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RESUMO

O objetivo deste trabalho foi estimar os parametros genéticos para defeitos de
aprumos (AP), boca (BO), chanfro (CH), umbigo (UM), despigmentacgéo (DP), hérnia
umbilical (HE), hipoplasia testicular (HT) e descaracterizagdo racial (RA),
considerando o efeito de linhagem paterna, em bovinos da raga Nelore. Os dados
foram concedidos pelo programa de melhoramento genético PAINT®, pertencente a
empresa CRV Lagoa e foram obtidos no momento da avaliagdo de sobreano. Estes
defeitos sado considerados desclassificatérios pelo programa, pois impedem o animal
de receber certificado que comprova sua genética superior € que pode ser utilizado
como reprodutor. As caracteristicas desclassificatorias foram avaliadas de forma
binaria, atribuindo-se 1 para presenca do defeito e 0 para auséncia. As 15 linhagens
foram formadas a partir dos bisavés com maior numero de descendentes com
defeitos. Os parametros genéticos foram estimados por meio de inferéncia
Bayesiana, sob modelo animal, através do programa THRGIBBS1F90, sendo uma
analise bicaracteristica para defeitos de aprumos e peso ao sobreano e
unicaracteristica para as demais caracteristicas avaliadas. Observou-se que,
aproximadamente, 9% dos animais avaliados apresentaram algum dos defeitos
desclassificatérios, sendo aprumo o problema mais frequente. Proporcionalmente ao
numero de animais em cada linhagem, as linhagens que apresentaram maior e
menor porcentagem de defeitos, corresponderam a 14,9% e 5,6%, respectivamente.
As estimativas de herdabilidade para AP, BO, CH, DP, HE, HT, RA, UM e peso ao
sobreano no arquivo sem linhagem e com linhagem, foram, respectivamente: 0,46,
0,26; 0,14, 0,26; 0,15, 0,27; 0,60, 0,67; 0,16, 0,49; 0,36, 0,15; 0,48, 0,36; 0,19, 0,57
e 0,29, 0,41. A correlagéo genética entre defeitos de aprumos e peso foi de 0,16, por
ser uma correlacdo moderada e positiva, indica que o aumento de peso pode
favorecer o aparecimento de problemas de aprumo. Todas as caracteristicas
apresentaram herdabilidades moderadas a altas, indicando que responderiam a
selecdo e que € possivel diminuir a incidéncia destes problemas através da incluséo
da informagdo genética destas caracteristicas nos programas de acasalamentos
dirigidos, em que animais que apresentam algum defeito ou que podem transmitir,
nao seriam acasalados e assim, diminuir o0 numero de animais que deixam de
receber o certificado que comprova sua superioridade genética, devido a defeitos
que poderiam ter sido evitados.

Palavras-chave: Caracteristicas desclassificatorias, correlagao genética,
herdabilidade, inferéncia Bayesiana, linhagem paterna.



ABSTRACT

The aim of this study was to estimate the genetic parameters for defects of legs (AP),
mouth (BO), chamfer (CH), navel (UM), depigmentation (DP), umbilical hernia (HE),
testicular hypoplasia (HT) and racial characterization (RA), considering the effect of
paternal lineage, in Nelore cattle. The data were granted by the PAINT® breeding
program belonging to the company CRV Lagoa and were obtained at the moment of
the evaluation of the yearling. These defects are considered disqualifying by the
program, since they prevent the animal from receiving a certificate that proves its
superior genetics and that can be used as a breeder. The disqualifying
characteristics were evaluated binary, assigning 1 for the presence of the defect and
0 for absence. The 15 lineages were formed from the great-grandparents with the
highest number of descendants with defects. The genetic parameters were estimated
by means of Bayesian inference, under animal model, through the program
THRGIBBS1F90, being that a bicharacteristic analysis was performed for defects of
legs and yearling weight and uncharacteristic for the other evaluated characteristics.
It was observed that approximately 9% of the evaluated animals presented some of
the disqualifying defects, being the problems of legs the most frequent defect.
Proportionally to the number of animals in each lineage, the lines with the highest
and lowest defects percentage corresponded to 14.9% and 5.6%, respectively.
Heritabilities estimates for AP, BO, CH, DP, HE, HT, RA, UM and yearling weight in
the non-lineage and lineage file were, respectively, 0.46, 0.26; 0.14, 0.26; 0.15, 0.27;
0.60, 0.67; 0.16, 0.49; 0.36, 0.15; 0.48, 0.36; 0.19, 0.57 and 0.29, 0.41. The genetic
correlation between legs defects and yearling weight was 0.16, since it is a moderate
and positive correlation, indicating that weight gain may favor the appearance of legs’
problems. All characteristics showed moderate to high heritabilities, indicating that
they would respond to selection and that it is possible to reduce the incidence of
these problems by including the genetic information of these characteristics in
directed mating programs, in which animals that are defective or transmit they would
be mated and thus, to minimize the number of animals that lose certificate, proving
their superior genetics, due to defects that could have been avoided.

Key words: Bayesian inference, declassifying traits, genetic correlation, heritability,
sire lineages.
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1 INTRODUGAO

A bovinocultura de corte € uma atividade realizada em todas as regides do
Brasil, sendo a Centro-Oeste a que apresenta maior produg¢do, com 34% do
rebanho, seguida das regides Norte, Sudeste (22% e 18%, respectivamente) e,
Nordeste e Sul com 13% do rebanho nacional (IBGE, 2017). Em 2017, foram
exportadas 400 mil cabegas como bovinos vivos (boi em pé), principalmente para o
Vietnd e a Indonésia (ABIEC, 2018), além de sémen para paises da Ameérica
Central, Europa, Emirados Arabes e América do Sul, em que o Paraguai e a Bolivia
sdo os principais compradores de genética brasileira (ASBIA, 2018).

Parte da genética exportada € proveniente de animais avaliados por
programas de melhoramento genético de gado de corte no Brasil que realizam
selecao, principalmente, para caracteristicas de crescimento devido a importancia
econdmica. Além de peso, caracteristicas morfolégicas avaliadas por meio de
escores visuais tém sido usadas como critérios de selegdo para estimar a
composicado de carcaga e precocidade, e identificar animais com bibtipos
economicamente eficientes (FARIA et al., 2007a, DUITAMA et al., 2015).

Outra preocupacédo recente dos programas de melhoramento refere-se as
caracteristicas morfofuncionais como: aprumos, pigmentacdo, caracterizagao racial,
chanfro, boca, hérnea umbilical, hipoplasia testicular e umbigo. Nesta avaliagado sao
observados defeitos que podem afetar o desempenho dos animais favorecendo o
surgimento de dores, doencas e levar a morte em casos mais graves. Sendo assim,
o uso frequente desses animais na reproducao podera prejudicar a producéo, pois
se estas caracteristicas apresentarem herdabilidade de moderada a alta serdo
transmitidas as geracgdes futuras.

Estas avaliagcbes sao realizadas no nascimento, na desmama e ao sobreano
e nesta Utima etapa, sdo selecionados animais que podem receber o CEIP
(Certificado Especial de Identificagdo e Produgao), certificado que identifica os 20%
individuos que foram bem avaliados em seus respectivos programas, apresentam
valores genéticos superiores para caracteristicas economicamente importantes e
podem ser utilizados como reprodutores. Porém, antes de conceder o certificado, a
avaliacdo de caracteristicas morfofuncionais é realizada para que animais com

defeitos ndo o recebam e com isso, perde-se a oportunidade de utilizar animais
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geneticamente superiores, ja que esta lista ndo pode ser refeita para incluir outros
que estariam aptos a receber o certificado.

Por essa razao, identificar e selecionar precocemente animais que nao
apresentam defeitos € relevante para a pecuaria de corte. No entanto, ainda sao
poucos O0s programas que realizam esta avaliagao e, por essa razao, sao escassos
os artigos na literatura sobre a estimagcdo de parametros genéticos para defeitos
morfolégicos em bovinos de corte, justificando, dessa forma, a importancia de
estima-los e, posteriormente, utiliza-los como critérios de selecao (MARCONDES et
al., 2005).

Além disso, identificar a importancia do efeito da linhagem de touros sobre
tais caracteristicas, bem como as que apresentam maiores indices de defeitos é
importante uma vez que, as linhagens tém forte influéncia sobre a decisdo de
escolha entre touros que serdo usados na estacdo de monta. Estas informacoes
poderdo auxiliar os programas de acasalamento dirigido a identificar os melhores
acasalamentos entre os animais, combinando valores genéticos e pedigree, para
maximizar o ganho genético do rebanho e, ao adicionar informacgdes sobre defeitos,

minimizar a ocorréncia destes nos rebanhos nacionais.

1.1 OBJETIVO GERAL

Estimar parametros genéticos para caracteristicas morfolégicas
desclassificatérias avaliadas em bovinos da raca Nelore, considerando ou nao o

efeito da linhagem paterna.
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2 REVISAO DE LITERATURA

Os programas de melhoramento genético tém como objetivo explorar as
diferencas genéticas entre os animais para aumentar o lucro do produtor
(WENCESLAU et al., 2012). Por meio dos programas sao realizadas as avaliagbes
genéticas que informam as DEPs (Diferengas Esperadas na Progénie) do animal
para cada caracteristica de interesse, como peso e ganho de peso, indicando assim
o potencial genético de cada reprodutor, informacdes publicadas em sumarios de
touros (CAMPIDELLI; JOSAHKIAN, 2012).

