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Desmistificando a avaliacdo genética animal

José Lindenberg Rocha Sarmento™* RESUMO

Ana Paula Soares e Silva Matias*

Bruna Lima Barbosa® A avaliagdo genética animal é uma prética antiga, mas que foi se aprimorando ao
Dayane Pereira de Castro® longo dos anos. Inicialmente, o uso de fenétipos e pedigree trouxe importantes

resultados produtivos e foram a base do melhoramento genético classico.
Contudo, o acesso as informagdes gendémicas revolucionou a produg¢do animal
quando possibilitou avangcos nas avaliagbes genéticas, especialmente para
caracteristicas de dificil mensurac¢do. Assim, embora os principios da avaliagdo
animal continuem a considerar a escrituracdo zootécnica como ferramenta
essencial, a gendmica ampliou o progresso genético e potencializou a produgao
animal para as principais espécies de interesse econémico, assim como trouxe
novos desafios, considerando que sua implementacdo nos programas de
melhoramento genético ndo é uma realidade para todos os paises e espécies
animais. Apesar disso, o desenvolvimento de novas pesquisas e metodologias
trouxe novas perspectivas no sentido de aumentar o ganho genético ao tempo em
que reduz os custos de execugdo da avaliacdo genética dentro dos programas de
melhoramento.
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Demystifying animal genetic evaluation

ABSTRACT

Animal genetic evaluation is an ancient practice, but it has improved over the
years. Initially, the use of phenotypes and pedigree brought important productive
results and formed the basis of classical genetic improvement. However, access to
@ ® genomic information revolutionized animal production when it enabled advances

in genetic evaluations, especially for traits that are difficult to measure. Thus,
although the principles of animal evaluation continue to consider zootechnical
bookkeeping as an essential tool, genomics has expanded genetic progress and
boosted animal production for the main species of economic interest, as well as
brought new challenges, considering that its implementation in genetic
improvement programs is not a reality for all countries and species. Despite this,
the development of new research and methodologies has brought new
perspectives in terms of increasing the genetic gain while reducing the costs of
performing genetic evaluation within breeding programs.

Key words: genetic improvement, accuracy, genomics, animal production,
livestock

INTRODUCAO

A selecdo de animais para fins de produc¢io nido é uma pratica recente.
Alguns marcos importantes nesse processo foram as descobertas de Gregor
Mendel, em 1866, sobre os principios da heranga genética (Tsairidou et al.,
2020) e o advento da Metodologia de Modelos Mistos proposta por Charles
Henderson (1976) para a obtencdo do BLUP (Best Linear Unbiased
Prediction), cujos resultados contribuiram significativamente para os

ganhos genéticos em caracteristicas de interesse animal.
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Inicialmente, o uso da metodologia BLUP foi amplamente
aplicada para a predicdo de valores genéticos baseados em
fenétipos e pedigree. No entanto, com os avangos na genética
molecular, a selegdo gendmica passou a ser utilizada de maneira
mais eficiente para caracteristicas de dificil mensuracao, baixa
herdabilidade ou que se manifestam tardiamente na vida do
individuo (Ibtisham et al., 2017).

Alguns dos avangos mais importantes para o uso
generalizado de informagdes provenientes do material genético
foram a metodologia de Selecdo gendémica (GS) (Meuwissen et
al, 2001), a identificacdo de milhares de marcadores SNPs
(Single Nucleotide Polymorphism) ou polimorfismo de base
Unica, e da tecnologia de genotipagem SNP-chip, que tornou a
genotipagem em larga escala viavel (Meuwissen et al,, 2016),
bem como os avangos na area de estatistica e bioinformatica
(Tsairidou et al., 2020), que possibilitaram a descoberta de
genes associados a caracteristicas de interesse, desde 2001
(Meuwissen et al., 2016).

O aumento da producdo em termo de quantidade e
qualidade é uma realidade para muitos rebanhos. Estes
resultados estdo fortemente atrelados ao uso de novas
tecnologias através do estabelecimento de programas de
melhoramento animal (Obsteter et al, 2019). Ademais, ao se
considerar a expansdo da populacdo humana e o aumento da
demanda por proteina de origem animal, a utilizacdo de animais
mais eficientes é cada vez mais necessaria por contribuir
diretamente para a sustentabilidade econdmica e ambiental,
visto que reduz o uso de insumos e recursos naturais, sem
comprometer o desempenho animal (Dilorenzo e Lamb, 2012;
Grion etal., 2014).

Neste trabalho, discutiremos os aspectos relacionados a
avaliacdo genética e selecdo de animais para fins reprodutivos,
as principais metodologias que foram surgindo, os ganhos
genéticos obtidos para espécies de interesse econémico, assim
como os desafios e perspectivas associados ao uso da gendémica
e o desenvolvimento de programas de melhoramento genético.

