UNIVERSIDADE FEDERAL DE MINAS GERAIS - UFMG
Escola de Veterinaria
Programa de Pds-graduacao em Zootecnia

Clélia Soares de Assis

PARAMETROS GENETICOS, ANALISE FUNCIONAL DE GENES CANDIDATOS E
EFEITOS PLEIOTROPICOS PARA CARACTERISTICAS DE INTERESSE
ECONOMICO EM BOVINOS SENEPOL

Belo Horizonte
2024



Clélia Soares de Assis

PARAMETROS GENETICOS, ANALISE FUNCIONAL DE GENES CANDIDATOS E
EFEITOS PLEIOTROPICOS PARA CARACTERISTICAS DE INTERESSE
ECONOMICO EM BOVINOS SENEPOL

Tese apresentada ao Programa de Pos-Graduacao
em Zootecnia da Escola de Veterinaria da
Universidade Federal de Minas Gerais, como
requisito parcial a obtencdo do Titulo de Doutora

em Zootecnia.

Area de concentragdo: Genética e Melhoramento

Animal

Prof. Orientador: Dr. Idalmo Garcia Pereira
Coorientador: Dr. Gilberto Romeiro de Oliveira
Menezes

Prof. Coorientador: Dr. Leandro Samia Lopes

Belo Horizonte
2024



Assis, Clélia Soares de, 1985-

A848p Parametros Genéticos, Analise Funcional de Genes Candidatos e Efeitos
Pleiotrépicos para caracteristicas de interesse econdmico em Bovinos
Senepol/Clélia Soares de Assis.-2024.

76 f: il

Orientador: Idalmo Garcia Pereira
Coorientadores: Gilberto Romeiro de Oliveira Menezes
Leandro Sdmia Lopes

Tese (Doutorado) apresentada & Faculdade de Medicina Veterinaria da
UFMG, como requisito parcial para obtencéo do titulo de Doutora em Zootecnia.

Area de Concentracdo: Genética e Melhoramento Animal.

Inclui bibliografia.

1. Bovino - Teses - 2. Veterinaria - Teses - I. Pereira, Idalmo Garcia

Il. Menezes, Gilberto Romeiro de Oliveira — I1l. Lopes, Leandro Samia —
IV.Universidade Federal de Minas Gerais, Escola de Veterinaria —
V. Titulo.

CDD - 636.089

Bibliotecaria responsavel Cristiane Patricia Gomes CRB 2569
Biblioteca da Escola de Veterinaria, UFMG.



L LYY

WhIVEg,
LEEE

& .'-_. INCIPIT WITA MOWS .a' LI

TR L
LT T L

.‘-
%
o
. P
7
I".

UNIVERSIDADE FEDERAL DE MINAS GERAIS
ESCOLA DE VETERINARIA
COLEGIADO DO CURSO DE POS-GRADUAGAO EM ZOOTECNIA

FOLHA DE APROVACAO

PARAMETROS GENETICOS, ANALISE FUNCIONAL DE GENES
CANDIDATOS E EFEITOS PLEIOTROPICOS PARA CARACTERISTICAS DE
INTERESSE ECONOMICO EM BOVINOS SENEPOL

CLELIA SOARES DE ASSIS

Tese de Doutorado defendida e aprovada, no dia cinco de marcgo de dois mil e vinte e
guatro, pela Banca Examinadora designada pelo Colegiado do Programa de Pds-Graduacéo

em Zootecnia da Universidade Federal de Minas Gerais, constituida pelos seguintes
professores:

Documento assinado digitalmente

Dra. Giovanna Faria de Moraes g V.b GIOVANNA FARIA DE MORAES

Data: 24/06/2024 13:33:41-0300
Verifique em https:/ fvalidar.iti.gov.br

Ponta
. . i Documento assinado digitalmente
Dra. Joana Ribeiro da Gléria “b JOANA RIBEIRO DA GLORIA
g Dat.af 28/06/2024 U.U:ll:.SB-USI'U.U
Universidade Federal de Minas Gerais verfaue emtpsalidar T eoLbr
. Documento assinado digitalmente

Dra. Leila Genova Gaya \Lb LEILA DE GENOVA GAYA

Data: 26/06/2024 09:30:22-0300

Universidade Federal de Sdo Jodo del-Rei verifique em https:fvalidar.ti.gov.br

Documento assinado digitalmente

“b SARAH LAGUNA CONCEICAO MEIRELLES
Data: 26/06/2024 15:15:51-0300

Dra. Sarah Laguna Concei¢cao Meirelles verifique em hitps://validar.ti.gov.or
Universidade Federal de Lavras

Documento assinado digitalmente

Dr. Idalmo Garcia Pereira - Orientador g V.b IDALMO GARCIA PEREIRA

Data: 28/06/2024 10:54:48-0300

Universidade Federal de Minas Gerais verfiaue em P aaarin gover

Belo Horizonte, 05 de marc¢o de 2024.



DEDICATORIA

Dedico este trabalho aos meus pais, Miguel e
Maria Nilce, meu esposo, Mario, meus irméaos,
Kleiton e Cristiane, minha afilhada, Elisa, e

meus sobrinhos, Lucas e Emanuel.

Aos meus familiares e amigos, dedico meu
profundo  agradecimento  pelo  apoio

incondicional

Ao0s mestres que, direta ou indiretamente,
contribuiram para minha formacao profissional,

expresso minha gratidao.

Concluo esta etapa importante da minha vida e
agradeco a todos que fizeram parte desta
trajetoria. Como bem disse S&o Francisco de
Assis, “Comece fazendo o que € necessério,
depois o0 que é possivel, e de repente vocé estara

fazendo o impossivel.”



AGRADECIMENTOS

Primeiramente, expresso minha enorme gratidao a Deus, cuja fé, sabedoria e forca tém
sido uma fonte constante de inspiracdo e orientacdo em minha jornada. Sou profundamente
grata por Sua presenga constante e por ouvir minhas preces, mesmo as realizadas em siléncio.

Aos meus amados pais, Miguel Salvador de Assis e Maria Nilce Soares de Assis, desejo
expressar minha profunda gratiddo por terem sido os pilares essenciais na minha jornada
educacional e pessoal. Eles ndo apenas me proporcionaram acesso a educacdo, mas também
cultivaram em mim os verdadeiros valores que transcendem os muros da sala de aula. Desde
cedo, me ensinaram que a verdadeira educagdo ndo se limita ao conhecimento académico, mas
abrange a formacdo integral do ser humano, incluindo o desenvolvimento do carater e a
construcdo de valores éticos. Se hoje posso aspirar a ser uma pessoa melhor, mais compassiva
e ética, é porque fui abencoada por ter pais tdo dedicados e exemplares. Sou eternamente grata
por suas ligdes de vida, que continuardo a guiar meus passos ao longo de toda a minha jornada.

Ao meu esposo Mario Francisco Moura que soube ser paciente e compreensivo, estando
ao meu lado durante toda a trajetoria.

A Coordenacéo de Aperfeicoamento de Pessoal de Nivel Superior — Brasil (CAPES)
pela concessao da bolsa de doutorado.

A Embrapa Gado de Corte, ao Programa Embrapa de Melhoramento de Bovinos de
Corte — Geneplus e a Associacdo Brasileira dos Pecuaristas Senepol — ABCB Senepol, pela
disponibilizacdo do banco de dados.

Ao meu orientador Prof. Dr. Idalmo Garcia Pereira por sua contribuicdo em minha
formacao profissional e pessoal. Agradego também por todas as oportunidades e ensinamentos.

Ao Dr. Gilberto Romeiro de Oliveira Menezes pela parceria, coorientacdo e
ensinamentos.

Ao Prof. Dr. Leandro Sdmia Lopes por todo auxilio, apoio e coorientacdo durante o
doutorado.

Aos membros da banca de defesa, Profa. Dra. Giovanna Faria de Moraes, Profa. Dra.
Joana Ribeiro da Gléria, Profa. Dra. Leila Genova Gaya e Profa. Dra. Sarah Laguna Conceicgédo
Meirelles, expresso minha profunda gratiddo por suas valiosas contribuicdes e sugestdes que
foram essenciais para a realizagéo e aprimoramento deste trabalho.

Aos professores do doutorado da Universidade Federal de Minas Gerais (UFMG), do

mestrado da Universidade Federal dos Vales do Jequitinhonha e Mucuri (UFVIM) e da



graduacdo do Instituto Federal de Educacdo, Ciéncia e Tecnologia do Sudeste de Minas —
Campus Rio Pomba, que muito contribuiram para minha formacéo profissional e pessoal.

Aos colegas do Laboratorio de Analises de dados (LADA) da Escola de Veterinaria da
UFMG por toda troca de conhecimento e momentos de descontracdo. Em especial, & Fernando
dos Santos Magago, iris Assis Aganete, Gabriela Canabrava Gouveia, Virginia Mara Pereira
Ribeiro e Mariana Mamedes de Moraes, pela colaboracdo durante estudos, pelos bons
momentos e trocas de experiéncias pessoais e profissionais.

A todos os colegas da area de genética e melhoramento animal que de alguma forma
contribuiram com a realizagdo deste estudo. E também, agradeco a todos os amigos que ganhei
durante minha caminhada por Belo Horizonte, Minas Gerais.

Ao Prof. Dr. José Miguel Ortega por ter disponibilizado os recursos computacionais
necessarios para realizacao das analises. Agradeco imensamente por todos 0s ensinamentos e
por ndo ter medido esforcos para a realizacdo das analises.

Aos meus queridos irmaos Kleiton Soares de Assis e Cristiane Soares de Assis, por todo
companheirismo, conselhos, compreensao e amor.

A minha afilhada Elisa por todo amor e momentos de descontragdo. Dindinha te ama.

Aos meus sobrinhos Lucas e Emanuel por todo carinho.

Muito obrigada!



“A ciéncia é a busca da verdade. E a ferramenta que nos permite
transformar sonhos em realidade.”

Carl Sagan



RESUMO

A compreensdo da arquitetura genética de caracteristicas de eficiéncia alimentar e sua relagdo
com outras caracteristicas de interesse econébmico, como caracteristicas de carcaca e qualidade
da carne, poderd promover beneficios sustentaveis a atividade da pecuéria de corte. Foram
avaliados dados de 42.251 bovinos Senepol, fémeas e machos (castrados e ndo castrados).
Analisou-se as caracteristicas: consumo alimentar residual (CAR), consumo de matéria seca
(CMYS), area de olho de lombo (AOL), espessura de gordura subcutanea (EGS) e marmoreio
(MAR). Estimou-se os componentes de (co)variancia, herdabilidades e correlacbes genéticas
com aplicacdo do BLUP convencional e ssGBLUP gendmico, validando-se o uso de
informac6es genémicas na predicdo genética das caracteristicas em estudo por meio de uma
analise de regressdo linear (RL). Os valores genéticos e as solucdes Single Nucleotide
Polymorphism (SNP) foram obtidos por meio do método ssGBLUP gendmico. Dos 42.251
bovinos, 4.419 bovinos genotipados foram utilizados em estudos de associa¢do genémica ampla
para identificar janelas gendbmicas que explicam ao menos 1% da variancia genética para as
caracteristicas em estudo. A anotacdo dos genes candidatos posicionais foi realizada pelo pacote
GALLOI/R. Para identificar os genes candidatos funcionais (FCG), adotou-se uma abordagem
de biologia de sistemas, utilizando software como GUILDify e ToppGene. As estimativas de
herdabilidade, obtidas pelos métodos BLUP e ssGBLUP gendmico foram consistentes para a
maioria das caracteristicas. As correlagdes genéticas obtidas pelo ssGBLUP genémico, de
modo geral, apresentaram um decréscimo, contudo ndo se observou diferenca devido a
sobreposicao dos intervalos de alta densidade. As acuracias de predicdo obtidas por meio do
método ssGBLUP genémico foram, em sua maioria, superiores que para BLUP, portanto a
inclusdo de informag6es genémicas propiciou uma melhoria nas acurécias de predicdo. Oito
FCGs foram compartilhados entre, ao menos, duas caracteristicas, sugerindo possivel controle
simultaneo das caracteristicas correlacionadas. A identificacdo de regifes genémicas e seus
respectivos genes pode permitir a compreensdo da arquitetura genética do CAR em bovinos
Senepol. Esses resultados sdo promissores para a atividade da pecuaria de corte, pois podem
servir de guias para avaliar a arquitetura genética de caracteristicas de eficiéncia alimentar e
sua relacdo com outras caracteristicas de interesse econdmico, avaliadas em diferentes

ambientes.

Palavras chaves: Arquitetura genéetica, GWAS, Pleiotropia, Taurino.
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ABSTRACT

Understanding the genetic architecture of feed efficiency traits and their relationship with other
traits of economic interest, with carcass traits and meat quality, may promote sustainable
benefits to beef cattle farming activities. Data from 42,251 Senepol cattle, females and males
(castrated and non-castrated) were evaluated. The following characteristics were analyzed:
residual food intake (RFI), dry matter intake (DMI), rib eye area (REA), subcutaneous fat
thickness (SFT) and marbling (MAR). The components of (co)variance, heritabilities and
genetic correlations were estimated using conventional BLUP and genomic ssGBLUP,
validating the use of genomic information in the genetic prediction of the characteristics under
study through linear regression analysis (RL). Genetic values and Single Nucleotide
Polymorphism (SNP) solutions were obtained using the genomic ssGBLUP method. Of the
42,251 cattle, 4,419 genotyped cattle were used in genome-wide association studies to identify
genomic windows that explain at least 1% of the genetic variance for the traits under study. The
annotation of positional candidate genes was performed using the GALLO/R package. To
identify functional candidate genes (FCG), a systems biology approach was adopted, using
software such as GUILDify and ToppGene. The heritability estimates obtained by the BLUP
and genomic ssGBLUP methods were consistent for most traits. The genetic correlations
obtained by genomic ssGBLUP, in general, showed a decrease, however no difference was
observed due to the overlap of high-density intervals. The prediction accuracies obtained using
the genomic ssGBLUP method were, for the most part, higher than for BLUP, therefore the
inclusion of genomic information provided an improvement in prediction accuracies. Eight
FCGs were shared between at least two traits, suggesting possible simultaneous control of
correlated traits. The identification of genomic regions and their respective genes can allow
understanding the genetic architecture of RFI in Senepol cattle. These results are promising for
beef cattle farming, as they can serve as guides to evaluate the genetic architecture of feed
efficiency traits and their relationship with other traits of economic interest, evaluated in

different environments.

Keywords: GWAS, Pleiotropy, Sustainability, Taurus.
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1. INTRODUCAO GERAL

O mercado consumidor de proteina de origem animal esta em expansdo e cada vez mais
exigente, preocupado com o meio ambiente, buscando produtos sustentaveis e que tenham
qualidade nutritiva. A selecdo para caracteristicas economicamente importantes obtidas em
idades jovens poderd4 promover beneficios sustentaveis a cadeia produtiva. Desse modo,
visando atender as exigéncias do mercado consumidor, diversos estudos tém direcionado seus
esforcos para identificar e selecionar animais mais eficientes no uso dos alimentos, com melhor
desempenho produtivo e qualidade da carcaca e de carne. Isso requer dos Programas de
Melhoramento o emprego de estudos que propiciem a compreensdao de tais caracteristicas
(Lorenz, 2013). Dentre os diferentes métodos de selecdo despontam: a selecdo através do
método Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) via equagdes de modelos mistos (Piepho et
al., 2008), baseado no fendtipo e no pedigree, e a metodologia single-step genomic Best Linear
Unbiased Prediction (ssGBLUP), com o uso de dados fenotipicos, genotipicos e de pedigree.

