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INTRODUCAQ

A correta identificagao dos individuos geneticamente superiores para caracteristicas
de importancia econdmica é decisiva para o sucesso de um programa de melhoramento
genético. Nao por acaso, os métodos usados na identificagao desses individuos tém evo-
luido desde a domesticacdo dos bovinos, sendo alvo de importante parcela de pesquisas
em todo o mundo. Partindo da simples avaliagdo visual, chegou-se as atuais avaliacoes
genéticas nas quais, por meio de complexos modelos genético-estatisticos, sio combina-
dos dados fenotipicos e genealdgicos, permitindo a predi¢do do valor genético de cada
individuo para as diversas caracteristicas de interesse econémico.

Atualmente, esses valores sao disponibilizados na forma de Diferenca Esperada na
Progénie (DEP), que é a metade do valor genético predito e representa o desvio esperado
da média dos filhos de um dado individuo para uma determinada caracteristica em re-
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lagdo a base genética da populagao avaliada. Quanto mais precisa for a DEP, maior sera
o progresso genético obtido ao se utilizar essas informagoes na selegao. Em outras pa-
lavras, quanto mais préximo for o valor predito em relagdo ao real (verdadeiro) mérito
genético, maior o ganho alcangado. Além disso, quanto mais precoce for a obten¢ao das
DEPs com elevada acurdcia, mais rapido se dara o avango genético de um rebanho/po-
pulacdo por unidade de tempo, como resultado do uso mais intenso de animais jovens
na reprodugao.

Nos dltimos anos, com a rapida evolugdo e popularizacao das tecnologias da genética
molecular, as quais permitem acessar e manipular o genoma, diversas abordagens para
o uso desse conhecimento comegaram a surgir no cendrio do melhoramento genéti-
co, inclusive em gado de corte, com o objetivo de aumentar a acurdcia das avaliagoes
genéticas. Resultados em programas de melhoramento de gado de leite conduzidos na
América do Norte e Europa mostraram que, se os dados genémicos forem utilizados de
modo conjunto com os fenotipicos e genealdgicos, os beneficios podem ser significativos
também para o melhoramento genético de gado de corte.

No entanto, essa nova personagem, a genoémica, trouxe um vasto grupo de conceitos
novos e diferentes para o cotidiano do melhorista/selecionador como, por exemplo, os
de marcador molecular, de chip de SNP, de selecdo gendmica, entre outros. Tornar-se
familiarizado com essas novidades é importante para quem quer trabalhar com me-
lhoramento genético. Além disso, a maior ddvida e, provavelmente, a mais desafiante, é
como o conhecimento do genoma pode ser aplicado de forma vidvel e eficaz no processo
de melhoramento genético de gado de corte.

Assim, esclarecer o significado de conceitos basicos da gendmica no contexto do me-
lhoramento genético, bem como apontar e comentar sobre as potencialidades e desafios
de seu uso, serd o objetivo daqui em diante.

GENOMA E GENOMICA

Genoma ¢ o conjunto completo do material genético de um organismo, sendo cons-
tituido por moléculas de DNA (4cido desoxirribonucleico), as quais sao formadas por
sequéncias de pares de nucleotideos. Um nucleotideo do DNA é formado por uma pen-
tose, um grupo fosfato e uma das seguintes bases nitrogenadas: adenina (A), citosina
(C), timina (T) e guanina (G). Toda a informac¢ao hereditéria esta codificada no ge-
noma. Segmentos de DNA formam os genes, os quais s3o responsaveis pela expressao
das caracteristicas que medimos como ganho de peso e maciez da carne, entre outras.
Estima-se que o genoma bovino seja composto por cerca de 22.000 genes e 2,87 bilhoes
de pares de nucleotideos.

GenoOmica ¢ a drea da ciéncia que se ocupa com o estudo do genoma. Estudos de
gendmica envolvem mapeamento genético, sequenciamento de genes ou de genomas
completos de organismos selecionados, organiza¢ao dos resultados em bancos de dados
acessiveis e desenvolvimento de aplicacdes para os dados gendmicos em dreas de inte-
resse como Biologia, Medicina e Zootecnia. Nas tltimas décadas, grandes avangos foram
obtidos em gendmica devido a fantéstica evolucio de tecnologias ligadas a informdtica e
eletronica as quais permitiram o acesso a esses dados e sua manipulagao.
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MARCADORES MOLECULARES

Os marcadores moleculares sdo variagdes no genoma que podem caracterizar as dife-
rengas genéticas entre dois ou mais individuos e sao analisados com auxilio de diferentes
metodologias de biologia molecular. Quando os marcadores moleculares se mostram as-
sociados as caracteristicas de produ¢ao ou a alguma doenga genética, eles podem contri-
buir para o processo de melhoramento genético. Assim, eles sao ferramentas adicionais
para melhorar a eficiéncia dos processos de sele¢do e sua utilizagao pode prover mais
seguranca na escolha dos reprodutores.