AVALIACAO GENETICA NA PECUARIA

Breve histdrico sobre a avaliacao animal

A avaliacdo genética animal é uma das etapas mais
importantes em programas de melhoramento genético
por permitir a identificagdo de animais melhoradores
que serdo utilizados como pais numa préxima geracio.
Visa assessorar produtores com o objetivo de aumentar
e otimizar a producdo em termos de quantidade e
qualidade (Yokoo et al, 2019). Para isso, se faz
necessario utilizar metodologias para acessar a
informacdo genética dos animais e facilitar a selecdo
genética. Nesse contexto, ndo existe uma metodologia
boa ou ruim, mas aquela que melhor se encaixa aos
objetivos e condi¢des do produtor.

De acordo com Kinghorn et al. (2006), qualquer
programa de melhoramento genético animal tem que
responder a questdes como: para onde ir? e como
chegar la? Segundo esses autores, a resposta para estas
questdes envolve a definicdo dos objetivos do programa,
das caracteristicas a serem melhoradas, assim como a
importancia econ6mica destas, o que medir, o método a
ser empregado para predizer o valor genético dos
animais, a seleg¢do e o sistema de acasalamento a ser
implementado, no qual pode-se adotar diferentes
técnicas reprodutivas.
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Um aspecto a ser destacado na evolugido do
melhoramento genético animal é a separacido dos
componentes genético e ambiental, visto que tanto a
genética como o ambiente contribuem na expressao de
fenétipos de interesse, ainda mais quando a interacao
genotipo-ambiente = causa variagdes genéticas e
fenotipicas, ocasionando mudangas nos critérios de
selecdo, a depender do ambiente em que o animal esta
inserido (Carneiro et al.,, 2006; Faria et al,, 2011). Por
esse motivo, a correspondéncia perfeita entre fenétipo
e genética para caracteristicas de importancia
econdémica nido existe, principalmente, quando a
ambiente de selecgido é diferente do ambiente de criagio,
como ocorre em feiras e exposi¢ées agropecuarias e
criacdo a pasto. Na verdade, ndo existe um padrao visual
que ateste a qualidade genética de um animal, pois
genodtipos superiores em um dado ambiente pode nao
ser em outro, principalmente quando diferem em
condicdes climaticas, alimentacdo, sanidade e manejo.

O grande problema inerente a predi¢do de valores
genéticos a partir do fendtipo é que as informagées sdo
coletadas em animais submetidos a diferentes
condicdes ambientais (também chamados de efeitos
fixos), como ano de nascimento, rebanhos, grupos de
manejo, sexo e tipos de parto, como por exemplo,
animais nascidos de partos simples e duplos (como
ocorre em caprinos e ovinos). Assim, como proceder
para comparar o mérito genético de animais criados em
ambientes distintos? Esta situacdo requer que, antes do
emprego de qualquer método para predizer valores
genéticos, os fendtipos sejam corrigidos para os efeitos
a fim de se obter uma predicdo acurada dos valores
genéticos dos animais. Entretanto, de acordo com
Kinghorn et al. (2006), a correcdo para efeitos fixos
pode levar a erros na predi¢cdo dos valores genéticos, o
que nao é desejavel, pois o objetivo principal é predizer
os valores genéticos sem a influéncia de efeitos fixos.

Para contornar a problematica da correcdo dos
efeitos fixos, deve-se empregar metodologias que
considerem os efeitos fixos que influenciaram os
animais para os quais os valores genéticos serdo
preditos. Para isso, pode-se fazer uso da metodologia de
modelos mistos para obtencdo do BLUP (Henderson,
1973), que representa o valor genético dos animais.
Este método permite que os valores genéticos sejam
preditos de forma ndo-viesada, por considerar,
simultaneamente, a corre¢do para os efeitos fixos e a
predicdo dos valores genéticos de cada animal. Para
empregar esta  metodologia pressupde-se o
conhecimento dos componentes de variancias e
covaridncias para as caracteristicas de interesse.
Entretanto, em geral, esses componentes tém sido
estimados a partir dos proprios fenétipos e das relagoes
de parentesco, por meio de diferentes metodologias de
estimacdo de componentes de variancia e covariancia,
como a Maxima Verossomilhanca Restrita e os métodos
baseados em inferéncia Bayesiana.

O advento da metodologia de modelos Mistos,
proposta por Henderson (1973), foi uma grande
revolucdo na area de melhoramento genético animal e
veio para facilitar o processo de avaliagdo genética, para
predicao de valores genéticos aditivos (EBVs). Os EBVs
sdo, normalmente, expressos em forma de DEP
(Diferenca Esperada na Progénie) ou PTA (Habilidade
de Transmissdo Predita), cujos resultados podem ser
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interpretados e aplicados para a melhoria de diversas
caracteristicas de interesse econémico (Pereira, 2004).

