade
ao ambiente em que o animal vive, entre outros.

A expressdo do fenétipo também estéd envolvida com o ambiente em que o
individuo estd vivendo. Podemos dizer que P=G+E, onde P é o fendtipo, G o
gendtipo, ou parte genética e E as influéncias do ambiente na expressao dos fendtipos.

Em se tratando de gado de leite, a heranca que se transmite de pai para filha

e para neta mais importante é a heranga da caracteristica producgéo de leite. Ela é

transmitida de gerac&@o a geracéo. Pode-se medir a proporcéo de origem genética e

*a proporc¢éo da influéncia do ambiente. E o chamado coeficiente de herdabilidade

(h?), que para a producéo de leite é, aproximadamente, 0,25 ou 25%. Isto significa

que apenas 25% das variagdes individuais que ocorrem na producéo de leite sdo de
origem genética, o restante sio variacoes devido ao ambiente.

1.1 Freqiiéncia génica

Chamamos de populacao um conjunto de individuos que vive em um mesmo
ambiente e que possuem uma determinada composigdo genética. O primeiro passo
para se identificar os gendtipos que constituem uma populagdo & estimar as
freqliéncias dos genes que estdo presentes na mesma. A freqléncia de um
determinado gene é estimada comparativamente a freqléncia de seu alelo, Supondo-
se um lécus A com dois alelos A1 e A2, os gendtipes possiveis sdo ATA1, A1A2
e A2A2. Em uma populagéo hipotética existem 30 individuos de cor azul (ATA1),
30 individuos de cor amarela (A2A2) e 40 de cor verde (A1A2). Essas cores
representam os feno6tipos da populacao.
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Um individuo azul (A1A1) possui dois genes A1, portanto 30 individuos
azuis tém 60 genes A1, O verde (A1A2) tem 1 gene A1, assim os quarentas
individuos verdes da populagdo tém 40 genes A1. O total de genes A1 sera
60+40 = 100 genes A1. Da mesma forma 30 individuos amarelos (A2A2)
possuem 30x2 =60 genes A2 e os verdes tém 40 genes A2 tambem. Dessa forma
o numero de alelos A2 é 60+40=100.

O ntmero total de alelos nessa populagao sera de 200 (A1+A2=100+100),
ambos com a freqiiéncia de 0,56 (A1 =100/200; A2=100/200).

1.2 Mudancas na freqiiéncia génica

As forcas que podem alterar a freqiéncia génica sao: selecdo, mutacdo e
migragao.

7.2.1 Selegéo

Selecdo & a escolha de determinado grupo de individuos da populagédo para
reproduzirem. E evidente que esses individuos tém chance de aumentarem a taxa
de seus genes nas geragoes seguintes e assim a freqliéncia génica conseqiientemente
serd alterada.

Considerando a populagéo do exemplo anterior na qual existiam 30
individuos azuis (A1A1), 30 amarelos (A2A2) e 40 verdes (A1A2). Vamos selecionar
apenas o grupo de individuos azuis para a reprodugéo. Entdo:

A1A1 x A1A1
A1A1

Admitamos agora, que o namero de azuis dobrou na populagéo para 60.
Assim temos:

60 A1A1 + 40 A1A2 + 30 A2A2
Alelo A1 = 60 + 60 + 40 = 160 A1
Alelo A2 = 40 + 30 + 30 = 100 A2
Soma total de alelos: 160 A1 + 100 A2 = 260 alelos
Freqiiéncia de A1 apds a selecdo = 160/260 = 0,61
Freqiiéncia de A2 ap0s a selecdo = 100/260 = 0,39
A freqliiéncia génica da populacdo que era 0,5 para cada alelo A1 e AZ,

tornou-se, ap6s a selecdo que determinou que somente os individuos AT1A1 fossem
reproduzidos, 0,61 para o alelo A1 e 0,39 para o alelo A2.

1.2.2 Mutacéo

Mutacdo é uma mudanga ao acaso no material genético de um individuo,
causada por algum agente externo e que se transmite, 4 descendéncia, podendo
provocar modificagoes fenotipicas nos organismos portadores da mutagao.
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Podem provocar mutagoes as radiagdes ionizantes, como o raio X, raios
ultravioletas, particulas provenientes de aceleradores atdmicos, entre outras. Elementos
guimicos também podem produzir mutagdes, como algum tipo de antibidtico
(azaserina, mitocinina c etc.), e outros agentes, como &acido nitroso e acridina.

A mutac@o pode ocorrer na hora em que é realizada a copia ou duplicagéo
do DNA. A seqléncia dos genes no cromossomo forma o cddigo genético, que
sendo alterado da origem a mutacoes, Por exemplo, os efeitos radioativos podem
causar troca, inversido ou mesmo perda de pedagos do cromossomo e assim mudar
codigo genético na formagdo dos gametas que formardo a proxima geracdo. A Figura 6
exemplifica uma inverséo cromossémica produzindo um cromossomo normal (B) e
um cromossomo mutante (A).

Figura 6. Esquema de inversdo cromossdmica ocorrida durante o processo de
duplicacao do DNA.

Geralmente, a taxa de ocorréncia de mutagoes naturais € bastante baixa e nao
h4 dividas de que nem taxas de mutagdes altas podem ser responséveis pela manutengio
de freqUéncias altas de gene mutante na populacao, mas sao uma predisposigao
para que isto ocorra, desde que haja condicdes favorédveis ao gene mutante.

1.2.3 Migragéo

Migracdo é o deslocamento de individuo ou grupo de individuos de uma
populagdo para outra. A freqlUéncia génica pode ser mudada na populacdo que
recebe a migracdo, desde que o grupo imigrante seja grande e possua freqliéncias
génicas diferentes da populagdo que recebeu os imigrantes.

Considerando uma populagdo com 30 individuos azuis (A1A1), 30 amarelos
(A2A2) e 40 verdes (A1A2), com freqiiéncia dos genes 0,b para o alelo A1 e 0,5 para
0 A2, Supondo-se que houve migracao de 60 individuos amarelos (A2A2) e 20 verdes
(A1A2) para essa populacdo. A populacdo passa a ter 30 individuos azuis (AT1A1),
30 + 60 amarelos (A2A2) e 40 + 20 verdes (A1A2). A nova populacdo que recebeu a
migracao serd composta de 30 individuos A1A1 + 90 A2A2 + 60 A1A2. A somade
cada alelo, o total de alelos e as respectivas freqliéncias serdo: Aleloc A1 = 80+60=120,
Alelo A2 = 180+60=240, a soma A1+A2 = 120+240 = 360 genes.
A frequéncia do A1 = 120/360= 0,33 e a freqiéncia do A2 = 240/360= 0,67.
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2. Revisdo de estatistica

2.1 Media e varidncia

Em genética de populagdes, trabalha-se com grupos de individuos, nao
com individuos isolados. Assim, ao estudarmos o peso corporal de bovinos, por
exemplo, a pesagem de um Unico animal ndo nos informa praticamente nada sobre
a populacdo ou rebanho. Porém, se pesarmos todos os animais do rebanho aos 12
meses de idade e agruparmos os diferentes pesos individuais em classes, podemos
obter o histograma da Figura 7A, em que vemos um conjunto de retdngulos cujas
bases representam o intervalo das respectivas classes de pesos e a altura dos
retangulos indicam o ndmero de individuos que podem ser enquadrados em uma
determinada classe de peso.

¥

o5 A
[-*
s
¥
LS E
[} _h.u n
Eg Peso
¥
a.s0
" B
404
0.30 1 7 s
a = 40
.20 4 0 —
"
[ AT-E =
[
i : i A
¥ 108 120 140 160 00 220 40 240 380 300

Ky pemi

Figura 7. Distribuigdo de freqliéncias do peso aos 12 meses de bovinos.

Os pesos dos animais nesse rebanho hipgtético variaram de 100 kg a
300 kg aos 12 meses de idade. A média foir 200 kg. Na realidade essa
caracteristica peso obedece a uma distribuicdo normal (Figura 7B), em que existe
a média (u) e o desvio padrdo (o). O valor de m indica o ponto central da curva,
no qual ocorre a maior concentragéo de individuos e o valor de ¢ mede o grau de
variabilidade na populacdo, ou a dispersdo de valores em torno da média. c* é
chamada de vari&ncia, que é o quadrado do desvio padrdo. A férmula matemética
para estimar a varidncia é:

0%, = (EP?~ (ZP)2 /N )/ N-1

onde N & o nimerc de pesagens e P, o peso obtido do animal.
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Nota-se que a maioria dos individuos da populagdo ou rebanho estdao nas
classes de peso entre 160 kg a 240 kg (L = ©) e aqueles animais que pesaram
100 kg ou 300 kg séo casos considerados extremos na populagcédo e sd0 a8 minoria
dos animais.

Como pode-se ver no exemplo, a média e a varidncia sdo ferramentas
importantes para se conhecer a populagao, porque fornecem a maior concentracao
dos valores medidos ou pesados de uma determinada caracteristica e a amplitude
de variacdo desses valores na populagao.

Se ndo houvesse variagdo genética em uma populacio, ou seja, todos os
individuos possuissem o mesmo valor fenotipico, ndo seria possivel selecionar e
nem obter ganhos genéticos na caracteristica mensurada nessa populacgéo.

2.2 Outros conceitos estatisticos importantes para um estudo de genética
de populagdo

2.2.1 Coeficiente de variagéo (CV)

O CV fornece a variacao na populacéo independentemente dos valores ou
unidades das caracter(sticas.

CV = (o/pn x100 = (%)

2.2.2 Co-variédncia (Cov)

A co-varidncia mede o quanto que duas caracteristicas, ou varidveis, variam
juntas. Essa associag@o pode ser positiva, quando as mudangas sao direcionadas
para um mesmo sentido ou negativa, se os sentidos forem contrérios.

Para duas caracteristicas X e Y a co-varidncia, denominada o,,, € estimada
do seguinte modo:

O, = (EXY, - ((EX) (ZY)/N)) / N-1

Como exemplo, considere as observacdes de peso ao nascer (B) e de peso a
desmama (D) em bezerros de corte, contidas na Tabela 2.

Tabela 2. Pesagem de animais de corte ao nascer (B) e 8 desmama (D).

Animal Peso ao nascer — [kg) Peso & desmama - (kg)
1 27 196
2 32 228
3 31 223
4 28 196
5 30 201
6 34 240
7 27 210
8 30 183
9 28 194

10 29 187
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As médias e varidncias de cada caracteristica e a co-varidncia entre elas
podem ser obtidas pelos célculos das somas, somas de quadrados e soma de
produtos:

| Somas: I, B, = 297 kg < Db 4
‘. 3, D, = 2.066 kg O

O’SJ { Somas de quadrados: X B? = 19.402 kg %&fﬁb

2, D? = 932.166 kg
oy Soma de produtos: X, B D, = 134.292 kg
a Médias e varidncias para o peso ac nascer (B):
w, = (X B)/ N = 2%}'!10 = 29,7 kg Yy

o, = (£ B? - (Z,Bil2/N)/N-1 = [19.402 - ((297)2)/101/9 = 10,46 kg

y: Médias e varidncias para o peso a desmama (D):
U My, = (X, D)/N = 297/10 = 29,7 kg K w05 1

\a; = (£D2 - (£,D)2/N)/N-1 = [932.166 - ((2.066)2)/10]/9 = 748,98 kg

Para obter a estimativa da co-varidncia entre os dois pesos realiza-se 0s
seguintes calculos:

Oy =I[ZBD, - ((ZBi) (ZD)/N)JI/N-1 =

[134.292 - ((297)(2.056))/10]9 = 68,82 kg

2.2.3 Regresséo (b)

E o termo estatistico que expressa o quanto se pode esperar na mudancga
dos valores de uma varidvel por mudanca unitaria em outra varidvel. Pode-se dizer
que o coeficiente de regressdo de Y em relacdo a X é a co-varidncia entre X e Y
dividida pela varidncia de X; portanto, a expressdo matematica sera:

o 2
By = G / O

Usando-se as informacdes do exemplo anterior: o, = 68,82 kg, o,* = 10,46
kg e 0, = 748,98 kg, calcula-se a regressdo do peso a desmama em relagao ao
peso ao nascer:

b, = Oy / 0,2 = 68,82/10,46 = 6,58 kg

o8

Isto indica que, para cada unidade a mais no peso ao nascer, incrementa
6,68 kg no peso & desmama.

2.2.4 Correlagéo (r)

A correlacdo mede o grau de associacdo entre duas caracteristicas ou a
associacao de uma caracteristica com ela mesma em épocas diferentes. Por exemplo:
existe correlacdo entre o0 peso ac nascer e 0 peso a outras idades do animal, ou
entre a produgdo de leite e a produgao de gordura da vaca em uma l|actacao.
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Como a co-varidncia, a correlacdo também pode ser negativa, quando houver sentidos
contrarios nas mudancas dos valores em duas variaveis ou mais,

O coeficiente de correlagao é:

fy = Oyy ! (0, G)

assim, a correlacdo é a divisdo da co-varidncia entre as caracteristicas pelo produto
dos desvios padrdo de cada uma delas. No exemplo anterior a correlacdo entre o
peso ao nascer e peso & desmama sera r,, = 0,,/ (0,0,). Como ¢,, = 68,82,
o, = Vo,2 = V748,98 = 27,37 e 0, = Vs = ¥ 10,46 = 3,23, entéo
r.. = 68,82/(27,37 x 3,23) = 68,82/88,40 = 0,778, Esse valor para a

(e} ]
correlacdo indica que as duas caracteristicas apresentam alta correlagéo (77,8%).

3. Caracteristicas qualitativas e quantitativas
3.1 Caracteristicas qualitativas

Quando os fendtipos na populacdo ndo sdo descritos por valores numéricos,
mas apenas $do constatadas as suas presencgas, diz-se que sdo caracteristicas
qualitativas. Normalmente, poucos pares de genes sdo responsaveis pela expressao
dessas caracteristicas. Por exemplo, a cor de pelagem no gado Angus estd em
funcdo de apenas um par de genes. As caracteristicas gualitativas sdo pouco
influenciadas pelos fatores de ambiente (herdabilidade alta) e as suas variacdes
fenotipicas sdo descontinuas. Outro exemplo que pode ser citado € sobre ervilhas
de casca lisa ou enrugada.

3.2 Caracteristicas quantitativas

. As variacoes fenotipicas dos caracteres quantitativos entre os individuos
da populacd@o sao descritos por valores numeéricos, admitindo contagem ou medigao.
Um exemplo & o ndmero de leitées nascidos por leitegada ou a quantidade de leite
produzido por uma vaca durante um dia ou por lactagdo.

As caracteristicas de heranga quantitativa sao determinadas por muitos pares
de genes e que geralmente néo estabelecem diferengas bem nitidas entre os fendtipos.
Forma-se um verdadeiro gradiente entre os fendtipos, por isso, sao chamadas
varidaveis continuas. Essas caracteristicas sao geralmente muito influenciadas pelo
ambiente, apresentando herdabilidades baixas.

3.2.1 Agcdo génica

3.2.1.1 Acédo génica aditiva

Cada par de gene possui acao propria e independente dos outros gue se
encontram presentes no gendtipo do individuo. O efeito total do gendtipo sera a

soma dos efeitos de cada par de gene e a simples substituicdo de um gene pelo seu
alelo afeta o resultado total das agdes génicas. Exemplo: supenha que cada gene
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apresente um efeito de 1 g de ganho de peso e © respectivo alelo, apenas 0,5 g.
Um organismo que tenha os genes A B C D apresentaré o fendtipo correspondente
alg+1g+1g+1g=4ag. Outro gendtipo que possua os genes A B Cd (tem
o alelo d em vez do alelo D) originaré o fenétipo1g +1g + 1g + 0,6g = 3,5 g.
E assim por diante, comoum Abcdserd 1g + 0,69 + 06g+05g=254g.

Outro exemplo: suponha um rebanho em que a producdo de leite tenha um
valor fenotipico de 2,000 kg nas vacas de genotipo aabb e que cada gene, A ou B,
adiciona 100 kg de leite ao fendtipo e que os efeitos de ambiente ndo afetam a
expressdo dessa caracteristica (é apenas uma simplificacé@o, para melhor entendimento
da acdo aditiva dos genes, porque na realidade o ambiente sempre influencia a
producdo de leite de uma vaca).

Ocorrendo o acasalamento entre AABB e aabb, teremos:

AABB x aabb
2.400 kg & 2.000 kg
(F1) AaBb
2.200 kg

Se os individuos heterozigotos AaBb se acasalarem entre si, seriam obtidos
os animais F2 (geracdo F2), que conhecemos também como bimesticos. Aqueles
AABB e aabb podem ser chamados de homazigotos, que na Zootecnia, as vezes,
chamamos de raca pura. Os animais F1 (AaBb), heterozigotos, podem ser
denominados de mestigos ou cruzados.

A geracdo F2 ser4 composta da seguinte maneira:

AaBb x AaBb
i
(Numero de gendtipos possiveis) (valor fenotipico)
1 AABB 2.400 kg
2 AABD 2.300 kg
1 AAbb 2.200 kg
2 AaBB 2.300 kg
4 AaBb 2.200 kg
2 Aabb 2.100 kg
1 aaBB 2.200 kg
2 aaBb 2.100 kg
1 aabb 2.000 ka

Meédia = 2.200 kg

A descendéncia de qualquer individuo tem média em funcao do valor
fenotipico dos pais. O acasalamento de individuos superiores fenotipicamente produz
descendéncia também superior. Isto indica que a selegao dos melhores fenétipos é
eficiente em termos de melhoramento genético dos rebanhos leiteiros. O fendtipo
da preducéo de leite é avaliado por meio do controle leiteiro. Pesa-se mensalmente,
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duas vezes ao dia, o volume de leite produzido pela vaca durante um periodo de 24
horas e anotam-se os valores mensurados em fichas apropriadas ou em arquivo de
computador. Utilizando essas anotacbes mensais, calcula-se o volume de leite
produzido pela vaca durante a lactacdo (em dez meses, por exemplo).

A variacao na geragdo F2 é maior do que na F1 e na geracdo paterna.
No exemplo mostrado anteriormente, a producéo de leite no F2 variou de 2.000 kg
a 2.400 kg. O ambiente promove também variacoes no desempenho das vacas e
acdes génicas nao-aditivas atuam em determinadas caracteristicas.

3.2.1.2 Acédo génica nao-aditiva

Nesse tipo de heranga, os genes néo agem independentemente do nimero
e da acdo dos outros genes existentes no gendtipo do individuo. Existe a interacéo
de um gene com o outro e também deles com o ambiente.

Dominancia

A dominéncia € uma acdo nao-aditiva porque o alelo A dominante mascara
o efeito do alelo recessivo a. Como exemplo, vamos admitir que o efeito de AA é o
mesmo que Aa e que seja 8, e que BB = Bb = 4. Suponhamos ainda que o efeito
do aa = 4 e bb = 2. Alguns dos gendtipos possiveis sao:

AABB que tera o valor fenotipico 8 + 4 = 12

AABb 8 +4=12
AAbb g + 2 =10
aabb 4 +2= 6

Quando ha dominéncia, n&o se distingue fenotipicamente o heterozigoto,
como € o caso da pelagem do gado Holandés. Nesse caso dizemos que a dominancia
& completa:

s
AA e Aa = cor preta e branca da pelagem da raga e

"aa cor vermelha e branca.

O gado vermelho e branco é recessivo para a caracteristica cor de pelagem
e, conseqlientemente, € pouco freqlente na populacdo. Vale a pena ressaltar que se
trata apenas da cor de pelagem, que € determinada por um par de genes e ndo a
producao de leite, que envolve muitos pares de genes para sua expressao.

Sobredominancia

E uma forma de dominéncia em que o efeito do heterozigoto (Aa) &
superior a qualquer dos dois homozigotos (AA e aa), conforme mostra o esquema
a seguir;

0 2 2,5
a3 AA Aa
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Epistasia

A epistasia ocorre quando existem interacdes entre os genes. Os efeitos do
gene A na presenca do gene B ou na presenca do gene C sdo diferentes. Como
exemplo, suponha dois fendtipos diferentes:

CcBbhaa = 6
Ccbbaa = b6

A substituicdo do gene a pelo seu alelo A produz a seguinte alteragdo nos
gendtipos e fendtipos anteriores:

CcBbAa = 10
ccbbAa = 3

No primeiro gen6tipo a substituicédo do gene a por A resultou em um valor
fenotipico igual a 10, ou seja, A = 4 e no segundo, a mesma substituicdo teve
valor fenotipico igual a 3, ou A = -2, Em ambos os casos a mesma substituicéo (a
por A] teve valores fenotipicos diferentes, devido a interacao entre genes nac-alélicos.

4. Parentesco e pedigree

Dizemos que dois individuos sdo parentes quando possuem em sua
genealogia pelo menos um ancestral comum. Esse fato faz queg eles tenham genes
em comum, originados do referido ancestral.

Vamos supor dois irmaos completos (X e Y), ou seja, filhos do mesmo pai
e da mesma mée (A e B):

Pai A X Mi3e B
I
Filhos X e Y

0 parentesco entre X e Y, simbolizado pela letra RXY, pode ser representado como:

A B

cada seta representa metade da heranca que o individuo recebe de um dos pais.
As passagens A — X = 1/2 (pai) e B— X = 1/2 (mée), significam a chance de
um filho receber os genes comuns de um dos pais. O coeficiente de parentesco R,
pode ser estimado da seguinte maneira:
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R.,=1/2x1/2 + 1/2x1/2 =1/4 + 1/4 = 2/4 = 0,6 = 50%

XY

Nesse caso, X e Y tém 50% dos seus genes idénticos pelo fato de ambos
serem filhos dos mesmos pais. Esse célculo feito para obter o parentesco pode ser
sintetizado pela férmula:

- el 01554 bl

XY

em que R, € o parentesco entre os individuos X e ¥, n é o nimero de geracoes
entre o ascendente camum e um animal X e n” & o nimero de geracoes entre o
ascendente comum e o animal Y. I representa o somatario.

Chamamos pedigree ao conjunto de informacdes da ascendéncia de um
individuo. Quanto maior for o nimero de informacées no pedigree, melhor a avaliagdo
do individuo. Geralmente as associacoes de criadores de determinada ragca mantém
os arquivos genealdgicos. A raca Holandesa no Brasil € sem duvida a raca leiteira
que mais possui registros genealdgicos, perque tem acumulado dados ha mais tempo
e o5 rebanhos sdo mais numerosos.

Muitos registros de pedigree tém apenas os nomes dos pais, avos, bisavos
etc. O ideal é que registros de producBo dos ancestrais estejam também contidos
nos pedigrees, para que possam ser mais (teis.

Admitamos os seguintes pedigrees dos individuos X e Y:

E G
A C
F H
X Y
G I
B D
H J

X e Y possuem os ancestrais comuns G e H. Para melhor compreenséao do parentesco
existente entre os dois, vamos utilizar o esquema de setas a seguir:
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As passagens entre X e Y, pelos ancestrais comuns G e H s3o:

numero de geragdes = 4 (1/2)* = 0,06256

X - B - H — - C — Y
namero de geracdes = 4 (1/2)* = 0,0625

o somatorio (X) serd = 0,0625 + 0,0625 = 0,125 = 12,6% = Ry

5. Endogamia ou consangliinidade

Chama-se endogamia o método de acasalamento entre individuos parentes
ou semelhantes, que na Zootecnia tratamos como consangiiinidade. Quando os
pais de um animal possuem um ou mais ancestrais comuns, diz-se que ele é
consanguineo,

O acasalamento de individuos geneticamente semelhantes aumenta a chance
de que diferentes l6cus tornem-se homozigotos. Considerando um par de genes
apenas, quando sdo acasalados individuos Aa entre si, ocorrem as seguintes
proporgdes genotipicas: 1 AA : 2 Aa: 1 aa, porém, se os acasalamentos forem de
individuos consanglineos, havera redugdo dos heterozigotos geracéo a geracédo,
enquanto os dois homozigotos tendem a crescer em nlimeros.

Admitamos uma populagdo de 1.600 individuos submetida a acasalamentos
endogdmicos por geragdes sucessivas. As alteracdes nas proporcoes de individuos
heterozigotos e homozigotos estdo na Tabela 3.

Tabela 3. Geracdes sucessivas de acasalamentos endogamicos.

Geracéo : Gendtipos % homozigotos
0 /180[]#3 \ 0
1 400AA / Eﬂﬁﬂa \ 400aa 50
2 4D0AA + 200AA dﬂﬁﬂa 200aa + 400aa 75
K| E00AA + 100AA ZDﬁAa 100aa + 600aa 87.5

4 700AA + B0AA 100Aa \ 50aa + 700aa 93,8

.

5 750AA + 25AA b0Aa 25aa + 750aa 96,8
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5.1 Coeficiente de consangiiinidade (F)

O efeito fundamental da consangiiinidade é aumentar a homozigose na
populacéo, reduzindo evidentemente a heterozigose. Essas alteracdes podem ser
guantificadas pelo coeficiente de consangliinidade F, que é definido como a
probabilidade de que os genes nos gametas, que formardo o zigoto, sejam idénticos
por descendéncia. O F pode variar de O a 1, sendo o valor 1 para o caso de
consanglinidade total. Na Tabela 4 estéo apresentados valores minimos de F para
os produtos de alguns acasalamentos. Observa-se que o maior grau de
consanguinidade ocorre no acasalamento de pai com a filha.

Tabela 4. Consanglinidade minima resultante de acasalamentos entre parentes.

Tipo de acasalamento F minimo do produto (%)
Pai X com a filha de X 25,00
Pai X com a neta de X 12,50
Filho de X com a filha de X 12,50
Filho de X com a neta de X 8,25
Neto de X com a filha de X 6,25
Neto de X com a neta de X 3,13
Duple neto de X com a filha de X 12,50

Para o célculo do F, usam-se as informagbes do pedigree dos animais e
estima-se o grau de parentesco que existe entre os pais do animal, O valor de F sera
a metade do parentesco existente entre os pais. Por exemplo, entre pai e filha o
parentesco € %2 e o F é 25%. Para que um animal seja considerado consangiineo,
& preciso que em suas linhas de ascendéncias (paterna e materna) haja pelo menos

«um ancestral comum. Veja o exemplo a seguir:

D {ancestral comum - linha paterna)
B
E
A
D (ancestral comum - linha materna)
C
F

Para estimar o parentesco (R_.), conta-se o nimero de "passagens” entre os
ancestrais comuns no pedigree do animal, ou seja, B- D - C = 2. O parentesco
serd 1/2 elevado ao nimero de "passagens". Assim:

Ry = (1/2)* = 1/4 = 0,25
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O valor do F sera portanto:

F, = R/2 = 0,26/2 = 0,125 ou 12,5%

A

5.2 Efeitos da consanglinidade

Os acasalamentos consanglineos promovem a homozigose tanto dos genes
dominantes como dos recessivos, portanto de genes desejaveis e de indesejaveis.
Os efeitos da endogamia podem ser bons ou ruins.

Os principais efeitos danosos que a endogamia provoca estéo relacionados
com a reducdo do valor adaptativo de uma espécie, que juntamente com a redugao
de fertilidade, também provocada pela endogamia, podem inviabilizar a sobrevivéncia
da espécie.

Na producio de leite o efeito da consanguinidade ndo é muito grande e
pode ser controlado com a introdugéo de um reprodutor ndo aparentado com as
vacas do rebanho. Para exemplificar esse pequeno efeito, considere que para cada
incremento de 1% na endogamia (F) ocorre a redugdo de 25,56 kg, em média, na
producdo de leite em um rebanho. A endogamia afeta mais as caracteristicas de
baixa herdabilidade (por exemplo, h? = 0,10). Geralmente as caracteristicas
relacionadas com a reproducé@o dos animais sao de baixas herdabilidades.

5.3 Aplicagdes da endogamia

5.3.1 Aumento da prepoténcia

Prepoténcia & a capacidade de o animal imprimir nos filhos as suas
caracteristicas, independentemente dos individuos com os quais ele foi acasalado.
Depende principalmente da dominéncia génica e da homozigose. O maximo de
prepoténcia é alcangado quando existem muitos pares de genes em homozigose
dominante, o que torna os filhos mais parecidos fenotipicamente entre sie a um de
sSeus pais.

5.3.2 Formacéo de linhagens endogamicas

Com acasalamentos consanglineos e selecdo em uma populagao, podem-
se formar duas subpopulagdes contrastantes a partir de uma populacdo heterogénea.
A variacdo genética em cada uma dessas subpopulagdes desaparecera, as
caracteristicas serdo fixadas em cada uma delas e as linhagens serdo fenotipi-
camente distintas.

O principal uso dessas linhagens endogdmicas homozigéticas contrastantes
é 0 cruzamento entre elas para aproveitamento do vigor hibrido ou heterose.

5.3.3 Detecgédo de genes recessivos

A consangiiinidade faz com que os genes deletérios recessivos, que estavam
acobertados pelo alelo dominante, figuem em homozigose (aa) e com isso podem
surgir os defeitos genéticos, que a dominancia ndo permitiu que fossem expressos
fenotipicamente na populagao.
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-

A raca Gir no Brasil é considerada uma populacdo ndo muito numerosa. Os
rebanhos sdo pequenos e pelo fato de os criadores ndo usarem touros de outro
rebanho no dele, os animais tendem a ser consangiiineos, o gue facilita o
aparecimento de muitos defeitos genéticos, como o problema de encurtamento dos
tenddes, que faz com que o bezerro tenha as patas contraldas.

5.3.4 Selecdo para tipo

O criador que deseja ter um rebanho mais uniforme, com relacdc ao tipo ou
conformacao dos animais, realiza acasalamentos dirigidos procurando obter filhos com
0s aspectos mais vantajosos de cada pai @, muitas vezes, o criador realiza acasalamentos
com individuos aparentados e desse modo imprime certo grau de consanglinidade
visando a corregfes de defeitos de conformacéo e uniformizacéo do rebanho.

6. Exogamia ou cruzamento

Exogamia é o acasalamento entre individuos nao parentes ou ndo semelhantes
fenotipicamente. Na Zootecnia, exogamia é cruzamento. E ¢ acasalamento entre
animais de ragas diferentes. O efeito fundamental do cruzamento é promover a
heterozigose, ao contrédrio da endogamia. Um animal oriundo de um cruzamento &
heterozigoto para a maioria de seus pares de genes.

Nao se deve confundir o cruzamento com a hibridacdo. Esse & o acasalamento
entre espécies diferentes, por exemplo, Eguus caballus (cavalo) com Eguus asinus
(jumento), que produz o burro ou a mula, que séo chamados animais hibridos (n&o-
férteis).

Quando se realiza um cruzamento entre racas, o animal resultante é um
mestico ou cruzado, que possui parte dos genes de cada raca empregada. Com a
realizacao de cruzamentos continuos, ird se formando diferentes proporgées de
cada raca usada nos cruzamentos. Este é o conceito de grau de sangue, que muitos
preferem chamar de composicdo genética do mestigo, o qual é a proporcio de cada
raca envolvida nos acasalamentos que deram origem ao mestico.

Se acasalarmos um touro Holandés (H) com uma vaca da raca Gir (G), por
exemplo, o produto serd 1/2 H : 1/2 G (metade da cada raca paterna). Se
prosseguirmos com os acasalamentos nas préximas geracdes com outro touro
Holandés usado na vaca meio-sangue teremos:

A H X 1/2H:1/2 G
4
(metade do pai) (metade da mae)
1/2 H + 1/12H:1/2 G
2

O produto desse acasalamento terd a seguinte composicdo genética:

1/2H + 1/4H:1/4 G
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ou seja, sera um animal 3/4 H : 1/4 G, que conterd em sua composicéo genética
75% de genes da raga Holandesa e 25% de genes da raca Gir.
No diagrama a seguir podemos observar todo o gradiente de grau de sangue

possivel de ocorrer, quando realizamos o cruzamento de maneira continua, a cada
geracao:

Escala de graus de sangue

G H
| | | | | | | | I
0 1 3 3 1 5 3 A 8
a 4 8 2 8 4 2] 8
"~
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¢ 1 =2 3 4 5 8 2 @2 BRoI4L4 92 13 4 16 18
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I R T S T e | |
0 21 32
32 32

Para cada geragao o denominador vai sendo dobrado, 8, 16, 32, 64 etc.,
porque o pai passa para o filho metade de sua heranga. Um animal 21/32 H: 11/32 G,
representado na barra de cor cinza do diagrama, nada mais é do que um animal de
composicéo genética pouco acima de 5/8.

6.1 Heterose

Denomina-se heterose a expressdo fenotipica mais intensa do cruzado
(mestico) em relagdo & média dos progenitores. E'o chamado vigor hibrido. Considera-
se heterose, também, se o mestigo for superior a uma das ragas paternas.

6.2 Causas da heterose

O vigor hibrido origina-se principalmente devido & heterozigose envolvende
acao génica nao-aditiva (dominéncia, sobredominéncia e epistasia).

6.2.1 Dominéncia

A explicagdo da heterose coiw conseqliéncia da dominéncia é que o vigor
hibrido observado nos mesticos é o resultado da restauracéo de genes dominantes
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lécus das linhagens parentais, onde os recessivos prejudiciais passaram para o
estado homozigotico e que no mestigo ficam heterozigotos.

Linha A b Linha B
AAbb 3 aaBB
F1 = AaBb

Nesse caso os efeitos dos recessivos a e b ficarao reprimidos. Os genétipos
AAbb, aaBB, Aabb e aaBb sao responsaveis pelo ganho de peso diario dos animais
& apresentam valor fenotipico de 800 g, enquanto os AABB e AaBb ganham 1.000
g didrios e os aabb apenas 600 g. Assim, o acasalamento de AAbb com aaBB
resultard em:

Aabb X aaBB
(800 g) 4 (800 g)
F1 = AaBb
(1.000 g)

Os produtos (geracao F1) terdo médias de ganho de peso didrio superior 3
media dos pais.

6.2.2 Sobredominéncia

Como vimos anteriormente, um lécus é sobredominante, quando o
heterozigoto tem maior valor adaptativo que o de ambos os dominantes. Para
exemplificar, considere que dois pares de genes A1 e B1 e seus alelos A2 e B2
sejam responsaveis pelo ganho de peso de um individuo. Os homozigotos para
ambos os l6cus em questao ganham 200 g por dia, os heterozigotos para um par
de genes ganham 220 g e aqueles com ambos os pares em heterozigose apresentam
thanhos de 240 g.

O acasalamento esquematizado a seguir, entre dois homozigotos, daré origem
aos F1s que sdo heterozigotos nos dois pares de genes:

A1A1B1B1 X A2A2B2B2
(200 g) ! (200 g)
F1 = A1A2B1B2
(240 g)

Assim a média dos F1s (240 9} excede aos valores de ambos os pais, que
sao 200 g.

6.2.3 Epistasia

A epistasia, que ocorre devido 3 interacdo entre os efeitos de pares de
genes nao-alélices, pode ser ilustrada com o exemplo a seguir: suponha que os
gendtipos que possuem dois ou mais genes A e B ganhem 20" | de n=so, enquanto
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aqueles que ndo possuem juntos 0s genes A e B ganham apenas 160 g. Acasalando-
se individuos AABB com aabb, resultara:

AABB X aabb
(200 g) 4 (160 g)
Fi = AaBb
(200 g)

A média dos pais é (200 + 160)/2 = 180 g, portanto © heterozigoto
apresenta valor fenotipico superior a média de seus pais (200 g).

As acdes génicas aditivas nao dido origem a heterose. Isto pode ser
observado no exemplo a seguir, em que O individuo homozigoto recessivo
A2A2B2B2 ganha 200 g de peso por dia (valor fenotipico) ‘e os efeitos dos genes
A1 e B1 (dominantes) produzem ganhos didrios de 10 g adicionais cada um deles.
Se realizarmos o acasalamento:

A1A1B1B1 X A2A2B2B2
(240 g) 4 (200 gl
F1 = A1A2B1B2
(220 g)

A média dos pais (240 + 200)/2 = 220 g é igual ao valor fenotipico do
mestico, portanto nao ocorrendo o fendmeno da heterose nesse caso.

6.3 Estimativa da heterose

Para estimar a heterose (H), avaliamos a superioridade média da prole cruzada
em relagdo aos pais: '

M,, - M
H= —f-—F x 100

P

Exemplo: foram obtidas vacas mestigas (1/2 HG) que produziram em média
2.900 kg de leite. Elas eram produtos dos acasalamentos entre touros da raga
Holandesa, cuja média de produgéo no rebanho original foi 4.000 kg, com vacas
da raca Gir oriundas de rebanhos com média de leite de 1.500 kg.

A média dos pais nesses acasalamentos foi:
MP = (4.000+1.500)/2 = 2.750 kg
A heterose estimada foi portanto:
H = (2.900 - 2.750)/2.7560 = 0,05454
H = 0,05454 x 100 = 5,45%
Essa, portanto, é a superioridade dos mestigos em relacdo a média de
seus pais.
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6.4 Permanéncia da heterose

Chamamos a heterose no F1 de heterose total, porque na proxima geragao
é esperado ocorrer uma queda da heterose inicial, devido & redugéo do valor fenotipico
médio da geragao FZ em relagao ao F1. Essa reducdo depende da selegéo praticada
nessa populacao, da presenca ou nao de endogamia nos acasalamentos e do nimero
de individuos presentes na populagdo.

Se a populacéo for grande e os acasalamentos forem ac acaso, espera-se
uma queda de 50% da heterose do F1 para o F2 e nas geragoes seguintes (F3, F4,
etc.) tendem a manter valores fenotipicos médios préximos do F2.

A selegdo a favor dos individuos mais heterozigdticos induz a uma reducéo
menor da heterose a cada geracdo, com os acasalamentos consanglfneos tendendo
a2 aumentar esta queda de heterose.

Quando a populacédo é grande e as herdabilidades das caracteristicas sao
baixas, ndo ocorre muita redugdo do vigor hibrido da geragdo F1 para a F2.- Além
disso, deve-se considerar que o valor fenotipico médio da populagdo depende muito
de fatores ambientais.

O esquema a seguir ilustra a perda de heterose no F2:

Pai A X B Mae
4
F1 Mestico Heterose Total
Pai F1 X F1 Mae
0
F2 Bimestigo 50% da Heterose
HFZ = F%— X HFT
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Selecao: métodos e auxilios

José Valente'’
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Marcus Cordeiro Durées’

1. Introducéo

Em melhoramento genético animal selecao pode ser definida como sendo
wm processo continuo, de longo prazo, em que os individuos de diferentes gendtipos
=30 escolhidos para produzirem descendentes, ou simplesmente, a escolha de
individuos para a reproducado. Seu efeito primério é aumentar a frequéncia génica
vordvel, reduzindo, em consequéncia, a freqléncia dos genes de efeitos
sfavoraveis. A eficiéncia da selegdo numa populagdo depende principalmente da
existéncia de variacdo genética entre os individuos, da freqliéncia génica na
caracteristica de interesse.e da intensidade de selegao.

Numa populacdo, a selecdo ou a escolha de animais pode ocorrer de duas
formas: natural e artificial. A selecdo natural proposta por Darwin implicava
sobrevivéncia dos individuos portadores de gené6tipos melhor adaptados. Desta
forma os animais portadores de vantagens ou aqueles mais aptos vao deixando
maior descendéncia na populacao. Entretanto, diversos fatores determinam a
proporcao de individuos que irdo se reproduzir com maior cu menor fregténcia.
‘Como por exemplo, podem ser citadas as diferentes taxas de mortalidade, reprodugéo_
e fertilidade dos individuos na populagdo. Um exemplo tipico de selegdo natural éuj

que ocorre no homem, na variagao da cor da pele em diferentes condigdes ambientes.

A selecdo artificial 6 aquela que é praticada pelo homem, o qual determina
guais animais serdo usados para produzir a préxima geracao. Por ser orientada, a
selecdo artificial pode proporcionar um maior progresso genético a populagéo, por
unidade de tempo, comparada a selecdo natural. Dois critérios podem ser utilizados
quando se selecionam animais em um rebanho: os de melhores fendtipos (selecdo
fenotipica) ou pelos gendtipos (selecdo genotipical. Quando a escolha é pelo fenétipo,
deve-se considerar a morfologia do animal, ou seja, suas caracter(sticas de exterior,
tais como conformacéo ou tipo, pelagem, caracteristicas de Ubere etc., ou medem-
se as producdes ou avaliam-se os desempenhos dos individuos, que, em sintese,
sé@o as manifestacoes de atividades fisiol6gicas, como por exemplo a produgéo de
leite, de gordura, de proteina, taxas de crescimento, pesos e ganhos de pesos a

" Pesquisador da Embrapa Gado de Leite e bolsista do CNPq - Juiz de Fora, MG - jvalente@cnpgl.embrapa.br;
rsverneq@cnpgl.embrapa.br; dem075@cnpgl.embrapa.br
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-

vérias idades etc. Quando se deseja selecionar os animais de melhores gendtipos
para caracterfsticas quantitativas (econ@micas), processos indiretos tém sido
utilizados, mas que apenas estimam os gendtipos. Com o desenvolvimento da
genética molecular, marcadores genéticos podem ser utilizados na identificagao de
genes de interesse como instrumentos Gteis & selecao,

2. Resposta a selecéo

0 resultado da selecao deve ser a mudanca na média da populagao. A resposta
3 selec@o portanto, é a diferenga entre o valor fenotipico médio dos descendentes
dos pais selecionados e a média da geragdo paterna antes da selecao (Figura 1).

1]
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]
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Figura 1. Efeito da selecdo sobre uma populagao.

A resposta a selecéo é medida pelo ganho genético (AG) que, por sua vez,
& uma funcio do diferencial de selego (S) e da herdabilidade da caracteristica (h?).
Portanto,

AG = Sxh?

0 diferencial de selecdo mede a diferenca entre os individuos selecionados
para pais da préxima geracao (E) e a média de toda populacéo E)

Pode-se entdo rescrever que:

A6 = P,-F,) x K
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Considerando que a caracteristica na populagdo segue uma distribuicdo

normal, tem-se que o valor S @& depende da relacdo entre a proporcao selecionada
2 3 variagao existente na populacdo, A relagédo entre o diferencial de selecdo

=P, = 5,,) e 0 desvio-padrdo fenotipico (0,) € denominado intensidade de

se'feg:ﬁo {7},
Portanto,
y P P, S % —_
s TR s 8= o e A6 s xly
UI-" a'p Un f e

Na Tabela 1 sdo apresentades os valores de i correspondentes a diferentes

percentagens de individuos destinados & selegio,

Tabela 1. Intensidade de selecdo (i) de acordo com a fracio de individuos

selecionados (%).

Fragao i Fragéo i Fragado i Fracdo i
0.1 3,400 1,0 2,660 10 1,755 55 0,720
02 3,200 2.0 2420 15 1,554 1] 0,644
0.3 3,033 3.0 2,270 20 1,400 65 0,570
0.4 2,375 4.0 2,153 25 1,271 70 0,497
0,5 2,900 5.0, 2,064 30 1,158 75 0,424
06 2,850 B0 1,885 35 1,058 80 0,350
0,7 2,800 7.0 1,919 40 0,966 85 0,274
08 2,738 8.0 1,858 45 0,880 a0 0,185
0,9 2,706 9.0 1,806 50 0,788 95 0,109

Fante: Van Vieck et al. (1887),

feite na

Por exemplo, imaginemos um rebanho bovino onde a produgdo média de
primeira lactac@o seja de 5.500 kg e desvio-padrdo de 1.100 kg. Selecionando-

se 70% das melhores vacas, a intensidade de selegéo (/) serd de 0,497, conforme a
Tabela 1. Portanto, o diferencial de selecdo (S), que 6 § = ic, serd: |\

%93
483
S=0,49?x1.100kg=@kg Q3% ey F6

Considerando-se que a herdabilidade (4?) da producao de leite neste rebanho

seja de 0,25, o ganho genético na préxima geracao (filhos) sera estimado como:

AG = hix 8§
AG = 0,25 x 546,7 kg
AG = 136,675 kg 4 A4 ,aD

Se o intervalo de geracdo (L) fosse de 3,0 anos, o ganho genético por ano,

para fémeas, seria (AG/L) de 45,558 kg, o que estaria de acordo com os resultados

da literatura consultada, L\_K L\Lﬁ& H
]
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Em propriedades de gado de leite, em geral, o nimero de machos utilizados
para reproducao é bem menor do que o de fémeas. Desta forma, o diferencial de
selecao do rebanho serd estimado pela média do diferencial de selecdo dos machos
(S,) e das fémeas (S), isto é, = 2 (S + S). Para este exemplo, como o diferencial
de selegdo calculado para as fémeas fol de 546,7 kg e considerando que os machos
foram escolhidos na razdo de 1/25, ou seja, 4% da fracdo selecionada, o valor de
i na Tabela 1 para machos serd de 2,153.

Logo,

i,=2163eS = 2,163 x 1.100 kg = 2.368,3 k

Sendo 8, = 546,7 kg,

»8S= % (Sm + Sf) = % (2.368,3 kg + 546,7 kg) = 1.457,5 kg.
O ganho genetico médio esperado para este rebanho sera:

AG= h?*x S = 0,25 x 1,457,5 kg = 364,375 kg.

A velocidade com gue os ganhos genéticos sdo obtidos, de geracdo a geracéo,
é de importancia fundamental para os programas de selecdo. A este periodo
transcorrido da-se o nome de intervalo médio entre geragdes (L), que é calculado
pela idade média dos pals & época de nascimento de seus filhos. Tal como o
diferencial de selegdo, L também pode ser diferente para machos e fémeas e calculado
em separado e depois estimada a média de ambos, L = ¥ (Lf + Lm ), conforme
Pereira (1983).

Supondo que no rebanho em questéo L, seja de 3,0 anos e L = 4,0 anos,
entdo, o intervalo médio entre geragoes sera:

L= % (3,0 + 4,0) = 3,5 anos.

Deve-se lembrar que nos casos em que os machos participem de teste de
progénie, o valor de Lm poderd ser muito maior (6 a 8 anos), ocasionando um
aumento significativo em L.

Lembrando que o ganho genético estimado por geracao, no exemplo dado,
foi de 364,375 kg, o ganho genético anual sera de:

AG _364,375 kg
L 3,5

= 104,107 kg/ano

Portanto, pode-se observar que sado trés os fatores que afetam o ganho
genético anual: o diferencial de sele¢do, a herdabilidade da caracteristica e o intervalo
entre geracoes. Outros fatores importantes, que podem afetar o diferencial de selegéo
e 0 progresso genético, sdo a varidncia genética e o niumero de caracteristicas a
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ionar, de acordo com Bowman {1981), Pereira (1983), Giannoni e Giannoni
983} e Van Vleck et al. (1987).

Nas espécies domésticas exploradas pelo homem, a alta taxa de mortalidade
a baixa eficiéncia reprodutiva sdo fatores que contribuem para um baixo indice de
sempenho. E, em gado de leite, uma baixa taxa de reforma anual de fémeas,
duzida pelo baixo percentual de descarte de vacas e reposicdo de novilhas de
lhor potencial genetico, proporciona um pequeno diferencial de selecdo nos
rebanhos que participam de programas de melhoramento e, conseqlientemente,
menores ganhos genéticos.

3. Métodos e auxilios & selecdo para uma caracteristica

3.1 Selecéo individual

A selegdo individual ou massal é o método de selecdo mais comum, em que
a escolha dos reprodutores se da de acordo com os valores fenotipicos individuais,
ou seja, consiste em se medir, pesar, testar ou avaliar o desempenho dos individuos
que potencialmente poderiam ser pais, e posteriormente, selecionam-se aqueles cujos
valores atendem aos objetivos propostos. Mas sua eficiéncia depende das
correlagoes entre os fendtipos e os gendtipos dos individuos. No caso de
caracteristicas de alta herdabilidade, a eficiéncia seria alta, chegando a um méximo,
se as herdabilidades fossem iguais a um. Neste caso, os animais selecionados
com base nos valores fenotipicos seriam superiores geneticamente. No caso das
caracteristicas quantitativas (econdmicas), os valores fenotipicos representam
apenas uma parte dos valores genéticos aditivos, além dos efeitos de ambiente e
as diversas interagdes que possam ocorrer. Assim, para que se tenha maior
confiabilidade no valor estimado, é imprescindivel controlar o maximo possivel os
efeitos ou variacoes de meio para que as variagdes entre os animais sejam, em sua
maior parte, de origem genética aditiva. Portanto, neste tipo de avaliacao, é
dmportante que a comparacéo de desempenho dos animais seja realizada em ambiente
uniforme, dando-se condigdes semelhantes de manejo e alimentacédc a todos os
animais. Desta forma, o valor fenotipico (VF) sera uma estimativa do valor genético
individual, e recebe a denominacio de teste de desempenho ou de producao.
De acordo com Giannoni e Giannani (1983), o VF neste caso pode ser calculado da
seguinte forma:

|
|'
|

VF = Prod, média do individuo na caracteristica x 100
Prod. média do grupo na caracteristica

O valor genético previsto do individuo corresponde ao seu mérito genético
em relagdo a média do grupo de origem e pode ser estimado conhecendo-se o valor
fenotipico do animal, a média do grupo e a regresséo do valor genético em relacédo
ao valor fenotipico da caracteristica em questio (Giannoni e Giannoni, 1983):

VG = G + arE-E}
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onde:
EG = valor genético previsto;
G = media do grupo ao qual o individuo pertence;
A = média do individuo em teste;
b = coeficiente de regressao do valor genético sobre o fenotipico.

@

A estimativa do VG pode variar de acordo com o valor da herdabilidade.
Quando a herdabilidade é alta, os fendtipos constituem uma indicacdo segura do
valor genético dos individuos. Quando esta for baixa, a eficiéncia da selecao
individual sera pequena, pois as expressodes fenotipicas de caracteristicas de baixas
herdabilidades sdo causadas pela acdo nao-aditiva dos genes, ou seja, fortemente
influenciadas por interacdes genéticas e ambientais. Portanto, os descendentes do
grupo assim selecionados poderdo apresentar valores fenotipicos nao-esperados.

De acordo com Pereira (1983), medidas complementares ou auxiliares podem
contribuir para aumentar a eficiéncia de selecao e as razdes que justificam a utilizacdo
dessas medidas sdo:

1. Quando se exige maior seguranga ou confiabilidade da informagéo, o que
pode ser obtido por meio do uso de médias de abservacdes repetidas.
Exemplo: a produgéao de leite em varias lactacdes;

2, Quando uma selegdo mais precoce pode ser obtida, resultando intervalos
entre geragdes mais curtos e, conseqlientemente, ganhos genéticos
maiores. Exemplo: producdes parciais na lactacéo;

3. Quando a selecdo massal é impraticavel, como é o caso das caracteristicas
limitadas pelo sexo (ex.: praducdo de leite) ou no caso de caracteristicas
que nao podem ser medidas diretamente no animal (ex.: qualidade de
carcaca).

O uso de médias de producdes do mesmo animal, durante sua vida produtiva
auxilia no aumento da precisdo da avaliagcdo e identificac@o dos melhores genétipos
da populacao (Pereira, 1983). A avaliacdo e selecdo de fémeas dentro de um rebanho
estdo relacionadas com a maior ou menor capacidade de julgar os desempenhos dos
animais naguele rebanho. Diferencas de ambiente temporérias contribuem para gerar
variacdes no desempenho dos animais, dificultando a identificacdo dos melhores
gendtipos. Separar os efeitos ambientes temporérios dos permanentes contribui
para uma melhor identificagdo de fémeas dentro de um rebanho.

Portanto, segundo Pereira (1983), o uso da média de n-observagdes
repetidas constitui-se num dos modos mais eficientes de se controlar erros e
confundimentos devidos aos efeitos temporérios de ambiente. Com a média de
n-producdes, pode-se obter a Capacidade Provavel de Producdo (CPP) do animal
que inclui os efeitos permanentes de meio e o valor genético do animal.

A CPP pode ser estimada pela seguinte férmula:

- i -
CRP'm Wt (a- m)
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onde:
P = capacidade provével de producao;
= média de rebanho;
= média do animal avaliado;
nimero de lactacdes do animal avaliado;

R >R
!

= repetibilidade da caracteristica.

A fracdo nr / [1+4 (n-1) rl mede a precisdo de n-producdes e expressa a
confianca que se pode ter na média de producdo do animal ou a sua habilidade
de produc3o. Sen = 1, a expressao se torna igual ao valor da repetibilidade (r).
Ser = 1,0 ou 100%, significa que a CPP é igual a média das produgdes anteriores.
A medida que o nimero de observagdes (n) de um mesmo animal aumenta, a confia-
bilidade da média desse animal também aumenta, como indicador do seu valor genético.

Se na formula, empregada para estimar a CPP, a fraggonr / [1 + (n-1) r], que
representa a precisdo da média de n-produgdes, for substituida por nh?/ [1 + (n-1)r],
tem-se a herdabilidade (h?) das médias das producdes, que representa a fragao
genética aditiva da caracteristica. Dessa forma, a estimativa obtida constitui-se numa
estimativa da Capacidade Provavel de Transmissdo (CPT) do animal.

Uma vez que as médias de um rebanho variam de ano para ano, ou de estacao
para estacédo, recomenda-se que as comparagdes sejam feitas dentro de cada ano ou
estacio. Além disso, outros fatores de variacdo podem afetar a produgéo de um
animal, como, por exemplo, a idade ao parto, a raga ou 0 grau de sangue, etc., 0s
quais devem ser considerados no modelo matemaético ou utilizados fatores de
ajustamento ao se avaliarem os animais. Este assunto é tratado num outro capitulo.

O valor fenotipico individual ndo é a Gnica fonte de informacéo para o valor
genético aditivo, j& que existem outras fontes como a dos parentes. De qualquer
forma, para algumas caracteristicas, estes valores individuais representam a Unica
fonte possivel de informacéo, dado que o valor fenotipico individual néo é susceptivel
de ser medido, como no caso do touro de raca leiteira que sé poderd ser examinado
do ponto de vista se sua conformagdo, porque a lactacdo é uma caracteristica

sexclusiva da fémea. Sob este aspecto, a selego individual € um processo falho,
porque a correlacdo entre a conformacdo do touro e a capacidade de produgao de
suas filhas é praticamente nula (Garcia e Milagres, 1969).

De acordo com Bowman (1981), a selecdo individual é indicada para
caracteristicas de herdabilidade entre 0,25 e 1,0, e que podem ser facilmente medidas
nos pais em potencial. Segundo o autor, por varias razoes este tipo de selegdo nem
sempre é 0 mais apropriado, e, assim, outros métodos sdo usados, 0s quals utilizam o
desempenho de individuos aparentados para auxiliar na avaliacdo dos pais em potencial.
Os parentes normalmente utilizados sédo: a) Os ancestrais, tais como os pais e 0s avos
(selecdo pelo pedigree); b) Os colaterais, como os irméos completos, meio-irmaos e 0s
primos (selecéo familiar); e c) Os descendentes ou as progénies (teste de progénie).

3.2 Selecéo pelo pedigree

O pedigree de um animal é o registro da sua ascendéncia, e a selecdo de
gado de leite com base no pedigree é feita utilizando-se as informagtes ou produgdes
de seus ascendentes (Pereira, 1983).
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Os pedigrees de uma maneira geral apresentam apenas a relacdo de nomes
de ancestrais e seus respectivos nimeros de registro. E importante que se incluam
nos pedigrees dados relativos as producoes ou desempenho dos ascendentes e
outras informagdes que permitam calcular os diferenciais de selegdo tanto do individuo
como os de seus ancestrais. Dessa forma, seria possivel estimar, com certa seguranca,
o valor genético previsto (VG) de um individuo, a partir dos valores fenotipicos dos
seus parentes,

As Iinformagdes de pedigree sao importantes e amplamente utilizadas.
Segundo Giannoni e Giannoni (1983), elas podem ser (teis para os seguintes casos:
1) detecgdo de genes recessivos e de combinacdes e interagdes especiais entre
genes; 2) auxiliar na escolha de animais jovens que ainda ndoc apresentaram
producdes; 3) selecdo de caracteristicas de baixa herdabilidade; e 4) selecdo de
caracteristicas que sd se manifestam tardiamente na vida do animal, como
longevidade, ou que se expressam somente em um dos sexos, como producgio de
leite, gordura etc.

Deve-se ressaltar que, na deteccdo de genes recessivos, a anélise de pedigree
possibilita uma selecdo genética mais répida e de custos mais baixos que o teste de
progénie (TP) ou de acasalamentos consanglineos. Porém, hd também inconvenientes,
como, por exemplo, se houver informacgdes erradas nos pedigrees, familias inteiras
poderdo ser descartadas. Outro exemplo tipico € o caso de um touro que se tornou
popular pelo simples fato de pertencer a uma linhagem famosa.

Na escolha de animais jovens, informacdes sobre producdes do préprio
individuo nem sempre estdo disponiveis, e, nesse caso, a Unica forma de avalid-los
é pela analise de informacgdes de seus ascendentes ou de parentes colaterais como
irmaos ou irmas. '

No caso de caracteristicas' de baixa herdabilidade, as informac¢des dos
parentes podem aumentar a confiabilidade da sele¢do. Entretanto, as produgdes ou
o desempenho do préprio animal sdo também importantes. Para caracteristicas de
alta herdabilidade, as informacdes do préprio individuo sdo mais seguras para a
selecdo que a utilizagdo do valor fenotipico de seus ancestrais,

Contudo, de acordo com Pereira (1983), ha limitacdes praticas na selecéo
pelo pedigree, devido a: 1) baixa precisdo com que se estimam o0s gendtipos dos
ascendentes, em face da natureza da amostragem do processo hereditario, fazendo
com que um mesmo ascendente transmita herancas diferentes a filhos diferentes;
2) Proximidade do parentesco - as contribuic6es das informacoes de ascendentes
mais proximos sdo mais importantes, ao passo que as de ascendentes distantes sao
pequenas; 3) Posslveis influéncias de meio ambiente podem mascarar 0s resultados
da avaliagdo, como o caso do tratamento prefencial; 4) os pedigrees, em geral,
fornecem poucas informagdes sobre o desempenho produtivo ou reprodutivo dos
ancestrais, contribuindo muito pouco como auxilio a selegéo.

A eficiéncia da selecdo pela genealogia € determinada pela correlagédo existente
entre 0 gendtipo do individuo em anélise e a média fenotipica de seus parentes.
Desta forma, o valor genético previsto (VG) é estimado pela regressao do genétipo
do individuo sobre os valores fenotipicos de seus parentes, podendo as informacgdes
do préprio individuo ser inclufdas ou ndo no célculo. Na prética, porém, na maioria
dos casos, existem somente informagdes dos ascendentes. As equagdes séo
constituidas pelos diferenciais de selecao do individuo e/ou de seus parentes
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- multiplicados por coeficientes de regressdo. Assim, alguns exemplos podem ser

dados, de acordo com Giannoni e Giannoni (1983):

a) Estimativa do VG com base em informactes do pai ou da mae:

VG=5;+b,(Em—E,.,)cuVG‘:E,wbzAp—Eﬂ)

Sendo:

C, = média dos contemporéneos do individuo;
An e A, = média da mde e média do pai;

Cm e Ep = media dos contemporaneos da mae e do pai;

O coeficiente de regresséo (b,), para uma determinada caracter(stica seria:
b, = 0,6h% ouh?(h? e h?) = herdabilidade da caracteristica quando se
considera o pai ou a mae.

A superioridade de um animal (ex.: um tourinho) & expressa em termos de
desvio da média de produgéo de seu rebanho. O VG indica o potencial genético
esperado do animal.

b) Estimativa do VG com base em informagdes do préprio individuo e nas
de um ancestral:_

VG =T+ b,(A -C)+ b, (A - C.)

onde:
b,e b, = coeficientes de regress@o para o individuo e o ancestral
considerado, respectivamente;
Ai e C; = médias do individuo e de seus contemporaneos, respectivamente;

A, e C, = médias do ancestral considerado e de seus contemporaneos,
respectivamante.

Por exemplo, os coeficientes de regresséo (b, e b,) utilizados na equacgéo de
determinacg¢do do VG quando ha informacdes do préprio individuo e de um de seus
pais sao fornecidos pelas seguintes equacgodes:

h (4 - h) 2h5(1- K
b =————ar~g = —m
4-hH 4 - hih:

onde: h’ e h:= herdabilidade da caracteristica considerada no individuo e em um de
seus pais, respectivamente.
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3.3 Selegdo pela familia

A selecdo familiar se baseia na selecdo de familias de melhor fendtipo
médio, isto é, selecionam-se todos 0s individuos daquela melhor familia. Trata-
se, entdo, de predizer o genotipo de um individuo dado o fenétipo medio da
familia a que pertence.

A selecdo familiar mais (til € a baseada em irmaos (irmdos completos, meio-
irmaos), embora outros parentes, Como primos também possam ser usados. A eficiéncia
da selec3o familiar depende do coeficiente de parentesco existente entre 0s membros
da familia e o individuo objeto de andlise, das astimativas das herdabilidades para
as caracteristicas em questao, das correlacbes fenotipicas entre 0s membros da
familia @ do nimero de individuos que constituem a famflia, Quando o animal &
selecionado por meio da média familiar, a eficiéncia desse processo em relagdo a
selecao praticada com base em informacées do préprio individuo sera fornecida
pela seguinte férmula, de acordo com Giannoni e Giannoni {(1983):

1+ (n-1) R
n1+n-1t

ES =

em que:
ES = eficiéncia da selegéo familiar;

R = coeficiente de parentesco ou correlacao genética entre 0s membros da
famfilia considerada;

t = coeficiente de correlagdo fenotipica entre 0s membros da familia;
numero de individuos que constituem a familia.

3
I

Comparada a selegdo familiar, a selecdo pelo desempenho individual é mais
eficiente quando os valores de A forem baixos e 0s de t altos. Quando os valores de
R sdo altos e os de t baixos, a selec@o familiar se torna mais eficiente que a individual.
Além disso, o nimero de membros na familia afeta o cdlcule da média familiar e a
eficiéncia da selegdo.

De acordo com Bowman (1981), quando a herdabilidade de um carater se
situa no intervalo entre O (zero) e aproximadamente 0,25, o fenétipo de um individuo
passa a ser uma estimativa relativamente imprecisa do seu valor genstico. Entao, €
mais eficiente, em termos de progresso genético por unidade de tempo, realizar a
selecdo com base no desempenho da familia do que na do individuo.

A selegdo poderad ser mais eficiente que aquela baseada apenas no valor
tenotipico individual, quando informacdes do préprio individuo e a média de sua
tamilia sdo combinadas para efeito de sele¢ao (selecdo combinada) e pode ser obtida
pela férmula, de acordo com Giannoni e Giannoni (1983):

1+(R-t)f " (n-1)

ES =
(1-1) 14(n-1}t



Selecdo; metodos e auxilios 43

* onde:

———

ES = eficiéncia da selegao combinada, e R, e n como descrito anteriormente.

Os métodos cladssicos mais comuns de selecao de familias, utilizados nos
animais domésticos, sdo aqueles cujas familias sao formadas de irmaos completos e
meios-irmaos. A eficiéncia da selec@o neste caso ¢ dada pela seguinte férmula:

ES = Rh? J_L___
14+ (p=-1t

ES = eficiéncia da selecdo familiar, e h?, R, t e n como descrito anteriormente.

onde:

A utilizacdo desta férmula, segundo Giannoni e Giannoni (1983), sé pode
ocorrer nos casos em que nac haja consangulinidade entre os animais, e que as
correlacBes ambientais entre os fendtipos dos irméos sejam iguais a zero. Assim,
nesta condicdo, t = RA?,

Nos bovinos, grandes familias de meios-irm&os contemporaneos podem ser
obtidas, ao passo que as familias de irmaos completos contém poucos individuos,
os quais, em geral, ndo s3o contemporéneos. Conseqlentemente, a precisdo da
média da familia de meios-irmaos é geralmente maior do que a de irmaos completos.
A selecdo para caracteristicas de baixa herdabilidade, em geral, ¢ feita pela escolha
de grupos de meios-irm3os com base no seu desempenho meédio, ponderando-a
adequadamente caso os grupos incluam nimeros diferentes de individuos.

Como vimos anteriormente, a eficiéncia da selegao familiar depende do
ndmero de meios-irmaos considerados e do valor da estimativa da herdabilidade.
Sera maior & medida que ambos crescem, conforme Tabela 2.

Porém, no caso de familias constituidas de irm&os completos, a selecéo se
torna menos segura em conseqiiéncia dos individuos sofrerem influéncias maternais
durante o periodo que se estende da gestagdo & desmama. Por esta razdo t nao-
corresponde a Rh2, mas sim a Rh2 + c2, onde: ¢2 = contribuicdo materna (Giannoni
e Giannoni, 1983). Outros detalhes sobre a eficiéncia da selecdo de irmaos completos
podem ser vistos em Lasley (1978).

3.4 Selecdo pela progénie

O teste de progénie (TP) consiste na avaliagdo genética de animais pelo
desempenho ou produgdo de suas proles ou progénies. O TP é essencial para um
programa de melhoramento de gado de leite, uma vez que producdo de leite é uma
caracteristica de baixa a moderada herdabilidade e ndo se expressa nos machos
que apresentam a maior contribuigdo para o melhoramento do rebanho, O TP &
indicado também para caracteristicas que s6 podem ser medidas apds a morte do
animal, como qualidade de carcaga. E Gtil também para a deteccdo de genes
recessivos de efeitos deletérios.
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Tabela 2. Eficiéncia da selecdo familiar com base no desempenho de meios-irmaos.

N.° de Herdabilidades
meios-irmaos 0,10 0,20 0,30 0,40 0,50 0,60 0,70

1 0,079 0,112 0,137 0,158 0177 0,194 0,209
Z 0,110 0,154 0,187 0,213 0,236 0,255 0,273
3 0,134 0.185 0,221 0,250 0,274 0,284 0,312
4 0,152 0,209 0,247 0,277 0,302 0,322 0,339

b 0,169 0,228 0,268 0,299 0,323 0,342 0,359

B 0,183 0.245 0,286 0,316 0,340 0,359 0,374

7 0,185 0,259 0,301 0,331 0,354 0,372 0,387

8 0,206 0,272 0,314 0,343 0,365 0,383 0,397

g 0,216 0,283 0,325 0,354 0,375 0,392 0,405
10 0,226 0,284 0,335 0,363 0,384 0,400 0412
15 0,263 0,332 0,370 0,395 0,413 0,426 0,436
20 0,291 0,358 0,393 0.416 0.430 0,441 0,450
25 0,312 0,377 0,409 0,429 0,442 0,451 0,459
30 0,330 0,391 0,421 0,439 0,450 0,458 0,465
35 0,344 0,403 0,430 0,446 0,458 0.464 0,469
40 0,356 0,412 0,437 0,452 0,461 0,468 0,473
45 0,366 0,418 0,443 0,456 0,465 0.47 0,476
50 0,375 0,426 0,448 0,460 0,468 0,474 0,478
75 0,406 0,447 0,463 0,473 0478 0.482 0,485
100 0,424 0,458 0,463 0.479 0,483 0,486 0,489

Fonte: Lasley (1878).