Estudos demonstram que é possivel associar variacdes de desempenho como, por
exemplo, maior ou menor peso a desmama, a algumas regidoes do genoma que se de-
nominam locos de caracteres quantitativos ou QTL (do inglés Quantitative Trait Loci).
Esses QTLs podem conter um ou varios genes que apresentem a¢ao sobre a variagao no
desempenho. Devido a dificuldade de demarcar, com exatidao, o QTL, os marcadores
sao usados como pontos de referéncia. Funcionam, analogamente, como placas de qui-
lometragem, em uma rodovia, e podem ser usadas como indicativo da presenca de, por
exemplo, um posto de combustivel.

Dentre os diversos tipos de marcadores moleculares existentes, aqueles do tipo poli-
morfismo de tnica base (SNP — do inglés Single Nucleotide Polymorphism) tém papel de
destaque na genomica atual. Os SNPs sao alteragoes elementares da molécula de DNA,
ou seja, mutagdes em sitios tnicos da cadeia de bases nitrogenadas. As mutagoes mais
comuns sdo as transi¢des, onde ocorrem trocas de uma purina por outra purina (A por
G) ou de uma pirimidina por outra pirimidina (C por T). Menos frequentes, as trans-
versdes ocorrem quando ha troca de uma purina por uma pirimidina, ou vice-versa (C
por T ou A ou G). Os SNPs estdo presentes em alta densidade no genoma, ou seja, estao
distribuidos por toda a sua extensao e em grande quantidade. Podem ocorrer em regioes
codificadoras ou com fungao regulatéria, porém, na maior parte das vezes, sao encon-
trados em espagos intergénicos, sem fun¢do determinada.

Ademais, SNPs sao passiveis de andlise simultdnea em arranjos de milhares de mar-
cadores, os chamados “chips de SNP”, com possibilidade de automacao. Esse ultimo
aspecto, altamente desejavel em situagdes que exigem a andlise de grande ntimero de
individuos e de marcadores, permitiu que estudos com gendmica comegassem a serem
feitos com amostras maiores de individuos, o que tornou possivel e vidvel sua aplica¢ao
em programas de melhoramento genético de bovinos de leite e de corte.

De forma geral, os estudos de gendmica envolvendo SNPs, podem ser, dependendo
de seu objetivo principal, didaticamente, divididos em Estudos de Associa¢ao Gendmica
Ampla (GWAS - do inglés Genome-Wide Association Studies) e Selegao Gendmica. Em
GWAS, o principal objetivo é usar os SNPs para mapear QTLs, ou seja, identificar regides
do genoma relacionadas com a expressao de caracteristicas de importancia econdmica
ou com a regulacio de alguma rota metabdlica importante. A Selecao Gendmica, por sua
vez, objetiva usar os SNPs como ferramentas auxiliares na predicao de DEPs mais acura-
das, contribuindo para um processo de selecao mais eficaz. No entanto, essas abordagens
sao complementares, pois, na pratica, os resultados obtidos com GWAS fornecem gran-
des subsidios aqueles focados em Sele¢ao Gendmica.
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A seguir, os topicos sobre GWAS e Selecao Gendmica serao explorados com maior
detalhamento.

ESTUDOS DE ASSOCIAGAQ GENOMICA AMPLA (GWAS)

Os estudos de associacao gendmica ampla (GWAS) utilizam uma grande quantidade
de marcadores do tipo SNP, situados em todo o genoma, para a identificacao de possiveis
associagOes entre regides cromossdmicas e caracteristicas de interesse (fendtipos) em
dada populacio. Nesse tipo de estudo, supde-se que uma determinada mutagao rela-
cionada ao fenétipo esteja fortemente ligada, ou seja, em desequilibrio de ligacao com
alguns marcadores.

Essa abordagem representa uma grande evoluc¢do em relagdo a metodologia classi-
ca de andlise de genes candidatos, uma vez que ndo ¢ necessdrio conhecimento prévio
profundo dos mecanismos fisiolégicos envolvidos na manifestacao da caracteristica in-
vestigada. A estratégia usada é medir e analisar variacdes em todo o genoma (SNPs) e
relaciond-las, por exemplo, a suscetibilidade a uma doenga ou a maiores ou menores
niveis de produg¢ao. Em dltima instancia, objetiva-se, com GWAS, conhecer a arquitetura
genética de uma caracteristica, ou seja, quais e quantos genes estao envolvidos na sua
expressdo e, como e quando interagem.

Uma condigdo primordial para o sucesso dos GWAS é a existéncia de fen6tipos bem
definidos e confidveis, sendo necessaria a utilizacio de amostras provenientes de uma
populagdo representativa do fenétipo de interesse. O tamanho amostral deve ser su-
ficientemente grande para detectar até mesmo pequenas associagdes com os SNPs, ja
que polimorfismos que explicam até 1% do fen6tipo podem ser efetivos na elucidacao
de suas bases bioldgicas. Se esses pré-requisitos nao forem atendidos, ndo importa qual
estratégia de analise dos dados seja utilizada, os resultados nao serao confiaveis.

