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Apresentacao

O agronegécio brasileiro desempenha papel crucial na produgao
de proteina animal, destacando-se como um dos principais forne-
cedores globais do setor. Contudo, apesar do volume produzido de
carne bovina no Brasil, existem aspectos que precisam ser aprimo-
rados visando aumentar a padronizacdo, a qualidade das carcacas
e, consequentemente, o valor agregado deste produto. Neste ambito,
para que se tenha uma pecuaria ainda mais lucrativa e eficiente, de-
ve-se buscar melhorias continuas da genética, da nutricdo e do ma-
nejo adequado, buscando uma maior padronizagéo, ou seja, animais
mais uniformes, com melhor rendimento, conformagao de carcaca e
de qualidade de carne.

Fatores genéticos e ambientais influenciam a expressao das ca-
racteristicas complexas, sendo que a interagdo entre elas ¢ significa-
tiva, de modo que o potencial genético de um individuo s6 sera com-
pletamente expresso se o ambiente no qual esta inserido for favoravel
ao seu nivel de desempenho. Neste contexto, o conhecimento efetivo
do impacto da selegao para maciez da carne sobre outras caracteris-
ticas comumente avaliadas nos programas de melhoramento genéti-
co, possibilitam uma selegdo mais efetiva, considerando uma ampla
disponibilidade de caracteristicas, visando atender as demandas do
mercado.

Considerando a complexidade e alto custo de mensuracgao, a se-
lecdo para caracteristicas de natureza multifatorial como a maciez,
tem sido beneficiadas pela utilizagdo de informagdes de marcadores
moleculares na predicdo do mérito genético do animal para quali-
dade de carne, mesmo para animais que nao possuem informagao
fenotipica, mas que estejam ligados a uma base de dados com infor-
macoes de pedigree, gendmica e fenotipica, se tornando ferramenta
promissora na identificagdo de animais geneticamente superiores.
Além disso, analises de associacdo gendmica ajudam a identificar
regides genbmicas, genes, vias metabdlicas importantes, associadas
aos mecanismos genéticos, epigenéticos, de controle de expresséo,



auxiliando no desenvolvimento de estratégias de selegcdo mais efica-
zes e melhor compreensao da expresséao fenotipica da caracteristica
sob estudo.

Este documento elucida a relevancia e importancia da selegéo
para maciez da carne e aborda os parametros genéticos relaciona-
dos a essa caracteristica e sua associacdo com outras de importan-
cia econOmica avaliadas nos programas de melhoramento gené-
tico, auxiliando no desenvolvimento de estratégias equilibradas de
selecdo que maximizem os beneficios econdmicos. Além disso, sao
apresentadas informagbes sobre marcadores moleculares, genes e
vias associados a maciez da carne identificadas em outros estudos.
Também sao apresentadas estratégias e ferramentas potenciais para
a predicdo gendmica da maciez da carne, buscando maximizar a ha-
bilidade de predicao para esta caracteristica em bovinos Nelore..

Sebastido Pedro da Silva Neto
Chefe-Geral da Embrapa Cerrados
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Estratégias gendmicas para melhoria da maciez da carne em bovinos da raca Nelore 1

Introducao

O intenso processo de melhoramento genético ao longo dos anos,
aliado a sua rusticidade e adaptabilidade, fez com que a raga Ne-
lore (Bos indicus) ocupasse posicao de destaque na composicéo
genética do rebanho brasileiro. Atualmente, além do potencial pro-
dutivo em condi¢cdes de pastagem de paises tropicais, a raga vem
apresentando notavel habilidade materna e longevidade reprodutiva
(Oliveira et al., 2020; Soares et al., 2023), além da redugéo da idade
ao primeiro parto, o que é desejavel, pois esta associada ao aumento
da precocidade sexual e eficiéncia reprodutiva. Animais mais preco-
ces também apresentam melhor desempenho para caracteristicas de
carcaga, uma vez que animais que manifestam maturidade sexual em
menor idade também iniciam a deposigéo de tecido adiposo de forma
antecipada, o que pode contribuir para reducao da idade de abate dos
animais e obtengéo de carcagas com maior rendimento, deposi¢ao de
gordura e, consequentemente, melhorando os rendimentos de cortes
carneos e qualidade da carne (Brunes et al., 2024).