Diversos paises, entre eles o Brasil, tém desenvolvido programas de selecéo
de gado de leite com base em testes de progénie. Esses programas saoc executados
por empresas de naturezas variadas, como firmas particulares, cooperativas,
empresas estatais etc., abrangendo grandes regifes ou todo um pafs e sao
desenvolvidos em fazendas particulares, aproveitando a inseminacao artificial e o
controle leiteiro. Embora o esquema seja simples, existe uma complicagdo pratica,
devido ao grande nimero de animais necessérios para provar varios touros com
um numero suficiente de filhas. Estes programas necessitam ser executados por
meio de um trabalho cooperativo de diferentes instituiges, por serem complexos
e de alto custo.

Somente programas com grande nimero de rebanhos permitem a utilizagao
dos testes de progénie. E possivel esperar progresso genético na produgao de leite,
uma vez que a herdabilidade estd em torno de 25 a 30%. Tem-se calculado que o
ganho genético na producdo de leite, com rebanhos de mais de 2.000 vacas, pode
atingir 1,7% em média por ano,

3.4.1 Objetivos de um teste de progénie

O objetivo geral de um TP é o de identificar, avaliar, selecionar e difundir os
reprodutores de alto valor genético com vistas aoc aumento da producdo e
produtividade dos rebanhos, inclusive podendo diminuir o grau de dependéncia da
importacao de material genético. Os objetivos especificos sao:

a - Identificar anualmente, pelo TP, reprodutores geneticamente superiores

para a producao de leite;
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b - Selecionar, em funcdo das avaliagbes genéticas de caracteristicas
econdmicas importantes, os touros que deverao ser intensamente
difundidos, principalmente, par meio de semen;

¢ - Planejar acasalamentos seletivos, utilizando-se os melhores reprodutores
disponiveis e as vacas consideradas elites a nivel nacional;

d - Submeter & avaliagéo pela progénie os touros jovens provenientes dos
acasalamentos seletivos planejados.

3.4.2 Consideracées gerais sobre o teste de progénie

No estabelecimento ou desenvolvimento de um programa de TP, diversos
aspectos devem ser observados: a) nimero de touros jovens que devem participar
do teste, anualmente, em funcio da necessidade ou capacidade de absorgao de
sémen no mercado e custos; b) numero de vacas ventres que estardo disponiveis,
para produzir o nimero minimo de filhas para o teste dos touros; ¢) planejar todo o
esquema de distribuicdo de sémen e coleta de dados para se obter os resultados
desejados.

Além disso, deve ser feita a identificagao e selecdo prévia dos touros jovens
que serdo testados, mediante resultados de avaliacdes genéticas, sem deixar de
atender o interesse da Central ou Associagdo envolvida. O planejamento de
acasalamentos para gerar novos touros que irdo participar de futuros testes, & muito
importante para obtengado de ganhos genéticos.

Apbs a escolha dos touros que irdo iniciar o teste, a cada ano, vem a coleta
e a distribuicdo de um certo nidmero de doses de sémen para os rebanhos
colaboradores, que irdo produzir as filhas necessérias para o teste dos touros.

Depois da entrega do sémen aos criadores colaboradores, inicia-se, entao,

o acompanhamento dos rebanhos até o encerramento da primeira lactag&o das filhas,

Essa fase é muito importante, uma vez que o nimero de filhas por touro € que vai

influenciar na precisdo da prova. O ndo-acompanhamento pode acarretar uma perda

muito grande de informagdes e de filhas e, conseqientemente, vir a prejudicar ou
até mesmo, inviabilizar a prova de um touro.

A coleta, o acompanhamento e o processamento de dados séo um processo
continuo, que se inicia desde o momento da distribuicdo do s@men indo até a obtengéo
completa dos resultados com estimag&o do valor genético de cada touro. Isso significa
manter o controle das inseminacdes, diagndsticos de prenhez, nascimentos, mortes,
prenhez das filhas e controle leiteiro.

Para o desenvolvimento de um programa de TP, sdo necessarios recursos
humanos, materiais e financeiros. Como, por exemplo, local para cria e recria de
bezerros (futuros tourinhos), local para coleta, congelamento e armazenamento de
sémen, local e alimentacdo para manutencéo de touros etc. Ha necessidade também
de veiculos para distribuicio de sémen e acompanhamento das fazendas
colaboradoras. Balancas para controle leiteiro, computadores com impressoras,
material de consumo para colheita e impresséo de dados. Necessita, especialmente,
de uma equipe de vérios especialistas para a conservacdo dos objetives do programa.
Sao necessarios, pelo menos, um responséavel técnico para o acompanhamento das
atividades de campo, um melhorista para supervisao do andamento, controladores
{de associacBes ou de cooperativas) ou técnicos agricolas, digitadores e pessoal
para a manutencao e acompanhamento dos touros jovens.
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3.4.3 Precisdo do teste de progénie

A precisido do TP mede a correlagdo do gendtipo do pai com a media fenotipica
de sua progénie, e pode ser calculada pela seguinte férmula (Lasley, 1978):

h n
2V1+(n-Nt

h = raiz quadrada da herdabilidade da caracteristica considerada;
nimero de progénies por touro;
t = 1/4 h? quando a progénie é constitulda de meio-irmas.

onde;

k. |
]

Como exemplo, e para ilustrar como a Tabela 3 foi preenchida, vamos calcular
a precisdo da selecdo para um touro, considerando que a herdabilidade da
caracterfstica era 0,30 e que 20 filhas foram usadas no TP. A precisdo entdo, sera:

- 0,2739 20 _(2739x2,8718 =0,787
11 11910.075

0,5477 20
2 y1+(20- 1\0'—20-

No caso de se usar modelos mistos e modelo animal, considerando a matriz
de parentesce completa, a precisdo ou acuracia ou confiabilidade serdo maiores.

Tabela 3. Precisdo do teste de progénie de acordo com a herdabilidade e nGmero de
progénies por touro.

N.® de progénie Herdabilidades/Precisdo
0,10 0,20 0,30 0,40 0,50 0,60 0,70
1 0,158 0,224 0,316 0,354 0,387 0,418 0,447
10 0,452 0,587 0,663 0,726 0,767 0,798 0,824
20 0,582 0,716 0,787 0,831 0,861 0,883 0,900
30 0,659 0,782 0,842 0,877 0,900 0,917 0,930
40 0,712 0,823 0,874 0,904 0,823 0,936 0,946
50 0,748 0,851 0,896 0,921 0,837 0,948 0,956
15 0,811 0,893 0,927 0,945 0,956 0,964 0,970
100 0,848 0,917 0,944 0,958 0,967 0,973 0977

Fonte: Lasley (1878).

4. Métodos de selecdo para mais de uma caracteristica

Sele¢do para caracteristica simples ou Unica ndo &, geralmente, adequada
para a maioria dos animais domésticos, uma vez que outras caracteristica de
importancia econémica seriam ignoradas. Na verdade, selecdo para apenas uma
caracteristica indica que outras caracterfsticas ndo tém valor econdmico. A maioria




l"

_

Selegdo; métodos e auxilios 47

dos criadores ou melhoristas deveriam selecionar para mais de uma caracteristica,
dado que, em geral, varias caracteristicas contribuem para o valor econdmico total
do animal (Van Vleck et al., 1987). Vale lembrar, porém, que a selecdo para uma
caracteristica tem maior eficiéncia relativa que aquela realizada para varias.

Nos programas de melhoramento genético de rebanhos de gado de leits,
quase sempre se procura elevar os valores fenotipicos médios de diferentes
caracteristicas relacionadas direta ou indiretamente com a producdo ou o
desempenho dos animais. Um dos grandes problemas, se ndo o maior, & que a
escolha dos individuos de melhores valores genéticos é feita com base no valor
fenotipico dos mesmos.

Quando o objetivo da selecao é para vérias caracteristicas simultaneamente,
trés situagbes podem se apresentar (Giannoni e Giannoni, 1983): as caracteristicas
sdo positiva ou negativamente correlacionadas, ou as caracteristicas sao
independentes, ndo existindo correlacdo entre elas.

Quando duas caracteristicas sao positivamente correlacionadas, a escolha
de bons animais para reprodutores para uma delas fard com que o valor fenotipico
das progénies ou prole também melhore com relag@o a outra caracteristica.

No caso de caracteristicas negativamente correlacionadas, a selecdo ou
escolha de animais para reproducao por uma delas podera ocasionar uma expresséo
menos intensa na outra caracteristica, na proxima geracdo. Assim, é pouco provavel
a obtencdo de ganhos ou avangos importantes em ambas caracteristicas, Como
exemplo tipico, pode-se citar a quantidade de leite produzida e a porcentagem de
gordura em gado de leite.

Se a correlacao for zero, entdo a outra caracteristica (dois) ndo mudaré a
medida que se melhore a caracteristica corrente (um), exceto por variagdes ao acaso.

A seguir, uma breve descricdo dos trés métodos de selecdo (Tandem, Niveis
Independentes e Indice de Selecdo) mais utilizados quando se trata de selecéo para
mais de uma caracteristica ou caracteristicas multiplas.

4.1 Método de Tandem

O Método de Tandem ou unitdrio é aquele em que se seleciona uma
caracteristica de cada vez, isto é, as caracteristicas sdo classificadas de acordo com
a sua importancia e trabalhadas por um nimero de geracdes determinado. Quando
a meta para uma determinada caracteristica é alcangada, inicia-se a selec3o para
outra (a segunda mais importante), depois a terceira, e assim por diante, até que os
objetivos estipulados para todas julgadas importantes sejam alcangados.

De acordo com Van Vleck et al. (1987), determinar o nimero de geragdes
para selecionar cada caracteristica € um tanto dificil, embora uma alta freqliéncia de
animais com desempenho inaceitdvel para a outra caracteristica seria um indicativo
para cessar a selecdo para uma caracteristica e iniciar a selecdo para a outra
caracteristica, A determinacao da ordem de importancia das caracteristicas também
nao & simples. Se a selecdo Tandem é praticada, as caracteristicas deveriam ser
consideradas na ordem de seus valores econdmicos (Van Vleck et al., 1987). Segundo
esses autores, a principal questdo é qual deveria ser o critério a ser usado na
determinacao do valor econdmico. Valores por unidade, para caracteristicas com
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diferentes unidades e desvios-padrdo, ndo sdo comparéveis. Valores por desvio-
padrao fenotipico podem ser considerados. O progresso devido & selegdo,
entretanto, é proporcional ao desvio-padréo genético. Assim, o valor por desvio-
padréo genético parece ser um valor econdmico mais apropriado para classificar
caracteristicas. Uma determinacdo mais precisa do valor econémico depende das
correlagdes entre as caracteristicas.

Como dito anteriormente, a seleg8o para uma caracteristica é mais eficiente
do que aquela feita para varias simultaneamente. Entretanto, o tempo que se gasia
para melhorar o rebanho em todas as dire¢cGes desejadas & muito maior. Assim,
quando vérias caracterfsticas precisam ser melhoradas, o métode Tandem ou unitario
é o menos eficiente, considerando o progresso genético por unidade de tempo e de
esforco do criador (Giannoni e Giannoni, 1983), A Figura 2 ilustra a selegcao pelo
Método de Tandem, considerando-se apenas duas caracteristicas e admitindo-se
que nao hé correlacao entre elas.

*

o -
s, sem selecdo Caracteristica 1
-
e
a
=
=  Caracteristica 2
s 29~
= 53}‘69—
oo
- -
— Semselegdo .~
I . T >
1 2 3
Tempo

Figura 2. Método de Tandem.
4.2 Método dos Niveis Independentes de Selegdo

Este método é também chamado de Niveis de Rejeicdo ou Eliminagcéo. Neste
método, os niveis de selecdo sdo determinados para cada caracteristica,
separadamente, isto &, se estabelece um minimo que o animal deve atingir, com a
restricdo de que a fracdo total selecionada seja "p". Os individuos sdo eliminados
(rejeicdo) caso ndo atinjam as metas estabelecidas para todas as caracterfsticas que
estdo sendo trabalhadas ou selecionadas (Figura 3). Por este motivo, animais
superiores em alguma carateristica poderdo ser eliminados, umea vez que tenham
apresentado valores inferiores em uma delas.

0 método dos Niveis Independentes é relativamente simples, de acordo

com Van Vleck et al. (1987). Para cada caracteristica, uma certa fragdo dos animais
ser4 selecionada com base naquela caracterfstica apenas, isto é, para a caracteristica 1,



Seler@o; métodos e auxilios 19

a fragdo p,; para a caracteristica 2, a fragdo p,,..., para a caracteristicam, a fracao
p,.. Pelo fato de a selegdo ser feita independentemente para cada caracteristica, a
fracao total selecionada é o produto das fragdes selecionadas em cada caracteristica:
P = P, P,.-. P, Essa fragéo final, p, é predeterminada pelas regras estabelecidas no
programa de melhoramento. Porém, a dificuldade é determinar o quanto de pressao
de selecdo deverd ser empregada em cada caracteristica, ou seja, qual é a fracao
dtima a ser selecionada para cada uma, mesmo para o caso de caracteristicas nao-
correlacionadas.

A

Grupo
Selacionado

| —> Mérito

—

Caracteristica 1

—> Mérito
Caracteristica 2

Figura 3. Método dos Niveis Independentes de Selegdo.

A principal vantagem do método de Niveis Independentes é que ele pode
seguir o desenvolvimento bioldégico do animal para muitas espécies, isto &, a selegao
podera ocorrer em. estagios correspondentes de maturidade. Por exemplo, uma fragao
de bezerras poderia ser eliminada & desmama, outras a um ano, e outras & época da
primeira inseminacio (puberdade). Esta seqiiéncia de selecédo reduziria o numero de
animais que deveria ser mantido durante todo o periodo de tempo, reduzindo, entao,
0s custos de manutencao, etc.

Na pratica, este método de selecdo, de alguma forma, &€ quase sempre
utilizado. Por exemplo, animais que ndo se enquadram dentro dos niveis de
desempenho estipulado para certas caracteristicas, como fertilidade, resisténcia
a doencgas ou temperamento, sdo provaveis de serem eliminados, independentemente
dos seus valores genéticos potenciais e cujos valores econémicos sdo claramente
definidos.

0 Método dos Niveis Independentes é ilustrado na Figura 3, para o caso de
duas caracteristicas ndo-correlacionadas e quando a distribuicdo dos dados segue a
curva normal.

A selecao simulténea para vérias caracteristicas, como se sabe, provoca a
reducdo da eficiéncia da selec8o para cada caracteristica individualmente, e o

progresso genético assim obtido sera 1/Jn vezes menor do que aquele conseguido
pela selecdo de uma Unica caracteristica, supondo-se que os valores fenotipicos e
econdmicos das caracteristicas sejam semelhantes.
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De acordo com Giannoni e Giannoni {1983}, o ganho genético total obtido
numa populacdo, quando a selegao é para vérias caracteristicas independentes (n)
simultaneamente e considera os seus valores econdmicos, pode ser estimado pela
seguinte férmula:

AG. =Y ;8 h 0,

i=1

onde:

AG, = progresso genético total, em termos econdmicos;
i = intensidade de selecdo para cada caracteristica j;
a = valor econdmico de cada caracteristica |;
herdabilidade de cada caracteristica j;

:_
[

¢, = desvio-padréo fenotipico de cada caracteristica j.
4.3 Método do indice de Selegéo

O objetivo neste método é realizar a selecdo baseando-se num indice. Neste
caso, sdo estabelecidas relagcdes entre as caracteristicas mais importantes, de tal
modo que na formac&o do indice surja um nimero que devera manter alta correlagao
com o agregado genotipico do animal ou.o seu valor genético. Indice de Selegéo,
portanto, é a combinacaoc de informagdes sobre as caracteristicas de um mesmo
individuo ou de diferentes individuos para ser utilizado como critério ou método de
selecdo. Constitui-se num dos mais importantes metodos de selecdo.

Um /ndice de Selecdo é uma equacéo de regressdo multipla em que o valor
genético do individuo é a varidvel dependente, e as caracteristicas consideradas
importantes (valor econdmico), como produgdo ou desempenho, sao as variaveis
independentes.

Hé& varios tipos de indices (Falconer, 1992}, indices que utilizam somente a
informacao de uma caracteristica medida no prdprio individuo, fndices que utilizam
informacgdes de vérias caracteristicas medidas no individuo, indices que utilizam
informacdes de véarias caracteristicas medidas no individuo e em parentes etc. Neste
texto, vamos limitar o assunto nos indices baseados em caracteristicas maltiplas medidas
no mesmo individuo. Assim, poderiamos ter como exemplo, o seguinte indice:

| = a X, +aX, +... +aX ou | =i“a,.x,., parai = 1,2,...n
f=al
em que:
| = ndice de selecdo ou de previsdo do valor genético do animal (variavel
dependente);
X,, X,..... X, = valores fenotipicos das caracteristicas consideradas
(varidveis independentes);

a, a,,..., a, = coeficientes de regressao ou h?

14 T2
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Os valores de X, sao dados em termos de desvio em relagdo a média da
populacédo. O valor genético & igual a E(G) = |.

A idéia ou objetivo é encontrar o melhor estimador para cada coeficiente ou
fator de ponderacdo (a) de tal forma que a correlagao entre o indice e o valor
genético verdadeiro é maxima. Ou seja: (r ) max.

O valor genético agregado é a soma dos valores genéticos para cada
caracterfstica (G, + G, +... + G,). A este valor, chamaremos de verdadeiro valor
genético (H). Entado, generalizando-se para n-caracteristicas, tem-se:

Cov Hi
f'h-lr = e

3 2
\fﬁn *o,

Pode-se entdo, maximizar r,, maximizando o log, r,,, e apos algumas
derivagoes, obtem-se um conjunto de n-equacoes ou um sistema de equagdes gue
apos resolvido tem-se as estimativas dos coeficientes, podendo, assim, construir o
Indice de Selecéo.

Segundo Giannoni e Giannoni (1983), na escolha das caracteristicas gue
compordo o indice, deve-se levar em conta:

1) a importancia econdmica de cada caracteristica;

2) a importéncia da caracteristica para sua variacao produzir alteracdo no
valor fenotipico médio do individuo;

3) o valor da herdabilidade de cada caracteristica considerada;
4) as correlacoes genéticas entre as caracteristicas;
5) as correlacOes fenotipicas entre as caracteristicas.

Na Figura 4 é ilustrado um exemplo de indice de Selegdc para duas
caracteristicas nao-correlacionadas.
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—
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Caracteristica 2

Figura 4. Método do [ndice de Selecdo para caracteristicas ndo-correlacionadas.
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0 objetivo de um Indice de Selecdo & estimar o valor genético do individuo
tendo por base os valores fenotipicos. Portanto, a selegdo dos animais geneticamente
superiores é indireta, uma vez que os valores obtidos representam apenas estimativas
dos seus valores genéticos. O progresso genético anual obtido pelo uso do indice
pode ser calculado pela seguinte relagao:

AG I, ! O

T L
em que:

AG/L = ganho genético anual;

s = correlagdo entre o valor genético real (G) e o indice de predigao (/)
do valor genético real;

i = intensidade de selegdo;

L = intervalo de geragdes;

g, = desvio-padrao do indice.

Em relagdo aos métodos de selecdo apresentados anteriormente, o Indice é
o de maior eficiéncia, resultando em menor esforgo despendido para obtengéo de
progresso genético por unidade de tempo.

4.4 Considerando a existéncia de correlagdes

Neste item, os trés métodos de selecdo descritos (Tandem, Niveis
Independentes de Selﬁ‘géo e indice de Selecdo) sdo discutidos e ilustrados por
exemplos pelas Figuras 5, 6 e 7, letras a e b (adaptadas de Van Vleck et al.,
(1987), para o caso de fragdes iguais de animais selecionados, quando apenas
duas caracteristicas de interesse sio consideradas e existe correlagdo entre elas.

O Método de Tandem possui uma vantagem pratica muito importante, que
¢ a de precisar medir apenas uma caracteristica a cada tempo (as demais sdo
ignoradas). Entretanto, o criador ou melhorista pode querer medir outras
caracteristicas a fim de monitorar as mudangas que possam ocorrer nelas, para
evitar dificuldades, as quais podem surgir, principalmente, se a caracteristica sob
selecdo corrente for negativamente correlacionada com essas outras, que estao
préximas da linha aceitavel de desempenho. O problema ou dificuldade surge quando
a correlacdo é negativa e 0 mérito médio da outra caracteristica decresce quando se
melhora a caracteristica corrente.

O efeito da selecdo pelo Método de Tandem, quando héa correlagao entre
duas caracteristicas, é ilustrado na Figura 5. A selec@o por este método, em uma
geracdo, é selecdo somente para uma caracteristica. Se a caracteristica 1 estd sendo
selecionada, entdo a fracdo "p" de animais com altos desempenhos ou altas
producbes para a caracteristica 1 serd selecionada, independentemente do
desempenho na caracterfstica 2, se baixo ou alto. Assim, o animal B na Figura 5-a
e 0 animal X na Figura 5-b sdo eliminados, mesmo que seus desempenhos para a
caracteristica 2 sejam relativamente altos. Por outro lado, os animais A e W serdo
selecionados, mesmo que seus desempenhos para a caracteristica 2 sejam baixos.
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a - Correlaca@o negativa b - Carrelagdo positiva

'

grupo
selecionado

grupo
salecionado

Caracteristica 2 —»
Carameristica 2 ——>

W
L)

\\f\\ N

-

-

+——— Caracteristica 1 ————> «<—— Caracteristica | ————»
Figura 5. Método de Tandem quando héa correlagdo negativa (a) ou positiva (b).

Com os Niveis Independentes, os niveis para selecdo sdo determinados para
cada caracteristica, separadamente, com a restric3o de que a fracado total selecionada
também € "p". Tal como ocorre no Método de Tandem, os animais com altas producdes
ou desempenhos para a caracteristica 2, podem ser eliminados se suas produgées ou
desempenhos para a caracteristica 1 forem baixos. Mas, com os Niveis Independentes,
0s animais com altos desempenhos para a caracteristica 1 também podem ser eliminados

se 0s seus desempenhos para a caracteristica 2 forem baixos, como é o caso dos animais
A e W nas Figuras 6-a e 6-b.

a - Correlagdo negativa b - Correlac@o positiva
™ - B ™
3 I
- e
E ﬁ grupo :‘,&' L .'-’( grupo
5 selecionado g selacionado
8 - g
= sy
n
o o 8 e s
L w i :
€—— Caracteristica 1 ——————» «———— Caracleristica 1 ——————>

Figura 6. Método dos Niveis Independentes de Selecdo quando hé correlacéo
negativa (a) ou positiva (b).

De acordo com Van Vleck et al. (1987}, o métado dos Niveis Independentes
nunca & melhor do que o indice de sele¢do e nunca pior do que o Método de Tandem

na resposta a selegao de valores econdmicos, embora a resposta esperada possa ser
igual em alguns casos.

O indice de Selec3o pondera cada caracterfstica pelo valor econdmico, de tal
forma que um animal com alta producéo para uma caracteristica pode ser selecionado,
mesmo que o valor para outra caracteristica seja muito baixo. Assim, os animais A e B
na Figura 7-a e X e W na Figura 7-b seriam selecionados pelo [ndice de Selecdo

embora suas produgdes ou seus desempenhos sejam baixos para a caracter(stica 1 ou
para a 2.
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<—— Caracteristica 2 —>
«£——— Caracieristica 2———=»

< Caracieristica 1 —_— e  [Caracteristica 1 —_—

Figura 7. Indice de Selecdo quando ha correlacdo negativa (a) ou positiva (b).
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Selecdo: resposta correlacionada
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Introducéao

Geralmente, o fazendeiro deseja criar animais de boa qualidade, principalmente

acas boas produtoras de leite. Para se obter vacas de alta produgédo de leite, o

rodutor precisa prever quais bezerras serao as melhores vacas no futuro. Mas,

acer por antecipag@o quais serdo as “boas produtoras”, ndo é tdo dbvio quanto

arece. Em primeiro lugar, o que seria uma boa vaca? Algumas caracteristicas abaixo

sacionadas podem ajudar a definir o padrac do que seria considerado uma boa
sa (Wattiaux, 1995):

¢ alta producédo de leite;

+ alta porcentagem de gordura e/ou proteina no leite;

+ longa vida produtiva (longevidade);

+ bom desenvolvimento ponderal;

¢ auséncia de problemas reprodutivos;

¢ boa conformacdo (Gbere, pernas e pés etc.);

¢ resisténcia a doencas (mastite, problemas de casco, metabdlicos);

¢ boa eficiéncia alimentar etc.

Uma vez definidas suas caracteristicas desejdveis para uma determinada

dicdo de meio, como saber se ela transmitird sua capacidade de producéo para a
5xima geragao?
. Para se responder a esta pergunta, deve-se conhecer a herdabilidade dessas
caracter(sticas. Estes parametros sdo definidos como proporgadc da varidncia do
Hendtipo de um animal que tem origem genética. Uma cuidadosa anélise dos registros
de producdo de uma vaca permitird a determinagao da proporgdo da variagao, em
wirtude de causas genéticas e de efeitos de natureza ambiental, No caso da produgao
‘de leite, cerca de 75% da variagdo entre vacas é devido as condigGes de ambiente,
sendo a variacdo genética responsavel por somente 25%.

* Pesquisador da Embrapa Gado de Leite e bolsista do CNPg — Juiz de Fora, MG - jvalente@cnpgl.embrapa.br;
dem075@cnpgl.embrapa.br - martinez@cnpgl.embrapa.br
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Em geral, quanto maior a herdabilidade de uma caracteristica, maior a
confiabilidade da selegdo e, portanto, maior a resposta a sele¢do. Herdabilidade
abaixo de 0,1 é considerada baixa, de 0,1 a 0,3, intermedidria e acima de 0,3, alta.
As caracteristicas de producao geralmente possuem herdabilidade moderada, enguanto
a percentagem de proteina e gordura no leite sdo caracteristicas que apresentam alta
herdabilidade. A herdabilidade da resisténcia 8 mastite e facilidade ao parto sédo
baixas; portanto, mudancas geneticas decorrentes da selegaoc para estas
caracteristicas serao pequenas. Assim, o ganho genético pela selecao é maior nas
caracteristicas de moderada a alta herdabilidade.

Cada uma das caracteristicas é parcialmente herdavel, porém elas também
sao influenciadas por fatores de meio ambiente. A vaca que possui mérito genético
elevado pode, entretanto, ter uma baixa producao devido a fatores como: dificuldade
ao parto, pericdo seco curto ou mastite, entre outros. A genética da a vaca a
capacidade de produzir leite, enquanto o ambiente fornece as condi¢bes para ela
produzir. A producédo de leite é, portanto, a soma dos efeitos do meio, da genética
da vaca e da possivel interacdo do meio com a genética (Everett et al., 19786).

O meio é freqlentemente confundido com as condi¢gbes que cercam
fisicamente o animal, ou seja, luz, temperatura, umidade relativa, ventilagado e outras
condicdes fisicas para Ihe oferecer mais conforto. Contudo, em genética, a palavra
meio possui um significado muito mais amplo. Ele é a combinagdo de todos os
fatores, exceto os de natureza genética, que afetam a expressédo dos genes. Por
exemplo, a producéo de leite de uma vaca é afetada pela sua idade, ano e estagéo
de parto, aspectos nutricionais e outros fatores. Portanto, vacas com qualidade
genética similar produzirdo diferentes quantidades de leite quando submetidas
diferentes condigGes de meio. A produgdo de leite por lactacdo de vacas gémeas
idénticas, quando separadas ao nascimento e submetidas a diferentes condigdes
ambientais, poderé apresentar ampla variagdo na produgdo. Mesmo quando em
fazendas diferentes numa mesma regido, com diferentes niveis de manejo, as
productes, provavelmente, ndao serdo iguais (Wattiaux, 1995).

Repetibilidade ¢ um par&@metro que pode ser estimado para uma determinada
caracteristica, mais de uma vez na vida de um animal. A lactagao de uma vaca, por
exemplo, pode ser medida em diferentes ocasides e intuitivamente compreende-se
que uma segunda lactagdo fornecerd informagdes que podem ser usadas em
conjun¢gd@o com a primeira, para melhor avaliar o mérito genético de um animal.
Contudo, o valor de registros multiplos de um animal reduz de importancia a medida
que seu nimero aumenta. Quando a medida de uma caracteristica pode ser repetida
num animal em diferentes ocasibes, o efeito genético e permanente do meio néo
muda, exceto as condicGes temporarias de meio, como por exemplo: mastite e
dificuldade de parto, que podem variar de um registro para outro. Medidas repetidas
tendem a cancelar os efeitos temporérios de meio ambiente que afetam uma lactagdo
individual. Assim, a repetibilidade pode ser definida como uma correlacdo entre
dois registros (Ex.: producao de leite na primeira e segunda lactacdo) de um mesmo
par@metro para o mesmo animal. A repetibilidade pode variar de zero, em gque nédo
ha relacdo entre medidas repetidas da caracteristica, e um, em que a expressao
repetida de uma caracteristica é virtualmente constante. Por exemplo, a repetibilidade
do nimero de servigos exigido para uma vaca tornar-se gestante ou de um parto
para o préximo & praticamente zero. Isto quer dizer que o nimero de servigos para
uma vaca ficar prenhe em um ciclo particular de gestagdo nao tem nenhum valor
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para predizer quantos servicos serao necessarios para a proxima gestacao. Ao
contrério, a producgdo de leite tem repetibilidade em torno de 50%, significando que
uma vaca primipara com alta preducao na primeira lactagdo tendera a uma alta
producgédo também na segunda (Powell, 1981).

O objetivo do presente capitulo é apresentar uma discussao sobre o estudo
das respostas correlacionadas e sua influéncia na melhoria genética do rebanho
leiteiro.

2. Consideracdes gerais

A produgao de leite e o ciclo reprodutivo de um animal séo altamente
interligados. A concepgao deve ocorrer entre 80 e 90 dias ap6s o parto para se
manter um intervalo de partos de 365 dias. Um maior intervalo de partos, 14
meses, ou um pouco a mais, seria aceitdvel somente para vacas que produzem uma
grande quantidade de leite, ou seja, acima de 9.000 kg de leite por lactacéo em até
305 dias. Quando isto ocorre, as vacas geralmente deverao ser mantidas em producdo
por um periodo de um ano. Para maximizar a produtividade do animal, além das

- caracteristicas produtivas, a satde do animal, a reproducgio, o peso e a conformacgéo

deverao ser levadas em consideragdo. Todavia, algumas caracteristicas sao de baixa
herdabilidade e, portanto, a selecdo néo ¢ eficiente. Mesmo assim, o produtor pode
obter sucesso pela implementagdao de um bom manejo e melhorias gerais das
condigdes do meio.

A intensidade de selecéo aumenta rapidamente quando a percentagem
selecionada decresce. Assim, o melhorista pratico pode fazer muito para aumentar o
ganho genético, aumentando a intensidade de selecao. Isso requer um custo adicional
cujo limite € fixado primariamente por fatores de manejo relacionados com as taxas
de descartes (voluntérios e involuntérios), intervalo de partos, taxa de mortalidade
e taxa de prenhez.

Nos rebanhos bem manejados, cerca de 70% das vacas devem ser escolhidas
tomo maes da geracao seguinte. A selecao dessas vacas nao pode ser intensiva.
Num rebanho estabilizado, o fazendeiro pode aplicar uma certa pressao de selecéo
eliminando as piores produtoras do rebanho a cada ano. Entretanto, quando o rebanhe
ainda estd em expansao, ou quando é manejado de forma inadequada e com problemas
reprodutivos, ele ndo contaréd com animais suficientes para reposicéo e, portanto,
nao terd chances de melhorar o rebanho por meio da selecdo de suas vacas. Deste
modo, todas as vacas e quase todas as novilhas serdo necessarias para manter ou
aumentar o rebanho,

No entanto, num rebanho ja estabilizado, as vacas escolhidas para maes de
tourinhos, assim como a selecao dos proprios reprodutores com base no desempenho
produtivo de suas filhas, podem ser feito intensivamente. Os pais de tourinhos,
avaliados pela progénie nas companhias de inseminacdo artificial, usualmente,
pertencem a um grupo de animais altamente selecionados, escolhidos entre 0s 5%

- da populagdo de diversos rebanhos. Portanto, grande parte do progresso genético

alcancado provem destes touros altamente selecionados, que devem ser usados na
mseminacao artificial. Muito pouco do ganho genético pode ser obtido pela selegdo
de vacas dentro de um rebanho.
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A capacidade prevista de transmissao (PTA) de um touro € a estimativa do
seu mérito genético. O conceito de PTA € muito importante por direcionar a escolha
de animais avaliados pela sua capacidade de produgao.

O desempenho produtivo de qualquer novilha contém um componente
imprevisivel, em razdo de todo animal receber diferentes combinacdes de genes
provenientes tanto do pai como da mae. A chance determina, no momento da
fertilizagdo, o mérito real de um animal. O desempenho produtivo das filhas de um
touro “A”, com PTA de 1.000 kg ou das filhas de um touro “B”, com PTA igual a
0 kg, é distribufdo conforme uma curva normal. Deve-se levar em conta que algumas
filhas do touro “A“ com PTA de 1.000 kg, podem ter o mérito genético abaixo
daquelas do touro “B”, com PTA de O kg. O importante é salientar gue as filhas do
touro “A” produzirdo, em média, mais leite do que as filhas do touro “B”. Usualmente,
sdo necessarias pelo menos 50 filhas, para se obter uma estimativa aceitavel da
PTA de um touro.

A PTA é utilizada para classificar os animais com base no seu mérito
genético. Um touro que tenha PTA para leite superior ao de outro touro pode ter
algumas filhas com producéo inferior a este, mas a producdo média de todas as
suas filhas serd, certamente, superior. Por outro lado, a producéo de leite de algumas
filhas de um touro com baixa PTA pode ser 130 alta quanto a producao de leite de
filhas de um outro touro com alta PTA para esta caracteristica.

A base genética é um ponto de referéncia usado para avaliar o mérito genético
de animais para uma dada caracteristica. Todos 0s valores de PTA sdo expressos
como desvios da base genética. A base & estabelecida equalizando a capacidade
média de transmiss&o a zero para um grupo de animais. Por exemplo, nos Estados
Unidos, até 1994, a PTA para a produgao de leite foi equalizada a zero para todas
as vacas nascidas em 1985 e ainda em produgdo em 1990. Existe, naturalmente,
uma base para cada uma das caracteristicas e para cada uma das racas.

A principio, ndo haveria necessidade de mudar a base genética. Todavia,
quando hé progresso genético, as PTAs continuam aumentando. Usualmente, a
base genética é atualizada para ajustar a estimativa dos valores genéticos dos animais
a uma populacéo representativa da condigéo atual. A comparacao entre dois touros
torna-se mais facil, atualizando a base periodicamente. Por exemplo, em relagdo a
base anterior, as PTAs para leite de dois touros poderia ser + 3.680 kge + 4,190 kg.
Admitindo-se um ajustamento na base de 3.500 kg, as PTAs dos mesmos touros
seriam + 180 kg e + 690 kg, portanto, dois valores facilmente comparaveis
(Wattiaux, 1898).

A fregliéncia de mudanga na base varia de um pals para outro. Alguns
palses, por exemplo, o Canadé, mudam a base anualmente, e nos Estados Unidos a
base é mudada a cada cinco anos. Em 1984, a base genética para a produgdo de
leite foi aumentada em 443 kg. Em janeiro de 1995, a base genética foi modificada
novamente em cerca de 450 kg de leite. As vacas nascidas em 1920 assumiram a
base genética igual a zero (Wattiaux, 1995).

A mudanca na base genética ndo afeta o valor genético de um animal. Quando
muda a base genética, simultaneamente mudam também 0s valores da PTA para
todas as vacas e touros. A diferenca entre animais permanece, a despeito da mudanga
da base genética. Uma base genética atualizada inclui animais do mais alto padrédo
genético. Portanto, alguns animais positivos anteriormente, podem tornar-se
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‘negativos apds a atualizacdo da base genética. O valor real do animal ndo muda, o
gue muda e somente o ponte de referéncia em que as diferencas séo calculadas.
Quando a base genética é aumentada por certo valor, os valores de PTA para todos
0s animais sdo reduzidos pelo mesmo valor,

3. Fundamentos tedricos de resposta correlacionada

Nos estudos genéticos é importante distinguir duas causas de correlacao,
ambiental e genética, entre caracteres. A principal causa de correlacdo genética é a
pleiotropia, uma vez que a ligacdo dos genes é a causa de correlacio transitéria
ocasionada pelo cruzamento de linhagens divergentes. Pleiotropia é a propriedade
de um gene afetar dois ou mais caracteres, de tal maneira que se um gene for
segregado causara variacéo simultdnea na caracter/stica que ele afeta. Por exemplo,
0s genes para o aumento da taxa de crescimento causardo aumento do peso e da
estatura, e, portanto, causarao correlacdo entre estas duas caracteristicas. Todavia,
genes que produzam aumento de peso sem aumentar a estatura ndo estédo
correlacionados. Assim sendo, a pleiotropia nem sempre possibilitard correlagoes
detectaveis. A maioria dos genes apresenta efeitos pleiotrépicos, isto é, a selecéo
para uma caracteristica pode causar mudancas genéticas e fenotipicas em outras, se
elas forem correlacionadas. Portanto, caracteristicas correlacionadas sio de interesse
por trés razoes:

¢ pela conexdo com as causas de correlagao genética efetuada pela acdo
pleiotropica dos genes (pleiotropismo é uma propriedade comum dos genes
principais);

+ pela conexdo com as mudancas causadas pela selecdo. E importante saber
se a mudanga em um caracter causara, simultaneamente, efeito em outro:

¢ pela conexdo com a selecdo natural.

O meio € a causa de correlacdo quando duas caracteristicas sdo influenciadas
pelas mesmas diferengas ambientais. A correlacdo resultante de causas ambientais
produz um efeito geral sobre todas as condicdes de meio e, de certa forma, tende a
causar uma correlacdo positiva em alguns casos e negativos em outros.

A estimativa da correlagdo genética é baseada na semelhanca entre parentes
como os irmaos-completos, meic-irméaos, pai-filho, mae-filha etc.

Um aspecto importante neste tema refere-se & resposta correlacionada a
a¢do da selegao. Por exemplo, se o caréter X for selecionado, qual serd a mudanga
no carater Y? A resposta esperada de um cardter Y, quando se aplica a selecéo no
carater X pode ser estimada da seguinte maneira: a resposta do carater X, ou seja,
o carater diretamente selecionado, é equivalente a média do valor genético dos
individuos selecionados. Portanto, a mudanca no carater Y é estimada pela regressao
do valor genético de Y sobre o valor genético de X:

= 2 -
b =eoov,fct =r1,0,l0a

1A ¥YX A T AY ir AX
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A resposta para o cardter X, diretamente selecionado (R = i ho,), pode ser
representado como:

R, = ih.o,,

Portanto, a resposta correlacionada (CR) do carater Y é:

CR, = byyx Ry
i Ny Opy T oy ! Opx

o h)ﬂ rn UJW

Fazendo o,, = h o, aresposta correlacionada se torna igual a:
CR, = i hyh,r, 0,

Portanto, a resposta de uma caracteristica correlacionada pode ser prevista
se a correlacéo genética e a herdabilidade das duas caracteristicas forem conhecidas.

3.1 Resposta correlacionada

Se um criador selecionar uma caracterfstica e ignorar uma segunda, esta
também sofrerd alguma mudanca de acordo com o grau da correlacao genética
existente entre elas.

A correlacdo entre duas caracter(sticas mede a tendéncia de variarem numa
mesma direcio (correlagdo positiva) ou em direcéo oposta (correlag@o negativa).
A correlacdo pode ser determinada entre duas caracteristicas quaisquer (escore de
tipo, percentagem de proteina, taxa de concepgéo, peso etc.). Algumas correlagoes
s30 mais teis que outras. Em geral, a correlacao entre caracteristicas de importancia
econdmica sdo essenciais para:

¢+ predizer a mudanga em uma caracteristica em resposta 4 selecdo de outra;

+ determinar a viabilidade de selecionar simultaneamente para caracteristicas
multiplas;

+ antecipar os resultados de um programa de selecao.

O coeficiente de correlacdo é um nimero que varia de -1 a + 1. Quando se
interpreta o coeficiente de correlacdo entre duas caracteristicas, deve-se considerar:
a) o sinal (positivo ou negativo) indicara se duas caracteristicas tendem a variar na
mesma direcdo ou em diregdes opostas; b) a magnitude da correlagdo indica o grau
da mudanca numa caracteristica em resposta a selegao aplicada em outra,

Segundo Wattiaux (1995), o coeficiente de correlagao pode ser interpretado
da seguinte maneira:

¢ de 0,7 a 1,0 as caracteristicas sofrerdo mudancas na mesma dire¢ao;



Selagdo: resposta correlacionada 63

¢ de 0,30 a 0,7 as caracteristicas mudaram, em certo grau, numa mesma
direcao;

¢ de -0,3b & 0,35 as caracteristicas mudaram, de forma independente;

+ de -0,7 a -0,35 as caracteristicas mudaram, em certo grau, em direcao
oposta;

¢ de -1 a-0,7 as caracteristicas sofrerdo mudanga em dire¢cdo oposta.

A correlacao entre producdo de leite e ingestdo de alimentos é fortemente
f positiva. Duas vacas selecionadas para produzir mais leite tendem a consumir
maior quantidade de alimentos. Por outro lado, a correlagdo negativa entre a
produgdo de leite e percentagem de gordura dificulta a selecfo de vacas para o
| aumento simultaneo da producdo de leite e alta percentagem de gordura.

Na realidade, ao selecionar vacas para alta percentagem de gordura ou alta
percentagem de proteina no leite, o produtor teria animais com menor producéo de
leite comparados com aqueles selecionados unicamente para alta producéo de leite,
A correlagéo préxima a zero indica que duas caracteristicas ndo séo relacionadas,
ou seja, sao independentes.

Uma caracteristica qualquer pode sofrer incremento positivo quando a selecédo
for eficiente. Por exemplo, a selecdo para conversdo alimentar é dificil de realizar,
porém, a selecdo para o ganho de peso é relativamente fécil e barata. Ora, existem
estudos que indicam a correlacdo entre o ganho de peso, peso final e conversao
alimentar, mostrando que os animais submetidos a uma dieta balanceada e que
ganham mais peso em menos tempo, tém melhor conversdo alimentar, Neste caso,
faz-se uma selega@o para ganho de peso e identificam-se os animajs que tiveram
melhor converséo alimentar, indiretamente.

Segundo Wilcox (1892), as correlagdes genéticas entre producio de leite e
caracteristicas de tipo geralmente sac baixas, Por isso, € importante que o criador
examine com cuidado as correlacdes, visto que as pesquisas recentes mostram a
existéncia de correlagdo genética negativa entre producgédo de leite e algumas
caracteristicas de tipo. Por exemplo, a correlagdo genética da producéaoc de leite e
insercdo e comprimento do Ubere anterior foi de -0,3. Existe uma correlacdo genética
positiva entre caracteristica leiteira e producdo de leite (0,4), Todavia, o autor sugere
precaucdo na interpretacdo. Uma vaca produz mais leite em razdo de ter boa
caracterizacéo leiteira, ou ela tem boa caracterizag3o leiteira em razao de produzir
mais leite? A causa e o efeito desta relacdo ndo sdo claros,

Apo6s definir que caracter(sticas incluir em um programa de selegéio, deve-se
considerar as correlagdes genéticas que existem entre elas. Encontra-se na Tabela 1
a média de seis caracteristicas de dez touros,

Por exemplo, na primeira linha é mostrado que a média da PTA para leite &
igual a 1.031 kg, porém esses touros escolhidos pela producéo de leite possuem
os valores medios de PTA 1,03 para tipo, -0,06% e 32 kg para porcentagem e
produgéo de gordura e -0,04% e 28,4 kg para porcentagem e produgdo de proteina,
respectivamente. Na diagonal da Tabela 1 sdo mostrados que as mais altas PTAs
para uma determinada caracterfstica sdo obtidas pela selecio para uma caracteristica
em particular. Contudo, a correlacdo também mostra que a mudan¢a em outras
caracteristicas €, as vezes, significativa. A seleco para a producgdo de leite (linha 1
da Tabela 1) estd associada & PTA de producéc de proteina, 28,4 kg, ou seja,
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apenas 1,7 kg abaixo do que poderia ser obtido se a selegao fosse baseada
diretamente para a producgao de proteina (30,1 kg).

Uma outra observacdo importante: colocar toda pressdo de selegao na
percentagem de gordura faria com que fossem escolhidos os touros com as mais
altas PTAs para a produgéo de gordura (34 kg), mas provocaria um incremento
menor na producao de leite (a média da PTA= 596 kg).

Tabela 1. PTA média dos touros classificados entre os dez melhores para varias
caracteristicas entre os touros disponiveis nos Estados Unidos em janeiro

de 1995,
Linha Base da | : PTA média dos touros selecionados
ol salogdo Leite Tipa Gordura Froteina Gordura Proteina
{kn) {ascore) (%) lknl (kal {%)
1 Produgio de leite (kg 1031 1,08 -0,08 284 32.0 0,04
2 Escare de tipo 812 2,40 -0,03 23,3 25,7 0,02
3 Percentual de gordura 596 0.57 0,12 228 34,0 0,04
4 Kg de proteina 928 1,08 0,01 301 33,0 0,01
5 Kg de gordura 831 0,83 0,08 26,6 384 0,01
B Percentual de proteina 587 0.38 0,10 249 3.2 0,07

Fonte: SIRE'S Summaries, 1995.

Por outro lado, caso enfatizada a selecdo em quilogramas de gordura, os
touros escolhidos terdo PTA positiva para percentagem de gordura (0,078) e PTA
para leite de 831 kg. -

Porém, de acordo com Monardes et al. (1990), estudos realizados no Canada
indicam que os criadores de gado leiteiro focalizam simultaneamente diversas
caracteristicas de interesse econdmico quando desenvolvem um programa de
melhoramento genético de bovinos leiteiros. Segundo esses estudos, sao utilizadas
cinco caracteristicas de producdo (produgdo de leite em 305 dias, produgdo de
gordura e proteina e percentagem de gordura e proteina), 29 caracteristicas de
conformacdo, e cinco caracteristicas auxiliares (facilidade ao parto direto e maternal,
velocidade 3 ordenha, vida produtiva, e escore de contagem de células somaticas).
Com o passar do tempo, existem informacdes que relatam a tendéncia de se aumentar
o nimero de caracteristicas a serem incluidas em um programa de selec3o.

Dal, a importancia do selecionador conhecer os valores das correlacoes
entre as caracteristicas de interesse econémico e a resposta & sele¢do quando esta
é praticada para uma caracteristica geneticamente correlacionada com outra. Os efeitos
podem ser positivos e a resposta ser eficiente quando as estimativas de correlacdes
genéticas sao altas.

4. Caracteristicas que devem entrar em programa de melhoramento

Os criadores geralmente se preocupam com a aparéncia do animal, e nos
Estados Unidos isto vem acontecendo hd mais de cem anos. A pressuposigcao dos
criadores é que exista relagdo entre a aparéncia do animal e o seu desempenho
produtivo, O desempenho significa maior producao de leite e longevidade. Existem
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poucas pesquisas em que a aparéncia do animal, a qualidade do leite e o desempenho
reprodutivo estejam relacionados.

O escore de tipo depende de sua aparéncia no momento da avaliac3o, e,
logicamente, o escore varia de acordo com o classificador, idade da vaca, estadio
de lactagdo e gestagdo, e outros fatores temporéarios. O escore nio & perfeitamente
repetivel, pois flutua para uma mesma vaca. Pesquisa realizada em 1957 citada por
Wilcox (1992), e ndo repetida até o momento, parece ainda ser verdadeira: trés
classificadores profissionais deram escores de tipo a vacas, a cada seis meses,
simultaneamente, independentemente um do outro. O escore final foi altamente
repetivel; a correlagdo entre os trés classificadores para a mesma vaca, ao mesmo
tempo, foi de 0,69. Houve uma concordancia maior entre os classificadores guanto
& garupa, pois a correlagdo fenotipica foi de 0,75. A variabilidade foi maior
entre os classificadores em relagdo ao Ubere visto por de tras (0,54), pernas e
pés (0,65), caracterizagao leiteira (0,56) e insercéo do Gbere anterior (0,57).
No periodo da avaliagao, os classificadores foram informados sobre a idade do
animal, a ordem de lactacio; todavia, ndo foram informados sobre a classificagéo
id realizada, nem qual o pai da vaca ou sobre a producéo de leite. Apds ajustar
0s escores por tempo, idade, classificador e estadio de lactacdo, a repetibilidade
continuou baixa. Isto significa que o animal muda suas caracteristicas fenotipicas
com o tempo.

Por outro lado, sabe-se que quando a selecdo ¢ realizada para mais de uma
caracteristica, o ganho genético é menor do que quando a selecdo é feita em uma
gnica. No entanto, mais de uma caracteristica é freqlientemente desejavel. Todavia,
se forem selecionadas mais do que quatro ou cinco caracteristicas ao mesmo tempo,
@ taxa de ganho genético serd reduzida consideravelmente. Na Tabela 2 observa-se
a reducdo do ganho genético relativo quando se adicionam vérias caracteristicas em
um programa de selecdo. Por exemplo, se a decisfo for baseada em duas
caracteristicas, o progresso genético de qualquer umas delas serd somente 71% do
progresso possivel de ser obtido se apenas uma delas fosse selecionada por vez.

Contudo, usualmente, o criador prefere fazer um programa de melhoramento
levando em conta caracteristicas mdltiplas. Dai a importancia de avaliar as respostas
correlacionadas em virtude das interferéncias possiveis de ocorrer pelos acasalamentos

realizados com o objetivo de se aumentar a producéo de leite.

O que aconteceria se fosse realizada a selegdo para aumentar a producéo de

leite selecionando-se outras caracteristicas produtivas de interesse econdmico, por

exemplo, percentagem de gordura e proteina? Se enfatizadas estas trés caracteristicas,

- O que seria esperado em relacdo & longevidade do animal ou em relacdo a caracteristicas

morfolégicas, como, por exemplo, Ubere, pernas e pés?

Tabela 2. Ganho genético relativo quando se aumenta o niimero de caracteristicas

em um programa de selecéo.

Niumero de caracteristicas
1 2 3 4 5 ] 7
Ganho relativo 100 71 57 50 45 41 38
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5. Caracteristicas de tipo

Entre as caracteristicas de tipo, das mais citadas, refere-se ao tamanho
do animal. Alguns catalogos tecem comentérios sobre a estatura do animal.
O tamanho do animal inclui informacdes sobre peso corporal e estatura. Existe
uma correlacdo positiva entre o peso e estatura. Freqlientemente, o animal maior
tende a ser mais pesado.

Alguns palses, como a Nova Zeladndia, cuja produgao de leite é realizada
principalmente a pasto, como também acontece nos paises do Mercosul (Argentina,
Brasil, Uruguai) e Chile, a preferéncia dos produtores tem sido por vacas de menor
porte comparadas com as vacas criadas nos Estados Unidos, Canada e Holanda.

O peso da novilha, melhor do que a idade, determina quando ocorre a
puberdade e o inicio da manifestacdo dos sinais do cio. Os primeiros sinais do cio,
normalmente, aparecem, quando a novilha alcanga cerca de 40% do seu peso &
idade adulta. Nas novilhas bem alimentadas o cio ocorre aos 11 meses de idade.
Porém, a alimentacdo inadequada de bezerras e novilhas pode causar um atraso no
desenvolvimento ponderal e, consequentemente, atrasar a maturidade sexual,
impedindo a manifestagéo do cio. Apds a puberdade, as novilhas quando subnutridas
cessardo a manifestagéo do cio. P

Em uma novilha bem desenvolvida da raga Holandesa, a pulbberdade ou o
comego da maturidade sexual ocorre aproximadamente aos dez meses de idade,
porém, em regides tropicais, a puberdade de uma fémea da raca Holandesa pode
ocorrer um pouco mais tarde, normalmente em torno de 14 meses. Apés o inicio do
ciclo estral, a novilha manifesta os sinais externos do estro a cada 21 dias. A novilha
deveria ser coberta (inseminada) aproximadamente aos 15 a 16 meses de idade
para parir com a idade de 24 a 25 meses. As novilhas que nao alcancarem um
tamanho adequado e desenvolvimento fisico para serem cobertas aos 15 meses de
idade e aguelas gque nao reproduzirem dentro dos pardmetros especificados, seréo
0s animais responsaveis por uma substancial perda econdmica.

Outros estudos foram realizados para determinar se as vacas maiores sao
economicamente mais eficientes levando-se em conta as despesas com alimentacao
(Freeman, 1981; Wattiaux, 1995). Nesses estudos, em gue foi medido o consumo
de matéria seca e fixaram-se a produgdo de leite, percentagem de gordura e variando-
se o peso do animal, concluiram-se que as vacas de alta produgdo e de maior
tamanho levaram vantagens pela sua capacidade de ingerir maior quantidade de
alimentos volumosos em relagdo as vacas de alta produgdo, porém de menor peso.
Quando o volumoso era produzido na prépria fazenda, ou subprodutos alimentaraes
(residuos de indlstrias) estavam disponiveis e a baixo prego, houve vantagem
evidente para selecionar as vacas de maior porte. Esta vantagem era invertida, mas
nao completamente, quando os alimentos concentrados eram mais baratos em relacao
aos volumosos. Portanto, quanto maior o potencial de produgé@o, mais importante
se torna o peso corporal,

Pesquisa realizada por Schneider et al. (1981) descreveu o padrdo de
desenvolvimento corporal de novilhas da ragca Holandesa, nos Estados Unidos,
avaliando o peso e altura, e concluiram gue, aos 24 meses, 0 peso ideal apés o
parto seria de 526 + 66 kg e altura, tomada na cernelha, de 132 = 6 cm em
rebanhos com produgéo meédia de 7.264 kg/ 305 dias. Entretanto, recentemente,
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alguns estudiosos sugeriram o peso de 622 a 663 kg tomado até dez dias antes do
parto para as vacas de primeira cria com idade média de 24,6 meses. O peso,
tomado sete dias ap6s o parto, foi de 88 a 90% do observado anteriormente.
O peso de 822 kg pré-parto foi considerado como o ideal levando-se em consideracdo
a idade de primeiro parto de 22 a 24 meses. No Brasil, estudos realizados por
pesquisadores da Embrapa Gado de Leite mostraram que as novilhas da raca
Holandesa ao primeiro parto pesaram, aos 24 meses de idade, em torno de 500 kg,
portanto, abaixo do peso recomendado nos paises de regides temperadas da América
do Norte. A altura e peso de diferentes racas européias especializadas na producgéo
de leite é mostrada na Tabela 3.

Tabela 3. Pesos e alturas do corpo para as ragas leiteiras durante o crescimento.

idade (meses) Holandesa (1) Ayrshire (2] Jersey
Pesa (kg Altura [em) Paso (kg Altra (em) Pesa (kg Altura (em]
Nascimento 38-45 7478 30-49 6669 2357 63-66
03 102-119 Bg-94 92.106 89-84 70-80 81.86
06 167-195 101.107 166-199 102107 118-148 91.98
12 299.345 118123 261-306 116-121 208-249 107-112
18 420-481 127-132 390-454 127-133 280-342 115119
24 522.612 133:143 465-534 132.138 358408 122126

{1} Pode ser apropriado para a raga Suiga Parda,
{2 ) Recomendado também para a raga Guernsey.

Fonte: Head (1992).

5.1 Tipo funcional: as caracteristicas de tipo associadas a longevidade

O tipo funcional é um termo que foi atribuldo recentemente para se referir &
conformacdo do corpo animal associado com a produgdo durante a sua vida
produtiva. O tipo funcional pode diferir do tipo convencional “ideal” de conformacao
do animal, que pode ser de grande valor para os criadores que possuem animais

”qua‘tém altos escores de tipo, sdo premiados nas boas exposicdes e sdo vendidos

como animais selecionados.

Em geral, caracteristicas de conformac¢éo prenunciam pouca confiabilidade
para determinar a longevidade. A pesquisa tem demonstrado que as informacdes de
producao sao superiores as de tipo, para determinar a longevidade dos animais
{(Martin, 1992; Nieuwhof et al., 1989; Delorenzo e Everett, 1996). Portanto, a
selegdo de um touro deve ser, em primeirc lugar, baseada nas informagdes de
producao e, em seguida, nas caracteristicas de conformacdo. Na realidade, a
longevidade seria automaticamente selecionada quando se usa um Indice de selecéo,
eliminando-se os touros com baixa PTA para producdo e, obviamente, excluindo-se
touros com pontos fracos relativos 4 conformacao.

5.2 Caracteristicas de ubere

De todas as caracteristicas de conformagéo, as de Ubere, em particular, a
colocacdo das tetas, profundidade de Gbere e ligamento do Ubere anterior, sao as
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mais importantes caracteristicas associadas a longevidade (Dentine et al., 1987;
Everett et al., 1976; Martin, 1992; Rogers et al., 1988). Essas pesquisas tém
mostrado que as vacas com profundidade de (bere intermediaria parmanecem no
rebanho por mais tempo, guando comparadas com as vacas com o ubere muito
profundo e/ou rasos. Provavelmente, as vacas de (bere rasos sao piores produtoras
e aquelas com o Ubere muito profundo, possivelmente, adquirem mais facilmente
mastite e danos.

5.3 Pés e pernas

A despeito de que muitos produtores enfatizam os pés e as pernas, 0 estudo
do desempenho produtivo durante a vida sugere que as caracteristicas de pés €
pernas t&m um impacto muito menor do que aquelas ligadas & producao e Ubere.

5.4 Vacas grandes x vacas pequenas

Em geral, o tamanho das vacas tem aumentado ao longo dos ultimos 25
anos, principalmente nos Estados Unidos. As vacas maiores consomem mais matéria
seca e produzem mais. Entretanto, tamanho grande ndo esta altamente associado a
producdo de leite. Em outras palavras, selecdo para produgao de leite nao
necessariamente aumenta o tamanho do corpo. De fato, um projeto de pesquisa
iniciado em 1968, desenvolvido nos Estados Unidos por Freeman (1981), mostrou
que o ganho genético para a producéo de leite foi mais rapido nas vacas de tamanho
menor do que naquelas maiores. Além disso, as vacas maiores ingerem maior
quantidade de matéria seca para a mantenca. Portanto, quando a producéo de leite
¢ igual, as vacas menores s&o mais eficientes que as maiores.

6. Contagem de células sométicas

Estudos realizados nos Estados Unidos e Canadé informam que a contagem
de células sométicas (CCS) tem sido referenciada como uma caracteristica indicadora
para se alcancar o melhoramento genético para a resisténcia a mastite. A herdabilidade
da CCSvariade 10 a 16% e a correlacdo genética entre esta caracteristica e mastite
clinica varia de 0,6 a 0,8. A selecdo para abaixar a CCS € consistente com 0
objetivo de maximizar os ganhos no melharamento genético para o merito econdmico
total. Recentes trabalhos de pesquisa realizados nesses paises tém demonstrado a
possibilidade de se fazer a selecdo indireta para reduzir a mastite bovina devido a
relagdo entre caracteristicas desejaveis de tipo, principalmente de abere com a menor
CCS (Monardes et al., 1990; Rogers et al., 1991).

A medida que a produtividade dos rebanhos leiteiros no Brasil aumenta pela
melhoria genética e do meio, os problemas ligados & salide necessitam ser estudados
com maior profundidade, visto que os animais tornam-se mais suscetiveis a contrair
algum tipo de doenca, principalmente a mastite.

Resultados de diversos estudos indicaram que existe variabilidade entre
vacas causada pela resisténcia natural em relacéo & suscetibilidade para contrair
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infecgoes nos Uberes. A dificuldade maior que os pesquisadores encontraram neste
campo tem sido a definigdo clara e transparente sobre a caracteristica que deve ser
selecionada, ja que a mastite € uma doenca complexa, com varios graus de severidade
e também por ser causada por vérios agentes, Contudo, a CCS em amostras do leite
tem sido largamente aceita como uma ferramenta eficiente para monitorar a salde
da glandula mamadria e sua determinacéo & facil de ser realizada e barata se comparada
aos tratamentos clinicos de mastites e, além do mais, revela a existéncia de
inflamagoes subclinicas. Este novo enfoque abre a possibilidade para o melhoramento
genético por meio de programas de selecdo, focalizando a resisténcia 3 mastite.

Estudos recentes tém demonstrado a possibilidade de se fazer a selecédo
indireta para resisténcia 8 mastite bovina devido & relacdo entre caracteristicas
desejaveis de tipo, principalmente de (ibere com a CCS. |sto é possivel em virtude
de respostas de caracteristicas geneticamente correlacionadas.
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Racas e tipos

Nilson Milagres Teixeira’

Introducéao

O produtor de leite de hoje possui um nimero variado de racas e/ou tipos
animais de onde escolher, especialmente se ele puder usar inseminacéo artificial.
‘= escolha adequada deverd associar o potencial genético ao sistema de produgao,
' €, aos recursos disponiveis em sua fazenda. As condicdes existentes para
sducao (alimentagéo, instalacdes, estrutura para inseminacdo etc.) e de mercado
leite, bem como as tendé&ncias no consumo de leite e de carne sao fatores que
=em interferir na escolha. Além disso, os pregos recebidos na comercializacdo do
2/ou derivados e os custos de producédo sdo também fatores importantes.

Neste capitulo procura-se informar, de maneira sucinta, sobre os recursos
¥eticos utilizados no Pals.

. D conceito de racas

Uma populagdo de animais domésticos é uma raca, (a) quando eles possuem
eristicas que a identifica, ou (b) quando existe uma associacdo formal de
ores ou (c) quando certos representantes do governo afirmam que a populagéo
ma raca (Lerner & Donald, 1966). Segundo esses autores, estes requisitos ndo
“ndependentes um do outro e ndo t&ém nada a ver com o desempenho, adaptagéo
“ecal, demanda do mercado, a despeito do fato de as racas existentes serem
as freqlentemente nestes termos.

As ragas dentro de uma mesma espécie diferem geneticamente por terem
&=do de grupos diferentes de ancestrais, ou pelo fato de terem sido selecionadas
» diferentes propositos. Além disso, a uniformidade dentro das racas para

eristicas externas foi obtida por meio de consangiiinidade nos primeiros estagios
acao e pela selegdo para "tipo".
A maioria das ragas € facilmente distinta pelo tamanho e cor dos animais,
anto, a definigdo genética de uma raca ndo é uma tarefa simples, exceto para
2s caracteristicas controladas por poucos genes. Quando se consideram

=risticas econdémicas, para as quais estdo envolvidos muitos genes, h4 muita
@30 entre e dentro de racas.

McDowell (1972) referiu-se a um grupo de animais como pertencente a um
légico quando sdo distintos por alguns caracteres fenotipicos, e a uma raga
Jo apresentam padrOes especificos de caracteristicas.

ssador da Embrapa Gado de Leite e bolsista do CNPq - Juiz de Fora, MG - nilson@cnpgl.embrapa.br
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3. Racas e/ou tipos

3.1 Gado "Comum" e/ou Azebuado

Em geral, possui potencial limitado para producao de leite, apresentando,
entretanto, variabilidade genética para a maioria das caracteristicas de importancia
econdmica e oportunidade para selegao, porém o progresso pela selegdo € lento.
Além disso, ndo sdo capazes de melhorar suas producées com a melhoria do nivel
de alimentacéo. Séo (teis para cruzamentos em vista de sua adaptacao as condicoes
adversas do meio ambiente. Existe, entretanto, tendéncia de desaparecerem.

3.2 Raca Caracu

Um exemplo de raca brasileira, originada de acasalamentos de diversos tipos
ibéricos nos séculos XVI e XVII é a raca Caracu. Na Figura 1 tem-se uma vaca desta
raca. Em 1981 foram identificados 32 rebanhos nos Estados de Santa Catarina,
Parana, Sio Paulo, Minas Gerais e Mato Grosso. Em regime de pasto, o peso médio
das vacas varia entre 550 a 650 kg, chegando até 750. Os touros pesam em torno
de 1.000 kg, variando de 930 e 1.200 kg. Médias de itfu;éo e periodo de
lactagdo de um rebanho selecionado para leite, desde (1893} no sul de Minas
encontram-se, por ordem de lactagdo, na Tabela 1.

Figura 1. Vaca Caracu.

Tabela 1. Producéo de leite em bovinos nativos da raga "Caracu Caldeano” ™.

Ordem de lactagdo N® de observacies Periodo Producdo de leite Periodo de lactacdo
1 2.846 1855 — 1980 1.536 + 408 316 + 43
2" 2.277 1955 — 1980 1.736 + 430 304 + 43
3 1.702 1857 — 1880 1.909 + 430 279 + 43
4° 1.272 1958 — 1980 1.886 + 445 205 + 43
oy 1.018 1950 — 1980 1.950 + 457 208 £ 40
Média 11.068 1955 — 1980 1.769 + 472

* Raca Caracu da Fazenda Recreio, Pogos de Caldas, MG.
Fonte: Pereira & Pereira (1984).

3.3 Gado Zebu

Dentre as racas zebuinas, tem-se destacado a Gir e a Guzera. Em geral, os
animais dessas duas racas sdo rusticos e adaptados as condigdes tropicais. Animais
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da raga Gir apresentam pelagem variada (vermelha, chita e moura), enquanto os da
Guzera sao geralmente cinza-prateado e cinza-escuro. Uma particularidade das duas
racas ¢ a presenca de giba ou cupim, mais acentuada nos machos. Nas Figuras 2 e 3
encontram-se exemplares das ra¢as Gir e Guzer4, respectivamente. Animais das duas
racas sao muito utilizadas em cruzamentos com animais de racas especializadas para
leite, contribuindo principalmente com rusticidade nos animais mestigos.

Figura 2. Vaca Gir. Figura 3. Vaca Guzera.