A utiliza¢ao de um grande niimero de amostras torna essa metodologia bastante dis-
pendiosa, sendo que a realizacio de GWAS em multiplas etapas pode ser realizada para
minimizar os custos. Dessa forma, pode ser realizada uma etapa de triagem onde se
analisa um pequeno nimero de animais utilizando chips de SNPs de alta densidade. Na
etapa seguinte, em um nimero maior de animais, trabalha-se apenas com os SNPs que
demonstraram forte associagao com os fendtipos de interesse. Essa estratégia beneficia,
principalmente, os estudos envolvendo caracteristicas complexas cuja mensuragio dos
fenétipos é onerosa, dificil e/ou demorada.

Outro grande desafio para se obter sucesso em andlises de GWAS ¢ a utilizagao de
métodos estatisticos suficientemente poderosos que permitam detectar associagdes sem
nenhum tipo de viés, descartando aquelas associagdes consideradas falsas. A andlise de
dados em GWAS, de forma geral, é realizada com uma série de testes estatisticos que exa-
minam a associacao do fendtipo com cada SNP independentemente. A escolha do teste
estatistico depende de diversos fatores e sdo diferentes para caracteristicas dicotomicas
(bindrias) e continuas (quantitativas). Caracteristicas dicotomicas sao, normalmente,
analisadas usando-se métodos de tabelas de contingéncia (teste de Qui-Quadrado, teste
exato de Fisher e outros) ou regressao logistica. Ja as caracteristicas continuas sao, ge-
ralmente, analisadas sob abordagens de modelo linear generalizado (GLM), mais comu-
mente a Anélise de Variancia (ANOVA).
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Em humanos, o conhecimento gerado em GWAS ja estd sendo aplicado no desen-
volvimento de estratégias de prevencdo e tratamento de doencas com resultados pro-
missores. Em gado de corte, diversas pesquisas em todo o mundo tém sido conduzidas
envolvendo GWAS, com resultados interessantes e priticos, como testes gendmicos para
identificagdo de individuos portadores de alelos ligados a anomalias genéticas letais ou
a cor de pelagem, por exemplo. Hé, para ragas taurinas, diversos relatos de regides ge-
ndmicas associadas a caracteristicas quantitativas de produgdo e qualidade de produto.
Quanto as racas zebuinas, existem para a raga Nelore descrigoes de regides gendmicas
associadas a atributos de qualidade da carne (maciez, espessura de gordura subcutanea,
conteudo total de gordura e perfil de dcidos graxos), caracteristicas de temperamento e
encontra-se, em fase final, a descri¢ao de regides associadas a eficiéncia alimentar.

SELECAQ GENOMICA

A selegao genomica pode ser definida como a sele¢ao simultanea para dezenas (ou cen-
tenas) de milhares de marcadores cobrindo de modo denso todo o genoma, de tal forma
que todos os genes estejam muito proximos de, pelo menos, alguns desses marcadores.

O modelo conceitual elementar para a implementa¢ao da selegdo gendmica, ou
seja, para estimar os efeitos dos SNPs e os valores genéticos gendmicos, pode ser re-
presentado por:

Vi =:u+zxijgj te;,
=

em que: y,= fenétipo observado do animal i; p = média geral; x, = varidvel indicadora
que relaciona o efeito do genétipo g; ao fendtipo observado do animal i; e ¢, ¢ um erro
aleatério. O valor genético gendomico (4) de um determinado animal i pode ser predito
simplesmente somando-se as estimativas dos efeitos dos SNPs disponiveis:
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Diversos métodos tém sido propostos para estimar os efeitos dos SNPs, os quais po-
dem ser divididos, de forma geral, naqueles que estimam efeitos para todos os SNPs e
naqueles que assumem que apenas uma fra¢gao dos SNPs tém efeitos sobre uma carac-
teristica. Para ambos os métodos, é necessario se ter uma populacido de treinamento
(ou calibracao) que serd usada para derivar as equagoes de predi¢ao, ou seja, estimar os
efeitos dos SNPs. Esta populagao precisa ser formada por individuos com fenétipos e
geno6tipos (SNPs) conhecidos e ser representativa da populagao sob selecao. O tamanho
da populagdo de treinamento depende de vérios fatores, incluindo a herdabilidade da
caracteristica e a estrutura da populagao.

Apbs a estimagao dos efeitos dos SNPs com base em adequada populagdo de trei-
namento, os métodos de selecdo gendmica permitem que a identifica¢do dos animais
geneticamente superiores seja feita antes da coleta de dados fenotipicos, acelerando o
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processo de tomada de decisdes e diminuindo custos. No entanto, é necessario que, ao
longo do tempo, os efeitos dos SNPs sejam re-estimados a partir de uma populagao de
treinamento atualizada, o que é fundamental para a manuten¢ao da eficacia do processo.