No Brasil, a avaliacdo genética comegou a ser melhor difundida e utilizada
pelos criadores apds a publicacdo da portaria 267 do MAPA (1995) outorgar o CEIP
(Certificado Especial de Identificagdo e Produgéo), que certifica os 20% de animais
(machos e fémeas) geneticamente superiores do ano, avaliados pelos programas de
melhoramento genético. A compra de touros denominados “ceipados” garante ao
criador que tais animais poderdao transmitir a progénie caracteristicas
economicamente importantes, o que resultara em ganho genético para o rebanho.

Além disso, este certificado garante ao criador o transporte de animais pelo
pais com isengao de ICMS (Imposto sobre Circulagdo de Mercadorias e Servigos),
imposto cobrado nas operagdes de venda de animais e sémen e também
financiamento de instituicbes financeiras publicas e privadas. Em 2017, segundo o
relatorio anual da ASBIA (Associagao Brasileira de Inseminagao Artificial), na raga
Nelore os animais com CEIP representaram 19% do total de produgdo de sémen,
indicando que a procura por animais certificados no Brasil € grande.

Os programas de melhoramento tém realizado outra avaliagdo nos animais
“‘candidatos ao CEIP” na qual as caracteristicas raciais, aprumos, entre outras, sao
inspecionadas com objetivo de evitar que caracteristicas indesejaveis possam ser
transmitidas de uma geracéao para outra, porém estas nao fazem parte da avaliagcéao
genética. Portanto, s6 os animais aprovados nesta etapa receberdo a marca a fogo
e o CEIP.

Embora as avaliagcbes de caracteristicas morfofuncionais possam auxiliar na
selecado de reprodutores, ndo ha informagdes genéticas sobre as mesmas, ou seja,
ainda que o animal ndo apresente o defeito no momento da avaliagéo, n&o se sabe

se sua progénie podera apresentar o defeito e, diante de um cenario em que
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produtores buscam animais superiores geneticamente, inclui-las na avaliagao
genética € importante.

A selegdo favorece o aumento na frequéncia de genes favoraveis, por
escolher os melhores individuos da geragdo atual para se tornarem os pais da
préoxima geragao e a resposta do potencial da selecdo depende da magnitude dos
parametros genéticos, além da intensidade de selegédo (LIMA et al., 1989) e, com a
implementacdo de programas de melhoramento genético e uso de tecnologias
reprodutivas, a contribuicdo genética de alguns reprodutores pode ser desigual e
prolongada (FARIA et al., 2010), fixando tanto caracteristicas desejaveis, quanto
indesejaveis através do uso intensivo de reprodutores pertencentes a determinadas
linhagens.

Segundo Magnabosco et al. (1997), o termo linhagem refere-se a um grupo
de animais que apresentam maior grau de parentesco entre si, descendentes de um
reprodutor ou reprodutriz. O parentesco indica que entre dois individuos ha maior
probabilidade de que tenham mais genes em comum do que outros quaisquer
individuos da populagdo (MARCONDES et al., 2007). De acordo com Oliveira et al.
(2002) é possivel que, durante o passar do tempo, os animais pertencentes a
diferentes linhagens apresentem material genético distinto, mas com maior
uniformidade com animais da mesma linhagem.

Para identificar linhagens que nao apresentem problemas no que se refere
as caracteristicas morfofuncionais e inclui-las nas avaliagbes genéticas, €
necessario primeiramente estimar parametros genéticos que indicarao se a
caracteristica respondera ou nao a selecao, e se € possivel obter ganhos genéticos
através da selecao direta para uma caracteristica (REIMANN et al., 2018).

Além disso, a selecdo de reprodutores pode ser realizada antes da avaliacéo
de CEIP, pois antes de receberem o certificado, os animais candidatos passam por
uma ultima avaliagdo e os que apresentam problemas que nao foram verificados em
outras avaliagdes, ndo o recebem. No entanto, o ranking ndo é refeito e os animais
que nao apresentam defeito e que foram classificados apds os 20% n&o poderao
receber o CEIP. Por essa razao, a identificagdo precoce de animais que apresentam
algum defeito desclassificatorio € importante, pois tornara o uso de animais
“ceipados” mais eficiente.

Para utilizar uma caracteristica como critério de selegdo € importante

entender o impacto na producédo e porque se deseja fixar uma caracteristica ou
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retira-la. As caracteristicas  morfofuncionais como: aprumos, umbigo,
despigmentacao, problemas de boca, hérnia umbilical, hipoplasia testicular, chanfro

e caracterizagao racial podem causar prejuizos econémicos.
APRUMOS

O sistema de produgdao a pasto € o mais comumente utilizado no Brasil,
sendo assim, o animal apresenta maior necessidade de deslocamento para buscar
alimento. Isso justifica a demanda por aprumos adequados, pois assim o animal
podera caminhar e se alimentar e, consequentemente, expressar seu potencial
genético para crescimento. Além disso, tanto os animais de central de inseminacao,
como os de fazenda devem apresentar bons aprumos, pois machos com bons
aprumos conseguem realizar a monta e as fémeas podem suportar o peso dos
reprodutores. Por essa razao, a avaliacdo de aprumos esta relacionada ao periodo
de permanéncia no rebanho, o que influencia na produtividade e longevidade
(JOSAHKIAN et al., 2003).

Os aprumos sao avaliados através das proporgdes, diregdes, angulagoes,
articulagdes, observando a estrutura de ossos, tenddes e ligamentos dos membros
anteriores e posteriores (KOURY FILHO et al., 2015). Pelo método EPMURAS®
(avaliagdo visual das caracteristicas Estrutura Corporal, Precocidade,
Musculosidade, Umbigo, Padrédo Racial, Aprumos e Sexualidade), o escore de
aprumos é pontuado de 1 a 4 e outros métodos de avaliagao visual utilizam escores
de 1 a 5, as notas baixas indicam problemas de aprumos e as notas altas indicam
aprumos adequados. A avaliagao pode ser realizada por avaliadores da fazenda ou
técnicos treinados do programa.

Outro método de avaliagdo utiliza o sistema binario (0 ou 1), em que o
avaliador apenas informa se o animal apresenta problema de aprumo (1), mas sem
especificar qual seria, ou seja, embora a avaliagcao seja baseada em detalhes como
angulacodes e articulagdes, este detalhamento se perde quando informa-se somente
que o animal apresenta defeito. A avaliacdo é feita de frente, observando
irregularidades posturais como, aprumos cambotas (Figura 1a), quando a distancia
entre os joelhos é grande, aprumos cambaios (Figura 1b), quando a distancia entre
os joelhos é pequena. Na avaliagéo lateral é observado, por exemplo, se as pernas

sdo excessivamente curvas (Figura 1c) ou retas e angulagéo dos cascos (Figura 1d).
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Figura 1 Exemplos de defeitos de aprumos observados em bovinos Nelore.

Figura 1b Aprumos cambaios

Figura 1c Pernas excessivamente Figura 1d Achinelamento das unhas

curvas

Fonte: (1b: CRV Lagoa, 2017);(1a,1c,1d: Marega, 2014).

Apesar da frequente avaliagdo e utilizacdo de escores para aprumos nos
programas de melhoramento, ha poucos estudos relacionados as estimativas de
herdabilidade para que se possa inferir se as diferengas entre os animais sao

genéticas ou ambientais e assim, identificar como diminuir a incidéncia deste defeito.
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Por exemplo, o uso de acasalamento dirigido, ao selecionar animais sem problemas,

evitaria problemas de aprumos na progénie (Tabela 1).

Tabela 1. Numero de animais (N) avaliados ao sobreano, método de avaliagao,
estimativas de herdabilidade (h*) para aprumos e correlagdes genéticas (rg) com
peso corporal em bovinos da raga Nelore, conforme literatura.

Autor (ano) N Avaliagdao h? rg
Lima et al. (1989) 364 Escore 0,37 -

Koury Filho et al. (2002) 17.168 Escore 0,40 0,33

Binaria 0,18 0,04

Vargas et al. (2017) 300.000 Escore 039 0,39

Pela Tabela 1 é possivel notar estimativas altas de herdabilidades que
indicam variabilidade genética na populagcdo e, desta forma, a caracteristica
responderia a selegao direta.

As correlagdes positivas com peso sugerem que a selegéo para peso podera
levar a resposta indireta indesejavel para aprumos ou seja, a selegdo para animais

de pesos elevados favorece o aparecimento de problemas de aprumos.
UMBIGO

Em relacdo ao umbigo, a avaliagéo refere-se ao tamanho e posicionamento
da prega umbilical, considerando bainha e prepucio nos machos (ELER et al., 1996),
sendo que, € considerado defeito quando ultrapassa a linha do jarrete (Figura 2).
Esta € uma caracteristica importante, visto que animais com umbigos pendulosos
sdo mais susceptiveis a traumas e infecgbes pelo contato com a pastagem,
comprometendo a reprodugao (HUEB & JOSAHKIAN, 2013; BOLIGON et al., 2016).
Nas fémeas, o tamanho do umbigo n&do tem valor funcional, porém tem sido usado
como indicativo do tamanho do prepucio de seus filhos (BIGNARDI et al., 2011).