Médias de idade a primeira cria e intervalo de partos nas racas Gir e Guzera
encontram-se na Tabela 2. Animais destas racas sao mais tardios do que os das racas
européias em relacdo ao primeiro parto. Além disso, os intervalos de partos sdo longos.

Tabela 2. Idade ao primeiro parto e intervalo de partos de bovinos de racas zebuinas.

Raca Estado Periodo Idade 1° parto Intervalo de partos Autor
Gir MG - 1958 46,1 [41)* 20,3 (140) Carneiro et al. (1958)
MG 1961 - 1969 41,6 (58) 15,6 (346) Teixeira et al. (1973)
SP 1950 - 1975 " 48,4 « 18,1 Lobo et al. (1980)
MG 1958 - 1976 15,3 (623) Verneque (1982)
FB 1940 - 1979 48,7 (340) 16,0 {1204) Leite et al, (1882)
MG 1878 - 1984 44,8 (164) - Ledic et al. (1986)
%3 1962 — 1988 49,0 (3492) - Queiroz et al. (1892)
e - 2000 45,2 (6311) 16,1 (15365} Martinez et al. (2000)
Guzerd MG ~ 1958 48,4 (37) 18,51(128) Carneiro et al, (1958)
- MG 1832 — 1859 18,0 (2558) Carneiro et al, (1960/61)"*"
sP 1852 - 1967 48,9 (131) Pires et al. (1967)
MG 1850 - 1971 48,0 (80 14,6 (300) Andrade et al. (1977)
MG 1965 - 1879 38,0 (256) 14,7 (948) Miranda et al. (1986)
s 1960 — 1899 44,2 {575) 14,9 (1040) Martinez et al. (2000)

* Nimerao de observacies entre parénteses, **Rebanhos de SP, MG, RJ, PB, ***Dados de sete rebanhos, *** *Dados
de 17 rebanhos.

Na Tabela 3, tém-se médias de produgao de leite para rebanhos Gir e Guzers
selecionados para producéo de leite. Considerando todos os rebanhos Gir do Arquivo
Zootécnico Nacional, a média de producéo de leite 4 idade adulta de 17.116 lactacdes
de 8.869 vacas foi de 2.568 kg. Até o inicio da década de 80, os esforcos para
selecdo para leite na raca eram isolados e restritos a alguns poucos criadores. Em
1985, iniciou-se um programa de teste de progénie de touros da raga Gir, coordenado
pela Embrapa Gado de Leite e desde entdo tem sido observado um crescimento na
producao das filhas dos touros em teste. Os resultados do primeiro teste de progénie
foram obtidos em 1993. Até o presente ano, 65 touros ja foram avaliados, sendo que
ainda existem 73 em avaliacao (Martinez et al., 2000).
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Tabela 3. Producéo de leite em racas zebulnas.
N.° de Periodo de

Raca Estado Periodo observagles Produgdo lactacho Autor
Gir MG 1962 - 1968 185 2.666 283 Teixeira (1974]
SP 1950 - 1875 1.978 2.788 316 Lobo et al. (1980
MG 1961 - 1980 602 2.654 296 Verneque (1882)
269* 3.40 318

SP 1966 - 1980 1.646 270 Cardoso et al. (1982)
it 1960 - 1999 27431 2.599 29 Martinez et al. (2000}

Guzerd
i 1960 — 1999 2.298 2,339 285 Martinez et al. {2000)

*Produgéa de trés ordenhas, * *Rebanhos de SP, MG, RJ, PB, ***Dades de 17 rebanhos.

3.4 Gado Mestico

Os animais mesticos sdo resultantes do cruzamento de animais puros de
diferentes ragas. Em geral, animais de ragas zebuinas sdo cruzados com os de ragas
européias especializadas para produgdo de leite, com o objetivo de se obter um animal
mestico combinando a rusticidade do Zebu e a produtividade das especializadas. Além
disso, procura-se com os cruzamentos explorar o vigor hibrido ou heterose. As racas
européias mais usadas em cruzamentos sdo a Holandesa e a Jersey. No Brasil
predominam os mesticos da raga Holandesa. Na Tabela 4 encontram-se médias de
idade a primeira cria e intervalos de parto em mesticos de varios graus de sangue
Holandés-Gir (HG) no Brasil. Verifica-se uma superioridade de animais % HG em relagao
as outras combinacdes.

Tabela 4. Idade 4 primeira cria e intervalos de partos em mestigos de varios graus de
sangue Holandé&s-Gir no Brasil.

Grau de Periodode  Producdo deleite Intervalo de

Estado Fariodo sangue  lactagdo (dias) ( ko) partos {dias| Autor
% HG 234 2.457 (361)* 389
MG (Vicosa) 1868 — 1361 % HG 254 2.428 (340) 399  Nobre (1983
Holandés 247 2.139 (296) 399
1965 - 1974 ¥ HG 262 2,471 (350) 465 (241)
RJ (Valenca) % HG 248 2347 (123) 529(112) Freitas et al. (1980)
1860 — 1972  Holandés 218 1.898 (164) 548 (66)
% HG 305 4,034 (82) 406
MG (Lavras) 1977 — 1881 "Is HG 30 3.894 (59) 431  Madalena et al. (1983)
Holandés 318 4.149 (94) 433
Y2 HG 308 4,073 (35)
% HG 262 4,189 (81)
MG (Vigosa} 19771995  7IBHG 758 4.158 (310) Baliiro et al. (1997)
7116 HG 266 3.612 (69)
15/16HG 242 4.155(32)

*Mimero de abservagias entre parénteses.
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Na Figura 4 tem-se um exemplo de uma vaca mestica Holandés-Gir.
Recentemente foi criada a raca Girolando, que é 5/s Holandés-Gir. Tem-se verificado,
“entretanto, tendéncia de se chamar de Girolando qualquer animal que seja mestigo
Holandés-Gir, independentemente da sua composicdo.

e X o s " P0dene

= -

Figura 4. Vaca Mestica.

Médias de producéo de leite, periodo de lactacdo e intervalo de partos para
animais mesticos de varios graus de sangue da raca Holandesa encontram-se na Tabela
5. O desempenho dos animais, conforme pode ser constatado, em muitos casos, nao
difere com o grau de sangue europeu, sendo que as diferencas tendem a ser mais
evidentes em condi¢es de ambiente adverso com a inferioridade de animais de mais
| alta mesticagem ou puros.

Tabela 5. Caracteristicas de animais de vérios graus de sangue de Holandés-Gir no Brasil.

Estado Periodo Grau de sangue Idade 1° cria Intervalo de partos Autor
Y2 HG 33,9 (35)° Sem
MG (Vigosa) 1862 — 1978 % HG 44,9 (128) diferenca Nobre (1983)
Holandés 39,0(102) 13,3 {7549)
Y% HG 40,0 (69) 15,5 (241)
RJ (Valenga) 1960 — 1972 % HG 43,4 (66) 17.6(112) Freitas et al. (1980
o Holandés 45,6 (52) 18,3 (66)
% HG - 13,5
MG (Lavras) 1877 — 1981 "is HG - 14,4 Madalena et al. (1983)
Holandés - 14,4

*Nimero de ohservacdes entre parénteses,

3.5 Racas Européias Especializadas

Sua utilizagdo tende a ser limitada a &reas mais favorédveis quanto a alimentacio
e manejo, sendo indispensével maior controle de doencas e parasitas. Principalmente
0s animais importados podem apresentar problemas de crescimento, baixa fertilidade e
alta mortalidade.

Padrées de crescimento corporal de racas européias em zonas temperadas
(EUA) encontram-se na Tabela 6. Estes valores poderdo ser usados para o
monitoramento do crescimento de novilhas, permitindo identificacdo de animais
com crescimento retardado. Outras caracteristicas das principais racas européias
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encontram-se na Tabela 7. Existe variagdo entre animais na mesma raga. Entretanto,
a cor da pelagem quase sempre serve para distinguir animais de racas diferentes.
Os pesos a idade adulta sdo aproximados, sendo médias para as ragas. Os valores
para carne referem-se aos valores econémicos, caso as racas fossem usadas para
producdo de carne. Em geral, as vacas Holandesas sao maiores € produzem mais
leite com menores porcentagens de gordura e proteina. Os animais da raga Jersey
si0 os menores e produzem mencs leite, porém, com 0s 1eOres mais altos de

gordura e proteina.

Tabela 6. Pesos e alturas do corpo para ra

cas leiteiras durante o crescimento.

|dade Holandesa' o Ayrshire’ Jersey

(meses) Peso (kg! Altura (em) Peso (kg) Altura (cm) Peso (kg) Altra (cm)

Nasc. 38 - 45 74 - 76 30- 49 66 - 69 23 - 27 3 — 66
1 60 - 70 81 - B4 54 - B5 79 - 84 42 - 48 66 —~ 74
2 77~ 984 85 - 88 73 - 88 81— 88 66 — BB 76 — 84
3 102 - 118 89 - 94 92 - 106 89 - 84 70 - B0 g1 - 86
4 122 - 145 94 - 99 113 - 136 94 - 97 g3 - 98 86 - 91
5 145 - 170 ag - 103 136 - 161 97 - 104 106 - 126 B3 - 97
B 167 - 185 101 - 107 166 — 199 102 - 107 118 — 146 91 - 98
B 211 - 245 107 - 113 185 - 228 107 - 112 152 - 186 89 - 104
10 254 — 296 112- 119 229 - 267 1nz- 17 179 - 220 102107
12 298 - 345 118 - 123 261 - 308 116 - 121 209 — 248 107 - 112
14 340 - 393 121 - 127 308 - 364 118- 124 943 - 273 112~ 114
16 368 - 438 124 - 130 249 — 408 124 - 130 266 - 300 113- 118
18 420 - 481 127 - 132 390 - 454 127 - 133 280 - 342 115- 119
20 466 — 529 128 - 136 413 - 474 130 - 134 317- 389 118-121
22 488 - 557 131 - 140 452 - 509 131 - 136 944 - 397 118- 124
24° 522 - 612 133 - 143 465 — 534 132 - 138 368 — 409 122 - 126

' Pode ser apropriade para Suiga Parda;

74 mesas.

Fonte: Head, 1992,

? Fgram apropriados para a raga, sendo indicados para Guernsey;

3 Partos esperados aos

Tabela 7. Caracteristicas de quatro racas européias para produgao de leite.

Caracteristicas fiyrshire Suiga Parda Holandesa Jersay
Peso & idade adulta
Fémea 544 635 680 454
Macho 838 807 a8 680
Cor Vermelho ou marrom To— F;:'Lz:]?‘;;::: . Cinza-amarelado, marrom-
g branco ke cinzentada com ou sem branco
anta
Capacidade para pastejo Excelente Excelente Moderatlo Bom
Maturidade Moderado Tardia Tardia Precoce
Peso a0 nascimento 34 LAl 43 27
Valor para carne Bom Excelente Excalente Pobre
Gordura no leite (%) 396 4,10 3.85 4,85
Proteina no leite (%) 3,34 353 an 3.80
Produgdo de leite” 5.585 5.838 71.245 4.957
Origem Escdcia Sulca Holanda Jersey

*Mé#dias para vacas nos testes oficiais do DHI, Estados Unidos, em 1984.
Fante: Schmidt et al. (1998) e Wilcox, £.J.[1974).
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& Exemplos de vacas das racas Ayrshire, Holandesa, Jersey e Suica Parda,
encontram-se nas Figuras 5 a 8. Animais da raca Holandesa sdo mais pesados,
- seguindo-se os da raca Suica Parda, sendo estas racas semelhantes quanto a
producio de carne. Animais da raca Suica Parda destacam-se também pela excelente
capacidade para pastejo, o mesmo ocorrendo com os animais da raga Ayrshire.
No desenvolvimento desta ultima foi enfatizada a forma do dbere, pelo que vacas
Ayrshire apresentam exceléncia nesta caracteristica, comparada aos de outras racas.

Figura 7. Vaca Jersey. Figura 8. Vaca Suica Parda.

. Médias da idade a primeira cria e intervalos de partos na raga Holandesa no
Brasil em varios trabalhos envolvendo rebanhos em diferentes estados encontram-
se na Tabela 8.

Tabela 8. |dade a primeira cria e intervalo de partos em racas européias.

Raca Estado Perioda idade 1 cria (meses) Intervalo de partos (meses) Autor
Holandesa SP 1960 - 1978 31 {908)* 15,5 (2357) Freitas et al. (1980
SP 1966 - 1977 32,1 (801 13,4 (932} Ferreira (1882)
PE 1975 - 1978 33,6(38) Manso et al. (1980]
PE 1971 - 1978 322 14,8 (138) Campello et al. (1980)
PE 1875 - 1878 33,6(38) 14,1 Manso et al. (1980)
PE 1857 - 1881 314 - Pend Alfaro et al. (1883)
PR 1876 - 1982 36,8 14,2 Ribas et al. (1983)
PR 1874 - 1882 30,2 (6302] - Monardes et al. (1895)
PR 1882 - 1902 30,0 (20.818) 12.9 (6388 Pimpéo et al. [1995]
sp 1888 - 1995 - 138 Zambianchi et al. (1997)
Jersey 8P 1867 - 1878 335 13,6 Albunuerque et al. (1982}

*MNamero de ohservacies entre parénteses.
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A média da producdo ajustada de todas as lactagdes foi de 5.400 kg de
leite: as médias de 5.071 intervalos de partos, 14 meses, de 4.820 perfodos de
servico, 111 dias, e a média de idade a0 primeiro parto, 32 meses.

Médias de producdo de leite na raca Holandesa em rebanhos de alguns
estados brasileiros sdo encontradas na Tabela 9. Médias das producdes de leite e
gordura ajustadas para a idade adulta para rebanhos brasileiros de diferentes racas,
controlados pelas respectivas associagdes de criadores que compdem o banco de
dados do Arquivo Zootécnico Nacional Gado de Leite, encontram-se na Tabela 10.

Tabela 9. Producdo de leite nas racas guropeéias.

Rage Estado Perfodo Produgdo de laite Perfodo de lactagan Autor
Holandesa P 1862 - 1978 4,456 (2.987)" 3o Freitas gt al. (1280
sP 1966 - 1877 3.715(1.389) 305 Ferreira (1882
PE 1971 -14878 3.263 (88} - Primo et al, (1980)
PE 1960 - 1980 3.539 (288} 287 Pend Alfaro et al. (1883)
PR 1976 - 1982 5.986 {1.208) 316 Ribas et al. {1983]
PR*" 1974 - 1892 b.B58 (6.598) 308 De Almeida et al, (1885)
S0 1986 - 1893 4,979 (801) 305 Thaler Neto et al, (1995
PE 1988 - 1993 5.094 [592) 293 Nunes Junior g1 al, (1896}
RS 1986 - 1994 5.672 (4.088) 305 Matos A. S. et al. (1986)
PR 1977 - 1934 6.587 (73.454) - Ribas et 2l. (1896)
5P 1988 - 1585 4,834 {3.044} - Zambianchi et al. (1887
MG 1988 - 1986 7.035 (440) a7e Freitas et al. (1997}
GO 1980 - 1985 4.458 (3.043] - Neves el al. (1888)
Jersay sp 1653 - 1077 3.080 (1649) - Polastre et al. (1982)
sp 1968 - 1983 2,704 (1.836) 286 Cardoso et al. {1896}
PR 1980 - 1887 4.047 (4.812) - Ribas &t al. (1999)
Sulga Parda PR 1882 - 1997 5.428 (2.512) - Almeida et al. (1289]

*Nimero de observagies entre parénteses " Primeiras |actagdes.

Tabela 10. Producdo dae leite e gordura nas diferentes racas do Arquivo Zootécnico

Nacional.
Holandés Jarsey Sufga Pards Gir Buzerd Mestigo Total

N.° de lactagdes:

- lgite 176.389 3.302 3.854 171186 1.3E1 3.222 206.636

+ gordura 147.824 2.703 1.506 10.413 359 2.408 166.547
Produgdo & idade adulta:

- leite lkg) 5.8568 ani 4.193 2.568 2.423 2.120

- gordura (kg 189,7 1634 175.0 121,7 114,0 1.8

- gardura {%) 3,64 503 4.01 4,88 5,03 4,02
N.® de touros. sumdrio 772 27 26 113 7 68 1.044

Fonte: MAARA - Sumério de Touros Gado de Leite (1985).

Recentemente, passou-se a dar maior atengao a raca Holandesa no Estado
de Minas Gerais. Até 1989, somente 19 rebanhos eram controlados pela Associacao
de criadores da raca. Houve investimento em infra-estrutura, passando-se a dar
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mais &nfase ao controle leiteiro. Atualmente, este numero estda em torno de 260
rebanhos. Um sumério de analises dos registros relativos a 15.268 lactagdes de
vacas paridas no periodo de 1988 a 1992 encontra-se na Tabela 11. A produgéo
ajustada refere-se & producéo de leite até 305 dias ajustada & idade adulta.

Tabela 11. Médias e desvios-padrao para medidas de producdo de leite e eficiéncia
reprodutiva na raga Holandesa no Estado de Minas Gerais de 1980 a

1992.
T 1" lactag o > 2" lactacio Todas
NS Média  DP N®  Média  DP N°  Média  DP
F’“":f::l:;m 4956 4597 1568 10302 2045 1736 15268 4898 1696
”"‘f“‘?:g;ﬁ““'“' 4986 5551 1920 10278 5329 1549 15244 56402 1875
Producdo total
4832 4864 1870 0964 5232 1960 14796 5112  1.939
(kg)
Produgo 5014 4508 1541 3066 4757 1588 5070 4659 1574
anualizada
Quaghods — ,85 312 67 10302 305 63 15268 307 64
lactagdo {dias) ' ' '
mma:dui:;paﬂus 2014 423 83 3057 420 79 5071 421 80
Prladedoson® 1902 133 & 208 3 3 4820 132 65
Farim?u seco 2014 108 72 3.057 114 67 5071 m mn
(dias)
e 4966 32 5 10302 68 24 15268 56 26
{meses)

*Produgdo até 305 dias ajustada & idade adulta.
**Produgdo anualizada = Produgo total na lactagio x 365

Intervalo de partas
Fonte: ASBIA/MA, 2000.

4. Comercializacdo de sémen de racas leiteiras no Brasil

A inseminacdo artificial foi e continua sendo muito importante para o
melhoramento do gado de leite, permitindo a propagacado dos animais de maior
valor genético. Pelo fato de os touros serem usados em muitos rebanhos, a
inseminacdo permite que as suas avaliacGes sejam mais precisas. Nos paises de
pecuéria leiteira adiantada, ela é muito difundida. Por exemplo, nos Estados Unidos,
aproximadamente 70% do rebanho leiteiro é proveniente de inseminacdes e grande
parte do restante é descendente de touros oriundos de inseminacgéao artificial.

A inseminacao artificial, tanto de sémen quanto de embrides, € uma tecnologia
gue continuard sendo usada por muito tempo como ferramenta importante para o
Melhoramento. No Brasil, ela é ainda pouco difundida, principalmente pela falta de
inseminadores e infra-estrutura para inseminacgao.
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Nas Tabelas 12, 13 e 14, tem-se a evolugdo da comercializagdo de sémen

nacional, importado e total por raca.

Tabela 12. Evolugdo da comercializagdo de sémen nacional por raca.

1980 1891 1882 1863 1884 1535 1896 1987 1688 1998

Catacu - - - 4413 §.379 10.881 6.432 11.068 10,386 B.B8E
Giralandn - 12.745 13810 11724 §.282 12072 11874 12,188 16.669 15.872
Gir leiteiro 84,714 §9.931 B7.141 118145  162.242 162812 159442 181713 229.242  185.061
Guzerd leiteiro 7.am 8310 11440 10.9682 19913 23380 202 18.218 28.984 22307
Ayrshire - - - - - 40 100 i 0

Sulga Parda 58,968 73009 68222 60.748 6B.BT8 14784 47352 68.256 71.048 44.703
Helandess 411,209 457,655 453.173  505.850 403418 381.931 301.BO0 302.012 348436  310.828
Jersey BE.O74 104087  BA.J21  102.432 5215 111N 85.070 95.583 15.028 137.337
Guernsey - - - - - - - - 115 214

Fonte: ASBIA/MA, 2000.

Tabela 13. Evolucdo da comercializacdo de sémen importado por raga.

1990 1e81 1982 1883 1884 1985 1986 1987 1998 1898
Ayishire i 107 128 12 20 185 20 65 58 a2
Sulga Parda 11.138 12.891 12.704 11.284 17.687 25.758 26.736 32,260 a.073 3g.am
Holandesa 301.283 956453 314466 452403 613702  B84.403 1.201.808 1542578 1807126 1.524.956
Jersey 45.205 J8.186 30.845 37.764 §5.037 g0.621  111.887 137.913 181976 154812
Guarnsey 320 474 156 452 164 153 108 200 0 0

Fonte: ASBIA/MA, 2000.

Tabela 14. Evolugdo do total de sémen comercializado de ragas européias.

1880 1881 1982 1993 1884 1986 1998 1887 1888 1989
Ayrshire g9 107 128 112 20 235 20 165 59 22
Sulga Parda 70.105 85.850 78.828 72,032 74.573 100,510 72,707 100516 a2 83.214
Haolendesa 712472 B13.108 787668 958257 1.017.121 1278476 1.503.608 1.844.590 1.855.561 1.835.784
Jersey 131,278 142283  116.666E 140,188 160.252 201832  Z07.0867 233486  237.004 282149
Guemszey 320 474 158 452 164 1583 108 200 1158 24

Fonte: ASBIAIMA, 2000.

Nas Figuras 9 e 10 representam-se, respectivamente, as evolucdes da

comercializacio de sémen importado das principais racas especializadas e de racas
nacionais. O numero de doses de sémen comercializado nas principais ragas
especializadas, em 1997, encontra-se representado na Figura 11. A distribuicdo do
total de sémen importado comercializado das ragas Holandesa, Jersey e Suica Parda,
no ano de 1997, encontra-se na Figura 12. Nas Tabelas 16 e 16 e Figuras 13, 14 e
15, tem-se informagéo de como o sémen importado e nacional comercializados estiveram
distribuidos entre as vérias empresas de inseminagdo no ano de 1997, nas ragas
Holandesa, Jersey e Suica Parda. Com a abertura do mercado, e por ser 0 Brasil um
pals essencialmente comprador de sémen, empresas de vérios paises tém procurado se
associar &s nacionais e, com isto, tem crescido a entrada de sémen no Pals,
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l Tabela 15. Distribui¢céo do sémen importado entre as principais empresas
importadoras por raca - 1997,

Holandesa Jersey Suica Parda

Empxotn wpnrisdmn " Deses % Doses % Doses %

l Sambra Tec. Prod. Reprod. Lida, 5P 250,428 16,24 6.539 4,74 2.121 8,57
Pacplan ABS 8P 218.504 14,24 16.016 11,62 3,256 10,09
Lagoa da Serra Ins. Art. Lida. 5P 17434 5,02 3.085 2,24 780 245
BGenética Avangada Com, Imp. Exp, SP  20B.405 13.51 24.298 17,62 4,806 14,80
Semax da Brasil Lida, 5P 221.481 14.38 27.212 19,78 1.854 5,75
Semaia Selegho Mal. ns. Ltda, RS 84.208 5,40 39.440 26.61 268 0,82
Alta Ganetics do Brasd Lida. RS 2832 14,38 B.588 623 g.041 18,73
Araucaria Imp. Exp. Lida. PR 11.104 0,72 B30 0.60 641 1.9
Yakult AS Ind, & Com. sp g2410 6.3 1.842 1.1 - -
Volta Industrial Agropecudna Lida, EP 80.985 3,95 1.852 5,10 1.610 4,99
Superga Com. e Agropecudria Lida, sp 450 0,03 - - = -
Holland Genetics do Brasil Lida, 5P 33228 218 - - - -
Interplan Agro Pecudna Lida. 5P 385 0,03 - - - -
AG Bragil Ltds. i 69.876 4,683 1,883 1,45 295 0.81
Agrop. Suivo Bras, Rd - - - - 10.157 31,48
Dutras Empresas 540 0,04 - - 423 1.3
Total de doses 1.542.368 100,00 137.863 100,00 J2.280 88,98

Fonte: ASBIAJMA, 1938,

" Tabela 16. Distribui¢do do sémen nacional entre as principais empresas por raca -

19987.
Holandasa Jersey Suira Parda ' Gir lskteirs
Sy lirindys uF Dosas % Doses % Doses % Doses %
Sembra Tec, Prod, Reprod. Lida, sp 23,7565 781 10.168 10,68 16.488 24484 17.203 10,15
Lagon da Serra lns, Art, Lide, 5P 149,944 49,85 21.000 2208 21407 32,38 39,350 b
Pacplan Bradeseo Ing. Are. Lids, sp 60.0%9 18,90 B.218 8,64 12.379 18,72 85.737 51,17
¥akult $A Ind. & Com, 5P 11.184 in 5,498 5,78 4310 5,52 2,485 208
i Nova India Genética SA MG 4073 1,18 = - - = 22175 13.08
Cadase Cia, Int. Des. Sta. Catarina sC 24.860 B.26 23610 24,83 7.448 nz = -
Cagin Central Gadeha de Ins. Art, H 7.200 2,38 13.300 13,88 - = - -
Padra Bonits Gendtics Animal BA 5,030 1.67 - - 1.870 2,58 530 0.3
Cia. Coniral Rivgrandense de 1A - 14,849 4,92 13,774 14,49 847 1.28 = =
Taigana SIA Contral Cong, Sémen sp 444 0,15 = = 1.261 191 - -
Dutras Empresas - 474 018 20 0.02 - - = -
Total de doses = vz 100,00 85070 100,00 86.110 100,00 168.480 100,00
Fante: ASBIA/MA, 1988,
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Figura 9. Evolucdo da comercializagdo de sémen importado por raga especializada.
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Figura 10, Comercializagdo de s&men nas principais ragas européias - 1997,

20,000 —m— —
200,000 | :
150,000 |
E
g 100.000 -
§0,000 - ; _ g p g
o)l Adm AR dm dm ol O
1980 1982 1994 1996 1998
OGiralande O Gir leiteiro W Guzera leiteiro

Figura 11. Evolugdo da comercializacdo de sémen de ragas nacionais.
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Figura 12. Distribuigdo de sémen importado entre as principais importadoras - 1997.
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Figura 13. Distribuicdo do sémen nacional e importado da raga Holandesa entre as
principais empresas de inseminacio - 1997,
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Figura 14. Distribuicdo do sémen nacional e importado da ragca Jersey entre as
principais empresas de i inseminacdo - 1997,
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Figura 15. Distribuigdo do sémen nacional e importado da raca Sulga Parda entre as
principais empresas de inseminagao - 1997,
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1. Introdugéo

De modo geral, o potencial genético para producéo de leite do gado nativo

- dos trépicos € baixo. Por isto, criadores de paises tropicais tém importado animais

de racas européias, visando melhorar ou substituir o gado local e com isso atendar

2 sua demanda de produgéo de leite. O desempenho do gado importado tem sido

muito varidvel; os animais tém potencial, mas a sua producdo e sobrevivéncia
dependem do nivel de estresse provocado pelo meio ambiente.

T Sistemas em que se utiliza gado europeu puro especializado podem apresentar
- bom desempenho zootécnico e econdmico em determinadas regides tropicais;
contudo, os animais sao mais exigentes em manejo, principalmente no que se refere
& alimentagdo e sanidade. Desde que isto seja satisfeito e econdmico, € recomendéavel
& utilizacéo desses sistemas de producao. Devido &s caracteristicas de meio ambiente
e de manejo predominantes nas dreas tropicais, 0s cruzamentos entre ragas européias
e zebus assumem grande importéancia, sendo amplamente utilizados como método
para melhorar a producao de leite e a eficiéncia reprodutiva e adaptativa em ambientes
| tropicais e subtropicais. Uma das finalidades da sua utilizac8o é reunir em um sé
animal as caracteristicas desejdveis de duas ou mais ragas, como a rusticidade das
racas zebufnas, ou nativas e o potencial de produgdo das ragas européias,
consideradas exdticas nos trépicos.

Este melhoramento pode ser efetuado pela combinacédo de dois métodos,
um deles é a maximizacac e a retencao da heterose pelo uso otimizado de combinacdes
de racas e sistemas de cruzamentos e outro é a selecdo das ragas componentes,
para melhorar os valores genéticos aditivos.

A selecdo nas racas paternas € de extrema importéncia para a criagdo de um
material genético aditivo superior, cuja contribuicéo se refletird nas geragdes futuras.
As racgas leiteiras européias ja vém sofrendo, hd tempos, um intenso processo de
selecdo, principalmente pelo teste de progénie em paises desenvolvidos e de clima
temperado, havendo uma grande disponibilidade de material genético provado e

' Pesquisador da Embrapa Gado de Leite e bolsista do CNPq - Juiz de Fora, MG - rteadoro@cnpgl.embrapa.br;
martinez@cnpgl.embrapa.br; fatinha@cnpgl.embrapa.br; rsverneq@cnpgl.embrapa.br
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com nfveis altamente satisfatorios em termos de producao. Resta definir claramente
se os resultados alcangados naquelas situagbes sa0 0s MEsSMOS nas condicbes
tropicais, Nas racas zebulnas, apenas mais recentemente, iniciaram-se programas
de melhoramento das racas Gir e Guzeré para leite, pelo teste de progénie de touros
jovens. Estes programas estio sendo desenvolvidos pelas associacOes das ragas
Gir e Guzeré (ABCGIL e ACGB, respectivamente] em parceria com a Embrapa Gado
de Leite, que os coordena tecnicamente. O teste de progénie naraga Gir iniciou-se
em 19865 e encontra-se hoje com 122 touros em teste, dos quais 58 j& foram
avaliados, com resultados de provas ja disponiveis e com sémen sendo comercializado
nas principais centrais de processamento de sémen do Brasil. Na raca Guzera 0
teste de progénie iniciou-se em 1994, estando hoje com 29 touros em teste e cujos
primeiros resultados estardo disponiveis apenas em 2001.

A heterose ou vigor kibrido é o fendmeno pelo qual os produtos de
cruzamentos apresentam desempenhos superiores ao desempenho meédio dos pais.
Ela é mais intensa quanto mais afastadas geneticamente forem as racas ou linhagens,
em relacdo & sua origem, como por exemplo no cruzamento entre ragas européias e
zebuinas, com o F1 apresentando maior heterozigose €& conseqilentemente uma

heterose maxima.
Na pratica, a heterose é explicada pelo aumento da heterozigose nos individuos

resultantes dos cruzamentos € & devida a duas possiveis causas: a contribuigcao
intralécus (dominéncia) e entrelécus (epistasia). O aumento da heterozigose possibilita
a producao de maior numero de enzimas, garantindo ao hibrido maior “yersatilidade
bioqufmica”, o que 0 capacita a ajustar melhor 0S seus mecanismos fisiolégicos e
de desenvolvimento as circunstancias de ambiente (Falconer, 1981).

A heterose para produgdo de leite & importante em cruzamentos de ragas
eurcpéias e zebuinas, apresentando valores médios que variam de 289% (Cunningham
e Syrstad, 1987) a 17.3% (Rege,1998). Embora em menor magnitude, a heterose -
também importante para caracteristicas reprodutivas e adaptativas, com valores médios
de 5,8% para duragdo da lactacdo, 11% para idade primeiro parto e 9% para intervalo
de partos, entre outras caracteristicas (Rege, 1898). A heterose para produg@o de leite
entre racas européias relativamente baixa € situa-se proxima dos 5% (Touchberry,
1992). Contudo, 0s valores de heterose obtidos em regides tropicais podem saf
subestimados devido 2 freqlente eliminacéo nas anélises, de dados "considerado
anormais”, principalmente 0S de lactagoes curtas, procedimento este que red
a variagdo genética entre 0s grupos de cruzamentos (Madalena et al., 1992).

2. Alternativas ou sistemas de cruzamentos

As principais alternativas para manter oS rebanhos com proporgdes de gen
intermediérios entre o europeu e 0 zebu [ou ragas locais, crioulas, nativas) sao:
+ producéo de fémeas F1 provenientes do acasalamento entre ragas européis
e zebuinas;
+ cruzamentos rotativos com 3 utili

zebus;
+ formac@o de novas ragas, ou populagbes sintéticas, por

europeu-zebu.

zac3o alternada de touros europeus

meio do cruzamenis '



Cruzamentos 81

Cunningham e Syrstad (1987) apresentaram uma extensa revisdo sobre
alternativas de cruzamentos para a producao de leite nos trépicos, e, com base
nesta revisdo, sao apresentadas aqui algumas das estratégias propostas.

Considerando-se que o modelo reunindo os efeitos aditivos e de dominéncia
é apropriado para estimar o desempenho de qualquer grupo resultante de
cruzamentos, apresenta-se na Figura 1 o desempenho esperado em sistemas de
cruzamentos rotativos (R), retrocruzamentos (B, e B,), e o desenvolvimento de
populagdes sintéticas (S), utilizando-se duas ragas (P, e P,).

Desempenho
A

Fy

Lo ———

P

o 050 100
Proporcdo de genes da raca P,

Figura 1. Desempenho esperado em sistemas de cruzamento rotativo (R) e sintético (S).

Fonte: Cunningham e Syrstad (1987).

Em algumas situacdes, o sistema de cruzamento é conduzido para promover
a substituicdo dos genes da raga local pelos genes da raga ex6tica. A conveniéncia
da execucao dessa alternativa deve ser analisada considerando-se a relacdo custo/
beneficio. Na Figura 2 é apresentada a taxa de heterose retida e as porcentagens de
genes da raca européia (E), quando se pratica acasalamento visando a absor¢éo
total da raca nativa local (L).

Observa-se que, apds a terceira gera¢do, a quantidade de heterose que
contribui para o desempenho torna-se desprezivel. Nesta estratégia, o fator importante
é a diferenca do valor genético aditivo entre as duas ragas. O resultado também
depende de quanto o efeito aditivo € maior do que o efeito da heterose.

A produc¢do continua de animais F1 (Figura 3) mantém a heterose no seu
ponto maximo, sendo este esquema uma excelente alternativa para utilizagcdo em
sistemas de producédo. A grande dificuldade & manter uma grande populacao de
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vacas do tipo "local", ou zebuinas, para serem acasaladas com os touros da raca
exdtica. Uma outra alternativa é a utilizagédo de fémeas européias, ndo-elites, para
acasalamento com touros zebuinos provados ou em teste de progénie para leite.

E E \ | \
L \ | | l
% da heterose maxima % de genes da raca E

TN

50

GeragOes Geracies

Figura 2. Sistema de Absorgdo Total: Estrutura da Populagdo, Taxa de Heterose
Retida e de Genes da Raca Exd6tica (E).

Fonte: Cunningham e Syrstad (1987).

F, Fi B
% da heterose maxima % de genes da raca E
100 < i Fie e e
50 - = G ﬁ
0 = - - - -
1 2 3 5 6 1 2 3 4 5 &
Geracoes Geracdes

Figura 3. Produgdo continua de F1.

Fonte: Cunningham e Syrstad (1887).

Um sistema de cruzamento alternado de duas racas € ilustrado na Figura
Este sistema atinge 100% de heterozigose na primeira geragdo, 50 na segunda,
na terceira e se estabiliza em 67 % apoés a quinta geracao. Este sistema, como us
machos puros, tem a vantagem de necessitar de uma populagao pequena de anim
comerciais.
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E : R ——— 11 £ ———
L EL L as:/
% da heterose maxima % de genes da raca E
m i
b
50
2 3 & 5 @& I 23 € 85 %
Geracdes Geracoes

Figura 4. Sistema de cruzamento alternado com duas ragas.

Fonte: Cunningham e Syrstad (1987).

O sistema de cruzamento continuo de trés ragas (Figura 5) é semelhante ao
de duas. Cada uma das trés racas ¢ usada a cada vez como rag¢a pura por meio dos
touros. Admite-se que ha uma raga "local” (L) e duas exéticas (E, e E,).

Observa-se gue este sistema mantém uma alta taxa de heterozigose. Contudo,
se apenas a heterozigose entre E x L é importante, verifica-se que hd uma grande
variacao na heterose de uma geracao a outra e isto pode ser uma desvantagem. Este
sistema tem também a desvantagem de ser operacionalmente complexo, requerendo
registros das ragas de cada vaca e previsao de touros de cada uma das ragas puras.
0O desempenho esperado depende dos efeitos aditivos e da heterose, mas, em média,
este sistema é um pouco inferior ao de duas racas (cerca de 17 % do efeito de heterose).

g B, ———— ELEE, g, ——
EL [t
% da heterose maxima % de genes da raca E
10w -
\ -\/—c_.‘, a
L] \. = . .4 ’." '-._f \'
% ,.'— ‘..; ‘. " \1‘ LD ‘;l
S0 A ga ——ﬁ'— e N 'y
o
1
o . : : -
| 2 3 4 3 & | 2 a 4 5 -]
Geragbes Geragles
— Ineluindo & haterose de B x Es —— Apanas genes da B
== Apenas a heterosa de E x L ==== Genesda b + Ex

Figura 5. Sistema de cruzamento alternado com trés ragas.

Fonte: Cunningham e Syrstad (1887).
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Na formacdo de populacbes sintéticas ha uma perda significativa da
heterose, o que pode ser compensado por um processo eficaz de selegdo. O
esquema de formagdo de raga sintética, por meio de duas ragas, é mostrado na
Figura 6. Este sistema tem uma grande vantagem, que ¢ a simplicidade operacional
em relacdo ao sistema rotativo. Apds a producéo das F1 na primeira geracado, nas
demais, os produtos sdo obtidos pelo acasalamento dos individuos selecionados
na geracao anterior.

L

% da heterose maxima % de genes da raga E
[1%. %]
- 504 —--.--o-—c—-o—-o——*
0 ——r . —
1 2 3 4 5 & 1 2 31 4 5 &
Geracoes Geracoes

Figura 8, Formagéo de populagdo sintética usando-se duas racas.

Fonte: Cunningham e Syrstad (1987).

3. Principais esquemas de cruzamentos utilizados em gado de
leite, no Brasil \

Na maioria das fazendas de producdo de leite do Brasil central predominam
animais mesticos de racas européias e zebus, Entretanto, os cruzamentos
geralmente ndo sdo sistematizados, levando a uma grande diversidade de gra s
de sangue nos rebanhos, o que dificulta a aplicacdo de praticas de manejo &
alimentacédo adequadas. De modo geral, os criadores utilizam touro Holandés po
um periodo e, quando surgem animais menos rusticos, retornam com touro zebs,
geralmente da raga Gir ou Guzera. Outros criadores mantém o touro Holandés nas
vacas em lactacdo e o zebu nas vacas secas e novilhas. Entretanto, sdo ai
constantes os questionamentos de técnicos e criadores sobre a maneira mas
adequada de se utilizar os recursos genéticos existentes, sendo importante
avaliacdo dos cruzamentos e a definigdo de esquemas apropriados para cada ni
de manejo.

Muitos rebanhos tém sido avaliados isoladamente e com resultades
geralmente satisfatérios. Entretanto, uma recomendagao generalizada baseada n estal
resultados pode n3o ser o ideal, uma vez que estes resultados sdo especificos
uma situacdo e condicdo de manejo. S8o necessérios experimentos especificames
delineados ou condigdes que permitam comparagoes de diferentes grupos genétioss
ao mesmo tempo e se possivel em variadas situagdes de mangjo.
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Poucos estudos tém sido feitos sobre o assunto, provavelmente porque
gste é um problema dos trépicos e ndao héd um verdadeiro interesse dos palses
desenvolvidos em solucionéd-lo. O Brasil tem sido o pais onde mais se tem pesquisado
sobre o assunto, apesar de muito pouco em relacdo a grande populacéo e utilizagao
de gado mestico para a produgdo de leite. Entre as muitas opgdes de cruzamentos,
as mais comuns e viaveis de serem executadas sao as seguintes:

1. absorgé@o por uma raca européia especializada, no caso a Holandesa,
consistindo na utilizacdo continua de touros Holandeses até atingir o
puro por cruza (PC);

2. cruzamento alternado simples, o mais utilizado na pratica, em que se alternam
as racas paternas a cada geracao, obtendo-se animais com aproximadamente
3/4 Holandés: 1/4 Zebu e 3/4 Zebu: 1/4 Holandés (HZ);

3. cruzamento alternado modificado, em que se repete uma raca por mais de
uma gerac¢éo, neste caso a Holandesa, e retorna com a outra, no caso a
Zebu, obtendo-se animais com aproximadamente 7/8 Holandés: 1/8 Zebu
(HZ), podendo-se chegar ainda até 15/16 Holandés, se as condiges de
manejo e alimentagdo forem satisfatérias;

4. formagéo de uma nova raga sintética, ou seja, o acasalamento entre touros
e vacas mesticas, geralmente de um mesmo grau de sangue, por exemplo,
Pitangueiras, Santa Gertrudis, Girolando, etc.;

5. utilizacdo continua de vacas 1/2 sangue Holandés-Zebu (F1).

Uma outra alternativa de cruzamentos é a utilizagdo de uma segunda raca
européia, geralmente a Suica Parda, a Jersey ou a Simental, nos cruzamentos entre
o Holandés e o Zebu, obtendo-se animais denominados “tricross”.

3.1 Resultados experimentais com cruzamentos no Brasil, utilizando duas e
trés racas

Em experimento realizado pela Embrapa Gado de Leite, compararam-se as
cinco alternativas de cruzamentos descritas anteriormente, em fazendas colaboradoras,
classificadas em dois niveis de manejo. Um comum, considerado de baixo nivel de
manejo tecnolégico, cuja média de producao era inferior a 9 kg de leite/vaca/dia e
outro melhorado, considerado de alto nivel de manejo para gado mestico (média acima
de 9 kg de leite/vaca/dia), mas ndo o suficiente para uma exploracéo de animais
holandeses puros.

Utilizaram-se 527 fémeas de seis diferentes composicdes genéticas Holandés
(H): Zebu (Z) para testar estas cinco alternativas. Estas composigoes foram: 1/4, 1/2, 5/
8, 3/4, 7/8 e 2 31/32 H. A absorcéo por Holandés foi testada com os animais 2 31/
32 H, a formacéo de nova raga com animais 5/8 bimesticos, o cruzamento alternado
simples com animais 1/4 e 3/4 H, o cruzamento alternado com repeticéo do Holandés
com animais 1/2, 3/4 e 7/8 H e a reposicio continua com F1 ou 1/2 sangue.

Considerando a formacdo de uma nova raca mestica, ndo existe informacao
segura de que o grau de sangue mais conveniente seja o 5/8, mas este foi usado
porque j& existiam as matrizes necessarias. Da mesma forma, a existéncia de matrizes
mesticas, no inicio do experimento, determinou a escolha da variedade de Holandés
e da raca zebu; nao havendo, a principio, qualquer preferéncia por Holandés Vermelho
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e Branco sobre o Preto e do Guzerd sobre o Gir. Desta forma os animais experimentais
foram produzidos a partir de matrizes ja existentes, sem qualquer sele¢do, nas quais
foi utilizado o sémen de touros das racas Holandesa e Guzerd, processado por
centrais brasileiras, e de touros 5/8 oriundos do mesmo rebanho das matrizes,
touros estes com valores genéticos médios ou mesmo desconhecidos, refletindo a
situagdo real predominante no meio criatério da regido.

A etapa de producgao e cria dos animais ocorreu no Campo Experimental
Santa Ménica, da Embrapa Gado de Leite, localizado no Municipio de Valenca, RJ.
Com a idade aproximada de 22 meses, as novilhas foram distribufdas a 60 fazendas
cooperadoras, de diferentes niveis de manejo, localizadas em bacias leiteiras de
maior producédo na Regido Sudeste do Brasil. As fazendas receberam, no minimo,
um grupo com seis animais (um de cada grupamento genético). Os grupos eram
contemporaneos entre si, ou seja, apresentavam idades aproximadas. Uma vez
distribufldos, os animais eram manejados seguindo os critérios utilizados pelo
fazendeiro. Todos os animais, assim como as contemporéneas de rebanho foram
acompanhados zootecnicamente até o fim de sua vida Gtil.

Os resultados obtidos para a idade e peso & puberdade e idade & primeira
concepgdo mostraram melhores desempenhos para os animais 1/2 sangue (Teodoro
et al., 1984). Para o intervalo de partos, os animais 1/2 sangue foram superiores
em fazendas de nivel baixo de manejo e os 5/8 para as de nivel alto (Lemos et al.,
1992). Os animais 1/2 sangue (F1) apresentaram maior heterose, traduzido em
maior precocidade e peso ao inicio da fungdo sexual (Madalena et al., 1990).

Estudaram-se também as infestacdes por bernes, carrapatos e endoparasitos
intestinais, verificando-se maiores cargas para os animais com maior percentagem
de genes de Holandés. A resisténcia conferida pelo zebu, aliada a outros atributos
relativos & adaptagdo ao ambiente tropical, constitui uma das justificativas para sua
utilizagdo em cruzamentos (Lemos et al., 1985).

Resultados de caracteristicas da primeira lactacdo podem ser observados na
Tabela 1. Nas fazendas de nivel alto de manejo, os animais 1/2, 3/4, 7/8 e 2 31/32 H
apresentaram producoes aproximadas e foram os gue tiveram melhor desempenho.
As 1/2 sangue produziram mais gordura e proteina no leite. Nas fazendas de nivel
baixo, melhores resultados foram observados para 0s animais 1/2 sangue, seguidos
dos 3/4 e 7/8, sendo a expresséo da heterose maior para este nivel de manejo.

Tabela 1. Caracteristicas de primeira lactacdo, em animais de seis graus de sangue
Holandés-Zebu, em fazendas de dois niveis de manejo.

Nivel alto Nivel baixo

Produgao Produgdo  Duragdoda  Produgdo ’
Produgdo : Produgdode  Produgdo de
de leita (ko) de gordura  deproteina lactagdo de leite gordurafkg)  proteina (k)

Graude  Duragdo da
sangue lactacdo

(dias] {kg) {kg) [dias) (kg)
1/4 n 1.396 55 48 268 1.180 84 40
12 305 2.853 132 100 376 2,636 114 83
518 m 1.401 48 43 283 1.423 59 45
3i4 329 2.981 121 94 367 2.251 94 70
718 295 2.821 104 84 a04 1.672 66 51
H 385 3.147 13 a3 258 1.226 43 a8

Fonte: Madalena et al. (1890),
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Para uma avaliacao dos esquemas mais adequados de cruzamentos a serem
recomendados, utilizaram-se dados de producao de leite, gordura e proteina, idade
ao primeiro parto, mortalidade, consumo de concentrados, custo da novilha, etc.,
obtendo-se uma indicagdo mais segura do melhor esquema a ser utilizado, baseado
na rentabilidade diaria (Tabela 2},

Tabela 2. Produgdo média de leite e desempenho econdémico na vida Util, nas
diferentes alternativas de cruzamentos em 60 fazendas colaboradoras,
na Regiao Sudeste do Brasil.

Produgo de leite (k" Lucro liquida por kg de leite (R$)"
Alternativa de cruzamento Mangjo A Manejo B i i
n Média + arro-padrao n  Média + erro-padrao — i
Meio-sangue {F1) 21 20534183 63 2636 %107 0.04 0.14
Continuo (Holandés PC) 15 3147 £ 215 58 1.226 +137 0.03 0.04
Altemado simples (HZ) 42 2.189 = 194 118 1716 £ 129 0.02 0.1
Altermado modificado (HHZ) 45 2818 =193 113 2186123 0.04 0.08
Nova raca ou bimesticagem (5/8) 14 1.401 = 205 58 1423 +137 001 0.08

* Producdo de leite na primeira lactagdo; ® Prego do leite a R$ 0,20/kg, considerando-se & receita com o descarte dos animais.
Mangjo A = manejo "melhorado”, caracterizado por média difria por vaca entre 9 e 14 kg de leite (6 fazendas);
Manejo B = manejo “baixa ou comum”, caracterizado por média didria por vaca abaixo de 8 ky de leite (54 fazendas).

Fonte: Madalena et al. (1980).

Estudo de desempenho de animais no sistema de gado mestico, a pasto, na
Embrapa Gado de Leite, mostrou também um bom desempenho para os animais F1
e os do cruzamento alternado, conforme se observa na Tabela 3.

No mesmo periodo do trabalho anterior foi estabelecido na Embrapa Gado
de Leite um experimento para avaliar a viabilidade dos cruzamentos triplices em
gado de leite. O experimento foi delineado com o objetivo de comparar o desempenho
de animais mesticos Holandés: Zebu com os oriundos da adig8o de uma segunda
raca européia (Jersey ou Sui¢a Parda) ao esquema alternado de cruzamento Holandés
x Zebu (Teodoro, 1991).

Compararam-se trés grupos genéticos oriundos do acasalamento de fémeas
Holandés: Gir com touros Holandeses, Jersey e Sui¢co Pardo, sendo o primeiro
grupo cruza de duas racas (Holandés e Gir) e os outros dois grupos cruza de trés
ragas, o chamado "tricross".

Observa-se na Tabela 4 que, para as caracteristicas associadas com a
maturidade sexual, as fémeas "tricross" com Jersey foram mais precoces e mais
leves e apresentaram menor intervalo de partos.

Na producdo de leite & primeira lactacao, nao houve diferenca significativa
entre as mestigas de Holandés e as "tricross" Jersey, com o grupo Holandés sendo
superior ao "tricross" Sulco Pardo. Para a duracao da lactacéo, producgéo de gordura
e proteina nao houve diferenca significativa entre os trés grupos estudados. As
produgdes de leite, gordura e proteina, por intervalo de partes, foram iguais para os
grupos Jersey e Holandés e menores para o Suigo Pardo.
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Tabela 3. Médias e respectivos erros-padrao para desempenho produtivo e
reprodutivo nas diferentes alternativas de cruzamentos, no sistema mestico
da Embrapa Gado de Leite', no periodo de 1989 a 1993.

i e it Produgdo de leite Intervalo rné_dio Frl_adu;iu:l de leite por dia

por lactagdo (kg de partos (dias) de intervalo de partos (kg)
. Maio-sangue (F1) 21 3770 £ 292 40320 B30 £07
. Continuo (Holandés PC) 68 2,755 % 198 MTx14 69905
. Alternado modificado (HHZ) 166 2.757 + 159 384 10 752203
. Bimesticagem {5/8 a 3/4) 50 2.636 £ 218 300 %15 71805

! Sistema caracterizado pelo uso de pastagens de braguidria nas dreas montanhesas e capim-elefante e setdria nas dreas de
baixada.

Fonte: Lemaos et al. (1887).

Tabela 4. Caracteristicas relacionadas com a primeira lactag@o em animais Tricross,
de acordo com a raga do pai.

Raca do pel IPUB IDP PAP IEIL PL PG PP IP
(meses) (meses) (kg (dias) (kg) kgl kgl (meses)
Holandés 24,8 36,6 400 331 3.004 115 90 130
Jersey 21,5 32,1 359 290 2.633 108 78 123
Suigo Pardo 26,2 37,9 407 298 2.480 104 83 125

IPUB = Idade & puberdade, 10P =|dade ao primeiro parto, PAP = peso ao parto, DL = duragdo da lactagéo,
PL = produc&o de leite por lactagdo, PG = producdo de gordura, PP = producéo de proteina e IP = intervalo de partos.

Fonte: Teodoro (1991),

Estes grupos genéticos foram mantidos em um mesmo sistema de
producdo durante toda a vida (til, obtendo-se, ao final, toda o seu desempenhe
produtivo e reprodutivo, conforme se observa na Tabela 5. A duragéo da lactacae
e a producéo de leite por lactagé@o foram maiores no grupo gengtico Holandés d&
que nas vacas filhas de Jersey e Suigo Pardo, as quais, entretanto, apresentaram
maior conteddo de gordura e proteina. A produgéo de leite por dia de lactagae
foi maior em vacas filhas de H, mas as producdes de gordura e proteina por dia
de lactagdo nado foram diferentes significativamente nos trés grupos. Os intervales
de partos mais curtos e a melhor composicéo do leite dos grupos Jersey e Sulg
compensaram a sua menor producao de leite por lactagdo. As diferencas entré
os trés grupos para a producdo de leite e seus componentes, por dia de intervale

de partos, ndo foram significativas.
Este resultado tende concordar com a literatura, mostrando maior contelds

de gordura e proteina para mesticas de Jersey e Sulco Pardo e maiores productes
por lactacdo para as mesticas Holandesas.
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Tabela 5. Médias para caracteristicas de producdo de leite e reproducédo, em fémeas
de cruzamento triplice, durante toda a vida util.

Caracteristica higa &0 1o
Holandés Jersey Suico Pardo

N para caracteristicas de producdo 140 175 1656
Caracteristicas leiteiras por lactacdo

Producao de leite (kg) 2.821,18 2.320,11 2.418,02

Producdo de gordura [kg) 86,86 86,82 92,77

Produgdo de proteina (kg) 85,27 71,32 76,29

Duracdo da lactacdo (dias) 338,75 283,26 313,45

Conteddo gordura (%) 3,37 3,73 3,77

Contedido proteina (%) 3,02 3,10 3,16
Caracteristicas leiteiras por dia de lactacao

Produgao de leite (kg/dia) 8,50 8.18 7,54

Producdo de gordura (kg/dia) 283,46 304,10 286,13

Produgao de proteina (kg/dia) 253,24 250,95 236,57
N para intervalo de partos (IP) 104 149 138
Caracteristicas reprodutivas (IP) e produgao

Producdo de leite por dia de IP (kg/dia) 6,68 6,34 5,63

Producéo de gordura por dia de IP (g/dia) 221,55 241,32 21112

Producdo de proteina por dia de IP (g/dia) 202,32 196,40 180,86

Intervalo de partos 486,66 408,47 461,23

Fonte: Teodoro et al. (2000},

3.2 Alguns resultados de cruzamentos, em outros paises tropicais

Thorpe et al. (1993), no Quénia, ocbservaram que no cruzamento envolvendo
araca zebufna Sahiwal e as ragas européias Ayrshire e Holandesa houve uma melhora
significativa no desempenho dos animais cruzados, em relagao aos puros, sob aquela
condicdo de manejo. Para todas as caracteristicas estudadas, produtivas e
reprodutivas, exceto para intervalo de partos no retrocruzamento com a raga Sahiwal,
os animais F1 Holandés x Sahiwal e Ayrshire x Sahiwal apresentaram melhor
desempenho do que os animais do retrocruzamento com Sahiwal ou Ayrshire,
conforme apresentado na Tabela 6.

Rege (1998) apresenta na Tabela 7 os resultados de uma avaliacdo de 80
trabalhos de cruzamentos realizados em regides tropicais, para mostrar a relagao
entre o desempenho produtivo e a proporcéo de genes das racas exéticas européias.

Os resultados mostraram um consistente aumento na producéo de leite e
melhoria da eficiéncia nas demais caracteristicas, 8 medida que se aumentava a
proporcdo de genes de europeu até o 1/2 sangue. Grupos genéticos acima de 1/2
sangue nao apresentaram desempenho muito pior do que as F1, para todas as

caracteristicas estudadas, exceto para o intervalo de partos, que foi mais longo
quanto maior a proporgdo de genes de ragas européias. Os resultados mostraram
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também que houve um ligeiro declinio no desempenho de animais F2 e F3 em
relacdo aos F1; entretanto, nao houve perdas significativas do F3 em relagdo ao F2
e do F4 em relacéo aos animais F2 e F3, sugerindo que o acasalamento inter, se
combinado com selecédo, pode ser usado para criar uma populacao sintética com
herancga intermedidria, como ocorreu no desenvolvimento de vérias ragas sintéticas,
como o Australian Milking Zebu (AMZ) e o Australian Friesian Sahiwal (AFS).

Tabela 6. Médias por quadrados minimos e respectivos erros-padrdo em cinco grupos
genéticos europeu x sahiwal, no Quénia.

Caracteristicas

EEQEF.L. 0P I [ PL PLA

(dias) dias) [dias) tka) (kp)
Sahiwal (5) 1.106 £ 16 443 + 12 271£86 1.154 + 46 1.091 £ 50
Ja5:1/4A 1.042 £ 15 416+ 12 274+ 6 1.234 + 46 1.251 £ b1
FlAxS 979+ 19 449 £ 13 284 £7 1.537 £ 50 1.458 + 54
FIHxS 8967 + 24 4117 29010 1.611 £ 69 1465 £ 72
J4A:1458 1.005 £ 18 483+ 12 299%7 1.638 £ 51 1423 £ 52
Geral 1.020+ 10 446 + 07 283+4 1.435+ 27 1.338 £ 30

IDP = idade ao primeira parto, IP = intervalo de partos, DL = duracdo da lactagdo, PL = produgda de leite por lactagdo, PLA = Produgdn
anualizada de leite, § = raga sahiwal, A = raga Ayrshire e H = raga Holandesa.

Fonte: Thorpe et al, (1993),

Tabela 7. Médias por quadrados minimos e respectivos erros-padrdo para
caracteristicas produtivas e reprodutivas em diferentes grupos genéticos,
estimadas de um total de 80 conjuntos de dados, em areas tropicais.

Preporgén de genes da raca PL oL lop IF PLA

BUrOpéia (kgi {dias) {meses) {dizs] kgl
0 1322+ 47 208+ 6 42,6+ 0,55 458+ 5.8 1.058 £ 57.2
118 1.637 £ 154 289+ 17 1202 430+ 18,3 1.402 + 181,56
114 1.709 % B9 280+ @ 36,5+ 0,85 4261 8.8 1.384 + 87,2
38 1.766 £+ 86 294+ 15 357098 419+ 94 1.544 + 33,5
112 (F1} 21852 30 09t 4 33.7+035 415+ 3.8 1973+ 355
5/8 2046+ 79 28912 3454086 423+ 8.1 1,790 £ 80,0
34 21791 44 N7 6 346+045 445+ 4.8 1.828 & 47,5
7i8 2.243% B3 N3x12 355+0.86 448+ 85 1.880 + B44
1 2420+ 58 3265+ 8 33,1+ 0,68 456+ 7.0 2.031 £ 69,8
F: 1.725 % 105 283+ 10 ara 1,08 452+ 9.9 1.452 + 93,8
F1 1.860 £ 177 0917 38,0299 441 £ 18,4 1.565 £ 182.6

Fa 2.659 + 368 363+ 35 398+293 - -

PL = produgdo de leite por lactagdo, DL = duragdo da lactagao, IDP = idade ao primeiro parto, IP = intervalo de partose
PLA = produgéo anualizada de lgite.

Fonte: Rege (18398,
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Nas Tabelas 8 & 9 sdo apresentados os resultados de varios outros estudos
em cruzamentos Europeu x Zebu, em diferentes paises tropicais. Observa-se pelos
resultados uma mesma tendéncia daqueles obtidos no Brasil, ou seja, as estratégias
que mantém o grau de sangue intermedidrio s&o as que apresentaram melhor
desempenho produtivo e econdmico (Teodoro et al., 1996).

Tabela 8. Desempenho produtivo e econdmico médio, durante a vida atil, em
diferentes alternativas de cruzamentos em varios paises tropicais.

Alternativa de cruzamento

i R
Caracterfstica Fl " Altemsdo  Alternado  Absorgdo  Absorgdo . i
; sl sintética
simples modificado zebu guropeu

Produgdo anualizada de leite (kg)  1.775 1.565 1.647 851 1.748 1.282
Intervalo de partos (dias) 422 438 444 450 449 438
Idade ao 1° parto [meses) 322 338 31.7 438 30.8 35.4
Lucro por kglleite (R$)' 0.10 0.08 0.09 0.00 0.08 0.07

! Consideranda o valor de descarte dos animais.

Fonte: Cunninghan e Syrstad (1987) e Teodoro et al. (1996).

Tabela 9. Desempenho produtivo e econdmico meédio, durante a vida util, em
diferentes alternativas de cruzamentos na India.

Alternativa de cruzamento

Caracteristica F1 Alternado Alternado Absorcio  Absorgéo siril]éiie::a
simples maodificado zehu auropeu
Produgdo avaliada de leite (kg) ~ 2.164 1.998 1.969 1.577 1.701 -
Idade a0 1° parto (mases) 33.0 40.0 43.0 51.0 45.0 -
Luero por kglleite (R$)' 0.14 0.13 0.14 0.08 0.13 -

! Cansiderando o valor de descarte dos animais.

Fonte: Patal et al. (1976) e Teodoro et al. (1996).

4. Consideracdes finais

¢ Os animais 1/2 H-Z (F1) apresentaram desempenho superior aos de outros
cruzamentos, em condigoes de manejo prevalecente nas areas tropicais,
sendo portanto uma alternativa recomendavel para estas regioes.

¢ Para sistemas com bom nivel de manejo, os quais propiciam producdes
entre 2.800 e 4,200 kg por lactacdo, as segundas melhores estratégias
sdo a absorcdo por Holandés (H) e o cruzamento alternado com repeticao
do Holandés (H-H-Z}. Entretanto, este Ultimo pode ser mais rentavel se
forem pagos maiores pregos pela gordura e proteina do leite.

¢ Em sistemas de manejo que propiciem producodes inferiores a 2.800 kg
por lactacdo, além dos animais F1, outra boa opcdo é a utilizagdo do
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cruzamento alternado simples (H-Z), sempre que o produtor tenha
condicdes de praticar monta controlada.

. & Embora o 5/8 bimestico tenha apresentado baixo desempenho, o
desenvolvimento de racas sintéticas pode ser justificado em face da
simplicidade do uso desta opcdo pelos produtores. Por sua vez, seria
necessdria uma selecao muito intensa, com base na producao, para
neutralizar os efeitos da perda de heterose.

¢ Dado o bom desempenho reprodutivo e mesmo produtivo das "tricross”
Jersey, conclui-se que é viavel a alternativa de utilizar touros Jersey
em cruzamentos triplices com Holandés e Zebu, para as condicdes
estudadas e principalmente se forem pagos maiores pregos pela gordura
e proteina do leite. Devido ao menor porte dos animais deste grupo
genético, ha de se considerar este inconveniente se o aproveitamento
de machos é importante.

Considerando os resultados observados no Brasil, conclui-se que para os
niveis de manejo predominantes nos trépicos, que ndo comportam um sistema de
producdo com gado puro, a manutencdo de rebanhos mesticos mediante reposigao
continua com novilhas F1 aparece como uma opgao importante, tanto pela sua
maior lucratividade como pela sua relativa facilidade de aplicacdoc (Madalena, 1993).

Esquemas praticos para a produgdo das novilhas de reposicdo sao
apresentados nas Figuras 7 e 8. O produtor de leite compraria suas novilhas F1 de
reposigdo por intermédio de uma agéncia organizadora, que poderia ser por exemplo
uma cooperativa, uma empresa de extensdo ou mesmo uma empresa privada, que
manteria um contrato de produgéo desses animais com as fazendas criadoras ou de
zebu (Gir, Guzerd, Indubrasil, etc.), ou de Holandés, ndo-elites, porém de alto nivel
zootécnico e sanitario. Os produtores de leite acasalariam as fémeas F1 com touros
de corte, europeu ou zebu, e venderiam todas as progénies das F1 para a recria e
engorda. Possivelmente, o preco de compra das fémeas F1 de reposicdo serd maior
do que os de venda de suas progénies, mas o maior retorno econdmico das F1 por
vida (til justificaria plenamente este investimento, de acordo com Teodoro et al.
(1996) e Silvestre et al. (1997).

FAZENDAS AGENCIA FAZENDAS
LEITEIRAS ORGANIZADORA CRIADORAS
Vacas F1 < Movilhas 1 4 Vacas Zebu x Holandés
> (6O%)
T 4 Vacas Zebu x Zebu
4
A ou Monta HO%)
of touros da
corte
h 4
v Novilhas Zebu Machos Zebu Machos F1
Fémeas e
Machos
» Venda o I ] |

Figura 7.Esquema de reposigédo continua com fémeas F1 utilizando matrizes zebuinas
(Madalena, 1993).




Cruzamentos 103

FAZENDAS AGENCIA FAZENDAS
LEITEIRAS ORGANIZADORA CRIADORAS

Vacas F1 |[¢+———— Novilhas F1 [—— Vacas Holandesas,

nao-elites x Touros
Zebus provados ou em
Teste de Progénie

J Acasalsmentos
i com touros de
% ragas de corte [

—_—p Machos e

-
Earazs Machos F1

Recria @ Terminacdo para Corte

Figura 8. Esquema de reposigcao continua com fémeas F1 utilizando matrizes
Holandesas.
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Fatores ndo-genéticos que afetam
a producdo de leite

Nilson Milagres Teixeira’

1. Introducéo

Um grande nimero de fatores ndo-genéticos ou de meio ambiente afeta a
producdo de leite das vacas e contribuem com cerca de 75% da variagéo da produgao.
Alguns s&o externos, como regido, rebanho, diferengas sazonais de ano para ano
etc. Outros sdo internos ou de natureza fisioldgica, como idade, gestacao, lactagao,
efeitos maternos etc. Muitos destes fatores podem ser medidos e os seus efeitos
sobre a producdo conhecidos, permitindo o estabelecimento de padrdes de variacéo.
Dentre os mais importantes, destacam-se: duracao da lactacao, nimero de ordenhas,
idade da vaca, época de paricdo, periodo de servico, periodo seco etc.

Nas avaliacoes genéticas de vacas e touros, é necessario que se considerem
todos os fatores de meio ambiente que influenciam o desempenho dos animais,
ajustando-se os registros para uma base comum de comparacao. Nao sendo possivel
o ajustamento prévio, os efeitos de ambiente devem ser considerados no modelo de
avaliagao. Neste capitulo procura-se informar sobre os principais fatores ndo-genéticos
que afetam a produgao de leite. J

2. Fatores nao-genéticos
2.1 Duracéo da lactagao

Duracdes diferentes das lactagdes sd@o responsdveis por diferencas nas
quantidades de leite produzido (Figura 1). A quantidade de leite produzido num
periodo de lactagdo de 305 dias é o padrdo comumente adotado nas avaliagdes
genéticas. A principal vantagem da producdoc com duragdo de 305 dias é que ela
corresponde mais de perto ao ciclo reprodutivo de uma vaca com um parto por
ano. Além disso, a producao neste periodo & pouco ou nao € afetada pela gestacéo.
Um periodo de lactacao de 305 dias permitira também um periodo seco entre seis
e oito semanas.

! Pesquisador da Embrapa Gado de Leite e bolsista do CNPq - Juiz de Fora, MG - nilson@cnpgl.embrapa.br
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Figura 1, Curvas de lactacao de diferentes duragdes - Raca Holandesa.

Fonte: Durdes et al. (1991).