Um método alternativo aos mencionados foi proposto por pesquisadores ligados a
University of Georgia, Estados Unidos da América (EUA). Esse método consiste na cons-
trucao de uma nova matriz de parentesco, denominada matriz de parentesco gendmica,
a partir da combinac¢do de dados de pedigree de individuos nao genotipados e de dados
genomicos de individuos genotipados. Essa nova matriz ¢ usada nas tradicionais equa-
¢oes de modelos mistos de Henderson usadas na predigao das DEPs em substitui¢ao a
matriz dos numeradores dos coeficientes de parentesco de Wright. Como resultado, tem-se
a predicao direta de valores genéticos genodmicos, expressos como DEPs gendmicas.

De forma andloga ao que acontece no melhoramento tradicional, na sele¢ao genémi-
ca, ndo ha necessidade de se identificar os genes ou mutac¢des especificas, que tém efeito
sobre a(s) caracteristica(s) avaliada(s). Sao necessarios, entretanto, muitos SNPs distri-
buidos por todo o genoma para que um ou mais desses marcadores esteja(m) ligado(s)
a cada gene afetando caracteristicas de interesse e para que a transmissao dos fragmentos
do genoma possa ser rastreada dos pais para os filhos.

Uma contribui¢do importante da selecao gendmica é permitir a predi¢ao da amos-
tragem mendeliana sem a necessidade de dados fenotipicos tomados no individuo ou
em seus descendentes. A amostragem mendeliana é responsavel, por exemplo, pelas di-
ferencas genéticas entre dois irmdos completos. Por essa limita¢ao, os métodos tradicio-
nais de avaliacdo nado possibilitam segura identificacdo de jovens candidatos a selecio,
restringindo seu uso perante aqueles mais velhos.

IMPUTAGAO

O termo imputagdo refere-se ao processo de predicao de gendtipos de marcadores
do tipo SNP, por exemplo, que ndo foram diretamente identificados na plataforma de
genotipagem. Em outras palavras, essa técnica serve para completar dados genotipicos,
baseando-se no principio de que marcadores genéticos sao herdados em blocos entre in-
dividuos aparentados. Esses blocos herdados, ou trechos de cromossomos idénticos por
descendéncia, também denominados de haplétipos, sao evidéncias da ligagao genética
que se propaga entre individuos a partir de um ancestral comum. Um banco de hapléti-
pos de referéncia, derivado de centenas de milhares ou até milhdes de gendtipos obtidos
por meio de sequenciadores de DNA ou chips de SNPs de alta densidade, pode ser usado
em programas computacionais desenvolvidos para imputar os gendtipos incompletos
de outros individuos da mesma popula¢ao que foram genotipados em painéis com um
numero reduzido de marcadores.

A imputag¢do de gendtipos é uma ferramenta que tem custo-beneficio interessante para
implementagao da selecao gendmica em escala comercial, pois um grande ndmero de ani-
mais pode ser genotipado em painéis reduzidos a um custo mais acessivel e ter sua avaliagao
aprimorada usando um ndmero muito superior de marcadores. Hé grande diversidade de
metodologias e softwares disponiveis para imputacado. Alguns deles consideram apenas a
estrutura das familias, enquanto outros tomam por base o banco de haplétipos disponivel.
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TECNOLOGIAS GENOMICAS NA SELEGAO DE GADO DE CORTE

Determinacao de parentesco

Um fator critico para predizer DEPs confidveis é a correta determinagao do parentes-
co entre os individuos. Erros de genealogia podem ter significativos impactos negativos
sobre a confiabilidade de uma avaliacao genética e, consequentemente, comprometer os
ganhos genéticos esperados. O uso de informacao errada de pedigree ou a quebra de lagos
genéticos conduz a subestimagao da herdabilidade e a predi¢ao de DEPs incorretas, espe-
cialmente para individuos com parentesco errado. A tecnologia gendmica traz importante
contribui¢do ao ser usada na determinagao do parentesco, reduzindo essas inconsisténcias.

Além disso, a estimativa de parentesco entre os individuos pode ser mais precisa. A
metodologia de modelos mistos para obten¢do do BLUP (do inglés Best Linear Unbiased
Prediction) utiliza a matriz dos numeradores dos coeficientes de parentesco de Wright,
que inclui todas as informag¢oes de parentes disponiveis. Esse coeficiente pode ser definido
como a probabilidade de que, dado um loco escolhido ao acaso, os alelos dos dois indi-
viduos sejam idénticos por origem. Assumindo-se que os pais nao sejam aparentados, o
parentesco entre dois irmaos completos (filhos do mesmo pai e da mesma mae) serd de
50%. Entretanto, dois irmaos completos podem ser mais (ou menos) semelhantes, caso
eles partilhem mais (ou menos) alelos em comum, recebidos de seus pais. Nesse caso, o pa-
rentesco seria superior (ou inferior) aos 50%. O uso da matriz de parentesco gendmico faz
com que a selecdo baseada nos valores genéticos gendmicos seja mais precisa que os valores
genéticos preditos pela matriz dos numeradores dos coeficientes de parentesco de Wright.