O prolapso prepucial € comum em touros de corte e esta relacionada a
fatores hereditarios, infecciosos e de ambiente. Entre os fatores hereditarios estdo o
tamanho e a pendulosidade do umbigo, o tamanho do orificio prepucial e a auséncia

de musculos retratores (VIU et al., 2002).
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Figura 2 Escala de escores para a caracteristica prepucio/umbigo na raga Nelore.

Escores: 1 = umbigo muito curto; 2, 3 e 4 = escores ideias; 5 e 6 = umbigos muito grandes e/ou

pendulosos. Fonte: Adaptado de Brazilcomz — Zootecnia Tropical, 2012.

A avaliagao pode ser realizada por meio de escores, variando de 1 a 5 ou 1
a 6, como na Figura 2. Neste sistema de avaliagao, deseja-se animais com escores
2, 3 e até 4, por ndo serem umbigos muito curtos como o escore 1 e nem muito
grandes e/ou pendulosos (distantes da regido ventral) como nos escores 5 e 6, pois
podem comprometer a funcionalidade do animal a campo (BRAZILCOMZ, 2012). Na
avaliagao binaria, € indicado pelo avaliador se 0 umbigo é de tamanho desejavel (0)
ou se é de tamanho indesejavel (1), quando muito curto ou muito penduloso, porém,

perde-se 0s graus que o sistema por escore fornece.

Na Tabela 2 estdo apresentados parametros genéticos para caracteristica

umbigo, de acordo diferentes trabalhos publicados.
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Tabela 2. Numero de animais (N), estimativas de herdabilidade (h?*) para umbigo e
as correlagdes genéticas (rg) com peso corporal em bovinos de corte, conforme a
raca, em diferentes trabalhos.

h? h?
Autor (Ano) Raca N rg
desmama sobreano
Lima et al. (1989) Nelore 364 - 0,70 -
Koury Filho et al. (2003)  Nelore 11.310 0,29 - -0,05
Barichello et al. (2010) Canchim 9.111 0,27 - 0,22
0,33 desmama
Bignardi et al. (2011) Nelore 135.440 0,14 0,26
0,06 sobreano
Angus-
Araujo et al. (2010) 39.676 0,20 - 0,06
Nelore
Araujo et al. (2012) Brangus 6.789 - 0,32 0,005
Lima et al. (2013) Nelore 21.032 - 0,36 0,32
Hereford
Campos et al. (2018) 127.539 - 0,42 0,16
Braford

Pela Tabela 2, é possivel notar coeficientes de herdabilidade moderados e
altos, o que indica possibilidade de identificar animais geneticamente superiores, ou
seja, que apresentam tamanho de umbigo adequado. Atualmente, os sumarios
apresentam a DEP (Diferenga Esperada na Progénie) para esta caracteristica, que
compara o mérito genético entre os animais avaliados e prediz a habilidade de
transmissao para a progénie. A DEP auxilia na escolha de touros que podem ser
usados em acasalamentos dirigidos corretivos, por exemplo, ou de forma a evitar a
disseminagao de problemas com umbigo.

Em relagdo as correlagbes genéticas com caracteristicas de desempenho
ponderal, Koury Filho et al. (2003) concluiram que a sele¢ao para diminuir umbigo
nao interferiria de forma significativa na selecdo para peso a desmama, caso a
selecdo fosse realizada prioritariamente para umbigo. Bignardi et al. (2011)
estimaram correlagdo genética moderada e positiva com peso a desmama (0,33) e
concluiram que ao promover aumento de peso por meio da selegdo, o tamanho do
umbigo também podera aumentar, o que seria indesejavel, porem ao sobreano,

essas caracteristicas seriam independentes geneticamente. Devido a essas
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diferengas encontradas é importante estimar correlacbes genéticas entre essas

caracteristicas para melhor compreender a relagao entre elas.
DESPIGMENTACAO

Para que o animal receba registro genealdgico na Associagcédo Brasileira de
Criadores de Zebu (ABCZ, 2013), associagdo responsavel pela raca Nelore, a
despigmentacdo excessiva desclassifica o animal para o registro, pois além de
manter o padrdo racial, esta caracteristica ¢é importante para evitar o
desenvolvimento de doencas de pele. Na raga Nelore, a despigmentacdo ocorre
principalmente na ponta da cauda (Figura 3a) e mucosas, como também “placas” no
corpo.

Segundo Batista (2012), animais com pouca ou falta de pigmentacdo sao
mais susceptiveis ao aparecimento de problemas de pele devido a prolongada
exposicao a radiagdo solar, tais como o melanoma maligno ou melanocarcinoma,
carcinoma escamoso da vulva, carcinoma escamoso da pele e o carcinoma
escamoso periocular de bovinos (Figura 3b). O carcinoma caracteriza-se por um
tumor que, em casos mais graves, pode produzir metastases e disseminar para
outros o6rgdos (CARDOSO et al.,, 2016). Estas doencas resultam em perdas
econbmicas devido aos tratamentos, condenacdo de carcaga e ainda, perdas
indiretas em fertilidade e produtividade (REIMANN et al., 2018).

A despigmentacao pode ser avaliada de forma binaria, quando o individuo
apresenta (1) ou ndo despigmentacgao (0) ou por meio de escore com notas de 1 a 3,

sendo nota 3 para animais que apresentam despigmentacéo aparente.
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Figura 3 Despigmentagcdo em bovinos Nelore.

Figura 3a (Esquerda): Bovino Nelore com despigmentagdo na ponta da cauda. Figura 3b (Direita):
Bovino Nelore com carcinoma periocular.
Fonte: CRV Lagoa, 2017.

Lima et al. (1989) avaliaram a pelagem (cor dos pelos e pigmentagao da
pele) de machos da raga Nelore, utilizando notas de 1 a 9 e estimaram herdabilidade
de 0,53. De acordo com Koury Filho et al. (2002), o coeficiente de herdabilidade para
despigmentagcdo em animais da ragca Nelore foi de 0,47. Nos dois trabalhos os
autores concluiram que a despigmentagcdo nao tem relagdo importante com as
caracteristicas de produgdo, ou seja, a selegdo para desenvolvimento ponderal n&o
prejudica a pigmentacado. Reimann et al. (2018) estudaram pigmentagédo ocular de
animais das racas Braford e Hereford e estimaram herdabilidade de 0,46, concluindo

que é possivel obter ganhos genéticos selecionando esta caracteristica.
PROBLEMAS DE BOCA

Anomalias de mandibula podem ser observadas em diversas espécies e
foram descritas, principalmente em estudos veterinarios com caprinos e ovinos.
Prognatismo é uma das anomalias mais relatadas na literatura, sendo caracterizada
pelo alongamento da mandibula ou da maxila; outra anomalia € o bragnatismo ou
retrognatismo (Figura 4) que é caracterizado pelo encurtamento da mandibula ou da
maxila. Ha ainda o agnatismo, auséncia da mandibula, com baixa incidéncia e
incompativel com a vida (MAGALHAES et al., 2008).
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Figura 4 Bragnatismo em bovino Nelore.

Fonte: CRV Lagoa, 2017.

Pela Figura 4, € possivel inferir que em funcdo da dificuldade para
apreensao e mastigacao dos alimentos, o desempenho do animal pode ser afetado
devido a deficiéncias alimentares e que pode levar a morte (ROCHA, 2003). As
anomalias sdo manifestadas ao nascimento, devido a genética ou acado de agentes
ambientais relacionados a saude materna e/ou no desenvolvimento fetal (MORAES,
1990; MAGALHAES et al., 2008). A avaliagdo de boca nio é feita através de
escores, mas de forma binaria, se o animal apresenta ou ndo algum problema de
boca, sem distingdo de qual problema foi observado.

Apesar de ser uma anomalia recorrente em diversas espécies, ndo ha
estudos sobre os parametros genéticos desta caracteristica para bovinos de corte, 0
que justifica a importancia dessa informacéo, ndo sé para melhor orientar o descarte
de animais, mas para que se possa minimizar a ocorréncia deste defeito dos

rebanhos.
HERNEA UMBILICAL

E caracterizada pela protusdo de contetido abdominal que ocorre através da
abertura congénita ou adquirida, do anel inguinal (Figura 5), que compromete o
desenvolvimento dos animais. Pode estar associada a outras onfalopatias e manejo
inadequeado (STEENHOLDT & HERNANDEZ, 2004; SILVA et al., 2012), além da
ocorréncia de partos gemelares ou antecipados (HERRMANN et al., 2001).
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Figura 5 Bovino Nelore com hérnia umbilical.

Fonte: CRV Lagoa, 2017.

A avaliagdo da hérnia umbilical € realizada através da observagdo da
presenca ou nao e, dentre as consequéncias deste defeito, destaca-se a perda de
peso, predisposicdo a infecgbes sistémicas e possibilidade de obito, além de
desvalorizagdo comercial do animal e prejuizos econémicos ao produtor (RABELO
et al., 2005).

Herrmann et al. (2001) estimaram herdabilidade de 0,36 para animais
germanicos Fleckvieh, uma linhagem de dupla aptiddo da raga Simental, e
concluiram que provavelmente ha mais de um gene envolvido na expressao desta
caracteristica e que a incidéncia poderia ser reduzida com a identificagcao precoce e

selecao.

HIPOPLASIA TESTICULAR E CRIPTORQUIDISMO

A fertilidade do touro é avaliada através de exame androldgico que identifica
o potencial fértil do touro e algum problema na qualidade do sémen, formato e
tamanho dos testiculos, entre outros aspectos (PASTORE et al., 2009).