No entanto, essa n&o é a realidade da maioria dos criatérios bra-
sileiros, visto que a maioria das carcacas brasileiras s&o oriundas de
animais abatidos em idade avangada e baixa padronizacéao, levando
a menor qualidade e valorizagao da carne obtida. Além do sistema
de producéao adotado e da alta idade de abate, animais zebuinos se
caracterizam por apresentarem menor indice de marmoreio e maciez
quando comparado as ragas taurinas (Martins et al., 2017), levando a
baixa valorizagao da carne brasileira. Isso se deve tanto ao potencial
genético dos individuos quanto ao sistema de criagdo, que é predomi-
nantemente extensivo, com areas de pastagens de baixa qualidade e
em algum estado de degradacgao.

A genética desempenha papel fundamental na eficiéncia da pe-
cuaria. Segundo Koch et al. (1982), em uma raca, 30% da variagao
da maciez da carne pode ser explicada por fatores genéticos aditivos,
enquanto 70% dessa variagao é explicada por fatores genéticos nao
aditivos ou fatores ambientais. Assim, o controle de fatores ambientais,
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como o estresse antes do abate, tempo e temperatura de resfriamen-
to, periodo de maturagdo e condi¢coes de preparo, podem interferir
significativamente em melhorias na maciez da carne. Diante disso,
pesquisas tém sido conduzidas com bovinos Nelore, apresentando
resultados promissores e evidenciando a variabilidade genética rela-
cionada a maciez, contribuindo para a producao de carnes de melhor
qualidade (Sainz et al., 2005; Castro et al., 2014; Pereira et al., 2015;
Magnabosco et al., 2016a; Feitosa et al., 2017). Contudo, a maciez da
carne é caracteristica multifatorial e avaliada apenas apds o abate, o
que dificulta seu uso como critério de selecdo genética. Ainda assim,
observa-se uma tendéncia de aumento no valor de comercializagao
de carnes certificadas para maciez, com maior aceitagéo pelo merca-
do consumidor em detrimento ao sistema tradicional de commodity.

Faz-se exemplo um dos relatérios disponibilizados pelo Departa-
mento de Agricultura dos Estados Unidos (Estados Unidados, 2024),
demonstrando que os consumidores estdo dispostos a pagar US$
2,00 a mais por quilo dependendo da classificacdo para qualidade,
além de US$ 6,52 a mais dependendo do corte, como, por exemplo,
o T-Bone. No Brasil, apesar da auséncia de programas de bonifica-
cao especificos para maciez da carne, alguns frigorificos possuem
linhas diferenciadas de carne de melhor qualidade, com sistema de
bonificagdo. Assim, os produtores que atendem aos padrbes pré-es-
tabelecidos recebem uma bonificagdo financeira diferenciada pela
qualidade superior de sua carne, sendo até 16% de sobre preco no
valor do boi gordo. Para o consumidor, o prego da carne certificada
pode ter um incremento que varia de 20 a 30%, dependente da raga
(Karpinski, 2016; Lopes et al., 2017). Essas informagdes indicam o
potencial impacto econdmico da selegdo para maciez da carne em
bovinos Nelore.