Nos palses de clima temperado, a duragao das lactagbes € pouco variavel.
O numero de lactacGes que encerram antes dos 300 dias € relativamente pequeno,
sendo gue, nestes paises, existe pouca relacdo entre o perfodo da lactagéo e produgdo
de leite. O mesmo ndo ocorre em condigdes tropicais, em que os periodos de lactacdo
$380 muito variaveis.

Pela Figura 1 conclui-se que durante determinada lactagdo a producao
geralmente aumenta por algum tempo apds o parto, aproximadamente até trés a
sete semanas e depois decresce, Entretanto, existe variagao na forma da curva de
lactacdo entre vacas e entre lactagfes da mesma vaca. ldade da vaca, estagdo de
paricdo e gestacdo possuem, por exemplo, efeitos importantes. A produgédo na
lactacdo pode ser descrita, de certa forma, conhecendo-se o ponto da produgdo
maxima e a taxa de decréscimo a partir deste. Esta taxa ou declividade fornece
indicacio sobre persisténcia da lactacao. :

O desempenho durante uma porgdo da lactagdo pode ser usado para
previsdo da lactacao total, Para tanto, utilizam-se fatores de proje¢ao das lactagcdes
para 305 dias. No caso de lactagOes com perfodos maiores do que 305 dias, em
geral, faz-se truncamento aos 305 dias, isto é, despreza-se a produgéo alé
desse periodo.

2.2 Nimero de ordenhas

Vacas de leite geralmente sdo ordenhadas duas vezes ao dia. Se o nimer
de ordenhas for diferente de duas, a produgéo deverd ser ajustada para duas,
forma que todas as vacas estardo na mesma base de comparacdo. Isto é fei
multiplicando-se a producéao por fator apropriado. Hé indicagdo de aumento de 30‘*
na producgao quando se passa de uma para duas ordenhas. Neste caso, o fator seriz
1,3. Aproximadamente 15% de aumento na produgédo é esperado ao se passar de
duas para trés ordenhas, portanto, ao se converter lactacdes de trés ordenhas para
duas, multiplica-se a producédo por 0,856. Mesmo em paises de pecuaria leiteira
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| adiantada somente uma peguena porcio das vacas sdo ordenhadas mais de duas

| vezes. Dessa forma, producdes de vacas ordenhadas trés vezes ao dia sdo geralmente
ignoradas nas avaliagdes de touros.

2.3 ldade ao parto

A producdo de leite varia com a idade da vaca ao parto de forma curvilinea

(Figura 2).
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Figura 2. Relaga@o entre produgdo e idade nas ragas Gir (Verneque, 1 882) e Holandesa
(Ribas, 1981).

A medida que uma vaca tende para a idade & maturidade, sua producao
aumenta até um maximo entre cinco e oito anos e dai declina gradualmente. Quando
se pretende comparar a producdo de vacas em um rebanho, deve ser feito algum
ajustamento para diferencas de idade. E importante lembrar que a influéncia da
idade sobre a producdo ¢ diferente entre as ragas (Figura 2).

2.4 Estacéo de parigdo

0 efeito da idade ao parto sobre a produgdo poderd depender da época de
paricdo, pelo que fatores de ajustamento para idade poderdo ser necessarios para
cada estacdo de paricdo. Vacas paridas na estacdo das dguas produzem menos do
que as paridas na estag@o das secas e vacas de idades mais avancadas sao mais
afetadas pelos partos na estacdo das dguas do que vacas mais jovens. Além disso, o
ajustamento das producdes para ambas, idade e estacdo de pari¢do, devera ser feito
dentro da raca. Uma producgéo ajustada, neste caso, indica a quantidade de leite que
a vaca teria produzido se ela tivesse parido & idade adulta e numa estacdo padréo.

2.5 Niveis de manejo e alimentacéao

O fator mais importante de meio ambiente que afeta a produgéo é denominado
efeito de rebanho. Vérios efeitos combinados constituem efeito de rebanho. Manejo
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@ alimentacgao influem na producdo das vacas em um rebanho, além disso, podem
variar entre rebanhos e no mesmo rebanho ao longo dos anos. Quando se comparam
producdes em diferentes rebanhos deve-se, portanto, considerar os efeitos de rebanho
e ano. E possivel também que variagdo sazonal na producédo seja diferente de ano
para ano.

2.6 Periodo de servigo

O periodo de servico ou o intervalo do parto a concepcdo, grandemente
afetado pelas condigfes de ambiente, pode influenciar a producao. Um periodo de
servico de 75 a 90 dias parece ideal para produgao eficiente (Figura 3), uma vez
que acima de 90 dias os acréscimos em produgéo sao decrescentes.

400 +

200 + r

400 + - ==~ Valor previsto

Solugd@o para PROAJU

'1000 : 1 : : : i [ ] [ i | 1 1 1 | 1 | (] ]}_ _=_ ] 'I :

i i 1 | || 1
25 45 85 B85 105 125 145 165 185 205 225 245 265 285 305
Pericde de servigo corrente (dias)

Figura 3. Relagdo entre producdo de leite até 305 dias ajustada & maturidade
(PROAJU) e perfodo de servico corrente,

Fonte: Teixgira et al. (1988).

2.7 Periodo seco
i

A duragdo do periodo de descanso do (ibere ou periodo seco precedente, de
determinada lactagdo, jé foi e continua sendo também motivo de preoccupacéo em
avaliacoes genéticas. A influéncia do periodo seco sobre produgéo pode ser vista
na Figura 4. Vacas com perflodos secos inferiores a 40 dias foram as que produziram
menos leite na lactacdo seguinte e as com perfodos secos de aproximadamente 80
dias que produziram mais, sendo este perfiodo préximo ao relatado para rebanhos
em palses de pecudria leiteira desenvolvida.
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Figura 4. Relacdo entre producdo de leite até 305 dias ajustada & maturidade
(PROAJU) e periodo seco anterior.

Fonte: Teixeira et al. (1999).

3. Ajustamentos para fatores de meio ambiente

E necesséario que os efeitos dos fatores de meio-ambiente sejam removidos
por meio de ajustamentos, quando se estimam valores genéticos dos animais. Alguns
métodos propostos sao:

¢+ Comparacdes dentro de classes — S3o aplicdveis quando existem muitas
observacoes dentro da classe. Exemplo: Efeitos de rebanho, ano e estagao
sao eliminados pela comparagdo da producé@o de uma vaca com as
companheiras de rebanho, isto é, vacas que pariram no mesmo rebanho,
ano e estagdo do ano.

¢ Padronizacéo por meio de fatores de ajustamento - S&o aplicédveis para
efeitos com nimero de classes limitadas e de padroes conhecidos. Se o
ajustamento for realizado para a classe mais freglente, havera menos
producdes para serem ajustadas. Este método é usado para os fatores
idade ao parto, duracédo da lactagao, ordem de paricdo, periodo de servigo.

¢ Covaridveis - S8o0 aplicaveis principalmente para os efeitos com uma
grande amplitude de variagao nos seus valores. Neste caso, o efeito &
incluido coma covaridvel no modelo estatistico para avaliagdo genética.
Sio exemplos, idade ao parto e periodo de servigo.

+ Elimina¢do dos efeitos — Aplicdvel para os casos em que os efeitos sdo
incluidos no modelo de avaliacdo, sem necessidade de estimagao dos
mesmos, pela técnica conhecida como absorgéo. Exemplos de fatos sao:
rebanho, ano e estacgéo.
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Vacas paridas no mesmo rebanho e estagdo de ano, cujas producoes sao
ajustadas para a idade, podem ser comparadas com relativa seguranca. Se forem
paridas em diferentes estagoes, a comparacgao pode ser feita, desde que as producdes
sejam expressas como diferengcas da média do rebanho e estacéo.

Efeito de rebanho é responséavel por 20 a 30% das diferencas na producao
de leite. Por sua vez, efeitos de rebanho, ano, estagdo e suas interacdes sao
responsaveis por 30 a 50% de variacao das producdes ajustadas para idade e periodo
de lactacdo. O objetivo, portanto, ao se expressarem as lactacdes como diferencas
das médias de companheiras de rebanho, é remover a maioria desta variacao.

Fatores de ajustamento para pericdo de servigo, se usados, tenderao a
melhorar as avaliagdes genéticas para producdc de leite. Resultados de trabalhos
com avaliacdo de touros indicam que o ajustamento para pericdo de servigo é
desejavel. Entretanto, registros de monta pouco precisos ou inexistentes podem
inviabilizar tais ajustamentos.

Autores argumentam que 0s mesmos genes afetam producéo de leite e o
perfodo seco, isto &, perfodo seco e producéo apresentam correlacdo genética, ndo
sendo aconselhéavel o ajustamento da producao de leite para o perfodo seco. Qutra
justificativa, para ndo se ajustar as lactacoes para perfodo seco anterior, & que a
heritabilidade dessa caracteristica é alta. Também pesquisadores ja sugeriram que
talvez a heritabilidade tenha variado com o tempo para valores mais baixos, tornando-
se necesséario o ajustamento para periodo seco.

Pelo sumério dos fatores que afetam a produ¢do de uma vaca e das
providéncias a serem tomadas, se houver interesse pela sua capacidade de produgéo
(Tabela 1), conclui-se que a produg¢do observada de uma vaca nao informa sobre a
sua capacidade de produzir. Mesmo a produc¢édo a idade adulta pouco informa a este
respeito. Além disso, se forem utilizados fatores inadequados para padronizacdo
das producoes, perde-se em precisdo nas avaliacdes.

Tabela 1. Sumaéric de fatores que afetam a producdo e 0 que deve ser feito para

ajustamento.
0 que afeta & produgdo de uma vaca 0 gue pode ser feito?
1. Periodo de lactagédo Padronizar as producdes para 305 dias, duas
2. Nimero de ordenhas ordenhas e idade & maturidade
3. ldade
4. Raga Comparar a producdo da vaca com as das
5. Rebanho companheiras de rebanho.
6. Ano
7. Estacdo
8. Condigdes temporarias Se a vaca possui mais de um registro, utilizar a
- Intervalo de partos média, de modo que efeitos positives e negatives
- Periodo seco tendam a se cancelar.
- Doencga

- Acaso e outras
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Também se a média das companheiras de rebanho da vaca avaliada néo for
representativa do manejo onde se encontram, perde-se em precisdo. Além disso,
espera-se que a inclusdo de vérias produgdes da mesma vaca possa anular efeitos
de condigdes temporérias afetando a lactagao.
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Caracteristicas de tipo

Marcus Cordeiro Durdes’

1. Introducao

0 conhecimento da aparéncia, caracter(sticas leiteiras, capacidade corporal,
pernas & pés e sistema mamario conforme os padroes da raca fornece ao produtor
elementos necessarios para escolher os animais de acordo com o tipo. A conformacao
mais correta de cada parte do animal e a descricéo do que seja padrdo ideal de cada
raca auxiliam o produtor a selecionar os animais pelo tipo. Atualmente, as associagdes
de criadores tém empregado sistemas de classificagdo linear visando produzir animais
com tipo funcional, que seria o padrdo do animal capaz de suportar altas produgoes
durante muitas lactacoes. Todavia, existem criadores que, além do tipo funcional,
orientam seus programas de selecdo visando 3 obtengao de animais que tenham
harmonia de insercdes das partes do corpo e estilo. Desse modo, pode haver animais
de boa produgdo leiteira com boa conformagao aproximando-se do tipo padréo da
raga.

As caracteristicas de tipo que estdo associadas a longevidade séo as de Ubere,
e, em particular, a colocagao das tetas, profundidade de dbere e ligamento do tbere
anterior. A pesquisa tem mostrado que as vacas com profundidade de Ubere intermediaria
permanecem no rebanho por mais tempo, quando comparadas com as vacas com
Gbere muito profundo e/ou muito rasos. Provavelmente, as vacas de Ubere rasos sSao
piores produtoras e aquelas de Ubere muito profundo sofram maiores danos no seu
sistema mamaric e, possivelmente, adquirem mastites mais facilmente.

A despeito de muitos produtores enfatizarem pés e pernas, estudo do
desempenho pradutivo durante a vida Util sugere que as caracteristicas de pes e pernas
tém um impacto muito menor do que aquelas ligadas & produgao e Ubere.

A vaca deve possuir o tamanho de acordo com o padrdo da raga. O tamanho
& uma caracteristica de conformac&o que inclui o peso e a estatura do animal. Para
demonstrar a importincia do tamanho de um animal, considere, por exemplo, uma
vaca com 600 kg de peso produzindo diariamente 20 kg de leite. Ela necessita ingerir
17 ka de alimento por dia, em média (medido na base de matéria seca). Ao contrério,
uma vaca de mesmo peso, que produza 10 kg de leite por dia, necessita de 13 kg de
alimento por dia. Portanto, somente uma vaca, em vez de duas, € necessaria para se
produzir 20 kg de leite, e neste particular, cerca de 9 kg de alimentos sdo economizados
diariamente. Porém, uma vaca de menor tamanho, com a mesma producdo de uma
vaca grande, usualmente produz leite mais economicamente (Wattiaux, 1985).

! Pesquisador da Embrapa Gado de Leite & bolsista do CNPg - Juiz de Fora, MG - dem075@cnpgl.embrapa.br
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Nos dltimos 20 anos surgiram diversas publicagbes sobre o sistema de
classificagao linear. Um dos principais objetives deste sistema € identificar outras
caracteristicas associadas a longevidade, a qual € muito importante para criadores.
Neste sentido, estudos foram feitos para verificar a relagéo entre caracteristicas de
tipo, produgé@o de leite, e vida produtiva para vacas da ra¢ga Holandesa. Detalhes sobre
o sistema linear de classificagdo de vacas Holandesas podem ser encontrados em
publicagtes da Associacéo Americana de Gado Holandés, em Lucas et al. (1984) e no
Rovyal Dutch Cattle Syndicate (1996).

Para um melhor entendimento sobre o sistema de classificacao linear diversos
"workshops" té@m sido realizados com o objetivo de padronizagdo dos sistemas
empregados na avaliagdo visual de bovinos em diferentes partes do mundo. O ultimo
deles foi realizado em 1996, no Japdo. As caracteristicas lineares de tipo, segundo
estes grupos de trabalhos, formam a base de todos o0s sistemas modernos de
classificagdo de tipo e servem para descrever a conformacgéo de uma vaca ou touro de
ragas leiteiras. A classificacao linear é baseada nas medidas de conformacéao & ndo no
emprego de meras opinices (Hewitt, 1996).

2. Caracteristicas lineares

As caracteristicas lineares podem ser divididas em dois grupos: padroes e
opcionais. No "workshop" realizado no Japdo, as caracteristicas aprovadas e
consideradas como padréo, que deveriam ser utilizadas em todos os palses que realizam
a classificacdo linear de seus animais, sdo as seguintes:

Estatura

Profundidade do corpo

Angulo da garupa

Largura da garupa

Posicéo das pernas posteriores
Angulo do pé

Insercdo dos ligamentos anteriores do Ubere
Altura do Ubere posterior
Ligamento central do Ubere
Profundidade do Ubere
Colocacao das tetas anteriores
Comprimento das tetas

*  * F PN

Além dessas caracteristicas gque devem ser comuns a todos animais, em todos
os palises que empregam o sistema de classificagdo linear, duas outras, como a
angulosidade e a largura do peito, podem ser incluidas, embora elas ndo atendam aos
requerimentos de uma caracteristica padrdo, em virtude de alguns técnicos e criadores
as considerarem como essenciais para a descricao de um animal.

As caracteristicas opcionais sdo aquelas que nio se enquadram dentro daquelas
consideradas como padrao, porém, segundo participantes dos workshops, elas sdo
importantes em alguns paises. Assim, elas podem ser usadas dentro dos procedimentos
de classificac@o linear adotado em um palis, porém, elas ndo necessitam estar em
harmonia com o referencial adotado nos diferentes paises.

Qutra preocupacdo dos pesquisadores é o estudo de caracteristicas morfolégicas
especificas, como por exemplo aquelas ligadas ao Ubere para verificar se existe alguma
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relac@o entre essas caracteristicas com a permanéncia dos animais no rebanho. Neste
particular, alguns autores reportaram que a profundidade do Gbere e as insergdes do
seus ligamentos podem servir como caracteristicas importantes na selecao indireta
para controle de mastite.

As principais vantagens do sistema linear segundo Thompson (1981 e 1983)
e Durdes (1997 e 1998), sdo as seguintes:

¢ as caracteristicas sao avaliadas individualmente;

¢ o0s escores cobrem de um extremo a outro do animal, numa escala biolégica;
descricio de cada caracteristica, porém, ndo faz a indicag@o do aspecto
desejado;

¢ permitir a remogéo dos efeitos ambientais (idade, estédio de lactagdo e
rebanho);

¢ utilizar todos os dados no célculo da média das filhas;

+ permitir maior representatividade relativa as diferencas entre vacas.

O classificador, ignorando idade e estadio de lactacdo, atribui os escores
lineares. Portanto, se idade afetar a caracteristica, o efeito da idade devera ficar no
escore linear ndo ajustado para a caracteristica. Estudos realizados com dados de
um programa de classificac3o linear evidenciaram que a ordem de partos afeta
significativamente as seguintes caracteristicas: (bere anterior, profundidade do ubere,
altura e largura do Ubere posterior.

A diferenca entre idade das vacas nao afeta significativamente os escores
lineares dos membros, pernas e pés, quando a vaca é observada lateralmente e por
tras. Qutro estudo encontrou interacao entre o classificador e ordem de parto quanto
4 forma do animal, capacidade corporal, profundidade do Ubere e largura do ubere
posterior (Thompson, 1980).

A avaliacdo genética, tanto de vacas quanto de touros, € baseada nos
registros de produgdo obtidos pelos servicos de controle leiteiro, e na genealogia dos
animais. Os resultados destas avaliacdes sdo utilizadas como marketing pelas centrais
de inseminagdo para auxiliar na comercializagao de sémen de seus touros.
A interpretacéo correta das avaliages genéticas de conformacéao e producao, contidas
nestes catalogos, permite aos criadores escolherem sémen de touros que possam
melhorar a qualidade genética dos seus rebanhos, por meio de acasalamentos seletivos,
e, assim, maximizar a producdo de leite (Durdes, 1985; Durdes e Freitas, 1999).

No Brasil, o escore linear dado aos animais classificados visualmente €
realizado por um técnico devidamente treinado, e, no caso da ragca Holandesa,
este técnico é credenciado pela Associacdo Brasileira de Criadores de Bovinos da
Raca Holandesa.

Dentro da raga Holandesa, existem diferencas nas escalas de classificagao
linear adotadas nos diferentes palses. Entretanto, estas diferengas ndo puderam,
por consenso, ser padronizadas. Seis paises, e entre eles o Estados Unidos, adotaram
uma escala que vai de 1 a 50, enguanto 20 outros palses pesquisados adotaram
uma escala de um a nove, como descrito por Hewitt (1996). Na Tabela 1, estéao
listados 0 nome de 14 paises e o sistema por eles adotados.

Ambas as escalas apresentam vantagens e desvantagens, Castro (1985) e
Duraes (1998) descreveram o sistema de classificagao linear americano e Magalhdes
Junior (1999), o sistema a classificagdo linear canadense. A maioria das
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caracteristicas lineares pode ser medida em centimetros. Deste modo, os escores
podem ser convertidos para medidas reais. Assim sendo, ndo é necessario ter a
mesma escala para descrever o animal. O conhecimento da escala é suficiente para
entender o sistema de escore adotado. Nao ha nenhum problema de se utilizar
qualquer uma das escalas (1 - 9 ou 1 - 50). Os criadores, de maneira geral, querem
obter informacgdes sobre o mérito genético dos touros e ndo sobre a escala utilizada
para colher as informagoes. A média do escore linear na escalade 1 a 9 estd em
tornode 5 £ 1,47 e na escala de 1 a 50, a média é em torno de 25 + 7,4,

Tabela 1. Relagdo dos palses que adotam o sistema de classificacdo linear e a
respectiva escala de pontuacao.

Paises Padrdo Opcionais Extra Escala  Observacies
Austria 12 2 B 1- 9
Australia 12 2 - 1- 9
Bélgica 12 z 5 1- 8
Brasil 1 2 7 1- 9 Néo mede o dngulo do pé
Bulgéria 12 2 2 1-50
Canada 12 2 7 1- 8
Dinamarca 1 2 4 1- 9 Largura ou altura do dbere posterior
Estdnia 11 - 2 1- 9 Colocagdo das tetas
Finlandia 10 - = 2 1- 89 Néo avalia a garupa
Israel 12 = - 1- 9
Itlia 12 2 1 1-50
Japdo 12 2 3 1-50
Holanda 12 2 = 1- 9 Diagonal do casco
U.S.A. 12 2 1-50

Padrdo = Namero de caracteristicas {max = 12); Opcionais {max = 2] e Extra = (outras caracteristicas).

3. Caracteristicas gerais

S&0 consideradas caracteristicas gerais aquelas combinadas e que nao podem
ser avaliadas numa escala linear no sentido biolégico. Trata-se de uma avaliagao
subjetiva utilizada para descrever o padr@o desejdvel de uma vaca leiteira que pode
variar de acordo com o padréo de melhoramento genético adotado em cada pais.
Em razdo destas diferengas, torna-se dificil harmonizar as diferentes tendéncias
quando elas sdo baseadas numa escala subjetiva de valores. Contudo, como o uso
internacional de touros estd aumentando, haveré possibilidades de se desenvolver
no futuro, um sistema internacional de classificagdo. Os pontos iniciais deste sistema
deverdo partir das caracteristicas de Gbere, pernas e pés e da caracterizacéo leiteira,

Considerando-se as caracteristicas gerais, as vacas sdo avaliadas e recebem
um escore final que pode variar de 65 a 99 pontos. Todavia deve-se tomar algumas
precaucbes quando se calcula o escore final. Por exemplo, quando a estatura &
superior a 1,45 cm para as vacas de primeira cria e acima de 1,50 cm para as vacas
de segunda ou mais crias, deve-se dar um escore menor quando se avalia o tamanho
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do animal, visto que as vacas grandes ainda ndo provaram serem economicamente
mais eficientes. Além disso, quanto se faz a avaliagdo do Ubere, as vacas de primeira
e segunda lactagdo, usualmente, ndo recebem mais do que 89 pontos.

As caracteristicas compostas levam em conta diversos fatores dentro do
contexto do sistema de classificacdo linear adotado em cada pals. Nos paises
europeus, devido & exploracdo de animais com duplo-propésito, € comum valorizar
a massa muscular pois os bezerros oriundos de pecuéria leiteira tém valor de abate,
enquanto em outros palises, isto pode ter pouca importéncia. Hewitt (1996) descreveu
0S seguintes compostos:

¢ Ubere (insergdo do Gibere anterior, ligamento suspensério, profundidade,
colocacéo e posicionamento das tetas);

¢ Pernas e pés (existem ainda poucas informagdes Uteis para descrever
todas as situagoes);

¢ Corpo (estatura, largura do térax, profundidade do corpo, largura da
garupa).

Em razdo das diferencas entre palises, no nivel genético, e a existéncia da
variac8o genética nas provas de touros, torna-se importante que se faca uma
conversdo para padronizar as caracteristicas de tipo. No momento, somente as
caracteristicas lineares padronizadas séo adequadas para a converséo, considerando
a alta correlacao (0,9) entre a prova original € a convertida. Contudo, de acordo
com Hewitt (1996), esta tarefa serd muito dificil de ser concretizada devido a
imprecis&o na conversdo dos escores subjetivos utilizados nos indices compostos
e caracteristicas gerais.

Entretanto, é recomendével que as provas sobre o mérito genético de bovinos
sejam padronizadas quanto a avaliagdo da conformacédo, seguindo regras que sejam
basicas para todos, as quais devem constar de:

¢ técnica de avaliagdo moderna para que se possa obter uma avaliacao
nao-viciada;

¢ os dados devem ser ajustados para os efeitos de idade, estadio de lactacao
e estacdo do ano. Os classificadores ndo devem fazer nenhum ajuste no
momento da classificagao;

¢ correcOes para a variacdo entre classificadores, Isto deve ser feito para
se evitar a heterogeneidade da variancia;

¢ informacdes sobre as companheiras de rebanho que sdo as vacas

contemporaneas dos animais avaliadas, na mesma lactagao, e classificadas
em uma mesma visita realizada pelo classificador.

4. Exterior de uma vaca leiteira

Quandec se examina uma vaca leiteira pelo seu exterior, de acordo com
Peixoto (1990) e Durdes (1998), de imediato podem ser notados alguns pontos
gue chamam atencdo: grande desenvolvimento do Ubere e veias mamarias; forma
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angulosa e descarnada; grande capacidade do tronco em proporcdo ao tamanho do
animal. A Figura 1 representa o padrao ideal de uma vaca Holandesa segundo os
critérios de classificacdo americana.

Observando o animal, pode-se notar ou imaginar trés cunhas. Estas cunhas
podem ser vistas nas fotos apresentadas na Figura 2, onde as vacas podem ser
observadas lateralmente, por detrds e de frente. Na Foto 1, a vaca é vista lateralmente:
traca-se uma reta pela linha dorsal, e outra, partindo da base das tetas, passando pelo
ventre e peito, encontrando-se as duas retas adiante da cabeca do animal. A segunda
cunha pode ser vista na Foto 2, olhando-se o animal pela frente. Ela é formada por
duas retas que, partindo da ponta da cernelha, descem ao longo de cada uma delas. A
terceira cunha pode ser notada na Foto 3, observando o animal por detrés. Ela €
formada por duas retas que, partindo das pontas dos ileos, vao se encontrar no vértice
da cernelha.

Figura 1. Perfil de uma vaca Holandesa classificada como True Type.

Fonte: American Holstein Association.

Foto 2

Figura 2. Fotos de trés vacas observadas lateralmente (Foto 1), de frente (Foto 2)
e por detrds (Foto 3) como ilustracao de exterior de vacas leiteiras
evidenciando os aspectos de caracterizacdo leiteira, principalmente pela
sua angulosidade e formatos que lembram cunhas.
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Na Figura 3 encontra-se a descric&o do exterior de uma vaca leiteira.

PERIMETRO TORACICO

MARRAFA &
\ CERNELHA REGIAQ DORSO LOMBAR
FRONTE PESCOC . ~Rerulpy, | GARUP
P C- .DORSO ____ LOMBO, 1 __ - - INSERGAO
) JRETRO  CUSHELA | | ARTICULAGAO IID.‘L CAUDA
CHANFRO | ESCAPULA \ BARRIL  ponTA DO ILEG | COXO FEMURAL :
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I CJ\I:JD
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PRESUNHA
SOLA
QUARTELA

UNHA DO CASCO

Figura 3. Descrigdo do exterior de uma vaca leiteira.

5. Descricdo de caracteristicas lineares

O escore linear correspondente a 25 pontos em cada caracteristica reflete a
meédia de uma vaca para uma caracteristica em particular. A base deste trabalho &
comparar cada animal com a "média" levando-se em conta cada caracteristica de
uma vaca com cinco anos de idade. Pode-se usar qualquer nimero de 1 a 50, ou

outro sistema de pontuacao, como reportado por (Interpretation of linear Stas, mimeo,
s.d e Durdes, 1997).

Nao se deve fazer, na avaliagdo de uma vaca, qualquer ajustamento para os
efeitos de idade, estagio de lactacdo ou nutrigdo, para qualquer caracteristica.

O escore linear reflete a avaliacdo atual ou medida, com excecdo da largura do
ubere paosterior.

5.1 Caracteristicas primérias
+ Estatura

- A altura do animal era anteriormente tomada na cernelha.
Atualmente a altura é tomada na garupa (ileos), no ponto
de inser¢do lombo-sacra. Dé-se o escore de 25 pontos
quando a altura do animal for de 140 em. Adicione ou Iq
subtraia cerca de dois pontos (1,93 pontos) para cada 1 ¢cm
acima ou abaixo de 140 ¢m, Deste modo, uma vaca com
148 cm de altura receberd 40 pontos.
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Use um medidor (bengala mensurada) freqlientemente, especialmente, toda
vez que for feita a primeira mensuracéo de um animal em uma fazenda.

Use a seguinte escala:

1 - 10 pontos para o animal com 127 - 132 cm;
20 - 30 pontos para o animal com 137 -142 cm;
40 - 50 pontos para o animal com 148 - 1563 em.

Forca ou vigor

Leve em consideracdo a frente do animal, ou seja, observe o animal de
frente. A largura do peito, do focinho, e a condigdo da ossatura da parte
anterior do animal deve ser levada em conta no momento da avaliagdo.

Focalize & base do peito do animal. Nao confunda a base do peito do
animal com separagao entre os membros (pernas) anteriores do animal.
Andlise a base do peito de uma vaca olhando-a de frente ou por tréas.

N&o se deixe influenciar pelas condi¢gdes corporais de uma vaca. Uma
vaca angulosa pode ser muito forte, enquanto uma vaca grosseira, pesada,
pode ser considerada fraca nesta caracteristica.

Pontue o animal de acordo com a seguinte escala:

1 - 10 pontos para o animal fragil que tenha a frente muito apertada;
20 - 30 pontos para o animal intermediario;
40 - 60 pontos para o animal muito forte, com a frente muito ampla.

Profundidade do corpo

Observe o meio de uma vaca. A profundidade das Gltimas costelas € a
tnica coisa medida quando se avalia uma vaca para esta caracteristica.
Nao se deixe influenciar pela estatura e comprimento do corpo de um
animal. O comprimento das pernas do animal ndo deve influencia-lo na
avaliagdo desta caracteristica.

Pontue o animal de acordo com a seguinte escala:
1 - 10 pontos para uma vaca muito rasa;

20 - 30 pontos para uma vaca intermedidria;

40 - 50 pontos para uma vaca muito profunda.

Caracterizacdo leiteira

Observe a abertura e inclinacdo das costelas, a massa muscular da
coxa, que deve ser magra, porém refinada, sem a caracterizagdo de
um animal de corte; o comprimento do pescog¢o € 0 achatamento dos
ossos da vaca.

A maior énfase deve ser dada a abertura e inclinagdo das costelas.

Néo deixe o estadio de lactacdo influéncid-lo. Observe a estrutura dssea
da vaca e tente nao reparar ou desconsidere a condi¢do corporal de uma
vaca. O achatamento dos ossos, a abertura das costelas e o comprimento
do pescoco de uma vaca sao praticamente o mesmo, independentemente
dela estar recém-parida ou em condigdo mais grosseira.
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Pontue o animal de acordo com a seguinte escala:

1 - 10 pontos para uma vaca extremamente apertada;
20 - 30 pontos para uma vaca intermediaria;
40 - 50 pontos para uma vaca extremamente aberta.

Nivelamento da garupa

Observe a inclinacio dos flecs para os isquios. Ndo se deixe influenciar
pela posigao da cauda (posicionamento do sacro) ou &ngulo pélvico.

Uma garupa achatada dos ileos para os [squios recebe
o escore de 15 pontos. Garupas com os isquios mais y Tz
altos que os lleos recebem escores com valores abaixo =

de 15 pontos. Garupas com os [squios abaixos dos
fleos recebem escores com valores acima de 15 pontos.

Pontue o animal de acordo com a seguinte escala:

5 pontos para as vacas com os {squios muito elevados, com os
I[squios cerca de seis centimetros acima dos ileos;

20 pontos para as vacas com os fsquios 2 cm abaixo dos ileos;
25 pontos para as vacas com a garupa ligeiramente inclinada;

30 pontos para as vacas com a garupa moderamente inclinada,
com os [squios cerca de seis centimetros abaixo dos ileos;

40 - 50 pontos para as vacas com a garupa muito inclinada.

Largura da garupa
Dist8ncia entre as pontas dos fsquios.

Esta medida ndo é relativa ao resto do animal (largura dos
fsquios ou jarretes).

Pontue o animal de acordo com a seguinte escala:

1 - 10 pontos para as vacas com 0 coxal estreito, cerca
de 5 a 8 cm de abertura dos isquios;
20 - 30 pontos para as vacas intermediéarias, com cercade 10a 13 ¢cm
de largura de isquios;

40 - 50 pontos para as vacas com ampla largura da coxal e cerca de
15 ou mais de largura dos isquios.

Pernas e pés

Deve ser observado o posicionamento das pernas
posteriores, principalmente nas articulacdes correspon-
dentes aos jarretes. A vaca é vista lateralmente.

Uma vaca gue tiver uma perna machucada, traumatizada,
deve ser observada do lado sadio.

Né&o se deixe influenciar pela posicdo das pernas posteriores. A Unica
coisa que deve ser notada e/ou medida € o grau de curvatura dos jarretes.
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Pontue o animal de acordo com a seguinte escala:

1 - 10 pontos para a vaca com as pernas extremamente retas;
20 - 30 pontos para a vaca com as pernas intermediarias;
40 - 50 pontos para a vaca com as pernas encurvadas, foicadas.

Angulo do pé

Esta é uma medida do dngulo do pé levando em conta a
pinga da unha. Deve-se observar o taldo. Um adngulo
intermedidrio de 45 graus recebe 25 pontos.

Se o angulo do pé for diferente em qualquer uma das
unhas, meca, entdo, a unha externa do pe.

Nao se deixe influenciar pelo comprimento da unha. Meca
o angulo da parte superior do pé dos animais quando a unha estiver
comprida. A linha formada entre a parte cérnea da unha e a quartela,
onde existe pélos junto & unha, é um bom indicador para as vacas que
apresentam uma unha comprida. Quanto mais paralelo for esta linha,
maior é o taldo e consequentemente mais alto serd o angulo do pé.

Pontue o animal de acordo com a seguinte escala:

1 - 10 pontos para o taldo extremamente baixo;
20 - 30 pontos para o taldao do pé intermediério (cerca de 45°);
40 - 50 pontos para o taldo do pé alto (mais de 65°).

Insergd@o do Gbere anterior

Mede-se a forca dos ligamentos (O comprimento e a forma da insergdo
nao sdo observados).
No caso de algum dano no Ubere ou mastite, observe
o lado menos afetado.
N&o se deixe influenciar pela profundidade do Ubere.
E possivel ter uma vaca com um GUbere de muita
capacidade que tenha ligamentos do Gbere fortes.
Nos estébulos de movimentacao livre, esta caracteristica pode ser melhor
observada com a vaca andando. Vacas mantidas em baias podem ser
avaliadas sentindo a firmeza dos ligamentos. Um ligamento de Ubere
forte permite pouco movimento.
Pontue o animal de acordo com a seguinte escala:

1 - 10 pontos para a insercao de Ubere muito fraca (Ubere com os

ligamentos frouxos);

20 - 30 pontos para a inser¢éo de (bere intermedidria;
40 - b0 pontos para a insercao do Ubere muito forte.

Altura do dbere posterior
A distancia entre o parte inferior da vulva e a parte superior do tecido
secretor de leite do Ubere posterior € medida.

Somente a altura dos ligamentos & medido, ndo se levando em conta &
forma e a largura.
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— Alguns pequenos ajustamentos podem ser feitos na escala abaixo, quando

L ]
— Esta é uma medida da largura do ubere posterior no ponto

- Faca um ajustamento para a largura do (ibere posterior de

a vaca for pequena (menos de 135 cm) ou alta (acima de 150 cm).

Pontue o animal de acordo a seguinte escala:

1 ponto para a vaca com a distdncia de 36 cm ou mais entre a
linha de insercdo do Ubere posterior e a parte inferior da vulva;

10 pontos para a vaca com a distdncia de 32 cm;
20 pontos para a vaca com a distancia de 29 cm; I_[.
25 pontos para a vaca com a distancia de 27 cm;
30 pontos para a vaca com a distancia de 25 cm; v Vi
40 pontos para a vaca com a disténcia de 21 cm;

50 pontos para a vaca com a distdncia de 18 cm.

Largura do Gbere posterior

onde os ligamentos laterais do Ubere inserem ao corpo da vaca.

tal maneira que reflita sua largura no tempo da ordenha
levando em consideracdc 10 a 12 horas de intervalo de
ordenhas. Isto deve refletir a quantidade de leite que o
ubere poderia expandir sua largura no ponto de medida.
Esta & a inica caracteristica que necessita um ajustamento mental.
O momento exato da ordenha nao pode ser registrado para cada vaca. Portanto,
pelo computador nédo se pode fazer ajustamento precisos para cada vaca.
Lembre-se que o computador faz o ajustamento para o estédio de lactagao,
portanto a vaca no final de lactagdo recebera um menor escore para a
largura do Ubere posterior comparado ao momento em que ela esta no
pico de produgdo. Nao faga ajustamento para o estaddio de lactacéo,
somente para o tempo da ordenha (volume de leite).

Faca as medidas em uma vaca seca. O ajustamento pelo computador
serd realizado de acordo com o estadio de lactagéo.

Pontue o animal seguindo a escala:
1 ponto para o Ubere com 8 cm de largura;
10 pontos para o Ubere com 10 cm de largura;
20 pontos para o ubere com 13 cm de largura;
25 pontos para o Ubere com 14 cm de largura;
30 pontos para o tibere com 15 cm de largura;
40 pontos para o ubere com 18 cm de largura;
50 pontos para o Ubere com 20 cm de largura.

¢+ Ligamento suspensdrio do ubere (suporte central do (bere)

E medida unicamente a profundidade do sulco intermamério observado
na parte inferior do Gbere. O ponto exato para observar esta medida €
entre os quartos posteriores do ubere. Nao leve em conta o grau que 0
sulco se prolonga por tras do uUbere,
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Nao se deixe influenciar pela qualidade, a profundidade, a colocacao das
tetas ou o seu formato e a irrigacao venosa do Ubere, quando analisar o
suporte mamario. Contudo, necessitam ser realizados alguns ajustamentos
levando-se em consideracao a irrigacado venosa.

Um sulco na base do dbere de 3,2 cm corresponde a uma pontuacgao
igual @ 25. Move-se 0,16 cm para cada ponto na escala.

Pontue o animal de acordo com a escala:
1 ponto corresponde a 0,64 cm para um suporte negativo;
5 pontos para um Ubere plano, sem a presenc¢a do sulco;
25 pontos para um ubere com 3,2 cm de sulco;
45 pontos para um ubere com 6,4 cm de sulco.

Profundidade do Gbere

Esta € uma medida absoluta entre o ponto inferior do piso do Ubere e a
ponta do jarrete. Um escore de 15 pontos reflete o piso do ubere na
altura do jarrete. Adicione ou subtraia dois pontos para cada um centimetro
acima ou abaixo do jarrete.

Pontue o animal de acordo com a seguinte escala:

1 ponto para um Gbere profundo, cerca de 7 a 8 cm abaixo do
jarrete;

5 pontos para um Ubere com b cm abaixo do jarrete;
15 pontos para um Ubere com o seu piso na altura do jarrete;
30 pontos para um tbere de 7 a 8 cm acima do jarrete;
40 pontos para um Ubere com 13 cm acima do jarrete;
50 pontos para um dbere com 18 cm acima do jarrete.

Colocacdo das tetas anteriores

Observe a colocagao das tetas anteriores dos quartos mamdrios, olhando-
0s por detras da vaca.

Descreva a localizacdo das tetas sem considerar se elas estdo no prumo.

Néo se deixe influenciar pela relagao entre as tetas anteriores com as
posteriores. Desconsidere as tetas posteriores e concentre sua atencao
na colocacdo das tetas anteriores.

Pontue o animal de acordo com a seguinte escala:

1 - 10 pontos para os Uberes com as tetas muito esparsadas;
20 - 30 pontos para os Uberes com as tetas centralizadas;
40 - 50 pontos para os Uberes com as tetas muito proximas,

Comprimento das tetas

Avalie o comprimento das tetas. Meca as tetas de maior comprimento
quando este variar.

N&o avalie 0 tamanho (grossura).
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Pontue as tetas de acordo com a seguinte escala:
1 - 10 pontos para as tetas de 2,5 cm de comprimento;
20 pontos para as tetas de 5 cm de comprimento;
25 pontos para as tetas de 6,3 cm de comprimento;
30 pontos para as tetas de 7,6 cm de comprimento;
40 - 50 pontos para as tetas de 10 a 13 cm de comprimento.

5.2 Caracteristicas secundarias (necessita de mais pesquisa)
¢ Pernas posteriores, vistas por tras

Observe se a vaca caminha corretamente quando observada por tras.

Ndo se deixe influenciar pela colocagdo das pernas ou elas vistas
lateralmente quando for medir esta caracteristica.

Use ambas pontas da escala. Lembre-se que a tendéncia natural é para
as vacas fecharem ligeiramente os jarretes (unhas para fora) como descrito
a seguir,

Néo se deixe influenciar por Gberes cheios. Observe as unhas da vaca
quando ela coloca o peso sobre as pernas. As vacas que tém as unhas
voltadas para fora, neste caso, freqlientemente, fechardo os jarretes
quando o Ubere esvaziar apds a ordenha.

Pontue o animal de acordo com a seguinte escala:
1 - 10 pontos para as pernas com os jarretes fechados;
20 - 30 pontos para as pernas com 0s jarretes ligeiramente fechados;

40 - 50 pontos para as pernas com muito pouco ou nenhum fechamento
nos jarretes.

Equilibrio do (ibere

Verificar o grau de inclinagéo dos quartos anteriores considerando-se a
base das tetas anteriores e quartos posteriores na sua parte mais baixa.

No caso de um quarto mais leve ou cego, o lado ndo afetado deve ser o
avaliado.

Pontue o animal de acordo com a seguinte escala:
1 ponto para 0s quartos com 7 ¢cm de inclinagdo;
10 pontos para os quartos com 5 cm de inclinagéo;
20 pontos para os quartos com 2,5 cm de inclinacao;
25 pontos para os quartos com 1,3 ¢m de inclinacéo;
30 pontos para os gquartos mantidos no nivel;
40 pontos para os quantos com 2,5 ¢m de inclinagéo reversa;
50 pontos para os quartos com 5 cm de inclinagdo reversa.

O escore de tipo é provavelmente a parte mais dificil quando se avalia um
animal. Existem diversas opinides e preferéncias pessoais no julgamento do animal
em qualquer parte do mundo. Todavia, deve-se levar em conta o padrdo ideal,
considerado nos Estados Unidos como True Type, e quanto mais o animal se parece
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ou se aproxima do padrdo, maior é a pontuacdo, ou seja, 8s vacas gue parecem com
o ideal, podem receber um escore até 94 pontos. Quando se dd um escore para
tipo, enfoca-se sobretudo a sua caracterizacao leiteira. A vaca nao deve apenas
mostrar a capacidade de produzir grande quantidade de leite, mas ela deve apresentar
boas condigoes para produzir.

A descricdo linear da profundidade de corpo, inclinagao e largura da garupa
sdo considerados como caracteristicas de grande importédncia quando se avalia o
tipo do animal. Um escore alto como 9 no sistema canadense e 45-50 no americano,
nao significa que o animal obtera escore elevado na avaliacao final de tipo.

A profundidade do corpo deve ser acima da média. As Ultimas costelas,
longas, obliquas, chatas, sdo altamente desejéveis quando um animal apresenta um
corpo bem delineado com boa harmonia de linhas e insercoes. Um corpo profundo
@ exigido para que o animal tenha capacidade de ingerir grande quantidade de
alimentos volumosos que sdo mais baratos e, portanto, esta caracteristica apresenta
grande interesse econdmico. Todavia, um corpo muito profundo nas vacas de primeira
cria nao é desejdvel considerando a sua relagdo com o peso do animal e,
conseqlentemente, com a eficiéncia de producdo,

Uma garupa com ligeira inclinacao é preferida desde que alguns estudos
fazem a relacdo desta caracteristica com a facilidade de partos e fertilidade de uma
maneira geral.

A profundidade do corpo e inclinagdo da garupa sao mais importantes que
a largura da garupa na classificacéo do tipo do animal. Contudo, as vacas estreitas
sdo menos desejaveis, uma vez que isto pode estar relacionado a dificuldade de
partos. Uma largura de garupa com o escore de (3 a 5) foi considerado, na Holanda,
como o escore de largura de garupa 6timo. Nao encontramos na literatura informacdes
sobre a largura recomendada como étima para as vacas nos Estados Unidos, contudo,
por analogia, nos parece que a largura intermediéria ou a medianamente larga, com
escore de 25 a 35 pontos, como ideal. Estudos realizados na Holanda indicam que
0 escore 4 corresponde as vacas com maior vida util. Nao foram encontradas
informacoes sobre este assunto de trabalhos realizados no Brasil.

O escore de tamanho e tipo sdo baseados na funcionabilidade. Portanto, o
avaliador deve manter em mente a forma como a vaca deve parecer para que ela
possa maximizar a lucratividade. O objetivo é encontrar um equilibrio entre
caracterizacdo leiteira, forgca, peso corporal que possa contribuir para a produgéo
eficiente de vacas leiteiras.

Finalmente, a frente do animal deve ser considerada na avaliagdo do tipo.
Vacas estreitas podem ser um indicativo de fraqueza. Por outro lado, vacas com
uma frente muito forte e vigorosa podem estar em desacordo com a suavidade de
insercao das partes do corpo do animal indicando menor caracterizacao leiteira. Por
ultimo, uma linha de dorso forte ajuda a vaca conseguir um escore mais elevado na
avaliagao final para tipo.

6. Consideracdes finais

O criador conta com diferentes critérios para desenvolver um programa de
melhoramento do seu rebanho. Para que possa obter bons resultados, é importante
que o rebanho seja manejado de tal forma que a taxa de concepcao seja elevada e,
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conseqlientemente, os intervalos de partos fiquem abaixo de 400 dias e, além
disso, é necessério que o criador conheca os pedigrees dos animais e adote critérios
para a escolha de sémen para auxiliar na orientacéo dos acasalamentos. Para isso, &
necessario que o criador desenvolva um bom programa de selegdo, de tal maneira
que os animais obtenham uma boa taxa de desenvolvimento ponderal, a mortalidade
seja minima, bem como a taxa de descarte por razoes involuntérias seja a menor
possivel, exigindo-se, portanto, medidas sanitarias, de alimentagdao e manejo
(Pedigree, s.d., Rogers, 1988, Norman e Powell, 1992, Wilcox, 1992 e Durdes e
Freitas 1999).

E importante também que o criador defina os objetivos de selecéo para seu
rebanho de tal forma que possa obter os melhores resultados. Para tanto, o criador
deve eleger as principais caracteristicas que julga como alvo de um programa de
melhoramento.

As informacdes quanto ao tipo funcional, principalmente caracter(sticas
ligadas ao ubere, pernas e pés devem ser eleitas para complementar o plano de
acasalamento, ou seja, entre os melhores reprodutores com informagéo de produgéo
devem ser escolhidos aqueles que possam melhorar a conformacédo pelo
acasalamento dirigido.
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Avaliacdo genética de vacas e touros

Rui da Silva Verneque'
José Valente'

1. Introducéo

Avaliagdo genética é um processo pelo qual se procura prever o valor genético
dos animais baseando-se em uma ou mais caracteristicas. O objetivo da avaliacao
é ordenar de acordo com o valor genético os individuos existentes na populacao
ou na amostra. Com isto, pode-se identificar os piores individuos que devem ser
descartados ou 0os melhores a serem mantidos. Diferentes métodos de avaliagao
podem ser usados, desde 0 mais simples e menos preciso, baseando-se tdo somente
em dados de producdo do animal ou de parentes, até procedimentos mais
sofisticados, em que informagdes sdo associadas. Utiliza-se modelo estatistico
especifico e cuja soluglo pode ser dificil, requerendo processos computacionais
demorados e complexos.

A avaliacédo genética pode basear-se nas informacdes do préprio individuo
(quando disponivel), nas informacgdGes de familia, incluindo dados da progénie ou de
ascendentes, ou na combinagdo destas. Quanto mais informacdes forem usadas
para avaliar um animal, mais precisos serdo os resultados obtidos.

2. Conceitos uteis

VG - Valor genético - Representa o que o animal transmite & progénie. Significa o
quanto da diferengca em produgédo em relagdo a media da populagcéo ou em
relagdo a4s companheiras de rebanho que o animal transmite para os
descendentes.

PTA - Capacidade predita ou prevista de transmissdo - Medida do desempenho
esperado do animal em relagdo @ média do rebanho. Assim, por exemplo, um
touro com PTA de 500 kg para produgéo de leite significa que se ele for usado
numa populagdo com nivel genético igual ac usado para avalia-lo, cada filha
produzird em média 500 kg por lactagdo a mais do que a média do rebanho,
decorrente do uso daquele touro. A PTA é a metade do VG e é o termo usado
quando a avaliagdo genética é executada usando-se modelo animal.

I Pesquisador da Embrapa Gado de Leite e bolsista do CNPg - Juiz de Fora, MG - rsverneq@cnpgl.embrapa.br;
jvalente@cnpgl.embrapa.br
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CMPP - Capacidade mais provavel de producio e PPA - Capacidade prevista de
producéo - Servem para previsdo do desempenho de uma vaca em lactacdes
futuras.

DP - Diferenca prevista ou predita - £ a diferenga em produgéoc, para mais ou para
menos, esperada em cada lactacdo das progénies do touro em relagdo as
progénies dos demais touros usados na avaliagdo.

TPI - indice de producdo e tipo - E um [ndice que inclui as PTAs para proteina,
gordura, tipo e Indice composto para ubere e indice composto para pés e pernas.

REL ou R% - Confiabilidade - E uma medida de associaco ou correlacéo entre o
valor genético previsto ou PTA de um animal e seu valor genético ou PTA
verdadeiros. Outros termos similares: repetibilidade ou preciséo da prova.

REP - Repetibilidade - A repetibilidade de uma caracteristica significa a correlacéo
entre medidas repetidas de um mesmo animal.

h? - Herdabilidade - Representa a proporcdo hereditaria da variancia fenotipica. E a
proporcao da varidncia total que é atribuida ao efeito médio dos genes.

3. Avaliacdo genética e selecdo de vacas

A produgdo de uma vaca em uma lactacao pode ser usada para avalié-la.
Todavia, em geral, uma Unica lactagdo fornece pouca informagéo a respeito do
potencial genético da vaca. Isto ocorre porque tal produc@o pode estar influenciada
por efeitos de origem ndo-genética. Uma das mais importantes fontes de influéncias
néo-genéticas sobre a producdo de uma vaca é o efeito de rebanho. A producdo da
vaca pode variar muito se ela for bem ou mal mansjada no rebanho. Perda total ou
parcial dos quartos mamarios, gera redugdo permanente em producéo de leite em
~ lactacdes subseqilentes, originando o denominado efeito de meio permanente.

Em média, cerca de 80% das diferengas entre rebanhos sédo decorréncia de
efeito de ambiente e apenas cerca de 20% de origem genética. Assim, a padronizagéo
das producdes das vacas, eliminando os efeitos tais como nimero de ordenhas,
idade da vaca, periodo de servigo e seco, ano e época de parto, composicao genética,
entre outros, é fundamental para que a avaliagao genética produza resultados com
0 mesmo padrdo para comparacdoes.

Basicamente, sé@o dois os processos pelos quais se realiza a selecéo de
vacas. Um & pelo célculo da capacidade mais provével de produgdo (CMPP) & o
outro pela previsdo do valor genético (VG).

A obtenc¢Zdo da capacidade mais provéavel de producéao tem como objetivo a
selecdao das melhores vacas que devem ser mantidas no rebanho ou a identificacao
das piores que devem ser descartadas.

Segundo Milagres (1980), a CMPP responde por 50%, aproximadamente,
da variagdo em torno da média do rebanho. O acaso e condi¢des temporarias de meio
respondem pelos outros 50%. Da variacéo atribuida & capacidade real de producéo,
cerca de 50% sao representados pelo valor genético da vaca, isto é, % do todo.

A CMPP representa o que a vaca poderd produzir no futuro, durante
expressoes repetidas da caracteristica. Ela é, assim, funcéo do efeito médio dos
genes que influenciam a caracteristica (por exemplo, producdo de leite) e também
dos efeitos de dominéncia, epistasia e de ambiente permanente.
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Por outro lado, o VG refere-se ao mérito genético que o animal transmite 3
progénie. E fungdo apenas do efeito médio dos genes. A previsdo do VG tem
como principal objetivo a sele¢do de vacas de reposicdo e a selecdo de vacas para
serem maes de touros jovens que deverdo ser escolhidos para participarem do
teste de progénie.

3.1 Célculo da capacidade mais provével de producéo (CMPP)

Obtida a média de n-producdes do animal, a sua capacidade mais provavel
de producao pode ser calculada algebricamente como:

- nr =
CMPP =Y + ———
T+n—1r @
em que:
v é a média da caracteristica na populacdo ou no rebanho;
P é a producdo média da vaca desviada da média das companheiras
de rebanho;
nr & a precisao da avaliacao da vaca e representa uma ponderacao

1+(n=1r  para o nimero de lactagdes (n) da vaca. Quanto maior n maior
serd o fator de ponderacdo; r é o coeficiente de repetibilidade
da caracteristica considerada;

A produgdo média da vaca i, desviada da média das companheiras de rebanho
é calculada como:

=1 1 U _
= 7 =1
em que:
n, ¢€onumero de lactagdes da vaca ou € o nimero de classes de rebanho-

ang-época em que a vaca tem registro de producédo;

FP_ & aproducao da vaca, desviada da media ajustada das companheiras
de rebanho, dentro da classe de rebanho-ano-época;

Y, & aproducdo da vaca na lactagdo i, e
Ve=Y+ L (Voi =¥) , em que:

Y. € a media ajustada das companheiras de rebanho na classe rebanho-
ano-épocai;
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n nimero de companheiras de rebanho;
Y. ¢amédiade producdo das companheiras de rebanho, ajustada para o
numero de companheiras, referente a lactacdo | da vaca;

c € a relacdo entre o componente de variéncia residual e o componente
de variéncia de vaca, ou seja,

o
Il
qm ‘ﬂqn

<

A CMPP poderia ser calculada como um simples desvio da média de produgao
da vaca e a média da populacao, ponderada pela repetibilidade da caracteristica
avaliada. Mas, como se sabe, a média de produgdo do rebanho pode variar entre
anos e épocas de parto e, assim, é preciso considerar a produgdo média da vaca
como o desvio da producdo média das suas companheiras de rebanho que sdo as
vacas que (P,) pariram no mesmo rebanho-ano-época de parto. Além disso, o ndmero
de companheiras de rebanho varia de uma lactacéo para outra, exigindo que a média
de produgdo das companheiras seja ponderada pelo nimero de companheiras de
rebanhc em cada lactacao.

3.1.1 Passos para célculo da CMPP

1. Corrigir os dados para os efeitos de fatores nao-genéticos;

2. Calcular a média ajustada da producd@o das companheiras de rebanho
por classe de rebanho/ano/época (Y,);

3. Calcular a producao desviada da média ajustada das companheiras de
rebanho por classe de (¥,) ano/época;

4, Calcular a média das producdes desviadas de cada vaca I’F_;,}:

5. Calcular a média dos desvios de producdo de cada vaca (Y, /;
6. Estimar a CMPP.

3.7.2 Exemplo

Calcular a CMPP para a producao de leite das cinco (5) vacas, cujos
dados encontram-se na Tabela 1. Suponha h? = 0,25,r=0,45,c = 1e¥ =
3.000 kg. Nas Tabelas de 1.aa 1.e é mostrado o detalhamento dos célculos.

Tabela 1. Producdo de leite de cinco vacas, em trés classes de anc-época.

Vaca Ano-época 1 Ano-época 2 Ano-época 3
1 3.100 3.200 3.300
2 3.250 - 3.280
3 3.000 - 3.118
4 2.900 2.920
5 2.700 2.780
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Tabela 1.a. Célculo da média das companheiras de rebanho.

Ano-época

Vaca

Média das companhairas

o & — L B . R

P i

¥1.1 = (3.250 + 3.000 + 2.900 + 2.700)/¢ - 2.962,5
¥2.1 = (3.100 + 3.000 + 2.900 + 2.700)/4 = 2.925,0
¥Y3.1 = (3.100 + 3.200 + 2.900 + 2.700}/4 = 2.975,0
¥4.1 = (3.100 + 3.250 + 3.000 + 2.700)/4 = 3.012,5
¥5.1 = (3.100 + 3.250 + 3.000 + 2.900)/4 = 3.062,5

¥1.2 = (2.920 + 2.780)/2 = 2.850,0
Y4.2 - (3.200 + 2.780}/2 = 2.980,0
Y5.2 = (3.200 + 2.820)/2 - 3.060,0

¥1.3 =~ (3.280 + 3.118)/2 - 3.198,0
¥2.3 = (3.300 + 3.118)/2 = 3.208,0
Y3.3 - (3.300 + 3.280)/12 = 3.290,0

Tabela 1.b. Céalculo da média ajustada das companheiras de rebanho.

Ano-época

Vaca

Média sjustada das companheiras

N & W B -

LI S

Yo 1.1 = 3.000 + 4/(4+1}(2.962,5 - 3.000) - 2.970,0
Yc 2.1 = 3.000 + 4/(4+1)(2.925,0- 3.000) = 2.940,0
Ye3.1 = 3.000 + 4)(4+1)(2.975,0 - 3.000) - 2.980,0
Yc4.1 = 3.000 + 4/(4+1)(3.012,5- 3.000) - 3.010,0
Ye5.1 = 3.000 + 4/(4+1)(3.062,5 - 3.000] = 3.050,0

¥e 1.2 = 3.000 + 2/(2+1) (2.850,0 - 3.000) - 2.800,0

Ye4.2 = 3.000 + 2/(2+1) (2.990,0 - 3.000) = 2.993,3
Yc 5.2 = 3.000 + 2/(2+1)(3.060,0 - 3.000) = 3.040,0

Yc 1.3 = 3.000 + 2/12+1)(3.188,0- 3.000) = 3.132,7
Yc 2.3 = 3.000 + 2/{2+1){3.209,0- 3.000) ~ 3.139,3
Y¢ 3.3 = 3.000 + 2/(2+1)(3.290,0 - 3.000) - 3.193,3

Tabela 1.c. Célculo da produc3o desviada de cada vaca por classe de ano-época.

Ang-£poca

Vaca

Média ajustada das companheiras

1

L - LI - . I X

S -

Pd1 = 3.100-2.970,0 = 1300
Pd2 - 3.250-2.940,0 = 310,0
Pd3 = 3.000- 2.880,0 ~ 20,0

Pd4 = 2.900-3.010,0 = -110,0
Pd5 - 2.700 - 3.050,0 = -350,0

Pd1 = 3.200- 2.900,0 = 300,0
Pd4 = 2.920-2.993,3 = -73,3
Pds - 2,780 - 3.040,0 = -260,0

Pd1 = 3,300 3.132,7 - 167,3
Pd2 = 3.280 - 3,138,3 = 140,7
Pd3 = 3.118-3.183,3 = .75,3
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Tabela 1.d. Calculo da média desviada de producdo de cada vaca.

Vaca Média
1 (130,0 + 300,0 + 167,313 - 149,10
2 [310,0+140,7)/2 - 225,35
3 (20,0.75,3}/2 = -27,85
4 {-110,0-73,3)/2 - 91,65
5 (-360,0 -260,0)/2 - -305,0

Tabela 1.e, Célculo da CMPP.

Vaca N Média m:r__m Média desviada CMPP
1 3 3.200,00 0,7105 199,10 3.141,46
2 2 3.265,00 0,6207 225,35 3.139,87
3 2 3.058,00 0,6207 27,85 2.982,84
4 2 2.910,00 0,6207 81,65 2.943,11
5 2 2.740,00 0,6207 -305,00 2.810,69

3.1.3 Exercicio 1

Sejam as producdes de sete vacas relacionadas na Tabela 2. Supondo-se r
= 0,50, ¢c =1e Y =3.767 kg, calcule a CMPP das vacas e classifique-as
baseando-se neste Indice.

Tabela 2. Produgdes de sete vacas com médias em duas classes de ano-época para
calculo de CMPP.

Classe de Ano-Epoca

Vaca
1 2
1 3.000 4.000
2 3.500 3.500
3 3.200 3.200
4 2.800 4,500
5 3.100 4,200
B - 3.700
i - 3.300

3.2 Predicdo do valor genético (VG)

O valor genético de uma vaca pode ser predito usando-se diferentes
informacdes. As que produzem preditores do valor genético com maior confiabilidade
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sdo aquelas baseadas no proprio desempenho da vaca. Por exemplo, a produgéo
de leite da vaca € a melhor indicadora do seu potencial genético. Agregando-se
informagdes de parentes aos dados da vaca, pode-se melhorar a confiabilidade
da avaliacédo.

Quando se consideram informagdes de parentes (pai, mae, avd, avd etc.) na
avaliagac da vaca tem-se o que se denomina indice da vaca que serd apresentado
no item 3.3.

O valor genético predito de uma vaca i pode ser expresso por;

2
VG, =.__,i"’__._.ﬁd
T==1rn —r

em que:
n € o numero de lactacdes da vaca
h* & a herdabilidade da caracteristica considerada
f € a repetibilidade da caracteristica

P; € a producdo média da vaca desviada da média das companheiras de
rebanho, cuja expressao é a mesma usada no célculo da CMPP.

Se n=1 entdo VG se transforma em VG, = h’P,,

3.2.1 Exemplo

Consideremos os dados da Tabela 1, apresentados no exemplo do item
3.1.2. Calcular 0 VG para cada uma das vacas.

Na Tabela 1.d, sdo apresentadas as médias desviadas da produgéo de cada
uma das cinco vacas. Baseando-se nas informagdes dadas, as estimativas dos VGs
das mesmas vacas sdo obtidas e apresentadas na Tabela 3.

Tabela 3. Estimativas de VGs para o exemplo do item 3.1.2.

-

Vaca VG = ﬁﬂ' VG
1 3°0,25 ({1 + (3-1) * 0,45) * 198,10 = 78,59
2 2°0,25111 + (2-1) " 0,45) " 225,35 - 1.1
3 2°0,25/(1 +(2-1)"0,45) * - 32,65 - -11,25
4 2°0,25/11 +(2-1)* 0,48) " -91,65 = -31,60
5 2°0.25/(1 + (2:1) * 0,45) * - 305,80 - -105,48

3.2.2 Exercicio 2

Usando os dados do Exercicio 1 do item 3.1.3 (Tabela 2}, calcule o valor
genético das sete vacas e classifique-as pelo valor genético. Discuta as diferengas
encontradas entre VG e CMPP.
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3.3 indice da vaca - método das companheiras de rebanho (MCR)

Conforme mencionado em paragrafos anteriores, a inclusdo de informagdes
de parentes na avaliagdo da vaca pode contribuir para o aumento da confiabilidade
da avaliagao. A contribuigao ¢ maior para caracterfsticas de baixa herdabilidade e
quanto maior for o coeficiente de parentesco do individuo com a vaca,

Quando se combinam as informagdes de parentes aos dados individuais
para avaliar uma vaca obtem-se o que se denomina indice da vaca. A expressao
geral para um indice é dada por:

| =bY,+bY, +....... +bY, =Y bY,

em que:
b, & um fator de ponderacdo para a i*™ informacéo;

Y, € o valor dai*™ informagdo ajustada, geralmente expressa como desvio
da média da populacao.

3.3. 1 Indice de selecdo usando o método das companheiras de rebanho (MCR)

O indice da vaca, quando se usa o MCR, considerando-se até cinco lactagoes
por vaca e informacdes do pai e da mée, é:

L) = BOV +bVG, +bVG,, +b,RA

para
bDV = b, DV, + b, ,DV, + b, DV, + b, ,DV, + b, DVy
com
: P, —AHM
by, =-Tr_ (= Lys M,
n,—1 AHM,
n
AHM, = M + —+— (HM,)
1
em qgue:

RA é a média genética das companheiras de rebanho, estimada como a
metade dos valores genéticos dos pais das companheiras de rebanho;

VG, & o valor genético do touro t;
VG _ é o valor genético da mée da vaca m;

€ a produgdo de leite da vaca, pré-ajustada para os efeitos de idade
ao parto e outros efeitos ndo-genéticos;

S
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Hl'\.ﬂi é a média da caracteristica para o rebanho-ano-estacao j;

n é 0 ndmero de vacas utilizadas para calcular a média de determinada
classe de rebanho-ano-estagéo j;

M € a média geral da populagdo;

AH Mj é a média de todas as lactacOes pré-ajustadas, iniciadas no rebanho-
ano-estacdo j.

Os b s3o coeficientes de regresséo parciais que variam segundo a informacéo
disponivel, a precisdo das estimativas do valor genético do pai e da mée, as correlagdes
genéticas e fenotipicas entre as lactagdes e as herdabilidades consideradas para a
producdo de leite em cada caracteristica.

O coeficiente de regressao para ponderar a média genética das companheiras
de rebanho € calculado como b, = 1 - b, - b,.

As herdabilidades e as correlagGes genéticas e fenotipicas utilizadas para o
calculo dos coeficientes de regressao parciais estdo na Tabela 4. Os coeficientes
parciais de regressio sao calculados pela resolugao do sistema de equacoes.

Cb =G que pode ser escrita como:

c h =T G =
I 1 1 106,71 |42
1 rap:, 'rx,J, rx,x,, rx,x!r E hlirrz E hiz'r; ! 'F
T 1,22 by, r-- hh
1 r;:..n':l 'rlll'q r‘;!'g Eh! r’ rﬁ_ls; '2_hni rmralﬁg GIGE V2
1 1 b
1 IR Ehlirrarﬁﬂs -z-hfrirﬁ‘as 13 Feg, i
1 1 =
1 F e Ehfrrzrﬂ,sl 'z"hfr:f@,gl bia rG,G4h1h4
s 2 1 1 bis | |reehh
Simétrica 1 5 hir? o = hir? ok 66"
b 5. 9
htzf‘,z 0 2 1/ 2k,
2 2
] Wrm JLos ] (172077
em que
rm e rG!h_f sao respectivamente as correlacoes fenotipicas e genotipicas entre
as lactacdes i e j;
h? é a herdabilidade da produgdo de leite para a lactagdo i;
r.er,  ~ sao as precisdes das estimativas dos valores genéticos dos touros
e das maes.

Para a producgdo de leite, a solugdo para este sistema de equagdes é obtida
considerando-se os valores apresentados na Tabela 4 e assumindo-se r.=006e
r=20,5080u0,91. Os valores dos b utilizados para se calcular o valor genético
pelo indice para as diversas situacGes, e a preciséo (r,) das estimativas dos valores
estao na Tabela 5.
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Tabela 4. Herdabilidades (na diagonal) e correlagdes genéticas (acima da diagonal)
e fenotipicas (abaixo da diagonal) para a produgdo de leite nas primeiras
cinco lactacoes.