Segundo Bergmann (1995) existem varios tipos de
modelos que podem ser empregados na metodologia de
modelos mistos. O mais comum e utilizado nos ultimos
anos, é o modelo animal, que é um modelo misto no qual
é incluso, além dos efeitos fixos, o efeito do prdéprio
animal, ou seja, a equagdo para uma observacido contém
um termo referente ao valor genético do animal que
produziu a observagdo (Martins et al., 1997), o que
permite predizer o valor genético do animal.

A metodologia de modelos mistos, associada ao
modelo animal, apresenta importantes qualidades para
o incremento do melhoramento genético animal
(Adaptado de Gama et al., 2004): ao utilizar a matriz de
parentesco completa (da geracdo base até a geracdo
atual), o valor genético de um individuo é predito com
base na informacdo de todos os seus parentes, o que nao
acontece nos indices de selecdo tradicionais, dado que
apenas as informagdes de alguns parentes eram levadas
em consideracdo; o valor genético predito de um animal
leva em considerag¢do o mérito genético dos individuos
com quem é acasalado, por exemplo, o valor genético
para um reprodutor, predito a partir das produg¢des das
filhas ndo é beneficiado ou prejudicado se for acasalado
com fémeas superiores ou inferiores a média do
rebanho; os valores genéticos sdo preditos levando em
conta os efeitos fixos, ou seja, as predi¢gdes de valores
genéticos sdo corretamente ajustadas para os efeitos
fixos que afetam a producdo (fenétipo); a base genética
de comparacgido é a mesma para todos os animais, com o
modelo animal estabelece-se uma base a qual todos os
valores de acuracia preditos sdo expressos como
desvios; as alteragdes na variabilidade genética da
populacdo (devida a consanguinidade e selecdo) sao
consideradas ao ser incluida a matriz de parentesco
completa entre os animais na analise.

Os avancos nos métodos e modelos estatisticos
foram imprescindiveis para o aprimoramento da
selecdo genética animal, pois permitiu uma avaliagdo
genética mais assertiva.

Avaliar geneticamente por qué?

A avaliacdo genética é o inicio para o processo da
selecdo genética. E através desse procedimento que o
produtor podera tomar decisdes visando o progresso
genético continuo e aumento da produtividade de seu
rebanho. E uma medida que diz respeito ao que sera
transmitido dos pais para os filhos (Yokoo et al.,, 2019),
de maneira que também influencia na interagdo
genotipo e fenétipo, ou seja, quanto maior for a
herdabilidade, maior sera essa interacao.

Para isso, faz-se necessario utilizar um conjunto de
dados, que submetido a sofisticados métodos genético-
estatisticos, resulta em respostas. Essas respostas sdo
os valores gerados pelas avaliagbes genéticas dos
animais que, retornando aos produtores, permite que
eles facam a seleg¢do e o descarte adequado do seu
rebanho, bem como a definicdo dos acasalamentos
(Yokoo et al,, 2019). A confian¢a nas DEPs estimadas é
medida pela acuracia de predicdo, a qual depende da
quantidade de informagdes disponiveis para a predicido.

De posse das DEPs, os criadores, empresas
prestadoras de servigos e técnicos podem proceder a
identificacido dos melhores animais, conforme os

objetivos previamente determinados. Dessa forma, a
cada ano, a fazenda conseguira reter sua melhor
genética, gerando incremento aditivo em seu rebanho.
A consequéncia disso é a obtenc¢do, a cada ano, de
animais cada vez mais precoces, com eficiéncia
produtiva e reprodutiva, em funcdo do aumento
crescente da qualidade genética. Essas mensuragdes
devem ser realizadas continuamente (Yokoo et al,
2019).

Contudo, cabe destacar que uma avaliagcdo genética
eficiente estd intimamente relacionada a uma boa
escrituracdo zootécnica, para que os resultados
esperados em relacdo as estimativas genéticas gerem
valores genéticos confidveis, o que confere maior
rentabilidade financeira para o produtor (Yokoo et al,,
2019). Esses registros envolvem dados de fendtipos,
pedigree e, se possivel, genétipos, agrupados em um
conjunto de informacdes sobre um rebanho de uma
fazenda ou de varias fazendas (Schmidek et al., 2009).
Além de viabilizar a avaliagcdo genética, os dados
organizados permitirdo melhor gestido dos animais
(Yokoo et al., 2019), bem como do meio externo a eles,
auxiliando na detec¢do de problemas e orientando as
possiveis solu¢des (Schmidek et al., 2009).