Diversas patologias testiculares que afetam a fertilidade dos touros podem
ter causas de origem genética, congénita ou adquirida (BICUDO et al., 2007). Uma

dessas patologias € o criptorquidismo que ocorre quando os testiculos ndo descem
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para a bolsa escrotal. Os animais podem apresentar libido, porém quando for
bilateral, ndo apresenta sémen e, quando afeta somente um dos testiculos, pode
apresentar sémen normal (SILVA et al.,1993).

Outra patologia é a hipoplasia testicular (Figura 6) que esta entre os
principais disturbios em bovinos e caracteriza-se pelo desenvolvimento deficiente do
testiculo, que pode ser uni ou bilateral, parcial ou total (GLEDHILL, 1973; STEFFEN,
1997).

Figura 6 Bovino Nelore com hipoplasia testicular unilateral total.

Fonte: CRV Lagoa, 2017.

Os casos de hipoplasia unilateral parcial sdo identificados pela diminuicdo de
1,5 a 2,0 cm em um dos testiculos, hipoplasia bilateral parcial caracteriza-se pela
reducao de tamanho de ambos os testiculos, e assim, circunferéncia escrotal
reduzida e quando ha grande diferenga de tamanho entre os testiculos é identificada
a hipoplasia unilateral total, os touros nestas condicées apresentam habilidade de
cobertura normal, porém a vida reprodutiva pode ser menor em relagao a touros sem
hipoplasia (BICUDO et al., 2007). Ja a hipoplasia bilateral total, a mensuragao é
mais facil, pois ambos os testiculos sdao pequenos e no ejaculado ndo ha
espermatozoides (STEFFEN, 1997, BICUDO et al., 2007; NEVES et al., 2019).

A identificagdo da hipoplasia pode ser feita visualmente através de exame
fisico em touros a partir de 7 meses de idade (STEFFEN, 1997), o que é importante

para a selecéo precoce de reprodutores.
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Silva et al. (1993) suspeitavam de que a origem para estas patologias fosse
genética e que estes animais ndo deveriam ser usados na reproduc&o, pois mesmo
quando férteis, poderiam ter filhos inférteis. No mesmo trabalho, os autores
sugeriram que mesmo sem um exame andrologico completo € possivel identificar
animais que apresentem alguma anomalia na avaliagédo de perimetro escrotal ao
sobreano e, em casos mais graves, ja na desmama verifica-se irregularidade nos
testiculos e, a partir de uma avaliagdo precoce, deve-se desconsiderar esses
animais para reproducao.

Em trabalho com bovinos Nelore, Neves et al. (2019) verificaram 4,61% dos
animais com hipoplasia testicular e estimaram herdabilidade de 0,16, concluindo que
de acordo com magnitude a caracteristica deve responder a selegdao. Os autores
também estimaram correlacdo genética negativa de -0,53 com a circunferéncia
escrotal, caracteristica utilizada para indicar a capacidade de produgao de
espermatozoides e concluiram que animais com menores perimetros escrotais tém
maior probabilidade de apresentarem hipoplasia, pois apresentam perimetro menor
devido ao desenvolvimento incompleto do epitélio germinativo, responsavel pela

producao de sémen.

CHANFRO E CARACTERIZACAO RACIAL

Embora a selecdao da raga Nelore seja realizada prioritariamente para
caracteristicas produtivas e funcionais, as raciais também sdo avaliadas para que
nao haja descaracterizacdo do rebanho. Preservar o padrdo da raga € importante
para que sejam criados animais equilibrados, harmoniosos e funcionais, e assim
aumentar a frequéncia dessas caracteristicas no rebanho (ROSA et al., 2003).

A avaliagao do chanfro considera a ocorréncia ou nao de problemas como:
desvios, acarneiramento ou comprimento excessivo e estreito, além de estar
relacionado com a identificagdo da masculinidade e feminilidade dos animais (Figura
7). O animal que apresente algum destes defeitos é desclassificado para receber

registro na associagao (ABCZ, 2013).
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Figura 7 Animais da raga Nelore que apresentam chanfros com desvios.

Fonte: CRV Lagoa, 2017.

Na Figura 7 é possivel notar animais com desvios de chanfro e na terceira
imagem, um desvio grave que pode afetar a formagéo do maxilar, porém a avaliagcéo
€ somente binaria e ndo ha escores que indiquem niveis de problemas de chanfro.

No caso da caracterizagao racial, a avaliagdo ocorre com base no padrao
racial do Nelore através de escore de 1 a 5, sendo as notas 1 e 2 para animais que
apresentam pouca caracterizagao racial e 5 para os que estdo de acordo com
padrao racial preconizado. Na avaliagdo binaria, o avaliador reporta se ha
desconformidade de alguma das caracteristicas avaliadas em relagdo ao padrao,
sem informar qual. O animal pode apresentar chifre excessivamente longo, orelhas
muito pesadas, barbela reduzida, garupa caida, entre outras caracteristicas
avaliadas, porém, ndo se sabe qual descaracterizacao racial € mais comum, pois &
apenas reportado que ha despadronizacao.

Na literatura sdo escassas as informagdes sobre parametros genéticos para
estas caracteristicas. Gutiérrez e Goyache (2002) analisaram as caracteristicas
raciais de animais da raca Asturiana de Los Valles, raca francesa que apresenta a
caracteristica de musculatura dupla, e estimaram herdabilidade de 0,33 e concluiram
que as caracteristicas raciais, considerando todas as caracteristicas avaliadas,
seriam um bom indicativo para alcangar a padronizag¢ao da raga. Para a raga Nelore,
Lima et al. (2013) estimaram herdabilidade de 0,15 para caracterizacao racial, e
concluiram que essas caracteristicas apresentardo baixa resposta a selecdo. Mais
estudos sdo necessarios, porém, mesmo que a herdabilidade seja considerada
baixa, ainda € uma caracteristica importante para o rebanho e que deve ser

considerada na escolha de animais.



29

As caracteristicas descritas sdo ditas como qualitativas ou de limiar, pois
possuem categorias ordenadas, como os escores, ou distribuicdo binaria, por
exemplo, se o animal esta prenhe ou vazia, presenca ou auséncia de algum defeito.
Essas caracteristicas ndo se alteram ou tem pouca alteragado ao longo da vida, e o
meio ambiente ndo tem efeito sobre ela, assim sendo, o fendtipo € uma boa
indicagao do gendtipo. Diferente das caracteristicas quantitativas, como por exemplo
peso ao sobreano, que s&o descritas por valores numeéricos, com distribuicdo normal
e a expressao da caracteristica sofre mais com a influéncia do meio ambiente
(CAMPIDELLI; JOSAHKIAN, 2012).

Para que possam ser incluidas nas avaliagbes genéticas e utilizadas como
critérios de selecdo, e assim selecdo precoce de animais, € preciso estimar
parametros genéticos para avaliar a possibilidade de resposta favoravel a selegao
(KOURY FILHO et al., 2010, HUEB & JOSAHKIAN, 2013).

Identificar qual método € mais adequado para analisar o conjunto de dados &
relevante, pois diferentes métodos de analise podem levar a estimativas distintas
para um mesmo parametro (MARCELINO & IEMMA, 2000). Para as caracteristicas
que relacionam sucesso e fracasso, as analises devem ser realizadas por meio de

modelos que levam em consideracao a distribuigao da variavel no banco de dados.

MODELOS DE LIMIAR PARA ESTIMAGCAO DE PARAMETROS GENETICOS
PARA CARACTERISTICAS CATEGORICAS

A eficiéncia da selecdo para carateristicas de interesse depende de
estimativas acuradas de parametros genéticos, bem como dos valores genéticos dos
individuos candidatos a reprodutores. As acuracias das estimativas dependem do
numero de informacgdes, do modelo estatistico e do método de estimacgao utilizado
(BARBOSA et al., 2008).

O método de Maxima Verossimilhanga Restrita — REML (PATTERSON &
THOMPSON, 1971) é o mais utilizado nos programas de melhoramento, devido a
facilidade de aplicagcdo (FARIA et al., 2007a) e seu uso foi intensificado pela
disponibilidade de programas computacionais como o DFREML (MEYER, 1988;
1998) e MTDFREML (BOLDMAN et al., 1995). A inferéncia frequentista considera os
parametros como valores fixos e desconhecidos e gera um valor estimado e um
intervalo de confianga, podendo gerar distribuigbes apenas se o experimento for
repetido inumeras vezes (FARIA et al., 2007b).



30

Porém, modelos lineares para a analise de dados categoricos ignoram a
distribuicdo descontinua e o procedimento segue como se os dados fossem
continuos, ndo sendo indicados a caracteristicas categoricas ou binarias (SOUSA et
al., 2000; MARCONDES et al.,, 2005; FERREIRA, 2008), pois podem gerar
estimativas ndo confiaveis dos parametros genéticos e, consequentemente,
conclusbes equivocadas sobre o ganho genético das caracteristicas sob selegao
(FARIA et al., 2007a).

Caracteristicas categodricas podem ser analisadas sob modelo de limiar,
caracterizado por assumir uma distribuicdo normal através de variaveis continuas
nao observaveis em uma escala subjacente, para fendtipo expresso de forma
categorica (GIANOLA, 1982; FALCONER,1989; FERREIRA, 2008). Os valores na
escala observavel estdo ligados a escala subjacente por meio de pontos de limiar,
limites de uma determinada expresséo fenotipica (SOUSA et al., 2000). Assim, o
modelo de limiar pode proporcionar estimativas mais adequadas e maior habilidade
em detectar a variabilidade genética do que os modelos lineares e assim
proporcionar melhor identificagdo dos animais com valores genéticos superiores
(VAN TASSEL et al., 1998; SILVA et al., 2003).