O ssGBLUP tem se mostrado promissor proporcionando uma melhora da acuracia das
estimativas de parametros genéticos, como herdabilidade e correlacdo genética, para
caracteristicas complexas, controladas por multiplos genes, e de dificil mensuragdo. Algumas
caracteristicas sdo medidas apenas no post-mortem (Gordo et al., 2018), outras, como eficiéncia
alimentar, apresentam custo elevado de obtencao (Bolormaa et al., 2013). E neste contexto que
0 uso das tecnologias émicas tem se destacado, pois fornecem importantes informacdes
bioldgicas para elucidar a arquitetura genética de caracteristicas complexas, permitindo
melhorar as caracteristicas economicamente importantes.

Ainda que estudos de associacdo do genoma (GWAS) permitam identificar varias
regibes cromossdmicas que afetam as caracteristicas economicamente importantes (Ahlberg et
al., 2014; Tizioto et al., 2013, 2015), é incipiente a identificacdo de genes candidatos funcionais
(FCG). A integracdo de diferentes tecnologias dmicas, como GWAS e transcriptbmica, tem
contribuido para a identificagdo FCG, os principais reguladores de processos bioldgicos e vias
ligadas a variabilidade da caracteristica, como metabolismo de lipideos e proteinas, transporte
de ions associados a caracteristicas economicamente importantes (Olivieri et al., 2016; Duarte
etal., 2019). A identificacdo de FCGs envolvidos nos mecanismos regulatérios e gendmicos de
caracteristicas economicamente importantes podera contribuir na selecdo de animais
geneticamente superiores.

Na literatura ha diversos estudos que relatam componentes de variancia e herdabilidade

para caracteristicas economicamente importantes e a correlacao existente entre elas (Moraes et
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al., 2017; Martins, 2018; Novo et al., 2021; Oliveira, 2022). Os estudos do efeito do consumo
alimentar residual (CAR) sobre caracteristicas de carcaca e qualidade da carne sao
controversos. As correlagdes genéticas relatadas na literatura entre CAR e deposi¢édo de gordura
na carcaga apresentam valores de baixa a média magnitude (Crowley et al., 2010; Mao et al.,
2013; Santana et al., 2014; Ceacero et al., 2016; Moraes et al., 2019; Oliveira, 2022). Segundo
Lima et al. (2013) animais mais eficientes apresentam menor deposicdo de gordura. As
diferencas nos valores das estimativas das correlagdes genéticas entre CAR e deposicdo de
gordura da carcaca podem ser decorrentes das diferentes racas em estudo e das diferencas na
determinacéo da gordura da carcacga. O estudo da relagdo existente entre a eficiéncia alimentar
e as alteracdes relacionadas as caracteristicas carcaca e de qualidade da carne, torna importante
a identificacdo de genes atuantes nestes processos, genes possivelmente pleiotropicos.

A identificacdo de genes possivelmente pleiotropicos tem sido realizada através de
GWAS, que consiste na combinacdo de informacdes de fenotipos, pedigree e de gendtipos,
buscando-se identificar regides do genoma ou genes com maior efeito sobre a expressao
fenotipica de caracteristicas de interesse (Liu et al., 2013; Ponsuksili et al., 2014). A
identificacdo de genes com maior efeito sobre a expressdo fenotipica de caracteristicas
relacionadas a eficiéncia alimentar, carcaga e qualidade da carne poderd permitir melhor
compreensdo da arquitetura genética e dos processos bioldgicos compartilhados entre tais
caracteristicas. Além disso, a identificacdo de FCGs envolvidos nos mecanismos regulatorios e
gendmicos de caracteristicas economicamente importantes podera ser utilizada pelos programas
de melhoramento genético para a escolha de critérios de selecdo e composicao de indices de
selecdo que maximizem o ganho genético.

Na expectativa de contribuir para a selecdo de animais geneticamente superiores e
promover beneficios sustentaveis e econdmicos ao sistema de producdo de carne bovina, 0s
objetivos deste estudo foram validar o uso de informacdes gendmicas na predicdo genetica,
identificar FCGs para as caracteristicas relacionadas a eficiéncia alimentar, a carcaga e a
qualidade da carne; assim como, identificar possiveis genes reguladores para o efeito

pleiotropico associado as caracteristicas avaliadas.
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2. REVISAO DE LITERATURA
2.1. Raca Senepol

Nos anos de 1800, na ilha caribenha de Saint Croix, llhas Virgens, bovinos da raca
N'Dama foram importados do Senegal, Oeste africano. O Bos Taurus N'Dama foi introduzido
no Caribe devido a sua resisténcia ao calor, a parasitas e as doencas, e pela sua capacidade de
sobrevivéncia em regides com déficit de pastagem (Silva et al., 2018). A familia Neltropp,
residente na Ilhas Virgens, detentora de um rebanho puro da raca N'Dama, tinha como objetivo
melhorar a raca bovina, conferindo melhor desempenho produtivo e tolerdncia as condicGes
locais. Em 1918, ap6s uma viagem a Trindad, a familia Neltropp introduziu caracteristicas
genéticas da raca Red Poll ao seu rebanho, visando aprimorar a habilidade materna, fertilidade
e desenvolver animais mochos, de temperamento docil e com melhor conformacéo frigorifica
(Okamura, 2015). O acasalamento entre touro Red Poll e vacas N'Dama produziu animais de
desempenhos superiores, e orientou a criagcdo da raca Senepol —“Sene”, de origem senegalesa,
e “pol”, de Red Poll (Paula, 2014).

Na década de 1950, a raca Senepol ja havia se espalhado por ilha caribenha e foi
oficialmente reconhecida em Porto Rico e nos Estados Unidos da América (EUA) como “Saint
Croix Senepol” (Okamura, 2015). Na década de 1970, um lote da raca Senepol, constituido por
22 animais, chegou ao continente americano (EUA), e neste pais, devido as instituicdes de
pesquisa e ao trabalho de criadores, a raga alcangou um importante desenvolvimento (Menezes
etal., 2014). Atualmente, a raca Senepol € reconhecida mundialmente pela performance de seus
rebanhos destinados a producdo de carne em regides tropicais, e esta presente em paises de
todos os continentes (Okamura, 2015).

A chegada do Senepol ao Brasil data dos anos 2000, e desde entdo tem evoluido
geneticamente (Menezes et al., 2016). Em 2010 foi instituido o Programa de Melhoramento
Genético da Raga Senepol (PMGS), Programa Geneplus — Senepol, uma parceria entre a
Embrapa Gado de Corte e a Associacgdo Brasileira dos Criadores de Bovinos Senepol (ABCB
SENEPOL). O PMGS tem como objetivo identificar bovinos geneticamente superiores com
boa adaptabilidade a ambientes tropicais que possam contribuir para o aprimoramento de
caracteristicas relacionadas a conformacao frigorifica e qualidade da carne (Guimaraes et al.,
2017).

O Brasil se destaca por possuir o maior rebanho Senepol do mundo, e 0 PMGS é
reconhecido por ser o detentor do maior banco de dados da raga no mundo, proveniente de 172

criatérios. O PMGS conta com 7.188 amostras genotipadas em seu acervo. Apos analise pelo
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Conselho Deliberativo Técnico, as caracteristicas AOL, EGS e MAR passaram a constituir o
indice de selecdo, visando a atender a demanda do mercado por carne de qualidade. Vale
ressaltar também que o Senepol se destaca mais uma vez como pioneiro, sendo a primeira raca
a incorporar 0 CAR em seu indice de selecdo, com mais de 6.000 animais avaliados para esta
caracteristica. Tal inclusdo contribuird para a obtencdo de bovinos mais eficientes na
transformacéo do alimento em carne (ABCB SENEPOL, 2023).

2.2. Medidas de eficiéncia alimentar

A sustentabilidade refere-se as “praticas que permitem garantir os direitos do homem,
satisfazendo as necessidades presentes e futuras, sem causar danos irreversiveis no ecossistema
e sem comprometer o futuro das geragdes vindouras” (APN, 2017). E neste contexto que a
melhoria da eficiéncia alimentar vem se destacando como uma estratégia para atender as
demandas de um mercado consumidor de proteina de origem animal cada vez mais exigente,
atento a sustentabilidade e a qualidade nutritiva dos produtos, para tanto faz-se necessario
identificar e selecionar animais mais eficientes no uso dos alimentos. Identificar e selecionar
animais mais eficientes no uso dos alimentos poderd proporcionar beneficios produtivos,
sociais e econdmicos a industria animal. Assim, podera ser obtido maior produgdo de carne por
area, acarretando na otimizacdo da eficiéncia do uso da terra e dos recursos e,
consequentemente, reducdo do impacto ambiental. Ainda, os custos com alimentacdo poderéo
ser reduzidos, promovendo a elevacgédo do lucro geral da producdo animal (Salleh et al., 2017).
Portanto, melhorar a capacidade dos animais em converter o alimento ingerido em produto
final, ou seja, melhorar a eficiéncia alimentar, é essencial para promover a intensificacdo
sustentavel da producédo animal.

A eficiéncia alimentar refere-se a habilidade de transformar o material ingerido em
produto final, combinando as caracteristicas de inputs (consumo de matéria seca — CMS) e
outputs (ganho médio diario em peso — GMD e peso vivo metabolico PV%7) (Grion, 2012). Na
literatura sdo descritas diferentes medidas da eficiéncia no uso dos nutrientes pelos animais,
como taxa de kleiber (TK), conversdo alimentar (CA), taxa de crescimento relativo (TCR),
consumo alimentar residual (CAR), ganho em peso residual (GPR) e consumo e ganho residual
(CGR) (Tabela 1), as quais podem ser classificadas em: medidas de razdo ou medidas de
caracteristicas residuais (Berry e Crowley, 2013).

A selecdo para eficiéncia alimentar com base em caracteristicas indicadoras calculadas

através de uma razdo, como TK, CA e TCR sdo baseadas em informacdes de consumo e
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pesagens (Grion et al., 2014) e podem estar confundidas com padrdes de maturidade dos
animais, o que pode acarretar em importante incremento do consumo e do tamanho dos animais
(Herd et al., 2003; Arthur e Herd, 2005) e, consequentemente, afetar a reproducdo e a
viabilidade da atividade. Diferentes estudos estimaram correlacdo fenotipica de -0,67, -0,69 e
correlacdo genética -0,86, -0,59 entre ganho de peso e conversao alimentar (Robinson e Oddy,
2004; Nkrumah et al., 2007) evidenciando a alta correlagcdo dessa caracteristica com aspectos
de producéo.

Tabela 1 - Definicdo das caracteristicas indicadoras de eficiéncia alimentar

Referéncia  Sigla/Unidade Caélculo Definigcdo
Kleiber (1936) TK, kg ganho/kg 100 x (ﬂ) GMD proporcional a
PVO75 Py o7s cada kg de peso
metabolico
Brody (1945) CA, kg MS/kg cMSs Quantidade de
ganho GMD alimento ingerido para
cada kg de ganho
Koch et al. CAR, kg MS/dia CMS -CMSe Diferenca entre CMS
(1963) observado e 0
estimado com base no
GMD e PM07°
Koch et al. GPR, kg GMD — GMDe Diferenca entre GMD
(1963) ganho/dia observado e 0
estimado com base no
CMS e PMO.75
Fitzhugh e TCR, kg PV/dia 100 x {(logPij — logPVi)} Potencial de
Taylor (1971) Duragdo do teste )  crescimento relativo a
maturidade
Crowley et al. CGR GRP + [(—1) x CAR] Indice simples
(2011) envolvendo o CAR e

GPR, corrigidos para

variancia 1
CA: conversdo alimentar; CAR: consumo alimentar residual; CGR: consumo e ganho residual; CMS: consumo de
matéria seca; CMSe: consumo de matéria seca estimado; GMD: ganho médio diario em peso; GMDe: ganho médio
diario em peso estimado; GPR: ganho em peso residual; MS: matéria seca; PV®7: peso vivo metabolico; PVf:
peso vivo final; PVi: peso vivo inicial; TCR: taxa de crescimento relativo; TK: taxa de kleiber

Fonte: Adaptado de (Grion et al., 2014).
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Portanto, a sele¢do para caracteristicas de eficiéncia alimentar calculadas através de uma
razdo podera acarretar em elevadas taxas de crescimento, maior tamanho a idade adulta e
aumento das exigéncias de mantenca (Crews et al., 2006), indo em direcdo contraria do
principal objetivo da sele¢do para melhor eficiéncia alimentar.

As medidas de caracteristicas residuais sdo calculadas por meio da diferenca entre seus
componentes. Koch et al. (1963) propuseram o CAR definido pelos residuos de uma regressao
de consumo de matéria seca em ganho médio diario (GMD) e peso metabolico (peso corporal
elevado a 0,75) na metade do periodo de uma prova de eficiéncia (Crowley et al., 2010).
Animais CAR negativo sdo os mais eficientes, pois eles ttm menor consumo de matéria seca
do que o esperado para um animal com o ganho de peso observado. Berry e Crowley (2012)
relataram a inexisténcia de correlacdo entre CAR e ganho médio, o que colocaria no ranking
dos animais mais eficientes aqueles com crescimento mais lento. Ante 0 exposto, 0s autores
propuseram o CGR, uma combinacdo do CAR e do GPR, padronizaram as duas caracteristicas
para obter a mesma variancia e, apés inverter o sinal do CAR, somaram as duas caracteristicas.
Segundo Koch et al. (1963) o GPR consiste nos residuos de uma regressdo do GMD em CMS
e PVO®, Assim, animais CGR positivo sio os animais mais eficientes. O CGR propicia
identificar animais que com maior ganho médio diario com consumo proporcionalmente, menor
que o esperado.

Dentre as medidas de caracteristicas residuais 0 CAR ¢é a medida mais estudada em
diferentes espécies de animais de producdo. O CAR se destaca como um importante indice de
eficiéncia alimentar, pois propicia a comparacdo do CMS pelos animais independentemente das

diferengas de tamanho ou da taxa de crescimento dos mesmos.

2.3. Consumo Alimentar Residual (CAR)

O Consumo Alimentar Residual (CAR) pode ser definido como o residuo obtido através
da diferenca entre o consumo observado (consumo real) e o consumo estimado para um mesmo
nivel de producdo (Koch et al., 1963). Os autores propuseram uma corre¢do do consumo
alimentar para o peso do animal (mantenca) e o ganho em peso (producdo), e definiram o CAR
como o residuo obtido da diferenca entre o consumo observado e o consumo estimado em
funcéo do peso vivo metabdlico (PV®"®) e do GMD.