Apesar de tamanha importancia, a dificuldade de mensuragéo da
maciez da carne também limita estudos que avaliam as associa¢oes
existentes entre esta caracteristica e outras relacionadas a qualidade
da carne, ou as diversas caracteristicas de importancia econémica
em sistemas de producao de carne (Tonussi et al., 2015; Gordo et al.,
2018; Lopes et al., 2021; Mamede et al., 2023; Arikawa et al., 2024).
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Além disso, os resultados ja obtidos nesses estudos ndo sao consis-
tentes, devido ao baixo numero de fenoétipos analisados, aos modelos
utilizados e a falta de critérios de selegao, o que impossibilita a es-
timacdo mais acurada dos parédmetros genéticos e o conhecimento
efetivo das associagdes genéticas existentes entre essas caracte-
risticas, evidenciando a necessidade de mais estudos envolvendo a
maciez da carne, para ser possivel efetivamente utilizar esta caracte-
ristica como critério de selegédo genética.

Nesse sentido, ferramentas moleculares e informacdes gendmi-
cas surgem como uma nova abordagem para avaliacdo de carac-
teristicas de dificil e alto custo de mensuragdo e natureza multifa-
torial em programas de melhoramento genético (Castro et al., 2017;
Lopes et al., 2021; Arikawa et al., 2024). Neste contexto, a avalia-
¢do de animais com o auxilio de informagdes gendmicas tornou-se
bastante promissora, e entre as técnicas disponiveis, destaca-se a
Selegdo Genbdmica (Genomic Selection — GS), oferecendo diversas
vantagens, como a reducao do tempo necessario para avaliagdo das
caracteristicas, especialmente aquelas de dificil mensuragéo, aumen-
to da acuracia na predicdo dos valores genéticos, possibilidade de
avaliagdo de animais jovens ou na auséncia de registros fenotipicos,
e a diminuigao do intervalo entre geragdes, resultando em maiores
ganhos genéticos anuais (Castro et al., 2017; Brunes et al., 2021).

Estudos de GS visam explorar o desequilibrio de ligagédo (DL) en-
tre loci de caracteristicas quantitativas (quantitative trait loci — QTL)
e marcadores de polimorfismo de nucleotideo unico (single nucleo-
tide polymorphism — SNPs) localizados ao longo de todo o genoma,
capturando grande parte da variagdo genética responsavel pela va-
riacao fenotipica das caracteristicas avaliadas, possibilitando, assim,
predizer o valor gendmico dos animais (Genomic Estimated Breeding
Values — GEBV) (Meuwissen et al., 2001), com maior confiabilidade
que métodos tradicionais de melhoramento, que se baseiam apenas
em informacgdes fenotipicas e de pedigree. Nesse sentido, a inclusao
de informagbes gendmicas aumenta a confiabilidade dos resultados
obtidos. Os efeitos dos SNPs s&o estimados tendo como variavel res-
posta o fendtipo. Assim, caso este ndo seja mensurado corretamente,
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os GEBVs obtidos também serdo enviesados, levando a decisdes
errbneas de selegao. Além de o método ideal de GS depender da
arquitetura genética da caracteristica, os efeitos utilizados no modelo
e 0 método adotado podem influenciar a habilidade de predicdo e a
capacidade de identificagao dos animais superiores ou inferiores em
uma populacéo.

Estudos de Associagdo Gendmica Ampla (Genome-wide Associa-
tion Studies — GWAS) se destacam na avaliagéo de caracteristicas
complexas, o que possibilita identificar genes e regides gendmicas
relacionadas a caracteristicas quantitativas e elucidar a arquitetura
genética destas. A partir deste conhecimento, é possivel utilizar as va-
riacoes presentes no genoma como marcadores moleculares (Castro
et al., 2017; Leal-Gutiérrez et al., 2020; Pegolo et al., 2020). As regi-
0es genOmicas associadas as caracteristicas de interesse séo impor-
tantes ferramentas de sele¢do. Porém, sdo observados muitos resul-
tados divergentes na literatura quanto aos marcadores moleculares
efetivos, que permeiam diferentes geragdes, além de explicarem uma
pequena propor¢ao da variancia genética (Magalhaes et al., 2016;
Castro et al., 2017; Fonseca et al., 2017; Leal-Gutiérrez et al., 2020).