Laotaades Lactagdes
1 2 3 4 5
1 0,25 0,85 0,85 0,85 0,85
2 0.55 0,20 0,85 0,85 0,85
3 0,50 0,60 0,20 0,85 0,85
4 0.45 0,55 0,60 0,20 0.85
5 0.40 0,50 0,55 0,60 0,20

A avaliagdo usando-se o MCR é mais complexa do gue aquela baseada
apenas na producdo individual da vaca. Todavia, é um processo que produz
preditores do valor genético das vacas com maior preciséo do que quando se usam
apenas informagdes individuais.

Para avaliar uma vaca, o MCR considera a propria produgdo da vaca, resultado
da avaliagdo do pai e da mae.

A metodologia dos modelos mistos usando modelo animal no qual cada
animal é avaliado conforme as producdes individuais e a produgdo de parentes,
pela inclusdo de uma matriz de parentesco, € atualmente o sistema recomendado
para avaliaco de vacas e touros principalmente quando se dispde de informagoes
de pedigree. No préximo capitulo serd apresentada uma abordagem mais detalhada
desse método.

4. Avaliacdo genética de touros

A eficiéncia de um programa de selecdo para producéo de leite depende mais
da selecdo de touros do que de vacas, porque o0s touros produzem muito mais
descendentes do que as vacas, principalmente se for usada a inseminacao artificial.
Em conseqiiéncia, pode-se praticar maior intensidade de selecdo de machos do que de
fémeas. Por outro lado, a producdo de leite ndo pode ser medida diretamente nos
machos. Desta forma, a avaliacdo genética de touros, para as caracteristicas impossiveis
de serém medidas diretamente nos machos deve ser baseada na producgéo de parentes
préximos. Para a producdo de leite e seus constituintes, a avaliacdo genética de touros
que resulta em maior confiabilidade é aquela que envolve a producao de filhas.

Como métodos para avaliagéo de touros citam-se: o baseado na producao
média das filhas, o baseado na comparagdo mae/filha, método de comparagao
com companheiras de rebanho e comparagdo com contemporaneas, método dos
minimos quadrados e método dos modelos mistos, usando o modelo touro ou
modelo animal.
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Tabela 5. Coeficientes (b) de regressao utilizados no indice de selegéo de vacas em
fungao da informagéo disponivel.

Vaca Touro Mae

hI1 hl! hl! hll hll h? hJ ’l
Apenas avaca 0,2500 0,500
0,2086 0.0754 0,516
0,1920 0D,0438 0,0678 0,526
0,1842 0,0267 0,0413 0,0676 0,536
0,1810 0,0191  0,0258 0,0418 0,0G688 0,548
vaca + mie 0,2327 0,3838 0,548
0,1957 0,0681 0,37132 0,561
0,1809 0,0384 0,0620 0,3665 0,569
0,1739 0,0237 0.0376 0.0623 0,3605 0,577
0,1710 0,014% 0,0234 0,0385 0,0847 0,3544 0,585
vaca + tourol® 0,2381 0,3810 0,535
0,1997 0,0704 0,3702 0,547
0,1843 0.0408 0,0638 0,3634 0,556
0,177 0,0247 0,0388 0.0640 0,3573 0,564
0,1741 0,0156  0,0241 0,0396 0,0683 0,3512 0,673
vaca + toura2 0,2188 0,3906 0,686
0,1853 0,0623 0,3808 0,585
0,1717 0,0358 0,0673 0,3746 0,602
0,1653 0,0213 0,0347 0,0580 0,3689 0,608
0,1628 0,0130 0,0214 0,0358 00604 0,3631 0,615
vaca + touro3 0,2081 0,3355 0,611
0,1780 0,0682 0,3836 0,618
0,1653 0,0333 0,0540 0,3802 0,624
0,1594 0,0185 0,0326 0,0550 0,3748 0,628
0,1571 0,0117  0,0200 0,0339 0,0675 0,3691 0,635
vaca+mie+touro] 0,2203 0,3889 0,3899 0,582
0,1864 0,0629 0,3801 0,3801 0,592
0,1727 0,0362 00578 0,3737 0.3737 0,598
0,1663 0,0216 0,0350 0,0585 0,3680 0.3680 0,605
0,1638 0,0133 00216 0,0361 0,0610 0,3621 0,3621 0,612
Vaca+mae+toura2 0,2000 0.4000 0.4000 0.632
0,1712 0,0543 0,3913 0,3913 0,639
0,1594 0,0309 0,0509 0,3856 0,3856 0,644
0,1538 0,0179 0,0308 0,082 0,3803 0,3803 0,648
0,1517 0,0105 0,0187 0,0321 0,0547 0,3749 0,3749 0,654
Vaca+mée+tourod 0,1898 0,4051 0,4051 0,658
0,1635 0,0500 0,3970 0,3970 0,661
0,1526 0,0283 00474 0,3915 0,3915 0,665
0,1476 0,1616 0,0284 0,0489 0,3865 0,3865 0,669
0,1456 0,0092 D0,0172 0,0301 0.0516 0,3813 0,3813 0,674

Toure 1 = baixa precisao na sua avaliagdo genética (r = 0,5);

Touro 2 = média precisdo (r, = 0,8);
Touro 3 = alta precisdo (r, = 0,81).
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4.1 Método de minimos quadrados

A producéao de leite de um grupo de vacas pode ser descrita por um modelo
estatistico da forma:

Ym; =+ R +T +e,

em que:
Yk“ é a producao de leite da vaca j, filha do touro i, no rebanho k ou
rebanho-ano-época k;
U € uma constante comum a toda observacao;
R, € o efeito do rebanho k;
T, € o efeito do touroi;
e, € o efeito residual, aleatério. Pressupbe-se que g, ~ NID (0,02
Na forma de matrizes, o modelo pode ser representado como:
Y =Xb + 2t + e
em que:

Y & um vetor de ordem n x 1 representando as producdes de cada vaca
em uma lactacao;
b é um vetor de ordem r x 1, representando os efeitos fixos de rebanho
ou rebanho-ano-época (r = numero de classes de efeitos fixos);

t & um vetor de ordem t x 1 dos efeitos fixos do touro (t € o nUmero de
touros);

X €& uma matriz de dimensdo n x r que contém zeros (0) e uns (1)
associando os diferentes niveis de r a cada observacio de Y;

Z & uma matriz de zeros e uns de ordem n x t, associando os diferentes
touros a cada observacao de Y.

As estimativas de b e t pelos métodos dos minimos quadrados satisfazem
ao sistema de equagdes normais dado por:

XX XZ] |b|_[Xy
Zx zz| |f]| |zy (1)

Em avaliacdes genéticas de touros, o objetivo principal é estimar o seu
efeito genético (t) sobre a caracteristica avaliada, livre dos efeitos de b. Assim,
apoés a eliminacdo dos efeitos ndo-genéticos b, por um processo de absorcéo das
equacdes de b nas equacdes para t, o sistema de (1) torna-se:
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2'SZ t=2Z'SYemqueS = | - X(X'X)'X' (2)

| €& uma matriz identidade de ordem n x t, com 1 {(um) na diagonal e O
{zero) fora da diagonal.

A estrutura de (Z2'SZ) é:

[ fik i
HI“E Z'—m.-z -E-—*mr
L k Ry, k Ny
2
Mer MNk2 Mi2
= X~ 13 M= L E—ma
L " & nb X nk
& Mk2 nf'
1]
"E_m; "E_ﬂmf n.;—E-"-—
L * M, £ N k Ny, |

em que

nj=Xnkj é o nimero total de filhas do touro i;

Nk. = E_n;a' é o numero total de vacas no rebanho k;
I

n, ¢ 0 numero de filhas do touro i no rebanho k;

A estrutura de Z°SY para um determinado touro i & da forma:

Z'SYi = ?I’rmﬁy‘ﬂm!'rrx_JE;;)/m_.‘

em que P, é a média de produgéo das filhas do touro i no rebanho k e P, é a média
de producéao de todas as vacas no rebanho.
As estimativas dos valores genéticos dos touros sao obtidas por:

t = (2'SZ)' Z'SY
4.2 Comparacéo com contempordneas e com companheiras de rebanho

Os métodos da comparacao com contemporédneas & das companheiras de
rebanho foram amplamente usados no periodo inicial da inseminacao artificial e
tiveram grande impacto no melhoramento das populacdes de gado de leite. Todavia,
atualmente séo pouco usados pelo fato de fornecerem estimativas de valor genético
viciadas. As condigdes em que eram usadas eram basicamente as mesmas, sendo
que no primeiro ndo se corrigiam as lactacdes para idade da vaca, uma vez que

i A ——— - T

B W R
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somente a primeira lactagdo era utilizada, e no segundo vacas de qualquer idade,
com ajustamento para essa variavel. A pressuposicao bésica destes métodos é que
as filhas de um certo touro eram comparadas com as filhas de outro touro que
representavam a média em rebanho médio da populacédo. Isto significava que as
condigdes seguintes deveriam estar satisfeitas:

1. Touros e vacas 580 uma amostra ao acaso da populacéo;

2. A populacdo & estatica, ou seja, ndo ocorria progresso genético;

3. N&o existe a diferenca entre descarte de filhas companheiras ou
contemporaneas;

4. As filhas recebem o mesmo tratamento que as companheiras ou
contemporaneas.

Nestes métodos, a matriz Z'SZ, definida no item 4.1 sd apresenta os

K3
elementos da diagonal, ou seja: ¥ (n, _ﬂ‘ﬂ;} que é usada para o calculo do nimero

k ,
efetivo de filhas de um dado reprodutor i. Além disso, na mesma diagonal de 2'SZ

adiciona-se L'-'Eé. Assim, o sistema de equacgdes obtido em 4.1 torna-se:
a,

.
(Z'SZ +IQL;] t=2'SYe
a,
t'=(2'SZ +| g-‘;r‘ z'sy
Em que t * representa o vetor com solucdo usando matriz com elementos

exclusivamente na diagonal e crfe o sdo a variancia do erro e de touros,
respectivamente.

A metade de t *, que é o valor genético do touro, denomina-se DP ou DEP

e representa a diferenca (para mais ou para menos) esperada na progénie decorrente
do uso do touro.

4.3 Modelos lineares mistos

A metodologia dos modelos mistos permite a avaliacdo de um touro
fornecendo preditores do valor genético com propriedades BLUP (melhor preditor
linear nao-viciado). Assim, esta metodologia, por apresentar propriedades estatisticas
muito vantajosas sobre as demais, constitui-se atualmente na melhor opgéo para
avaliacao de touros e de vacas.

Algumas propriedades desejaveis e vantagens do modelo linear misto (BLUP)
¢+ Minimiza a varidncia do erro da predicdo dentre preditores lineares néo-
viciado viciados ou viesados.

¢ BLUP de M't ¢ M't e T8 BLUP de t. Assim, os valores genéticos para
cada caracteristica podem ser avaliados e essas avaliagdes ponderadas
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pelos valores econdmicos que podem diferir de rebanho para rebanho e
de uma geragao para outra.

¢ Minimiza o quadrado médio dos erros das predicGes dentro da classe das
predigdes lineares de translagao invariante.

¢ Maximiza a correlacdo entre { e t, dentro da classe das predigdes lineares
ndo-viciado viciadas.

¢ Dentro da classe linear, translacao invariante, predicdes BLUP maximizam
a probabilidade de selecionar o melhor de qualquer par de candidatos.

¢ Possibilita considerar os efeitos dos acasalamentos seletivos pela matriz
de parentesco.

¢ As equacbes sdo de facil solucao.

+ O parentesco entre os animais com observacoes e aqueles a serem avaliados
podem facilmente ser utilizados usando-se matriz de parentesco (A).

¢ Dispensa casualizacao dos acasalamentos.

¢ Elimina as maiores fontes de variacdo causadas pelo ambiente.

+ Possibilita o uso das informacoes de parentes, reduzindo o erro da
estimativa do valor genético dos touros.

4.3.1 Modelo touro
Fazendo-se uma modificagdo no sistema de equagdes normais de (1) do

2
item 4.1, adicionando-se a matriz G' = A'Z: no lado esquerdo das equacdes
(o8

correspondentes aos efeitos de touro, obtem-se:

% X% b X'y
2% ZZ+G7| [T | 2%
Da mesma forma, o sistema de (2} torna-se:

(2'SZ + G') 1= 2'SY

t

|

el
(2'SZ + A1 G ) Z'SY
of

A matriz A" é a inversa da matriz de coeficientes de parentesco entre os
touros que permite a utilizacdo de informacoes de outros parentes, além das filhas,
na avaliagdo do reprodutor.

o’e g?, conforme j& especificado anteriormente, representam a variancia do
erro € de touros, respectivaments.

4.3.1.1 Exemplo
Seja um exemplo apresentado por Henderson (1973 e 1982). Uma amostra

em que quatro touros sao acasalados ao acaso com vacas da mesma populacio e as
progénies sdo testadas em uma mesma condicdo de ambiente. Além disso, admite-
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se que as observacdes das progénies sdo corrigidas por todos os efeitos conhecidos
de ambiente, por meio de fatores de corregdo, tal como idade. O modelo para a
observagao da progénie j do i*™ touro é:

Y, =m+ s + e

i
Admite-se que os touros ndo sdo parentes, isto é, Var(s) = | 7 e Varle) = 1 g7
e s e e ndo sdo relacionados. Ainda que os touros tenham todos 20 filhas, as quais

produziram médias de 5.350, 3.800, 3.500 e 3.800 kg de leite, respectivamente.
Entdo, as equacdes do modelo misto para esta situacdo sdo dadas por:

80 20 20 20 20 | [m] 329.000 (3}
20 204a O 0 0 ;| |107.000
20 0 20+ O 0 S5 |=| 76.000
200 0 0 20+ O Sa 70.000
20 © 0 0 20+a] [$4] | 76.000 |

Se a herdabilidade da caracterfstica for 0,25, =02/ g? = (4 -h?)/h* = 15.
Entao, para se obter a solugao para o sistema, basta adicionar 15 na diagonal da
matriz acima especificada nos locais onde aparecem o. e resolver a equacéo. Neste
caso, a solucdo resultante &:

m] [ 4.412 5] W
51 707,14
5“2 =| =178,67
s3 —-350,00
(34| |-17857

Agora, supondo-se que os touros um e dois parentes de irmaos completos
e 0 trés meio-irmdo dos touros um e dois. O touro quatro ndoc é relacionado a
nenhum dos trés. Neste caso, a matriz A é da forma:

1 05 025 0
06 1 025 0
“lo25 025 1 of ®
o 0 0 1

1,363636 -0,636364 -0,181818 O
-0,636364 1,363636 -0,181818 O
-0,181818 -0,181818 1090909 O

0 0 1

=1 _
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Considerando o mesmo valor para a herdabilidade, entdo, para se obter a
solucao do sistema, adiciona-se as equacdes normais de (3), 16 * A7, e resolve-se
o sistema. A solugéo resultante é:

m] [4.059,79] (5)
51 620,31

$,(=| 031

$5| |-26134
54| [-14845]

Observe que, pela simples inclusao da matriz de parentesco, os resultados
obtidos em (4) e () sdo muito diferentes. Hd mudancgas de classificagao de touros
e touro que era negativo tornou-se positivo. Esta é conseqiiéncia da contribuicdo
do parentesco sobre a avaliacdo dos animais, Dependendo do relacionamento entre

0s animais sob avaliagdo, mudancas drasticas podem ocorrer pela inclusdo da matriz
de parentesco.

4.4 Modelo animal - avaliacdo genética de vacas e de touros

Em 1889, o modelo animal tornou-se a base para a avaliacdo genética de
vacas e touros nos Estados Unidos. Desde entdo, o uso dessa metodologia tem-se
expandido. As avaliacbes sfo computadas de forma diferente das anteriormente
descritas. Em vez de se utilizar o termo DP para touros e Indice genético para vacas,
no modelo animal utiliza-se o termo PTA ou capacidade prevista de transmissao,
que € a metade do valor genético do individuo, e & obtido a partir de uma avaliagdo
simultanea de vacas e touros, baseada nos registros de producio das vacas. O
modelo animal produz preditores do valor genético.

As equagdes para o modelo animal proporcionam solugdes diretas para os
animais que t&m registro de produgdo. O mérito dos animais sem producédo, tais
como touros ou as maes das vacas para os quais ndo existem registro de producao,
pode ser estimado com a utilizagdo da matriz de parentesco. A metodologia tem as
mesmas propriedades BLUP e requer definicoes e estimativas precisas dos
componentes da matriz de varidncia e covariancia.

Um aspecto importante desse modelo é que todos os animais nele incluido
sdo avaliados conjuntamente, em contraste com a avaliacdo em separado de machos
e fémeas, que ocorre com os outros procedimentos.

4.4.1Algumas vantagens do modelo animal, sequnda Van Vieck (1992)

Simplicidade - A primeira vantagem do modeloc animal é que, embora a
aritmética possa nao parecer simples, o procedimento de avaliagdo é intuitivamente
facil de entender e explicar, uma vez que se utiliza uma equagdo para cada efeito e
os coeficientes de parentesco para interligar touros e ancestrais-base que ndo tém
registro de produgao.

Aumento da confiabilidade da prova - Repetibilidade é um termo comum
que foi utilizado para indicar qudo bem o valor genético de um touro foi predito.
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Confiabilidade ¢ agora o termo recomendado e descreve a correlagdo entre o
verdadeiro valor genético e o valor genético predito. E a raiz quadrada da
repetibilidade. Estes termos dao idéia da intensidade de utilizagéo do touro.

O procedimento do modelo animal incorpora todo parentesco existente entre
individuos. A repeticdo genética parcial que é utilizada aumenta a confiabilidade da
avaliacdo genética.

Facilidade de estabelecimento de base genética - £ importante enfatizar que
avaliacoes genéticas ndo sdo absolutas. Diferencas entre animais ou entre pares de
animais podem ser preditas, mas ndo o valor genético exato. Aqui entra a idéia de
base genética. Uma base genética é um conjunto arbitrario estabelecido segundo
um critério escolhido pelo profissional responsével pela avaliagdo genética. Por
exemplo, o valor genético predito médio para os animais nascidos em determinado
ano pode ser "forcado" a zero. Apéds terem sido resolvidas as equagdes, suponha
que a média do valor genético predito (VG) para os animais nascidos em 1987 seja
-25 kg. Para forcar a base para o ano de 1987, basta adicionar aos VGs de todos
animais 25 kg. A nova media de VG, para animais nascidos no ano de 1987, sera
Zero e para animais nascidos em outros anos ficara acrescida de 25 kg.

Correcéo para acasalamento preferencial - Acasalamento preferencial ocorre
quando alguns touros sdo acasalados com as melhores vacas, em relagéo aos
acasalamentos adotados para outros touros, Se néo for feita correcédo para este tipo
de efeito, um reprodutor de qualidade inferior pode ser avaliado como sendo melhor
do que ele & realmente, por receber crédito pelos efeitos das fémeas com as guais
ele foi acasalado.

As ligacdes criadas pelo parentesco na avaliagdo conjunta, utilizando-se o
modelo animal, automaticamente ajusta a PTA para o efeito de acasalamento
preferencial. Isto ocorre porgue a metade da estimativa do efeito genético, devido a
mae, é subtraida da estimativa do valor genético da filha, ou seja:

PTA (touro) = Ponderacdo(Z(PTA(das filhas) - PTA(das maes)/2)).
em que a ponderacao depende do nimero de filhas.

Correcdo para vicios causados pela selegéo - Se na avaliagéo genética forem
incluidas todas as vacas que tenham no minimo a primeira lactagao, o efeito de
selecao baseado nesta lactagdo serd corrigido, utilizando-se modelo animal. Alguns
estudos mostram resultados seriamente viciados se a primeira lactagdo de cada
vaca avaliada ndo for considerada. Assim, é muito importante que se criem
mecanismos eficientes de identificagdo correta da primeira lactacdo das vacas a
serem avaliadas.

Correcéo para correlacéo de meio ambiente (c?) - Tratar ou manejar filhas de
determinado(s) reprodutor(es) de uma forma melhor do que as demais vacas no
rebanho resulta em uma correlagéo de ambiente entre filhas dentro de rebanho.
Tal procedimento pode viciar a prova do touro. Uma maneira de considerar o efeito
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de correlagdo de ambiente é incluir no modelo um efeito da interagdo touro x rebanho,
com uma variancia apropriada. Este efeito é considerado nas avaliagdes genéticas
como c¢? com valor proximo a 14% da variancia total. O sentido da inclusao desse
efeito é reduzir a influéncia de filhas em um mesmo rebanho, guando comparadas a
uma filha por rebanho na prova do touro.

4.4.2 0 que o modelo animal ndo faz, segundo Van Vieck (1992)?

Correcdo para tratamento preferencial - Infelizmente o modelo animal, assim
como qualquer outra metodologia, ndo consegue corrigir para efeitos de tratamento
preferencial, isto & melhor manejo ou utilizagdo de produtos estimulantes (hormonios)
dado as filhas de algum touro. Assim, a tinica forma de evitar erros na avaliagao ¢
n8o praticar tratamento preferencial.

Ajustamento para heterogeneidade de varidncia e herdabilidade - Nenhum
método de avaliagio genética pode, por si s6, considerar diferencas em variabilidade,
tanto genética como de ambiente, de rebanho para rebanho ou de perfodo para
perfiodo. Qualquer ajustamento para diferencas em varidncia deve ser similar para
todos modelos.

Comparacéo de avaliagdes realizadas em diferentes paises - Se no Brasil e
em outro pais s3o realizadas avaliagdes genéticas utilizando-se modelo animal, os
resultados das avaliacdes de vacas e touros obtidos nos dois paises nao podem ser
comparados diretamente. Uma razdo é que as bases genéticas das avaliacGes séo
diferentes. Mesmo se o ano tomado como base for o mesmo em ambos paises, as
bases ndo sdo comparéveis, porque diferentes animais sao incluldos na média forcada
a zero. Para que seja possivel realizar comparagOes, hd necessidade de que se
fagcam avaliagoes com os dados combinados.

4.4.3. Modelo geral

Um modelo geral para descrever a produgdo de um animal pode ser
representado por:
Y; =F + A, + P +¢

em que:

Y, €ovalor observado da caracteristica (leite, gordura, proteina, etc.), na
vaca j;

F, & o efeito fixo de rebanho-ano-época de parto e outros efeitos fixos
incluidos no modelo;

AF ¢ o valor genético aditivo do animal j considerado aleatorio;

F‘I é o efeito permanente de meio;

e & o efeito residual associado a cada observacdo, considerado aleatério

com média 0 e varidncia constante.

O mesmo modelo, na forma matricial pode ser assim descrito:

y = XB +Zu + 2Z2p + e
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y éum vetorn * k contendo as observactes para as caracteristicas avaliadas,
com n o niumero de observacdes e k o nimero de caracter(sticas;

X é a matriz de incidéncia dos efeitos fixos (rebanho-ano, época,
composicao genética e idade da vaca ao parto, entre outras);

B éum vetor de pard@metros desconhecidos representando os efeitos fixos;
é uma matriz de incidéncia dos efeitos aleatérios para animais e vacas;

u & um vetor de classes de efeitos aleatdrios, que incluiu os valores
genéticos previstos dos animais que estavam sendo avaliados;

p ¢é um vetor de efeito permanente de meio, decorrente de registros
repetidos de uma mesma vaca;

e @ um vetor dos erros aleatdérios.
As pressuposicies assumidas para um modelo desse tipo séo:

E(a)=E(p)=Ele) = O
Var(XB) = 0; Var(a) = G, Var(P) = P, Var(e] = R,

em que:

E (Y} significa valor esperado de Y, VarlY) significa varidnciade Y, G é uma
matriz de varidncia e covariancia entre os efeitos aleatérios de animal premultiplicada
pela matriz de coeficientes de parentesco (A} entre os animais. Se k = 1 (uma
Unica caracteristica) G = A *crf. P & uma matriz de varidncia dos efeitos de meio
permanentes com elementos apenas na diagonal. Sek = 1, P = | *a_f. R é uma
matriz de variancia dos efeitos residuais com elementos apenas na diagonal. Se k =
1, R = | *g2 Admite-se adicionalmente que os efeitos de u e p sdo nao
correlacionados entre si. Assim, a partir dessas pressuposicoes, tem-se:

E(Y) = XPeVarlY) = ZGZ "+ ZPZ' + R

Para o caso univariado (k = 1) o sistema de equacdes para o modelo animal

é:
X' X X'z 0 xz 1|8 Xy
Xz ZZ+Aa A%a Z'Z || zY
0 A'a AP« 0 d.1 =| O (8)
Z'X Z'z 0 Z'Z+ly||p zy

As matrizes A'", A'?, A? e A? s8o as inversas das matrizes A,,, A,,, A,, e
A,, que representam as matrizes de coeficientes de parentesco entre animais com
registros de producao, entre animais com e sem registro de producao e entre animais

2 2
sem registro de produgdo. A, = A,.. o = E.;é'. ey= Uf+
Oz Op

A solugdo do sistema de equacdes em (6) ird fornecer as estimativas dos
valores genéticos preditos para os animais avaliados. Em geral, a solu¢gao ndo &
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facil de ser obtida, pois o grande nimero de animais e/ou de classes de efeitos fixos
torna quase impossivel obter a inversa da matriz do lado esquerdo das equacoes de
(6). Assim, ha necessidade de se usar métodos de aproximacgOes sucessivas.
Atualmente, existem algoritmos bem adaptados e testados que favorecem a obtengdo
das solugdes, sem necessidade de inversao daquela matriz.

5. Sistemas para avaliacéo genética de vacas e touros

Até 1980 as avaliagdes genéticas realizadas no Brasil usavam procedimentos
simples, usando-se "pacotes" de analise estatistica, tais como o SAS (Statistical
Analysis System), programa Harvey entre outros, os quais calculam as médias do
valor genético de touros ou vacas usando-se o método de minimos quadrados.
De 1980 a 1982 a Embrapa contratou consultoria do Dr. Jean Dommerholt
(DOMMERHOLT J., 1982) e implementou o uso de um sistema de avaliagdo que
usa o metodo das companheiras de rebanhos. Este sistema foi usado na Embrapa
Gado de Leite até 1994,

No final de 1994 as avaliacoes genéticas passaram a ser realizadas usando-
se procedimentos mais sofisticados, tal como o método da maxima verossimilhanga
para estimacdo de componentes de varidncia e modelo animal, incluindo matriz de
parentesco par meio de um arquivo de pedigree mais ou menos completo, de acordo
com a raca e as disponibilidades de informac&o. Nessa época iniciou-se o uso de
pacotes que adotam tais procedimentos.

Assim, deu-se o inicio do uso dos sistemas MTDFREML (Boldman et. al,,
1994) e DFREML (Meyer, 1988). Esses sistemas realizam a avaliagdo genética em
analise uni ou multivariada usando para estimacéo dos componentes de (co)variéncia
o método da maxima verossimilhanga restrita (REML) e, na procura do maximo da
funcao de verossimilhanga, usa um algoritmo especial em um processo que dispensa
uso de derivadas ou inversas de matrizes (veja Verneque, 1994). Além desses
sistemas, amplamente usados no Brasil, existem outros como o MTC (Multiple
Trait Component) (Misztal, 1990) e o PEST (Groeneveld, 1990).

O uso dos sistemas acima mencionados tem provocado alteracdes
substanciais no processo de avaliagdo genética de vacas, de touros e de outros
animais em todo o mundo. Nos préximos anos deverao surgir novos sistemas usando
outras metodologias, talvez métodos Bayesianos, com vistas a tornar cada vez
mais precisas as avaliagdes genéticas de animais.
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Interacé@o gendtipo/ambiente

Claudio Napolis Costa’

1. Introducéo

A variacdo nas caracterfsticas economicamente importantes nos animais
domésticos & parcialmente controlada pela heranga genética. A expressdo genetica
nestas caracteristicas estd sob o controle cumulativo de um grande numero de
genes que constituem o gendtipo do individuo, em que os efeitos aditivos dos
genes individualmente sdo pequenos. O modelo basico do desempenho animal define
a expressao fenotipica do carater na soma dos efeitos genético e de ambiente e da
interacdo entre eles. Uma interagdo genotipo/ambiente (GxA) é observada quando
diferencas fenotipicas entre diferentes genétipos sdo desiguais de um ambiente
para outro.

Uma revisdo geral dos principais tipos de classificagdo da interacdo genotipo/
ambiente apresentados por diversos autores foi realizada por Reis e Lobo {1991).
A titulo de ilustracdo apresentam-se na Figura 1 os tipos classificados por Pani
(1971) conforme aqueles autores. Observa-se que as interacoes podem envalver:
a) alteracdes na ordem de classificagdo (mudanca de posto) dos genotipos, segundo
o seu desempenho em cada ambiente, ou b) alteragdes na magnitude das diferencas
entre os desempenhos dos gendtipos. Neste particular, tais diferengas podem significar
alteracGes na magnitude absoluta e relativa das variancias genéticas, ambiental e
fenotfpica, cujo grau de proporcionalidade vai determinar a alteracao da magnitude
da heritabilidade entre ambientes. Neste caso, admite-se a existéncia da interagao
gendtipo/ambiente pela heterogeneidade de varidncia.

A presenca da interacao gendtipo/ambiente assume importancia se existem
diferencas entre os ambientes de selecdo e produgdo, o que pode implicar
desempenho diferenciado e portanto em resposta realizada pela selecédo
significativamente inferior a2quela potencialmente esperada. Um componente
importante dos programas de selegdo é a estimativa precisa dos valores genéticos.
A modelagem apropriada das avaliagbes genéticas deve considerar as mudancgas
potenciais na classificagdo, magnitude dos valores genéticos e ganhos genéticos
nos diferentes ambientes. Portanto, os programas de melhoramento delineados para
melhorar o desempenho dos animais em diferentes ambientes néo devem ignorar a
possibilidade da interag8o GxA.

! Pesquisador da Embrapa Gado de Leite e bolsista do CNPq - Juiz de Fora, MG - cncB@cnpgl.embrapa.br
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Falconer (1952) propds o uso da correlacédo geneética para descrever a
interacdo GxA ao definir a medicdo da mesma caracteristica em dois ambientes
como caracteristicas distintas. No contexto da correlacdao genética, a obtengéo de
uma estimativa significativamente diferente da unidade é evidéncia para rejeicdo da
hipotese de que a expressdo da caracteristica é controlada pelos mesmos genes, e
que os valores genotipicos ndo mudam substancialmente nos dois ambientes.

Diferencas extremas no ambiente podem afetar a expressdo dos valores
genotipicos produzindo uma correlagdo genética significativamente diferente da
unidade, o que indica a presen¢a da interagdo GxA devido & reclassificacdo dos
valores genéticos. Neste cendrio os animais devem ser avaliados nas condigdes
ambientais nas quais sua progénie expressard seu desempenho para garantir que
elas serao efetivas no aumento da eficiéncia da producgdo.

Quando a classificagao nao é afetada, a interagdo GxA pode ainda existir.
Dickerson (1962) referiu-se a pseudo-interagdo quando ha diferengas significativas
na magnitude das varidncias genéticas e/ou residual entre ambientes. A heterc-
geneidade de variéncias tem conseqléncias nas decisdes de selecdo e ganhos
genéticos resultantes; ignora-la pode implicar superavaliac@o e selecdo de uma maior
proporgéo de individuos de rebanhos em ambientes de maior variagao (Hill, 1984;
Van Vieck, 1987; Vinson, 1987).

Este capitulo apresenta uma revisao informativa sobre estudos realizados
sobre a interacdo GxA em gado de leite. E uma extensao atualizada daquela
apresentada por Costa (1999). Inicialmente descreve-se sobre alguns aspectos
metodologicos, sem maior detalhamento, pois o objetivo é apenas reafirmar a
importancia de métodos estatisticos adequados a tais estudos. Na seqléncia,
apresentam-se alguns resultados e suas implicagdes nos programas nacionais de
selecdo, Se, em geral, as estimativas de correlagdo genética situam-se préximas da
unidade entre regides, estados ou niveis de produ¢do nacional, hd uma tendéncia
em se ajustar para a heterogeneidade de varidncias, devido as suas implicacées na
selecdo de vacas elite, potenciais maes de touros. Na seqiéncia aborda-se a
importdncia da interagdo GxA no contexto internacional, em que a correlagdo genética
entre palses é um parametro basico no procedimento "Multiple Across-Country
Evaluation" (MACE) utilizado para as avaliagdes genéticas internacionais realizadas
trimestralmente pelo International Evaluation Bull Service (Interbull). O capitulo se
encerra com algumas consideracdes finais, apds a apresentacdo de resultados e
algumas estimativas de correlag@o genética que suportam a realizacao das avaliagOes
internacionais para as caracteristicas nao-produtivas ou funcionais, particularmente
para as caracteristicas de conformacao.

2. Avaliacdo da interacdo gendtipo/ambiente

Falconer (1952) estendeu o conceito de correlacdo genética para comparar
a expressdo genotipica e a resposta a selecdo em diferentes ambientes como
caracteristicas distintas com respostas a selegdo parcialmente desiguais devido a
menor pleiotropia. Outros estudos subseqilientes apresentaram contribuicdes
importantes para a teoria genética ao descrever os efeitos potenciais da interagao
GxA (Robertson, 1959; Dickerson, 1962).
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Figura 1. Tipos de interagdo gendtipo/ambiente, segundo Pani (1971).

Fonte: (Reis e Ldbo, 1981).

Pani e Lasley (1972) revisaram a interagdo GxA nos animais domésticos
discutindo diferentes métodos para estimar a correlagdo genética entre diferentes
ambientes. Os métodos para estimar a interacdo GxA pela correlagac genética
geralmente envolvem coeficientes obtidos pela correlacgao intraclasse, correlacéo de
ordem (rank), ou correlagéo simples (produto-momento). Mathur e Horst (1994)
estenderam a discussao de Pani e Lasley (1972} com uma comparagao compreensiva
da eficiéncia relativa de métodos alternativos para estimativas da interagao GxA
usando o desempenho de aves de postura. Entre as alternativas consideradas, o
coeficiente de correlacdo entre valores genéticos estimados em diferentes ambientes
foi a medida mais confidvel para predizer a resposta & sele¢do com intensidades de
selegd@o iguais. Entretanto, estes autores observaram que a precisdo da estimativa
dos valores genéticos depende do nimero efetivo da progénie e valor da heritabilidade
da caracteristica. Para as caracteristicas de baixa heritabilidade, a estimativa de
correlacdo genética simples (produto-momento) € menor que 1,0, mesmo se ndo ha
interacdo. Portanto, as baixas estimativas obtidas por correlagdes simples entre
provas de reprodutores para caracteristicas de baixa heritabilidade devem ser
cuidadosamente interpretadas como indicadores da presenca de interagdo GxA,

Uma contribuicdo metodolégica importante para a estimativa de correlagédo
genética foi apresentada por Schaeffer et al. (1978). Esses autores descreveram um
procedimento de modelo misto para caracteristicas mualtiplas, para estimar
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simultaneamente componentes de (co)varidncia heterogéneos quando as
caracteristicas correlacionadas ndo séo medidas nos mesmos animais. Gianola (1 986)
descreveu um procedimento similar para estimar a correlacdo genética entre valores
genéticos entre diferentes ambientes baseados em algoritmos EM com estimadores
REML quando as variéncias genética e residual sao heterogéneas. Quaas et al. (1989)
apresentaram um modelo multivariado que considera heterogeneidade de variancia
genética e residual para multiplos efeitos aleatérios. Uma das pressuposi¢des do modelo
& que a heterogeneidade associada aos efeitos genéticos se deve 4 escala, o0 que
implica igualdade da correlacéo entre efeitos genéticos, independentemente da classe
em que se expressam, e na reducdo do namero de parametros a serem gstimados.

Cameron (1993) revisou vérios métodos de modelos mistos para a estimativa
de correlagédo genética [rg}. enfatizando a utilizacdo de metodologia apropriada porque
métodos univariados e bivariados ndo resultam em solugbes idénticas para as
respectivas equacdes dos modelos mistos. As solugdes para as equacdes de
reprodutores em uma anélise univariada sdo obtidas independentemente, ao invés
de simultaneamente, 0 que nac garante uma matriz de (co)variancia genética positiva
definida para caracteristicas entre ambientes e uma estimativa de correlagdo genética
dentro do espaco do pardmetro, isto g -10<r, < 1,8,

O mercado internacional de germoplasma de gado de leite tem criado
relacionamentos genéticos entre populagdes, especialmente com reprodutores tendo
grupos de progénie de meio-irmas em diferentes paises. Quando o germoplasma
(sémen) de um reprodutor de um pais é exportado para um outro pafs, uma potencial
interagdo GxA pode ser analisada por um modelo para caracter(sticas multiplas,
considerando o desempenho em cada pais como caracteristicas distintas. A pres-
suposicao bésica para as analises entre palses origina-se do fato de que alguns
touros, ou pelo menos pais de touros sio usados em diferentes paises. Comparando-
se as estimativas de varidncia genética em cada pais e as co-variéncias ¢ correlacao
genéticas entre paises, obtém-se informagdo sobre uma possivel interagao GxA.

Um cenario de potencial interagdo GxA é apresentado na Figura 2. Nessa
figura os retdngulos representam paises, ambas com diferentes programas € objetivos
de selecdo, ou pelo menos diferentes bases de recursos. Os rebanhos em um
determinado pals, por exemplo, podem ser classificados individualmente, por regiao,
ou em grupos como, por exemplo, pelo desvio-padréo para a producdo de leite,
definindo-se assim diferentes ambientes que podem apresentar diferentes gstimativas
de componentes de variéncia e heritabilidade. Este cenario contém duas estimativas
de correlagdo genética, oferecendo informacdes sobre interacao GxA. O coeficiente
de correlagdo genética rGAB representa a interagdo GxA entre paises. Os coeficientes
rGA e rGB gquantificam a interagao GxA entre nfveis de ambiente dentro de cada
pais, o que fornece um tipo de limite superior para rGAB (Brascamp et al., 1985},

3. Estudos de interacdo gendtipo e ambiente em gado de leite

A interagdo GxA em gado de leite tem sido mais estudada nos pafses do
hemisfério norte (regido temperada). O gendtipo geralmente tem sido definido pelos
valores genéticos dos animais. O ambiente tem variado na sua definigao: rebanhos,
classes de rebanho, regides ou estados dentro de um pals e paises. Os primeiros
estudos concentraram-se Nas questdes sobre o tipo de ambiente na qual a selecéo
deveria ser praticada e se os valores genéticos dos reprodutares se classificariam
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igualmente nos diferentes ambientes. Estes estudos forneceram estimativas de
componentes de varidncia e de heritabilidade para os ambientes alternativos, e as
estimativas de correlacdo genética entre ambientes para a mesma caracteristica,
geralmente produgéo de leite.
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Figura 2. Representacado esquematica de potencial interagdo GxA na producaoc de
leite em gado de leite. Valores fenotipicos (P) e heritabilidade (h*) séo
mostradas para cada pals e ambiente de classificag@o dos rebanhos.
A correlacdo genética rGAB descreve a correlagdo entre valores genéticos
para estes paises. As correlagdes genéticas entre ambientes dentro do
respectivo pais sdo representadas por Fon € gt

Na revisdo elaborada por Costa (1999) sdo apresentadas estimativas de
componentes de varidncia e parametros genéticos para a produgédo de leite em diferentes
ambientes e paises nas regides temperada, tropical e subtropical. A maioria das
estimativas para a correlagdao genética para a producdo de leite entre diferentes
ambientes na regido temperada tem sido préximas de 1,0. Cromie et al. (1998)
relataram uma correlagdo genética para a producdo de leite igual a 0,82 entre os
10% melhores e piores rebanhos classificados pela média de produgéo de leite do
rebanho na Irlanda. Van der Werf e Napel (1991) obtiveram estimativas de 0,78
para a producio de leite entre grupos de baixa e alta producao na Holanda.

Robertson {1959) considerou que a interacdo GxA tem importéncia agricola
e biol6gica quando a correlagdo genética é menor que 0,80. Assim, hd uma indicagao
minima de significdncia para a reclassificacdo de valores genéticos entre paises ou
ambientes representados por grupos de rebanhos na regiao temperada. Entretanto,
estes estudos demonstraram substancial relevancia de heterogeneidade de variancia
para 0s componentes genético e residual entre ambientes. Portanto, heterogeneidade
de variancia, apesar de ndo causar reclassificacdo nos valores genéticos, é a forma
priméria de interacdo GxA na regido temperada.
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As estimativas apresentadas nos estudos revisados por Costa (1999)
indicam, com poucas excecdes, aumento nas varidncias genética (reprodutor) e
residual e maiores herdabilidades & medida que a produgdo de leite aumenta,
Esta tendéncia positiva tem sido observada independentemente da classificagéo
do ambiente (média de producao de leite de rebanho, média de produgdo de leite
por rebanho-ano, média de desvio-padréo para a produgao de leite por rebanho-
ano (DPPL-RA)). Ambas as varidncias, genética e residual, aumentaram com as
classes de ambiente, mas n3o de modo proporcional entre si, 0 gue resultaria em
estimativas de heritabilidade aumentando progressivamente. No estudo de Stanton
et al. (1991b), com paises da América Latina (AL), e nos de Costa et al. {2000)
e Torres et al. (2000), no Brasil, observou-se esta tendéncia positiva nas
varidncias genética e residual com aumento do DPPL-RA (e da média de produgao
de leite), porém menores valores de heritabilidade para os rebanhos em alto
DPPL-RA pelo aumento mais proporcional na varidncia residual. No estudo de
Ceron Munoz (1999) observaram-se maiores valores para as estimativas de
variéncia genética e residual para a regido de Valle del Cauca, que apresentou a
menor média de producdo de leite entre trés regibes consideradas. Deve-se
observar contudo que o nimero de touros com progénie nesta regido (69) fol
significativamente inferior ao existente (> 300) nas outras duas. Esta diferenca
permite considerar um possivel efeito de amostragem associado aos maiores
valores obtidos para as estimativas de variéincia nesta regido. Os valores de
heritabilidade foram semelhantes.

Poucos estudos revisados por Costa (1999) envolveram diferentes paises.
Carabafio et al. (1989) obtiveram estimativas de 0,79 e 0,82 para a producéo de
leite entre os Estados Unidos da América (USA) e Espanha. Rozzi et al. (1891)
obtiveram valores superiores a 0,90 entre [télia e Espanha. No estudo de Stanton
et al. (1991b), envolvendo os Estados Unidos da América, México, Colombia e
Porto Rico e ambientes na AL definidos por todos os paises e grupos de rebanhos
classificados por DPPL-RA, as correlagdes genéticas variaram de 0,78 entre USA e
Colémbia a 0,92 entre USA e todos os palses da AL conjuntamente. As estimativas
correspondentes para USA e grupos de alto e baixo DPPL-RA na AL foram 0,89 e
0,82 respectivamente. Houri Neto (1996) obteve estimativa de correlagao genética
para as producdes de leite entre USA e o Brasil igual a 0,60, em analise bivariada
com 149 touros da raga Holandesa, com progénie nos dois paises. O autor todavia
ndo apresentou as estimativas dos componentes de colvariancia). Em estudo mais
recente, Costa et al. (1998, 2000) obtiveram estimativas de correlagdo genética
entre USA e o Brasil iguais a 0,85 ¢ 0,89 para as produgdes de leite e de gordura
respectivamente. Quando se consideraram informacgées de rebanhos classificados
em grupos de alto e baixo DPPL-RA no Brasil e todas as informacgoes do USA, as
estimativas foram respectivamente 0,87 e 0,79 para a producéo de leite € 0,89 e
0,90 para a producdo de gordura. Estudo semelhante realizade por Cienfuego-Rivas
et al. (1999) resultou em estimativas de correlagdes genéticas para a produgdo de
leite entre rebanhos classificados em grupos de alto e baixo DPPL-RA no Mexico e
todas as informacdes do USA iguais a 0,680 e 0,71 respectivamente. Quando se
consideraram as informacdes de todos os rebanhos conjuntamente nos dois paises,
a correlagdo genética estimada foi 0,63. As correlagdes de ordem entre valores
genéticos de touros foram menores que 0,70, indicando a reclassificacao de touros
nos ambientes mexicanos, que caracteriza a presenca da interacao gendtipo/ambiente.
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Tomando-se como referéncia o valor limite 0,80 de Robertson (1959), as
estimativas de correlagdo genética dos estudos de Carabario et al. (1988), Stanton
et al. (1991b), Cienfuegos-Rivas et al. (1999) e Costa et al. (2000) respectivamente
para a Espanha, Colédmbia e baixo DPPL-RA na AL, México e Brasil, sugerem
mudancas significativas na classificag@o entre valores genéticos de touros entre
estes ambientes e USA. Em adigdo, independentemente de pals ou classificacao
dos rebanhos, as estimativas de varidncias genética (reprodutor] e residual nos
referidos estudos foram muito menores na Espanha, AL, Brasil e México, do que
nos Estados Unidos da América. Certamente, as praticas de manejo e alimentacgao
sdo mais similares entre regifes ou grupos de rebanho em um pais que entre paises.
E também esperado que tais praticas sejam mais similares entre palses na regiao
temperada que entre paises de regides temperada e (sub) tropical. Diferengas no
ambiente (condicSes climaticas, métodos de alimentacdo, exposicdo a doengas) sao
as condigdes mais provaveis para a presenca de interagao GxA, devido a
reclassificacdo de valores genéticos. Os resultados revelam a tendéncia de redugéo
na correlacdo genética para a producao de leite quando as diferengas entre os
ambientes sdo mais pronunciadas.

McDowell (1992) informou que nas regiées de clima quente sdo produzidos
animais dos gendtipos europeus de tamanho menor, mas com eficiéncias bioldgica
e econdmica aceitdveis quando as condigdes de manejo sdo adequadas. Neste
sentido, Vaccaro (1990) observou que o manejo das racgas especializadas nas
condicBes tropicais e as praticas de alimentagéo em particular sdo fatores-chave
associados com a sobrevivéncia, crescimento e potencial leiteiro. A expresséo das
diferencas genéticas entre reprodutores serdo maiores onde as condi¢cdes de ambiente
sdo mais favoraveis para a expressdo fenotipica do potencial leiteiro (Wiggans e
VanVleck, 1978; Meinert et al, 1992), Portanto, o ambiente tropical pode restringir
o desenvolvimento e desempenho produtivo de bovinos das racas leiteiras
especializadas e, limitando a completa expressao genotipica, reduzir a variabilidade.

A diferenciacdo mals precisa entre distintas regides ou sistemas pode ajudar
a explicar as diferencas entre produgdo média e estimativas de varidncia diferindo
entre regides, Dependendo do sistema de producao, os produtores tém diferentes
préticas de manejo e diferentes objetivos de selegcdo. Um exemplo de efeito ambiental
é o da quantidade de concentrado fornecido a vacas baseado na sua produgao.
Diferencas no método de suplementagdo de concentrados, em particular se é oferecida
em relacdo a produc@o ou em quantidades fixas, e ingestdo de energia liquida,
afetam as variadncias genética e residual (Wiggans e VanVleck, 1978; Tong et al.,
1976). Cromie et al. (1998) investigou a existéncia de interacdo gendtipo/ambiente
entre rebanhos agrupados pelo nivel de concentrado (kg/vaca/ano) fornecido a vacas
Holandesas na Irlanda. As correlacGes genéticas entre os dois grupos para as
producbes de leite, gordura e proteina foram 0,92, 0,89 e 0,91, respectivamente,
Embora ndo tenham concluldo pela reclassificacao significativa de touros entre
sistemas de alimentacdo, estes autores observaram efeitos de escala nas variancias
genéticas entre os dois niveis. Portanto, se alguns produtores sé@o mais criteriosos
que outros em orientar a alimentacao das vacas conforme o seu potencial genético,
pode-se induzir a heterogeneidade de varidncia genética entre rebanhos, Estes
mesmos autores estimaram correlagcdes genéticas entre rebanhos agrupados por
nivel de producdo, variagdo genética para a producéo de leite, regibes ou estagao
de parto. A correlacao genética para a producao de leite entre os rebanhos agrupados
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nos decis superior e inferior foi 0,82, com consideravel efeito de escala e evidéncia
de reclassificacdo nos rebanhos de baixa producéao de leite.

Alguns estudos procuraram avaliar a interacdo GxA pelo exame de diferencas
na classificagdo de touros para producgao de leite em diferentes palses. O critério de
classificacdo foi a correlagcdo simples dos valores genéticos (VG, provas de touros)
estimados dentro de paises. Os resultados de alguns estudos usando este critério
sdo mostrados na Tabela 1. As estimativas variam de 0,42 a 0,95. Quando os
estudos sdo considerados por regific geogréfica, a menor estimativa envolvendo
paises temperados € 0,71, entre a Alemanha e o Canada. As estimativas envolvendo
paises de regifes temperada, tropical e subtropical variam de 0,42 entre os Estados
Unidos da América e Equador (Powell et al., 1990) a 0,91 entre os Estados Unidos
da América e México (Powell e Sieber, 1992),

As correlagdes entre VG preditos entre ambientes podem dar uma informacéao
sobre a interacdo GxA. As baixas correlactes entre valores genéticos entre palses nas
regides temperada e subtropical sugerem que a interagao GxA possa existir. Entretanto,
a interpretacdo das correlagdes entre VG preditos em diferentes ambientes nédo é direta.
Notter e Diaz (1993) observaram que as correlacies entre valores genéticos estimados
em diferentes ambientes devem ser interpretadas relativamente ao seu valor esperado.
As estimativas de correlagdo genética observadas nestas condigdes sao geralmente
< 1, mas, conforme observado por Calo et al. (1983) e Blanchard et al. {1983),
citados por Notter e Diaz (1993), o valor esperado da correlacao é também < 1,0,
mesmo se a underlying correlacdo genética é igual 3 unidade. As esperancas destas
correlagdes sao influenciadas pela preciséo das avaliagdes dos animais em ambos
0s ambientes, pela selecao dos animais escolhidos para avaliacdo, pelo parentesco
entre eles @ pelo modelo de avaliacdo em ambos os ambientes.

Os resultados de Houri Neto (1996) e Costa (1998) apresentados na Tabela
1, com estimativas obtidas por grupos classificados pela precisao das estimativas
de valores genéticos de touros evidenciam a dependéncia da correlacao genética da
precisac das estimativas dos valores geneticos. A correlagdo aumentou com a
precisdo. A estimativa de correlacdo genética simples, obtida por Costa (1998),
para valores genéticos de 358 touros em andlises univariadas em cada pals, foi
0,71, enguanto aquela obtida da andlise bivariada foi 0,92. Portanto, metodologia
apropriada e dados adequados, particularmente para caracteristicas de baixa
heritabilidade, devem ser usados para se investigar a presenca de interacdo GxA.

4. Implicacdes da interacdo gendtipo e ambiente nos programas
de selecdo e cruzamento |

4.1 Selecdo

A avaliacdo dos efeitos da interagdo GxA nos programas de selegao tem
sido baseada principalmente em estimativas de correlacdes entre efeitos de reprodutor
em diferentes ambientes, ou pela varidncia devido & interag&o touro x rebanho.
A interacdo touro x rebanho reflete a similaridade entre filhas de um touro no mesmo
rebanho, e representa tanto a interacdo GxA como a covaridncia de meio ambiente
entre o desempenho de meio-irmés companheiras de rebanho. A similaridade entre
progénie em um mesmo ambiente pode ser atribuida a fatores comuns de ambiente,
ou particularmente tratamento preferencial (Meyer, 1987, referenciando vérios autores).
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Tabela 1. Estimativas de correlagdo produto/momento (r) entre avaliages genéticas
de touros da raca Holandesa para a producdo de leite entre paises por

regiao geografica.

Regida® : Pais” 3 N de touras r Referéncia
Subtropical
ZB LSA 35 0.56 Mpofu (1992
USA MEX 23 046 McDowall et al. (1878
29 0,86
47 0.71
100 0,65
USA.CA PR 18 0.56
44 0,58
g2 0,43
MEX CA 64 0.61
usA MEX 67 0491 Powall e Sicher (1882
CA MEX 5 0.
Usa EC 107 042 Powell al al. (19580)
USA BR 148 0,46 Houri Neto (1996)
146 045
13 046
108 046
83 0,53
3 0,65
USA BR 358 0,71 Costa (18981
49 0,509
58 0,58
7 0,73
B8 0,73
52 0,7g
42 078
Temperada
WG LUSA a4 072 Philipsson {1887)
WG CA 28 an
NL LSA ag 082
NL Ca 18 0,84
NL WG 29 087
UK CA 27 0,84
UK NZ 4 0,89
T CA 178 0,81 Rozzi g1 al. (1990)
T Usa 162 078
CA USA 17 0,94 Powell e Sieber (1992)
UsSA CA 141 0,80
LSA IT 276 0,94
Usa NL 214 0,88
CA m 78 0,85
ca NL 53 0.91
oL FR 1110 0.8 Sigurdsson et al, (1996)
oL IT J0o 0,83
DL NL 983 0,80
oL USA 1042 0,83
FR IT 887 0,86
FR NL 1391 088
FA UsA 2042 0,82
IT NL 520 0,86
7 UsA 1347 0,90
NL UsA 1039 087

* Subtropical: inclui pelo menos um pais da regido, e Temperada: ambos os paises da regido.

*BR = Brasil; CA = Canadd; DL = Alemanhs; EC = Equador; FR = Franga; IT = tdlia; MEX = México; NL = Holanda; NZ = Nova Zelandia:
PR=Porto Rico; UK = Reino Unido; USA = Estados Unidos da América; WG = Alemanha Oc.; ZB = Zimbabwe.
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Os efeitos da interagdo entre touro e rebanho sio expressos pela fragao da
variancia total devido a este efeito e representados por ¢?. Ignorar esta interacéo
pode inflar as estimativas de varidncia genética e causar superestimacao da precisdo
das avaliagcdes de touros, mesmo se a reclassificacdo de touros ndo for afetada
consideravelmente. O impacto deste vicio torna-se mals severo nas provas de touros
cujas filhas estdo localizadas em um ou muito poucos rebanhos. A distribuicio
destes touros em relac@o & populacdo total de touros determina a necessidade de se
incorporar os efeitos ¢ num esquema nacional de avaliagdo genética.

As estimativas dos efeitos de interagio touro x rebanho tem variado de 1-4%
da variancia total para a producio de leite (Meyer, 1987; Banos e Shook, 1990:
Van der Werf e Napel, 1991; Dimov et al., 1995). Para a contagem de células
somaticas de vacas Holandesas nos USA, Banos e Shook (1990) argumentaram
que os efeitos de interac@o touro x rebanho foram inferiores a 2% da variancia
total. Samore et al. (1999) observaram pequena proporgcao (0,35 a 1,56%) da
variancia total explicada pelo efeito touro x rebanho, incluido no modelo que
proporcionou ligeira reducéo da variancia genética aditiva para o escore de células
somaticas de vacas da raca Holandesa na It4lia. Canavesi et al. (1995) concluiram,
mediante estudos de simulacdo com um modelo animal, que a inclusdo da interacao
touro x rebanho, quando a interacdo nao afeta os dados, reduz a precisdo da
estimativa dos valores genéticos, e ndo recomenda a sua inclus&o para simplesmente
ajustar a heterogeneidade de varidncia entre rebanhos,

Aratjo et al. (2000) obtiveram estimativas para o componente de interagédo
touro x rebanho equivalendo a 2,7 - 4,0% da variancia fenotipica total da producéo
de leite em 305 dias e idade adulta na raca Holandesa no Brasil. Embora de pequena
amplitude, os efeitos da interacdo foram significativos e a sua inclusdo em um
modelo de avaliagao genética é essencial para se evitar a superestimacdo da precisdo
dos valores genéticos de touros, principalmente em situacdes em que a distribuigdo
de touros ndo é uniferme entre rebanhos.

Hill (1984) demonstrou o impacto de assumir homogeneidade se a selegéo
& realizada em ambientes heterogéneos. As fragOes selecionadas dos ambientes
mais varidveis aumentam quando a intensidade de selecéo e a diferenca nas varidncias
aumentam. Este aumento na fracdo selecionada justifica-se se a heritabilidade é
maior no ambiente mais variavel.

A questdo prética referente a ignorar a heterogeneidade de varidncia nas
avaliagdes genéticas é saber se os sacrificios na precisdo da avaliagdo sao
economicamente importantes. Pressupondo-se que as variacGes sao homogéneas,
nao ha maiores efeitos nas avaliacées de touros se estes 530 usados em todos os
ambientes e a heritabilidade aumenta com o aumento da variacao residual (Vinson,
1987; Garrick e Van Vleck, 1987; Winkelman e Schaeffer, 1988; Boldman e
Freeman, 1990). Entretanto, quando as heritabilidades sdo menores no ambiente
em que as variancias residuais sdo as maiores, uma séria reducao na eficiéncia de
selecdo pode ocorrer ao se considerar erroneamente que as varidncias sio
homogéneas (Garrick e Van Vleck, 1987).

Com relagéo as avaliagdes de vacas, o efsito de ignorar a heterogeneidade
de variéncia é mais sério porque as vacas sdo avaliadas dentro de rebanho. Assim,
mais vacas seriam selecionadas como mies de touros de rebanhos em ambientes
com maior variabilidade (Everett et al., 1982: Powell et al., 1983). Em adicéo, os
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vicios se acumulam ao longo do tempo se as avaliagbes de vacas incorporam
informacdes das ancestrais que produzem no mesmo rebanho, ou de avaliacbes
genéticas de vacas baseadas no modelo animal que incorpora as avaliagbes dos
pais e maes (Vinson, 1987; Boldman e Freeman, 1990).

O ajuste para a heterogeneidade de varidncia tem importdncia nas avaliacoes
genéticas para a identificacdo de vacas elite, potenciais maes de touros. A identificacao
correta das vacas elite favorece a competitividade entre os seus criadores e entre as
centrais de inseminacdo interessadas nos contratos para utiliza-las comao méaes de
touros jovens para o teste de progénie. Nos Estados Unidos da América realiza-se
0 pré-ajustamento dos registros de producdo para a heterogeneidade da varidncia
fenotipica dentro de rebanhos (Wiggans e Van Raden, 1991). Este procedimento
promove 0 aumento do desvio-padrdo para touros testados em regidoes de baixa
variancia e a identificagdo de menos vacas elite em rebanhos de alta variancia.
A implementacdo deste ajuste resultou no uso de maior estimativa de herdabilidade
para rebanhos de maior variancia. O efeito geral foi a reducao na percentagem de
vacas elite identificadas em rebanhos de maior variancia e aumento na concentracéo
de vacas elite nos rebanhos de menor varidncia. Estudo recente de Powell et al.
(1998) mostrou que os ajustes ndo acarretaram desigualdade na designacéo do status
elite para vacas. Ha questionamentos a tal procedimento (Robert-Granié et al., 1999)
em favor de outro que promova o ajuste simultaneamente & estimativa dos pardmetros
de localizagao e dispersao como o proposto pelo método de Meuwissen et al. (1996)
baseado em um modelo multiplicativo que ajusta para a heterogeneidade de variéncia
fenotipica dentro de rebanho-ano ao realizar as estimativas de valores genéticos
de touros e vacas no sistema de avaliacdo genética da Holanda.

Vérios outros paises tém considerado a necessidade do ajustamento de
varidncia/heritabilidade nos procedimentos de avaliagdo genética. Independentemente
do método e procedimentos aplicados, estudos tém sido conduzidos visando
implementar tais ajustes para maior precis@o nas estimativas dos valores genéticos
de touros e vacas.

Ibafiez et al. (1996) utilizaram a analise de agrupamento (c/uster analysis)
para combinar fontes de variacdo (regido, periodo e nivel de manejo) e avaliar o
impacto do agrupamento no ajuste para heterogeneidade de variancia nas avaliactes
genéticas para a producéao de leite de vacas Holandesas na Espanha. O ajuste afetou
significativamente a avaliacdo de vacas (correlagdo entre valor genético para as top
1.000 vacas foi 0,82), melhorando a selecdo de mées de touros. O ajuste foi
menos efetivo para touros, com apenas 9% dos touros saindo da lista dos top
100, mas néo houve mudancas sistematicas na classificagdo de touros importados
(sémen) e nacionais.

Dodenhoff e Swalve (1998) observaram heterogeneidade de varidncia
fenotipica e de heritabilidade para a produgéo de proteina do leite na raca Holandesa
em diversas regides no Norte da Alemanha. Estes autores derivaram fatores de
ajustamento considerando diferentes heritabilidades entre regides e conclufram que
0 metodo foi eficiente com relacdo a proporcéo de vacas selecionadas entre regies.
O impacto do ajustamento foi menor para a avaliacio de touros, mas ainda importante
devido aos efeitos das mudancas de classificacdo de touros na competicio entre os
programas de selegcdo de centros de inseminacé&o artificial.

Canavesi e Cassandro (1998) também compararam diferentes métodos de
ajustamento para heterogeneidade de varidncia para as avaliagdes genéticas na Itélia
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e concluiram pela necessidade de melhor conhecimento dos fatores determinantes
da heterogeneidade de varidncia para definicao apropriada dos procedimentos de
ajuste. Os autores ainda recomendaram a analise dos efeitos de diferentes métodos
de ajuste nas estimativas de tendéncias genéticas e seus impactos nas avaliagdes
genéticas internacionais.

Na Franga, Robert-Granié et al. (1999) també&m avaliaram diferentes modelos
para o ajuste da heterogeneidade de varidncias mantendo uma razao de varidncias
constante, comparativamente ao modelo de homogeneidade de variancia, As avaliagtes
de touros foram pouco afetadas, mas observou-se gue na avaliagao de touros
estrangeiros (mais populares, usados em rebanhos de maior nivel de producéo e
maior variabilidade), houve uma reducdo nas diferencas entre os touros nacionais
franceses e os touros de sémen importado de maior valor. O ajuste para
heterogeneidade de variéncias foi importante na classificac@o de vacas. Os modelos
para ajuste da heterogeneidade produziram resultados similares e promoveram
mudan¢as na variabilidade genética e na tendéncia genética no periodo estudado.
Tendéncia de heterogeneidade de varidncias ao longo do tempo pode promover
erros nos resultados das avaliagdes internacionais usando os procedimentos MACE,
que deveriam entdo considerar o efeito de heterogeneidade de variancias (Miglior
et al., 1998).

Com o desenvolvimento dos modelos de avaliagdo baseados no ajuste das
produgbes (de leite) do dia do controle - test day models (Swalve, 2000; Schaeffer
et al., 2000), a preocupacdo em se fazer o ajuste para heterogeneidade de variancias
também passou a existir, mesmo porque a produgdo varia ao longo da lactagdo de
uma mesma vaca. Em adicao, vacas de diferentes estagios de lactacao contribuem
para os registros de uma mesma classe de rebanho-dia do teste e podem estar sob
diferentes sistemas de manejo. Portanto, de forma similar a corregcdo para
heterogeneidade de varidncia nos sistemas de avaliacdo genética baseadas nas
producodes totais de lactagado, também tém sido investigades métodos de ajuste
para modelos de avaliacdo baseados no ajuste de producdes do dia do controle
(Reents et al., 1998; Kistemaker e Schaeffer, 1998; Rekaya et al., 1999).
Os modelos utilizados no Canada e na Alemanha utilizam registros ajustados para
padronizar a varidncia fenotipica antes da avaliagcao genética. Os métodos estudados
promoveram pequeno impacto na reclassificacao de touros e vacas na Alemanha,
mas reduziu o desvio-padrao das estimativas dos valores genéticos e das tendéncias
genéticas (Reents et al., 1998), enquanto no Canadd houve maior efeito na
reclassificagao das vacas, o gue €& importante na selegao de mdes de touros
(Kistemaker e Schaeffer, 1998).

Além de seus efeitos nas avaliacdes genéticas, a heterogeneidade de variancia
entre ambientes tem um efeito importante nos ganhos de selegdo. Powell e Norman
(1984) informaram que o impacto da selecdo de touros para o aumento da producéao
de leite € maior em rebanhos com maior produgado do que em rebanhos de menor
produgdo meédia. Similarmente, Meinert et al. (1988) e Meinert et al. (1992)
observaram maiores respostas a selecao com aumento do desvio-padrac da produgao
de leite por rebanho-ano.

A reducao da variancia genética parece ser a causa de reduzida resposta a
selecdo na América Latina (Figura 3). Os resultados de Stanton et al. (1991a) e
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Costa et al. (1998) indicaram que a resposta a selegcdo para leite de touros nos
Estados Unidos da América € menor na América Latina que nos Estados Unidos da
América, & que é menor em rebanhos de baixo DPPL-RA (desvio-padrao para a
producao de leite por rebanho-ano) do que em rebanhos de alto DPPL-RA na AL,
comparativamente aos Estados Unidos da América. As respostas correlacionadas a
selecao de touros nos Estados Unidos da América para a producdo de leite no Brasil
sao reduzidas (0,56 e 0,67 em rebanhos de baixo e alto DPPL-RA, respectivamente).
Por outro lado, se ha informagdes do desempenho da progénie de touros em ambientes
no pais exportador semelhantes aos do pais importador, pode-se predizer com maior
precisdo o desempenho das meia-irmas nos ambientes tropicais. Quando se utilizaram
informagdes das progénies de toures em rebanhos classificados em baixo DPPL-RA
nos Estados Unidos da América melhorou-se a predic@o do desempenho esperado da
progénie no Brasil e no México (Costa, 1998; Cienfuegos-Rivas, 1999). Tais resultados
indicam gue os investimentos em sémen importado tém limitada chance de retorno
econdmico (Hollman et al., 1980), particularmente nos rebanhos classificados em
grupos de baixo DPPL-RA. O uso de sémen de touros provados nacionais é uma
alternativa econdmica para a melhoria genética destes rebanhos.
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Figura 3. (Colvaridncias de touro e coeficientes de resposta correlacionada por
paises e ambientes classificados por DPPL-RA na América Latina.

Fonte: Costa et al. (1998).
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4.2. Cruzamento

A interacdo gendtipo/ambiente também se manifesta no contexto das
estratégias de cruzamento, componente importante de programas de melhoramento
orientados para a utilizacio eficiente das ragas de bovinos de aptidao leiteira.
0O modelo proposto por Cunningham (1981), baseado em dupla interacdo das
diferencas raciais para efeitos aditivos e n3o-aditivos com o ambiente, indica que a
heterose € mais importante do que as diferencas aditivas em um ambiente ruim. Em
um ambiente bom, os efeitos aditivos sdo mais expressivos do que os de heterose
(Figura 4). Nas regides temperadas a heterose para a produgao de leite tem menor
importancia do que nas regides tropicais, onde 0 cruzamento entre as racas européias
8 zebulnas apresenta estimativas com valor de 28% da média dos pais {Cunningham
e Syrstad, 1987).
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Figura 4. Modelo ilustrativo dos efeitos diferenciais - aditivo e heterose de duas
linhagens: ex6tica e local, em ambiente bom ou ruim (Cunningham, 1981).