O CAR se destaca por ser um indice de eficiéncia alimentar que é fenotipicamente

independente do peso corporal e da taxa de crescimento do animal (Archer et al., 2002). O
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CAR é obtido via célculo por meio de equagéo de regressao linear do consumo de matéria seca
(CMS, kg/dia) em funcdo do peso vivo metabolico (PVM, kg) e do ganho médio diario (GMD,
kg/dia) (Sainz et al., 2006). O modelo estatistico proposto para se estimar o CAR pode ser

apresentado como segue:

CMSest = o + Br(PVY7®) + B2(GMD)) + e(cary,

onde: CMS,;, representa 0 consumo de matéria seca estimado; SBy; B, € B2 representam
o efeito do peso, o intercepto, o peso vivo metabdlico e efeito do ganho médio diario,
respectivamente; PVi°'75: 0 peso vivo metabélico; GMD;: 0 ganho médio diario; e g(cag),: O
residuo aleat6rio que representa o consumo alimentar residual.

A equacdo descrita acima permite calcular o consumo estimado, ou seja, a quantidade
de alimento necessaria para produzir uma unidade de produto e manter uma unidade de peso
vivo metabodlico. O residuo obtido pela equacdo (CAR) € a diferenca entre o consumo
observado e o estimado pela equacdo. Portanto, animais considerados eficientes apresentam
CAR negativo, pois consomem menos do que o esperado para 0 mesmo ganho em peso,
enquanto que os animais menos eficientes, CAR positivo, apresentam um consumo observado
maior que o esperado (Sainz et al., 2006). Nesse sentido, animais com mesmo GMD podem
apresentar variagdo no consumo de alimentos, abaixo ou acima do esperado.

Animais eficientes apresentam consumo de matéria seca observado menor que o
consumo de matéria seca estimado. Diferentes trabalhos com bovinos relataram diferencas no
CMS entre animais baixo e alto CAR, com valores entre 4% (Polizel Netoetal., 2014) e 15,3%
(Castro Bulle et al., 2007). Portanto, a selecdo para CAR permite identificar e selecionar
animais mais eficientes no uso dos alimentos, com menor consumo e exigéncias de mantenca
sem que ocorram alteracdes no peso adulto ou o ganho de peso do animal (Mota et al., 2013).
Para que o objetivo da selecdo seja alcangado € preciso considerar a correlacdo genética do
CAR, assim como das demais medidas de eficiéncia alimentar, com outras caracteristicas de
importancia econdémica, como desempenho reprodutivo e qualidade de carcaca e carne (Santana
et al., 2014; Ceacero et al., 2016; Grigoletto et al., 2017; Polizel et al., 2018).

2.4. Parametros Genéticos das medidas de eficiéncia alimentar

Em geral, as medidas de eficiéncia alimentar apresentam variabilidade genética,
podendo ser empregadas na identificacdo e selecdo de animais mais eficientes no uso dos

alimentos. Na Ultima década varios trabalhos com bovinos foram publicados com estimativas
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de parametros genéticos de medidas de eficiéncia alimentar (Tabela 2). As estimativas de
herdabilidade para CAR em bovinos variaram de 0,12 (Martin et al., 2019) a 0,33 (Grion et al.,
2014). Sao escassos na literatura trabalhos com estimativas de parametros genéticos para GPR
e CGR, na Tabela 2 sdo apresentados relataram valores de herdabilidade para GPR e CGR
oscilando de 0,12 (Grion, 2012) e 0,13 (Novo et al., 2021) para 0,14 (Novo et al., 2021) e 0,19
(Grion et al., 2014) , respectivamente.

Tabela 2 - Estimativas de parametros genéticos para medidas de eficiéncia alimentar em

Bovinos
CAR GPR CGR
Referéncia Raca N
o2 o? h? o2 o? h? o2 o? h?

Grion (2012) Nelore 712 0,033 0,158 0,17 0,001 0,007 0,12 0,040 0,203 0,17
Grionetal. (2014)  Nelore 678 0,044 0,089 0,33 0,001 0,007 0,13 0597 260 0,19
Polizel et al. (2018) Nelore  2.058 0,28
Martin et al. (2019) Charolés 584 0,12
Moraes et al. (2019) Nelore 945 0,75 1,48 0,33
Novo et al. (2021)  Senepol  1.393 0,20 0,14 0,13
Pereira et al. (2021) Guzer4d 646 0,06 0,35 0,15
Oliveira (2022) Senepol 530 0,08 0,39 0,16
Gomes et al. (2023) Nelore 7808 0,12 0,42 0,22

N: nimero observado; CAR: consumo alimentar residual; CGR: consumo e ganho residual; GPR: ganho em peso
residual; TCA: taxa de conversdo alimentar; h?: herdabilidade; o2, a2: variancia genética aditiva e residual,
respectivamente

As diferencas nas estimativas de herdabilidades relatadas na literatura, possivelmente,
sdo devidas as diferentes populacbes em estudo, racas, linhagens, sexo, diferentes metodologias
empregadas na estimativa de componentes da variancia, variagdes nos ambientes em que cada
populacdo esté inserida (Nkrumah et al., 2007). Além disso, as estimativas de herdabilidade
podem ser afetadas pelas varidveis utilizadas na estimagdo do consumo que sdo empregadas no
calculo do CAR (Rolf et al., 2012). Ainda, as estimativas de herdabilidade para eficiéncia

alimentar, encontradas na literatura, sugerem haver variabilidade genética suficiente para o
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alcance do ganho genético via sele¢do, podendo ser empregadas por programas de
melhoramento genético animal.

Os programas de melhoramento genético animal enfrentam o grande desafio de escolher
dentre as medidas de eficiéncia alimentar propostas na literatura a que serd implementada como
critério de selegcdo. Portanto, é necessario analisar a variabilidade genética dessas medidas e o
impacto da selecdo para eficiéncia alimentar sobre as caracteristicas economicamente
importantes, como caracteristicas de producéo de qualidade de carcaca/carne.

A selecdo para eficiéncia alimentar propicia identificar e selecionar animais mais
eficientes no uso dos alimentos, com menor consumo e exigéncias de mantenca. Entretanto, é
de suma importancia compreender as relacfes entre eficiéncia alimentar e caracteristicas
economicamente importantes e o impacto da selecdo sobre tais caracteristicas. Diferentes
estudos com bovinos buscaram compreender as relacGes entre eficiéncia alimentar e o
comportamento alimentar de bovinos, e os resultados se mostram bastante divergentes. Essa
divergéncia pode ocorrer devido a raca e ao delineamento do estudo, variando de
moderadamente negativo (rq = -0,31 para touros Angus e rg = -0,51 para touros Hereford, Kayser
e Hill, 2013), nulo (Lancaster et al., 2009; Durunna et al., 2011) a positivo (rg = 0,14, Robinson
e Oddy, 2004; rq = 0,45, Benfica et al., 2020). Tais resultados sugerem que a populacgéo e a
alimentacdo afetam as relacbes entre a eficiéncia alimentar e as caracteristicas de
comportamento alimentar.

A selecdo baseada somente em CAR podera afetar negativamente a composicao
corporal e, consequentemente, podera reduzir o beneficio econémico (Santana et al., 2014;
Ceacero et al., 2016). Os autores avaliando touros jovens da ragca Nelore relataram correlacGes
genéticas positivas entre CAR e espessura de gordura subcutanea (EGS), de 0,02 e 0,33 £ 0,19,
respectivamente, e correlacdes genéticas nulas/negativas entre CAR e area de olho de lombo
(AOL), de -0,38 e 0,00 + 0,16. Sugerem assim, que animais mais eficientes no uso dos alimentos
apresentam carcacas mais magras, com menor acabamento de gordura, teor gordura
intramuscular e teor de gordura na cavidade abdominal (Archer et al., 1999; Basarab et al.,
2003; Herd et al., 2003; Robinson e Oddy, 2004).

Na literatura ha diferentes estudos que corroboram com o fato de que ha diferenca na
composicdo de AOL e EGS entre bovinos alto e baixo CAR (Almeida, 2005). Santana et al.
(2012), em experimentos com bovinos Nelore, observaram que animais mais eficientes no uso
dos alimentos, ou seja, animais CAR negativos, apresentaram menor EGS e maior AOL em

comparacdo aos animais CAR positivos, indicando que animais mais eficientes apresentam
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maior contetdo de proteinas, com menores teores de gordura. Moraes et al. (2019) refutaram
0s achados anteriores ao relatar ndo haver diferenca significativa para espessura de gordura do
lombo e da garupa.

Na atualidade, & crescente o nimero de pesquisas que visam compreender as
consequéncias da selecdo para eficiéncia alimentar sobre caracteristicas de desempenho
produtivo e qualidade carcacga/carne. Para sanar as lacunas no conhecimento, diversos trabalhos
tém empregado analises gendmicas com o objetivo de melhorar as estimativas do mérito
genético, identificar genes ou regides candidatas associadas a eficiéncia alimentar (Seabury et
al., 2017; Martin et al., 2019), bem como para melhor compreender a arquitetura genética
associada a caracteristicas economicamente importantes (Fang et al., 2020; Ariel et al., 2021) e

suas associacdes com outras caracteristicas (Ding et al., 2018).

2.5. Estudos de associagdo gendmica ampla (GWAS)

Ao longo dos anos a humanidade foi fortemente impactada pelo desenvolvimento de
diferentes biotecnologias. O desenvolvimento de técnicas de genética molecular e o
sequenciamento do genoma bovino fomentaram a realizacdo de diversos trabalhos sobre a
aplicacdo de dados genémicos no melhoramento genético de bovinos e permitiram identificar
marcadores moleculares, destacando-se 0os SNPs (Single Nucleotide Polymorphism) (Silva et
al., 2013). SNPs representam a classe mais abundante de sitios polimorficos em qualquer
genoma. Estima-se que ha, aproximadamente, 10 milhdes destes polimorfismos no genoma
humano e bovino (Weiner e Hudson, 2002). Devido a apresentar taxa de mutagéo relativamente
baixa e custo de genotipagem relativamente baixo, os marcadores do tipo SNP vém sendo
usados para realizacdo de estudos de GWAS.

Estudos de GWAS, de modo geral, tem como objetivo identificar associaces entre
variantes em locis gendmicos e caracteristicas complexas, as quais sdo controladas por
multiplos genes (Visscher et al., 2017), com a finalidade de identificar as regides gendmicas e
compreender suas fungdes bioldgicas. A identificacdo de regides candidatas podera contribuir
para os programas de melhoramento através da selecdo genémica (GS), com foco nas regides
gendmicas mais relevantes. Diferentes abordagens metodolégicas de GWAS fazem a
integracao dados de genotipos, fendtipos e de pedigree, e seus resultados ajudam a compreender
a variacdo genética aditiva das caracteristicas de interesse (Sharmaa et al., 2015; Schmid e
Bennewitz, 2017). O GWAS avalia a associacdo entre cada SNP com a caracteristica de

interesse, nesse sentido, ha associacdo significativa quando o marcador molecular esta em
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desequilibrio de ligacdo (DL) com a mutacdo causal que afeta a caracteristica (Hayes e
Goddard, 2010).

Sabe-se que, em sua maioria, as caracteristicas economicamente importantes sdo de
natureza quantitativa, influenciadas por varios genes, distribuidos em varios locis ao longo de
todo o genoma (Martins, 2020). Além disso, 0s genes que controlam essas caracteristicas atuam
de diferentes formas e com diferentes intensidades de efeitos, podendo ser pequenos ou grandes.
Neste contexto, estudos de GWAS que visam identificar QTLs (Quantitative trait loci) e genes
candidatos (genes principais) podem auxiliar programas de selecéo, considerando que buscam
por genes e marcadores relacionados com a expresséo fenotipica das caracteristicas de interesse
econémico (Utsunomiya et al., 2013).

Na literatura é crescente e relevante o nimero de estudos de GWAS realizados com
diferentes racas e populacdes de bovinos que buscam compreender os mecanismos genéticos
que regulam caracteristicas de interesse econdbmico, como qualidade de carne e eficiéncia
alimentar. A eficiéncia alimentar € uma caracteristica complexa controlada por muitos genes.
Diversos autores buscam compreender quais sao 0s genes candidatos envolvidos nos processos
fisioldgicos associados a esta caracteristica, bem como conhecer os fatores responsaveis por
provocar variacdo genética entre os animais. Oliveira et al. (2014), em estudos de eficiéncia
alimentar em bovinos Nelore, detectaram 36 regiGes genémicas que explicaram mais de 1% da
variancia, divididas em 21 cromossomos, e estes explicaram entre 0,5 e 9,07% da variancia
genética. Rolf et al. (2012) identificaram 66 polimorfismos de nucleotideo Unico (SNPs) que
explicaram 30% da variancia genética do CAR, e abrangeram genes que influenciam o
metabolismo de aminoéacidos e lipidios, distdrbios metabdlicos, crescimento e morte celular, e
transducdo de sinal, como célcio e vias de sinalizacdo de proteinas quinases ativadas por
mitogénio (MAPK). De acordo com a literatura os resultados de GWAS e a identificacdo de
gene candidato indicaram que MAPK e a via de sinalizacdo de célcio, transducéo de energia
celular e degradagao de acidos graxos (B-oxidacao) e hormonio de crescimento SA0 0S processos
bioldgicos mais relevantes que afetam a variacdo na eficiéncia alimentar de bovinos de corte
(Fonseca et al., 2015; Weber et al., 2016; Meale et al., 2017; Seabury et al., 2017).

Em um estudo com animais Angus, Hereford e SimAngus, genotipados com painéis de
alta densidade, Seabury et al. (2017), identificaram, em todas as populacbes, 14 regides
gendmicas associadas com as caracteristicas de CAR, CMS, GMD e peso metabdlico.
Diferentes estudos de GWAS em bovinos permitiram identificar a associagdo de importantes

regibes gendmicas com caracteristicas de crescimento, principalmente em uma janela genémica
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localizada no autossomo Bos taurus (BTA) 14, no qual sdo encontrados importantes genes
como TOX, NSMAF, MRPL15, RGS20 e SOX17 (Crispim et al., 2015; Hay e Roberts, 2017;
Martinez et al., 2017). Tais genes estdo proximos do gene PLAG1, que também foi descrito
como gene que afeta as taxas de crescimento de bovinos de corte (Takasuga, 2016; Utsunomiya
etal., 2013, 2017).

Uma vez que caracteristicas de carcaca e de qualidade da carne sdo medidas tardiamente
na vida do animal, normalmente apenas no post-mortem (Gordo et al., 2018), 0 emprego de
GWAS em estudos que abordam caracteristicas de carcaca e de qualidade da carne tem se
mostrado como uma alternativa eficaz para aumentar o progresso genético via reducdo do
intervalo de geracGes. Diferentes estudos com bovinos de corte identificaram variantes
genéticas associadas a caracteristicas qualidade da carne. Avaliando marmoreio e maciez da
carne Magalh&es et al. (2016) observaram janelas gendmicas que explicaram 3,89% e 3,80%
da variancia genética aditiva para marmoreio e maciez, respectivamente, essas janelas foram
identificadas nos cromossomos 5, 15, 16 e 25 para marmoreio e nos cromossomos 5, 7, 10, 14
e 21 para maciez. Fernandes Junior et al. (2016), identificaram importantes regiées genémicas
localizadas nos cromossomos 5, 7, 8, 10, 12, 20 e 29, que explicaram 8,72% da variancia
genética aditiva para a area do olho de lombo.