Adicionalmente, a validagdo de marcadores € essencial, pois
confirma associagbes e assegura a replicabilidade dos resultados
em diferentes populagdes, evitando falsos positivos e garantindo a
robustez para aplicagdes praticas. Além disso, é importante verificar
se arelagao entre a mutagao causal e um SNP se mantém constante
entre populagdes, sem ser afetada pela subestrutura populacional ou
ao longo da selegao. Essa validagéo pode ser realizada em diferentes
ragas, populagdes, em diferentes condicdes ambientais e validagédo
cruzada, ou até mesmo ser realizada nas progénies dos animais em
que os marcadores foram identificados, confirmando sua utilidade em
predizer caracteristicas genéticas em descendentes. Portanto, o tipo
de validacao a ser utilizado dependera muito da complexidade da ca-
racteristica sob analise, tamanho da populagéo, entre outros fatores
(Kirkpatrick et al., 2019; Fortes et al., 2020; Melo et al., 2020; Olasege
et al., 2022).
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As aplicagdes dos resultados de GWAS podem ser ampliadas por
meio da identificacdo de vias metabdlicas e outras analises funcio-
nais, as quais auxiliam no desenvolvimento de estratégias de sele-
¢ao e maior compreensao da expressao das caracteristicas, como
o controle da expresséo génica, regulagcéo poés-transcrigao, sinaliza-
¢ao celular e das vias metabdlicas e outros mecanismos moleculares,
principalmente quando relacionadas aquelas de alta complexidade
biolégica (Huang et al., 2009).

Diante desse cenario, objetivando atender a crescente demanda
mundial por carne de melhor qualidade, faz-se necessaria a identifi-
cacéao e disponibilizagado de animais geneticamente superiores para
producao de melhor maciez, o que possibilita a abertura de nichos
de mercado especificos, oferecendo melhor remuneragédo ao pecua-
rista, e consequentemente maior competitividade da carne brasileira
no mercado internacional, agregando valor as carcagas produzidas.
Neste contexto, torna-se necessaria a realizagéo de estudos de GS e
GWAS, que englobem um grande tamanho populacional, possibilitan-
do a obtenc¢ao de valores genémicos mais acurados, o que ampliam
as possibilidades de aplicagdo das ferramentas gendmicas e da utili-
zagao da maciez da carne como critério de sele¢ao em programas de
melhoramento genético, bem como, o conhecimento das associa¢des
existentes da maciez da carne com outras caracteristicas de interes-
se econdmico.

Neste ambito, objetivou-se apresentar os paradmetros genéticos
relacionados a maciez da carne e sua associagdo com outras ca-
racteristicas de importancia econdmica avaliadas nos programas de
melhoramento genético, bem como apresentar informagbes sobre
marcadores moleculares, genes e vias associados a maciez da carne
que ja foram identificadas em outros estudos; além de estratégias e
ferramentas potenciais para a predicao gendmica da maciez da carne,
buscando maximizar a habilidade de predi¢ao para esta caracteristica
em bovinos Nelore.
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Maciez da carne em
bovinos da raca Nelore

A maciez da carne é uma caracteristica multifatorial (Gagaoua
et al., 2019), ou seja, é influenciada por diversos fatores intrinsecos
(genéticos) e extrinsecos (ambientais) ao animal, tais como idade, ali-
mentagao, sexo e condigdo sexual, manejo da carcaga pré e pos-aba-
te. Além disso, diversos fatores fisioldgicos, bioquimicos e enzimati-
cos estdo envolvidos no processo de amaciamento da carne, como
o declinio do pH post-mortem, o potencial proteolitico, a degradagao
miofibrilar, o tamanho das fibras e dos feixes e os inumeros siste-
mas enzimaticos envolvidos na degradacao das proteinas muscula-
res, além do tipo de musculo, comprimento do sarcémero, tempo de
maturagdo, métodos de processamento (Felicio, 1997; Hudson et al.,
2015; Martins et al., 2017; Park et al., 2018; Mwangi et al., 2019; Pa-
checo et al., 2020; Ramos et al., 2022).