Dessa forma, a implementacdo de um programa de
melhoramento genético em que se alia uma boa
estruturacdo zootécnica por meio de anotagdes, em
planilhas ou softwares, a exemplo do CAPRIOVI (Borges
et al, 2017), ou pela utilizacdo de sistemas
computacionais inteligentes para a predicido
automatizada de caracteristicas, pode contribuir para
aumentar a precisdo e a agilidade na mensuragao dos
fenétipos, o que é importante quando se considera a
relevancia do fenétipo para o entendimento da base
genética de um rebanho (Mrode et al,, 2018).

Condi¢ées ambientais adequadas, objetivos e
critérios de selecdo bem definidos, avaliacdo genética
apropriada, fundamentada na jun¢do do maximo de
informacgdes de fenétipos, pedigree e de genétipos, e um
bom sistema de acasalamento sdao pontos cruciais que
contribuem para o sucesso de um programa de
melhoramento e garantam a obten¢do de maiores
ganhos genéticos para caracteristicas de interesse
econdémico e maiores avang¢os nos sistemas produtivos.

Avaliacao animal na era

gendmica

genética

Até o inicio do século XXI, grande parte das
avaliagbes genéticas em diferentes programas de
melhoramento genético animal tinha como base o uso
de fenétipos e pedigree como fontes de informacéo, o
que passou a ser chamada de avaliagdo genética
tradicional. Porém, ao se considerar fenétipos para
caracteristicas de dificil mensuracio ou de baixa
herdabilidade, bem como as que se manifestam
tardiamente na vida dos animais, a eficiéncia desse
método diminui (Eggen, 2012), principalmente se o
rebanho analisado apresentar um nimero pequeno de
informagdes. Outro problema associado é que para
avaliagdes genéticas mais acuradas sdo necessarios a
coleta de fenétipos nos filhos, o que torna o processo
mais lento (Ibtisham et al., 2017). Uma possibilidade de
melhorar as avaliagdes genéticas seria pela adicdo de
outra fonte de informagdo que suprisse essa
dificuldade. Assim, o uso de marcadores moleculares,
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para acessar informagdes contidas no DNA, possibilitou
incorpora-las nos modelos de avaliacdo, de modo a
melhorar as avaliacGes genéticas.

As metodologias de predigdo genética avancaram,
todavia, as avaliacdes tradicionais tém seu mérito e
continuam sendo utilizadas de maneira eficiente na
avaliacdo genética animal para muitas caracteristicas de
importancia econémica em diferentes espécies. No
entanto, com a facilidade de acesso as informacgdes
presentes no DNA houve a necessidade de ajuste nos
modelos de avaliagdo genética, a fim de considerar
diferentes fontes de informag¢des que influenciam nas
predicdes genéticas dos rebanhos (Akanno et al., 2017;
Tsairidou et al, 2018), o que foi possivel gracas aos
avancos nas pesquisas da area, a partir de meados dos
anos 2000, conforme observa-se na Figura 1 (Onder e
Tirink, 2022), que promoveu uma rapida producdo de
conhecimentos nesta tematica. Desta maneira, o
acréscimo da informacao contida no DNA abriu espago
para o que foi chamado de “era genémica”, que veio a
somar com os modelos tradicionais, onde o fenétipo e o
pedigree sdo igualmente importantes para avaliacdo
genética.

160
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Figura 1. Producdo cientifica anual sobre selecdo
gendmica em ciéncia animal (Onder e Tirink, 2022).

Nesse contexto, foram desenvolvidos métodos de
predicido gendmica, a exemplo dos métodos em
multiplos passos (multi-step), com destaque para os
métodos Bayesianos e BLUP genémico (GBLUP)
(Legarra et al., 2014), que possibilitaram a predigao
genOmica para animais genotipados para varios
polimorfismos de base unica (Pértile et al., 2016),
chamados de SNPs. Posteriormente, o método single-
step GBLUP (ssGBLUP), que pode ser traduzido como
BLUP gen6mico em passo unico, foi amplamente
estudado pelos pesquisadores e adotado nas avaliacdes
recentes, por ser menos laborioso e, principalmente,
pela possibilidade de predizer o mérito genémico
também de animais ndo-genotipados (Aguilar et al,,
2010; Christensen e Lund, 2010; Legarra et al., 2009;
Misztal et al., 2009).

O uso do método ssGBLUP é uma alternativa ao
BLUP tradicional, de modo que utiliza informag¢des de
parentesco baseado em genealogia (Matriz A) e
parentesco genémico (matriz G) para formacio de uma
matriz de parentesco conjugada (chamada de matriz H),
que junto com as informagdes de registros produtivos é
capaz de predizer o valor genémico dos animais (Gama,
2023). E um dos métodos mais utilizados no mundo e
que apresenta melhor acuracia preditiva em casos em
que nado se tem informacdes genOmicas de todos os
animais (Legarra et al., 2014; Pértile et al., 2016), como
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acontece na maioria dos rebanhos em paises
subdesenvolvidos, como o Brasil.