Santiago et al. (2017) em um estudo de GWAS avaliando bovinos Canchim, relataram
a associacdo de diferentes regides do genoma com area de olho de lombo e com peso ao
sobreano. Em um estudo com bovinos Nelore, Medeiros et al. (2017) identificaram regides
gendmicas associadas a espessura de gordura subcutéanea (EGS) que explicaram 14,86% da
variancia genética aditiva, abrangendo 42 genes conhecidos e 23 genes ndo caracterizados. Com
base no exposto, é notdrio que os estudos de GWAS tem colaborado para o entendimento das
relacbes fenotipicas e genéticas das caracteristicas de crescimento, eficiéncia alimentar e
qualidade da carcaca, bem como para identificar a atuacdo dos genes nas caracteristicas em
estudo. Entretanto, ainda ha caréncia de estudos que buscam identificar genes que atuam sobre
mais de uma caracteristica, ou seja, genes pleiotropicos, bem como elucidar 0s processos
bioldgicos envolvidos na expressdo e na variabilidade fenotipica dessas caracteristicas,

consequentemente, que permitam determinar o efeito causal e forneca a validacdo funcional.
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3. OBJETIVOS
3.1 Geral

Avaliar o uso de informacdes genémicas na predicdo genética, identificar FCGs para as
caracteristicas relacionadas a eficiéncia alimentar, a carcaca e a qualidade da carne; assim
como, identificar possiveis genes reguladores para o efeito pleiotropico associado as

caracteristicas avaliadas.

3.2 Especificos
e Estimar os parametros genéticos para caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e

de qualidade da carne, com aplicacdo do ssGBLUP.

Artigo 1

e Estimar os componentes de (co)variancia, herdabilidades e correlagcdes genéticas para
caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e de qualidade da carne, com aplicacao
do BLUP convencional e ssGBLUP.

e Validar o uso de informagfes gendmicas na predigdo genética de caracteristicas de

eficiéncia alimentar, carcaca e de qualidade da carne em Bovinos Senepol.

Artigo 2.

e Estimar as correlagfes genéticas entre caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e
de qualidade da carne, e identificar genes com efeitos comuns entre as caracteristicas

em estudo.
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Resumo

Identificar e selecionar gendtipos superiores para caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca
e de qualidade da carne se tornam cruciais diante de um mercado consumidor exigente que
busca por produtos com elevada qualidade nutricional e provenientes de sistemas sustentaveis.
O objetivo com este estudo foi estimar os componentes de (co)variancia, herdabilidades e
correlagdes genéticas com aplicacdo do BLUP convencional e ssGBLUP, bem como validar o
uso de informagGes gendmicas na predi¢do genética de caracteristicas de eficiéncia alimentar,
carcaca e qualidade da carne em Bovinos Senepol. Foram utilizados dados de 42.251 bovinos
Senepol, fémeas e machos (castrados e ndo castrados). Foram analisadas as caracteristicas:
consumo alimentar residual (CAR), consumo de matéria seca (CMS), area de olho de lombo
(AOL), espessura de gordura subcutanea (EGS) e marmoreio (MAR). Foram empregados
métodos estatisticos: BLUP classico baseado em pedigree e 0 BLUP gendmico de etapa Unica
(ssGBLUP), no qual matrizes de pedigree e relacionamento gendmico sdo combinadas em uma
Unica matriz H. A validacédo da capacidade preditiva dos métodos de avaliacdo genética, BLUP
e ssGBLUP, foi realizada através de uma andlise de regressdo linear (RL). As estimativas de
herdabilidade foram consistentes para a maioria das caracteristicas. De modo geral, as
correlagBes genéticas obtidas pelo ssGBLUP apresentaram um decréscimo, contudo ndo se
observou diferenga devido a sobreposicdo dos intervalos de alta densidade. As acurdcias de
predicdo com inclusdo da genémica (metodo ssGBLUP) foram, em sua maioria, maiores que
para BLUP. Estes resultados sugerem que a incluséo de informacbes genémicas pode ser

benéfica para a avaliacdo genética em Programas de Melhoramentos de bovinos Senepol.

Palavras-chave: Gado de corte, Predicdo genémica, Selecdo gendmica, Valor genético.
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1. Introducéo

O Brasil desempenha um papel significativo na pecuaria de corte, com seu sistema
agroindustrial movimentando cerca de R$ 1 trilhdo em 2022. O Produto Interno Bruto (PIB)
total da carne bovina atingiu a marca de USD 198,12 bilhdes, conforme dados da Associacao
Brasileira das Industrias Exportadoras de Carnes (ABIEC, 2023). Projetando-se para a préxima
década, espera-se um crescimento notavel no rebanho, no nimero de abates, na producdo de
carne, nas exportacdes e no consumo interno (ABIEC, 2023).

Diante desse panorama promissor e considerando que a alimentacdo animal representa
quase 90% dos custos totais de producdo (Broadcast Agro, 2023), torna-se imperativo que o0
setor de bovinocultura de corte busque constantemente aprimorar sua eficiéncia. Essa busca
pela eficiéncia visa atender as demandas do mercado consumidor, oferecendo produtos em
abundancia, com elevada qualidade nutricional e provenientes de sistemas sustentaveis.
Identificar e selecionar genotipos superiores para caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca
e de qualidade da carne requer o uso de métodos de selecdo capazes de explorar tais
caracteristicas (Lorenz, 2013). Dentre os diferentes métodos de selecdo empregados nos
programas de melhoramento destaca-se a selecdo através do método Best Linear Unbiased
Prediction (BLUP) via equacdes de modelos mistos (Piepho et al., 2008), baseado no fenétipo
e no pedigree.

Os programas de melhoramento, ao empregar os métodos tradicionais baseados no
fenotipo e no pedigree, enfrentam o desafio de alcangcar ganhos genéticos explorando
caracteristicas complexas, controladas por maltiplos genes, e de dificil mensuracdo, sendo
algumas delas medidas apenas no post-mortem (Gordo et al., 2018), outras, como eficiéncia
alimentar, apresentam custo elevado de mensuracgéo. Assim, a aplicacdo da metodologia single-
step genomic Best Linear Unbiased Prediction (ssGBLUP) tem se mostrado uma alternativa
para os programas de melhoramento. A aplicacdo do método ssGBLUP, com o uso de dados
fenotipicos, genotipicos e de pedigree, visa melhorar a acuracia das estimativas de pardmetros
genéticos, como herdabilidade e correlacdo genética. Portanto, o objetivo com este estudo foi
estimar os componentes de (co)variancia, herdabilidades e correlacbes genéticas para
caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e qualidade da carne, com aplicacdo do BLUP
convencional e ssGBLUP, bem como validar o uso de informacdes gendmicas na predicao

genética de caracteristicas de eficiéncia alimentar e de carcaca em bovinos Senepol.
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2. Material e Métodos

Foram utilizados dados de 42.251 bovinos Senepol, fémeas e machos (castrados e ndo
castrados), nascidos entre 1990 e 2019, participantes do Programa de Melhoramento Genético
do Senepol (PMGS), coordenado pela Associagéo Brasileira dos Criadores de Bovinos Senepol
(ABCB Senepol). Os dados experimentais foram coletados durante provas de eficiéncia
alimentar utilizando a tecnologia de cocho eletrénico Intergado (Chizzotti et al., 2015; Oliveira
etal., 2017), com duracéo do periodo de avaliacdo de 70 dias, sendo utilizados 21 dias prévios
como periodo de adaptacdo a dieta e as instalagfes. Todos os animais pertencentes ao mesmo
grupo de manejo foram mantidos nas mesmas condicdes de manejo. Os animais foram
confinados em piquetes analogos acerca da estrutura, tamanho, incidéncia solar e do tipo de
solo. Aos animais foi assegurado consumo ad libtum e acesso irrestrito a agua. Os dados foram
coletados de provas de desempenho que ocorreram entre 2009 a 2021, foram formados 143
grupos, cada um contendo, em média, 295 animais. O nimero de provas por ano variou de 01,
em 2009, a 40, em 2020. Em todas as provas, a dieta basica era composta por silagem de milho,
milho moido, farelo de soja e nacleo mineral (Optigen Il, producote e biopro Rancho da
Matinha) ofertada na forma de ragdo total misturada. A dieta foi formulada contendo,
aproximadamente, 70% de nutrientes digestiveis totais, 13% de proteina bruta e 78% de matéria
seca, e foi oferecida duas vezes ao dia. Utilizou-se balanga digital calibrada, acoplada ao tronco
de manejo, para a pesagem dos animais no inicio (em jejum), e a cada 14 dias até o final das
provas (em jejum).

Os animais possuiam idade média de 536,9 dias na data da coleta dos dados. Os animais
foram alocados em grupos de contemporaneos (GCs), sendo que para a formacéo destes grupos
foram considerados os efeitos de sexo, do ano e época de nascimento (1=janeiro a marco;
2=abril a junho; 3=julho a setembro; 4=outubro a dezembro), da fazenda na qual o animal foi
criado, do regime alimentar, do grupo de manejo, da data da medida, do grupo genético do
produto e se o animal é produto de fertilizacdo in vitro (FIV) ou transferéncia de embrido (TE),
monta natural (MN). O nimero de GCs formados alternou de acordo com a caracteristica em
analise, sendo formados os seguintes nimeros de GCs: 1.492 - area de olho de lombo (AOL),
583 - consumo alimentar residual (CAR), 576 - consumo de matéria seca (CMS), 1.462 -
espessura de gordura subcutanea (EGS) e 1.289 - marmoreio (MAR). Foram considerados

apenas GCs com pelo menos dois animais.
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2.1. Caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e qualidade da carne

Foram consideradas para as analises duas caracteristicas de eficiéncia alimentar, CAR
e CMS, uma caracteristica de carcaca, AOL, e duas caracteristicas de qualidade da carne, EGS
e MAR (Tabela 1). Para a obtencdo dos parametros genéticos foram realizadas analises
bicaracteristicas, sem que o0 peso ao sobreano (PS) foi usado como caracteristica ancora para
evitar o viés de diminuir a variabilidade genética e fenotipica para as caracteristicas em estudo.
Tabela 1 - Estatisticas descritivas de caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e qualidade

da carne em bovinos Senepol

Caracteristica® N-anim N-obs X Sd min max
CAR 42.251 4.194 0,00 0,66 -2,84 3,05
CMS 42.251 4.071 8,44 1,74 3,74 18,9
AOL 42.251 11.411 65,83 14,69 23,25 110,22
EGS 42.251 11.165 4,33 2,42 0,25 14,62
MAR 42.251 9.563 2,45 1,17 0 9,22

PS 42.251  41.406 355,86 80,21 125,24 714,60

L CAR = consumo alimentar residual (Kg MS/dia); CMS = consumo de matéria seca (kg); AOL = érea de olho
lombo (cm?); EGS = espessura de gordura subcutanea (mm); MAR = marmoreio (%); PS = peso ao sobreano (kg)

N-anim = nimero de animais; N-obs = niimero observado; X = média; Sd = desvio-padr&o; min = valor minimo;
max = valor maximo

Ao final de cada prova de desempenho foram coletados dados de peso corporal (PC) por
pesagem simples. O ganho médio em peso diario (GMD) foi calculado como a inclinagéo da
regressao do peso corporal em relacdo a idade na pesagem. O consumo alimentar residual
(CAR) foi calculado por meio da diferenca entre o consumo de matéria seca observado (CMS)
e 0 consumo de matéria seca estimado (CMSe).

O consumo de matéria seca estimado foi calculado conforme proposto por Koch et al.
(1963):

CMS,, = u+ b;GMD; + b,PVMP7”> + e

Em que: CMS, = representa 0 consumo de matéria seca estimada, | = intercepto do
modelo, GMD = ganho médio em peso diario, PV M%7> = peso vivo médio metabolico, b, e b,
sdo os coeficientes da regressdo do ganho médio em peso diario (GMD) e do peso vivo médio
metabolico (PVM®7%), respectivamente, e é o residuo associado a cada observacgdo, e i é 0
indexador da equacéo.

Os dados das caracteristicas de carcaca e de qualidade da carne foram mensurados e

coletados somente ao final do periodo de realizacdo das provas. Os procedimentos foram
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realizados por técnico credenciado pelo Ultrasound Guidelines Council, utilizando o software
Bia da Designer Genes Technology (www.dgtbrasil.com.br/metodologia).

As amostras obtidas em animais vivos por ultrassonografia, foram coletadas entre a 122
e 132 costelas no musculo Longissimus dorsi para a area de olho de lombo (AOL) em cm?,

espessura de gordura subcuténea (EGS) em mm, e marmoreio (%).

2.2. Dados de pedigree e genotipicos

O arquivo de pedigree continha 220.598 registros, sendo 39.640 maes e 2.172 pais. As
informacgdes completas do pedigree foram obtidas nos bancos de dados pertencentes ao
Programa Embrapa de Melhoramento de Bovinos de Corte — Geneplus e a Associacao
Brasileira dos Pecuaristas Senepol — ABCB Senepol. Os dados genémicos incluiram
informacbes de 4419 bovinos Senepol usando painéis de SNP Neogen (Neogen GeneSeek
Operations, Lincoln, NE, USA), no painel Neogen® GeneSeek Genomic Profiler™ (GGP)
Bovine (50k, Neogen). No controle de qualidade foram excluidas amostras com registros
duplicados (correlacao entre amostras > 0,95) e com indice de chamadas inferior a 0,90. Foram
mantidos apenas marcadores SNPs que apresentaram frequéncia de alelos menores (MAF) >
0,05, call rate > 0,95 e GenCall (escore GC) > 0,6. Apos a edi¢do, foram considerados para

analises um total de 39928 marcadores SNP.

2.3. Andlise estatistica

Os dados e informagOes mencionados anteriormente foram disponibilizados pelo
Programa Embrapa de Melhoramento de Bovinos de Corte — Geneplus e pela Associagdo
Brasileira dos Criadores de Bovinos da Raca Senepol — ABCB Senepol. A analise estatistica
teve inicio somente apos a recepcao do banco de dados.

Foi ajustado um modelo animal pelo método Best Linear Unbiased Prediction (BLUP)
via equacOes de modelos mistos por meio de analise Bayesiana, para obter as estimativas dos
parametros genéticos para as caracteristicas AOL, CAR, CMS, EGS e MAR. O GC foi
considerado como efeito fixo, como covariaveis foram considerados o efeito linear da
endogamia e o efeito linear e quadratica da idade do animal no teste, e o efeito genético aditivo
direto (aleatorio). As informacgdes gendmicas foram incorporadas via metodologia single-step
genomic Best Linear Unbiased Prediction (ssGBLUP Legarra et al., 2009; Misztal et al., 2009;
Aguilar et al., 2010). Foram realizadas analises uni, bi e multicaracteristica, ajustadas a partir

de analises bicaracteristicas.
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A notacdo matricial do modelo para os cinco fenotipos (AOL, CAR, CMS, EGS e MAR)

pode ser representada por:

em que: y representa o vetor com as observacdes dos fenotipos; X é a matriz de
incidéncia para os efeitos sistematicos; 8 é o vetor com a solucéo para os efeitos fixos; Z matriz

de incidéncia dos efeitos genético aditivo do animal; a vetor que contém as solucBes para 0s
efeitos genético aditivo; e vetor dos residuos associados a cada observagao.