Misztal et al. (2002) desenvolveram o software BLUPF90thr que utiliza a
Maxima Verossimilhanca Restrita sob modelo de limiar para estimar adequadamente
parametros genéticos para dados categéricos. Em 2006, Tsuruta & Miztal
desenvolveram o software THRGIBBS1F90, que aplica a estatistica bayesiana para
caracteristicas categoricas em modelos lineares e de limiar.

A inferéncia bayesiana atribui distribuicbes a priori aos parametros para
estimacdo e combina com a funcdo de verossimilhancga, por meio do Teorema de
Bayes, originando a distribuicdo a posteriori usada para calcular estimativas mais
precisas (YOKOO et al., 2013; OLIVEIRA et al., 2015). A distribuicdo a priori tem
maior importancia quando a quantidade de dados é pequena (RESENDE, 2000) e
pode ser com base em consideracdes tedricas ou de analises obtidas em outros
experimentos e a fungdo de verossimilhanga é a funcdo densidade de probabilidade
das observacoes.

Por meio dos métodos de amostragem da Cadeia de Markov em Monte
Carlo (MCMC) é possivel utilizar a inferéncia bayesiana, sendo a Amostragem de
Gibbs (GEMAN & GEMAN, 1984) o método mais utilizado. O método baseia-se em

simulagdes iterativas até convergir numa distribuicdo estacionaria que, através do
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algoritmo de Gibbs, tem como objetivo obter valores esperados para cada parametro
desconhecido e assim chegar as distribuicbes a posteriori, a partir das quais sao
obtidas as estimativas dos parametros genéticos (FARIA et al.,, 2007b). Segundo
Van Tassel et al. (1995), o uso da amostragem de Gibbs permite a analise conjunta
de dados maiores do que a metodologia REML e propicia estimativas acuradas dos
parametros e dos intervalos de credibilidade da estimativa. O MCMC necessita de
dois pontos: do periodo de burn-in, espago necessario para a cadeia chegar a
distribuicdo estacionaria, € o periodo de aquecimento e ocorre fora da distribuicao
real dos parametros, por isso deve ser descartado, e também do thin, intervalo de
utilizacdo amostral, que serve para diminuir a dependéncia entre as observacdes ao
longo da cadeia (VAN TASSEL; VAN VLECK, 1995; GAZZINELLI, 2013). Apds estes
dois pontos € que se obtém a quantidade real de ciclos gerados e que esta
relacionado com a convergéncia das distribuicées posteriores.

Apos gerar a Cadeia de Markov em Monte Carlo € necessario diagnosticar
sua convergéncia e para isso existe 0 método de Geweke (1992) que divide a cadeia
em duas partes e testa se os valores da primeira parte sdo iguais em meédia aos
valores da segunda parte. Por ser uma distribuigdo estacionaria, espera-se que a
média de ambas as partes sejam iguais. Outro critério que pode ser utilizado € o
diagnostico de Heidelberger e Welch (1983) que avalia se a cadeia atingiu a
estacionaridade e se o tamanho é suficiente para estimar a média da cadeia com
precisdo. Quando nao atinge a estacionaridade, descarta-se 10% das iteracdes
iniciais e repete-se o teste e assim é repetido no maximo cinco vezes e, na sexta vez
considera-se falha de estacionaridade e indica que é necessario um namero maior
de iteragbes. Quando ndo ha falha, a parte descartada é considerada o tamanho do
burn-in (GAZZINELLI, 2013).

Na literatura trabalhos mostram a diferengca entre os métodos REML e
Bayesiana para estimacao de parametros. Nogueira et al. (2003) simularam dados
de ganho de peso diario de 20 bovinos de corte e concluiram que a bayesiana é um
meétodo de facil aplicacdo e a estatistica descritiva das distribuicdes foi faciimente
obtida e, por ser mais completa para cada parametro e considerar a incerteza sobre
eles, foi mais adequada para analisar o ranqueamento dos animais. Carneiro Junior
et al. (2007) simularam dados de populagdes pequenas e grandes para avaliar o
efeito dos diferentes tipos de heterogeneidade de variancias e compararam os

métodos, concluiram que o conhecimento das informag¢des a priori conduzem a
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melhores estimativas de componentes de variancia, principalmente em populagdes
pequenas, porém na auséncia desta informagao, ambos os métodos apresentam
resultados semelhantes. Faria et al. (2008) estimaram componentes de
(co)variadncias e parametros genéticos de caracteristicas de crescimento e
reproducao de bovinos Nelore e concluiram que a abordagem bayesiana apresentou
vantagens, como a obtengédo dos desvios-padrao e intervalo de confianga para os
parametros e também de densidades marginais posteriores, que sao mais
informativas do que os resultados obtidos pela analise frequentista. Madureira et al.
(2009) estudaram componentes de variancia e predicao de valores genéticos para
pesos aos 365 dias de idade nas racas Simental, Nelore e Canchim e os métodos
apresentaram estimativas similares, porém concluiram que a bayesiana fornece uma
descricdo mais detalhada dos parametros e permite incorporar informacdes a priori,
0 que resulta em uma analise mais precisa.

Para caracteristicas categodricas, Ferreira (2008) realizou revisdo
bibliografica sobre avaliacdo genética e verificou que o modelo de limiar foi 0 mais
adequado por considerar a natureza dos dados, estimou parametros genéticos mais
precisamente e os valores genéticos foram preditos com maior acuracia. Jeyaruban
et al. (2012), ao estudarem escores para aprumos de bovinos da raga Angus,
concluiram que modelos de limiar foram mais adequados por nao analisar a
caracteristica como linear e as estimativas de herdabilidade mais altas na analise de
limiar do que linear, podem levar a uma melhor identificacdo e selegcao de animais
geneticamente superiores.

A metodologia bayesiana parece ser uma alternativa vantajosa por permitir
obter densidades posteriores dos parametros, além de poder ser utilizada
independentemente do tamanho do banco de dados, em modelos complexos e por
nao exigir conhecimento prévio da distribui¢ao inicial da variavel (CAMPQOS, 2013).

E evidente a importancia de evitar que estes defeitos sejam transmitidos nos
rebanhos e por isso, devem ser realizados mais trabalhos para estimar os
parametros genéticos com metodologias adequadas aos bancos de dados, para que
sirvam de base de comparagao e assim conduzir meios mais eficientes de minimizar

a incidéncia destas caracteristicas desclassificatorias.
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3 MATERIAL E METODOS

Foram utilizados dados de sobreano de machos e fémeas, nascidos entre
1994 e 2017, pertencentes ao banco de dados do programa de melhoramento
genético de bovinos de corte PAINT® (Programa de Avaliagdo e Identificagdo de
Novos Touros), da CRV Lagoa, empresa situada em Sertdozinho, Sdo Paulo, cujas
207 fazendas participantes estao localizadas nas regides Nordeste, Norte, Sudeste e
Centro Oeste do Brasil.

Os animais foram pesados ao sobreano entre 340 e 670 dias de idade (faixa
de idade exigida pelo programa para avaliagdo de sobreano), agrupados de acordo
com o0 més de nascimento e sexo e avaliados pelos técnicos do programa pelo
método visual de forma binaria para presenca (1) ou nado (0) de problemas em
aprumos (AP), boca (BO), chanfro (CH), umbigo (UM), despigmentagdo (DP),
descaracterizagédo racial (RA), hérnia umbilical (HE) e hipoplasia testicular (HT —
avaliado somente em machos). O mesmo animal poderia apresentar até dois
defeitos.

Estes defeitos sdo considerados desclassificatorios pelo programa, pois
animais que apresentam defeitos nas avaliagbes de desmama e sobreano, mesmo
tendo superioridade genética, sdo desconsiderados como possiveis candidatos a
receber o CEIP (Certificado Especial de ldentificacdo e Produgdo). Apds isso, 0s
20% animais melhores avaliados no sobreano, entram na listagem para receber o
CEIP. No entanto, é realizada uma avaliacao das caracteristicas morfofuncionais e
0s que apresentarem defeitos, sdo desclassificados, ndo recebem o certificado e a

marca de fogo do programa.

ANALISE SEM LINHAGEM

A edicado de dados foi realizada através do software SAS 9.4 (SAS Institute,
2014), na qual foram retirados animais com peso ao sobreano abaixo de 100kg ou
acima de 600kg, resultando em um arquivo com 250.935 animais. As médias de

idade e peso encontram-se na Tabela 3.
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Tabela 3 Analise descritiva com numero de animais (N), as médias e desvios-padréo
(dp) dos dados de peso (em kg) e idade (em dias) ao sobreano de bovinos Nelore.

N Peso x dp Idade * dp
Fémea 124.076 267,52+ 44,28 530,20 + 57,66
Macho 126.859 305,19 + 54,23 526,09 + 56,16
Total 250.935 286,56 + 53,02 528,13 + 56,94

Os grupos de contemporaneos foram formados pelas variaveis: ano e
estacdo de nascimento, sexo, sendo que, foram excluidos grupos com menos de 6
animais, e também, aqueles grupos formados apenas por animais sem defeitos. Na
Tabela 4 estdo informados quantos grupos de contemporaneos foram formados por
caracteristica avaliada.