Como mencionado anteriormente, a genética pode chegar a expli-
car até 30% da variacao na maciez, enquanto os fatores ambientais
podem ser responsaveis por cerca de 70% (Kock et al., 1982). No
entanto, vale ressaltar que estes fatores interagem de maneira signi-
ficativa, visto que o potencial genético de um individuo sé sera com-
pletamente expresso se o ambiente no qual esta inserido for favoravel
ao seu desempenho (Oliveira et al., 2020).

A variabilidade da maciez também varia entre ragas, sendo que
a carne de animais zebuinos € associada a uma carne de textura
mais firme quando comparada a genética taurina. Rodrigues et al.
(2017), objetivando comparar o perfil protedmico e fosfoprotedmico
do musculo de bovinos da raca Nelore e Angus, observaram uma
provavel relagcdo entre apoptose e maciez da carne observadas em
ragas zebuinas e taurinas. A apoptose, ou morte celular programada,
ocorre como uma resposta a uma variedade de estimulos, incluindo
o estresse celular. Condi¢des de estresse agudo apds o abate, como
hipéxia, acumulo de acido latico e desequilibrios ibnicos, podem
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desencadear vias bioquimicas que levam a apoptose das células
musculares. Os resultados encontrados por Rodrigues et al. (2017)
levantam a hipotese de que o musculo de animais Angus seria mais
susceptivel a apoptose em comparagdo com 0s animais zebuinos,
além de sugerirem que essa diferenga na susceptibilidade a apoptose
poderia estar relacionada a menor atividade da enzima calpastatina,
a qual é geralmente mais abundante no musculo de animais zebuinos
em comparagao com os taurinos. A calpastatina é reconhecida como
a principal inibidora da p-calpaina que, por sua vez, é considerada a
principal enzima responsavel pelo amaciamento da carne durante a
resolucao do rigor mortis (Whipple et al., 1990; Koohmaraie, 1992).

De fato, Martins et al. (2017), avaliando a atividade da calpas-
tatina, a expressdo génica e a abundancia de proteinas envolvidas
no amaciamento da carne, verificaram que a maior protedlise post
mortem no musculo esquelético de animais Angus, nao é causada
por diferengas na expressao dos genes que codificam calpastatina ou
calpaina, mas sim devido a maior atividade da calpastatina no muscu-
lo esquelético de bovinos Nelore. Além disso, os autores observaram
menor indice de fragmentacao miofibrilar para bovinos Nelore, com
valor de 47,6 + 4,28%, enquanto a raga Angus apresentou valores
de 69,2 £ 4,28%. O indice de fragmentacao miofibrilar & responsavel
por identificar a variagdo da maciez pela taxa e extensao da prote-
olise (Koohmaraie et al., 2002). Em um estudo realizado por Sha-
ckelford et al. (1994), foi relatado que a estimativa de herdabilidade
dos niveis de calpastatina é alta (0,65) e que a correlagdo genética
entre o nivel de calpastatina e a forga de cisalhamento (FC) ou
Warner-Bratzler shear force (WBSF) € de 50%, sugerindo que a sele-
¢ao genética contra altos niveis de calpastatina poderiam resultar na
melhoria da maciez da carne.