Além do direto impacto no aumento da confiabilidade das avalia¢des genéticas, ha
outras potenciais contribui¢des do uso da gendémica na determina¢ao do parentesco.
Uma delas é permitir a ado¢ao de lotes com touros multiplos, pois a paternidade pode
ser determinada ap6s o nascimento dos bezerros, sem comprometer a qualidade da ava-
liagao genética. Outro aspecto benéfico é a possibilidade de se resolver impasses de pa-
ternidade em rela¢do ao touro de inseminacéo artificial ou de repasse, quando as datas
de nascimento das progénies sao inconclusivas.

Selecdo para caracteristicas qualitativas

Caracteristicas s3ao denominadas qualitativas quando controladas por um ou poucos
pares de genes. Elas podem ser classificadas em categorias distintas e sofrem nenhuma
ou pequena influéncia do meio ambiente. Marcadores moleculares para varias caracte-
risticas dessa natureza como cor do pelo, cardter aspado/mocho e uma vasta variedade
de defeitos genéticos ja foram identificados, e alguns estao comercialmente disponiveis,
especialmente nos EUA. Essa tecnologia pode ser usada para identificar animais por-
tadores desses alelos indesejaveis, facilitando o descarte (se desejado) ou direcionando
para um melhor acasalamento.

Pode ser conveniente, e até mesmo lucrativo, produzir lotes padronizados com todos
os animais mochos e de cor uniforme, mas o grande impacto dos testes gendmicos para
a cadeia produtiva é a possibilidade de identificar e eliminar alelos deletérios (nanismo e
doengas genéticas, entre outros) ou letais recessivos da populagao. Isto pode representar
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grande economia para a pecudria bovina de corte. Historicamente, quando alelos letais
recessivos eram identificados, o método usado para elimina-los da populagao era uma
agressiva campanha de descarte, normalmente resultando na completa eliminagao de li-
nhagens. No entanto, com o uso dos testes gendmicos, serd possivel identificar os indivi-
duos portadores dentro das linhagens e elimina-los, sem a necessidade de descartar toda
uma linhagem que tenha bons atributos. Nos EUA, a Associagao Americana de Angus
(AAA) ja tem usado dessas ferramentas no combate, por exemplo, da Artrogripose Mul-
tipla Congénita e da Hidrocefalia, ambas sendo anomalias que levam a morte o individuo.

Selecdo para caracteristicas quantitativas

Caracteristicas quantitativas sdo aquelas controladas por muitos pares de genes e que
sofrem grande influéncia do meio ambiente. Diversas ferramentas gendmicas tém sido
desenvolvidas para uso na selecao dessas caracteristicas em gado de corte. Como con-
sequéncia, valores genéticos preditos com base em informagoes gendémicas estao dispo-
niveis no mercado; e estas podem ser usadas no processo seletivo. No entanto, ndo hd
evidéncias para sugerir que essas ferramentas sejam, isoladamente, superiores as tra-
dicionais, como as DEPs. O mais provéavel é que os melhores resultados serdo obtidos,
ao se combinarem as informagdes fenotipicas e gendmicas em uma avaliagao genética,
gerando DEPs genomicamente aprimoradas (do inglés genomically enhanced EPDs). Ha
diferentes caminhos para combinar informagdes fenotipicas e gendmicas em uma ferra-
menta de sele¢do unica.

Uma estratégia é computar, independentemente, as DEPs tradicionais e os valores
genéticos gendmicos e, entdo, combinar ambos em um indice de selecao em que cada
parte terd peso proporcional ao percentual de variancia genética explicada. Desde 2009,
as avaliagoes genéticas de gado de leite nos EUA e Canada utilizam desta estratégia, com
a obtencao de bons resultados. Nos EUA, a média da confiabilidade dos valores genéticos
gendmicos de diversas caracteristicas de bovinos da raga Holandesa foi de 50% compa-
rada ao valor de 27% obtido por meio da média dos pais. Essa estratégia é denominada
selecao gendmica em multiplos passos (do inglés multi-step genomic selection).

Outra abordagem é usar as informacoes dos marcadores para ajustar uma matriz de
parentesco gendmica, em que o parentesco é definido pelos alelos SNP compartilhados,
melhorando as estimativas de parentesco obtidas usando somente genealogia. Essa nova
matriz de parentesco gendmica substitui a matriz de parentesco tradicional, nas equa-
¢oes de modelos mistos, usadas na predicao das DEPs. Esperam-se avaliagoes genéticas
mais acuradas e, consequentemente, maiores ganhos genéticos ao se utilizar DEPs geno-
micas na selecdo. Essa abordagem é denominada selecdo gendmica em tnico passo (do
inglés single-step genomic selection).