As seguintes pressuposicdes foram assumidas: S~ constante, ala, Go~N 0,6; ®
A) e e|R*~N(0,R"), onde A, matriz de relacdo de pedigree, foi substituida pela matriz H

guando ssGBLUP foi adotado.

As amostras das distribuicdes condicionais completas dos componentes de covariancia
foram obtidas por meio do amostrador de Gibbs utilizando o programa GIBBS3F90 (Misztal et
al., 2015). Foram considerados tamanhos de cadeias de 1.500.000, com descarte inicial de
500.000 amostras e amostragens dos valores dos componentes de covariancia a cada 100 ciclos.
O tamanho da cadeia foi definido em analises preliminares, segundo o método de Raftery e
Lewis (1992), disponiveis no pacote BOA (Smith, 2005), do software R (R Core Team, 2019).
A convergéncia das cadeias definitivas foi avaliada por intermédio dos critérios propostos por
Geweke (1992) e por Heidelberger e Welch (1983) disponiveis no mesmo programa e por
inspecéo visual dos valores amostrados a cada iteragao.

Posteriormente, foram estimados os parametros genéticos para as caracteristicas em
estudo, como segue:

oy covg,,

J
0§, X 0,

em que: h? representa a herdabilidade; o7, o7 representam as variancias genética aditiva

e fenotipica, respectivamente; r,,, cov,, as correlagcdes e covariancias genética, respectivamente;

Jj , o fendtipo em analise.

2.4. Andlise preditiva

Para validar e comparar a capacidade preditiva dos métodos de avaliacdo genética,
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BLUP e ssGBLUP, bem como para avaliar a inclusdo de informacdo gendémica na predicao dos
valores genéticos, foi realizada uma andlise de regressdo linear (RL) (Legarra e Reverter, 2018).
Os valores genéticos (VGESs) em ambos os métodos, BLUP e ssGBLUP, foram estimados em
andlises bicaracteristicas. Foram considerados dois conjuntos de dados, primeiro baseado no
conjunto de dados completos, “VGEs completos” (a.), 0 segundo conjunto foi gerado definindo

aleatoriamente 50% de dados ausentes, “VGEs parciais” (a,,). Posteriormente, foi utilizado o
método RL, em que foram considerando correlacédo (cor(dcdp)), acuracia (ACC.g), viés (By)

e dispersdo (8;) dos valores genéticos derivados dos dados completos (d.) ou parciais (ap).

A acurécia foi obtida como segue abaixo:

ACCLR =

em que: d. e a, representam os (G)VGEs dos dados completos e parciais,

respectivamente; F representa o coeficiente médio de endogamia e o2 representa a variancia
genética aditiva obtida através analise com ou sem inclusdo de informacdo gendmica de dados

completos. Legarra e Reverter (2017) descreveram S, = a, — a, e p; =

cov (écép)/var(ép), representando a diferenca entre os valores genéticos medios e a
inclinagéo de regressdo das estimativas dos dados completos e parciais, respectivamente. A
correlacdo foi obtida entre os valores genéticos estimados pelos dados completos (d.) ou
parciais (dp), indicando a associacdo entre (G)EBVs, sendo usada como medida de

consisténcia entre as avaliagdes subsequentes.

3. Resultados

As estimativas a posteriori das variancias genética aditiva e residual obtidas pelo
método BLUP, ndo evidenciaram diferencas entre as analises uni, bi e multicaracteristica para
as caracteristicas CAR, CMS, AOL, EGS e MAR (Tabela 2). No entanto, observou-se uma
oscilacdo nos intervalos de alta densidade das estimativas a posteriori das variancias genética
aditiva e residual para as caracteristicas CMS e EGS, entre as analises uni, bi e
multicaracteristica. O intervalo de alta densidade para a estimativa a posteriori das variancias
genética aditiva e residual para a caracteristica CMS variou de 0,08 a 0,16 e 0,45 a 0,52 para
0,01 a 0,15 e 0,32 a 0,51, analise uni e multicaracteristica, respectivamente. Ja para a

caracteristica EGS o intervalo de alta densidade para a estimativa a posteriori das variancias
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genética aditiva e residual variou de 0,23 a 0,33 e 0,98 a 1,06 para 0,03 a 0,32 e 0,32 a 1,06,
analise uni e multicaracteristica, respectivamente. Entretanto, de modo geral, ndo se observou
diferenca dos valores de variancia em funcao da sobreposicdo dos intervalos de alta densidade.

No que se refere a0 método ssGBLUP, as estimativas a posteriori das variancias
genética aditiva e residual obtidas ndo apresentaram diferencas entre as analises uni, bi e
multicaracteristica para CAR, CMS, AOL, EGS e MAR (Tabela 2). O CMS apresentou uma
variacdo no intervalo de alta para as estimativas a posteriori das variancias genética aditiva e
residual, variando de 0,08 a 0,16 e 0,45 a 0,52 para 0,07 a 0,26 e 0,44 a 1,06, analise uni e
multicaracteristica, respectivamente. Contudo, ndo se observou diferenca dos valores de
variancia em funcdo da sobreposicédo dos intervalos de alta densidade.

As estimativas a posteriori das herdabilidades para as caracteristicas CAR, CMS, AOL,
EGS e MAR, de modo geral, se mostraram consistentes entre as analises obtidas pelo método
ssGBLUP, e apresentaram um pequeno decréscimo entre as analises uni, bi e multicaracteristica
obtidas pelo BLUP (Tabela 2). Ressalta-se que essa oscilagdo ndo atingiu significancia
estatistica devido a sobreposicao do intervalo de alta densidade. Desse modo, as estimativas de
valores de herdabilidade, obtidas pelos métodos BLUP e ssGBLUP demonstram consisténcia
nos resultados, independentemente da abordagem adotada.

No que se refere a analise dos modelos adotado, BLUP e ssGBLUP, as estimativas a
posteriori das variancias genética aditiva e residual e das herdabilidades para as caracteristicas
CAR, CMS, AOL, EGS e MAR, néo alcancaram diferencas, independentemente da abordagem
adotada (Tabela 2). Contudo, de modo geral, observou-se que as caracteristicas CMS e EGS
apresentaram uma elevacao nos valores das estimativas a posteriori das variancias genética
aditiva e residual e das herdabilidades, independentemente da abordagem adotada. Com
excecdo da estimativa de variancia residual para CMS, via analise unicaracteristica, que
apresentou consisténcia nos valores estimados. Essa variacdo ndo atingiu significancia
estatistica devido a sobreposicdo dos intervalos de alta densidade.

As estimativas a posteriori das herdabilidades ndo apresentaram diferengas entre os
métodos BLUP e ssGBLUP (Tabela 2). No entanto, com o incremento de informacoes
gendmicas, obtidos via analise multicaracteristica, observou-se uma varia¢do nos valores de
herdabilidade para as caracteristicas CMS e EGS. Essa variacao nao foi suficiente para alcangar

diferenca, devido a sobreposicdo do intervalo de alta densidade.
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Tabela 2 - Médias posteriores e intervalos de alta densidade posterior com 90% das amostras (entre parénteses) para variancia genética aditiva,

variancia residual e herdabilidade de caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e de qualidade da carne em bovinos Senepol obtidas através

de analises unicaracteristicas, bicaracteristicas e multicaracteristicas (oriundas de analises bicaracteristicas) por meio de BLUP e ssGBLUP

o2 ol h?
Modelo  Caracteristica _ a _ ) y . . ) .
Uni Bi Multi Uni Bi Multi uUni Bi Multi
CAR 0,035 0,034 0,034 0,324 0,325 0,325 0,10 0,094 0,094
(002:0,05) (002,005  (0,02;005) | (0,31;034)  (0,31,034)  (0,31:0,34) | (0,05:0,15)  (0,05,0,14) (0,05 0,15)
CMS 0,118 0,118 0,098 0,487 0,482 0,451 0,194 0,195 0,169
(008;0,16)  (0,08,0,15)  (0,01;0,15) | (0.45:052) (045 051)  (0,32:051) | (0,13:0,26)  (0,14,0,25)  (0,04: 0,26)
BLUP AOL 13,973 13,929 13,929 40,524 40,364 40,364 0,256 0,256 0,256
(11,15; 16,65) (11,15, 16,48) (11,21; 16,58) | (38,56: 42,49) (38,37, 42,23) (38.35;42,31) | (0,21;0,30)  (0,21,0,30)  (0,21;0.3)
EGS 0,277 0,229 0,229 1,023 0,883 0,883 0,213 0,192 0,192
(023;033)  (0,19,027)  (0,03;032) | (0,98;106) (085092  (032:106) | (0,18 0,25  (0,15,023)  (0,09; 0,25)
MAR 0,101 0,103 0,103 0,327 0,326 0,327 0,236 0,240 0,239
(0,08;012)  (0,09,012)  (0,08;012) | (0,31;034)  (031,034)  (031;0,34) | (0,20;0,27)  (0,20,028)  (0,20;0,28)
CAR 0,037 0,036 0,036 0,322 0,322 0,322 0,102 0,10 0,10
(002:0,06)  (0,02;0,05)  (0,02;0,06) | (0,30:034)  (0,31:034)  (0,300,34) | (0,06:0,15)  (0,06;0,14) (0,05 0,15)
CMS 0,120 0,141 0,141 0,484 0,591 0,591 0,199 0,194 0,194
(0,08;016)  (011;017)  (0,07;0.26) | (0.45;052)  (0,56;062)  (0.44:106) | (0,14:0,26)  (0,15;024)  (0,13;0,27)
sSGBLUP AOL 13,860 13,833 13,833 40,370 40,206 40,206 0,255 0,256 0,256
(11,44: 16,2) (11,48;16,08) (11,08;16,68) | (38,70; 42,11) (38,52; 41,85) (38,14;42,19) | (0,22:0,29)  (0,22;029)  (0,2L; 0,30)
EGS 0,237 0,236 0,236 1,044 1,042 1,042 0,185 0,185 0,185
(020;0,28)  (0,20;0,27)  (0,19:0,28) | (1,008:1,077)  (1,01; 1,07) (1 1,08) (0,16;0,21)  (0,16:021)  (0,15; 0,22)
MAR 0,097 0,098 0,098 0,327 0,326 0,326 0,229 0,231 0,231
(0,08:0,11)  (0,08;0,11)  (0,08;0,12) | (0,31;0,34)  (0,31;034)  (0,31:0,34) | (0,20;0,26)  (0,20:0,26)  (0,19; 0,27)

CAR = consumo alimentar residual, CMS = consumo de matéria seca, AOL = area de olho lombo, EGS = espessura de gordura subcutanea, MAR = marmoreio, o2 = variancia
genética aditiva, 62 = variancia residual, h? = herdabilidade



47

As estimativas a posteriori das correlagbes genéticas aditivas, obtidas pelo método
BLUP, revelaram valores positivos com magnitudes moderadas entre CAR-CMS, CAR-MAR,
CMS-AOL, CMS-MAR e EGS-MAR, enquanto apresentaram valores negativos entre AOL-
MAR (Tabela 3). Para os demais pares de caracteristicas, as méedias posteriores das correlagdes
genéticas aditivas demonstraram magnitudes baixas e sentido positivo. Vale ressaltar que os
intervalos de alta densidade posterior (HPD) incluiram zero para as correlacbes entre CAR-
AOL, CAR-EGS, AOL-EGS AOL-MAR (Tabela 3).

Tabela 3 - Médias posteriores e limites inferior e superior dos intervalos de alta densidade
posterior (HPD - 90%) das correlacBes genéticas aditivas obtidas através de analises
multicaracteristicas (oriundas de analises bicaracteristicas) por meio de BLUP (acima da

diagonal) e ssGBLUP (abaixo da diagonal)

CAR CMS AOL EGS MAR
CAR 0,558 0,067 0,18 0,447
(0,38; 0,75) (-0,19:0,35)  (-0,03;0,41)  (0,19; 0,69)
CMS 0,564 0,377 0,283 0,447
(0,37; 0,76) (0,17; 0,58) (0,13:0,45)  (0,19; 0,69)
AOL -0,027 0,340 0,064 -0,082
(-0,26; 0,23) (0,15; 0,54) (-0,07;0,19)  (-0,22; 0,053)
£GS 0,101 0,230 0,039 0,366
(-0,13; 0,33) (0,06; 0,40) (-0,09; 0,17) (0,25; 0,47)
MAR 0,333 0,329 -0,150 0,329

(0,11; 0,56) (0,21;0,45)  (-0,30;-0,01)  (0,21; 0,45)

CAR = consumo alimentar residual, CMS = consumo de matéria seca, AOL = area de olho lombo, EGS = espessura
de gordura subcutanea, MAR = marmoreio, ¢ = variancia genética aditiva, 62 = variancia residual, h?> =
herdabilidade

Quanto ao método ssGBLUP, as estimativas a posteriori das correlacbes genéticas
aditivas apresentaram sinal positivo e magnitudes moderadas entre CAR-CMS, CAR-MAR,
CMS-AOL, CMS-MAR e EGS-MAR, e sinal negativo entre CAR-AOL e AOL-MAR (Tabela
3). Para os demais pares de caracteristicas, as médias posteriores das correlacGes genéticas
aditivas apresentaram magnitudes baixas e sinal positivo. Observa-se que os intervalos de alta
densidade posterior (HPD) incluiram zero entre CAR-AOL, CAR-EGS, AOL-EGS e AOL-
MAR (Tabela 3).

Ao analisar os métodos adotados, BLUP e ssGBLUP, observa-se que, com excecao da
correlacdo genética aditiva entre CAR-CMS, os demais valores das correlagcbes genéticas

apresentaram um decréscimo com o incremento de informac6es gendmicas (método ssGBLUP)


https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S187114132030706X#fig0001
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S187114132030706X#fig0001
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(Tabela 3). Contudo nédo se observou diferenca devido a sobreposi¢do dos intervalos de alta
densidade.