Tabela 4 Numero de grupos de contemporaneos (NGC) utilizados para analise de
cada caracteristica avaliada.

AP BO CH DP HE HT RA UM

NGC 118 100 115 113 55 71 121 121

AP = problemas de aprumos; BO = problemas de boca; CH = problemas de chanfro; DP =
despigmentacdo; HE = hérnia umbilical; HT = hipoplasia testicular; RA = caracterizag¢ao racial; UM =

umbigo.

Para estudar os efeitos ambientais que influenciam as caracteristicas
desclassificatorias, foi realizada a analise de variancia pelo procedimento GLIMMIX
do SAS 9.4 (SAS Institute, 2014) e, a partir dos resultados, foram incluidos nos
modelos para a analise genética os efeitos fixos de grupo de contemporaneos e
regido e, somente na analise de aprumo também foi considerado o efeito linear e
quadratico de peso ao sobreano como covariavel.

O modelo completo pode ser representado por:

Yijk = GC; + regido; + pesoy + peso®, + e;jy

Em que:

Yijk = vetor das observagcbes para aprumo, boca, chanfro,
despigmentacao, hérnia umbilical, hipoplasia testicular, raca e umbigo
(os efeitos linear e quadratico de peso ao sobreano foram
considerados somente na analise de aprumo);

GC; = efeito do i-ésimo grupo contemporédneo (ano e estacdo de

nascimento e sexo);
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Regiéo; = efeito da j-ésima regido (Centro Oeste, Norte, Nordeste e Sudeste);
Pesog = efeito linear do k-ésimo peso ao sobreano;

Peso* = efeito quadratico do I-ésimo peso ao sobreano;

€ijk = erro aleatorio associado a cada observagéo.

ANALISE COM LINHAGEM

A edicao de dados foi realizada através do software SAS 9.4 (SAS Institute,
2014), na qual foram retirados animais com peso ao sobreano abaixo de 100kg ou
acima de 600kg. Além disso, foram desconsiderados touros com menos de 100
filhos e os reprodutores multiplos (RM), onde sao utilizados no manejo reprodutivo,
varios touros para um lote de fémeas e nao ha controle de qual touro é realmente o
pai do produto, resultando em um arquivo com 75.798 animais. As médias de idade
€ peso encontram-se na Tabela 5.

Tabela 5 Analise descritiva com numero de animais (N), as médias e desvios-padréo
(dp) dos dados de peso (em kg) e idade (em dias) ao sobreano de bovinos Nelore.

N Peso + dp Idade * dp
Fémea 37.988 272,89 + 42,20 540,46 + 54,94
Macho 37.810 310,87 + 51,83 537,08 + 53,45
Total 75.798 291,84 + 50,92 538,77 £ 54,23

Os grupos de contemporaneos foram formados pelas variaveis: ano e
estagdo de nascimento, sexo, sendo que, foram excluidos grupos com menos de 6
animais, e também, aqueles grupos formados apenas por animais sem defeitos. Na
Tabela 6 estdo informados quantos grupos de contemporaneos foram formados por

caracteristica avaliada.

Tabela 6 Numero de grupos de contemporaneos (NGC) utilizados para analise de

cada caracteristica avaliada no banco de dados para estudo de linhagens.

AP BO CH DP HE HT RA UM

NGC 113 97 115 111 45 70 113 113

AP = problemas de aprumos; BO = problemas de boca; CH = problemas de chanfro; DP =
despigmentagao; HE = hérnia umbilical; HT = hipoplasia testicular; RA = caracterizagao racial; UM =

umbigo.
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Para a formagao das linhagens, inicialmente foram identificados os avés e
bisavOs, pois o arquivo continha apenas a informacao de pai. A partir disso, foi
calculada a frequéncia de defeitos por bisavbé e assim selecionar os 15 com maior
numero de descendentes com defeitos. Esses 15 bisavés foram considerados os
genearcas das linhagens e os animais que tivessem o touro A como pai, vb ou
bisavd foram incluidos na linhagem 1, os animais que tivessem o touro B como pai,
vb ou bisavd, foram incluidos na linhagem 2 e assim sucessivamente até a linhagem
15. O numero de animais por linhagem encontra-se na Tabela 7.

Tabela 7 Numero total de descendentes em cada linhagem e porcentagem de
defeitos avaliados em bovinos Nelore.

UNHAGEM o9 ot Bot  cu'  ppt  HE! HT*  Ral  umt o
animais defeitos

1 7262 252% 6,7% 23,5% 20,9% 0,1% 10,5% 9,8%  3,2%  12,2%
2 9.440  28,6% 2,7% 24,4% 10,6% 05% 12,1% 10,6% 10,6%  82%
3 6768  27,0% 3,5% 143% 39,5% 0,1% 92% 42% 2,1%  11,4%
4 7.080  293% 56% 183% 5,6% 05% 19,1% 14,6% 72%  8,9%
5 6219  142% 9,8% 21,1% 9,2% 0,2% 11,8% 156% 182%  9,4%
6 3.805  4,0% 3,1% 9,6% 12,6% 0,2% 13,8% 19,7% 37,0%  13,7%
7 5562  157% 8,6% 16,6% 2,4% 02% 22,0% 12,4% 22,0%  8,1%
8 7.615  465% 2,6% 13,8% 3,0% 05% 20,6% 10,0% 3,0%  5,6%
9 3.037  238% 3,5% 184% 30,0% 0,2% 11,3% 11,6% 12%  14,0%
10 3.676  80% 2,4% 245% 184% 0,5% 6,4% 16,5% 23,3%  11,5%
11 3729 16,0% 7,3% 42,9% 22% 12% 111% 92% 102%  11,1%
12 4944 252% 2,8% 212% 44% 12% 156% 187% 109%  6,5%
13 2415  84% 50% 280% 6,5% 04% 115% 188% 21,5%  10,8%
14 1477 109% 1,8% 123% 9,5% 2,7% 7,7% 22,7% 323%  14,9%
15 2769  14,0% 51% 21,0% 8,9% 09% 12,1% 21,0% 168%  7,7%
Total 75798  214% 4,9% 205% 14,1% 0,5% 13,0% 12,9% 12,7%  9,7%

T= porcentagem do problema em relagdo ao total de defeitos na linhagem; Z= porcentagem de
defeitos por total de animais na linhagem; AP = aprumos; BO = problemas de boca; CH = problemas
de chanfro; DP = despigmentacdo; HE = hérnia umbilical; HT = hipoplasia testicular; RA =

caracterizacgao racial; UM = umbigo.

Para estudar os efeitos ambientais que influenciam as caracteristicas
desclassificatorias, foi realizada a analise de variancia pelo procedimento GLIMMIX
do SAS 9.4 (SAS Institute, 2014) e, a partir dos resultados, foram incluidos nos
modelos para a analise genética os efeitos fixos de grupo de contemporaneos,
regido, linhagem e, somente na analise de aprumo também foi considerado o efeito

linear e quadratico de peso ao sobreano como covariavel.
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O modelo pode ser representado por:
Yijii = GC; + regido; + linhagemy + peso; + pesozl + €jii
Em que:
Yii = vetor das observagbes para aprumo, boca, chanfro,
despigmentacao, hérnia umbilical, hipoplasia testicular, raca e umbigo
(os efeitos linear e quadratico de peso ao sobreano foram
considerados somente na analise de aprumo);
GC; = efeito do i-ésimo grupo contempordneo (ano e estacdo de

nascimento e sexo);

Regiéo; = efeito da j-ésima regido (Centro Oeste, Norte, Nordeste e Sudeste);
Linhagemy = efeito da k-ésima linhagem;

Peso, = efeito linear do I-ésimo peso ao sobreano;

Peso? = efeito quadratico do m-ésimo peso ao sobreano;

Eijki = erro aleatorio associado a cada observacgao.

Para ambas as andlises, incluindo ou ndo o efeito de linhagem, os
parametros genéticos foram estimados por meio de andlise bayesiana
bicaracteristica sob modelo animal linear-limiar para aprumo e peso ao sobreano e
analises unicaracteristicas sob modelo de Ilimiar para boca, chanfro,
despigmentacdo, caracterizagdo racial, hérnia umbilical, hipoplasia testicular e
umbigo, em que nao foram considerados os efeitos de peso ao sobreano.

O modelo geral pode ser representado por:

Y=XB+Za+e
Em que:
Y = vetor das observacgdes de cada caracteristica;
B = vetor dos efeitos fixos;
a = vetor do efeito genético aditivo dos animais;
e = vetor de efeitos residuais;
XeZ = matrizes de incidéncia de cada efeito associadas a: 8 e a,

respectivamente.

As pressuposi¢des do modelo podem ser descritas por:
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Vi X,Bl
Eflail=10
é; 0

A matriz de covariancias genéticas aditivas entre as caracteristicas:

(=0

0 Ic?
Em que:
A = numerador da matriz de parentesco entre os animais;
I = matriz de incidéncia;
0.2 e 0,2 = variancias dos efeitos aleatodrios a e e, respectivamente.

Através do procedimento PROC CORR do SAS 9.4 (SAS Institute, 2014) foi
realizada a analise de correlagdo de Spearman entre as caracteristicas
desclassificatorias e de aprumo com peso ao sobreano.