A eficiéncia do uso desse método vem sendo
demonstrada em pesquisas pelo aumento da acuriacia
de predicdo e do wvalor genético dos animais em
caracteristicas de dificil mensuracdo ou que se
expressam tardiamente na vida dos animais, se
comparado aos métodos tradicionais (Meuwissen et al.,
2016). Campos et al. (2022), por meio de informacgées
de bovinos Angus do programa de melhoramento
Promebo®, observaram que a predicdo de acuricias
com a utilizagdo do ssGBLUB superaram as do BLUP
tradicional para todas as caracteristicas de crescimento
avaliadas, com superioridade média de 16%. Melhorias
na predicdo de acuracias com o ssGBLUP também foram
observadas em estudos para caracteristicas corporais
lineares em bovinos de corte Hanwoo, com valores que
variaram de 0,36 a 0,55, superando métodos como o
GBLUP em 45% (Naserkheil et al., 2020).

Dessa forma, sabendo que a avaliacdo genética
dentro de um programa de melhoramento é uma etapa
anterior a seleg¢do, torna-se importante definir quais
metodologias e modelos se encaixam dentro de um
contexto de producado, a fim de minimizar possiveis
erros de predicdo e obter valores genéticos mais
acurados, além de considerar que os resultados para
esse feito sdo alcancados a longo prazo.

Potencialidades e desafios com o uso da
gendémica na pecudria

O entendimento de que as caracteristicas de
interesse econdémico sdo determinadas por milhares de
genes com pequenos efeitos sobre o fendétipo trouxe
importantes mudancgas na forma como a identificagdo
do potencial genético de animais tem ocorrido. Nesse
cenario, a genOmica ganhou papel de destaque e
impactou positivamente a avaliagdo genética, gracas ao
desenvolvimento da metodologia de selecdo gen6émica,
do acesso aos marcadores genéticos, especialmente os
SNPs e da tecnologia de genotipagem para milhares de
desses marcadores, de maneira mais econ6mica, por
meio dos SNP-Chips (Meuwissen et al., 2016).

Com a evolugdo da genética molecular na década de
90, houve aprimoramento de estudos genéticos, se
comparado ao uso apenas de informacdes fenotipicas,
em virtude da descoberta de marcadores moleculares.
Essa disponibilidade de marcadores resultou em
pesquisas mais refinadas no mapeamento de
caracteristicas quantitativas, levando a identificacdo de
QTLs (loci de caracteristicas quantitativas) (Ferreira e
Grattapaglia, 1998). Com isso, surgiram os estudos de
Selecdo Assistida por Marcadores (MAS), em que os
genes subjacentes as caracteristicas de interesse sdo
mapeados, ou seja, os QTLs, e essas informag¢des sdo
posteriormente inclusas no BLUP (Fernando e
Grossman, 1989).

No entanto, devido a complexidade das
caracteristicas de interesse na produg¢ao animal, a MAS
nao resultou em um uso generalizado de informagdes
de DNA por sé utilizar SNPs significativos em um estudo
de GWAS (Meuwissen et al,, 2016). Diferentemente, a GS
utiliza milhares de marcadores SNPs dispostos por todo
genoma, de modo que todos os QTLs deverdo estar em
desequilibrio de ligacdo (LD) com pelo menos um
marcador (Hayes e Goddard, 2010).
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Desde a descoberta dos marcadores genéticos,
muitos métodos foram utilizados na tentativa de
estimar o efeito desses marcadores, com o objetivo de
identificar aqueles que mais impactavam no fendtipo
avaliado, contudo, ndo existe unanimidade, de modo
que o método a ser utilizado dependera do objetivo e da
caracteristica avaliada. Porém, é sabido que a predi¢do
do efeito dos marcadores ¢ influenciada pela
distribuicdo dos efeitos dos QTLs, da quantidade de
informac¢des fenotipicas disponiveis na populacdo de
referéncia (populacdo com fendtipos e gendtipos), da
densidade e do tipo de marcador utilizado e da
herdabilidade da caracteristica (Meuwissen et al.,, 2001,
2013, 2016; Vanraden, 2008).

A GS, atualmente, é uma metodologia muito utilizada
nos programas de melhoramento que utiliza SNPs
amplamente distribuidos em todos os cromossomos
para predicdo simultidnea (sem uso de testes de
significAincia para marcas individuais) dos efeitos
genéticos dos marcadores, de pequenos e grandes
efeitos, para explicar a variacdo genética de um carater
quantitativo (Meuwissen et al, 2001, 2016).
Posteriormente, apds a obtencdo desses marcadores,
seus efeitos sdo estimados e testados em uma
populagcdo de validagdo, em que poderdo ser
selecionados os marcadores mais expressivos para o
carater em estudo e essa informac¢do podera contribuir
para a etapa de selecdo dentro de um programa de
melhoramento (Resende et al.,, 2010).