As analises estatisticas de validacao de regresséo linear comparando os dados completos
e parciais através de BLUP e ssGBLUP sdo apresentadas na Tabela 4. Com exce¢do da
caracteristica CMS, todas as demais caracteristicas apresentaram um ligeiro aumento nas
acuracias de predicdo com a inclusdo da gendmica. A caracteristica EGS apresentou 0 maior
valor de acréscimo (0,03), sequida pelas demais caracteristicas, CAR, AOL e MAR, que
apresentaram um aumento de 0,02 nos valores de acurécias de predicdo com a inclusdo da
gendmica (Tabela 4).
Tabela 4 - Estatisticas de validacdo de regressdo linear (RL) para caracteristicas de eficiéncia
alimentar, carcaca e de qualidade da carne em analises bicaracteristicas usando os métodos
BLUP e ssGBLUP

Caracteristica ~ Método cor(a.4,) Bo ACCyp B
CAR BLUP 0,63 -0,02 0,38 0,31
ssGBLUP 0,60 0,00 0,40 0,23
CMS BLUP 0,66 0,03 0,40 0,44
ssGBLUP 0,74 -0,00 0,37 0,44
AOL BLUP 0,73 0,11 0,31 1,02
ssGBLUP 0,80 0,17 0,33 0,98
EGS BLUP 0,79 0,02 0,43 0,90
ssGBLUP 0,84 -0,01 0,46 0,87
MAR BLUP 0,78 -0,01 0,36 1,00
ssGBLUP 0,84 0,00 0,38 1,10

CAR = consumo alimentar residual, CMS = consumo de matéria seca, AOL = area de olho lombo, EGS = espessura
de gordura subcutanea, MAR = marmoreio, cor(écép) = correlagdo entre valor genético predito usando banco de
dados completos (@,) ou banco de dados parciais (ap), ACC,, = acurécia de predigdo, (B,) = viés de predicdo e
(B,) = dispersdo

A inclusdo da gendmica alterou o valor de correlacdo entre o valor estimado pelo banco
de dados completos (d.) e pelo banco de dados parciais (ap) (Tabela 4). CAR apresentou um
pequeno decréscimo no valor de correlacdo entre o valor estimado pelo banco de dados
completos (d.) e pelo banco de dados parciais (@,), comparando os métodos BLUP e
ssGBLUP. Analisando os resultados obtidos com o incremento de informagdes gendmicas
(ssGBLUP), observa-se que as demais caracteristicas, CMS, AOL, EGS, MAR, apresentaram

um ligeiro aumentos nos valores de correlacdo entre o valor estimado pelo banco de dados

completos (&) e pelo banco de dados parciais ().
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Os resultados obtidos para o viés de predicdo (8,), com inclusdo da gendmica (Tabela
4), indicam reducdo do viés de predicdo (B,), com excecdo da caracteristica AOL que
apresentou ligeiro aumento no valor do viés de predicdo (B,) com a inclusdo da gendmica
(ssGBLUP). Acerca dos valores obtidos para a dispersdo (f;) (Tabela 4) observa-se que houve
uma certa variacdo nos resultados, sendo que apenas as caracteristicas AOL e MAR

apresentaram valores proximos a 1,00, indicando baixa inflagcao/deflag&o.

4. Discussao

Os componentes de variancia (efeitos genéticos aditivos e de ambiente) sdo especificos
a populacdo em andlise. A estimativa desses componentes possibilita a definicdo dos
parametros genéticos, herdabilidade e correlacdo genética. Os resultados obtidos para os
componentes de variancia e herdabilidade foram semelhantes aos disponiveis na literatura para
caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e de qualidade da carne avaliando bovinos
Nelore (Grion et al., 2014; Moraes et al., 2017) e Senepol (Pereira, 2020; Novo et al., 2021). A
herdabilidade (h?), também é especifica para a populacdo e a caracteristica em estudo. Altos
valores estimados para herdabilidade indicam que a caracteristica tera uma resposta mais rapida
resposta a selecéo.

No presente trabalho, a caracteristica CAR apresentou a menor estimativa para
herdabilidade, 0,094 e 0,10, valores obtidos pelos métodos BLUP e ssGBLUP respectivamente,
em comparacao aos resultados encontrados na literatura. Em estudo de eficiéncia alimentar com
1.281 animais da raca Senepol, da mesma base de dados em anos anteriores, Pereira (2020)
observou estimativa de h? para CAR igual a 0,12. Novo et al. (2021), ao avaliarem dados de
eficiéncia alimentar de 2.381 novilhas Senepol obtiveram estimativas de h? igual a 0,20.
Embora neste trabalho a caracteristica CAR possua estimativas de h? baixa, segundo Basarab
et al. (2003) a identificacdo e selecdo de animais eficientes no uso dos alimentos sem
comprometer sua produtividade, pode otimizar o uso dos recursos, aumentar a producéo e, por
conseguinte, reduzir os impactos ambientais e aumentar a lucratividade do sistema produtivo,
argumentos que justificam a selecdo para esta caracteristica. Portanto, as estimativas a
posteriori de herdabilidades obtidas para caracteristicas em estudo foram, de modo geral, de
baixa a moderadas, e estas podem responder favoravelmente ao processo de selecao.

As caracteristicas de carcaca e de qualidade da carne apresentaram moderadas
estimativas a posteriori de herdabilidades, com valores de 0,256 (0,22; 0,29), 0,185 (0,16; 0,21)
e 0,231 (0,20; 0,26) para AOL, EGS e MAR, respectivamente. Oliveira (2022) em um trabalho
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avaliando os parametros genéticos e tendéncias genéticas para caracteristicas de importancia
econémica em bovinos Senepol, observou valores de herdabilidade de 0,31 e 0,28 para AOL e
EG, respectivamente. Diferentes estudos com animais Senepol apresentaram estimativas de h?
oscilando de 0,29 a 0,45 e de 0,11 a 0,45, para AOL e EGS, respectivamente (Martins, 2018;
Novo et al., 2021). Isso pode ser atribuido as diferengas nas populagdes estudadas, nos modelos
e métodos de estimacdo dos parametros genéticos e nos programas computacionais
empregados.

O estudo da correlagdo genética entre duas caracteristicas, sua magnitude e direcdo, é
essencial para o delineamento dos programas de melhoramento, orientando a definicdo de
estratégias de selecdo e a adequada definicdo dos critérios de selecdo. O CAR apresentou
moderados coeficientes de correlacdo genética aditiva e sinal positivo com CMS e MAR, e
baixos coeficientes de correlacdo genética com EGS e AOL, sendo que com esta Ultima
apresentou sinal negativo. A correlacdo genética entre CAR e CMS, 0,56 para ambos o0s
métodos BLUP e ssGBLUP, estimada neste estudo era esperado, pois 0 CMS esta contido no
calculo do CAR, caracterizando sua dependéncia. Diferentes estudos relataram elevados
coeficientes de correlacdo genética entre caracteristicas de eficiéncia alimentar e CMS,
oscilando de 0,42 a 0,81 (Basarab et al., 2003; Schenkel et al., 2004; Berry e Crowley, 2013),
englobando o valor encontrado no presente trabalho. Correlacdo genética moderada e sinal
positivo entre CAR e CMS sugere que animais CAR negativo tendem a ter um consumo de
matéria seca mais eficiente, ou seja, animais mais eficientes no uso dos alimentos, consomem
menos para um mesmo ganho em peso.

As estimativas de correlaces genéticas para CAR e as caracteristicas de carcaca e de
qualidade da carne, obtidas pelo método BLUP, foram positivas e com valores de 0,07, 0,18 e
0,45 para AOL, EGS e MAR, respectivamente. CAR apresentou correlacdo genética fortemente
desfavoravel com MAR, indicando que animais mais eficientes (CAR negativo) apresentam
carne com menor proporcdo de marmoreio. Os coeficientes de correlagbes genéticas entre
CAR-AOL e CAR-EGS foram nulos, uma vez que os valores do intervalo de alta densidade,
englobam o zero. Embora haja inconsisténcia entre os resultados relatados na literatura, alguns
trabalhos com bovinos de corte descreveram correlacBes genéticas favoraveis do CAR com
caracteristicas de qualidade de carne (Moraes et al., 2017; Martins, 2018; Novo et al., 2021).
Ainda que, ao incluir informacgdes gendmicas no metodo de andlise, o valor estimado da
correlacdo genética entre CAR e AOL seja negativo, este valor ndo difere do valor estimado
pelo método BLUP, sem inclusédo de informacdo gendmica, devido a sobreposicdo do intervalo

de alta densidade.



51

As acurdcias de predicdo com incluséo da genémica foram, em sua maioria, 5% maiores
que para 0 BLUP. Cesarani et al. (2019), em um estudo com ovelhas leiteiras sobre o perfil de
acidos graxos do leite de candidatos a selecdo, encontrou resultados semelhantes em que o
método ssGBLUP apresentou maiores precisdes tedricas em comparagdo ao método BLUP. O
mesmo ocorreu em 2021, quando Cesarani et al., ao avaliarem as precisdes dos valores
genéticos para eficiéncia de ordenha em bovinos Simental, observaram que os valores genéticos
obtidos com ssGBLUP foram superiores aos obtidos pelo método BLUP.

Diferentes estudos com bovinos de corte observaram que o método ssGBLUP foi
superior ao BLUP, baseado no fendétipo e no pedigree, para predi¢do de valores genéticos para
caracteristicas de carcaca e crescimento ( Onogi et al., 2014; Lourenco et al., 2015; Lee et al.,
2017; Mehrban et al., 2017; Naserkheil et al., 2020). No presente trabalho, os resultados obtidos
pelo método ssGBLUP, no geral, foram melhores que os obtidos pelo BLUP. Embora, seja
possivel observar uma pequena oscilacdo nos valores de dispersdo (Tabela 4), houve uma
melhoria na precisdo de predigdo com o uso de informag6es gendémicas (SSGBLUP).

A inclusdo simultanea de todas as informac@es disponiveis (fenotipos, genoétipos e
pedigree) na avaliacdo genética fornece informacdes adicionais para estimar valores genéticos
(Naserkheil et al., 2020), além disso, permite explicar, um pouco, a pré-selecdo e,
consequentemente, reduzir os vieses das predicdes (Legarra et al., 2014). Portanto, a incluséo
de informacgBes gendmicas na avaliacdo genética possibilitam a obtencdo de avaliagOes
gendmicas mais precisas e menos tendenciosas e acarretam em maiores ganhos genéticos
(Cesarani et al., 2021).

No geral, foram obtidos maiores valores de correlacdo entre dados completos (a.) e
dados parciais (dp) (Tabela 4) para 0 método ssGBLUP do que para BLUP, o que permite
inferir que o uso de informagfes gendmicas propicia maior estabilidade entre avaliagdes
subsequentes de candidatos a selecdo (Cesarani et al., 2021). Maiores valores de correlacdo
dentre d. e 4, indicam que os dados parciais preveem melhor os dados completos (Silva et

al., 2019; Cesarani et al., 2021). Portanto, a correlagdo dentre d. e @, € funcdo da precisdo da

predicdo e retrata 0 aumento relativo na precisao frente a adi¢do de informacg6es fenotipicas
(Legarra e Reverter, 2018).

O método ssGBLUP propiciou, para a maioria das caracteristicas, maiores acuracias de
predicdo e vieses reduzidos para bovinos Senepol genotipados, em compara¢do ao método
BLUP, apresentando valores iguais ou proximos de zero. Resultado semelhante foi obtido por

Chu et al. (2019) que empregaram o método LR para comparar 0s valores genéticos para peso
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corporal de frango de corte usando BLUP e ssGBLUP.

A dispersdo B, entre todas as caracteristicas variou de 0,23 a 1,10 para ssGBLUP e de
0,31 a 1,02 para BLUP. Observar o valor do coeficiente de regressdo é importante para
identificar inflacdo/deflacdo da variéncia, valor menor que 1 indica inflagdo da variancia das
previsdes gendmicas, enquanto a deflacdo ocorre quando o coeficiente € maior que 1 (Guarini
et al., 2018). Em face da comparacao das predi¢fes de animais genotipados e ndo genotipados
visando embasar as decisdes de classificacdo e selecdo, a inflagdo/deflacdo da variancia pode
ser um problema (Campos et al., 2022). Uma vez que, individuos genotipados sdo favorecidos
quando o coeficiente LR dos dados completos sobre os dados parciais € menor que 1, as
previsdes sdo infladas e pode existir valor genético gendémico extremo (Cardoso et al., 2015).
Foi possivel observar que as caracteristicas de qualidade de carne apresentaram valores de S,
proximos de 1, o que significa que estdo inflados, enquanto que as caracteristicas de eficiéncia
alimentar (CAR e CMS) apresentaram valores bem abaixo de 1, valores de ; bem abaixo de 1
indicam que os valores genéticos estimados (EBV) e os valores genéticos gendmicos estimados
(GEBV) estéo sobredispersos (Silva et al., 2019).

De modo geral, os resultados obtidos por este trabalho corroboram com as descobertas
previamente relatadas na literatura, e sugerem que a integracdo de todas as informacdes
disponiveis (fenotipos, genoétipos e pedigree) na avaliacdo genética pode ser benéfica para os
programas de melhoramento animal. Essa abordagem possibilita a obtengédo de avaliagdes

gendmicas mais precisas e imparciais, resultando em ganhos genéticos mais substanciais.

5. Conclusoes

As estimativas de herdabilidade para as caracteristicas em estudo variaram de baixas a
moderadas, e estas podem responder favoravelmente ao processo de selecdo. As correlagdes
genéticas obtidas entre CAR e as demais caracteristicas, de eficiéncia alimentar, carcaca e de
qualidade da carne, sugerem que animais mais eficientes no uso dos alimentos tendem a ter um
consumo de matéria seca mais eficiente. A selecdo para CAR negativo ndo afeta as
caracteristicas AOL e EGS. As acuracias de predicdo pelo ssGBLUP foram, no geral, superiores
que para BLUP, indicando que a inclusdo da informacéo gendmica é benéfica, obtendo valores
genéticos mais acurados, acarretando em melhores ganhos genéticos aditivos ao longo das

geracoes.
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5.0 ARTIGO 2

Deteccdo de regides gendmicas associadas a caracteristicas de eficiéncia alimentar,

carcaca e qualidade da carne em bovinos Senepol
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Resumo

Aprimorar a eficiéncia na conversao de alimentos em produtos pode contribuir para tornar a
producdo de bovinos de corte mais sustentavel. No entanto, ha uma falta de compreenséo sobre
a genes que exercem efeitos pleiotrépicos nas caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e
qualidade da carne, especialmente no contexto da raca Senepol. Assim, 0 objetivo com este
estudo foi avaliar a relacdo entre as caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e da
qualidade de carne, além de identificar genes com efeitos compartilhados entre essas
caracteristicas. Para as analises foram utilizados dados de 42.251 bovinos Senepol. Foram
analisadas as caracteristicas relacionadas a eficiéncia alimentar, consumo alimentar residual
(CAR) e consumo de matéria seca (CMS), a carcaca, area de olho de lombo (AOL), e a
qualidade da carne, espessura de gordura subcutanea (EGS) e marmoreio (MAR). Foi ajustado
um modelo animal multicaracteristico para obter as estimativas dos parametros genéticos.
Posteriormente, os componentes de variancia foram fixados, e os valores genéticos e as
solucgdes e efeitos SNP foram obtidos por meio do método BLUP genémico de etapa Unica
(ssGBLUP). Dos 42251 bovinos, 4419 bovinos foram genotipados e utilizados em estudos de
associacao gendmica ampla para identificar janelas gendmicas que explicam ao menos 1% da
variancia genética para as caracteristicas em estudo. As médias posteriores das correlacoes
genéticas aditivas e os intervalos de alta densidade foram positivos e apresentaram magnitudes
moderadas entre CAR-CMS (0,56; 0,37; 0,76), CAR-MAR (0,33; 0,11; 0,56), CMS-AOL
(0,34; 0,15; 0,54), CMS-MAR (0,33; 0,21; 0,45) e EGS-MAR (0,33; 0,21; 0,45), negativos
entre CAR-AOL (-0,03; -0,26; 0,23) e AOL-MAR (-0,15; -0,30; -0,01). Para os demais pares
de caracteristicas restantes, as medias posteriores das correlacbes genéticas aditivas
apresentaram magnitudes baixas CAR-EGS (0,10; -0,13; 0,33), CMS-EGS (0,23; 0,06; 0,40) e
AOL-EGS (0,04; -0,09; 0,17). Os genes candidatos posicionais foram anotados utilizando o
pacote GALLO/R. Para identificar os genes candidatos funcionais, adotou-se uma abordagem
de biologia de sistemas. Nessa abordagem, genes compartilhados entre caracteristicas e estudos
foram avaliados por meio de uma priorizacdo de genes de culpa por associacdo, utilizando
software como GUILDify e ToppGene, com o objetivo de identificar os melhores candidatos
funcionais. Oito genes candidatos funcionais (FCGs) (SLC16A5, ATP5PD, MIF4GD, CHI3L2,
CYGB, RHBDF2, MRPS7 e JPT1) foram compartilhados entre, ao menos, duas caracteristicas,
independentemente dos valores de correlagdo genética, sugerindo possivel controle simultaneo

das caracteristicas correlacionadas. A identificacdo de regiGes genémicas e seus respectivos
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genes pode permitir a compreensdo da arquitetura genética de caracteristicas relacionadas a
eficiéncia alimentar em bovinos Senepol, bem como a identificacdo de FCGs comuns que
podem afetar simultaneamente duas ou mais caracteristicas, contribuindo para os valores de

correlacdo genética.