O caso particular do modelo de Cunningham (1981) é claramente ilustrado
na Tabela 2, cujos resultados para a producéo de leite sdo apresentados graficamente
na Figura 5.

Os resultados da Tabela 2 foram obtidos da avaliacao da estratégia de
cruzamentos mais apropriada a sistemas de producao classificados em baixo ou alto
nivel de manejo, na Regido Sudeste do Brasil, realizado por Madalena et al. (1990).
A avaliacdo baseou-se na comparagao de seis grupos de fémeas contemporaneas dos
cruzamentos entre as racas Holandesa Vermelha e Branca e Guzeré, cuja metodologia
é apresentada detalhadamente no trabalho dos autores acima referido.

A interacdo entre grupo genético e nivel de manejo foi significativa para a
maioria das caracteristicas estudadas. Os grupos genéticos variaram sua resposta a
melhoria no manejo, medida pela diferenca entre os seus desempenhos nas classes
de alto e baixoc nivel de manejo. Os grupos 1/4, 1/2 e 5/8 apresentaram baixa
resposta em producédo de leite e sua duracdo da lactacdo foi muito reduzida; os
grupos 3/4 e 7/8 aumentaram substancialmente a produgdo de leite e exibiram
alteragbes moderadas na duracdo da lactagdo; o grupo HF apresentou maiores
diferengas em producéo de leite e duracdo da lactacgao.



Interagdo gendtipo/fambiente

165

Tabela 2. Caracterfsticas da primeira lactagcdo de animais de seis grupos genéticos,
oriundos de cruzamento Holandés:Zebu, em fazendas classificadas em
dois niveis de manejo.

Nivel alto Nivel baixo
Duragdo Produgio Produgho Produgio Duragdo Producdo Producdo Producio
Grupo
genético da lactagio de leite degordura  deproteina  dalactagio de leite degordura  de proteina

{dias) {kg) {kg) {kg) {dias) (kg kgl (k)
114 n 1.386 5§ 44 268 1.180 54 40
112 308 2.953 132 100 375 2.638 114 83
5/8 191 1401 46 43 283 1.423 59 45
34 329 2981 121 94 387 2.251 84 70
718 295 2821 104 B4 304 1.672 66 51
HF 365 3.147 13 83 258 1.226 48 K

Fonte: Adaptado de Madalena et al. (1980).
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Figura 5. Producdo de leite de vacas de diferentes grupos genéticos em dois niveis
de manejo em rebanhos na Regido Sudeste do Brasil.

substancialmente &8 medida que a fracdo de genes europeus afastou-se de 1/2.

Os efeitos genéticos (aditivos) foram maiores no nivel alto de manejo,
enquanto os de heterose tenderam a ser maiores no nivel baixo do que no nivel alto
de manejo. O 1/2 geralmente apresenta maior produgao de leite, mas a sua superioridade
diminui em relagdo aos grupos com maior porcentagem de sangue europeu com a
melhoria do nivel de manejo. Portanto, heterose é mais importante em condigdes
mais estressantes. No baixo nivel de manejo, o desempenho produtive reduziu
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De forma similar aos resultados obtidos por Madalena et al. (1990) na classe
de alto nivel de manejo, os resultados de Freitas et al, (2000), na Tabela 3 e Figura 6,
ilustram o aumento da producéao de leite de vacas mestigas em grupos genéticos com
maior fracdo de genes da raga Holandesa. Estes autores avaliaram o desempenho
produtivo e a duragao da primeira lactagé@o de vacas mesticas originadas do cruzamento
entre as racas Holandesa e Gir classificadas em cinco grupamentos genéticos (1/2,
3/4, 7/8, 15/16 e 31/32) presentes em 38 rebanhos no Estado de Minas Gerais.

Tabela 3. Producdo média de leite, de gordura, e durac@o da primeira lactagéo de
vacas mesticas de cruzamento entre as ragas Holandesa (H) e Gir (G).

e Numero de 5 " Produgdo de A 2
Grupo genético iy Producdo de leite (kg) gordura kgl Duracéo da lactagdo (dias)
112 H:Z 109 3.680+ 134 129+ 4,9 288+ 8,0
3/4 H:2 333 3995+ B0 140+28 202+48
718 H:2 283 3.853+ 89 135+ 3,2 297+54
15116 H:Z 160 3.938+ 113 138 £ 4.1 208 +6.8
31132 H:Z 583 4126+ 69 143+ 25 299+ 41
' Fragdo de contribuigdo das ragas no cruzamento.
Fonte: Adaptado de Freitas et al. (2000).
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Figura 6, Produgdo média de leite e duracao da lactacd@o de vacas mesticas de cruzamento
entre as racas Holandesa e Gir em rebanhos no Estado de Minas Gerais.
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Os autores concluiram que, sob boas condigGes de manejo e alimentacio,
animais com maior frag3o de contribuicéo da raca Holandesa tém possibilidade de
éxpressar seu potencial genético (animais 31/32 H:Z superiores em 18%, 17% e
10% aos animais 1/2 H:Z em producao de leite, de gordura e duracdo da lactacgéo,
respectivamente), indicando a viabilidade da estratégia de cruzamento absorvente
nas condigdes observadas nos rebanhos considerados no estudo.

5. Importancia da interacdo genotipo e ambiente nas avaliacdes
genéticas internacionais

A disponibilidade de germoplasma de paises com programas de selecio bem-
sucedidos criou a oportunidade para o aumento das taxas de progresso genético pela
importacdo. A consistente expansio do intercambio de germoplasma de gado de leite
e a competitividade entre os programas de selecdo resultou na necessidade de se
avaliar precisamente os touros testados em diferentes paises, com diferentes objetivos
de selecd@o, diferentes métodos, sob diferentes condices de ambiente para as
caracteristicas economicamente importantes em uma base internacional. Este
desenvolvimento fortaleceu a atuagéo do Interbull, criado na década de 1980 para
organizar a coleta e disseminagdo de informacdes sobre as metodologias de avaliacao
genética e programas de selecio de bovinos de leite praticados em diferentes pafses.

Neste contexto, tem havido uma evolucdo sistematica nos procedimentos
de avaliacdo genética internacional. Na década de 80, os métodos de comparacéo
entre paises (combinacao de pares de pafses) se basearam nas equagdes de conversio
(férmulas de regressao) desenvolvidas por Goddard {1985) e Wilmink etal. (1986).
Apesar de serem faceis de calcular e aplicar, estas equagdes se tornaram questionaveis
a medida que eram estimadas com informac6es selecionadas, ignoravam parentesco
entre touros e nao permitiam a classificacao internacional de touros.

Schaeffer (1985) propés um método linear para a avaliagdo conjunta das
provas nacionais de touros, que posteriormente foi melhorado (Schaeffer, 1994)
pela incluséo de todos os parentescos disponiveis/conhecidos entre os animais (dentro
e entre populagdes) e da interagdo GxA, que possibilita a reclassificagdo de animais
entre paises. A metodologia desenvolvida por Schaeffer (1985, 1994), denominada
avaliagdo multipla entre paises “Multiple Across-Country Evaluation” (MACE), é
atualmente utilizada pelo Interbull para as avaliacdes internacionais. A metodologia
inclui a de-regressao das provas de touros obtidas em cada pais e raca participantes
do Interbull em uma avaliacéo conjunta, com procedimentos BLUP, entre paises
(Sigurdsson & Banos, 1995; Banos e Sigurdsson, 1996). Esta metodologia permite
a todos os palses obterem provas de todos os touros para as caracteristicas produtivas
expressas na unidade, escala e base genética de cada pals individualmente.

Na Tabela 4 sdo apresentadas estimativas de correlagdo genética para a
produg@o de leite na raca Holandesa entre alguns palses participantes do Interbull.
Observa-se que as correlagdes genéticas entre as producoes nos Estados Unidos da
América(USA) e palses da Europa séo altas (> 0.9), mas menores (0,77 - 0,84)
entre estes paises e Australia e Nova Zelandia, que por sua vez apresentam correlagao
genética entre si igual 0,91. Em sintese, a correlacdo & maior entre palses onde as
caracteristicas sdo definidas de modo semelhante e os sistemas de producdo nao
diferem muito. Na situacdo da Nova Zelandia, onde a pecuéria leiteira se baseia no
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uso de pastagens de forma extensiva, a correlag@o genética com pafses caracterizados
por sistemas de producdo mais intensivos & menor.

Tabela 4. Correlagbes genéticas entre paises para a producao de leite na raca

Holandesa.
Pais’ NZL USA GER FRA NLD
AUS 0,91 0,79 0.4 0.84 0,82
NZL 0,78 0,717 0,82 0.81
USA 0,88 0,92 0,94

*AUS = Australia, GER = Alemanha, FRA = Franga, NLD = Holanda, NZL~Nova Zeldndia, USA =Estados Unidos da América.
Fonte: Interbull (1988).

A magnitude da correlagdo tem um impacto considerédvel na classificacao de
touros internacionais nas condigdes nacionais. Embora as correlagbes genéticas
_para as caracteristicas produtivas sejam altas entre paises, elas sdo suficientemente
baixas para alterar de forma significativa as classificacdes internacionais de touros
entre paises. Devido & correlagao genética ser menor que 1,0, um grupo separado
de resultados deve ser calculado para cada pais participante, onde as classificagoes
de seus respectivos touros podem variar entre si (Figura 7). Neste contexto, a
precisdo das estimativas de correlagao genética usadas pelo Interbull & de importancia
fundamental. Banos (1999) apresentou os resultados de um estudo preliminar sobre
a sensibilidade das avaliacBes genéticas internacionais quando se utilizam estimativas
de correcdes genéticas com valores errados. Em simulagao, para um valor real de rg
= 0,90, quando utilizou subestimativas de f variando de 0,85 a 0,89, observou
o aumento do erro de predicéo e da variancia de erro de predigdo. Estes resultados
tém estimulado o Interbull a desenvolver estudos sobre o assunto.

Avaliacdo
Nacional Avaliagcdo Internacional
Pais A
Classificag@o Pais A Poic B
1 A g
: :g::g A; \ Classificacdo Classificagdo
3 touro Aa e § Soiiie & A
> 2 touro Az 2 touro By
Pais B INTERBULL 3 touro B 3 touro Az
Classificagdo 4 touro Bz 4 touro Bz
1 touro By 5 touro A3 5 touro Aa
2 touro B2 6 touro Ba B touro B
2 touro Ba

Figura 7. llustracao de classificagdo de touros de paises A e B na avaliagéo
internacional calculada para os respectivos paises utilizando-serg < 1.0
no método MACE pelo Interbull.

Fante: Adaptado de Philipssen (1988).
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O sucesso dos programas de selegéo de diferentes palses pode ser medido
em funcao do nimero de touros de diferentes origens encontrados entre os touros
internacionais de classificacdo top, na escala de cada pals, para diferentes
caracteristicas. O nimero de touros fop é fungdo da consisténcia da selecéo para os
objetivos desejados; tamanho da populacdo e nlimero de touros em teste: precisao
das avaliacQes; intensidade de selecdo dos touros; eficiéncia do teste e uso dos
touros em termos de tempo e intervalo de geracdes; e eficiéncia no uso de importacdes
superiores devido & interagdo geno6tipo e ambiente entre paises (Philipsson, 1998).
Neste particular, a Tabela 5 ilustra diferencas entre objetivos de selecdo e interacdo
GxA significativas entre populagoes da raca Jersey em trés paises: Dinamarca,
Nova Zelandia e Estados Unidos da América. A selecdo na populagdo Jersey da
Dinamarca tem &nfase na producdo de gordura, enquanto na dos Estados Unidos da
América a selecd@o enfatiza a producéao de leite. Estes palses t&m sistemas de producéo
intensivos, enquanto na Nova Zelandia os sistemas se baseiam no uso de pastagens
de forma extensiva, causando o efeito de interagdo GxA. Esta classificacdo
internacional mostra que os touros dos Estados Unidos da América dominam a lista
top para a producéao de leite, independentemente do ambiente. Entretanto, para a
produgdo de gordura, os touros da Dinamarca sdo superiores em seu préprio pals,
& sao também encontrados freqiientemente entre os touros top nos Estados Unidos,
enquanto os touros da Nova Zeldndia dominam completamente o seu mercado
doméstico. O dltimo efeito pode ser atribuldo a diferencas nos objetivos de selecao
e a selegdo de material genético sob condigoes de pastejo.

Tabela 5. Origem dos 100 melhores touros Jersey classificados em trés diferentes
paises para as producdes de leite e de gordura (Interbull/Agosto 1997).

Producdo de leite Produg@o de gordura
Origem®
DEN NZL USA DEN NZL USA
DEN 1 4 | 58 7 33
NZL 0 10 85 15 a1 4
usa 0 5 a1 48 7 44

* DEN=Dinamarca, NZL=Nova Zeldndia, USA =Estados Unidos da América.
Fonte: Philipsson (1998).

A internacionalizacdo dos programas de selecdo nas Ultimas décadas tém
sido orientada pelo mercado e levado a um intenso uso de touros originados de
poucos palises. Neste sentido, hd uma diminuigdo consideravel da diversidade
geneética. Tendéncias observadas no nimero de pais de touros (sires of sons)
realizadas pelo Interbull indicam um decréscimo no tamanho efetivo da populagéo
Holandesa no mundo (Wickham e Banos, 1998). A aplicacéo da metodologia MACE,
a0 considerar a interagdo GxA, parece ser uma ferramenta efetiva para conservar a
variacao dentro da raca para atender a diferentes ambientes. Na Tabela 6 pode ser
visto o impacto de se considerar a interagdo GxA nas avaliacoes genéticas
internacionais de diferentes racas pelo Interbull.
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Tabela 6. Aumento sobre o numero total dos 100 touros top, por raca, quando se
considera a interacdo GxA pela aplicagao de correlacbes genéticas menores
que 1.0 (Interbull/Agosto, 1997).

Numero de touros rop

Raga Nimero de paises 10 =10
Ayrshire B 100 142
Suiga Parda 10 100 168
Guernsey 4 100 122
Holandesa 18 100 266
Jersey B 100 191
Simental B 100 174

Fonte: Philipsson (1998),

Para os 100 touros de classificacdo top em todos os paises, no caso da
raca Holandesa, por exemplo, observa-se que o nimero de touros classificados
aumenta 2,5 vezes quando comparado a situagdo de apenas uma classificacédo
comum (r =1,0) de toures. O aumento & fungao da magnitude da correlagao genética
entre paises e das diferencas no nivel genético e preciséo de avaliacdo entre paises
(Philipsson, 1998). Desta forma, ao se considerar a interac8o GxA na avaliacdo
de touros para diferentes mercados, além de se alcancar maior precisdo e atender
diferentes objetivos de selecao, ha uma contribuicao para melhor conservagao
dos recursos genéticos.

6. Caracteristicas funcionais

Mais recentemente, um dos aspectos que tém merecido considerdvel atencao
en diversos paises sdo as caracteristicas ndo-produtivas ou funcionais. Uma anélise
das informacdes de avaliagGes genéticas demonstra o interesse dos palses na inclusao
de caracteristicas associadas & sanidade e reproducé@o animal, além das caracteristicas
de conformacgéao, em seus objetivos de selecdo. A inclusdao destas caracteristicas
esta associada & competitividade e sustentabilidade dos programas de selecdo, que
requerem a avaliagdo e selecao para tais caracteristicas simultaneamente as
caracteristicas produtivas. No cendrio nacional, os problemas estdo focalizados na
definicio das caracteristicas economicamente importantes e nos métodos mais
adequados para sua avaliacao.

No plano internacional, a exemplo das avaliacGes genéticas internacionais
para as carateristicas produtivas, o Interbull tem desempenhado um papel efetivo
na definicdo de procedimentos para o melhoramento genético de caracteristicas
funcionais - Genetic Improvement of Functional Traits - GIFT, estimulando pesquisas
e organizando workshops (Interbull, 1996). Os par@metros genéticos, particularmente
as correlacdes genéticas entre palses, tém sido estimados, obtendo-se resultados
promissores conforme relatado por (Klei e Lawlor, 1998). Estes autores utilizaram
dados de seis paises (Canada, Estados Unidos da Ameérica, Franca, Alemanha, Italia
e Holanda), para 18 caracteristicas de conformagéo, sendo 12 caracteristicas padrao,
2 opcionais e 4 adicionais. Em geral as caracteristicas de Ubere apresentaram altas
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correlacdes entre paises refletindo maior uniformidade na sua observagédc. A Tabela 7
ilustra estimativas de correlagdo genética para a profundidade de (ibere. A menor
correlacdo é 0,82 entre Canad4 e Alemanha, Para as caracteristicas corporais, exceto
estatura, os autores observaram uma maior variagcdo nas estimativas de correlagcédo
genética entre palses. O mesmo comportamento foi observado para pernas e pés,
exceto para vista lateral das pernas traseiras.

Tabela 7. Estimativas de correlagdo genética entre seis pafses e respectiva variancia
dos valores genéticos obtidos de cada pals para a caracteristica
profundidade de Gbere.

Caracteristica Pais' USA  CAN  NLD  DEU  [TA  FRA  'ovidnciada
avaliacdo
Profundidade de Gbere USA 0,28 0,91 0,97 0,93 0,97 0,96 2,34
Profundidade de Gbere CAN 0.27 0,89 0,82 0,91 0.80 35,62
Prefundidade de Gbere NLD 0.45 0,94 0,95 0,86 22,16
Profundidade de dbere DEU 0.31 0,92 0,92 185,41
Profundidade de abere ITA 0,29 0,95 2,23
Profundidade de dbere FRA 0,35 0,77

' CAN=Canadd, FRA=Franga, DEU = Alemanha, ITA « Itélia, NLD = Holanda, USA = Estados Unidos da América.
Fonte: (Klei e Lawlor, 1838),

Na Tabela 8 apresentam-se estimativas de correlacéo genética entre a PTAT
(Predicted Transmitting Ability for Type) usada nos Estados Unidos da América e
outras relacionadas a conformagao geral utilizadas em outros palses. As estimativas
foram superiores a 0,76 entre PTAT nos Estados Unidos da América e outros palses.
A menor estimativa foi 0,563 entre tipo corporal na Alemanha e composto de tipo na
Franca. Estas baixas correlagGes resultam de definicdo diferenciada das caracteristicas
nos diferentes paises, e portanto da nao-correspondéncia entre a forma de avaliacao
na classificag@o linear e/ou composicdo da caracteristica entre pafses.

Tabela 8. Estimativas de correlacdo genética entre seis paises e respectiva variancia
dos valores genéticos obtidos de cada pals para as caracteristicas PTAT
e de conformacgao geral.

Variéincia da

Caracteristica Pais' USA CAN NLD DEU ITA FRA v
avaliacdo

PTAT UsA 029 087 0,78 076 085 078 0,81
Conformacéo CAN 0,18 069 062 074 080 31,60
Escore Final NLD 030 056 073 064 19,52
Tipo Corporal DEU 030 068 053 134,68
Escore Final ITA 0,15 0,656 0,60
Composto de Tipo FRA 0,30 0,75

" CAN=-Canadé, FRA=Franga, DEU - Alemanha, ITA = It4lia, NLD = Holanda, USA =Estados Unidos da América.
Fante: (Klei e Lawlor, 1898).
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Para as caracteristicas funcionais, as informacgdes sdo ainda escassas. Rogers
et al. (1998) reportaram correlacoes genéticas entre vida produtiva nos Estados
Unidos da América e mastite clinica na Dinamarca e Suécia iguais a 0,28 e 0,569
respectivamente. As correlacdes genéticas entre as medidas de contagem/escore de
células somaticas entre os Estados Unidos da Ameérica e estes paises foram préximas
da unidade (Tabela 9). As correlagdes obtidas por Rogers et al. (1998) entre as
caracteristicas de Ubere (tipo e salde) indicam que avaliacbes entre paises para
mastite clinica poderiam alcancar precisdo moderada para touros testados em paises
onde informacgoes sobre mastite clinica nao estao disponiveis.

Tabela 9. Correlaches genéticas aproximadas entre produgdo de proteina, vida
produtiva, escore de células sométicas e caracteristicas de tipo (Ubere)
nos Estados Unidos da América (USA) e contagem de células somaticas
e mastite clinica na Dinamarca e Suécia.

Caracteristica Dinamarca Suécia
USA SCC Mastite Clinica® sce? Mastite Clinica’
Producdo de proteina 0,18 0,28 0,32 0,98
Vida produtiva 0,06 0,28 0,30 0,59
scs! 0,87 -0,66 0,99 -0.49:
Profundidade de (bere 0,37 0,45° IJ,EE: 0,52
Ligamento de Gbere diantgiro 0,38 0,34 0,39 0,31

' 8CS - Escore de células somdticas [log2); * SCC - Contagem de células somaticas (log 10}; ® Mastite Clinica - Ocorréncia ou nfio
de tratamento entre 10 dias antes do parto até 150 dias (Suécia) ou 180 dias (Dinamarca) apds o parto; *Correlagdes entre
avaliaces de touros diferentes de 0 (P < 0,08).

Fonte: Rogers et al. (1998).

7. Consideracdes finais

Na maioria, os estudos sobre interacdo GxA com as caracteristicas produtivas
de gado de leite foram desenvolvidos nos paises da regiao temperada. Os resultados
destes estudos indicam que entre grupos genéticos sujeitos a uma variacao entre
ambientes favoraveis, as correlagbes genéticas néo desviam significativamente da
unidade. Embora as correlacdes genéticas utilizadas pelo Interbull/MACE para as
caracteristicas produtivas sejam altas entre paises, elas permitem alterar
significativamente as classificagdes internacionais de touros entre paises.
Os resultados mais recentes das analises entre palises para as caracteristicas de tipo
tém mostrado altas correlagdes, ¢ os desvios da unidade refletem mais diferencas
em critério do que em resposta da conformacao dos animais a diferentes sistemas
de manejo ou clima.

A heterogeneidade de variéncia e de heritabilidade tem sido observada entre
ambientes ou grupos de rebanhos classificados pela média de produgdo, pela variagao
da producdo por rebanho-ano, ou regides dentro de paises, Portanto, heterogeneidade
de varidncia, apesar de ndo causar a reclassificacdo nos valores genéticos, & a
forma priméria de interagdo GxA nas regides temperadas. lgnorar a heterogeneidade
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de varidncia parece néo afetar significativamente as avaliacdes de touros, mas tem
importancia na identificacdo de vacas elite. H4 também indicacGes de que pode
resultar em maiores respostas a selecdo de touros em rebanhos de maior nivel de
producédo ou variabilidade. Diferentes métodos de ajuste para a heterogeneidade de
variancia tém sido avaliados e implementados nos sistemas de avaliagdo genética
na maioria dos paises participantes do Interbull, As preocupacoes transcendem as
barreiras nacionais e ja se considera necesséario avaliar um procedimento de ajuste
para a heterogeneidade de variancia na metodologia MACE. Portanto, os programas
de melhoramento delineados para melhorar o desempenho dos animais em diferentes
ambientes nao devem ignorar a possibilidade da interacdo GxA diante dos seus
possiveis efeitos nas avaliagdes genéticas internacionais.

A producdo de leite de animais importados é geralmente inferior nas regiGes
tropicais e subtropicais. Além de problemas associados com o clima, ecto e
endoparasitos, o manejo é influenciado por diferentes limitagtes de recursos daguelas
de regides temperadas. Alguns resultados sugerem que o fator de ambiente mais
importante pode ser o nivel de alimentacéo. Nas regites tropicais e subtropicais, 0s
resultados da avaliacio de diferentes estratégias de cruzamento indicam a diferenciacao
entre gen6tipos conforme o nivel de manejo nos rebanhos.

A questdo importante a resolver na situacéo de interag@o GxA ¢ se a resposta
4 selecdo em condicGes menos favoréveis (tropicais) se aproxima daquela de condicdes
mais favoraveis. As diferencas entre a resposta da progénie e entre valores geneticos
de touros sdc muito comprimidas nas regides tropicais e subtropicais da América
Latina quando comparadas aos Estados Unidos da América. Tal evidéncia sugere que
a resposta a selecdo de touros norte-americanos é menor em grupos de rebanhos de
menar variancia do que nos grupos de maior variancia na América Latina do que nos
Estados Unidos da América. Portanto, o uso de germoplasma importado (p. ex., sémen)
em algumas situacdes de manejo pode ser inapropriada. A compresséo das variancias
genética e residual em paises com ambientes restritivos levam a menor resposta a
selecdo de touros importados, o que parcialmente impede a implementacéo de estratégias
de selecdo baseada na importacéo de germoplasma porque ha indicacdes de que os
retornos econdmicos sdo reduzidos para estes investimentos geneticos.

Além de fatores climaticos, limitacées econdmicas e demandas de mercado
particulares a cada pais (ou regido) também contribuem para estabelecer diferencas no
ambiente e nos objetivos de selegdo. A existéncia de GxA significa que cada pais
deve estruturar seus programas de avaliacdo e selecionar para a eficiéncia da produgéo
nas proprias condigcdes, orientando-se em seus objetivos nacionais. A integragéo
ao Interbull é uma decisdo estratégica no sentido de estabelecer competitividade aos
programas de selec3o ao agregar informagdes internacionais aos procedimentos de
avaliago nacionais e favorecer as decisdes dos criadores nos investimentos em melhoria
genética de seus rebanhos,
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Andlise de pedigree e escolha de sémen
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1. Introducéao

A escolha de um animal pode ser feita tanto pelo desempenho préprio como
também por meio das informacées de seus parentes. No caso de um animal jovem,
que ainda ndo possui dados de producdo, a selecéo do mesmo deve ser feita
por meio da andlise de seu pedigree e de suas caracteristicas de conformacio.
No passado, o pedigree de um animal consistia no registro do seu nome e de seus
ancestrais. Atualmente, um pedigree completo traz estimativa do mérito genético
do animal e informacdes de desempenho de seus ascendentes para caracteristicas
de produgéo e tipo e os respectivos valores genéticos.

A compreensdo das informacdes contidas em um pedigree auxilia muito
na hora da escolha dos animais a serem selecionados, mas ndo basta entender
as informacdes nele contidas. E necessario também avaliar visualmente o animal
para ver se ele é portador de algum defeito, Por exemplo, um animal possui um
pedigree excelente, todavia exibe problemas de aprumo. A solugdo é simples:
rejeita-se o animal e escolhe-se outro de pedigree equivalente pois é obvio que
ndo é desejdvel um animal com problemas de aprumo ou com qualquer outro
tipo de problema de conformacaéo.

Ponderando o pedigree e o fenétipo, sendo o animal selecionado, o produtor
conta com recursos de acasalamentos direcionados para produzir a descendéncia
€om maior capacidade de producdo e melhor tipo. Para iss0, existe no mercado
sémen de touros provados avaliados pelas caracteristicas de produgdo e tipo.

Neste artigo foi analisado detalhadamente um pedigree e descritos alguns
critérios para a escolha de sémen de touros provados.

2. Avaliagédo de pedigree

E comum, na avaliagio de um pedigree, dar énfase 2 linha baixa, ou seja, &
linha materna. Neste caso, deve-se analisar com muita atencdo as informacgdes
contidas no pedigree do animal, verificando os dados de produgéo de leite, gordura,

! Pesquisador da Embrapa Gado de Leite e bolsista do CNPq - Juiz de Fora, MG — dem07 5@cnpgl.embrapa. br;
ary@cnpgl.embrapa.br
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ordem de partos, nimero de dias em lactacéao, e, preferencialmente, cbservando se
a vaca possui o indice de avaliacdo de seu mérito genético.

Nos programas de melhoramento, os touros sdo escolhidos, iniclalmente,
pelo pedigree com a finalidade de participarem do teste de progénie. Nestes pedigrees
estdo incluidas as capacidades previstas de transmissdo (PTA) do pai, da mée e
dos avés maternos, ou indices que incluem tais valores. Um deles é o ndice da
média dos pais, PM, expresso pela soma da metade do valor genético (VG) dos
pais, ou seja PM = 0,5 VG do touro + 0,5 VG da mae, e o outro é o indice de
pedigree = 0,6 VG do touro + 0,25 VG do avd materno.

Aproximadamente 70 a 756% do ganho genético tedrico possivel de ser
obtido para o aumento da producd@o de leite em uma populacio, submetida a
inseminagao artificial é resultante da selecdo dos pais dos tourinhos. O desempenho
esperado (DP) de um animal pode ser estimado pela seguinte férmula: DP = PTA
do pai + PTA da mae.

Supondo que a filha de um touro cujo valor da PTA para leite seja igual a
544 kg e a PTA de sua méae seja igual a 453 kg, o desempenho esperado da novilha
sera igual a 544 + 453 = 997 kg. A melhor estimativa da futura capacidade de
producdo desta novilha em relagdo as suas companheiras de rebanho é de 997 kg.
Sua capacidade de transmissdo é metade deste valor, que é aproximadamente
igual a 498 kg, em virtude da estimativa do mérito dos filhos ser igual ao valor
médio dos pais.

O pedigree completo de um animal da raga Holandesa pode ser visualizado
na Figura 1 e, para auxiliar a sua interpratacao, foram descritas em detalhes todas
as informacoes nele contidas. Como tal, o pedigree constitui em um instrumento
indispensével na hora da escolha de um animal (Pedigree, 1993).

Quando um pai de um tourinho é testado, ndo ha necessidade de se considerar
o avd e avé paternos. Pelo lado da mée, basta considerar 0 avé e a descendéncia
(meio-irmé&s e irméas maternas do touro).

3. Descricao dos termos assinalados no pedigree da Figura 1

A = Indice predito de producdo e tipo (PTPI) e nivel P

Linha 1: Nome do animal, classificac@o percentual e valor do PTPI, data do
nascimento e sexo. O nivel P indica a classificacdo percentual do animal
baseada neste indice e serve para comparar os animais registrados do mesmo
sexo nascidos no mesmo ano. A novilha Ellen recebeu a classificacdo P8,
ou seja, foi classificada no 90.° percentil. Isto indica que esta novilha foi
classificada entre os dez por cento dos melhores animais nascidos em 1993.
O PTPI estima a capacidade de um animal jovem transmitir suas
caracteristicas. Este valor combina a metade da capacidade prevista de
transmissao da mae (CTPI) e a metade da capacidade de transmissao total
do touro, também conhecido como Indice do desempenho total (TPI) do
touro. O PTPI da Ellen & + 1178,

Linha 2: o nimero de registro, neste exemplo, 151017286.
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Figura 1. Apresentacdo de um pedigree completo mostrando o nome da novilha
(A), de seu pai (C), de sua mae (G) e de seus avos paternos e maternos
com as informac¢des de cada ascendents.

B= Capacidade prevista de transmissdo (PTA), avaliado em 7/95

Linha 1: Capacidade prevista de transmissao para produgéo de leite, ( + 33F)
gordura, (+42P) proteina, tipo e precisdo da informagdo. Para animais
jovens, esses valores sio estimados tomando a média das PTA do pai.
Reconhece-se que o valor é uma media quando o sinal ‘#' for usado. A

precisdo da informacdo de tipo para Ellen baseada na informacéo de seus
pais é de 46%.(46R)
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Linha 2: O valor de PTA em ddélares (PTA$). Para o cdlculo desta
caracteristica, & necessario ter informacdes de producgdo. Portanto, os
animais jovens ndo tém este valor disponivel.

Linha 3: Os valores de PTA em percentagem, para gordura e proteina,

respectivamente.
Linha 4: PTA para tipo ( + 1,58), composto de tbere (+1,35UDC) e precisao
na estimativa (46R), ou seja, 46% de confiabilidade.

C = Informacéo de classificacdo do Pai

Linha 1: Nome do animal e o respectivo indice de desempenho total
(TPI=1.480)

Linha 2: O nuimero de registro, a idade em anos e meses (cinco anos e sete
meses) quando o animal foi classificado; escore final (88 pontos); categoria
mais elevada de classificacdo (V V E =Muito Boa, duas vezes e Excelente),
e reconhecimento (Medalha de ouro, e més e ano em que foi prestada a
homenagem). Isto significa o seguinte:

O touro Singing Brook N-B Mascot foi classificado aos cinco anos e sete
meses e recebeu um escore de 88 pontos. Ele foi classificade como Muito
Bom (MB) na aparéncia geral, MB em caracterizagdo leiteira e Excelente (E)
guanto a capacidade corporal.

GM mostra que o touro foi nomeado como Medalha de Ouro, seguido deste
reconhecimento. Os avés foram nomeados também como GM.

D = indice de desempenho total (TPI)

O TPl combina a capacidade prevista de transmissdo para proteina, gordura,
tipo e composto de ubere para classificar touros quanto a sua capacidade
de transmitir de forma equilibrada essas quatro caracteristicas. O pedigree
indica que o touro Mascot tem o TPl igual a 1.480 na época da avaliacédo
de acordo com o més e ano de avaliagdo (07/95).

E= indice composto de tbere (UDC)

Este indice combina as informacdes das caracteristicas lineares de tipo
levando em conta seis caracteristicas do Ubere. As seis caracteristicas de
composto de (bere sdo as seguintes: insergdo do (bere anterior, altura do
Ubere posterior, largura do Ubere posterior, profundidade do Ubere, suporte
central do Gbere e colocacdo das tetas anteriores. No caso do toure Mascot,
o indice estimado foi de +1,60.

Trés caracteristicas lineares adicionais formam indices compostos,
respectivamente: pernas e pés, estrutura do corpo e capacidade leiteira.
Entretanto, somente o composto de Ubere & usualmente listado no pedigree.

F= Sumdério de pai para caracteristicas de producao e tipo

Esta secéo inclui as informacoes de producao e tipo.

Linha 1: Capacidade prevista de transmissdo (PTA) para leite [M); gordura
(F); proteina (P); tipo (T), e confiabilidade (R).

As PTA do touro Mascot sdao 1.711 libras (1 |lb. =454 g) para leite, +53
libras para gordura, +73 libras para proteina e a confiabilidade dessas
avaliagbes foi de 99%.
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Linha 2: Capacidade prevista de transmissao (PTAS$) para a producdo de
queijo, gordura e proteina em ddlares,

O preco do leite e seus componentes sdo usados para calcular esses valores
a partir da PTA do leite, gordura e proteina.

Linha 3: A capacidade prevista de transmissdo (PTA%) para as caracteristicas
EXxpressas em percentagem, como, por exemplo, a capacidade de transmissao
Para gordura e proteina. A PTA% de Mascot para gordura é de -0,04 e 3
PTA% para proteina é de +0,08. A confiabilidade destas informagées sio
oriundas de filhas nascidas nos Estados Unidos. Neste caso, 100% .
Linha 4: PTA para tipo, composto de Gbere e confiabilidade expressa em
porcentagem. O Mascot tem + 1,54 para tipo.

Linha 5: O equivalente da preducéo de leite, gordura e proteina A idade
adulta das filhas do touro.

G = Informac#o da classificacdo da mae

Linha 1: Nome da mae

Linha 2: Nimero do registro, idade expressa em anos e meses na época da
classificagdo; escore final: e categorias principais da classificacao linear,
incluindo aparéncia geral, caracterizacdo leiteira, capacidade corporal, sistema
mamario, e premiacdo (GMD, DOM).

Obs.: GMD significa que a vaca recebeu medalha de ouro como prémio e
DOM significa que ela foi premiada pelo seu mérito. Todas vacas classificadas
excelentes mais de uma vez recebem um valor mulitiplo (E), como, por
exemplo, 2E. Isto significa que a vaca foi classificada como excelente duas
Vezes em épocas diferentes. No caso deste pedigree, a vaca Eleanor, aos
seis anos e trés meses, foi classificada como excelente 93 (2E); com a
seguinte particio: (E) para aparéncia, (E) para caracterizagdo leiteira, (E)
para a capacidade corporal e (E) para ubere, ou seja, EEEE,

H= indice de produco da mae (CTPI)

O CTPI é um indice que indica a capacidade prevista de transmissdo da
vaca combinando o diferencial de produgdo da proteina, gordura, tipo e
composto de ubere. O CTPI & similar ao TPI do touro. Eleanor, por exemplo,
possui um CTP| igual a +873.

I = Capacidade prevista de transmissao (PTA) da mae

Esta secdo inclui informacdes de producao e tipo da mie.

Linha 1: PTA para leite (M): gordura (F); protelna (P); e confiabilidade,
No caso da vaca Eleonor, sua PTA para leite € de 664 libras
(aproximadamente 301 kg), 12 libras de gordura, e 11 libras de proteina,
Linha 2: PTA$ para producdo de queijo, PTAS para gordura e PTAS$ para
proteina,

Linha 3: PTA% para gordura e proteina.

Linha 4: PTA tipo, composto de Ubere, parcentagem de confiabilidade da
producéo de leite e data do célculo de sua classificacdo quanto ao tipo. A
PTA do tipo da vaca & baseada no escore final da vaca e mérito genético de
seus pais. A PTA da classificag@o pelo tipo da vaca Eleanor é 1,61 com o
composto de Obere de +1,10 ¢ 3 confiabilidade é de 86%.
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Linha 5: Capacidade provavel de producao (PPA). Esta é a predicdo do
desempenho da vaca em futuras lactacdes; predigdo do mérito genético
total; efeito do touro e rebanho e efeito permanente do meio [leite, gordura
e proteina), ou seja, +5.843 libras para leite, + 224 para gordurae + 154
libras para proteina.

J = Registro de producéo da méae

Linha 1: Programa de melhoramento de rebanhos leiteiros (DHI)

Linha 2: Idade ao parto; nimero de vezes que a vaca foi ordenhada por dia;
duracao da lactagcdo em dias; libras de leite na lactagdo; porcentagem de
gordura; libras de gordura; porcentagem de proteina e libras de proteina.
Linha 3: Esta linha é inclufda no pedigree somente quando a lactagao
ultrapassar 305 dias. Duracdo da lactacdo completa em dias; libras de leite
produzido; porcentagem de gordura; libras de gordura produzido;
porcentagem de proteina e libras de proteina proeduzido. Podem ser colocadas
também as informagoes da vaca quando ela se classifica em primeiro, segundo
ou terceiro lugar, indicando se a premiacdo € nacicnal ou estadual, com a
abreviagao do estado membro, designando se a premiagéo ¢ para producgao
de gordura, proteina ou leite. O reconhecimento destes registros &, nos
Estados Unidos, fornecido pelo DHIR (registro de melhoramento de rebanhos
leiteiros do USDA, departamento de Ministério da Agricultura), e feito para
sete grupos de idade.

K = Registro de producdo durante a vida produtiva

Uma vez gque uma vaca produza mais de 100,000 libras de leite (45.400 kg)
durante a sua vida produtiva (LIFE), esta informac8o aparecera no pedigree. A
avé materna, Jackbuilt Chairman Mandy, mae de Mascot e avd paterna de
Ellen, produziu 109.940 libras de leite & 4,032 libras de gordura em sua vida
produtiva. A média do teor de gordura foi de 3,7% durante 1.854 dias de

producdo, como mostrado na altima linha do bloco K.

L = Teste para genes recessivos

Os seguintes simbolos indicam se um animal foi testado positivamente como
portador de genes recessivos indesejaveis, deficiéncia enzimatica (TL), ou
fator para pelagem vermelha (RC). O touro, avd paterno de Ellen, pai de
Mascot, foi considerado TL (*TL = este touro nao é portador de Blad, ou
seja, o animal foi considerado livre em 99% como nao-portador de gene
para deficiéncia da adesao leucocitéria bovina). Veja as explicacoes a seguir
sohre outros genes recessivos indesejaveis que um touro ou vaca possam
ser portadores: Bulldog - *BD; Nanismo - *DF; Falta de pélo - *HL; Pele
imperfeita - *IS; Pé-de-mula - (Sindactilismo) - *MF; Gestacao prolongada -
*PG; Deficiéncia da adesao leucocitdria bovina (BLAD) - *BL; Deficiéncia
enziméatica, Deficiéncia da sintese da uridina monofosfate (DUMPS) -*DP;
Dente colorido (cor de rosa) - *PT; Fator vermelho - *RC.

Os seguintes simbolos mostram que um animal foi considerado suspeito de
ser portador de DUMPS, MF, ou BLAD; contudo, foram animais testados
como sendo 99% livres destas caracteristicas: DUMPS = *TD; Mule-Foot
(MF) = *TM; BLAD= *TL
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Os registros das premiacdes de uma vaca que ¢ levada nas principais
exposicdes do Pals e recebeuy alguma premiacdo podem ser incluidas no seu pedigree.,
Este pedigree mostra que a avé materna, a vaca Ella, foi nomeada como "ALL
AMERICAN" em 1980, 1981 e 1982,

Serdo apresentados a seguir dois pedigrees (Figuras 2 e 3), como aparecem
nos catélogos comerciais de touros, escolhendo como padrdo o formato da "Alta
Genetics" cujas mées sdo de alto valor genético, quando se analisam as suas
informagodes de producio.
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do touro A

Linha materna:

Mae: Bren - Way Bell Betsy *TL VG88 GMD DOM - a0s seis anos e nove
meses, em 365 dias, produziu 17.205 kg de leite (37.930M), com 3,3%

Avo: Bren-Way Tony Bessie VG85 - 40s trés anos e quatro meses, em
366 dias, produziu 12.011 kg de leite, com 3,7% de gordura: 439 kg de
gordura: 3,3% de proteina e 397 kg de proteina,

Bisavé: Bren-way Cita Bev VG85 - aos dois anos e dois meses, em 365
dias, produziu 10.695 kg de leite, com 4,7% de gordura e 501 kg de
gordura.

A soma da producio de leite da mée, avé e bisavé & igual a 39.911 kg em
trés anos de producdo.

e IR R B et e S
Mr ;'?.,{ T e MR | Robthom hopry Mark EX94-26 GMD DOM, . ;
T EALE .-'s_,;e-;_-f-‘f:!t LA S 7 £ 8ie TG 3-10° 3650 33,340 3.9% 13076 3.3% 1,110p

e do touro B

Linha materna:

Mée: Robthom Ruby Aerostar VG89 EX-MS - aos quatro anos e seis meses,
em 365 dias, produziu 17,767 kg de leite com 3,4% de gordura, 606 kg
de gordura, 3,3% de proteina e 595 kg de proteina

Avé: Robthom Jade - ET EX92 - 2 E GMD DOM - a0s trés anos e onze
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meses, em 365 dias, produziu 23.968 kg de leite, com 3,9% de gordura:
933 kg de gordura: 3,4% de proteina e 814 kg de proteina

Bisavé: Robthom Ivory Mark EX 94 - 2E GMD DOM - aos trés anos e dez
meses, em 365 dias, produziu 15.123 kg de leite, com 3,9% de gordura,
593 kg de gordura, 3,3% de proteina e 503 kg de proteina.

A soma da producéo de leite da mae, avé e bisavd é igual a 56.858 kg em
trés anos de producao.

Analisando a linha baixa destes dois touros, é facil concluir que a linha
materna do touro B suplanta a do touro A em diferentes aspectos produtivos.

A diferenga entre a média de produgdo de leite da linha materna do touro B,
e a do touro A, é de 5,648 kg.

O primeiro impulso é obviamente escolher o touro oriundo da linhagem B.
Contudo, come muitos produtores conhecem a importancia da linha paterna e sendo
cautelosos, para alcangar maior seguran¢a nas suas decisées, procuram analisar a
linhagem paterna, com especial grifase no pai do touro. A linha paterna é muito
importante em virtude do pai, principalmente, no caso de uso de sémen, ser provado.
Isto significa dizer que o sémen que o criador estd escolhendo para uso em seu
rebanho € oriundo de um touro com informagdes sobre o seu mérito genético,
avaliado pela sua progénie, com esta avaliagio estando associada a um certo grau
de confiabilidade. Quanto mais alta, maior € a confiabilidade das informagdes.

O pai do touro A é Arlinda Melwood - ET *TL VG887 GM.

Esse touro em 1996 possuia um TPl de 1.109. A capacidade de transmisséao
para leite, PTAM, foi de 1.168 libras. A capacidade para transmissdo de gordura,
PTAF, foi igual a 78 libras, e a capacidade de transmissdo para a produgdo de
proteina, PTAP, foi de 36 libras enquanto a capacidade para transmissao para
caracteristicas de tipo, PTAT, foi de 1,12 com o indice relativo ao composto de
Ubere de -0,07 e Pernas e Pés, 0,79. Esse touro foi avaliado na época, com
informacdes de 13.872 filhas nascidas em 4.736 rebanhos alcancando 99% de
confiabilidade nas informacdes acima apresentadas.

Nas avaliagcdes feitas em novembro de 1998, praticamente pouco mudou
em relagdo a avaliagdo anterior deste touro. Por exemplo, o TPl baixou de 1.109
para 1.105 e PTAM caiu de 1.168 libras para 1.076 libras.

O pai do touro B é Juniper Rotate Jed — ET *TL EX96 GM, que em 1996
possufa o TPl igual 2 1.161. A PTAM era de 980 libras, PTAF igual a 52 libras e
o PTAP, 31 libras.

O touro JED possuia 115 filhas em apenas 87 rebanhos, Avaliagcio deste
touro, realizada recentemente, indicou que o TPI caiu para 1.075 e a PTAM reduziu
de 980 para 635. Entretanto, os dados de conformagdo sdo superiores ao do
primeiro, principalmente quanto as de Ubere e tipo em geral (2,17 versus 1,0),
Todavia, em decorréncia de menor nimero de filhas, a confiabilidade das informacdées
de JED era menor do que as do A. MELWOOD.

Estas informagdes indicam caminhos diferentes a seguir. As vacas, mées
dos touros, sdo altas produtoras de leite. Haveria uma tendéncia natural de se
escolher o touro B se o criador se limitasse as informacGes da mée e suas
ascendentes. Os TPl dos touros A. MELWOOD e J.R.JED sédo similares nas
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avaliagfes feitas em 1996 (1.109 versus 1.161): todavia, as informacdes de
producdo e ndmero de observacbes feitas diferem muito, demonstrando a
importdncia da confiabilidade da prova,

Quando se comparam as informacdes mais recentes, o touro A (4. Bellwoaod),
filho de Me/wood com Betsy, e o touro B (R. Malachite), filho de Jed com Ruby,
nota-se a grande diferenca entre ambos. O touro Bellwood apresentou em 19989
um diferencial para a producdo de leite muito alto (2,980 libras), quase seis
vezes maior que o apresentado pelo R. Malachite (541 libras) neste mesmo ano.
Além disso, o TPI de Bellwood € 1.620 enquanto o de Malachite é de 1.131.
Por outro lado, o composto de (bere transmitido por este touro & de 2,75 ¢ do
Bellwood, -0,31. Muitas outras comparacdes, como, por exemplo, o composto
de pernas e pés, facilidade ao parto, confiabilidades nas informagdes, poderiam
ser utilizadas na hora de escolher um touro. Ou seja, se o produtor deseja
aumentar a capacidade de producio de leite, ele deve escolher um touro com a
maior PTA, neste caso, Bellwood, e se for mais importante implementar
caracteristicas de tipo, a opcéo seria a escolha de um reprodutor com maior PTA
para tipo, neste caso, Malachite. -

4. Critérios para escolha de sémen de touros provados

Alguns criadores e técnicos, as vezes, ficam confusos quando compram
uma novilha filha de vaca de alta produgdo e touro de valor genético alto, e a
produgdo do animal adquirido & dpenas razoédvel, nao refletindo a producédo esperada.
Sabe-se que a produgdo de leite de uma vaca é o resultado de fatores de natureza
genética e de ambiente., A maneira de se criar uma bezerra, recriar as novilhas,
assim como as condigdes de parto, a duragdo da lactagdo, o nimero de ordenhas, o
estado corporal, época de parto, doencas, alimentacéo, manejo, entre outros fatores
influem na capacidade de producéo do animal. Por isso, a alta producdo verificada
na mae pode ndo ser observada na sua descendéncia.

Quando um téenico ou criador argumenta que as filhas de um determinado
touro sdo muito boas ou ruins, normalmente estdo baseados na observacgao de uma
amostra relativamente pequena. Dal, a importéncia de se levar em conta outros
critérios na hora de escolher um animal ou comprar o sémen de um touro,

Deste modo, segundo Durées (1997), o primeiro aspecto, antes mesmo de
escolher o sémen de um touro, € a definicdo das metas e objetivos de um programa
de melhoramento de rebanhos leiteiros, devendo-se, para isso, focalizar as
caracteristicas desejadas.,

O segundo, é decidir quais sdo os touros, entre aqueles disponiveis, que mais
provavelmente produzirdo maior Progresso genético no rebanho, a um custo razoavel.
O impacto causado pela decisdo do criador em selecionar um reprodutor determinara
a8 qualidade das vacas do rebanho que estardo em produgdo dal a trés anos.

Geralmente o produtor & orientado a comprar sémen baseado nas informacgdes
contidas nos catalogos de touros e, para obter sucesso, deve adotar algumas regras:

¢+ dar prioridade as caracteristicas desejadas a serem selecionadas e dar a
importéncia relativa para cada uma delas. Caracteristicas de producao
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devem ser trés a quatro vezes mais importantes do que aquelas de
conformacao;

¢ usar o método do nivel independente de selecdo ou, preferencialmente,
use um indice de selecéo, escolhendo o touro baseado nos seus valores
de PTA;

¢ dar prioridade a capacidade prevista de transmissao. Quanto mais alta,

melhor. Usar a confiabilidade para decidir a intensidade de uso do touro
selecionado.

4.1 Use a PTA para as decisdes de selegdo de sémen de touros provados

De acordo com Wattiaux (19895), para selecionar touros, empregam-se
basicamente dois métodos: o nivel independente de selecdo e o indice de selecao.
Embora ambos tenham vantagens & desvantagens, o Indice de selecd@o ¢ preferido
pelos gensticistas, em virtude de possibilitar maior avango genético,

Nos Estados Unidos, a Holstein Association usa o TPl, enquanto no
Canadé é usado o LPl, e na Holanda, o INET, para classificar os touros segundo
o mérito genético total. Esses Indices levam em consideragdo os valores de
gordura, proteina e caracteristicas de tipo ponderados de acordo com as férmulas
adotadas em cada pais citado.

Todavia, alguns criadores preferem utilizar na escolha de um touro a PTA
para leite, por exemplo, PTAM = 1.000 libras. Entretanto, isto nao significa que as
filhas produzirdo 1.000 libras de leite a mais do que as outras vacas companheiras
de rebanhos. Indica apenas que o touro foi provado pelo teste de progénie e suas
filhas tiveram uma média de produgéo de leite 1.000 libras acima das filhas de
touros usados na base genética. Para cada caracteristica considerada em um programa
de selecdo, existe um valor de PTA. Assim sendo, existe PTAF para gordura, PTAP
para proteina, PTAT para tipo, além de outras caracteristicas de interesse econdmico.
Recomenda-se, assim, que a escolha do sémen de um touro seja feita com base do
valor da PTA para a caracteristica de interesse ou no TP, ou Indices similares.

4.2 Preco do sémen

Um dos mais importantes aspectos, na hora de escolher o sémen, é o
seu preco e o numero de doses a serem adquiridas de cada touro. Obviamente,
quem estipula o preco por dose de sémen nao € o comprador. Todavia, ele tem
uma grande influéncia na comercializagcdo dos produtos e, em geral, no valor
que poderia ser pago.

O precgo pago pelo sémen atualmente é um investimento que podera trazer
retorno no futuro. Em geral, o prego do sémen é baixo quando comparado com 0
ganho econdmico ao longo da vida Gtil do animal. Os rebanhos com altas taxas de
concepcao e alta taxa de sobrevivéncia aumentardo a sua lucratividade.

Apés o preco do sémen, a especificacdo dos objetivos da selecdo é o mais
importante meio para aumentar o retorno economico, em decorréncia do investimento
em genética. Portanto, os criadores necessitam determinar as fontes e fatores que
afetam a renda liquida, de forma criteriosa, e devem antever como esses fatores
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podem ser afetados pelas circunstancias especificas de cada fazenda. Uma cuidadosa
venda de excedentes de rebanhos leiteiros, o descarte de vacas, 0 lucro ou custo
associado com o melhoramento de caracterfsticas de tipo levara a uma deciséo
economicamente consistente sobre o enfoque de selecdo, sobre o tipo e producio,
escolhendo os touros de acordo com a condi¢cdo de cada rebanho.

Segundo Blake (1992) e Wattiaux (1895), o preco do sémen ndo deve ser
o principal critério na escolha de reprodutores. Segundo os autores, uma concepcéo
errdnea é pensar gue o maior preco reflete a melhor "qualidade" do touro.
Freqientemente se imagina que 0s touros cujos sémens s3o vendidos por alto
preco sejam excelentes e aqueles de menor preco, menos desejaveis. Esta
concepcao errénea conduz os produtores a comprar o sémen mais caro, pensando
que seja um bom meio para garantir qualidade ou fixar um limite no preco do
sémen que eles desejam comprar de um touro, pensando que ndo suportam pagar
sémen muito caro.

Na realidade, o preco do sémen & baseado simplesmente na disponibilidade
e demanda no mercado. Um touro cuja demanda é alta, provavelmente serd o seu
sémen mais caro do que aquele de baixa demanda. Estudos realizados indicaram
que o prego do sémen é estipulado pelo mercado, ou seja, se houver grande demanda
& pouca produgdo, o valor sobe. Isto ocorre principalmente quando o estoque é
baixo, o touro é famoso, e, por qualquer razdo, deixou de produzir sémen. E o que
ocorreu recentemente com o touro Mande/ (23H0453). O preco por dose de sémen
deste touro aumentou apGs a sua morte. A popularidade de um touro néo pode ser
um critério isolado para seleciona-lo ou rejeita-lo. Algumas vezes, o sémen do touro
mais caro pode ser 0 mais desejével, e, 4s vezes, 0 sémen mais barato é o mais
desejdvel, dependendo das metas e objetivos do programa de selecdo. Os touros
devem ser selecionados para atender aos objetivos de selegdo do seu rebanho, e
nao pelo prego do seu sémen.

Fazendas com boa e sélida taxa de reproducao, sem problemas financeiros
podem adotar uma estratégia de selecdo que:

¢ maximize o ganho genético a longo termo;
¢ aceite a possibilidade de pagar alto prego pelo sémen:
¢ inclua um longo perfodo (cinco a dez anos) para recuperar o investimento.

Existem touros com informacdes equivalentes cujo preco por dose é
compativel com a finalidade principal da propriedade. Por exemplo, o produtor de
leite geralmente tem critérios diferentes na hora de escolher o sémen para uso em
seus rebanhos em relag@o a um criador que se preocupa com uma série de detalhes
julgados por ele de importancia, principalmente no que tange as exposicdes
agropecudrias. Naturalmente, ninguém deseja uma vaca de alta produgdo que nao
seja longeva. Para poder pagar as despesas de manutencéo e de criacio, é necessario
que a vaca deixe muitas crias. Vacas com problemas graves de pernas e pés e,
principalmente, com falhas de insergdo de (ibere sdo usualmente descartadas. Porém,
sdo indesejéveis vacas de baixa producdo

Por outro lado, pouco beneficio econdmico pode ser derivado de um
investimento em genética em fazendas com eficiéncia reprodutiva baixa, ou quando
a situacao financeira ndo é boa e ndo permita aguardar o retorno a longo termo.
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Nesta situacdo, o ganho genético a longo prazo pode ser menos importante do que
melhorar as condigdes de manejo a curto prazo.

4.3 Regras basicas para a escolha de sémen de touros provados

O ndmero de touros e a estratégia de selecionar touros podem variar em
fungdo do tamanho do rebanho, confiabilidade do touro e da inclinagdo do fazendeiro
de correr riscos, de acordo com diversos autores como pode ser observado em
artigos de revisdo de Durdes (1986, 1897).

O estoque de sémen em excesso é economicamente desvantajoso, pais
representa capital indisponivel para outras atividades ou fatores de producéo, e,
geneticamente prejudicial, em razéo do sémen estocado dos touros escolhidos podem
ndo ser melhor quando novas provas estiverem disponiveis.

Quando touros jovens sdo selecionados, somente algumas poucas doses
de sémen devem ser adquiridas de cada um deles para limitar o risco. Quando a
confiabilidade do touro aumentar, a compra de sémen do touro podera ser
aumentada, porém nao deve ser excessiva, para o seu rebanho nédo ficar
geneticamente defasado.

Os avancos nos procedimentos metodolégicos ocorridos nos Ultimos anos,
principaimente apods a introducdo do modelo animal, possibilitaram a obtencao de
estimativas mais confidveis do valor genético de touros e vacas, pelas seguintes razoes:

utilizacao de todas as informacgdes constantes no pedigree;
avaliacdo simultanea de vacas e touros;

utilizacao de uma nova base genética;

ajustamento para o merito genético das companheiras de rebanho.

* & & @

Uma vez que existe sémen de touros provados de diferentes companhias,
se o criador deseja aumentar o ganho genético do seu rebanho, ele devera adotar
alguns critérios para escolha do sémen. As regras principais sao:

¢ Usar sempre um grupo de touros provados. E recomendavel utilizar um
touro para um grupo de 15 a 20 vacas.

¢+ OSelecionar o sémen dos touros superiores, classificados entre os dez
por cento dos melhores disponiveis. Analisar as informagdes do
catalogo "Sire Summaries" ou outro equivalente, como, por exemplo,
"Who's Who".

¢ Usar sempre sémen de touros com mais de 70% de confiabilidade.
Nos catalogos americanos, esta informacao é determinada pelo REL.
Nos catalogos de touros oriundos do Canadé e da Holanda, apesar de
também adotarem a metodologia do modelo animal, foi mantido o termo
REP. Quanto mais alto for a confianca sobre as informacoes do touro,
mais seguranca o produtor tera no uso do sémen.

¢ Escolher touros baseados nas informacdes de producéo (leite, gordura e
proteina). Verificar as informagoes complementares de cada touro, antes
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de decidir pela compra. Por exemplo, as informacdes de tipo podem ser
valiosas quando se deseja melhorar o rebanho considerando-se os
aspectos morfolégicos.

¢ Utilizar touros jovens ou de aventura genética como se fosse um grupo,
de tal maneira que néo ultrapasse 15% do total de sémen comprado.

¢ Utilizar esquema de acasalamento corretivo combinando as informacdes
contidas no perfil linear do touro com as informagdes de classificacao
das vacas, Colocar um valor minimo de PTA$ (capacidade prevista de
transmissdo em délares ou diferen¢a prevista em ddlares) ou informacéo
equivalente que seja aceitavel antes de fazer a compra de sémen.

+ Analisar o mercado de sémen e verificar se existe alguma promogdo,

Usualmente, a resposta 3 selecdo 6 maxima quando a pressdo de selecdo é
feita para uma Gnica caracteristica. A medida que aumenta o nimero ds caracteristicas
€m um programa de selecdo, reduz a resposta a selegdo para uma determinada
caracteristica. Contudo, freglentemente, o criador deseja obter o0 melhoramento
simultaneo de diversas caracteristicas. Diversos palises fazem a avaliacao de touros
e vacas levando-se em conta caracteristicas multiplas.

No Canada, por exemplo, a avaliacao genética é feita para cinco caracteristicas
de producéo (leite, percentagem e producgdo de gordura, percentagem e producéo
de proteina), além de 29 caracter(sticas de conformagédo e cinco caracteristicas
auxiliares (facilidade ao parto, efeito maternal, velocidade & ordenha, vida produtiva,
contagem de células somaticas), Além disso, o nimero de caracteristicas pode ser
aumentado com os avancos dos procedimentos metodoldgicos de avaliagio genética.

Diante do exposto, ressalta-se Que o valor da dose de sémen & questio de
marketing, disponibilidade do produto, quantidade, etc.

Seguindo as regras basicas acima descritas, o produtor de leite poderd obter
retorno sobre o investimento realizado em sémen.

5. Use a confiabilidade de um touro para decidir quantas doses
de sémen devem ser compradas

A confiabilidade representa a precisdo da avaliacdo genética. Freglentemente
0s produtores usam a confiabilidade como critério de selegdo de touros, o que néo
deveria ser feito. Uma vez selecionado o touro, a confiabilidade deve ser usada para
decidir sobre o seu uso (quantidade de sémen a adquirir). H& muitos touros
disponiveis a serem escolhides, rejeitando-se agueles que apresentam baixa
confiabilidade na PTA. Contudo, se usar a confiabilidade como um critério de selecédo,
possivelmente o ganho genetico serd limitado, Portanto, nao & desejdvel usar o
nivel de confiabilidade como critério de selecio.

O valor genético verdadeiro dos touros que apresentam alta confiabilidade
(99%) é quase certo: o intervalo de confianca é muito estreito €, provavelmente,
nao havera mudanga substancial ao longo dos anos. Para alguns produtores isto
pode ser importante, pois assegura que a producdo das fitlhas desses touros poder3a
Ser prevista com maior seguranca e estard préxima do valor esperado da PTA.
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Todavia, alta confiabilidade poder4 ser vista por outros produtores como um entrave
no uso de alguns reprodutores. Touros jovens apresentam baixa confiabilidade em
razdo do pequeno nimero de filhas com registro de producéo de leite. Porém, touros
com mérito genético elevado s&o os que estdo sendo testados no momento pela
progénie. Como, entdo, se poderd levar vantagem desta superioridade genética, a
despeito da incerteza de sua PTA?

Sabe-se que as PTA acompanhadas por uma baixa confiabilidade sofrerdo
mudangas, mas o que ndo se pode ser previsto com antecedéncia é se a PTA subira
ou descera. De fato, quando dois touros tém a mesma PTA, é mais arriscado adquirir
uma grande quantidade de sémen do touro com menor confiabilidade.

N&o se recomenda escolher apenas um ou dois touros jovens, e, sim, um
grupo de touros jovens, pois os riscos de mudancas cairdo acentuadamente, porque
quando a PTA de um grupo decrescer, a do outro crescerd. Em outras palavras, a
melhor estratégia para minimizar o risco da baixa confiabilidade e ainda assim
maximizar o ganho genético potencial é usar sémen de um grupo de touros jovens.
Neste caso, a compra de poucas unidades de sémen de diferentes touros, ainda
com baixa confiabilidade, reduz as chances de ordenhar um grande namero de
filhas de qualquer touro que descer na prova. Por outro lado, as chances de ordenhar
filhas, de qualquer um dos touros que pode subir muito na prova, serd maximizada.

E melhor ter dez filhas de dez diferentes touros jovens do que ter dez filhas
de qualquer um deles, pois o risco, no primeiro caso, sera reduzido.

Por outro lado, o criador deseja uniformidade de producdo, ou seja, menor
variagdo. Do ponto de vista do manejo do rebanho, faz sentido obter grupos de
animais mais uniformes, visto que a alimentagao do grupo fica mais facil, bem como
as operagOes de ordenha. Neste aspecto, recomenda-se que o criador use um touro
para cada grupo de 15 a 20 fémeas

6. Acasalamento de um touro particular com um grupo de vacas

Muitos criadores s8o orientados na escolha de sémen de touros de apenas
uma companhia. Alguns técnicos conseguem fazer um trabalho excelente na escolha
de sémen de touros, outros contudo ndo conseguem escolher os touros mais
adequados para inseminar as vacas em alguns rebanhaos,

Existem diversos programas de acasalamento que foram delineados para
ajustar os pontos fortes de um touro com os pontos fracos de uma vaca, visando
melhorar as aptidoes gerais da futura geragdo. Para melhorar um rebanho, o criador
deve distinguir entre a selecfo de um touro e o acasalamento. A selecdo é um dos
pontos mais importantes no manejo de um rebanho leiteiro. A maioria dos criadores
mantém suas novilhas com o propdsito de usa-las como substitutas de suas vacas,
e a fonte primaria da entrada de uma nova genética no rebanho é por meio dos
touros. Apds os touros serem selecionados, os acasalamentos individuais podem
entdo ser realizados, O beneficio adicional esperado da orientacio do acasalamento
é questiondvel, mas com certeza o acasalamento nao é prejudicial, quando praticado
apds a selegdo dos touros e o seu principal beneficio & reduzir o grau de
consanglinidade (Durdes, 1997).
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¥ Consideracdes finais

O criador deve definir objetivos de selecio para seu rebanho de tal forma
que ele possa obter os melhores resultados. Para tanto, o criador deve eleger as

Devem ser analisadas com muito critério as Informacgdes do pedigree, de
producdo e de conformagdo, contidas nos catalogos de sémen. Além disso, deve-se
verificar o nivel de confiabilidade dessas informacdes. Um pedigree com as diversas
informacées pertinentes ao animal, ao pai e & mae, & aos demais ascendentes,
constitui-se em um poderoso instrumento auxiliar para a escolha de animais.

ubere, pernas e pés, o animal tivesse que ser descartado mais cedo, por problemas
de conformacio.

O nimero de touros a ser usado num rebanho & fungéo do nimerg de
fémeas a serem acasaladas; escolha trés touros para cada grupo de 50 vacas,

sémen constitui-se na tarefa mais importante em Um programa de sele¢do e o criador
colhera os frutos do sey trabalho, em futuro proximo,

Por outro lado, pouco beneficio econdmico pode ser derivado de um
investimento em genética em fazendas com eficiéncia reprodutiva baixa, ou quando
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"MOET": estratégias de utilizacao
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1. Introducéo

O trabalho dos melhoristas no delineamento de estratégias de selecio,
acasalamento e andlise da estrutura da populacdo é importante para otimizar o
melhoramento genético.

O delineamento de programas de melhoramento para gado leiteiro é limitado
por diversos fatores que determinam a sua estrutura tais como: o conhecimento dos
parémetros geneticos, caracteristicas limitadas pelo sexo e/ou entdo mensuradas
tardiamente durante a vida do animal, taxas de reproduco, consanglinidade, recursos
limitados para teste de animais e a logistica na conducéo de programas complexos
de melhoramento.

As taxas de progresso genético sdo limitadas por restricdes de natureza
biolégica que, com os pardmetros genéticos, estruturam os programas de
melharamento para se alcangar o méximo de ganho genético. As taxas anuais de
ganho genético em populacdes artificialmente selecionadas s&o determinadas por
quatro fatores: intensidade de selegio (i), precis3o da selecdo (r), desvio-padrao
genético (o), e intervalo de geracdGes (L). A maneira de como esses fatores afetam
0 progresso genetico & expresso por uma férmula bastante conhecida em que o
ganho genético por ano € expresso como Zricu," ZL.