Um método alternativo consiste em incluir os valores genéticos gendmicos disponi-
veis no modelo de avaliagao como uma caracteristica correlacionada. A medida que a
correlagao genética entre a caracteristica indicadora, neste caso o valor genético geno-
mico, e a caracteristica de interesse aumenta, também cresce a acurdcia da DEP, espe-
cialmente para animais jovens (acurdcias menores). Esse método ja esta sendo utilizado
em avaliagOes genéticas de gado de corte, podendo-se destacar a avaliagao da Associagao
Americana de Angus.
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DESAFIOS PARA ADOGAOQ DA INFORMAGAO GENOMICA

Um primario e recorrente desafio relativo a adogao da tecnologia genémica é torna-la
familiar e conhecida do publico em geral. E natural que haja resisténcia em se adotar
algo que se desconhece, especialmente, quando implica fazer investimentos. Ademais,
sem a correta compreensdo de como a genémica pode contribuir para a melhoria dos
processos de selecao em gado de corte, os selecionadores ficam sujeitos a utilizd-la de
modo equivocado, o que pode causar prejuizos. Ciente disso, um grupo multi-institu-
cional americano iniciou, no ano de 2009, um projeto intitulado “Weight Trait Project’,
envolvendo vdrias ragas bovinas. Além de educar a industria da carne bovina americana
sobre o uso das ferramentas gendmicas, o projeto servird para formar uma populagdo
de referéncia para o desenvolvimento e a avaliagdo de tecnologias a serem implantadas
em suas avaliagdes genéticas. Iniciativas similares estido sendo desenvolvidas no Brasil.

Outro fator limitante é o custo da tecnologia. Apesar da dréstica redu¢ao observada
nos dltimos anos, os valores pagos para genotipagem ainda sao altos, tornando invidvel
a sua ado¢ao em larga escala. Uma alternativa para reduzir os custos seria desenvolver
ferramentas genomicas que pudessem ser usadas para diversos fins, ou seja, nao restritas
apenas a selecao. Alguns exemplos de aplicacdo seriam: teste de paternidade, rastreabi-
lidade, diferenciacdo de produto, identificacao de portadores de alelos indesejaveis etc.
Isso diluiria os investimentos em toda a cadeia, nao sobrecarregando o selecionador.

Ao se falar em custos da adogao de tecnologia gendmica, normalmente se pensa a
partir da coleta do material bioldgico para extragdo de DNA, genotipagem e assim por
diante. No entanto, um aspecto que nao pode ser negligenciado e que, talvez, seja o desa-
fio mais complicado a ser superado, é o custo e a dificuldade para obtencdo de fendtipos
em quantidade e de qualidade suficientes, quando as caracteristicas sdo de dificil mensu-
ragao ou possuem custo elevado como, por exemplo, a eficiéncia alimentar, a maciez de
carne e a taxa de prenhez. Por mais que se tenham avancos nas metodologias de geno-
tipagem, tornando-as menos onerosas, a gendmica pouco contribuird para o melhora-
mento genético de gado de corte, caso os fen6tipos ndo sejam continuamente coletados.

A incorporagao de informagdes gendmicas nas avaliagoes genéticas implica significa-
tivo aumento da demanda por recursos computacionais de alta capacidade de processa-
mento e armazenamento de dados, resultando em maiores investimentos. Isso se torna
mais proeminente, ao se considerar avaliagoes genéticas nacionais com grande ntimero
de animais envolvidos como na raga Nelore.

Outro fator desafiador é a disponibilidade de recursos humanos com formagao com-
pativel com as demandas da genomica. Atualmente, mesmo sendo ainda reduzida sua
adogao em programas de melhoramento, jd existe caréncia de profissionais que consi-
gam transitar bem pela informadtica, gendmica e melhoramento.

PERSPECTIVAS PARA A TECNOLOGIA GENOMICA

Sanidade

As inddtstrias de diversas espécies domésticas tém incorporado a sele¢do para resis-
téncia as doencas em seus programas de melhoramento. Como exemplos, tem-se a se-
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le¢ao para resisténcia a mastite em gado de leite e para resisténcia a doenca de Marek e
leucose linfoide em aves. O desenvolvimento das ferramentas gendmicas modernas re-
presenta uma grande oportunidade para se incrementar o perfil sanitdrio de bovinos de
corte no futuro. Ter animais naturalmente mais resistentes representa menor utilizacao
de medicamentos, o que pode significar reducao de custos de produgao, menor dano
ambiental e carne de melhor qualidade.

Em gado de corte, ja existem promissoras iniciativas sendo desenvolvidas. Nos EUA,
um projeto multi-institucional, liderado pela Texas A & M University, tem o objetivo
de desenvolver, com auxilio da genémica, meios para selecionar animais resistentes a
Doenga Respiratéria Bovina, mais conhecida como BRD (do inglés Bovine Respiratory
Disease), que causa grandes prejuizos naquele pais. J4, no Brasil, hd um projeto multi-ins-
tituicional com foco na resisténcia a carrapatos em bovinos das racas Hereford e Bra-
ford, sob a lideranga da Embrapa Pecudria Sul.