Palavras-chave: Analise funcional, Bos taurus, Correlacdo genética, GWAS, Pleiotropia.
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1. Introducéo

Melhorar a eficiéncia dos sistemas de producdo de carne bovina tornou-se essencial
diante de um mercado consumidor cada vez mais exigente que requer produtos com qualidade
nutritiva e que sejam oriundos de sistemas sustentaveis. A eficiéncia dos sistemas de producao
de bovinos de corte esta alicercada, principalmente, na capacidade do animal em converter a
matéria seca consumida em carne, ja que os custos com alimentacao representam cerca de 90%
dos custos totais da fazenda (Broadcast Agro, 2023). Identificar os animais mais eficientes no
uso dos alimentos podera reduzir os gastos com alimentacdo, mao de obra, instalacGes, além de
reduzir a emissao de gases metano (Hegarty et al., 2007; Fitzsimons et al., 2013), tornando mais
sustentavel os sistemas de producédo de carne bovina (Basarab et al., 2003).

Ainda cabe ao produtor equalizar sistemas de producéo eficientes com conformacao de
carcaca, ja que sdo de extrema importancia para a producdo de carne. Entretanto, em sua
maioria, essas caracteristicas sao complexas, controladas por multiplos genes, e de dificil
mensuracao, algumas delas sao medidas apenas no post-mortem (Gordo et al., 2018), outras,
como eficiéncia alimentar, apresentam custo elevado de mensuracdo. Neste contexto, a
compreensdo da arquitetura genética de caracteristicas relacionadas a eficiéncia alimentar, a
carcaca e a qualidade da carne, e a selecdo para tais caracteristicas poder& promover beneficios
econdmicos e sustentaveis aos sistemas de producdo de carne bovina.

Diferentes estudos de associacdo ampla do genoma (GWAS), com o uso de dados
fenotipicos, genotipicos e de pedigree, buscam melhorar a acuracia das estimativas de
parametros genéticos, como herdabilidade e correlacdo genética, bem como identificar regides
gendmicas e genes que afetam caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e de qualidade da
carne. No entanto, ainda hd uma lacuna no conhecimento sobre a existéncia de genes com
efeitos pleiotropicos inerentes as caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e de qualidade
da carne, especificamente relacionado a raca Senepol. Portanto, o objetivo deste estudo foi
estimar a correlacdo entre caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e de qualidade da

carne, e identificar genes com efeitos comuns entre as caracteristicas em estudo.

2. Material e Métodos

Para as analises, foram utilizados dados cedidos pelo Programa de Melhoramento

Genético do Senepol (PMGS), coordenado pela Associagdo Brasileira dos Criadores de
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Bovinos Senepol (ABCB Senepol). Informagdes completas sobre o banco de dados podem ser

consultados no capitulo 1 deste trabalho.

2.1. Estudo de associacdo ampla do genoma (GWAS)

Inicialmente com objetivo de obter 0s componentes de variancia para as caracteristicas
AOL, CAR, CMS, EGS, MAR e PS foi realizada andlise unicaracteristica apenas com
informacdes de fenotipo e pedigree, considerando os mesmos efeitos fixos e aleatorios descritos
anteriormente. Posteriormente, 0s componentes de varidncia foram fixados, e
os valores genéticos e as solugdes SNP foram obtidos por meio do método BLUP genémico de
etapa unica (ssGBLUP) ( Misztal et al., 2009; Aguilar et al., 2011) e ssGWAS (estudo de
associacdo de todo o genoma usando um BLUP de etapa Unica (Vitezica et al., 2011; Wang et
al., 2012). O modelo ajustado é dado por:

y=Xp+27 a+e

Em que: y = representa o vetor de observacOes para cada uma das seis caracteristicas

analisadas; X, e Z = s8o as matrizes relacionando as observagdes da seis caracteristicas com

seus respectivos efeitos fixos e genético aditivo do animal, respectivamente; f = vetor de

efeitos fixos para as diferentes classes de GC e os efeitos linear e quadratico da idade do animal

na data da coleta de dados como covariaveis; a = vetor de efeito genético aditivo direto e e =
vetor dos efeitos residuais.

As distribuicbes a priori de tipo plano foram assumidas para ([3 ~ constante);

a| 02~N(0,Hs?) , onde: H é a matriz de relacionamento hibrida que combina informagdes
genealdgicas e gendmicas; g2 € a variancia genética aditiva, e e|c2~N(0,Ic2), com I e o2
representam a matriz identidade e a variancia residual, respectivamente. Foi assumida
distribuicBes qui-quadrada inversa em escala como distribuicao anterior para o2 e 2.
A seguinte matriz de covariancia foi assumida:
var [a] _ Ho? 0 ]
e 0 Io?
Em que: 62 e g2= representam 0s componentes das variancias genética aditiva e
residual, respectivamente; I = matriz identidade; e H= representam a matriz de parentesco
contendo informacBes de animais genotipados e ndo genotipados, conforme descricdo de

Aguilar et al. (2010), onde a inversa de H pode ser descrita como:


https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/breeding-value

62

B = At 4 [0 0 ]

0 G 1- A}

Em que: A1 = representa o inverso da matriz de relacionamento aditivo; 451 = o
inverso da matriz de relacionamento baseada em pedigree apenas para animais genotipados;
G~1 = matriz de relacionamento genémico estimada segundo VanRaden et al. (2009).

ApoOs a obtencdo das estimativas dos valores genéticos para animais genotipados
(GEBV), estes foram convertidos em efeitos SNP. As analises foram realizadas por amostragem
de Gibbs com o software GIBBS3F90 (Misztal et al., 2015). Tamanho da cadeia, descarte e
amostragem, bem como os critérios de convergéncia adotados foram os mesmos descritos
anteriormente para a analise multicaracteristica. Os valores geneticos foram estimados com
BLUPF90 (Misztal et al., 2015) e os efeitos dos SNPs foram calculados com POSTGSF90
(Wang et al., 2012). Os resultados do GWAS foram descritos como a proporc¢ao da variancia
explicada por janelas genémicas com aproximadamente 0,5 Mb, SNPs adjacentes dentro de 0,5
Mb foram usados, e sua variancia foi assumida para obter a variancia total da janela. Visando
evitar dupla contagem, foram consideradas apenas as janelas ndo sobrepostas que explicaram

pelo menos 1% da variancia genética aditiva.

2.2. Prospeccdo de genes candidatos

O pacote R/IGALLO (Fonseca et al., 2020) foi usado para buscar os genes localizados
nas regides genémicas que explicaram pelo menos 1% da variancia genética aditiva. A nova
versdo do genoma bovino (ARS-UCD 1 .2) foi utilizada.

Posteriormente foram usados os softwares GUILDify 2.0 (Aguirre-Plans et al., 2019) e
ToppGene (Chen et al., 2009) para realizar a andlise de priorizacdo de genes
candidatos. Inicialmente, foi obtida uma lista “treinada” de genes candidatos associados a
palavras-chave (Tabela 1) para cada uma das caracteristicas analisadas (AOL, CAR, CMS, EGS
e MAR) usando a estrutura GUILDify 2.0.
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Tabela 1 - Palavras-chave usadas no GUILDify para recuperar a lista treinada de genes para
consumo alimentar residual (CAR), consumo de matéria seca (CMS), area de olho de lombo

(AOL), espessura de gordura subcutanea (EGS) e marmoreio (MAR) em bovinos Senepol

Caracteristica Palavras-chave usadas
CAR Consumo alimentar residual, ganho de peso, obesidade, consumo de
alimentos, desnutricdo, crescimento, fatores de crescimento

CMS Consumo de matéria seca, ganho de peso, obesidade, consumo de
alimentos, desnutricdo, crescimento, fatores de crescimento

AOL Area de olho de lombo, maciez, gordura intramuscular, enzima
calpastatina, sabor, proteina de suculéncia, musculo

EGS Espessura de gordura subcuténea, maciez, gordura intramuscular,
enzima calpastatina, sabor, proteina de suculéncia, muasculo

MAR Marmoreio, maciez, gordura intramuscular, enzima calpastatina,
sabor, proteina de suculéncia, masculo

AOL = area de olho lombo, CAR = consumo alimentar residual, CMS = consumo de matéria seca, EGS = espessura
de gordura subcutanea, MAR = marmoreio

Os produtos génicos foram pesquisados no banco de dados GUILDify 2.0 (base do
conhecimento BIANA) e usados para construir uma rede espécie-especifica (para o presente
estudo usamos Homo sapiens como espécie modelo). Os genes foram classificados usando um
algoritmo de priorizacdo baseado na topologia de rede (NetScore — pontuacdo GUILDIfy),
sendo que os 100 genes mais bem classificados obtidos nesta analise foram usados para
construir uma lista “treinada” de genes.

Posteriormente, essa lista “treinada” de genes juntamente com a lista de genes
candidatos posicionais recuperados por meio do pacote R/GALLO (Fonseca et al., 2020) foram
usadas para realizar uma andlise multivariada, baseada em logica fuzzy (difusa) no software
ToppGene (Chen et al., 2009). Os dados funcionais foram recuperados das seguintes fontes:
termos de ontologia genética (GO) para funcdo molecular, processo bioldgico e componente
celular; fendtipos de humanos e de camundongos; vias metabdlicas; publicacbes no
Pubmed; local de ligacdo do fator de transcricdo; padrdes de co-expressdo e doencas. Por meio
de estatisticas de meta-analise, os p-valores foram obtidos por meio de amostragem aleatoria
de 5000 genes de todo o0 genoma para cada informacao de anotagéo e, posteriormente, cada p-
valor de cada informacéo de anotacdo foi combinado p-valor geral.
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Os genes que estavam presentes nas listas de genes candidatos posicionais e lista
“treinada” foram selecionados automaticamente como genes priorizados. Uma taxa de falsa
descoberta (FDR) de 5% para corregdo multipla (p-valor < 0,05) foi considerada e 0s genes com
p-valores < 0,05 foram apresentados como genes candidatos funcionais.

Foi analisada a relacdo entre correlacBes genéticas aditivas e regiGes gendmicas
importantes associadas a um par de caracteristicas, sendo considerados apenas 0s SNPs que

foram mapeados em cada intervalo de genes candidatos funcionais (FCG).

3. Resultados

As estimativas a posteriori dos parametros genéticos, variancias aditivas, variancias
residuais, herdabilidades e correlacdes genéticas aditivas, podem ser consultadas no 1° capitulo
deste trabalho.

Dentre as caracteristicas em analise apenas MAR ndo apresentou janelas genémicas que
explicaram pelo menos 1% da variancia genética aditiva (Figura 1). Enquanto as caracteristicas
CAR, CMS, AOL e EGS apresentaram, respectivamente, 95, 62, 34 e 86 janelas genémicas que
explicaram pelo menos 1% da variancia genética aditiva localizadas nos cromossomos 3, 16 e
19 (CAR), 2,5, 16 e 19 (CMS), 3 e 20 (AOL), e cromossomos 2 e 19 (EGS) (Figura 1).

Graficos de Manhattan para porcentagem de variancia explicada por janelas gendmicas (SNPs adjacentes de 0,5 Mb)
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Figura 1- Gréficos de Manhattan para porcentagem de variancia explicada por janelas genémicas (SNPs adjacentes
de 0,5 Mb) para consumo alimentar residual (CAR), consumo de matéria seca (CMS), area de olho de lombo
(AOL), espessura de gordura subcuténea (EGS) e m e marmoreio (MAR)

As janelas que explicavam ao menos 1% da variancia genética aditiva apresentaram

tamanhos que variaram de 0,04Mb a 0,45Mb e possuiam entre 2 e 59 SNPs (Tabela 2). A janela
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gendmica presente no cromossomo 3 foi a que conseguiu explicar o maior percentual de
variancia genetica aditiva, representando 2,06% para CAR (Tabela 2). Para 0 CMS, o maior
percentual de variancia genética aditiva foi explicado pela janela localizada no cromossomo 29,
representando 1,99% da variancia genética aditiva total (Tabela 2). Para a AOL, a janela
gendmica localizada no cromossomo 20 explicou o maior percentual (1,48%) de variancia
genética aditiva (Tabela 2). Para o EGS, o maior percentual de variancia genética aditiva foi
explicado pela janela localizada no cromossomo 20, representando 4,05% da variancia genética
aditiva total (Tabela 2).

Tabela 2 - Descrigdo das janelas gendmicas que explicaram ao menos 1% da variancia genética
aditiva para consumo alimentar residual, consumo de matéria seca, area de olho de lombo e

espessura de gordura subcutanea

Caracteristica Chr Pos Pose Tamanho SNPs %Var
3 32.623.590 32.874.461  250.871 42 2,055162
CAR 16 24.747.642  25.102.348  354.706 39 1,768735
19 55.708.845 55.910.493  201.648 14 1,190564
2 126.820.281 126.860.443  40.162 3 1,008139
5 56.076.953  56.144.768 67.815 7 1,257964
CMS
16  24.747.642  25.005.225  257.583 23 1,491046
19 55.708.845 55.960.800  251.955 29 1,987572
3 32.623.590  32.689.009 65.419 3 1,073192
AOL
20 21.730.319 22.128.612  398.293 31 1,480487
9 10.260.399  10.414.591  154.192 14 1,343214
13  66.029.165 66.138.010  108.845 2 1,158283
EGS
20 21.730.319  22.187.909  457.590 59 4,051270
23 39.102.182  39.370.128  267.946 11 1,090942

CAR = consumo alimentar residual, CMS = consumo de matéria seca, AOL = area de olho lombo, EGS = espessura

no par de bases da janela, SNPs = nimero de SNPs dentro da janela, %Var = porcentagem de variancia genética
explicada para a janela
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Dentro das janelas que explicam ao menos 1% da variancia genética aditiva foram
recuperados oito, sete, quatro, quatro e zero genes posicionais para CAR, CMS, AOL, EGS e
MAR, respectivamente (Figura 2). Desses, quatro (MRPS7, JPT1, SLC16A5 e ATP5PD), cinco
(MIF4GD, MRPS7, JPT1, SLC16A5 e ATP5PD). 11 (CHI3L2, MTARC2, MTARC1, CYGB,
RHBDF2, MIFAGD, MRPS7, NT5C, SLC16A5, ATP5PD e ACTBL?2), sete (CHI3L2, CYGB,
RHBDF2, MIF4GD, JPT1, SLC16A5 e ATP5PD) e seis (CHI3L2, CYGB, RHBDF2,
MIF4GD, SLC16A5 e ATP5PD) tiveram suas informac6es funcionais recuperadas da lista de
genes treinados pelo GUILDify 2.0 e ToppGenes (ToppGene — Gene Priorization) para CAR,
CMS, AOL, EGS e MAR.