A identificacéo e multiplicacao de animais geneticamente superiores constitui
a forma mais eficiente para se obter o progresso genético, desde que ndo haja
alongamento significativo do intervalo de geractes.

Diante dos avangos dos conhecimentos da fisiologia da reproducdo com
especial énfase nos trabalhos de ovulacdo miltipla & transferéncia de embrides
(MOET), fertilizagdo in vitro e clonagem, tornou-se possivel nos tltimos anos obter
progresso significativo em melhoramento genético animal explorando com mais
eficiéncia a capacidade reprodutiva de uma vaca geneticamente superior,

O teste MOET vem sendo desenvolvido em diversos paises do mundo. Para
a sua realizacdo deve-se levar em conta dois aspectos: as técnicas de coleta e
transferéncia de embrides e a identificacdo de animais geneticamente superiores.

' Pesquisador da Embrapa Gado de Leite e bolsista do CNPq - Juiz de Fora, MG - dem075@cnpgl.embrapa.br;
martinez@cnpgl.embrapa.br; jvalente@cnpgl.embrapa.br
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A influéncia desta tecnologia sobre a melhoria genética de rebanhos tem
sido obtida principalmente pela identificacdo de pedigrees de vacas doadoras e
multiplicacéo de seus descendentes, ternando-se ainda mais promissora quando os
valores comerciais dos descendentes justificam os custos extras na produgéao e
transferéncia de embrides (T.E.). Utilizando esta tecnologia, tem sido possivel a
transferéncia de material genético de vacas de alta producgao entre rebanhos e entre
paises, viabilizando, desta forma, a obtengao de produtos de alta qualidade genética
nos paises emergentes.

Q sucesso do teste MOET depende portanto, de boas técnicas de
reproducdo e precisdo na avaliacdo genética de animais. Em razao disso, a
utilizacado do esquema MOET para o melhoramento de rebanhos leiteiros tem sido
apontado como uma solucdo mais vidvel do que o teste de progénie (TP) devido a
sua melhor eficiéncia operacional.

Entretanto, para a realizacao do MOET devem ser tomadas algumas
precaugbes, especialmente quanto ao controle da consanglinidade em virtude da
redugado do intervalo de geragdes, nimero reduzido de touros e dispersdo genética
gue podem elevar a margem de risco e afetar os resultados teoricamente esperados.

Por meio de MOET tornou-se possivel o aumento do nimero de familias de
irméos completos ao ponto de as informacfes dos parentes colaterais (irmaos
completos e meio-irmaos) poderem contribuir significativamente na previsao do valor
do mérito genético de um animal, com as informacgoes da mae. Alem disso, no caso
da selecdo de uma fémea, usualmente, utilizam-se as informacoes dela propria.

As vacas doadoras podem produzir grandes familias de irmaos e irmas
completas. Isto permite que os touros sejam avaliados pelo desempenho de suas
irméas, reduzindo, portanto, o intervalo de geragdes, e, por conseguinte,
disponibilizando sémens de touros provados em menor espaco de tempo, a baixo
custo e nao havendo necessidade de avaliar muitos touros pelo teste de progénie,
mas somente agueles gque possuirem uma boa indicacdo de qualidade superior
selecionados previamente pelo teste MOET.

2. Aplicacdo do MOET em nivel global

Com o uso da tecnologia MOET, programas de melhoramento podem ser
delineados para atender aos requerimentos especificos de um pais ou regiao.
Os programas podem ser integrados aos TP existentes ou podem ser
operacionalizados como nicleos independentes. Isto significa que a tecnologia MOET
pode ser empregada em um niicleo formado por rebanho Unico. Portanto, os programas
MOET podem ser adaptados as condicdes locais para rebanhos leiteiros nos trépicos.

Nos esquemas de melhoramento de rebanhos leiteiros, geralmente os TP
sao de dificil execugdo em paises em desenvolvimento por existirem poucas vacas
sob o servico de controle |eiteiro, poucas vacas inseminadas, longos intervalos de
geragdes e outros problemas estruturais, Com o MOET esses problemas sdo menores,
pois os touros sdo selecionados na base do desempenho de suas irmas completas
ocu meio-irmas com substancial reducdo dos intervalos de geracdes. Portanto, a
utilizacao do MOET permite s obtencao mais rdpida do ganho genético, pois touros
jovens podem ser avaliados em menos tempo (guatro anos ou menos), levando-se
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em conta as informacg¢des de producgdo de suas irmés, "sibling test", em contraste ao
TP que leva cerca de sete anos. Essa é a grande vantagem do teste MOET em
relacdo ao TP.

O esquema MOET iniciou na Dinamarca em 1985, na Inglaterra em 1986,
na Franca em 1987, na Alemanha em 1988, na Holanda em 1989, e na Itélia em
1993. O nimero de doadoras trabalhadas variou de 20, na Alemanha a 40 na
Franca. A estrutura dos nucleos MOET varia de pafs para pals. Isto pode ser visto
na Tabela 1.

Tabela 1. Esquema MOET empregado na Europa.

Dinamarca Inglaterra Franca Alemanha Holanda |talia
Inlcio 1985 1986 1987 1988 1888 1893/86
Doadoras por ano 20-30 32 40 20 25 20-30/30
Embrides por ano 500 500 800 500 1000 500/500
Estrutura dos Aberto Aberto Aberto Aberto, Semi- Aberto Aberto, Semi-
niiclens Centralizado Ceantralizado Disparsos dispersos Centralizado dispersos
Proprietdrios Piblica Particular Coopecativas o ivlar  Conmaisdels,  Cooperativas
da A, de LA,
Produgdo, . :
: Produgéo, b Pradugéo, Producdo,
Selegdo “’E“f“.:i';‘n’f“' Alimentsg3, F"’T'i."m Tipo, Sistema  Alimentaco, ;’; :‘“ﬁ'"
: " Eficiéncia, Tipo 9o mamétio Eficiéncia h
Fonte de doadoras Dinamarca Global * Global* Alemanha Global® Global*

*0s embrides das doadoras sao procedentes de diferentes paises.

Lohuis (1993) mostrou diversas estratégias organizacionais para melhorar
a eficiéncia reprodutiva e obter resposta genética de teste de progénie em programas
de melhoramento genético de gado de leite. A Figura 1 mostra esquema de
organizacao para operacionalizar um programa MOET e Teste de Progénie envolvendo
o0s nucleos juvenil e adulto, centrais de coleta e transferéncia de embrides, rebanhos
comerciais, teste de progénie ete.

No esquema adulto, as fémeas sdo selecionadas apds o término da primeira
lactacdo e da mesma forma que os machos levam em conta as informacdes de suas
irmas completas, meio-irmas e as maes e suas préprias produgoes. No esquema
juvenil, os animais s@o selecionados antes da primeira concepc¢éo, levando-se em
conta todas informacdes de sua familia. Nos esquemas juvenis, as doadoras de
embrides sdo selecionadas aos 13 meses de idade levando em conta as informacgédes
das familias; nos esquemas adultos, a selecao das doadores é feita aos 34 meses
baseado nas informacotes da familia e registros da sua producd@o. As fémeas, em
ambos esquemas,'sac entdo acasaladas com touros de idade similares, que sdo
selecionados como descritos no esquema juvenil adicionando as informagbes dos
primeiros registros de producéo das irmas completas e meio-irmas, utilizados nos
esquemas MOET adulto. Esses autores demonstraram que este modo de selecéo
permite a obtencado de 30 a 50% a mais na taxa de ganho genético em relagdo aos
esquemas convencionais. Os esquemas juvenis permitem ganho genético superior
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ao obtido nos esquemas MOET adulto. Entretanto, a taxa de consangiiinidade e
variacdo ao acaso sdo maiores, especialmente nos esquemas juvenis.
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Figura 1. Esquema integrado de avaliagdo de animais pelo teste de progénie e MOET,
segundo anotagbes do curso sobre MOET (Lohuis,1998).

Existem dois esquemas principais que utilizam o MOET: o esquema de nucleo
proposto por Nicholas e Smith (1983) e um esquema hibrido descrito por Colleau
(1986). Ambos foram revistos por Ruane (1988).

Esses programas podem ser desenvolvidos em nucleos fechados ou abertos,
podendo ainda ser centralizados ou dispersos. Portanto, existem quatro possibilidades
de organizagdo dos nucleos MOET: centralizado e fechado, centralizado e aberto,
dispersos fechados e dispersos abertos.

Esses esquemas séo adotados tanto intensiva quanto extensivamente.
A aplicagdo do esquema MOET intensivamente resulta em maiores custos,
necessitando para isso melhor controle do ambiente e melhor técnica para obtengao
de produtos. Contudo, pode-se controlar um maior nimero de caracteristicas com
menor margem de erro e vicios e, portanto, o ganho genético aproxima-se do
teoricamente possivel de ser alcangado.

A aplicacdo extensiva necessita de menores investimentos em construgoes,
equipamentos e mao-de-obra, Pode ser tdo efetivo quanto o procedimento anterior
se o local contar com boa infra-estrutura. A principal vantagem resulta na menor
interacdo entre genotipo e ambiente, além de reduzir a margem de risco quanto a
salude e nao apresentar limitagdo quanto ao tamanho da operagéo.

O programa GENUS na Inglaterra, iniciado em 1887, de acordo com Mcguirk
(1997), foi baseado em 250 vacas Holandesas e astabelgctda pela transferéncia de
embrides importados dos Estados Unidos. Posteriormente, foi implementado um
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nucleo MOET aberto. Os resultados baseados na primeira lactagdo, em relagdo as
vacas nascidas em 1990, indicou que o rebanho MOET apresentou uma superioridade
de 3.474 kg de leite @ 122 kg de gordura e 128 kg de proteina. Em 1996, 68
touros com o prefixo MOET ja& haviam sido testados pela progénie e 24 deles
selecionados pelo valor de suas famfilias foram denominados MOET masters. Esses
touros apresentaram uma superioridade de 539 kg de leite, 19,6 kg de gordura e
15.8 kg de proteina em relagdo aos demais.

Penna (2000) vem realizando, no Brasil, estudo de nicleo MOET para o
melhoramento da raca Guzerd e afirma que essa estratégia 8 uma importante opcéo
para melhoramento de animais no Pals. A autora alegou que a eficiéncia do MOET
aplicado & raca Guzerd foi similar aos resultados obtidos em ragas européias.
Concluindo, informou que a logistica de uma estagdo central de MOET tem sido
eficiente e demonstrou ser apropriada as condigdes brasileiras, enfatizando, todavia,
a necessidade de identificar com preciséo os animais geneticamente superiores.
Na india vem sendo conduzidos diversos estudos com zebu e bifalos, empregando
a metodologia MOET. Estudo de simulagéo realizado por Gaur e Raheja (1996)
informaram que o numero de animais nos nicleos para otimizar o ganho genético
seria em torno de 5% da populacdo-base. A maior taxa de aumento na média do
mérito genético dos animais nos rebanhos, considerando a producéao de leite, foi
obtida quando a proporcédo de 25% de animais migraram do nticleo para a populagao-
base. Em virtude da taxa limitada de reproducéc dos animais nos nucleos, torna-se
muito importante o aprimoramento das técnicas de coleta e transferéncia de embrides.

Schrooten et al. (1993) argumentaram que o ganho genético anual aumentou
em 5,4% quando MOET foi usado com vacas selecionadas do top da populagéo
com o objetivo de produzirem fémeas de reposicdo. Além disso, quando o nimero
de touros reduziu de oito para quatro, houve um acréscimo de 28% de ganho
genético anual. A redugéo do ganho genético, em virtude de viés dos registros de
produgdo das vacas superiores, variou de 4,6 a 15,4%.

Nicholas e Smith (1983) sugeriram a utilizagédo de uma estrutura hierarquica
em que o esquema MOET foi usado em um rebanho de um nucleo elite para produzir
touros para uso nas populacées em geral. Esses autores analisaram dois tipos de
nucleo MOET: esquema adulto e esquema juvenil.

0O ganho genético méaximo anual foi maior nos esquemas MOET adulto em
relacdo aos esquemas juvenis ou TP. Todavia, a taxa de consangliinidade foi maior
nos esquemas MOET comparado ao observado com a utilizacdo dos testes de
progénies. As vantagens dos esquemas MOET adulto e juvenil em relagdo ao TP
nao sdo afetadas ao longo dos anos, mas sdo mais altos quando hd um maior
ndmero de fémeas doadoras,

3. Tamanho da populacdo: namero efetivo de individuos

O conhecimento da genealogia dos animais permite os acasalamentos entre
individuos ndao aparentados, evitando-se o aumento da consangliinidade que ocorre
pelo acasalamento de individuos parentes.

Nos esquemas de melhoramento, o controle da consangiliinidade é mais
importante do que aumentar a taxa de reprodugao para se obter maior ganho genético.
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A taxa anual de consanglinidade & afetada pelo numero de parentes selecionados
por geracao, intervalo de geragdo e grau de relacionamento entre parentes. Os dois
ultimos fatores sdo mais importantes no aumento da taxa de consanglinidade e
causam um acréscimo de cerca de 0,2% por ano nos testes de progéniee de 1 a
2% nos esquemas MOET juvenil e adulto. Isto pode se tornar prejudicial para
caracteristicas produtivas e reprodutivas. Além disso, reduz a variéncia genética
dentro de familia e, portanto, a resposta a selecdo nas geracdes futuras. Quando a
consangtiinidade € o fator limitante, os métodos de melhoramento devem focalizar
0 ganho genético maximo restringindo o efeito da consangliinidade.

Considerando os programas de melhoramento em nlcleos, de acordo com
Dekkers (1992), hé diversos métodos para limitar a consangiinidade, tais como:
a) aumento do tamanho do programa, pela inclusdo de animais externos, b) estabe-
lecimento de diversos nucleos fechados com cruzamentos intermitentes de linhagens
e c) restricdo na sele¢do de parentes, d) redugao da freqliéncia da selecdo quando
feita por faixa de idade, e) reducdo da énfase das informacgdes de familias como
critérios de selegdo, f) evitar o acasalamento de animais aparentados e g) utilizar
delineamentos fatoriais.

Uma breve recapitulagdo dos fundamentos de genética de populacéo pode
melhor esclarecer este problema.

Os individuos sdo homozigéticos para um determinado Iécus génico sob
duas condicoes: (1) os alelos podem ser idénticos em estado, isto é, provierem de
genes diferentes e, portanto, ambos ndo derivam do gendtipo do mesmo ancestral
e (2) os genes homdélogos sdo idénticos por descendéncia, ambos possuem origem
comum, derivam de um mesmo gene presente no gendtipo do ancestral comum aos
pais do individuo consangliineo.

Quando a homozigose é conseqliéncia de genes idénticos em estado, diz-se
que ¢ individuo é alozigdtico 8, quando resulta de genes idénticos por descendéncia,
diz-se que € autozigdtico. Os acasalamentos consangliineos aumentam a fracédo da
homozigosidade decorrente da autozigose, portanto dois parentes possuem maior
chance de terem em comum genes idénticos por descendéncia. Quando se fazem
acasalamentos de individuos consangliineos, a proporcéo de individuos heterozigéticos
decresce a cada geracdo, enquanto a fracdo dos homozigéticos cresce.

A preocupag¢do para se evitar 0 aumento da consanguinidade obriga o controle
do tamanho da populacédo, ou seja, o numero de animais que compdem a populagao
basica.

Considerando que a populacdo parental seja constituida de N individuos,
haverad nos diferentes l6cus 2N genes, dos quais alguns, pela formac&o ao acaso
dos gametas, podem aparecer maior nimero de vezes que outros. Por esta razdo,
os individuos da geracado F1 provavelmente apresentardo entre si certo grau de
semelhanca génica. Este processo ao longo de geracdes conduzird muitos lécus &
homozigose. Por conseguinte, em populagées numericamente finitas, mesmo na
auséncia de acasalamentos consanguineos, havera reducao da heterozigose média.
Considerando-se um par de alelos, a probabilidade de dois gametas portarem genes
idénticos € de 1/2N e de que eles sejam diferentes é de 1 - 1/2N. Considerando
essa relacao, pode-se afirmar que as probabilidades dos genes serem idénticos sé@o
1 e R,_,, respectivamente (R, , = coeficiente de pareniesco meédio da geracao
prévia). Isto ocorre porque os dois alelos em questao foram retirados do conjunto
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génico da geragdo parental ao acaso e, como nesta geracdo os acasalamentos séo
pan-miticos (aleatdrios), a probabilidade dos dois alelos serem iguais é a mesma
deles formarem um zigoto. Portanto: F, = 1/2N + (1 - 1/2N} R,_,. (Esta expressao

indica que a heterozigosidade média da populagio decresce por geracdo do valor
de 1/2N).

Se a populac@o na geracdo t - 1 for constitulda de N_ machos e N, fémeas,
que se acasalam para formarem N zigotos, & contribuicdo genética de ambos os
sexos para a proxima geracéo é igual. Portanto, a probabilidade de dois genes, em
individuos diferentes da geracéo t, serem derivados de um macho da geragédo t - 1
é de ¥ e deles provirem do mesmo macho é de % N_ ocorrendo as mesmas
probabilidades com relacdo &s fémeas. Desta forma a probabilidade total de que
dois genes da geragéo t tenham origem no mesmo individuo da populagdo t - 1 é:

1/N, = % N_+ n/4N,

em que: N, = namero efetivo da populagdono t- 1.

Quando as proporgoes de machos e fémeas da populagdo forem iguais, os
numeros atual e efetivo sdo os mesmos, isto ¢, N = N =N/2ou N, = N.

A variéncia da freqUéncia génica pode crescer se os reprodutores utilizados
apresentarem frequéncias génicas diferentes da média da populacgao.

A proporgao de heterozigosidade é dada por (1/8 N_ + 1/8 N) do valor
esperado, com base na freqliéncia génica inicial, e a reducdo da heterozigosidade,
em conseqiiéncia da "endogamia ndo-intencional” é obtida por:

AH = (1/8 N_ + 1/8 N}
em que:
AH = reducdo da heterozigosidade por geracao
N_ = namero de machos em reproducéo
N, = numero de fémeas em reproduc¢ao

4, Nucleos MOET x teste de progénie

Na avaliagcdo de touros pelo teste de progénie, & necesséario contar com
eficiente servico nacional de controle leiteiro, o que seria, entdo, dispensavel na
avaliacdao MOET. Por meio desta tecnologia, a selecdo pode ser direcionada para
melhorar a capacidade produtiva e eficiéncia econdmica sob as condicdes locais.

No esquema hibrido, tanto a informacao paterna quanto a materna (meio-
irmas, meio-irmaos, irmaos completos, irmas completas, e suas maes) sao levadas
em conta na selegdo dos individuos que participam do programa MOET. Deste
modo, os intervalos de geragdo no esquema adulto é cerca de 3,75 anos e no
juvenil, 2,75 anos, um pouco mais elevados em relacdo ao descrito inicialmente
por Nicholas e Smith (1983). As fémeas sdo selecionadas pelo pedigree e
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desempenho da primeira lactacdo, enquanto 0s machos sdo selecionados em uma
idade mais jovem com base na informag¢do da familia, da mesma forma como as
fémeas foram inicialmente selecionadas.

Por exemplo, para estabelecer um nucleo MOET, selecionam-se quatro touros
e sessenta e quatro vacas (doadoras). Usualmente, o nimero de touros do ndcleo
MOET é igual ao nimero de pais de touros selecionados nos testes de progénies e,
portanto, a qualidade genética é igual. Embora o nimero de fémeas constituintes do
nicleo é muito menor do que o numero de vacas utilizadas para produzir tourinhos
para os testes de progénies, a capacidade de sele¢gdo genética pode ser considerada
como igual. Contudo, deve-se evitar selegdo de vacas fortemente relacionadas,

As respostas sdo calculadas com 64 doadoras selecionadas produzindo 4,
8 ou 16 animais que serao avaliadas e usadas na proxima geragao.

Com quatro candidatas por doadora, a correlagao entre o valor verdadeiro e
o esperado para animais jovens, machos adultos e fémeas adultas ¢ 0,42, 0,54 ¢
0,64, respectivamente. Quando o nimero de progénie por doadora aumenta de
quatro para 16, a correlagdo aumenta em torno de 10%. Admitindo uma taxa de
sobrevivéncia de 50% do embrido até a idade de selecdo, o nimero total de embrides
transferidos é 512, 1.024 e 2.048, respectivamente. Considerando a razéo de
sexo de b0%, a proporgao de fémeas selecionadas entre esses animais é 1/2, 1/4
e 1/8, respectivamente. Para se reduzir a consanglinidade, somente um macho por
grupo de irmdos completos é selecionado. Quando uma taxa de acasalamentos de
16 fémeas por touro é usada, a proporcdo de grupo de irmaos completos
'selecionados, dos quais um macho é escolhido aleatoriamente, é 4/64.

A intensidade de selecédo para os esquemas do ntcleo MOET e teste de
progénie é calculada sob a pressuposicdo de uma populagdo de tamanho infinita e
candidatos ndo relacionados pelo parentesco. Se o tamanho da populacao é finita,
a intensidade de selecdo seria reduzida levemente. Por exemplo, nos esquemas
MOET adulto, com oito progénies por doadora, a intensidade de selecdo dos machos
e fémeas, respectivamente, seria reduzida de 1,968 ¢ 1,271 para 1,911 e 1,252.
A reducdo correspondente na resposta anual de todos 0s esquemas seria bem pequena
(2%) e de quase igual magnitude para os esquemas de nicleos e teste de progénie.

5. llustracdo do emprego do TP associado ao esquema MOET

Esquema de teste de progénie convencional, considerando-se inicialmente
a idade do touro, é mostrado na Tabela 2. O intervalo de geracdes, neste caso, é
igual a 6,5 anos e a estimativa do valor genético (EBV) é baseada nos registros de
50 filhas que concluiram a primeira lactagéao.

Para a avaliagéo do teste de progénie, deve-se considerar as diversas trilhas,
OuU seja, as passagens entre as geragoes. Isto serd mostrado para diversas condicdes.

H& dois aspectos de importancia na avaliacdo do progresso genético.
O mais importante, do ponto de vista prético, é verificar se avaliagdo genética estima
com seguran¢a o que fol previsto. Obviamente, se a correlacdo entre o que foi
previsto e o acontecido for baixa, ndo se justifica sua recomendacéo aos criadores.
A forma mais simples de demonstrar isto é verificar se a producéo de leite de um
animal corresponde ao que foi predito para ela. Diversas metodologias j& foram
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desenvolvidas para estimar 0s componentes de variancia e co-variéncia, visando a
obtencédo de estimativas mais confidveis dos valores preditos.

Tabela 2, Teste de progénie convencional

Idade em meses Atividades
0-1 Nascimento de bezerro macho
15-18 Coleta de sémen e acasalamentos
19 Confirmacdo de 170 prenhezes; necessita de 50 filhas para o teste
28 Nascimento esperado da primeira [émea
43 Acasalamentos das filhas
52 Partos das filhas
62 Encerramento da .primaira lactagdo
BB Resultados do teste de todas as progénies
- Acasalamento envolvendo os machos selecionadoes
17 Nascimento da primeira progénie de um touro provado

Intervalo de geragdes para os machos em torno de seis anos e meio

Essas metodologias desenvolvidas e aprimoradas ao longo dos anos
permitiram a identificacdo de touros avaliados pelo teste de progénie, resultando
em aumento do ganho genético e conseglente aumento da capacidade produtiva
do gado de leite,

6. Avaliagdo de um animal por trilha de um pedigree

Robertson e Rendel (1950) descreveram as quatro fontes de ganho genético
e a importancia relativa dessas fontes no melhoramento do gado leiteiro.

Seguindo a metodologia descrita por esses autores, serdo apresentados a
seguir alguns aspectos considerados nos processos de selecdo. O pedigree da
Figura 2 mostra as quatro trilhas que une o animal com os seus ancestrais.

r -
PAI DO TOURO - T
TOURD - T ) wn
Voxl MAE DO TOURO - V
{33%)
100% - X < ;-
PAI DA VACA - T
VACA -V (18%)
)
oA MAE DA VACA - V
(6%)
\

Figura 2. llustracdo de um pedigree de um animal mostrando as quatro trilhas.



Melhoramento genétice de bovinos de leie

6.1. Sem o controle de sexo, teste de progénie com trilha T -Te T -V
(touro pai de touro e touro pai de vaca)

T - T (touro pai de touro)
Estagio um
Escolha de 3% do top da populagdo, A intensidade de selegéo calculada e

igual a 2,27 com precisdo r = 0,565 e variadncia genéticac, = 1.000 e intervalo de
geracbes L = 7 (anos).

Portanto, o ganho genético por geragdo, AG= (2,27) (0,55) (1.000) = 1.248
Estégio dois
Escolha de 3% superior envolvendo 50 filhas. A intensidade de seleg&o

calculada é igual a 2,27. Entao o = (0,78) (1.000)?) % = 882 com precisdo
r = 0,85 e intervalo de geragbes L = 7 anos.

Portanto, AG = (2,27) {0,85) (882) = 1.701

T - V (touro pai de vaca)

Estagio um

Top3% =227 o = 1.000 L=7

AG = (2,27) (0,565) {1.000) = 1.248

Estagio dois

Top 25% 50 filhas i = 1,27 r = 0,85 g = 882

AG = (1,27) (0,85) (882) = 952

V - T (vaca mée de touro)
Top3% i =2,27h =0,2 Re = 0,40 3registros r =0,58L =5 a, = 1.000
AG = (2,27) (0,58) (1.000) = 1317

V - V (vaca mée de vaca)
Top 8,7% i = 0,24 1,6 registros r=053 L =36 g, = 1.000
AG = (0,24) (0,53) (1.000) =127

Qu seja, o ganho genético alcangado pode ser expresso na seguinte formula:
AG = 2.949/7 + 2.200/7 + 1.317/5 + 127/3,6 = 6.593/22,5 = 293

No estagio dois a precisao aumenta devido & existéncia da progénie, porém

a variabilidade é reduzida, uma vez que ela é representada por animais selecionados
do estagio um e nédo da populacdo como um todo.

6.2 Controle do sexo, teste de progénie representado pelas trilhas T-TeT-V

T - T (Touro pai de touro)

Estagio 1

Top 3% =227 r=055 o, =1000 L=7
(2,27) (0,55)(1.000) = 1.248
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Estéagio 2

Top 3% 'i=227 r=085 o =882

AG = (2,27)(0,85) (882) = 1.701

T - V (Touro pai de vaca)

Estagio 1

Top 3% (=227 1r=10,55 o,=1000 L=7
(2,27)(0,55)(1.000) = 1,248

Estdgio 2

Top 15% i =166 r=2086 o = 882

AG = {1,56)({0,85)(882) 1.170

I

V - T (Vaca mée de touro)
Top 1,5% 3 registros | =254 r=058 o, =1000 L=5
AG = (2,54}(0,568)(1.000) =1.473

V - V (Vaca mae de vaca)
Top 44% i = 089 1,bregistros R =05 o =1.000 L
AG = (0,89)(0,5)(1.000) = 445

3,5

Il

Ganho genético anual
2949 4 2418 - 1473 +445 _ 7285
7 7 5 3.6 22,5

AG =

7. MOET juvenil (A) levando-se em conta cinco fémeas por doadora
Considerando-se inicialmente a idade da doadora:

+ Acs 13 meses a fémea é selecionada pelo pedigree e aos 14 meses
realizam-se a coleta e a transferéncia de embrioes MOET (idade &
puberdade);

¢ Aos 23 meses a progénie MOET nasce;

¢+ Aos 33 meses é conclulda a primeira lactacéao;

¢+ Aos 36 meses a progénie é selecionada pelo MOET com base nos registros
de producao.

O intervalo de geracdes neste esquema é igual a 1,9 ano e a estimativa
do valor genético leva em conta as informagdes da mae, das irmas completas e
meio-irmas.
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8. Esquema MOET juvenil (B) levando-se em conta 15 fémeas por
doadora

Considerando-se inicialmente a idade da doadaora:

¢+ Aos 13 meses a fémea é selecionada pelo pedigree;

¢ Aos 1B meses realiza-se a Ultima superovulacdo e transferéncia de
embrides;

¢ Aos 27 meses a primeira progénie MOET nasce;

+ Aos 37 meses a primeira lactacao € encerrada;

+ Aos 41 meses a progénie MOET é selecionada com base nas informacdes
do registro de producao de leite.

O intervalo de geracdes neste esquema ¢ igual a 2,3 anos e a estimativa do valor
genético leva em conta as informagdes da mae, das irmés completas e meio-irmas.

Os resultados esperados pela aplicacdo de esquemas MOET juvenil podem
ser vistos na Tabela 3.

No esquema A, o intervalo de 1,9 ano & no B, 2,3 anos, ou seja, uma
reducdo de quatro meses. Todavia, apesar de aumentar o intervalo de geracoes, ©
esquema B possibilita uma produca@ao maior de embrides, 0 que pode aumentar a
precisdo na estimativa do mérito genético,

9. Esquema MOET adulto (A) levando-se em conta um registro de
producdo por doadora

Considerando-se inicialmente a idade da doadara:

+ Aos 24 meses a primeira progénie nasce;
¢ Aos 34 meses a primeira lactacdo é encerrada;

¢+ Aos 36 meses a doadora é selecionada com base no primeiro registro de
preducdo;
¢ Aos 45 meses a progénie MOET nasce.

O intervalo de geracdes neste esquema € igual a 3,75 anos e a estimativa
do valor genético leva em conta as informacdes da doadora, mae das irmas completas
e meio-irmas paternas.

10. Esquema MOET adulto (A) levando-se em conta dois registros
de producdo por doadora

Considerando-se inicialmente a idade da doadora

¢ Aos 24 meses a primeira progénie nasce;
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¢+ Aos 34 meses a primeira lactacao é encerrada;

¢+ Aos 36 meses a doadora é selecionada com base no primeiro registro de
producdo;

¢ Aos 41 meses, a doadora é selecionada, com base na producéo da primeira
lactagdo e estimativa da produgéo da segunda lactacao;

¢ Aos b1 meses, a progénie MOET nasce.

O intervalo de geragdes neste esquema € igual a 4,3 anos e a estimativa do
valor genético leva em conta as informacoes da doadora, méae das irmas completas
e meio-irmas paternas,

Uma representagao de um esquema juvenil é apresentada na Tabela 3.

Uma anélise desta tabela permite inferir que o esquema MOET juvenil,
adotando-se dois esquemas de coleta de embrides, A e B, havera reducdo no intervalo
de geracoes.

Tabela 3. Esquema juvenil da aplicacdo do teste MOET.

A B
Meses Meses
1 Nascimento 1 Nascimento
13 Selecdo pelo pedigree 13 Selegdo pelo pedigree
14 Super ovulagdo e ET 14 Super-ovulagdo e ET
18 Ultima super-ovulago e ET
23 Nascimento da progénie MOET 27 Nascimento da progBnie MOET
33 Encerramento da 1." lactagdo 37 Encerramento da 1.° lactagéo
36 Selegdo da progenie para MOET 41 Selecdo da progénie para MOET
37 Acasalamento da progénie MOET 42 Acasalamento da progénie MOET
46 Nascimento da progénie MOET 51 Nascimento da progénie MOET
Intervalo de geragies
1.9 ano i 2.3 anos

11. Nucleos fechados e nlcleos abertos

A aplicacédo do teste de progénie convencional demanda que as vacas méaes
de touros tenham pelo menos uma lactacdo encerrada e, normalmente, o intervalo
de geragdes € mais elevado. No teste de progénie moderno, as vacas elites néo
necessitam concluir uma lactagéo, sendo escolhidas pelo seu pedigree e os touros
pelas informagdes de sua progénie. A combinagdo do TP com nicleo MOET é
conduzida de forma similar ao TP moderno, a excecdo & que os touros elite (pais de
touros) também podem ser selecionados com base nos seus indices de pedigree
com substancial reducdo do intervalo de geragdes. Isto é feito para atender s
exigéncias dos rebanhos comerciais que exigem maior acuracia na escolha de touros
pelo emprego do teste de progénie, considerando que os controles leiteiros de
rebanhos comerciais e dos nicleos sao igualmente confidveis.

Os acasalamentos entre touros e vacas elites constituem os acasalamentos
contratados utilizados nos testes de progénie. Os touros elites sdo aqueles provados
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cujos sémens estdo disponiveis nas Centrais de Inseminacdo, enquanto as vacas
elites sdo selecionadas da populagdo. Os filhos e filhas oriundos desses
acasalamentos contratados tém maior chance de ser geneticamente superiores
comparados aquelas vacas tiradas ao acaso da populagdo comercial e, portanto,
esses produtos teoricamente tém maior chance de ser animais elites,

Quando o MOET é usado o nimero de vacas elites é menor em virtude de
maior escrutinio na sua selegdo. Desse modo, as vacas elites selecionadas séo na
maioria filhas de acasalamentos contratados e elas permanecem em um rebanho
nucleo. Em um esquema MOET de nucleo fechado, todas as vacas elites vém de um
rebanho ndcleo, enquanto em um programa de ntcleo aberto vacas comerciais
também podem ser selecionadas comao vacas elites.

O intervalo de geracdes das vacas elites em um ntcleo MOET, em razédo da
intensidade de coleta e transferéncia de embriGes, € mais curto em relacdo as do
teste de progénie, dal a sua grande vantagem para acelerar o ganho genético.

A baixa acuracia na selecao é compensada, portanto, pelo menor intervalo
de geracdes. As respostas a selecdo esperadas nos nicleos MOET sdao mais
altas. Todavia, as varidncias das respostas a selecao sdao mais elevadas pelos
seguintes fatores:

+ Os animais sd@o selecionados mais freqgiientemente em virtude dos menores
intervalos de geracbes. A cada nova selecdo, resposta de selegéo e
varidncia da resposta de sele¢do sao criados.

+ Os animais jovens sdo selecionados pelos pedigrees e animais
aparentados, principalmente irmaos completos podem ser selecionados
com maior freqliéncia aumentando a chance de aumentar a taxa de
endogamia. Isto causa maior variancia da resposta a selecdo.

¢ Selegdo dentro de um Unico nicleo fechado tem maior probabilidade de
aumentar a taxa de endogamia e alta varidncia da resposta a selecéo.

A alta varidncia da resposta a selecédo nao é desejavel em virtude da existéncia
de uma relacdo entre variancia e endogamia, o que pode significar maiores riscos de
ganhos genéticos, ou seja, resultados de amplitude de variacdo maior.

11.1 Nucleo fechado

O nicleo fechado pode ser ilustrado por meio de um esguema como mostrado
na Figura 3.

No esquema MOET fechado, as melhores vacas doadoras sdo retiradas dos
rebanhos nicleos e nao da populacdo comercial, ou seja, depende do estoque inicial
e qualidade das matrizes mantidas no nucleo. Isto significa gue os valores genéticos
néo precisam ser comparados entre rebanhos, n&o sendo aplicavel, portanto, para as
ragcas com pouca utilizacao da |.A. Todo progresso genético € obtido dentro do nucleo.

Em estudo comparativo de testes de progénie, ndcleos MOET aberto e
fechado e combinacdo entre teste de progénie e nticleos MOET, feito por Meuwissen
(2000}, concluiu-se que, no ntcleo MOET fechado, a resposta a selecdo aumenta.
Isto ocorre porque para alcangar aJto mérito genético, as vacas elites ndo precisam
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ser selecionadas tdo intensamente quanto as melhores vacas comerciais. Porém, a
variancia da progénie € mais alta, o que possibilita maiores chances de selecao.

Nicleo de touros Nicleo de vacas
Pais de touros maes de vacas
‘ l
S
Nicleo de Nicleo de
pais maes em
em teste teste

Progénies
Machos e fémeas

Figura 3. Esquema de nicleo fechado.

Na Tabela 4 apresentada por Meuwissen (2000), a resposta a selegéo é
maior (119 kg) para o nacleo fechado comparado com os outros critérios adotados
para intensificar o melhoramento genético animal. Todavia, a variabilidade também
& mais elevada com o nucleo fechado como mostra o alto desvio-padrao (59 kg) da
resposta a selecéo.

Contudo, aplicando-se a teoria da utilidade desenvolvida por Meuwissen
{2000), em que o Teste de Progénie convencional obteve valor zero, pode ser visto na
Tabela 4 que o nucleo aberto apresentou maior valor, 23, comparado aos demais critérios
avaliados, em virtude do alto ganho genético e da baixa varidncia do ganho genético.

Tabela 4. Resposta de sele¢do (kg/ano), desvio-padrdo (DP) da resposta de selegdo
(kg/ano) utilidade e fragdo de vacas elites selecionadas do ntcleo.

ltens Fracdo do niicleo Resposta de selecdo 0P da resposta de selecao Utilidade
TP convencional 8 9 7 0
TP modemo 97 105 13 14
Combinagao TP/n(icleo 100 117 48 22
Ncleo aberto N 114 32 23"
Niicleo fechado 100 119 58 20

Fonte: Meuwissen (2000).
11.2 Niicleo aberto

Este tipo de nucleo combina o TP com os Nuacleos, porém os touros nao
sao submetidos ao TP. Os touros usados nos rebanhos comerciais sao selecionados



212 Melhoramento genético de bovinos de eite

com base nos Indices de selecdo e o intervalo de geracéo & cerca de dois anos. As
vacas elites provém de nlcleos e de rebanhos comerciais. O alojamento das vacas
elites em nicleos centralizados ou dispersos € feito de forma arbitréria ou pela
conveniéncia dos organizadores.

O nicleo aberto pode ser ilustrado por meio de um esquema como mostrado
na Figura 4.

Niicleo de touros Nicleo de vacas
l Pais de toures Maes de vacas
'L v A
H?,ﬂfm de Nicleo de maes
ais
em teste
em leste l
Progénie
machos e fémeas T
Y
Touros jovens e
em inseminagio
artificial l T
Progénie [émeas

Figura 4, Esquema de nlcleo aberto.

A utilizacdo de nicleos abertos & comparagdo é feita entre rebanhos com o
emprego de inseminacdo artificial em vacas de diversos rebanhos, com registros
dos pedigrees e do desempenho produtivo dos animais.

Dekkers (1992) comparou os niicleos fechados e abertos e alegou que os
estudos realizados indicaram maior beneficio para o nicleo aberto pelo lado do
macho, visto poder-se selecionar touras dentro e fora do ntcleo. Porém, este autor
ressalta que nao ha, praticamente, nenhum beneficio, considerando o lado da fémea
oriunda de rebanhos comerciais. Uma das causas advém de viés causado na
estimativa do valor genético da mde do touro. Mesmo que néo haja viés, o ganho
genético &€ muito pequeno, variando de 1 a 3% como descrito por Colleau (1986).
O pequeno ganho genético para os nucleos abertos resultam da selegdo prévia
sobre as estimativas de varidncia e precisdo. Os nlcleos abertos geralmente resultam
em 7,5% menor taxa de ganho, a despeito de substancial diferencial de selecéo
genética entre fémeas em virtude da redugdo da variéncia genética porque ocorre
um aumento da intensidade e precisdo da selegdo. Isto causa um decréscimo na
precisdo no nucleo e no diferencial de selegdo dos machos.

Os nucleos fechados de teste de progénie e esquema MOET puderam ser
otimizados utilizando diferentes nimeros de touros e fémeas de primeira lactagéo.
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O ganho genético ajustado e taxa de consanglinidade foram combinados, em
planejamento a longo prazo para comparar os diferentes esquemas.

Uma das alternativas vidvel para o Brasil seria a que combinasse o esquema
MOET, aberto e centralizado, pois permitiria a entrada de touros jovens e
simultaneamente, com maior controle operacional das atividades. Esta foi a opcéo
adotada por Penna (2000) para a raca Guzera,
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1. Introducéo

O melhoramento genético depende da habilidade de se identificarem os
individuos possuidores de combinacdes alélicas favoraveis. A selecdo usualmente
€ baseada no fendtipo, que, muitas vezes, é de dificil mensuracdo (ex.: resisténcia
a doencas e adaptabilidade) ou ndo se expressa no individuo (ex.: produgao de leite
em machos). Para a maioria dos caracteres de interesse econdmico, o fenétipo nao
retrata fielmente o gendtipo de um individuo, pois a variacdo genética é poligénica
e a expressao génica € altamente influenciada pelo meio ambiente, Esses caracteres
sdo denominados quantitativos e os locos que controlam a sua expressdo séao
denominados QTLs (Quantitative Trait Loci). A maneira tradicional para a avaliacédo
de caracteres quantitativos é basear-se na andlise da variancia genética em vez de
investigar os préprios genes.

Uma maneira de se melhorar a eficiéncia da selecéo é a utilizacdo de métodos
que s@o baseados no fato de que cada individuo compartilha parte de sua
variabilidade genética com os seus parentes proximos. Portanto, a expressao do
fenotipo de uma caracteristica em um parente pode fornecer informagdes sobre o
genotipo do individuo avaliado. Alguns métodos de melhoramento utilizam esta
metodologia: selecdo pela genealogia (pedigree), selecdo pela familia e selegdo
pela progenie (Falconer, 1989). Varios procedimentos estatisticos sdo utilizados
para extrair ao maximo a informacao genética a partir do fendtipo de um individuo
e de seus parentes préximos (Wiggans et al,, 1998).

O melhoramento genético tradicional utiliza o teste de touros, que é realizado
por meio da avaliac@o de suas progénies. Touros jovens sdo selecionados e utilizados
para inseminacdo, constituindo-se, assim, a préxima geracdo. Este processo leva
no minimo cinco anos para se obter um touro geneticamente testado e o ganho
genético para produgao de leite estd em torno de 1% ao ano (Vernegue et al.,
1998). Se a informacdo genética for acessada mais diretamente, em nivel do

' Pesquisador da Embrapa Gado de Leite - Juiz de Fora, MG - machado@cnpgl.embrapa.br;
martinez@cnpgl.embrapa.br
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genotipo, o ganho genético pode ser aumentado. Na ultima década, varias
tecnologias foram desenvolvidas para analise de genes e da variagao genética em
nivel molecular que, aliadas & grande capacidade computacional para analise de
dados, trazem uma nova perspectiva em relagdo ao progresso genético em
programas de melhoramento animal.

O acesso direto a informacédo genética é feito por meio da manipulacéao
molecular do acido desoxirribonucléico (DNA). O DNA é encontrado em todas as
células do animal e possui todas as informacGes necessarias para gerar um novo
individuo. O DNA é responsavel pela transmissdo das caracteristicas hereditdrias
dos progenitores para sua progénie e & organizado em estruturas chamadas
cromossomos. As subunidades que compdem o DNA sao denominadas nucleotideos
e as ligagoes entre eles constituem a seqliéncia do DNA. Define-se como gene
uma seqliéncia de DNA que vai ser expressa numa proteina que, por sua vez,
vai influenciar na constituicdo de um determinado fendtipo. Um mesmo gene
pode apresentar diferentes formas, pequenas variacdes na seqliéncia do DNA,
que sao denominadas alelos. Um animal selecionado possui “melhores” alelos
para uma determinada caracteristica se comparado a outros animais nao-
selecionados. As modernas técnicas da genética molecular permitem o
desenvolvimento de mapas genéticos e a identificacdo de marcadores para genes
controlande locas de caracteres quantitativos (QTLs). O marcador genético de
DNA é uma técnica que permite detectar diferencas na seqliéncia do DNA,
possibilitando a selegdo indireta para genes de interesse no melhoramento.
A identificagdo de marcadores préximos a um determinado gene, com grande
efeito numa caracteristica quantitativa, permite acelerar o melhoramento para
essa caracteristica, pois ndo serd mais necesséario gastar tempo e esforcos para
avaliar fenotipicamente a populacao inteira. O ganho genético para caracteristicas
de dificil mensurac&o, baixa herdabilidade e limitadas pelo sexo podera ser aumentado
com a utilizacédo de marcadores genéticos no auxilio a selecao.

2. Marcadores genéticos

Os primeiros marcadores moleculares utilizados foram as isoenzimas, que
sdo variantes de uma proteina detectada por diferengas na migragao eletroforética
em geis de amido. A técnica de isoenzimas tem a vantagem de ser barata, no entanto
ndo possui polimorfismo suficiente para estudos de mapeamentos mais detalhados.

As modernas técnicas utilizadas para manipular o DNA sdo mais indicadas
para o desenvolvimento de marcadores, devido aos seguintes fatores:

+ Varios marcadores baseados em DNA sdo codominantes, permitindo
identificar cada alelo independentemente, o que possibilita uma
determinacao precisa do gendtipo para um dado marcador, permitindo
distinguir os animais heterozigotos dos homozigotos.

¢ A tecnologia do DNA ¢é répida e precisa. Exames de paternidade em
humanos s@o rotineiramente realizados em todo o mundo utilizando
marcadores de DNA (Sprecher et al.,, 1996). Analise molecular para a
susceptibilidade a deficiéncia de adesédo de leucdcitos em bovinos (Kehrli
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et al., 1992) e a sindrome do estresse suino (Fujii et al.,, 1991) ja sdo
analises de rotina para eliminacdo de animais com estes problemas.
Marcadores de DNA sdo bastante precisos. A expressdo de um
marcador de DNA é de 100%, pois ndo depende da expressdo de
nenhum outro gene.

Existe uma alta variabilidade nas sequéncias do DNA. O abundante
polimorfismo do DNA pode ser detectado com inlmeras técnicas
existentes.

Os testes genéticos utilizando a tecnologia do DNA podem ser realizados
bem no infcio da vida do animal, A selegdao baseada nos testes genéticos
permite o descarte de um animal ainda jovem, evitando o custo de
manutengao de um animal de baixo mérito genético por varios anos.

Vé4rias técnicas para avaliar a variagdo genética ao nivel de DNA foram
desenvolvidas. A Tabela 1 contém as caracteristicas de cada técnica, trazendo as
vantagens e desvantagens de cada método.

Tabela 1. Caracteristicas das principais técnicas de mapeamento genético utilizadas
na deteccdo da variabilidade ao nivel de DNA em animais.
Técnica Fundamento Vantagens Desvantagens
N Fifolinaeao d satilanca = Demorada, pois utiliza hibridizagtes
Enzimas de =R THe $. s h - Necessita de grandes guantidades
: - Grandes regides do ONA podem ser
RFLP restrigéo e aslisailas de DNA
hibridizagies SN : - Muito trabalhosa e reagentes
- Técnica codominante ;
muito caros
- Répida, ndo requer hibridizagdes - Requer informagdo de seqiiéncia
PCR-RFLF Enzimas de — Virias enzimas podem ser utilizadas - A mutagdo tem que ser detectada
restricdo e PCR para polimorfismo pela digestdo com enzimas de
- Requer pouco DNA restrigo
- Répida, ndo requer hibridizacies iT Ifﬂaruador_dnmmapte: poris-as
E : informagéo genética
RAPD PCR - Anslise de baixo custo : e
< Yinlin dadhmniseeracechn — Baixa reprodutibilidade: sensivel as
p v condigdes da PCR
. - Altamente polimérfica SRR dammenon b pardess
Enzimas de 3 : ’ informacéo genética
AFLP = - Nao requer informagdo de seqiiéncia g
restrigdo e PCR bk — Tecnica cara e patenteada
- Boa reprodutibilidade . ;
— Requer laboratdrios bem equipados
- Répida, ndo requer hibridizagdes
g . - Bastante polimdrfica - Requer informagao de seqiéncia
Micresarittes Tk - Altamente alélica - Andlise demanda habilidade técnica

SSCP

— Técnica codominante

- Rapida, ndo requer hibridizagoes

- Técnica bem sensivel: revela peque- Raquar infarmagao de seqUsncis

PCR nas diferencas na seqiiéncia do DNA EE“:P”“ ( s T
- Nao requer enzimas de restrigde & ar?si;apzpa e goiatta

para a deteccdo da variabilidade
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2.1 RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism)

A técnica baseia-se na digestdo do DNA com varias enzimas de restri¢ao,
que cortam o DNA em regides especificas denominadas sitios de restrigédo. O DNA
digerido é submetido a um campo elétrico em que o0s fragmentos sdo separados
pelo tamanho. Ap6s a eletroforese, os fragmentos de DNA s@o transferidos para
uma membrana. A diferenca no tamanho dos fragmentos é detectada pelo uso de
sondas marcadas que possuem complementaridade com regides especificas de alguns
fragmentos. O polimorfismo obtido é devido a insercdes, delegdes e mutacdoes de
ponto. Cada sonda de RFLP geralmente marca um Unico loco, sendo os alelos
codominantes, pois individuos homozigotos podem ser distinguidos dos individuos
heterozigotos (Botstein et al.,, 1980). Uma caracteristica interessante da técnica de
RFLP & que ela detecta regides de copia simples do genoma e, quando utiliza clones
de DNA como sonda, permite a inclusdo de genes de potencial interesse no conjunto
de marcadores,

2.2 PCR-RFLP (Polymerase Chain Reaction - Restriction Fragment Length
Polymorphism)

Esta técnica utiliza a sintese “in vitro” de um segmento de DNA pela
reagcdo em cadeia da polimerase (PCR) (Mullis e Fallona, 1987). A reacao de PCR
possibilita a amplificacdo de seqiéncias especificas de DNA que podem ser
visualizadas diretamente. A reacdo se baseia na capacidade da enzima Tag DNA
polimerase em sintetizar uma nova fita de DNA, a partir de pequenas sequéncias
de DNA (primers), utilizando uma fita simples de DNA como molde. A enzima Tag
DNA polimerase é termoestdvel, permanecendo funcional apés o passo de
desnaturacdo do DNA (94°C), necessdaria para separar as duas fitas da molécula.
A estabilidade da enzima permite a automag&o dos passos de desnaturacao, ligagéo
dos primers e extenséo da cadeia, que & realizada por meio de um equipamento
denominado termociclador de temperaturas. A Figura 1 detalha os passos da
amplificacdo do DNA pela PCR.

A técnica de PCR-RFLP utiliza a informag¢@o da seqiiéncia do DNA de um
gene candidato ou de uma outra sequéncia qualquer, para desenhar primers
que serdo utilizados na amplificacdo do DNA pela PCR. Se a seqléncia utilizada
for de um gene, a regido utilizada para a construgéo dos primers é geralmente
de [ntrons, que sdo seqléncias ndo-utilizadas para a tradugao protéica, e que
portanto apresentam alta fregliéncia de polimorfismos na sequéncia do DNA.
Uma vez sintetizados os primers especificos, a seqliéncia-alvo é amplificada
pela reagdo de PCR. O DNA amplificado é digerido com varias enzimas de
restricdo, visando detectar possiveis mutagdes de ponto na seqléncia do DNA.
Apb6s a digestdo, os produtos séo carregados em géis de agarose e visualizados
sob luz ultravioleta. Esta técnica é mais simples do que a técnica de RFLP
porque ndo sdo necessédrias grandes quantidades de DNA e nao envolve
hibridizagdes, que sdo muito trabalhosas e demoradas. Apesar da praticidade,
esta técnica 6 pouco polimérfica e requer o conhecimento da seqlUéncia do
DNA para sintetizar os primers.
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Figura 1. Amplificacdo /n vitro do DNA pela técnica da reagdo em cadeia da
polimerase (PCR). No passo de desnaturacédo, a temperatura de 94°C
provoca a separacao das duas fitas do DNA-alvo. O préximo passo é a
ligacdo dos primers, em que a temperatura & especifica para cada primer.
Para a maioria das reagdes, a temperatura fica em torno de 55°C. Na fase
de extensao, a temperatura 6tima para a enzima Tag polimerase realizar a
sintese da cadeia de DNA é de 72°C.

2.3 RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA)

Esta técnica baseia-se na modificacéo da técnica original da reac&o em cadeia
da polimerase. Sdo utilizados pequenos primers de dez pares de base (pb) que vao
se ligar em regides homélogas e aleatérias no DNA-alvo, A amplificacdo ocorre
quando dois primers estiverem flanqueando um segmento de DNA, em direcao oposta
e distanciados de 500 a 2.000 pb, o que possibilita a sintese deste segmento pela
Taqg DNA polimerase. Repetidos ciclos de desnaturacdo do DNA-alvo, anelamento
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dos primers e sintese da cadeia produzem os fragmentos de DNA que sao visualizados
em gel de agarose (Williams et al., 1990; Welsh e Mc Lelland, 1990). O polimorfismo
ocorre quando a distdncia entre os primers & muito grande, o sitio de ligacao do
primer ndo esta presente ou sofreu uma mutacao de ponto. A técnica de RAPD
amplifica vérios locos em cada reagédo, dependendo do tamanho do genoma estudado.
Em bovinos, sdo visualizados cerca de cinco produtos de DNA, em meédia, para
cada primer, Outra caracteristica da técnica de RAPD é que a quantidade de DNA
necessaria € muito pequena. No entanto, a técnica ndo permite a distingdo entre
individuos heterozigotos dos individuos homozigotos.

2.4 AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism)

E uma classe recente de marcadores, que alia a especificidade dos sitios de
restricdo do RFLP com a praticidade da amplificacdo do PCR (Vos et al., 1995).
A técnica baseia-se na digestao simultéanea do DNA gendmico com enzimas de
restrigdo tais como EcoRl e Tagl, especificas para bovinos (Ajmone-marsan et al.,
1997). A seguir, os fragmentos de DNA gerados sao ligados a adaptadores, acs
sitios de EcoRl e de Tagl, e amplificados por PCR, utilizando primers que contém
seqUéncias complementares aos adaptadores, acrescidos de um a trés nucleotidecs
arbitrdrios na extremidade 3' como seqléncias seletivas. Os polimorfismos dos
fragmentos de DNA amplificados sdo detectados pelo fracionamento destes em géis
de seqlienciamento. Esta técnica é considerada a mais polimdrfica, sendo
extremamente poderosa na caracterizacdo de genomas e no mapeamento genético.
O polimorfismo gerado por esta técnica é preferencialmente dominante, no entanto,
se realizada com bastante precisdo, é possivel identificar os individuos heterozigotos,
pela diferenca de intensidade das bandas, caracterizando-se codominante.

2.5 Microssatélites

Técnica baseada em PCR, bastante utilizada no desenvolvimento de
marcadores de DNA para mapeamento genético (Hearne et al., 1992). A técnica se
baseia na amplificacdo de regides do DNA contendo seqliéncias repetidas simples
denominadas microssatélites, por exemplo, poly (TG), poly (AT), poly (CAC), etc,
(Band e Ron, 1994: Ma et al., 1996). Sao utilizados primers especialmente
construidos para a ligagao em regides que flanqueiam os microssatélites.
O polimorfismo se baseia no nimero de sequéncias repetidas presentes em cada
individuo. A Figura 2 detalha como é detectado o polimorfismo do DNA pela técnica
de microssatélites. Esta técnica é bastante polimdrfica e altamente alélica,
possibilitando a comparagao de mapas de ligagdo entre diferentes espécies ou ragas.
Uma vez que o comprimento das seqliéncias repetidas é detectado, esta técnica
permite a detecgdo de cada um dos alelos dos individuos heterozigotos, sendo
portanto uma técnica codominante.

2.6 SSCP (Single Stranded Conformation Polymorphism)

Esta técnica estd sendo utilizada em bovinos para estudos de associagdes
entre genes candidatos e caracteristicas de interesse econdmico (Lagziel et al., 1996).
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E uma técnica baseada em PCR e baseia-se no fato de que seqliéncias de DNA do
mesmo tamanho, mas com pequenas variacdes na seqiiéncia de nucleotideos, vao
migrar diferentemente numa eletroforese em gel desnaturante (Orita et al., 1989).
E uma técnica bastante sensivel para a detecgao de mutacdes de ponto que podem
ser utilizadas na técnica de PCR-RFLP, sendo detectadas com enzimas de restricao.
O produto da amplificagdo por PCR é especialmente desenhado para atingir de
150 a 250 pb, que é o tamanho 6timo para a detecgdo de mutacdes. Uma aliquota
da amplificacdo é retirada, aquecida a 94°C para a separagao das duas fitas, e
carregada num gel desnaturante de poliacrilamida. A eletroforese & realizada por
cerca de 18 horas e a coloragdo do gel pode ser realizada com nitrato de prata ou
pode-se utilizar marcagdo radioativa dos fragmentos com deteccéo em filme de raio-x.
O polimorfismo & detectado pela diferenga na migracéo das bandas de DNA entre os
animais, e os alelos sdo passiveis de serem identificados. Esta técnica possibilita a
deteccdo de mutagdes de ponto na seqii8ncia do DNA sem a necessidade da digestao
com enzimas de restricdo. As dificuldades inerentes a esta técnica s3o a necessidade
do conhecimento da seqliéncia do DNA, para a construcio dos primers, e padronizacéo
das condi¢des de laboratério para uma identificacéo eficiente dos polimarfismaos.

Figura 2. Esquema mostrando como um polimorfismo dentro da seqiéncia do gene
do antigeno do linfécito bovino (BoLA) é revelado pela técnica de
microssatélites. Sao sintetizados dois primers visando amplificacdo por
PCR da regido contendo o microssatélite. O niimero de repeticdes do
microssatélite, que cada individuo possui, vai influenciar no tamanho do
fragmento de DNA amplificado pela PCR. Essa diferenca é detectada por
meio de uma eletroforese em gel de alta resolucdo, revelando os diferentes
alelos do gene estudado.
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3. Mapas genéticos

A falta de um nUmero satisfatério de marcadores impossibilitou a construcéao
de mapas genéticos detalhados por muito tempo. O advento das técnicas moleculares
permitiu a geracdo de marcadores de DNA em um nimero quase ilimitado, o que permitiu
o inicio de uma nova era na construcao de mapas genéticos. Estes mapas mostram a
ordem dos locos ao longo do cromossomo € a distdncia relativa entre eles, sendo
informagdes fundamentais no estudo de caracteres de importancia econdmica.

O material genético do bovino estéd organizado em 30 pares de cromossomos,
sendo 29 autossomais e um sexual, Mais de 2.000 marcadores, na sua grande
maioria microssatélites, ja foram identificados e mapeados. A densidade média de
marcadores representa um intervalo médio entre dois marcadores, de 1 a 2 cM
(Haley, 1999).

3.1 Principio basico do mapeamento genético

Os mapas genéticos sdo construidos pela observagdo dos padrbes de
segregacdo dos marcadores na progénie derivada do cruzamento de dois animais
progenitores, Se os marcadores estdo localizados num mesmo cromossomo,
normalmente eles vdo permanecer juntos no mesmo grupo de ligacao. No entanto,
os marcadores, dentro do grupo, podem ser separados durante a formagao dos
gametas, por meio de um processo denominado recombinagdo. Marcadores mais
distantes entre si possibilitam uma maior taxa de recombinacd@o entre eles se
comparado a marcadores mais proximos. A taxa de recombinacdo entre os
marcadores é medida em centimorgans, sendo 1 ¢cM = 1% de recombinagdo, para
valores menores que 5%, e é calculada pelo acompanhamento da segregacéo dos
marcadores numa familia de animais que apresentam segregacao para os alelos dos
marcadores em questédo.

As relagOes entre os marcadores sdo determinadas pelos principios da ligacao
génica. A anélise da segregagdo dos marcadores de DNA na progénie de um
cruzamento genético é a base para a construcdo de mapas genéticos. A Figura 3
mostra um padrao de amplificacdo de DNA de quatro marcadores (A, B, C e D)
obtidos a partir de dez individuos de uma populagdo F2 (1-10). Cada individuo da
populagdo F2 pode apresentar duas bandas de DNA (uma inferior @ uma superior)
para cada um dos marcadores (A, B, C e D). O padrdo de bandas de DNA, de cada
marcador, € comparado com um outro marcador, em relacdo a todos os dez individuos
da populacdo F2. Pela comparagao dos marcadores A e B, pode-se notar que trés
individuos (1, 3, e 5) apresentam diferencas entre as bandas. O individuo um
apresenta apenas a banda inferior para o marcador A enquanto, para o marcador B,
apresenta duas bandas (primeira diferenga entre A e B). O individuo trés apresenta
apenas a banda superior para o0 marcador A enquanto, para o marcador B, apresenta
apenas a banda inferior (segunda diferenca entre A e B). O individuo cinco apresenta
apenas a banda inferior para o marcador A enquanto, para o marcador B, apresenta
apenas a banda superior (terceira diferenca entre A e B). Portanto, entre os marcadores
A e B, foram encontradas trés diferengcas nos dez individuos da populagdo F2.
Seguindo o mesmo raciocinio, entre 0os marcadores A e D, dois individuos (3 e 5)
apresentam diferencas entre as bandas. Entre os marcadores B e D, apenas um
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individuo (1) apresenta diferenca entre as bandas. O padrio de bandas do marcador
C é bastante diferente dos demais marcadores. O marcador C apresenta gito
diferencas em relacdo a A, dez diferencas em relacéo a B e nove diferencas em
relagdo a D. Pode-se dizer que 0 marcador C n3o est4 ligado aos marcadores A, Be
D. Muito provavelmente, o marcador C est4 localizado em um outro grupo de ligagao.
Os marcadores A, B e D apresentam poucas diferencas entre si, indicando que estio
localizados num mesmo grupo de ligacd0. Na parte inferior esquerda da Figura 3,
estd a matriz de diferencgas, nos padroes de DNA, para os marcadores A, B, Ce D. A
ordem dos marcadores, dentro do grupo de ligacdo, é determinada pela comparacéo
das diferencas entre os marcadores. Entre os marcadores A e B sdo encontradas trés
diferencas, entre os marcadores A e D sdo encontradas duas diferencas e entre os
marcadores D e B, é encontrada apenas uma diferenga. Partanto, conclui-se gue o
marcador D esté localizado entre os marcadores A e B (trés diferencas), mais perto
de B (uma diferenca) do que de A [duas diferengas). Na parte inferior direita da
Figura 1, estd representado o grupo de ligagdo com os marcadores A,BeD, comas
diferencas expressas em forma de distancia, obtida pela divisdo das diferencas entre
as bandas pelo niimero total de individuos (10).

Os mapas de ligagcdo sdo construldos pela extrapolagdo desta anélise para
centenas ou mesmo milhares de marcadores, avaliando o padréo de segregacao
destes em uma populacdo segregante. Para lidar com um grande numero de
marcadores, foram desenvolvidos vérios programas computacionais, tais como:
Mapmaker, Joinmap, MapManager, Qgene etc.

Geragdo F2
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Figura 3. Principio bésico da construgdo de mapas genéticos utilizando marcadores
de DNA. Os padroes genéticos da populacdo segregante sio
transformados numa matriz de diferencas genéticas, de acordo com as
diferencas entre os marcadores para os individuos da F2. Pela distdncia
de A-D;A-BeB-D, determina-se a ordem dos marcadores no grupo
de ligagdo. O marcador C apresentou uma distancia muito grande em
relagdo aos marcadores A, D e B, localizando-se, portanto, num outro
grupo de ligacéao.
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3.2 Populacédo utilizada

Para a construgdo de mapas genéticos, € necessario que exista uma
populacdo segregante para o maximo de caracteristicas possiveis, e para isso &
fundamental que os progenitores das familias apresentem o médximo de
heterozigosidade. Normalmente, os progenitores s&do individuos hibridos oriundos
de cruzamento entre ragas puras, bastante divergentes geneticamente, como Bos
taurus (gado europeu) e Bos indicus (gado Zebu). Outro fator importante € o
tamanho da populagédo segregante, que deve ser o maior possivel para possibilitar
a presenca do maior nimero de combinagbes genéticas possiveis. Por essa razéo,
o conjunto de famllias utilizadas para o mapeamento do genoma bovino é constituldo
por um grande namero de familias de irmaos completos, produzidas por multiplas
ovulagdes com transferéncia de embrides (MOET) (Bishop et al., 1994; Kappes et
al., 1997).

3.3 Distancia genética e freqliéncia de recombinacéo

As distancias no mapa genético sdo obtidas pela andlise da frequéncia de
recombinagéao entre os marcadores que € a probabilidade da ocorréncia de quebras
e reuniao de fragmentos de DNA (crossovers) entre os marcadores. Se as distancias
fossem aditivas, a inclusdo de novos marcadores ndo implicaria mudanga abrupta
das disténcias obtidas. As freqléncias de recombinacdo néo sdo aditivas devido &
interferéncia, ou seja, a ocorréncia de um crossover afeta a ocorréncia de outros em
regibes adjacentes.

Algumas fungdes foram desenvolvidas para predizer o nimero de crossovers
a partir da frequéncia de recombinacdo cobservada. A mais simples funcgéo,
desenvolvida por Haldane (1919), considera que os crossovers ocorrem
aleatoriamente e independentemente ao longo do cromossomao, ou seja, sem nenhuma
interferéncia, Outra funcdo, utilizada pela maioria dos melhoristas, foi desenvolvida
por Kosambi (1944), que considera um certo nivel de interferéncia. As distancias
no mapa sio expressas em unidades de Morgans cu como centimorgans (cM).

3.4 Distancia genética e distancia fisica

N&o existe uma relagdo universal entre a distdncia genética e a disténcia
fisica real entre dois locos. A freqléncia de recombinagdo é influenciada por uma
série de fatores genéticos e ambientais. Um centimorgan pode corresponder de
10.000 a 1.000.000 de pares de base (10 kb a 1.000 kb) dependendo da especie.
Mesmo dentro do mesmo cromossomo, existe uma grande variagdo entre cM e
pares de base. Nos centrdmeros e teldmeros, os crossovers sao raros, 0 que provoca
um aumento do ndmero de pares de base por cM. A necessidade da determinagdo
da distancia fisica entre os locos é de fundamental importéncia para a clonagem de
genes baseada em mapa (map-based cloning).
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3.5 Relagédo entre marcadores de DNA e mapas citogenéticos

Uma vez construido o mapa de ligacdo com marcadores moleculares de
DNA, este deve ser correlacionado com o mapa citogenético ou caridtipo
cromossomal. Painéis de células sométicas hibridas séo linhagens celulares
imortalizadas, normalmente de camundonge, que foram manipuladas para possulrem
um ou mais cromossomos de uma outra espécie. Véarios genes e marcadores
moleculares de bovinos foram associados a cromossomos especificos, utilizando a
técnica de PCR ou hibridizagbes em células hibridas soméaticas (Womack, 1993).

Uma outra estratégia, é a hibridizacio /n situ por fluorescéncia (FISH), que
se baseia na hibridizagdo de marcadores de DNA marcados com fluorescéncia,
diretamente com cromassomos fixados em uma lamina (Trask, 1991). A praticidade
e a eficiéncia da técnica de FISH fazem que ela seja bastante utilizada para o
mapeamento citolégico de genes em bovinos.