Producao

Selecionadores de gado de corte ja possuem uma excelente ferramenta de selegao,
as DEPs, para ajuda-los no processo seletivo de vérias caracteristicas de produgao. No
entanto, a incorporacao de informagdes gendmicas nas avaliacoes genéticas pode au-
mentar as acurdcias das DEPs para essas caracteristicas, contribuindo para maior ga-
nho genético. Especialmente para animais jovens, com nenhuma ou pouca informagao
propria, espera-se maior ganho relativo a acuracia, o que pode tornar a escolha dos
melhores touros jovens e das melhores novilhas significativamente mais precisa. Ainda
nessa linha, pode-se ter forte impacto na sele¢ao de doadoras de embrides, pois vacas,
normalmente, tém DEPs de baixa acuricia.

Outro aspecto importante é viabilizar a inclusdo, como critérios de selecdo, de carac-
teristicas importantes, mas dificeis ou caras de serem coletadas. Um bom exemplo é a
eficiéncia alimentar que, apesar de ter grande impacto na lucratividade de um sistema
de produgao de gado de corte, ainda ndo esta presente nos programas de melhoramento
pelo alto custo envolvido na coleta do fenétipo.

Reproducao

Diversos estudos de analise econémica tém indicado que a reprodugao exerce grande
impacto sobre a lucratividade da pecudria bovina de corte. Contudo, a selecio efetiva
para caracteristicas reprodutivas é complicada, pois, normalmente, estas apresentam
baixa herdabilidade e sdao expressas tardiamente na vida do animal; sdo limitadas a ape-
nas um dos sexos e existem poucos conjuntos de dados completos e confidveis referentes
ao desempenho reprodutivo dos rebanhos. Assim, por exemplo, a selecdo de novilhas
para reposicao é comprometida pela falta de uma avaliagao genética mais robusta que
forneca DEPs de alta acuracia para essas caracteristicas.

A incorporagao da tecnologia gendmica nas avaliagoes genéticas pode ser uma inte-
ressante abordagem para sanar esse problema, pois, relativamente, os maiores impactos
na acurdcia sao esperados ao se trabalhar com caracteristicas de baixa herdabilidade com
nenhum ou pequeno banco de dados fenotipico. No entanto, pesquisas sugerem que



CAPITULO 17 * Gendmica Aplicada ao Melhoramento Genético de Gado de Corte 223

o desenvolvimento de uma ferramenta genémica serd desafiador, pois, devido a baixa
herdabilidade, serd necessdria uma grande popula¢do de treinamento para se atingir re-
sultados precisos. Isso significa maior demanda de recursos financeiros e de tempo, mas
os beneficios poderao ser compensadores.

Qualidade nutricional da carne

Nas tltimas décadas, o consumidor de carne bovina tem se tornado mais exigente e
critico quanto a qualidade nutricional da carne, estando atento aos seus efeitos sobre sua
saide. Pode-se argumentar que muitos questionamentos levantados sdo infundados, e
que diversas pesquisas indicam a carne bovina como parte de uma dieta saudével. No
entanto, ha alguns pontos que podem ser melhorados.

Estudos conduzidos pelo Consércio Nacional de Avaliacio de Gado de Corte (NB-
CEC) dos EUA concluiram que a palatabilidade da carne bovina néo sofre efeito adverso
ao se alterar sua composi¢ao mineral e de dcidos graxos. Ademais, outros estudos tém
mostrado que a composi¢ao de acidos graxos é influenciada por fatores genéticos. Logo,
a selecao de animais produtores de carne mais saudédvel pode ser realizada, especialmen-
te com o auxilio da gendmica, uma vez que sdo caracteristicas dificeis de serem trabalha-
das convencionalmente.

Diversidade genética e endogamia

Atualmente, os métodos utilizados para se avaliar a diversidade genética de uma popu-
lagao (ou raga) e se estimar a endogamia (popularmente conhecida como consanguinida-
de) de um individuo baseiam-se nos dados de genealogia. Caso existam erros de anotagao,
auséncia ou perda de dados, situa¢des comuns em gado de corte, os resultados encontrados
podem ser comprometidos e ndo corresponderem a realidade. Além disso, com registros
genealdgicos, tem-se somente uma expectativa média da semelhanca genética entre indivi-
duos, a qual tem se mostrado muito ttil, mas que pode ser estimada de modo mais preciso.

O uso de informagdes gendmicas pode contribuir para uma estimativa mais correta
da semelhanca genética entre individuos com informagdes genealdgicas e, para aqueles
sem informagdes, inclui-los no processo do qual sdao excluidos. Alguns estudos, que in-
cluiram informagdes gendmicas na estimac¢do da consanguinidade, apresentaram signi-
ficativas diferencas nas estimativas feitas com ou sem o uso da genémica.

O conhecimento mais assertivo do relacionamento genético dos animais tem impacto
prético imediato no direcionamento de acasalamentos, a fim de controlar a consangui-
nidade. Outra aplicagao pratica ¢ avaliar a verdadeira distancia genética entre individuos
do rebanho brasileiro e aqueles trazidos de outros paises, como a India. Isso permite
avaliar qual a real contribuicao dessas importa¢des para o aumento da variabilidade
genética dos rebanhos nacionais.