A tecnologia de sequenciamento do DNA também foi
um divisor de Aaguas, pois possibilitou conhecer a
sequéncia do genoma de diversas espécies e a
identificacido de milhares de marcadores SNPs
(Meuwissen et al, 2016), ocasionando o
desenvolvimento dos SNP-Chips, fundamental para a
rapida evolucdo da GS, assim como possibilitou a
realizacdo do que foi chamado de estudos com GWAS
(Dekkers, 2012).

A GS e a GWAS sao hoje duas importantes
ferramentas utilizadas, respectivamente, na avaliacido
gendmica animal e no estudo da arquitetura genética de
caracteristicas de interesse econdmico, cuja aplicagdo
possibilitou a predi¢do de valores genéticos genémicos
(GEBV) e a identificagdo de marcadores com efeito
significativo sobre a caracteristica objeto de estudo, o
que culminou com a busca e compreensdo da
arquitetura genética e identificagdo de regides
gendmicas associadas a fendtipos de interesse
(Bonnafous et al., 2018; Hayes, 2013).

A combinacido de informagées gendOmicas,
fenotipicas e de pedigree aumentou a acuracia na
avaliacdo animal, especialmente, para fenétipos que se
expressam tardiamente ou em um unico sexo, também
para aquelas caracteristicas de dificil mensuracao (alto
custo) ou que apresentam baixa herdabilidade, além de
otimizar a selegdo de animais jovens e diminuir o
intervalo de geracdes, aumentando o ganho genético
(Carvalheiro et al, 2014; Ibtisham et al, 2017;
Meuwissen et al., 2001; 2013; Vanraden, 2008).

A selecdo gendmica iniciou de maneira mais efetiva
em paises desenvolvidos (Rupp et al.,, 2016), embora
sua utilizacdo tenha crescido nos ultimos anos,
principalmente com a diminuicdo dos custos de
genotipagem, o que pode ser percebido com o aumento
da quantidade de animais genotipados na
bovinocultura leiteira americana (Figura 2). Mesmo

assim, dentre os principais desafios para sua
implementagdo, ainda podemos citar os custos com
genotipagem e a formacdo de uma populacido de
referéncia e validagao, pois grande parte dos rebanhos
possuem um numero pequeno de animais genotipados
(Meuwissen et al., 2016; Tsairidou et al., 2020). Todavia,
se considerarmos que a maioria dos paises
subdesenvolvidos apresentam escassez de registros
fenotipicos e de pedigree (Zvinorova et al., 2016), a
selecdo gendémica continua sendo a melhor opg¢do para
acelerar o progresso genético dos rebanhos para
caracteristicas produtivas (Mrode et al., 2016).
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Figura 2. Numero de genétipos de gado leiteiro
enviados aos Estados Unidos por ano desde que o
primeiro genétipo foi recebido (Wiggans e Carrillo,
2022).

A imputacdo de gendtipos é uma técnica que tem
sido utilizada para superar a barreira do custo sobre a
genotipagem, em que sdo explorados haplétipos
compartilhados entre individuos relacionados (Li et al,,
2009), com isso, a partir do uso de gendtipos imputados
é possivel construir painéis de alta densidade por meio
de um painel SNP de baixa densidade, de menor custo,
o que pode contribuir na implantacdo da selegdo
genOmica, especialmente em espécies em que o custo
com a genotipagem ainda é maior do que o valor
econémico dos animais (Sena et al., 2020).

Dessa forma, apesar dos avancos alcangados ao
longo de décadas, a selecdo gendmica ainda nio é uma
realidade para todas as espécies e paises,
principalmente pela falta de investimentos nessa area.
Contudo, é inegavel que ela otimizou o processo de
selecdo e garantiu importantes melhorias na producido
animal, cujo desenvolvimento desses sistemas
produtivos esta atrelado especialmente ao investimento
em melhoramento genético, pois as cadeias que mais
investem s3ao as que apresentam maior retorno
econémico atualmente.

Contribui¢cdes do melhoramento genético
na pecuaria

As técnicas de melhoramento genético tém sido
aplicadas ha décadas de forma bem-sucedida na
pecuaria, visto que beneficiam a produgao de diferentes
espécies de interesse econdmico, com destaque para os
sistemas produtivos de bovinos, aves, ovinos, caprinos
e suinos. Com relagdo aos bovinos, hoje, o Brasil é um
dos principais produtores desse tipo de carne, devido
aos investimentos tecnolégicos que aumentaram a sua
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produtividade e a qualidade dos produtos, o que
permitiu a entrada no mercado competitivo, alcangando
mais de 150 paises importadores (EMBRAPA, 2017).