O modelo de limiar utilizado relaciona a resposta observada na escala
categorica com uma escala subjacente normal continua, admitindo-se que a escala

subjacente tem distribuicdo normal (SILVA et al., 2003):

2
U|qg~NWgq,I%)

Em que:

U = vetor da escala subjacente de ordem r (r € o numero de
animais);

q'=(b',a') = vetor dos parametros de ordem s (s € o numero de efeitos
no modelo);

W = matriz de incidéncia conhecida de ordem r por s;

I = matriz identidade de ordem r por r;

02 = variancia residual.

Os limiares das observagdes podem ser definidos como:
{yi=0sel; <t;
yi=1sel; >t;};

Em que:

Vi = escore para o i-ésimo animal,
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t; = corresponde ao limiar que define, na escala subjacente,

as categorias exclusivas das caracteristicas (0 ou 1);

Como a variancia residual (0¢?) ndo é estimavel (GIANOLA E FOULLEY,
1983), para modelos binarios é fixado em 1 (SORENSEN & GIANOLA, 2002; SILVA
et al., 2003).

As analises foram realizadas por meio do processo interativo da amostragem
de Gibbs utilizando o software THRGIBBSF90 (TSURUTA & MISZTAL, 2006), que
permite o estudo das caracteristicas categoéricas. Foram originadas cadeias
amostrais (cadeias de Gibbs) com comprimento de 150.000 ciclos, com descarte
inicial (burn-in) de 5.000 amostras e um intervalo de armazenamento (thin) de 10
amostras. O periodo de descarte e o intervalo de amostragem foram estabelecidos
empiricamente considerando a capacidade computacional disponivel. As estimativas
a posteriori foram obtidas com a utilizagdo do software POSTGIBBSF90 (MISZTAL
et al., 2014). E a convergéncia foi verificada com base no critério proposto por
Geweke (1992) e Heidelberger & Welch (1983) por meio do pacote BOA (Bayesian
Output Analysis — SMITH, 2007) disponivel no software estatistico R (R
DEVELOPMENT CORE TEAM, 2008).
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

A Tabela 8 apresenta o numero de animais que apresentaram caracteristicas
desclassificatérias nos bancos de dados para analise com e sem o efeito da

linhagem paterna.

Tabela 8 Numero (N) e, respectiva porcentagem (%) de bovinos Nelore que
apresentaram caracteristicas desclassificatérias ao sobreano.

SEM

LINHAGEM COM LINHAGEM

N % N %
AP 4772 1,9% | 1.569 2,1%
BO 1174  0,5% 357 0,5%
CH 4314  1,7% 1501 2,0%
DP 2825 1,1% 1035 1,4%
HE 142 0,1% 35 0,0%
HT 3.165 1,3% 950 1,3%
RA 3428 14% 947 1,2%
UM 3329  1,3% 926 1,2%
Total 23149 92% | 7.320 9,7%

% = porcentagem de animais com problemas em relagédo ao total de animais do arquivo (sem
linhagem = 250.935 e com linhagem = 75.798); AP = aprumos; BO = problemas de boca; CH =
problemas de chanfro; DP = despigmentag¢éo; HE = hérnia umbilical; HT = hipoplasia testicular; RA =
caracterizacao racial; UM = umbigo.

Pela Tabela 8, pode-se notar que na analise de linhagem, 9,7% dos 75.798
animais do arquivo e na analise sem considerar a linhagem, a porcentagem de
animais com defeito foi de 9,2% (referente aos 250.935 animais do arquivo sem
linhagem). Esta diferenca se deve ao fato de que para a formagdo das linhagens,
foram escolhidos os bisavds com mais descendentes com defeitos e por isso, o
arquivo resultou em uma porcentagem maior. A presenca de animais com defeitos,
que pode resultar em queda produtiva ou reprodutiva dos rebanhos e assim perdas
econdmicas.

Destes animais avaliados ao sobreano, aqueles que apresentaram defeitos e
aqueles geneticamente inferiores, ndao podem ser “candidatos ao CEIP”. Além disso,
na avaliagdo anterior de desmama, ja houve desclassificacdo de animais pelos
mesmos motivos, ou seja, 0 numero de animais que podem ser vendidos como

reprodutores € menor. Os animais que se tornaram candidatos, ainda passarao por
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uma nova avaliagédo, podendo ocorrer mais desclassificagbes, porém, um animal que
estaria logo em seguida na listagem e nao apresenta nenhum defeito, ndo pode
receber o CEIP, porque a listagem n&o é refeita, ou seja, a avaliagdo neste momento
impede que animais que poderiam contribuir geneticamente recebam o certificado.

Dentre as caracteristicas avaliadas, problemas de aprumo foram mais
observados, somando aproximadamente, 2% do total de animais em ambos os
arquivos. Hérnia umbilical é o defeito menos frequente, como pode estar associado
a manejo inadequado (STEENHOLDT & HERNANDEZ, 2004; SILVA et al., 2012) e
também partos gemelares ou antecipados (HERRMANN et al., 2001), este defeito
pode ser mais frequente na avaliacdo de desmama.

A inclusdo do efeito de linhagem pode auxiliar na melhor identificagdo da
variagao genética para estas caracteristicas dentro da populagdo estudada e as
magnitudes das herdabilidades indicam que estas caracteristicas estdo sendo
transmitidas as progénies e de forma intensificada pelo uso de touros pertencentes a
estas linhagens. Marcondes et al. (2007) analisaram o efeito da linhagem sobre a
probabilidade de permanéncia de vacas em rebanhos da raga Nelore e concluiram
que a familia tem influéncia sobre a caracteristica e que ha contribuicdo dos genes
dos genearcas da raga considerados, aém disso, a identificagdo das linhagens e das
diferencas entre elas é importante para direcionar os acasalamentos, evitando a
endogamia, pois diminui a variabilidade genética e alcangando maiores progressos
genéticos nas caracteristicas.

Por isso, com o estudo de linhagens é possivel identificar se ha influéncia
sobre os defeitos e, se houver, qual a contribuicdo destes genearcas e utilizar estas
informagdes para direcionar acasalamentos e diminuir a incidéncia destes
problemas.

A linhagem 8 apresentou 5,6%, a menor porcentagem de problemas,
enquanto que a linhagem 14 apresentou 14,9% de animais com problemas (Tabela
7). A linhagem 14 é a que possui menor numero de animais, indicando que o0s
animais desta linhagem podem transmitir mais defeitos do que de outras linhagens.

Na Tabela 9 esta o resumo da analise de variancia, obtida pelo procedimento
Glimmix, para avaliar a importancia dos efeitos ambientais sobre as caracteristicas

estudadas.
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Tabela 9 Resumo da ANOVA dos efeitos ambientais sobre as caracteristicas
morfologicas de bovinos Nelore, avaliadas ao sobreano considerando ou ndo o
efeito da linhagem.

Sem linhagem

AP BO CH DP HE HT RA U

GC *% *% *% *% *% *% *% *%

Regléo *%* *%* *% *%* *%* *%* *% *%*

Peso ** ** * ns ns ns b ns

Peso? o ns o * ns ns o ns
Com linhagem

AP BO CH DP HE HT RA U

GC *%* *%* *% *%* *%* *%* *% *%*

Reg IéO *% *% *% *% *% *% *% *%

Llnhagem *% *%* *% *%* * *%* *% *%*

Peso *x *x * ns ns * b ns

Peso? b ns o ns ns ns * ns

GC = grupo de contemporaneos; AP = problemas de aprumos; BO = problemas de boca; CH =
problemas de chanfro; DP = despigmentagédo; HE = hérnia umbilical; HT = hipoplasia testicular; RA =

descaracterizagao racial; UM = problemas de umbigo.

De acordo com a Tabela 9 é possivel verificar que os efeitos de grupo de
contemporaneos e regido foram significativos para todas as caracteristicas,
independentemente de considerar ou ndo o efeito de linhagem. Embora o peso
corporal tenha sido significativo para algumas caracteristicas, este foi considerado
apenas no modelo para aprumo, pois a influéncia do peso corporal em
caracteristicas como chanfro e caracterizagao racial nao tem sentido bioldgico.

As estimativas das herdabilidades para as caracteristicas desclassificatérias

estao apresentadas na Tabela 10.
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Tabela 10 Estimativas das herdabilidades (h?) e os intervalos de maior densidade a
posteriori a 95% (HPD 95%) para caracteristicas desclassificatérias em bovinos da

raca Nelore ao sobreano.

Sem linhagem Com linhagem

h? HPD (95%) h? HPD (95%)

Peso 0,46 0,45-0,48 0,41 0,37 - 0,40
AP 0,15 0,12-0,18 0,26 0,21-0,30
BO 0,14 0,08 - 0,21 0,26 0,13-0,27
CH 0,16 0,12-0,20 0,27 0,17 - 0,25
DP 0,60 0,54 - 0,65 0,67 0,59-0,72
HE 0,36 0,28 - 0,45 0,49 0,33 - 0,59
HT 0,19 0,13-0,24 0,15 0,08 -0,16
UM 0,48 041-0,53 0,36 0,44 - 0,59
RA 0,29 0,24 - 0,34 0,57 0,39 -0,52

AP = aprumos; BO = problemas de boca; CH = problemas de chanfro; DP = despigmentacao; HE =

hérnia umbilical; HT = hipoplasia testicular; RA = caracterizagao racial; UM = umbigo.