As diferengas genéticas entre linhagens também podem ser uma
das possiveis causas que afetam a maciez da carne (Magnabosco
etal., 2006). Nesse sentido, pesquisas desenvolvidas com bovinos da
raca Nelore demonstraram a existéncia de variabilidade genética para
maciez da carne, com potencial de producéo de carne de qualidade
no padrdo internacional americano (Sainz et al., 2005; Magnabosco
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et al., 2006; Castro et al., 2014; Pereira et al., 2015; Magnabosco
et al., 2016a; Castro et al., 2017; Feitosa et al., 2017; Gordo et al.,
2018; Ramos et al., 2022; Mamede et al., 2023; Arikawa et al., 2024).
Estes trabalhos mostram que o progresso genético para melhoria da
maciez da carne pode ser obtido por meio da selecéo criteriosa e do
emprego de reprodutores que demonstrem elevado potencial genéti-
co para essa caracteristica. Na literatura, sdo encontrados trabalhos
que confirmam a viabilidade de sele¢céo para maciez da carne em bo-
vinos Nelore com média de idade de 20-24 meses, cuja FC reportada
varia de 3,83 a 6,22 kgf (Sainz et al., 2005; Magnabosco et al., 2006;
Castro et al., 2014; Pereira et al., 2015; Magnabosco et al., 2016a;
Castro et al., 2017; Feitosa et al., 2017; Gordo et al., 2018; Ramos
et al., 2022; Mamede et al., 2023; Arikawa et al., 2024). Conforme os
padrdes internacionais americanos, carnes que apresentam FC infe-
riores a 3,9 kgf sdo consideradas muito macias, FC entre 4,0 e 4,5 kgf
sdo consideradas macias, FC entre 4,6 e 6,0 kgf sdo consideradas
intermediarias e acima de 6,0 kgf sdo consideradas duras (American
Meat Science Association, 2016; Wheeler et al., 2005).

Caracteristicas de interesse
econdomico avaliadas
na raca Nelore

A selegao de caracteristicas relacionadas a carcaga e ao cresci-
mento do animal sdo fundamentais nos programas de selegéo, exer-
cendo grande impacto na eficiéncia produtiva, na qualidade da carne
e, consequentemente, na rentabilidade do sistema de producdo. E
essencial a busca por animais que apresentem melhor padronizagao
das carcagas e maior rendimento dos cortes objetivando atender as
exigéncias do mercado e maximizar os lucros dos produtores. Neste
ambito, a ultrassonografia de carcaga tem se mostrado ferramenta
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valiosa na avaliagdo de caracteristicas importantes como a area de
olho de lombo (AOL, cm?), a espessura de gordura subcutanea na
costela (EG, mm) e a espessura de gordura subcuténea na garupa
(EGP8, mm). Essas medigbes permitem um diagndstico preciso e
precoce do grau de desenvolvimento e terminagdo dos animais, fa-
cilitando uma melhor padronizagéo dos lotes de manejo. Além disso,
a avaliacdo da composi¢cao da carcaga, estimando seu rendimento,
gordura de cobertura e de marmoreio, ajudam a diagnosticar o nivel
de qualidade do processo de produg¢ao do animal (Yokoo et al., 2009;
Hentz et al., 2022; Pistillo et al., 2022).

A AOL é uma caracteristica obtida transversalmente no musculo
Longissimus dorsi, na regido entre a 122 e 132 costelas e esta dire-
tamente relacionada ao rendimento dos cortes carneos de alto valor
comercial, a composicdo da carcaga (relagdo musculo/osso), grau
de musculosidade, crescimento e ganho de peso (Faria et al., 2015).
Quanto maior a AOL no momento de abate, maior sera o rendimento
de cortes carneos na industria frigorifica. Além disso, € uma carac-
teristica que apresenta herdabilidade (h?) moderada a alta, apresen-
tando coeficientes variando de 0,28 a 0,42 para bovinos Nelore (Lon-
dono-Gil et al., 2022; Barro et al., 2023; Brunes et al., 2023; Soares
et al., 2024).