Ao comparar dados produtivos dos anos 90 com os
atuais é notavel o salto em termos de produgdo e
produtividade quando analisamos caracteristicas de
interesse econémico. O progresso é oriundo do ganho
genético promovido pela eficiéncia da selegcdo genética
aplicada aos rebanhos, pois além de possibilitar maior
ganho durante o ciclo produtivo, a genética é o uUnico
componente do fenétipo que pode ser transmitido por
todos os demais ciclos produtivos de uma fazenda, de
maneira cumulativa, aumentando a frequéncia de genes
favoraveis (Koury Filho et al., 2010).

Em bovinos de corte, a produtividade de carne que
anteriormente era de 1,6 arrobas/ha/ano, passou para
3,8 arrobas/ha/ano, indicando incrementos de 137,5%,
ou seja, maior producdo de carne por hectare. Esse
aumento é resultado do uso de animais geneticamente
superiores que conseguem converter pastagem em
quilos de carne em menor periodo, resultando numa
maior rentabilidade por area (Magnabosco et al., 2020).
Weller et al. (2017) ressaltam que, em paises
desenvolvidos, como Alemanha, Canada, Austrdlia e
Estados Unidos, a selecdo genOmica impactou
positivamente o melhoramento de bovinos leiteiros.
Segundo os autores, a adoc¢do dessa tecnologia nos
principais paises produtores de leite provocou
mudancas significativas nas industrias leiteiras, como
maior ganho genético anual e menor intervalo de
geragoes.

Na Figura 3, que mostra a evolugido e tendéncia do
peso médio de carcaca e abate de bovinos no Brasil de
1997 a 2021, é notavel o retorno dos investimentos em
genética superior quando, em 2021, foram abatidos
8,37% de animais a menos em relagdo ao ano de 2020.
No entanto, em volume de carne produzida, a redugido
foi de apenas 5,32%. Situagdo semelhante aconteceu em
relacdo aos anos de 2019 e 2020, o que significa o
aumento da eficiéncia produtiva devido aos
investimentos em melhoramento genético.
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Figura 3. Evolugdo e tendéncia do peso médio carcacga
de bovinos (IBGE/Elaboracdo: CNA - Comunicado
Técnico, edigdo 10/2022.)

Na avicultura de corte, o melhoramento genético de
frangos possibilitou grandes avangos produtivos.
Segundo a Associacdo Brasileira de Proteina Animal
(ABPA, 2021), a avicultura representa cerca de 1,5% do
PIB nacional, gera quase 5 milhdes de empregos e mais
de $6 bilhdes em impostos. Esses resultados tém
influéncia direta da introducao de novas tecnologias no
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processo de producio com destaque para area da
genética (Tavarez e de los Santos, 2016).

A genotipagem de candidatos a sele¢do sempre foi
um desafio na espécie, devido a alta prolificidade, com
isso, métodos de imputacdo foram cruciais para aliviar
esse custo (Hickey et al, 2013), pois mesmo com
razoavel numero de marcadores utilizados nos
candidatos a selecdo e imputados até 42K (42 mil
marcadores SNPs), foi possivel obter uma acuracia de
predicdo de gendétipos imputados de até 97% (Wang et
al.,, 2013). A Figura 4 mostra a evolugdao no nimero de
aves abatidas e a producdo de carne no Brasil de 1997 a
2021, cujo ultimo ano foi o maior da histéria, em que o
peso médio foi de 2,366 quilos por ave abatida, valor
esse superior a 30% do peso médio dos animais em
1997, resultado do manejo alimentar, sanidade e
melhoramento genético.

Em suinos, no ano de 1990, o toucinho tinha uma
espessura média de 20mm nos animais puros (nucleo),
alguns anos mais tarde, os programas de melhoramento
genético desses animais passaram a dar maior énfase
para essa caracteristica, o que resultou em diminuicao
de 10mm de espessura para algumas ragas/linhagens
(Lopes, 2010). Lillehammer et al. (2011), mostraram
que o uso da selecdo genémica aumentou o ganho
genético e diminui a endogamia em suinos, em que o
aumento do ganho genético foi de 23 a 91%, a depender
de quantos e quais animais foram genotipados.
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Figura 4. Evoluc¢do no nimero de aves abatidas e
producdo de carne de frango (IBGE/Elaboragdo: CNA -
Comunicado Técnico, edi¢gdo 10/2022)

Para este estudo, assumiu-se que a sele¢do foi feita com
base em uma caracteristica que pudesse ser mensurada
em fémeas ap6s o primeiro parto, com herdabilidade de
0,1. Em outro estudo de tendéncia genética em suinos da
raca Landrace, Abdollahi-artanahi et al. (2021)
evidenciaram que, para as caracteristicas peso ao nascer,
ganho médio diario e consumo de racdo houve tendéncia
genética positiva, com melhoria mais efetiva nos dltimos
anos (2018 a 2020), o que se deve principalmente a
eficiéncia da selecdo gendmica. Os investimentos nessa
area possibilitaram, em 2019, aumento de 14,3% nos
abates e 18,5% de crescimento na producdo de carne
suina no Brasil (Figura 5).