CONSIDERAGOES FINAIS

O uso de ferramentas genémicas pode acarretar em incremento de eficiéncia e maio-
res lucros, como consequéncia do aumento nas acurdcias e da redu¢ao nos intervalos de
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geragao. Além disso, ainda existem grandes perspectivas para lancamento de inovagoes
tecnoldgicas para geracao de dados moleculares a curto e médio prazos, com tendéncia
aredugdo de custo e aumento dos limites que as tecnologias podem prover. Essa conjun-
tura torna cada vez mais importante a coleta de dados fenotipicos relacionados com as
caracteristicas que impactam a lucratividade e a qualidade dos produtos gerados.

A adogdo eficaz da tecnologia gendmica, em plano populacional, requer a existéncia
de bancos de dados bem estruturados, compostos por informacoes fenotipicas e geno-
tipicas coletadas em grande nimero de individuos, tornando elevados os investimentos
financeiros demandados. Isso cria oportunidades para que os diferentes programas de
avaliacao e melhoramento se beneficiem mutuamente por meio da troca e do compar-
tilhamento de informacdes, aos moldes do que fora feito em colabora¢des nacionais e
internacionais para a realizacio de avaliagoes genéticas tradicionais.

A gendmica devera viabilizar a inclusdo de caracteristicas de dificil ou de alto custo de
mensuragao nos programas de melhoramento, pois contribuird para a otimiza¢ao dos
processos de avaliagao genética, tornando possivel predizer DEPs suficientemente confi-
aveis com consideravel menor volume de dados. No entanto, isso aumentara ainda mais
o nimero de caracteristicas com DEPs disponiveis nos relatérios de avaliagdes genéti-
cas — os sumadrios — tornando mais complicada a tomada de decisdo pelo selecionador.
Como solugao, serd necessario desenvolver e, principalmente, adotar indices de selecao
para ponderar, apropriadamente, as caracteristicas que influenciam a lucratividade e
sustentabilidade dos sistemas de producao de gado de corte. Indices de selecao oferecem
uma avaliagao econdmica das diferengas genéticas entre individuos e, de forma objeti-
va, fornecem uma estimativa das provéveis diferencas na lucratividade de progénies de
diferentes animais.

Ha sempre risco, em maior ou menor grau, relacionado a adog¢ao de qualquer ferra-
menta de auxilio a selecdo. Os avanc¢os da tecnologia gendmica podem contribuir para
a reducao desse risco. No entanto, é necessario responsabilidade, ao se usar uma ferra-
menta com erro menor, pois, em caso de abuso ou uso inadequado, os problemas po-
derdo ser maiores e podem surgir mais rapidamente. Novamente, a defini¢do de s6lidos
objetivos de sele¢ao, com foco na lucratividade, é fundamental.

FONTES DE REFERENCIA

AGUILAR, I, et al. A unified approach to utilize phenotypic, full pedigree, and genomic information for
genetic evaluation of Holstein final score. Journal of Dairy Science, v. 93, p.743-752, 2010.

BULLOCK, D. et al. White Paper — Delivering genomics technology to the beef industry. http://www.nbcec.
org/topics/WhitePaperGenomicsTechnology.pdf. 12p. Acesso em 8/2/2013.

BUSH, W.S.; MOORE, J.H. Chapter 11: Genome-Wide Association Studies. PLoS Computational Biology,
v.8,n.12, 11p., 2012.

CAETANO, A.R. Marcadores SNP: conceitos basicos, aplicagdes no manejo e no melhoramento animal e
perspectiva para o futuro. Revista Brasileira de Zootecnia, v.38, p.64-71, 2009.

ELSIK, C.G. et al. The genome sequence of taurine cattle: a window to ruminant biology and evolution.
Science, v.324, n.5926, p.522-528, 2009.

GARRICK, J.D. The nature, scope and impact of genomics prediction in beef cattle in the United States.
Genetics Selection Evolution, v.43, p.1-17, 2011.

MACNEIL, M.D. et al. Genetic evaluation of Angus cattle for carcass marbling using ultrasound and ge-
nomic indicators. Journal of Animal Science, v.88, p.517-522, 2010.



CAPITULO 17 * Gendmica Aplicada ao Melhoramento Genético de Gado de Corte 225

MEUWISSEN, T.H.E. et al. Prediction of total genetic value using genome-wide dense marker maps. Genet-
ics, v.157, p.1819-1829, 2001.

POLLAK, E.]. et al. Genomics and the global beef cattle industry. Animal Production Science, v.52, p.92-99,
2012.

REGITANO, L.C.A. et al. Bifequali — Projeto em rede para melhoria da qualidade da carne bovina no Brasil.
http://www.macroprogramal.cnptia.embrapa.br/bifequali. Acesso em 20/02/2013.

SIQUEIRA, F et al. Genética molecular aplicada & qualidade da carne bovina. Documentos / Embrapa

Gado de Corte, 40p., 2007.