Us
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Figura 2 - Genes candidatos posicionais e funcionais para consumo alimentar residual (CAR), consumo de matéria
seca (CMS), area de olho de lombo (AOL), espessura de gordura subcutanea (EGS) e marmoreio (MAR) avaliados
em bovinos Senepol

Além disso, oito FCGs tiveram efeitos funcionais em mais de uma caracteristica (Figura
2). Os genes SLC16A5, ATP5PD estavam associados a todas as caracteristicas em estudo,
MIF4AGD foi ligado a quatro caracteristicas diferentes (CMS, AOL, EGS e MAR), 0s genes
CHI3L2, CYGB, RHBDF2 (AOL, EGS e MAR), MRPS7 (CAR, CMS e AOL) foi ligado a trés
caracteristicas diferentes, e o0 gene JPT1 (CAR e CMS) foi relacionado a duas caracteristicas
diferentes.

Os genes ATP5PD e SLC16A5 foram recuperados dentro das janelas genémicas que
explicam pelo menos 1% da variancia genética aditiva para CAR e CMS e tiveram seus efeitos

funcionais associados as caracteristicas de carcaca (AOL, EGS e MAR) (Figura 2). Nesse
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mesmo sentido, o gene MIF4GD foi recuperado dentro da janela genémica que explica ao 1%
da variancia genética aditiva para CAR e teve seus efeitos funcionais ligados as demais
caracteristicas (CMS, AOL, EGS e MAR).

Em geral, os pares de caracteristicas compartilharam pelo menos dois FCG (Figura
2). Trés pares de caracteristicas (AOL-EGS, AOL-MAR e EGS-MAR), apresentaram seis
FCGs associados a ambas as caracteristicas no par. Os pares, CAR-EGS e CAR-MAR foram
0s pares de caracteristicas que apresentaram menor nimero de FCGs (dois) associados a ambas

as caracteristicas no par (Figura 2).

4. Discussao

A estimativa de parametros genéticos e a identificacdo de genes com efeitos comuns
entre as caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e de qualidade da carne contribui para
uma melhor compreensdo da arquitetura genética de caracteristicas relacionadas a eficiéncia
alimentar e a qualidade nutritiva da carne em bovinos Senepol. Conforme relatado no capitulo
1, as estimativas de herdabilidade obtidas para as caracteristicas em estudo foram, no geral, de
baixas a moderadas, sugerindo respostas favoraveis a selecdo. Frente a caracteristicas de baixa
herdabilidade, um progresso genético consideravel pode ser alcangado aumentado a intensidade
e aprimorando a precisdo da selecdo (Muranty et al., 2015; Song et al., 2019). Isso pode ser
obtido com o emprego da selecdo genémica que tende a melhorar a precisdo da selecao e reduzir
o0 intervalo de geracdo e, consequentemente, acelerar o progresso genéetico (Wiggans et al.,
2011).

A correlacdo genética é um parametro genético crucial para descri¢do da arquitetura
genética de caracteristicas complexas A correlagdo é um parametro genético baseado em
variantes genéticas em todo o espectro alélico (Ni et al., 2018), sua ocorréncia pode ser devido
a presenca de loci de caracteristicas quantitativas (QTLs) que podem influenciar uma ou varias
caracteristicas simultaneamente, a depender de sua natureza pleiotropica (Bourdon, 2000;
Bolormaa et al., 2009). Ainda, a correlacdo genética também pode ocorrer devido a QTLs
intimamente ligados no genoma, mas que afetam caracteristicas diferentes (Yang et al., 2021).
O que pode explicar os resultados encontrados neste estudo em que caracteristicas
geneticamente correlacionadas compartilham o mesmo FCG, o mesmo pode ocorrer para
caracteristicas com correlagdo genética ndo diferente de zero (HPD inclui o valor zero). Os
resultados desse trabalho sdo corroborados pelos resultados de Ribeiro et al. (2021), que

avaliando a ocorréncia de genes comuns entre caracteristicas de crescimento, reproducéo e



68

carga parasitaria em bovinos de corte, observaram que independentemente dos valores de
correlacdo genética ha FCGs comuns a diferentes caracteristicas, 0s quais possivelmente
apresentam efeitos pleiotropicos.

A literatura apresenta resultados muito divergentes acerca da associacdo genética entre
CAR e qualidade de carcaca, alguns trabalhos relatam que a selecdo baseada no CAR pode
afetar as caracteristicas de conformacao de carcaca. Animais CAR negativo, animais eficientes,
tendem a apresentar menor proporc¢édo de gordura subcutanea, com carcaga mais magra e menor
grau de acabamento, visto que o CAR estd associado fenotipicamente com a composi¢do
corporal (Archer et al., 1999; Basarab et al., 2003; Leme e Gomes, 2007). J& outros trabalhos
apontam pequena associacao genética entre CAR e qualidade de carcaca (Basarab et al., 2003;
Lanna e Almeida, 2004; Leme e Gomes, 2007; Arthur e Herd, 2008), neste contexto foi
proposto a inclusdo da espessura de gordura (EG) no célculo do CAR (CARFat), visando
corrigir o viés para composicao da carcaca e reduzir sua correlagdo com CAR (Olivieri et al.,
2016; Moraes et al., 2017).

Considerando que os Programas de Melhoramento estabelecem os indices de selecdo
baseado nédo apenas em uma unica caracteristica, 0 CAR poderia ser incluido nos indices de
selecdo associado as caracteristicas de carcaca e de qualidade da carne. Ainda, é recomendavel
que os Programas de Melhoramento considerem a direcdo dos efeitos dos SNPs associados aos
FCGs, especialmente aqueles que influenciam tanto as caracteristicas de eficiéncia alimentar
quanto de carcaca e de qualidade da carne. Essa abordagem pode permitir o alcance de avangos
significativos no melhoramento animal, resultando em animais mais eficientes no uso dos
alimentos e com melhor acabamento de carcaca.

Nesse contexto, torna-se essencial identificar as regides gendmicas e 0S genes
associados as caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e qualidade da carne. Além disso,
é fundamental compreender suas funcdes bioldgicas e as vias metabolicas nas quais estdo
envolvidos. O que propiciara a elucidagdo dos mecanismos biolégicos e genéticos subjacentes
as caracteristicas avaliadas, fornecendo percepgdes valiosas para 0 melhoramento genético de
animais.

Os genes SLC16A5, ATP5PD foram associados a todas as caracteristicas em estudo,
sendo que para as caracteristicas CAR e CMS esses genes foram identificados como genes
posicionais e funcionais, ambos foram identificados no cromossomo 19. O FCG SLC16A5,
pertencente a familia de transportadores de solutos 16 (SLC16), é identificado como um
transportador de monocarboxilato associado a protons (MCT) e faz parte de um grupo composto

por 14 membros (Halestrap e Meredith, 2004). Sua principal funcdo é facilitar o transporte
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rdpido de monocarboxilatos através da membrana plasmatica. Embora as fun¢fes de membros
conhecidos desta familia, como SLC16A1, SLC16A7, SLC16A8 e SLC16A3 tenham sido
elucidadas (Broer et al., 1998; Lin et al., 1998; Grollman et al., 2000; Manning Fox et al., 2000),
as funces especificas de SLC16A5 ainda carecem de compreensao.

Dado o potencial papel de SLC16A5 no transporte transmembrana de lactato, piruvato
e corpos cetdnicos, Xu et al., (2019), avaliando as possiveis interagdes “Inc-RNA-mRNA” no
figado de animais marinhos alimentados com dietas com diferentes propor¢des de acidos graxos
omega-3 (DHA/EPA), identificaram diferenca na expressdo hepatica de SLC16A5 entre grupos
com diferentes propor¢des de DHA e EPA, sugerindo que esses acidos podem ter eficiéncia e
prioridade distintas na provisao de energia.

A ATP sintase é uma macromolécula que tem a capacidade de converter eficientemente
um gradiente de protons através da membrana em energia quimica que pode ser utilizada pelas
celulas. Utilizando um mecanismo de catalise rotativa, as ATP sintases sdo capazes de sintetizar
ATP, a partir de adenosina difosfato (ADP) e fosfato inorganico, fornecendo ATP, a principal
fonte de energia para as atividades celulares (Garbossa, 2021). O ATP5PD é uma subunidade
da enzima ATP sintase, que desempenha um papel crucial na sintese de ATP nas celulas. Esta
subunidade desempenha um papel importante na estabilidade e na eficiéncia da ATP sintase,
ajudando a acoplar a sintese de ATP com a transferéncia de prétons através da membrana
mitocondrial interna. A andlise funcional do ATP5PD, normalmente, se concentra em
compreender sua contribui¢do para a estrutura e funcdo da ATP sintase, principalmente no que
diz respeito a formacdo da haste periférica da enzima.

Estudos funcionais visam obter sequéncias de acidos nucleicos brutos por meio de
projetos de sequenciamento e, posteriormente, interpretd-las compreender seu significado
bioldgico (Stein, 2001). Nesse sentido, diferentes técnicas podem propiciar a andlise da
interacdo entre o ATP5PD e outras subunidades da ATP sintase, bem como a investigacdo de
mutagdes genéticas ou manipulagfes para compreender os efeitos dessas alteracdes na fungédo
da enzima e na produgdo de ATP celular. Além disso, a expressdo diferencial do ATP5PD em
diferentes tecidos ou em condicdes fisioldgicas diversas pode ser investigada para elucidar seu
papel especifico em processos metabolicos e bioenergéticos. Essas analises funcionais
contribuem para uma compreensao mais profunda do ATP5PD e de seu impacto na producgéo
de energia celular através da sintese de ATP. Umemura (2019) em um estudo de protebmica do
tecido hepéatico de camundongos com diabete mellitus, observou uma superregulagdo do
ATP5PD sugerindo uma reacdo ao incremento na producéo de energia, visando assegurar fluxo

constante de substrato (ADP) para a conversdo em ATP. Dessa forma, a expressao excessiva
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dessas proteinas pode sugerir um aumento no fornecimento de ADP para a mitocondria, ou
pode indicar a ativacdo da termogénese mitocondrial, que surge devido ao desequilibrio entre
0s niveis de ADP e ATP.

O FCG CHI3L2, identificado no cromossomo trés, foi associado as trés caracteristicas
de carcaca (AOL, EGS e MAR). O CHI3L2 é um gene pertencente a familia da glicosil
hidrolase 18 que pode se ligar a quitina com alta afinidade (Guan et al., 2009). Descoberto pela
primeira vez em 1996, o CHI3L2 é uma glicoproteina mamifera secretada por condrécitos (Hu
et al., 1996), sua funcdo estd envolvida em processos inflamatérios, resposta imune e
remodelacgdo tecidual (Comabella et al., 2021).

Ante os resultados obtidos por este trabalhno em que foram observados FCG que
influenciam as caracteristicas relacionadas a eficiéncia, carcaca qualidade da carne
simultaneamente, os quais, possivelmente, apresentam efeitos pleiotrépicos. No geral, os pares
de caracteristicas compartilharam pelo menos dois FCGs associados a ambas as caracteristicas
no par, apresentando fungdes relacionadas aos processos metabdlitos e de crescimento,
processos inflamatorios e imunoldgicos, metabolismo energético e de lipidios. Na literatura séo
relatados diversos genes associados a eficiéncia alimentar com fungdes celulares vinculadas a
processos metabdlitos, crescimento e eficiéncia de utilizacdo de energia (Rolf et al., 2012;
Santana et al., 2014), metabolismo energético e de lipidios (Mujibi et al., 2011; Duarte, 2019;
Brunes, 2021).

Embora na literatura seja possivel encontrar relatos de estudos avaliando a arquitetura
genética da eficiéncia alimentar e sua relagcdo com outras caracteristicas de interesse econémico,
é notorio que 0s genes encontrados por este trabalho carecem de mais pesquisas com o objetivo
de elucidar suas fungbes. De modo geral, os resultados deste trabalho sdo condizentes com os
encontrados na literatura, e sugerem que a eficiéncia alimentar € uma caracteristica complexa
controlada por varios genes, influenciada por diversos processos biologicos, e compartilha
genes, provavelmente pleiotropicos, com outras caracteristicas de interesse econémico, como
conformacdo de carcaca e qualidade da carne. Além disso, a identificacdo de FCGs
compartilhados entre as caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e de qualidade da carne,
especialmente em bovinos Senepol, precisam ser melhor elucidados através de estudos

funcionais e de associacéo.
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5. Conclusfes

A compreensdo da arquitetura genética de caracteristicas relacionadas a eficiéncia, bem
como o conhecimento sobre a presenca de genes com efeitos pleiotropicos associados as
caracteristicas de interesse econémico, como conformacdo de carcaca e qualidade da carne,
poderd propiciar a obtencdo de animais mais eficientes no uso dos alimentos e com melhor
acabamento de carcaca, proporcionar beneficios econémicos e sustentaveis aos sistemas de
producéo bovina. Dentre os genes candidatos funcionais encontrados neste estudo, oito FCG
(SLC16A5, ATP5PD, MIF4GD, CHI3L2, CYGB, RHBDF2, MRPS7 e JPT1) foram
compartilhados entre, ao menos, duas caracteristicas de eficiéncia alimentar, carcaca e
qualidade da carne, os quais podem contribuir para melhor compreensdo dos mecanismos

inerentes a estas caracteristicas.
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CONSIDERACOES FINAIS

Os resultados obtidos proporcionaram informacgdes importantes sobre a incluséo de
informacBes gendmicas para avaliagdo genética em Programas de Melhoramento de bovinos
Senepol. A inclusdo de todas as informacdes disponiveis (fendtipos, gendtipos e pedigree)
permite obter valores genéticos mais acurados, consequentemente, o alcance de ganhos
genéticos relevantes. Ainda o conhecimento da arquitetura genética da eficiéncia alimentar,
bem como a identificacdo de genes com efeitos pleiotrépicos associados as caracteristicas de
interesse econdmico, como conformacdo de carcaca, poderd proporcionar beneficios
econdmicos e sustentaveis aos sistemas de producdo bovina.

Novos estudos sobre a arquitetura genética da eficiéncia alimentar em bovinos Senepol
devem investigar sua relagdo com outras caracteristicas de interesse econémico, avaliadas em

diferentes ambientes.
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