De acordo com as projecdbes do agronegdcio do
Ministério da Agricultura, Pecuaria e Abastecimento
(MAPA, 2021), a expectativa para o aumento da producédo
de carne bovina, suina e de frango no Brasil, no periodo de
2020/21 a 203072031, é de 2,3%, 3% e 2,6%,
respectivamente.
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Figura 5. Evolucdo nos abates e produc¢do de carne
suina (IBGE/Elaboracdo: CNA - Comunicado Técnico,
edig¢do 10/2022)

A producdo total de carne em 2020/21 esta
estimada em 27,4 milhdes de toneladas e, para a
préxima década, estima-se uma producio de 34 milhoes
de toneladas de carne de bovina, suina e de frango. Essa
variacdo do periodo inicial ao periodo final resulta em
um aumento de produc¢do de 24%, o que equivale a 6,6
milhdes de toneladas a mais de carne. Parte desse
resultado esta fortemente atrelado ao uso das técnicas
de melhoramento genético na selecdo de animais
superiores.

A respeito dos pequenos ruminantes, estudos
demonstraram ganhos genéticos em acuracia com o uso
da selecdo genémica para caracteristicas de interesse
econOmico (Baloche et al., 2014; Daetwyler et al., 2012;
Rupp et al, 2016). Na Noruega, Lillehammer et al.
(2020) mostraram que a implementag¢do da selegdo
genOmica pode aumentar significativamente o ganho
genético para caracteristicas maternas em 65-77% por
ano. A nivel mundial, o segmento da ovinocultura da
Nova Zelandia é um dos exemplos mais bem-sucedidos
com relagdo a dados produtivos resultantes de
programas de melhoramento genético, visto que de
1990 a 2012 houve aumento de 83% no kg de cordeiro
produzido por ovelha e até 28% do total em peso de
carcaca (Mrode et al., 2018).

No Brasil, existe caréncia de investimentos
provenientes de empresas e industrias para o
melhoramento de caprinos e ovinos, isso porque a ideia
de que o melhoramento pode ser feito pela simples
distribuicdo de animais e/ou sémen de racas exdticas
ainda é muito prevalente, portanto, niao existe uma
pratica de selecdo de animais com base nos EBVs (Lobo,
2019). Apesar disso, Castro et al. (2022) ao estimarem
tendéncias genéticas para caracteristicas de carcaga e
peso vivo em ovinos da raga Santa Inés, relataram
ganhos genéticos anuais de 0,31 kg/ano para peso
corporal e 0,22 cm?/ano para area de olho de lombo
(AOL), ou seja, embora esses resultados tenham sido
obtidos de forma indireta, pois os rebanhos analisados
realizam selecdo fenotipica com base em conformacgio
corporal, houve melhoria, o que sugere que o uso da
selecdo genética com base em EBVs e/ou GEBVs podera
resultar em ganhos ainda mais interessantes para
caracteristicas de carcaca.

Dessa maneira, é evidente que o melhoramento
genético propiciou novas expectativas e impactou de
forma positiva a produc¢ado animal, cujos resultados sao
provenientes principalmente do esfor¢o conjunto entre
produtores, pesquisadores e principalmente pela
criacdo de programas de melhoramento genético que
visam aprimorar o crescimento dos animais, melhorar
caracteristicas reprodutivas, adaptag¢do, qualidade de

carne, e eficiéncia alimentar por meio do aumento da
frequéncia alélica de genes favoraveis.

CONSIDERACOES FINAIS

As contribui¢ées trazidas pelo melhoramento
genético para a produg¢do animal sdo inquestionaveis.
Independente da metodologia aplicada, desde o
principio, a avaliagcdo genética dentro dos programas de
melhoramento otimizou a selegdo de animais
superiores e contribuiu para a melhoria de
caracteristicas produtivas. Hoje, apesar da eficiéncia do
método gendmico, sua implementagido ainda enfrenta
desafios, como o custo da genotipagem e a formacao de
grandes populacdes de referéncias, sem contar o baixo
investimento em algumas espécies, como no caso dos
caprinos e ovinos.

Para o futuro, espera-se que as novas metodologias
que tem surgido nos dltimos anos, como a imputacéo de
gendtipos, facilite o uso da informacido do DNA na
avaliacdo genética de cadeias produtivas onde a selegdo
genOmica ainda ndo é uma realidade, a fim de oferecer
condicdes para que, apesar dos baixos investimentos,
outras espécies importantes possam avangar, no que se
refere a programas de melhoramento animal bem
estabelecidos.
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