Uma técnica bastante recente é a PCR in situ, que é baseada na reagéo em
cadeia da polimerase realizada diretamente em I&minas com prepara¢es metafésicas
(Troyer et al., 1994). O produto da reacdo de PCR é acumulado no préprio local e
se difunde devagar, permitindo sua detecgédo. A vantagem desta metodologia é a
possibilidade de mapear fisicamente marcadores derivados de PCR como
microssatélites, PCR-RFLP & SCCP.

4. Aplicagdes dos marcadores moleculares

4.1 Associagdo de marcadores de DNA com locos de caracteres
guantitativos (QTLs)

Existem duas maneiras para associar polimorfismos de DNA com variacdo
em locos de caracteristica quantitativa (QTLs). O procedimento do gene candidato é
baseado na associacdo de uma variac3o fenotipica, para uma determinada
caracteristica, com uma variacdo na seqiiéncia de DNA de genes conhecidamente
envolvidos na fisiologia e desenvolvimento da caracteristica em questdo. Quando
uma associagdo € encontrada, a selecdo para a variacdo da seqliéncia do gene vai
indiretamente ter um efeitoc na caracteristica. O mapeamento comparativo a partir
dos mapas de humanos e camundongos pode guiar a escolha de possiveis genes
candidatos baseados na localizagao e funcdo dos intimeros genes ja identificados
nestas especies. Da mesma maneira, o alto grau de conservagdo gendmica entre
ovelhas e bovinos ird permitir uma utilizag@o simultanea de informacdes referentes
aos marcadores e genes mapeados nas duas espécies (Lien, 1998). O outro
procedimento, utilizado para mapear QTLs, realiza uma varredura no genoma com
marcadores moleculares, utilizando informagdes oriundas do mapa genético, Para a
deteccdo de associagbes, é necessdrio possuir uma populacdo de animais
apresentando variabilidade para a caracteristica a ser mapeada. Cada animal da
populagdo é genotipado com marcadores, cobrindo toda a extensdo do genoma
bovino, e avaliado fenotipicamente para a caracteristica de interesse econdmico. Os
dados moleculares sdo comparados aos dados fenotipicos visando encontrar
polimorfismos de DNA que expliquem a variabilidade para a caracteristica de interesse,
Os marcadores com efeito significativo para a caracteristica vao possibilitar
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determinar a posi¢gdo do QTL no mapa genético, permitindo a utilizacdo da selegéo
assistida por marcadores (MAS). A regido do mapa contendo o QTL pode ser
saturada com mais marcadores, diminuindo o intervalo entre dois marcadores
adjacentes, visando localizar possiveis genes candidatos que possam estar
controlando a caracteristica mapeada. Desta forma os procedimentos de gene
candidato e varredura com marcadores se integram, possibilitando um ajuste fino
no mapeamento do QTL.

Utilizando a metodologia de genes candidatos, véarios QTLs foram
identificados em bovinos: para coloragcdo da pelagem (Klungland et al., 1995);
variabilidade na expressdo de caselna associada ao teor de proteina total do leite
(Bovenhuis & Weller, 1994; Lien et al., 1995); gene do horménio do crescimento
associados a porcentagem de proteina do leite (Lagziel et al., 1996; Lagziel et al.,
1999); gene do antigeno de linfécitos em bovinos (BoLA) com a contagem de
células somaticas do leite (Sharif et al., 1998).

A metodologia de varredura do genoma com marcadores moleculares vem
sendo utilizada recentemente para mapear QTLs para caracteristicas de interesse
econdémico em bovinos: mieloencefalopatia degenerativa progressiva ou “Weaver”
na raga Sulca Parda (Georges, 1993); producéo de leite e caracteristicas de saude
{Ashwell et al., 1997); assim como composicao e produtividade de leite na raca
Holandesa (Arranz et al., 1998) e caracteristicas de producdo de leite em gado
Finnish Ayrshire (Velmala et al., 1999).

Um aspecto bastante importante nos estudos de mapeamento de QTLs é
possibilitar um melhor entendimento sobre o funcionamento de genes e processos
bioguimicos envolvidos em caracteres complexos.

4.2 Selec8o assistida por marcadores (MAS)

Marcadores genéticos de DNA possuem vérias caracter(sticas que os tornam
atraentes para utilizagdo em programas de melhoramento. Logo apés o nascimento,
os animais de ambos 0s sexos podem ser genotipados utilizando marcadores
codominantes (p.ex. microssatélites). Com a identificacdo de marcadores ligados a
caracteristicas de interesse econdmico, touros jovens podem ser selecionados, logo
apds o nascimento, com base no gendtipo que eles carregam para os marcadores
selecionados. Desta maneira, animais com alto potencial genético podem ser mantidos
no programa, enquanto os com baixo potencial genético podem ser descartados,
evitando os custos necessdarios para a manutencgao do animal por vérios anos. Com
a utilizacdo da sele¢do assistida por marcadores, é possivel combinar alelos para
QTLs de duas ou mais ragas numa Unica raca que ird possuir todas as caracteristicas
desejaveis. Mesmo considerando as vantagens que a MAS possibilita, é interessante
que a selecao para carateristicas fenotipicas possa ser realizada simultaneamenta,
visando maximizar o ganho genético e evitando a perda de animais de alto mérito
genético que possam ter sido eliminados por uma possivel associagdo ndo-consistente
de um marcador com um QTL.

Os programas de introgressdo de genes, utilizando o método dos
retrocruzamentos sucessivos, podem ser auxiliados por marcadores genéticos. Entre
0s animais a serem retrocruzados, sdo selecionados aqueles que possuem a maior
similaridade genética com o0s progenitores recorrentes, determinada com a utilizagao
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de marcadores genéticos. Desta maneira, com apenas trés geracdes de
retrocruzamentos, € possivel recuperar cerca de 99% do genoma do progenitor
recorrente. Além disso, a caracteristica, sendo transferida de uma raca para a outra,
pode ser avaliada com a utilizacéo de marcadores, ndo sendo necessério esperar a
expressao do fenétipo para a caracterfstica, possibilitando diminuir o tempo necessério
entre os retrocuzamentos. Os programas de melhoramentc visam a caracter{sticas
de produgdo, bem como a resisténcia a doengas. O desenvolvimento da doenca
compromete a expressao dos caracteres relacionados com producdo; portanto, a
selecdo para resisténcia a doencas vai influenciar na selecéo para produgdo. A selegao
para a resisténcia a doengas pode ser realizada com marcadores genéticos para a
resisténcia, evitando expor o animal a doenca e possibilitando uma selecdo eficiente
para as caracteristicas de produgéo (Soller @ Andersson, 1998).

4.3 Estudo da diversidade genética em ﬁupulaqﬁes

Os marcadores moleculares podem ser utilizados para acessar a variabilidade
genética de populagdes destinadas ao melhoramento e estudar aspectos evolutivos
de racas ou espécies de bovinos. Um estudo feito com DNA mitocondrial em racas
zebuinas (Bos /indicus) e taurinas (Bos taurus) sugere que estes dois tipos de bovinos
se originaram de um mesmo evento de domesticagao cerca de 8,000-10.000 anos
atras e seriam portanto subespécies diferentes em vez de espécies diferentes (Loftus
et al., 1994). Marcadores microssatélites foram utilizados para acessar a diferenciacao
genética entre populagdes européias e americanas de gado Holandés (Hanslik et al.,
2000). Foi realizado um estudo na Embrapa Gado de Leite utilizando marcadores
microssatélites, em populacdes sob melhoramento, de quatro racas bovinas (Gir,
Nelore, Guzerd e Holandesa). Os dados moleculares foram utilizados para gerar um
dendrograma que foi capaz de diferenciar as quatro ragas, e a menor distancia genética
encontrada foi entre Guzerd e Nelore e as maiores distancias foram entre a raca
Holandesa e as ragas Gir, Nelore e Guzera. A variabilidade genética entre e dentro
de cada raga foi avaliada e foi encontrada uma endogamia elevada dentro de cada
populagdo, indicando uma estreita base genética em cada populagdo, o que contribui
para diminuir o ganho genético em programas de melhoramento (Machado et al.,
2000). ,

4.4 Qutras aplicagdes dos marcadores moleculares

Os marcadores moleculares detectam pequenas variacdes na seqléncia de
DNA entre diferentes animais, podendo, entdo, ser utilizados para determinagéo
inequivoca de paternidade. O manuseio das paletas de sémen pode provocar erros na
identificagd@o dos toures utilizados na inseminagéo, que podem ser corrigidos com o
exame de DNA. Um laudo, atestando com 99,9% de certeza de que determinado
animal apresenta uma determinada genealogia, pode ser de grande interesse aos
criadores, 0 que ocasionaria um aumento do valor de mercado desse animal.

Em bovinos de leite, a selegdo do sexo é de grande importancia pelo fato de
a fémea ser a unidade produtiva. Manipulando embrides bovinos, é possivel retirar
uma célula de um embrido jovem e analisar o conteido genético com marcadores
microssatélites especificos para o cromossomo Y, determinando se o embrido é
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macho ou fémea (Herr et al., 1990). Apesar da potencialidade da técnica, a
manipulacéo, visando a sexagem, pode afetar a viabilidade do embrido (Bredbacka
et al.,, 1994},
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Identificacao de locos de caracteristicas
quantitativas (QTL)

Mario Luiz Martinez'
Marco Antonio Machado'

1. Introducéao

A habilidade do melhorista em reconhecer aqueles animais que possuem
alelos ou combinacgéo de alelos que aumentam a producdo é muito limitada. A selecac
classica é baseada no fendtipo do individuo e em muitas situacoes o fenétipo nao
se expressa no individuo (ex. caracteristicas ligadas ao sexo, como leite e producéao
de ovos) ou é dificil de medir (ex. eficiéncia alimentar, rendimento de carcaca,
resisténcia a doencas, adaptacao). E em muitas situacoes o fendtipo ndo é uma
indicagédo precisa do gendtipo. Isto deriva, do fato de que a variagdo genética em
produtividade depende da variacao alélica em um grande nimero de locos e a
expressdo génica destes locos é altamente afetada pelos fatores do meio ambiente.
Nesta situacdo diz-se que a variagdo genética é de natureza quantitativa, e o loco
individual que afeta a expressdao da caracteristica ¢ denominado QTL (locos da
caracteristica guantitativa). Além disto, produtividade e adaptac¢ao sdo caracteristicas
compostas consistindo de muitos componentes e freqlentemente existem correlagdes
genéticas negativas entre alguns destes componentes (ex. quantidade de |eite e
teor de proteina ou gordura do leite). Isto diminui a resposta 2 selecéo para cada um
dos componentes da caracteristica.

Para superar essas limitagdes os melhoristas utilizam métodos baseados no
fato de que os parentes (pais, avos, tios, sobrinhos, irmaos etc.) apresentam parte
de uma mesma composicdo genética. Conseqllentemente, informacdes do
desempenho fenotipico de parentes fornecem informacdes sobre o gen6tipo de um
dado individuo relacionado. Estes métodos sao conhecidos como selecao pelo
pedigree, selecao de familia, ou teste de progénie, dependendo do tipo de parente
usado. Todavia, mesmo quando estes métodos s3o utilizados de uma forma otima,
a taxa de progresso genético € bem menor do que seria possivel se houvesse perfeita
informacdo genética. Além disso, a maioria das tentativas, baseadas nestes métodos,
em combinar a produtividade das ragas européias com a adaptacédo das racas nativas,
tem falhado. Isto é devido, principalmente, 3 inabilidade de selecionar
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simultaneamente para varias caracteristicas. Particularmente problematica € a
necessidade de avaliar individues simultaneamente para produtividade, e para
adaptacgdo ao estresse climatico ou resisténcia a doengas, que reduz a produtividade.
Os métodos classicos de selecdo nao sdo também capazes de identificar a presenca,
nas racas nativas, de variantes de um ou mais alelos raros de um QTL que afetam
positivamente a produtividade ou a qualidade dos produtos. Estas variantes sao
denominadas cryptic (escondidos) porque sua presenca é mantida encoberta devido
4 baixa produtividade da raga nativa, que em geral tem uma grande proporcéo de
variantes dos alelos de um QTL que afetam negativamente a caracteristica.

A contribuicdo de um loco para o progresso genético baseado na selegao
pelo desempenho de um individuo é proporcional a o®, /o, onde o%; é a variancia
genética do loco /e 0 € 0 desvio-padrio fenotipico (Smith, 1967).

Um loco de grande efeito ¢ definido como aquele no qual a/c, € maior gue
um determinado valor limite, onde ¢ é a varidncia genética total e a ¢ a metade da
diferenca entre os valores fenotipicos dos dois gendtipos homozigotos (Shook,
1989, citado por Ronningen, 1994).

A resposta a selecdo com base no gendtipo de um loco de grande efeito,
como proporcédo do ganho obtido na selegdo pelo desempenho apenas, € a raiz
quadrada de R dividida pela heritabilidade da caracteristica (Smith, 1967). O ganho
combinado proveniente da selecéo baseada em um loco de grande efeito e a selegao
pelo desempenho é aproximadamente:

0,5R
[1*' h2 ] vezes o ganho obtido pela selegdo sobre desempenho,

onde R = E%l g _1_.,
0% Nh?

h? é a heritabilidade e N o niimero de individuos testados para estimar 0s parametros
do gene de grande efeito. A eficiéncia da selegao baseada apenas em um loco de
grande efeito ou combinada com o desempenho & maior quando a heritabilidade g
baixa e a freqliéncia dos alelos & baixa ou intermediaria, Para caracteristicas de doencas,
devido & sua baixa heritabilidade, espera-se gue existam poucos locos nos quais:

2
O

gl }hz
Og

Nesta situacéo, a resposta a selecdo, baseada em um loco de grande efeito seria
igual ou maior que a selecdo baseada no desempenho. A selegdo combinada poderia
aumentar em 50% a taxa de ganho em relacdo ao ganho baseado apenas no desempenho.

A identificacdo de um destes locos e o seu uso em programas de
melhoramento pode ser um método efetivo para melhorar a resposta a selegao.

Atualmente ja se tem centenas de marcadores mapeados em varias espécies
de animais, o que cria uma excelente base para c mapeamento de um loco, associado
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a uma caracteristica quantitativa (QTL) pela anélise de ligacdo. Considerando-se a
existéncia de tais marcadores relacionados a QTLs, a selecdo assistida por marcadores
(MAS) para caracteristicas influenciadas por vérios genes pode ter um custo/beneficio
positivo, por vdrias razoes, tais como: ser mais barata que as estratégias tradicionais
(teste de progénie), mais precisa e acelera o progresso genético,

Segundo Haley (1993), “as tecnologias disponiveis da genética molecular
e da estatistica permitem que se iniciem trabalhos sérios para mapear QTLs nas
especies animais. O beneficio potencial em termos de melhoria do conhecimento e
as taxas de ganho genético tornam validos todos os esforcos. E necessério, contudo,
ser cuidadoso no planejamento do estudo para assegurar o delineamento mais
apropriado com um numero razodvel de individuos”.

2. Delineamentos experimentais para detectar QTL

Um grande nimero de delineamentos experimentais e de metodologias
estatisticas tem sido proposto para se detectar genes que afetam caracteristicas
quantitativas com o auxilio de marcadores genéticos. Todos os delineamentos
sugeridos tém varios elementos em comum. Considera-se que um loco de caracteristica
quantitativa (QTL) esteja ligado ao loco de um marcador com uma freqléncia de
recombinacéo s, A priori, assume-se que apenas dois alelos estdo segregando na
populac@o para ambos os locos , o loco M do marcador e o loco Q do QTL. Os
genétipos do marcador serdo denominados de M1M1, MTM2 e M2M2, Os gendtipos
do QTL serdo denominados porQ1Q1, Q1Q2 e Q2Q2, com efeitos esperados de a,
d e -a, respectivamente, sobre a caracteristica quantitativa. Assim, se um individuo
for heterozigoto para ambos os locos, metade da progénie receber4 o alelo M1 ea
outra metade o alelo M2, Desde que M e Q estejam ligados, aquelas progénies que
receberem M1 também receberdo Q1, enquanto aquelas que receberem M2 também
receberdo Q2, exceto pelos individuos recombinantes que receberdo M1 com Q2
ou M2 com Q1. Dessa forma, o efeito do QTL pode ser detectado pela comparacao
das médias dos grupos de progénies que receberem alelos marcadores alternativos
de pais heterozigotos. Os diversos delineamentos propostos diferem nos métodos
utilizados para se “criar” pais heterozigotos para ambos os locos e os cruzamentos
realizados.

2.1 Delineamentos experimentais para deteccdo de QTL em cruzamentos
de linhagens consangiiineas

A maioria das andlises realizadas para se detectar QTL tem sido baseada em
Cruzamentos planejados, embora alguns estudos tenham sido realizados com
Populacbes de animais existentes, especialmente gado de leite. O caso mais simples
¢é do cruzamento entre linhagens consangiiineas. Como mencionado anteriormente,
O primeiro passo é cruzar duas linhagens que diferem em marcadores genéticos para
produzir progénies heterozigotas F1. Apés este passo, as seguintes progénies tém
sido consideradas para an4lises:

¢+ Retrocruzamento (BC) de individuos F1 com uma das linhagens parentais;
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¢ Individuos F2 produzidos pelo cruzamento entre individuos F1 ou
autofecundacdo de F1;

¢ Linhagens consangliineas recombinantes (RILF) produzidas pela
autofecundacdo de individuos F2, ou pelo acasalamento de irmao com
irmas, nos casos em que autofecundag@o ndo é possivel (RILF);

¢ Linhagens consangiiineas recombinantes (RILB) produzidas com
individuos retrocruzados, ou acasalamentos de irmaos com irmas (RILB);

¢ Linhagens duplas de hapléides (DH) produzidas pela autofecundacao
de duplos hapléides derivados de F1;

¢+ Progénies-teste (TC) produzidas pelo acasalamento de individuos F1
com uma terceira linhagem consangdinea.

Embora existam outros delineamentos mais complexos, todos sdo variagoes
dos delineamentos acima listados.

A escolha do delineamento a ser usado deve levar em consideragao os
aspectos biolégicos, econdmicos, genéticos e estatisticos. Consideracdes biologicas
estdo relacionadas com o fato de que ndo sdo todos os delineamentos que podem
ser usados com todas as espécies, por exemplo, o DH. Para certas espécies com
quase total autofecundagdo é mais facil produzir grande nimero de individuos F2
do que BC ou TC que requerem fertilizacdo cruzada; para espécies em que oS
acasalamentos sé ocorrem dentro da populacdo, a consangiinidade pode resultar
na reducdo do valor adaptativo devido a presenga de genes deletérios recessivos.
semelhantemente, o valor econdmico dos delineamentos que séo possiveis pode
ser bem diferente. Por exemplo; se o objetivo & a introgressao de genes para uma
caracteristica especifica de uma variedade selvagem em uma cultivar previamente
selecionada, o BC com a cultivar selecionada terd um valor econémico muito maior
do que o F2. As consideragbes genéticas estdo associadas com o0s pardmetros
genéticos que desejamos estimar. Assim, os delineamentos BC ou TC ndo permitem
estimar relacbes de dominéncia, mas o F2 sim. As consideracoes estatisticas estdo
relacionadas com os delineamentos que maximizem o poder de detecgdo dos efeitos
do QTL dentro de uma determinada situagdo. Por exemplo, nos delineamentos Rl e
DH todos os individuos dentro de uma linhagem terdo o mesmo genotipo. Assim,
sera necesséario genotipar apenas um Unico individuo de cada linhagem, enquanto o
desempenho fenotipico de todos os individuos pode ser utilizado para se determinar
o efeito do QTL. Dessa forma, o poder estatistico serd maior por individuo genotipado.

2.2 Delineamento de retrocruzamento (BC)

Na Figura 1 est4 ilustrado o delineamento de retrocruzamento com uma das
racas parentais. A producdo de F1 & obtida pelo acasalamento entre duas linhagens
que diferem em gendtipos do QTL e do marcador. Narmalmente, admite-se que as
duas linhagens parentais sdo homozigotas para 0s alelos alternativos de ambos os
locos. Dessa forma, todos os individuos F1 terdo o mesmo genotipo heterozigoto.
Estes individuos F1 sdo entdo acasalados com uma das linhagens parentais. A base
genética destes individuos retrocruzados é composta de % do pai recorrente e %
do outro pai. As progénies BC séo entdo divididas em dois grupos baseados nos
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gendtipos dos marcadores, A semelhanga do que serd considerado nos outros
delineamentos Experimentais, todos os demais locos que ndo estiverem ligados ao
marcador genético em estudo estardo distribuidos aleatoriamente entre os grupos
dos gendtipos marcadores. Quando apenas um marcador é considerado, havera
apenas dois grupos genéticos marcadores para este tipo de delineamento e apenas
um contraste poderd ser testado. Este contraste € a diferenca entre as médias dos
dois grupos de progénie que tém gendtipos marcadores M1M2 e M2M2. Para este
delineamento, a maioria dos estudos tem usado variagGes simples do seguinte modelo:

Y,jk=A_+Bl+em (1)

onde Y, ¢ a medida da caracteristica para o individuo k, do bloco / e de genétipo /:
A ¢ o efeito do gendtipo marcador ; (MTM2 ou M2M2); B ¢ o efeito do bloco j e €
e o efeito residual ao acaso associado a cada individuo.

Linhagens MI Q M2 Q2
parentais S X ! s
".1_-_'_‘ -—1——|—_
Ml Ql M2 Q2

Linhagem parental

M1 QI M2 Q2
fm SUTRTR bt SRS
T —— ———
M2 Q2 M2 02
- MI QI M2 Q2
Nio-recombinantes ———+— ——
{(frequéncia=1-r) et ——
Progénies do < M2 Q@2 M2 Q2
Fefrocruzamento
M 2 ! I
Recombingnies ‘l_Q:_ _"!.E._g_
{frequéncia = r) e N .
M2 Q2 M2 Q2

Figura 1. Delineamento de retrocruzamento (BC).

O efeito do “bloco” representa todos os efeitos de meio ambiente que os
grupos de individuos possam ter em comum, tais como linhagens, local, rebanho,
estagdo de nascimento etc. Apenas por simplicidade ndo se incluiu no maodelo o
efeito da média geral. Este efeito pode ser considerado incluldo no efeito de bloco.
Observa-se no modelo acima que se admite que apenas marcador e bloco estejam
afetando a média da caracteristica.

O teste de significancia para o efeito de genétipo pode ser realizado por
dois métodos: anélise de variancia (ANOVA), ou o teste de t de um contraste
estimavel. No caso da ANOVA, a razéo entre o quadrado médio do marcador e o
quadrado médio do residuo é calculada e sob a hipétese de nulidade (ndo ha QTL
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segregando), esta razéo terd uma distribuicéo central de F. Um desvio significativo
desta forma estatistica da distribuigao central de F € indicativo de QTL segregando.
No caso do teste t, a diferenga entre as médias das duas classes de gendtipos é
dividida pelo erro padréo deste contraste. Sob a hipdtese de nulidade, essa estatistica
tera uma distribuicdo central de t com graus de liberdade igual ao nimero total de
individuos incluides na comparagao, menos dois.

A vantagem principal deste modelo linear de analise é que ele pode ser
executado pela maioria dos pacotes estatisticos existentes. As desvantagens sao:

+ O efeito estimado esté confundido com o efeito da recombinagao entre o QTL
e 0 marcador, e conseqlientemente a estimativa do efeito do QTL é viesada;

¢ Admite-se que os reslduos seguem uma distribuicdo normal;
+ Admite-se que as varidveis independentes ndo sao correlacionadas.

Portanto, o método nédo é apropriado para marcadores multiplos que estéo
ligados e que sdo correlacionados;

¢+ O método néo diferencia entre o efeito de um QTL ligado e o efeito
pleotrépico do marcador genético.

Na Tabela 1 sdo apresentadas as possibilidades dos gendétipos do QTL
dados o gendtipo do marcador e o valor da caracteristica para cada genotipo do
marcador. Supondo-se ligagéo incompleta entre QTL e marcador, cada classe do
genotipo do marcador consiste de dois gendtipos do QTL com frequénciasre (1 - r).
O valor esperado da caracteristica para cada classe de gendtipo do marcador é
calculado como a soma das probabilidades condicionais de cada gendétipo do QTL
vezes o seu valor. A estimativa para o contraste entre as médias do gendtipo
heterozigoto e do homozigoto do marcador & calculada como a diferenga entre os
seus valores esperados. Este valor é: (1-2r) (d+a). O termo (1 - 2r) aparece na
maioria dos contrastes dos gendtipos dos marcadores. Quando r = 0, o contraste
sera (d + a), e significa efeito total do QTL, e quando r = 0,5, o contraste é zero,
e significa que nédo ha ligacdo entre marcador e QTL. Como ja& mencionado
anteriormente, o delineamento BC tem apenas um contraste que é estimavel. Desde
que este contraste seja funcao de a, d e r, estes pardmetros estdo confundidos no
modelo linear de analises e portanto ndo podem ser estimados separadamente,

Tabela 1. Probabilidades dos gendtipos no delineamento BC e valores esperados
da caracteristica quantitativa.

Valor esperado da

Genatipo do Gendtipo do Probabilidade do OTL, dado o Valor da 3 P
caracteristica para o gendtipo

marcador arL gendtipo do marcador caracteristica do marcador
a102 1.1 d

M1M2 d-r(d + a
azaz T 8
Q202 1-r i

M2M2 -a+r(d+al

a1oz2 r d
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2.3 Delineamento de F2

Na Figura 2 estd ilustrado o delineamento de F2. A semelhanca do
delineamento BC, dois pais homozigotos sdo cruzados para se obter o individuo
heterozigoto F1. As progénies F2 sdo produzidas pela autofecundacédo dos
individuos F1 ou pelo cruzamento entre eles, Como resultado, as progénies F2
serdo de um dos trés gendtipos do marcador. Neste delineamento, a recombinacéao
em qualquer um dos cromossomos afetara o valor esperado da caracteristica.
Na Tabela 2 sdo apresentados os gendtipos possiveis, suas probabilidades e seus
valores esperados para a caracteristica quantitativa.

Linhagens M1 Ql M2 2
parentais = T pres
——f— —_
M1 QI M2 Q2
Ml gl M1 QI
—t—— =
Fl = . X
EET e e . — ==
M2 Q2 M2 Q2
F2: Nio-recombinantes Recombinantes
M1 QI MI QL ML QI M2 @2
——— § = —} = =t
e s - S <1
ML QI MIi Q2 M2 QI M| Q2
Ml Ql M2 Q2 M1 Q2 M2 Q]
RS e e — 1
e . =i t e i
M2 Q2 M2 QI MI Q2 Ml Q2
M2 Q2 M2 QI
e e T e ———t——
= 1 ===
M2 Q2 M2 QI

Figura 2, Delineamento de F2.

Neste delineamento a probabilidade de individuos heterozigotos para o loco
marcador é 0,5, mas a maior parte da informacao relativa a detecgdo do QTL esta
contida nos individuos homozigotos. Considerando-se ligacdo incompleta, sao
pessiveis trés gendtipos do QTL para cada um dos trés gendtipos do marcador.
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Tabela 2. Probabilidades dos gendtipos no delineamento F2 e valores esperados
da caracteristica quantitativa.

Gendtipo do Frobabilidade do Gendtipodo  Probabilidade do OTL, dado o Valor da c:ff:;::::;:dna?: 2
marcador peniitipo marcadar an gendtipo do marcador caracteristica intips o mal::a dir
MIMT 114 Q101 (1-1 3
aiaz2 2Zr(l -4 d a(1-2r) + 2dr(1-1)
0202 r -2
Mim2 12 a1a1 r(l-r) a
a1a2 1:2r+ 1 d d{1-2r+r)
0z2az r{l-n '8
M2mM2 114 amm i ]
n1a2 2r(1 -4 d -a{1-2r} + 2drl1-r)
0202 (1.1 2

O teste para se detectar a presencga de QTL pode ser realizado pela ANOVA,
colocando-se no modelo todos os trés gendtipos. Além disso, varios contrastes
podem ser testados através do teste de t. O contraste de maior interesse é o
realizado entre as médias dos dois gendtipos homozigotos do marcador. O valor
deste contraste é: 2al(1 - 2r). E importante notar que, & semelhanc¢a do
delineamento BC, este contraste também inclui o termo (1 - 2r}, e portanto os
efeitos de a e r estdo confundidos. No F2, este contraste ndo é funcdo de d. O teste
de t pode também ser utilizado para se testar a significAncia dos contrastes entre
cada um dos gendtipos homozigotos com o gendtipo heterozigoto. A estimativa
da diferenca entre o homozigoto M1M1 e o heterozigoto M1M2 sera a(1 - 2r) - d{1-2r)2.
Neste contraste os efeitos de a, d e r estdo confundidos e portanto é de pouco
interesse pratico. Todavia, este delineamento permite testar o efeito de dominéncia
pelo contraste:

%{M‘lm + M2M2) — (MIV2) = —d(1 - 2r)?

Observa-se que este contraste é também uma funcdo de (1 - 2r), mas nao &
dependente de a. Embora se possa testar para os efeitos aditivos e de dominéncia
do QTL, ambas as estimativas ndo podem ser estimadas sem viés pelas anélises de
modelo linear.

2.4 Delineamento para deteccdo de QTL em grandes populacies segregantes

Em humanos, na maioria das espécies domésticas de animais e em arvores
frutiferas perenes é impraticavel produzir linhagens consanglineas, que sdo a base
dos delineamentos descritos em 2.2 e 2.3. Nessas situacoes, as analises tém sido
executadas em familias existentes dentro de uma populagao. Trés tipos de analises
tém sido propostas para estes casos: a analise de par de irmaos para o caso de
muitas familias pequenas; a anélise do delineamento de irmaos completos para o
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caso de grandes familias de irmaos completos e a andlise de meio-irmis ou
delineamento de filhas para o caso de grandes familias de meio-irmas.

O delineamento de filhas foi inicialmente proposto por Neimann-Soressen e
Roberson (1961) e tem sido usado principalmente em gado de leite em que um
touro pode ter centenas de progénies com medidas em caracteristicas guantitativas
de interesse econdmico. Na Figura 3 é ilustrado o delineamento de filhas para o
caso de uma Unica famfilia.

Touro Vacas
Mt QI MX QX
1 X =
e i S
M2 Q2 MX QX
| ML QL M2 Q2

Nio-recombinantes i i | |

Progénies = | MX QX MX QX

Ml Q2 M2 QI
- : =

Recom binantes

MX QX  MX OX

Figura 3. Diagrama do delineamento de filhas para o caso de uma Gnica famflia.

Neste delineamento as filhas de um touro heterozigoto para o marcador
serdo genotipadas e mensuradas para as caracteristicas quantitativas de interesse.
Considerando-se que o genétipo da mie é geralmente desconhecido e difere de
animal para animal, os alelos do marcador e do QTL s3o representados por MX e
QX, respectivamente.

Na situacdo em que apenas as progénies de um touro séo consideradas, a
deteccdo de um QTL ligado a um marcador pode ser realizada utilizando-se o modelo
dado na equagédo (1). A diferenca é que A, representa agora o efeito da
substituic8o de alelos recebidos do touro, Se assumirmos gue apenas 0s mesmos
dois alelos do QTL estdo presentes na populacédo de vacas, com freqiiéncia pe
(1 - pl, entdo é possivel calcular o valor esperado da caracteristica para cada grupo
de progénie que recebeu os alelos alternativos do marcador. O valor esperado para
cada grupo ¢ mostrado na Tabela 3. O contraste entre os dois grupos de progénies
é:all-2r) + d(1 - 2r)(1 - 2p). Se a frequiéncia dos dois alelos do QTL for igual
a 0,5, entdo o contraste se torna igual a: a(1 - 2r). Para o caso de ligacdo total (r = 0),



240 Melhoramento genético de bovinog de leite

o contraste se torna: a + d{1 - 2p). Se definirmos a freqliéncia do segundo alelo
como q = (1 - p), o contraste se torna igual a: a + diq - p), que é a férmula geral
para o efeito da substituicdo de alelos (Falconer, 1981).

Embora um QTL possa estar segregando na populagdo, um touro em
especifico pode ser homozigoto para o QTL. Devido a isto, a maioria dos estudos
tem sido baseada na anélise de vérios touros heterozigotos ao mesmo tempo. Neste
caso, a andlise utilizando-se a equacdo (1) pode conduzir a conclusdes erradas,
pois, mesmo que vérios individuos possam ser heterozigotos para um marcador
ligado ao QTL, a relagdo de ligagdo pode ser diferente para cada individuo. Dessa
forma, quando somados os efeitos de todas as progénies nos dois grupos de alelos
do marcador, pode ndo se observar nenhum efeito associado aos alelos do marcador,
O modelo apropriado nessa situag@o de multiplas familias é:

Yo = St + A, + B, + & (2)
onde S € o efeito do touro i, A, é o efeito do alelo j, aninhado dentro do touro i, e os
demais termos sdo os mesmos da equagdo (1). Neste caso, o grupo de progénie que
recebeu o alelo M1 do touro serd comparade com o grupo de progénie que recebeu o
alelo M2. Se as pressuposicdes feitas anteriormente se mantiverem e se a distribuicdo
das maes entre os dois grupos forem ao acaso, entdo a diferenga entre os dois grupos
de progénies para a caracteristica quantitativa sera devida ao QTL ligado ao marcador
M do touro. Isto indica que a origem do alelo do marcador pode ser determinada para
as filhas. O teste de deteccdo do QTL pode ser realizado pela ANOVA, considerando-se
a razdo entre os quadrados médios do efeito do marcador e do residuo.

Tabela 3. Probabilidades dos gendtipos no delineamento de filhas e valores
esperados da caracteristica quantitativa.

Alelo hlelo i Alelo Probabilidade do Valor esperado da
paterna do patarno a[;;“;::];:'::i?g‘n materns  alelo materng do :arl:lzltfrldsiina caracteristica para o
marcador do OTL do OTL aTL gendlipa do marcador

M1 o 1-1 ai p (]
oz 1-p d
alpet) + diYr-p+2epl
02 f 01 p d
az 1-p .
M2 a2 1-1 a1 p d
0z 1:p a
alr+p-1) + dip+r-2rp)
01 r a1 P ;]
a2 1-p d

Se considerarmos que ha apenas dois alelos do QTL presentes com a mesma
fregliéncia na populagéo, e a distribuigdo dos gendtipos esta em equilibrio Hardy-
Weinberg, apenas a metade dos touros serdo heterozigotos para o QTL. Dessa
forma, a varidncia do termo A, serd a*/4. Além do teste pela ANOVA, o teste do
qui-quadrado pode ser utilizado para se testar a significéncia do efeito do QTL.
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A diferenga entre as médias dos dois grupos de progénies (M1 e M2} é calculada e
dividida pelos seus erros padrdo, Sob a hipétese de nulidade, a soma de quadrado
desta estimativa tem uma distribuicdo de qui-quadrado com o numero de graus de
liberdade igual ao nimero de touros. O poder estatlstico para este tipo de delineamento
foi calculado por Soller e Genizi (1978) pela ANOVA e por Weller et al, (1990),
usando-se o qui-quadrado.

Neste tipo de delineamento nio & possivel determinar inequivocadamente a
origem do alelo marcador para todas as progénies, ao contrario do que ocorre com
© cruzamento entre linhagens consangiiineas. Se uma filha tem o mesmo gendtipo
do pai, ela pode ter recebido qualquer um dos alelos de qualquer um dos pais.
Quando apenas dois alelos estdo presentes na populagdo, a metade das filhas tera
0 mesmo gendtipo do pai, independentemente da freqliéncia dos alelos entre as
maes. Em geral, a freqliéncia esperada de individuos para os quais a origem do alelo
paterno pode ser determinada é 1- (p + q)/2, onde p e q séo as freqiiéncias dos
dois alelos paternos do marcador. Para loco muitialélico, (p + q) pode ser bem
menor do que 1. Em geral, as informacgdes dessas progénies nao sio utilizadas nas
andlises. Embora alguma informacao adicional possa ser extralda desses individuos,
ela serd consideravelmente menor do que as obtidas dos individuos cuja origem
dos alelos é conhecida.

A anélise de uma “grande” fam(lia de irméos-completos pode ser realizada,
no melhor dos casos, quando os dois pais tém trés ou quatro alelos marcadores
diferentes e as prog&nies podem ser divididas em quatro grupos diferentes de
genoétipos do marcador. O teste para se detectar QTL pode ser realizado pela ANOVA,
considerando-se a razdo entre o efeito do alelo paterno e o do residuo. E possivel
também se estimar o efeito da substituicdo de alelo para cada pai, mas ndo um
efeito geral para todos os pais. Uma estimativa da variéncia genética total associada
com o marcador também pode ser obtida. A ANOVA com efeito do marcador dentro
de familia ndo é apropriada para familias pequenas de irméos completos, como
ocorre em humanos, devido ao pequeno nimero de graus de liberdade. Uma anélise
alternativa é dada pelo delineamento descrito a seguir.

2.5 Delineamento baseado em geragdes adicionais

Todos os delineamentos considerados até o momento sdo baseados na
andlise de uma Gnica geracio apds a producdo de individuos heterozigotos para
ambos os locos. Todavia, informacdes adicionais podem ser obtidas com a anélise
de mais geragdes. Os delineamentos de multigeracdes podem ser divididos em dois
€asos; um em que os individuos das geracdes futuras sdo medidos para as
caracteristicas quantitativas e também genotipados para os marcadores, e outro em
que os individuos das geracdes futuras sio medidos para as caracter(sticas
quantitativas mas ndo sao genotipados para os marcadores. Inicialmente
consideraremos o segundo caso e posteriormente o primeiro.

Em muitas espécies de plantas, um grupo de progénie F3 pode ser facilmente
produzido de cada individuo F2. Na auséncia de selecdo ou viabilidade diferenciada,
0 grupo de progénie F3 terd, na média, a mesma freqiéncia de alelos dos pais F2.
Dessa forma o contraste serd igual ao do delineamento F2, mas a variancia do
residuo pode ser significativamente reduzida, pois vérios individuos F3 podem ser



242 Melhoramento genético de bovinas de leite

medidos para cada gendtipo de F2. Todas as progénies de um individuo F2 terao
um mesmo componente genético igual & metade da variancia genética, que nao
estard inclufda na varidncia do resfduo. Dessa forma, este delineamento & 0
delineamento de netas s&o muito Uteis para caracteristicas com baixa heritabilidade.

Para espécies autocruzantes com limitada fertilidade nas fémeas, como éo
caso de gado de leite, os gendtipos podem ser determinados em uma amostrell da
progénie de um pai heterozigoto, e as caracteristicas quantitativas podem ser medidas
nas netas (isto é, as progénies descendentes de um pai heterozigoto genotipado).
Este delineamento de netas (Weller et al., 1990) esta representado na Figura 4.
Os filhos de touros heterozigotos para os marcadores sdo genotipados e as filhas
destes filhos (isto &, as netas dos touros) sdo medidas para as caracteristicas
quantitativas. Supde-se que os acasalamentos com os touros (avés) e os filhos séo
ao acaso. Dessa forma, apenas a metade das netas receberd o alelo paterno, e a
esperanca do contraste entre os grupos de progénies (netas) & apenas a metade do
que é no delineamento de filhas. Todavia, um ndmero muito maior de registro de
desempenho pode mais do que compensar a redugao do valor do contraste.
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ML QI MX QX
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MX QX MX QX MX QX MX QX

Figura 4. Diagrama do delineamento de netas para o caso de uma unica familia.

Este delineamento tem a vantagem, que para certas espécies, especialmente
gado de leite, a populacac comercial de gado j4 tem a estrutura apropriada e as
caracteristicas quantitativas de interesse ja sdo medidas rotineiramente pela inddstria.
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Um QTL ligado ao marcador pode ser detectado neste tipo de delineamento
por meio da analise pelo seguinte modelo linear:

Yom = GS, + A, + SO, + B+ e (3)

ijktm

onde GS, € o efeito do avd i, SO, ¢ o efeito do individuo k com o alelo marcador Ji
filho do avé i, e os demais termos sdo os mesmaos ja definidos para a equacédo (2).
A semelhanga do delineamento de filhas, um efeito significativo do alelo marcador
é indicativo de um QTL ligado ac marcador. A significdncia do efeito pode ser
testada pela ANOVA, utilizando-se no numerador o quadrado médio do marcador.
Todavia, este quadrade médio inclui também um componente devido a diferenca
entre filhos, e, assim, o denominador para um teste de F correto serd uma funcao
dos gquadrados médios dos filhos e dos residuos (Ron et al. 1994). Uma forma
alternativa de se testar a significancia deste efeito é realizar o teste do qui-quadrado,
a semelhanga do que é realizado para o delineamento de filhas.

Neste delineamento, aumentando-se o nimero de netas, reduz-se a variacédo
residual, sem no entanto reduzir a variacdo genética entre grupos de progénies, Isto
faz com gue a vantagem deste delineamento seja maior para as caracteristicas de
baixa heritabilidade.

Embora o poder estatistico para todos os delineamentos aqui considerados
seja discutido posteriormente com mais detalhes, apresenta-se na Tabela 4 a variancia
esperada devido ao QTL para os vérios delineamentos. Em todos os casos
considerou-se r = 0. Para os delineamentos em populagdes segregantes, admitiram-
se tambeém apenas dois alelos com igual freqtiéncia para o QTL. Os resultados para
o F2 foram calculados considerando-se d = a e d = 0. As varidncias para os
demais delineamentos foram obtidas supondo-se d = 0,

Tabela 4, Variancia esperada devido ao QTL.

Delineamentos
FZid = a) F2(d = 0) BC Irmdos completos Meio-irmaas Netas
Varidincia do OTL 3a%2 a¥2 2’4 a'l8 2’8 a’j32

Exceto pelo delineamento de irmdcs completos, a varidncia devido ao aTL
& uma fun¢do de a’. Considerando que o efeito do QTL geralmente é menor do que
o desvio-padrio do residuo, o delineamento de irméos completos terd uma variéncia
devido ao QTL muito menor do que os outros delineamentos. A excecao deste
delineamento, os demais estdo listados na Tabela 4, em ordem decrescente da
variancia do QTL. A variéncia do QTL é aproximadamente proporcional ao inverso
do tamanho da amostra necesséria para se ter um determinado poder de detecgdo
de QTL. Dessa forma, o delineamento de netas exigird aproximadamente 16 vezes
mais registros para se obter 0 mesmo poder que o delineamento F2 com d =0,

Quando geragdes adicionais sdo genotipadas e medidas para a caracterfstica
quantitativa, o poder de detecgdo ndo aumenta por individuo genotipado, mas a
precisdo no mapeamento do QTL aumenta, devido a uma geragcdo adicional de
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recombinacdo. A vantagem da geracdo adicional com relagdo ao mapeamento do
QTL serd considerado em maiores detalhes posteriormente.

3. Poder estatistico para detectar QTL

O poder estatistico para detectar QTL depende do nimero de individuos
genotipados para os marcadores e medidos para as caracteristicas quantitativas, da
magnitude do erro tipo | permitido, do efeito do QTL em relacdo &s varidncias
genéticas e do meio ambiente, da taxa de recombinagéo entre QTL e marcador, do
delineamento experimental usado e do método de anélise. Considerando-se que o
ndmero de combinacdes possiveis € muito grande, serdo apresentados alguns
exemplos da literatura e discutidos de forma geral os efeitos de alguns par&metros
sobre o poder estatistico do experimento.

Embora intuitivamente possa parecer que as metodologias estatisticas que
proporcionam estimativas mais precisas dos parametros sejam as mesmas gque
aumentam o poder de deteccéo, os resultados com simulacdo nao tém geralmente
mostrado isso. A Maxima Verossimilhanca (ML) que utiliza todas as informacdes
dos dados, aparentemente deveria ter maior poder de deteccédo do que a ANOVA
que utiliza apenas a média e a variancia da distribuicdo. Resultados de simulacao
(Simpson, 1992) nao tém indicado esta superioridade. Na maioria dos casos o
poder baseado no teste de t ou ANOVA para analise de uma caracteristica tem sido
semelhante ac obtido com a ML.

3.1 Estimativa do poder estatistico em cruzamentos entre linhagens
consangiiineas

Diferentes estudos sobre estimativa do poder de deteccdo do QTL tém
considerado o efeito de substituicao dos alelos do QTL em termos do desvio-padrao
fenotipico, residual ou genétice. Contudo, considerando que as varidncias genéticas e
do residuo s6 sdo conhecidas @ posteriori, os efeitos do QTL sdo expressos em unidades
do desvio-padrio fenotipico (SDU). Soller et al. (1978) calcularam o nimero de progénies
necessarias para se obter determinado poder de deteccao para os delineamentos BC e
F2, baseando-se no teste de t. No caso do F2, apenas os individuos homozigotos
foram considerados. O nimero de progénies (n) necessario € calculado por:

_2(z,+2,F @)

n e s

(8/c)

onde Z_e Z, sdo os valores para os erros tipo | (&) e Il {B) obtidos na distribuigao
normal padrdo, 8 é a esperanca do contraste entre as médias dos grupos de
marcadores, e ¢ é o desvio-padrado do residuo. A esperanca do contraste e o nimero
de progénies necessdrio para se ter um poder de detecgdo (1 - P} de 90%, quando
2a = 0,2820,r=0,00 = 0,05eP = 0,1, sdo apresentados na Tabela 5. Um loco
com essa magnitude de efeito é responsdvel por 1% da varidncia fenotipica em um
populacéo de F2.
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Tabela 5. Esperanca dos contrastes e nimero de progénies necesséario para se obter
um poder de deteccdo de 90% nos delineamentos BC e F2.

Domindncia
Cruzamentos Contraste Tamanho da amostra
d=-a d=0 d=a
BC {a-d)(1-2r) 2n 525 2100 -
F2 2a(1-2n 4n 1050 1060 1050

O efeito da magnitude do QTL e a taxa de recombinacdo entre QTL e marcador
sobre o tamanho da amostra para se obter um determinado poder é quadratico.
Assim, para se obter o mesmo poder quando o efeito do QTL é a metade de um
dado valor, torna-se necessério medir-se quatro vezes mais individuos. Em ambos
os delineamentos (BC e F2), a magnitude do efeito do QTL medido decrescers
proporcionalmente a 1-2r quando comparado a uma ligagdo completa (r = 0). Neste
caso, para se obter o mesmo poder de detecgdo do que quando r = 0, serd necessario
aumentar-se o tamanho do experimento equivalente ao fator 1/(1-2r)2, Por ex., para
r = 0,1, o tamanho da amostra deve aumentar 1,5625 vezes, ou seja, passar de
1.050 para 1.641 individuos.

Pode-se observar, na Tabela 6, uma grande variacdo no nGmero de
individuos que necessitam ser medidos, em funcdo da magnitude do erro que
estamos dispostos a aceitar, do poder de deteccdo, da taxa de recombinacéo e
da porcentagem da varidncia fenotipica que é devido ao QTL. Para
determinarmos o nimero de individuos necessérios, no delineamenteo BC, basta
multiplicarmos por dois os nimeros apresentados na Tabela 6. Isso significa
dizer que, para as condi¢cbes apresentadas, o delineamento BC necessita duas
vezes mais individuos que o delineamento F2 para se obter o mesmo poder de
deteccdo de um QTL.

No caso de F2, o poder também pode ser estimado pela ANOVA, incluindo-
se todos os trés gendtipos. A probabilidade da hipétese alternativa é calculada
baseando-se na distribuigdo nao-central de F. Segundo Soller et al. (1976}, o poder
de deteccdo ao incluir os heterozigotos s6 serd maior se ]d| > af2.

Quando o QTL se localiza entre dois marcadores, o efeito medido do QTL
nao € reduzido pela taxa de recombinagéo, exceto no caso de dupla recombinagdo,
mas em uma analise com um modelo linear simples, os individuos recombinantes
serdo eliminados. A proporgédo de recombinantes para os delineamentos F2 e BC
sera de (1-R)? e (1-R), respectivamente, onde R é a taxa de recombinacéo entre os
dois marcadores. Assim, o poder, quando o QTL esta entre dois marcadores, sera
reduzido por este fator quando comparado & situagdo de completa ligagédo.
Considerando R = 2r,, que é a situagdo 6tima para o caso de QTL entre dois
marcadores, o poder com marcadores flanqueando o QTL serd aumentado em (1-R)
no caso do delineamento BC e serd igual ao da anélise com um Gnico marcador para
o delineamento F2 (Weller, 1992).
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Tabela 6. Namero de individuos F2 necessérios para se detectar ligacao entre
marcador e QTL.

Eit T Sodorda Contribuicde do [6cus para a varidncia gendtica aditiva

| Testa % Taxa de Recombinagdo (% da variancia fenotipica)
1,0 1.5 20 5,0
0.0 788 350 187 32
g0 01 1229 546 307 43
0,2 219 873 548 88
8%
0,0 1056 469 264 42
a0 0,1 1647 732 412 66
0,2 2936 1304 734 17
0,0 615 273 154 25
80 0,1 958 426 239 38
0,2 1709 759 427 69
10%
0,0 855 380 214 34
a0 0,1 1334 533 334 53
02 2378 1056 594 a5

3.2 Estimativa do poder para populagdes segregantes

Soller e Genizi (1978) estimaram o poder de detec¢do de QTL para o
delineamento de filhas considerando uma anélise de varidncia aninhada. Weller et
al. {(1990) estimaram o poder para os delineamentos de filhas e netas usando o
teste de qui-quadrado, concluindo que quando o tamanho da amostra era grande,
os dois métodos eram virtualmente os mesmos resultados. Weller et al. (1930)
admitiram que a soma dos quadrados dos contrastes entre alelos dentro de familias
paternas teriam uma distribuigdo central de qui-quadrado sob a hip6tese de nulidade,
e uma distribuicdo nd@o-central de qui-quadrado sob a hipdtese alternativa. Os
seus célculos foram baseados na pressuposigdo de que apenas dois alelos do QTL
estariam segregando na populacdo. Dessa forma, a metade dos touros seriam
homozigotos para o QTL e a esperanca do contraste dos alelos paternos para estas
familias seria zero.

Assim, considerando-se o erro tipo 1 (&), o poder para se detectar ligagao
entre QTL e marcador & dado por:

P=1-B=1-ply, (NC, NS) < y] (5)
onde B é o erro tipo Il, p [x, (NC, NS) < y] é a probabilidade do valor do qui-
quadrado ser menor do que o valor de y, dado o parametro nao-central NC e NS
graus de liberdade, e y é o valor do qui-quadrado central para um erro tipo 1, igual
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a o e com NS graus de liberdade. Para o caso da hipdtese de nulidade, ou seja, ndo
ha ligacao entre QTL e marcador, NC = 0. Para uma hipdtese alternativa qualquer,
a esperanca do NC pode ser calculada como:

NC = (NS * F * A?) / SE? (6)

onde F é a fragdo de touros heterozigotos para o marcador ligado ao QTL, A € o
efeito médio da substituicdo de genes do QTL e SE é o erro padrdo do contraste
M1 - M2. F, A e SE sdo obtidos pelas equacdes:

F = 2pg (7)
A=a+ (p-qld (8)
SE? = 4 (1 - h¥/4)/ND (9)

onde p e q sdo as freqiiéncias dos alelos q, € g, do QTL, a é a metade da diferenca
entre os dois homozigotos para o QTL, d é a diferenca entre o heterozigoto para
QTL e a média dos dois homozigotos, h? é a heritabilidade da caracteristica e ND &
o namero de filhas. Os termos a e d s&o medidos em unidades do desvio-padréo
fenotipico. As equacdes (7) e (8) sdo encontradas em FALCONER (1981).

As mesmas equagles para o célculo do poder do delineamento de filhas
podem ser utilizadas para o célculo do poder do delineamento de netas. Para isto,
NS = NGS (ndmero de avés) na equagdo (6), SE = SEG e NC = NCG e sdo
calculados como:

SEG? = (3/4 * h? + (4 - h?)/ NG)/ NO (10)

NCG = (NGS * F * A%)/4 SEG (11)

onde NG é o nimero de netas por filho (touro) e NO & o nimero de filhos (touros)
de cada avd. Os demais termos sao iguais aos ja definidos. Assim, o poder do
delineamento de netas pode ser calculado pela equacio (5) substituindo-se NC por
NCG e NS por NGS.

Devido & natureza discreta do efeito de touro, a fracdo de touros
heterozigotos (F) pode ser muito diferente do que se espera quando se tem um
nimero pequeno destes. Isto é devido & amostragem ao acaso e, portanto, o
poder dos delineamentos devem ser calculados considerando-se a natureza discreta
da distribuicdo dos touros, utilizando-se a distribuicdo binomial com pequenos
ajustes nas equagdes (6) ou (11) e (5). Nas equagdes (6) ou (11 ), a proporgao de
touros heterozigotos (F) é calculada como:

N,
F = Epara i=1,2, ... NS, ouseja, F variade 0 a 1;
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onde N, é o nimero de touros heterozigotos e NS o numero total de touros sendo
considerados, e

NS
PF=)pb *P (12)

i=1

onde PF é o poder final, pb, é a probabilidade pela distribuicdo binomial de que o
touro i é heterozigoto e P, é o poder como calculado em (5).

O poder dos delineamentos de irmés e netas em detectar ligagao entre
marcador e QTL considerando diferentes heritabilidades e efeitos génicos para
diferentes tamanhos de familia foi estudado por Martinez (1998a).

Os resultados do delineamento de netas sdo mostrados na Tabela 7,
considerando-se diferentes heritabilidades e efeitos médios da substituicao de alelos.
Como esperado, o poder do delineamento aumentou com o0 aumento do ndmero
de avds, touros por avd, filhas por touro e efeito da substituicdo de alelos (A).
Por outro lado diminuiu quando a heritabilidade aumentou. Para se obter poder
de 94% para se detectar ligagao foram necessdrias cinco famlilias (avds) com
100 filhos (touros), cada um com 100 filhas se A for 0,3, Para se alcangar
poder préximo (P = 96%), sendo A igual a 0,2, é necessério o dobro de
avds com o mesmo numero de filhas e netas. Quando o efeito de substituigao é
ainda menor (A = 0,1), o nimero necessério de avés, para se conseguir uma
eficiéncia equivalente, & muito maior.

Observou-se, ainda, que o numero de touros por avos afeta o poder muito
mais do que o niimero de avds, ou seja, quando a capacidade de se realizar anéalise
do gendtipo é limitada, é melhor ter mais touros/avd do que muitos avds com
menos touros. Esse efeito da estrutura da familia independe da heritabilidade e do
efeito da substituicdo de alelos.

Na Tabela 8 sdo apresentados os valores do poder do delineamento de
filhas para diferentes heritabilidades e efeitos médios da substituicao de alelos.
Os efeitos de substituicdo afetaram o poder deste delineamento a4 semelhanca do
delineamento de netas. Com um efeito de substituigao de alelos de 0,1,
independentemente do valor da heritabilidade, o poder para se detectar ligacao € no
maximo de 8 a 9%, mesmo com 100 touros e 100 filhas por touro. Sob as condigdes
de A = 0,1 e heritabilidades menores do que 0,5, para se obter um poder de
95%, sdo necessérios no minimo 20 touros com pelo menos 2.000 filhas por
touro, podendo ser invidvel em muitas situagdes praticas, devido a dificuldade e
ao custo para a realizacédo de todas as medicbes necesséarias. E importante observar
que, neste delineamento, o poder aumenta com o aumento da heritabilidade, porém
em uma escala muito menor do que com o0 aumento do efeito da substituicdo de
alelos. Por exemplo, para um delineamento de 40 touros com 100 filhas, o poder
foi de 4, 38 e 92% para valoresde A = 0,1, 0,2 e 0,3, respectivamente, para
heritabilidade de 0,1. Quando a heritabilidade foi 0,5, os valores correspondentes
foram: 5, 45 e 96%.
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Tabela 7. Poder do delineamento de netas para detectar ligagGes entre um marcador
genético e um loco de uma caracteristica quantitativa.

Poder® (% de detecgdo)

Nimero de Heritabilidade
Avis Touros/Avd Fithas/Touro 0,1 0,2 05

A 01 D2 03 01 02 03 0.1 02 03

25 2 B 17 2 4 12 1 3 ]

20 50 2 10 an 2 6 18 1 3 7

100 3 15 43 2 7 23 1 K| B

25 3 14 42 2 10 30 2 b 15

5 a0 50 ] 26 62 3 15 43 Z B 18
100 B a7 75 3 19 52 2 7 20

25 B 47 82 5 35 73 3 17 18

100 1] 13 67 ] B 48 a3 4 21 55

100 20 78 94 10 57 87 4 23 59

25 2 g an 2 i 20 1 3 8

20 50 3 17 51 2 g K 1 4 11

100 4 26 6a 2 12 40 2 4 13

25 4 25 68 3 17 52 2 B 26

10 40 50 6 45 87 4 26 B9 2 g 32
100 g 62 94 b 34 78 2 n 36

25 12 73 97 8 58 98 4 30 74

100 50 23 a0 a9 13 74 97 g 37 81

100 36 98 a9 17 83 88 B 41 84

2h 3 15 53 2 10 37 2 5 16

20 50 4 30 79 3 18 54 2 ] 20

100 ] 46 82 3 21 66 2 B 23

25 b 45 91 4 30 80 2 13 46

20 40 60 10 72 ag B 47 92 3 16 h&
100 16 88 ele| 7 59 86 3 18 B1

25 22 94 98 14 85 g3 B 53 94

100 50 42 99 93 23 85 g9 B G2 a7

100 61 88 99 KR 98 99 ] 68 a8

* Considerando taxa de recombinacdo igual a zero; freqiiéncia de alelos iguais a 0,5 & erro tipo 1igual a 0,01,

¥ A=efeito médio da substituicio de alelos (am unidades de desvio-padrio fenotipico).

Fonte: Martinez {1998a).



250 Melhoramento genético de bovines de leite

Tabela B. Poder do delineamento de filhas para detectar-se ligacao entre um marcador
genético e um loco de uma caracteristica quantitativa,

Niimero de Poder* (% de detecgéo)
Touros  Filhas(Touro Heritahilidade
0.1 0,2 0.5
A 02 0,3 o] 0,2 0,3 ] 0,2 03
25 1 3 B 1 3 8 1 3 g8
20 50 2 7 24 2 7 25 2 8 28
100 3 20 66 3 21 68 3 24 74
25 1 4 14 1 4 16 1 5 17
40 50 2 1 45 2 12 47 2 14 54
100 4 38 a2 4 30 a3 5 45 96
25 Z 1 27 2 i 28 i ] 33
80 50 2 22 77 3 23 78 3 26 B4
100 7 67 99 7 69 a8 8 76 99
25 2 8 33 Z g 35 2 g 40
100 50 3 27 88 3 28 a7 4 33 g1
100 8 77 99 ] 79 99 g 85 gg

* Considerando taxa de recombinagdo igual a zero; A em unidade de desvio-padrdn fenotipico; freqiidncia de alelos iguaisa 0.5 e
erro tipo 1 igual a 0,01,

' A=-eleito médio da substituigdo de alelos (em unidades de desvio-padrao fenotipica).
Fonte: Martinez (1938a).

A semelhancga do delineamento de netas, o poder do delineamentao de filhas
¢ afetado pela estrutura das familias.

Os valores maximos do poder estatistico para os delineamentos de netas e
filhas variando-se o efeito da substituigdo de alelos, quando o nimere de individuos
a serem genotipados é fixo podem ser observados nas Tabelas 9 e 10,

Tendo-se apenas 400 individuos para serem genotipados (Tabela 9}, o
poder &€ maior quando se tem 10 avés com 40 filhos do que quando se tem 20
avds com 20 filhos. Em todas as combinacdes estudadas, & medida que aumentou
o namero de filhas por touro, diminuiu-se o efeito da estrutura da familia, ou seja,
mais touros por avé versus o numero de avés com menos touros. A semelhancga do
delineamento de netas, o poder de delineamento de filhas é afetado pela estrutura
das familias (Tabela 10).
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Tabela 9. Valores méaximos do poder para diferentes combinacdes do nimero de
avOs e touros a serem genotipados para um numero fixo de animais a
serem analisados no delineamento de netas.

Namero total de Poder* (% de detecgao)
Gendtipos Avis Touros/Avd Filhas/Touro A 0,1 0,2 0,3
25 2 10 30
200 ] 40 60 3 15 43
100 K 19 52
25 2 6 20
10 20 50 2 g 31
100 2 12 40
25 3 17 52
400 10 40 50 4 26 69
100 5 34 78
25 2 10 37
20 20 50 3 16 54
100 3 21 66
25 14 68 81
1.000 5 200 50 20 79 a4
100 26 B85 a6
25 8 58 93
10 100 50 13 74 97
100 17 83 98
25 24 90 99
2.000 10 200 50 36 96 49
100 45 98 99
25 14 85 89
20 100 50 23 95 99
100 3 a8 99

* Considerando-sea = 0,01, p=q=05h"=0,2er=0.
v A=gfeito médio da substituicéo de alelos (em unidades de desvio-padrao fenotipica).
Fonte: Martinez (1998al.

Quando o nimero de individuos a ser genotipado foi de 4.000, o poder
para um efeito de substituicdo de alelos do QTL de 0,2 foi mais do que o dobro
(66% versus 23%), com uma estrutura de 20 touros com 200 filhas/touro do que
com 80 touros com 50 filhas/touro. Isto significa que um planejamento adequado
da estrutura de famlilia pode aumentar o poder de detecgéo sem aumentar 0s custos
com as analises dos gendtipos.
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Tabela 10. Valores maximos do poder de deteccio para diferentes combinagdes do
nimero de touros e filhas por touro a serem genotipados para um nimero
fixo de animais a serem analisados no delineamento de filhas.

Nomero total de Poder® (% de deteccdo)

Gendtipos Touros Filhas/Toura A% 0,1 0,2 0,3
1.000 20 50 2 7 25
40 25 1 4 15
1.500 20 75 2 13 47
60 25 2 B 21
2.000 20 100 3 21 68
40 50 2 12 47
80 25 2 7 28
3.000 40 75 3 24 78
60 50 3 17 65
4.000 20 200 7 56 95
40 100 4 39 93
80 50 3 23 77
6.000 60 100 6 56 98
80 75 5 46 97

' Considerando-se = 0,01, p=qg=05h=02er=0.
¥ A = efeito médio da substituigao de alelos (em unidades de desvio-padrao fenatipico).
Fonte: Martinez (1998a).

Os efeitos da taxa de recombinacgao entre QTL e marcador, da freqléncia
dos alelos do QTL e da substituicdo de alelos para caracteristicas com heritabilidades
menores de 0,1 foram estudados por Martinez (1998b) para o delineamento de
filhas. Neste estudo a freqliéncia génica apresentou um grande efeito sobre o poder
guando esta variou de 0,5 para 0,1 (Tabela 11).

Observou-se que, quando a freqliéncia génica era de 0,5, foram necessérios
4.000 individuos (40 touros com 100 filhas/touro) para se obter um poder de
90%, com erro tipo | de 0,01, Todavia, quando a freqiéncia génica foi de 0,1,
mesmo com 10.000 individuos (100 touros com 100 filhas/touro}, obteve-se
apenas um poder de 24%. Neste caso, para se obter poder equivalente (90%),
seriam necessarios 80 touros com 400 filhas/touro, ou seja, oitc vezes mais
individuos deveriam ser analisados genética e fenotipicamente.
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Tabela 11. Efeito da freqiéncia (p) do alelo sobre o poder para detectar ligacao
entre um marcador genético e um loco de uma caracteristica quantitativa,
com heritabilidade = 0,1, efeito da substituicao de alelos igual a 0,3
unidades de desvio-padrao fenotipico e taxa de recombinacao = 0.

Nimero total de Poder (% de deteccdo) - Freqiiéncia do alelo
) 0,1 0,5
Touros Filhas(Touras o 000 005 000 005
25 2 8 8 22
20 50 3 1 25 47
100 7 19 B4 82
25 Z 8 14 33
40 50 4 14 45 69
100 1" 27 90 97
25 3 10 27 51
80 50 6 18 76 80
100 20 38 89 99
25 3 1 a3 b8
100 50 7 21 85 95
100 24 45 93 89

* o= errotipo ]

Fonte: Martinez (1998b).

Tabela 12. Efeito da taxa de recombinacgéoc sobre o poder para detectar ligacdo entre
um marcador e loco de uma caracteristica com heritabilidade igual a 0,04.

Numero total de Pader’ (% de deteccdo) - Taxa de recombinacéo

Touros Filhas/Touros 0 0,1 0,2
25 11 8 7

20 50 18 13 8
100 36 23 14

200 66 46 26

400 89 76 51

25 13 10 7

40 50 26 17 11
100 54 34 18

200 87 67 39

400 98 83 73

25 18 12 8

80 50 39 23 13
100 77 51 26

200 88 88 b8

400 99 89 82

25 20 13 9

100 50 44 28 15
100 84 58 30

200 99 83 65

400 a9 83 89

‘p=0,2;A=03ec =005

Fonte: Martinez (1998h).
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O poder em se detectar ligacdo se reduz substancialmente se a taxa de
recombinacéo (r) ndo for zero. Na Tabela 12 sao apresentados os valores do poder
para diferentes estruturas de famlilias considerando-se diferentes taxas de
recombinacado e erro tipo 1 igual a 0,05. Pode-se observar que, 4 medida que a taxa
de recombinacéo aumentava, o poder diminufa. Por exemplo, um poder de cerca de
90% pode ser abtido com 8.000 individuos (20 touros com 400 filhas), se houver
uma perfeita ligacéo (r = 0) entre marcador e QTL. Todavia, se a taxa for igual a
0,1, o poder ja diminui para 76%, e serd de apenas 51% parar = 0,2. Em geral,
para se manter o mesmo poder quando r é diferente de zero, é necesséario medir
1/(1 - 2r)* mais animais, pois a taxa de recombinagdo diminuiem (1 - 2r) a diferenga
média entre os grupos de progénies que recebem diferentes alelos do marcador.

O poder diminui nos delineamentos com replicacdao de progénies com o
aumento da heritabilidade se o efeito do QTL & expresso em unidades de desvio-
padrdo fenotipico, Embora o desvio-padrdo fenotipico seja economicamente
relevante, é a varidncia genética que deve ser explicada pelo QTL. Quando o QTL &
expresso relativo ao desvio-padréo genético, nao ha praticamente nenhuma relagdo
entre heritabilidade e poder, se o nimero de netas for grande.
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