Para problemas de boca os valores de herdabilidade foram baixos e nao ha
na literatura trabalhos para comparacgéo, porém tais estimativas indicam que ha
maior influéncia ambiental do que genética. Entretanto, se houvesse distingéo entre
os defeitos observados, como por exemplo, se fosse identificado o tipo de defeito:
prognatismo ou bragnatismo, seria possivel compreender melhor a variabilidade
genética para esta caracteristica e obter estimativas que indiqguem adequadamente
animais que nao transmitam o defeito. Apesar disso, a nao utilizacdo de
reprodutores que apresentem problemas de boca pode auxiliar a diminuir o
aparecimento deste defeito nos rebanhos.

A herdabilidade de 0,36 para hérnia umbilical foi a mesma encontrada por
Herrmann et al. (2001) em animais da raga Simental. Porém, Herrrmann et al.
avaliaram 53.105 animais e neste estudo, foram utilizadas 142 informacdes, um
numero muito baixo que pode nao identificar a variabilidade da caracteristica.

Para hipoplasia testicular, os valores estimados de 0,19 e 0,15 foram
proximos ao encontrado por Neves et al. (2019) que estimaram 0,16 em avaliagéo
binaria em bovinos Nelore e concluiram que a caracteristica responderia a selegcao
e, ao encontrarem uma correlacdo negativa de -0,53 com circunferéncia escrotal,
afirmam que esta medida poderia ser um indicativo de animais com hipoplasia

testicular.
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Lima et al. (1989) avaliaram comprimento de chanfro em machos da racga
Nelore, além de marrafa e orelha e estimaram herdabilidades proximas de zero e
concluiram que este resultado poderia ser explicado pela uniformidade do rebanho
em estudo, que apresenta um padrao racial. Observa-se que, apesar dos produtores
buscarem animais mais produtivos, a padronizagao de raga ainda € importante. Por
isso, os valores estimados de herdabilidade para chanfro de 0,16 e 0,27 e de
caracterizagao racial de 0,29 sem linhagem e 0,57 com linhagem, magnitudes
moderada e alta, indicam que é possivel selecionar animais através das
carcateristicas racias, o que é realizado por produtores de animais de pista, que
visam atender a todos os quesitos do padrao racial. Lima et al. (2013) estimaram
herdabilidade de 0,15 para esta caracteristica e concluiram que a resposta a sele¢ao
€ baixa. Porém, os autores avaliaram 21.032 machos de uma prova de ganho de
peso e, em forma de escore, o que pode explicar a diferenga entre os valores
estimados.

A estimativa de herdabilidade para despigmentacéao foi alta, ou seja, o fator
genético influencia mais do que o ambiental e por isso, selecionar animais que nao
apresentem despigmentacdo sera eficiente para diminuir a transmissdo deste
defeito. Lima et al. (1989) e Koury Filho et al. (2002) ao estudarem pigmentac&o da
pele e pelagem em bovinos Nelore e Reimann et al. (2018) ao estudarem
pigmentacdo na area dos olhos de bovinos das ragas Hereford e Braford, também
estimaram herdabilidades altas, 0,53, 0,47 e 0,46, respectivamente, e concluiram
que é possivel obter ganhos genéticos ao selecionar contra despigmentagao.

As estimativas de herdabilidade para umbigo foram de alta magnitude; 0,48
e 0,36 sem e com linhagem, respectivamente. Na literatura as estimativas variam de
0,06 a 0,70 (Lima et al., 1989; Viu et al., 2002; Bignardi et al., 2011; Araujo et al.,
2012; Lima et al., 2013; Campos et al., 2018). As diferengas no numero de animais
avaliados, racas de corte, manejo e metodologias de avaliagdo podem justificar a
grande variagdo na magnitude das estimativas, mas mesmo os autores que
estimaram valores baixos, afirmam ser possivel ganhos genéticos.

Para aprumos, quando o efeito da linhagem nao foi incluido no modelo, a
herdabilidade foi similar a estimada por Vargas et al. (2017) que relataram valor de
0,18, vale ressaltar que no referido artigo a caracteristica foi avaliada de forma
binaria. Entretanto, valores superiores foram estimados por Lima et al. (1989) e
Koury Filho et al. (2002), que obtiveram herdabilidades de 0,37 e 0,40,
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respectivamente, mas em ambos os trabalhos a caracteristica foi avaliada por meio
de escores. Vargas et al. (2017) estimaram a herdabilidade para aprumo
considerando avaliagao por meio de escore e encontraram valor de 0,39. Os autores
concluiram que quando a avaliagdo binaria a variabilidade genética diminui o que
resulta menor herdabilidade.

Em ambas as analises, as estimativas de herdabilidade para peso ao
sobreano foram de alta magnitude, 0,46 no arquivo sem linhagem e de 0,41no
arquivo em que a linhagem foi incluida no modelo. Os resultados obtidos estdo em
concordancia com outros estudos com bovinos Nelore ao sobreano 0,33 (BOLIGON
et al., 2010), 0,35 (RIBEIRO et al., 2018), 0,37 (Koury Filho et al., 2010), 0,44
(CYRILLO et al., 2002; YOKOO et al., 2010) e as diferencas entre os valores podem
ser explicadas devido a populagdes, ambientes e metodologias diferentes, porém
todas apresentam herdabilidades moderadas a altas, que corrobora a selecao direta
feita para esta caracteristica ao longo do melhoramento bovino de corte.

A correlagao genética entre aprumo e peso ao sobreano foi baixa, positiva e
desfavoravel no arquivo sem linhagem (0,16 + 0,05) e com linhagem (0,15 + 0,05),
indicando que a selecdo para o aumento de peso podera resultar no aparecimento
de problemas de aprumo. Esta correlagao foi menor do que os valores estimados na
literatura de 0,33 e 0,39 (Koury Filho et al., 2002; Vargas et al., 2017), segundo os
autores, a selegao para pesos elevados, implicam no aumento de problemas de
aprumos, corroborando o resultado obtido no presente trabalho.

As correlacbes fenotipicas entre as caracteristicas foram préximas da
nulidade nos arquivos com e sem linhagem, o que indica que nao ha relagédo entre
as mesmas.

De forma geral, as estimativas para as caracteristicas desclassificatorias
variaram de moderadas a altas, sugerindo que sao transmissiveis de uma geragao
para outra e que a identificacao e selegao de reprodutores geneticamente superiores
seriam possiveis. A partir da identificacao de reprodutores portadores sera possivel
evitar o acasalamento entre animais que possam transmitir caracteristicas
indesejaveis a progénie.

Para tanto, os programas de acasalamento dirigido seriam uma solucéo para
diminuir a incidéncia destes defeitos nos rebanhos. Estes programas utilizam as
informagdes do proprio animal e do pedigree para indicar os acasalamentos que

promoveriam maiores ganhos genéticos, podendo ser acasalamentos entre os
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animais com maiores valores genéticos para atingir o objetivo ou acasalamento
entre o melhor e o pior animal para a caracteristica. Ao incluir as informagdes de
defeitos, € possivel evitar acasalamentos entre animais que apresentem defeitos ou
que a linhagem apresente probabilidade de transmisséo.

Outra questao importante refere-se a informacao adequada, mais detalhada
das caracteristicas desclassificatorias, porque no arquivo de dados embora
constasse a identificagcdo do defeito observado, ndo havia a discriminagao do
mesmo, pois dentro de uma caracteristica desclassificatoria pode haver niveis de um
problema ou especificidades que n&do sdao contempladas. Por exemplo: Para a
caracteristica aprumo, o animal pode ser classificado como: cambaio, acampado,
com problema de casco, entre outros. Entretanto, quando a informagdo néo
contempla tais diferengas, e apenas reporta se o individuo apresenta ou nao
problema de aprumo (0 ou 1), ndo é possivel avaliar adequadamente a
caracteristica, tampouco a incidéncia de determinado defeito na populacdo

estudada.
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5 CONCLUSOES

As herdabilidades estimadas indicam possibilidade de seleg¢ao direta para as
carcateristicas avaliadas e que através da inclusdo da informacéo genética destas
caracteristicas nos programas de acasalamentos dirigidos € possivel diminuir a
incidéncia dos defeitos estudados nos planteis.

A correlagao genética entre aprumo e peso ao sobreano foi positiva e
desfavoravel, ou seja, a selecdo para peso pode aumentar o aparecimento de

problemas de aprumos, em fun¢ao da agao de genes de efeito pleiotropico.
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6 CONSIDERAGOES FINAIS

As caracteristicas desclassificatorias influenciam negativamente o
desenvolvimento e/ou a reproducao de bovinos de corte e por isso, a identificacado
de reprodutores portadores deve ocorrer precocemente para evitar a disseminagao
de caracteristicas indesejaveis nos rebanhos.

O estudo de linhagem podera auxiliar na identificacao de familias que tém
sido amplamente utilizadas, mas que transmitem caracteristicas indesejaveis e com
isso, diminuir a incidéncia das mesmas. Além disso, a identificacdo precoce,
aumentara o numero animais com certificado CEIP (Certificado Especial de
Identificagdo e Produgéo), pois exclui a necessidade de reavaliar os 20% superiores
para defeitos antes de emitir o certificado, ja que animais geneticamente
predispostos a transmitir defeitos ndao foram utillizados como reprodutores.

A coleta de dados a campo no que se refere as caracteristicas morfologicas

deve ser realizada e melhor detalhada para que futuros estudos sejam realizados.
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