Essenciais na industrializacdo da carne, as caracteristicas EG
e EGP8 séo indicativos de precocidade de acabamento da carcaga.
Além disto, gordura de cobertura contribui para um resfriamento mais
lento e gradual da carcaga, o que ajuda a reduzir ou evitar o encurta-
mento das fibras musculares durante o processo de rigor mortis, que
causa o enrijecimento da carne. Este processo, por sua vez, minimiza
a perda de peso dos cortes por perda de agua e melhora a qualidade
da carne (Marques et al., 2013; Boito et al., 2018). Dessa forma, uma
adequada cobertura dos musculos através da gordura subcutanea
garante a preservagado da qualidade da carne, proporcionando um
produto final com aspectos desejaveis pelo consumidor, além de ser
fator determinante na classificagéo e valor comercial da carcaca. Isso
ocorre, pois a gordura proporciona melhor experiéncia gustativa aos
consumidores por estarem relacionadas a caracteristicas como sabor,
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suculéncia e aparéncia visual dos cortes (Boito et al., 2018). A quanti-
dade de gordura subcuténea nao se limita apenas as suas caracteris-
ticas intrinsecas que contribuem para o sabor da carne, mas também
esta correlacionada positivamente com o teor de acidos graxos e a
capacidade de armazenamento de vitaminas lipossoluveis no orga-
nismo (Bridi; Constantino, 2009). E valido ressaltar que, além da sua
relagdo com a qualidade da carne, a precocidade de acabamento
esta diretamente relacionada a precocidade sexual do bovino.

A EG é mensurada entre as 122 e 132 costelas, a uma distancia
de trés quartos do comprimento do contrafilé, a partir da coluna dor-
sal. E a EGP8 é mensurada nos musculos Gluteus medius e Biceps
femoris, localizados entre o ilio e o isquio do animal. E valido ressaltar
que a deposicao de gordura na garupa ocorre de forma mais precoce
que a gordura nas costelas, se tornando bastante interessante para
animais criados a pasto.

A falta de gordura e, consequentemente, maior velocidade de res-
friamento da carcaga, também pode causar perda por gotejamento,
perda de peso e escurecimento da carne. Dessa forma, preconiza-se
uma espessura minima de 3 mm, maximo 6 mm, e uma distribui¢cao
homogénea na carcaga para que essa cobertura seja eficiente (Lon-
dono-Gil et al., 2022; Barro et al., 2023; Pereira et al., 2023; Soares
et al., 2024). Carcagcas com menos de 3 mm estdo associadas a re-
ducdo no rendimento de carcaca e interferem no valor final recebido
pelo produtor. Por outro lado, o excesso de gordura também é con-
siderado depreciativo ao valor comercial. Nesse sentido, a selecéo
genética dessas caracteristicas pode auxiliar na obtencdo de uma
maior padronizagao das carcagas brasileiras, impulsionando assim
a economia do Brasil. Visto que, como mencionado anteriormente,
as carcagas brasileiras ainda possuem uma grande heterogeneidade,
prejudicando assim sua valorizagéo (Ferraz; Felicio, 2010).

Os coeficientes de herdabilidade para EG e EGP8 sao ligeiramen-
te menores do que para AOL, variando de 0,13 a 0,46 (Gordo et al.,
2018; Londorio-Gil et al., 2022; Barro et al., 2023; Mamede et al., 2023;
Brunes et al., 2024; Soares et al., 2024). Ainda assim, tais resultados
sugerem que a selecao direcionada a essas caracteristicas podem



Estratégias gendmicas para melhoria da maciez da carne em bovinos da raca Nelore 21

resultar em um incremento notavel no progresso genético dentro da
populacao Nelore.

Outras caracteristicas de interesse econémico e comumente ava-
liadas nos programas de selegao sdo os pesos ao longo do desen-
volvimento do animal. O aumento do peso vivo ao longo da vida do
animal é um fendbmeno de natureza complexa, cuja manifestagao é
condicionada pelo gendtipo do proprio individuo, assim como por uma
diversidade de variaveis ambientais que atuam ao longo do seu cres-
cimento. A mensuragao dos pesos em diferentes idades é fundamen-
tal para avaliar o impacto de cada fase de desenvolvimento na vida
do animal. Essa pratica permite que os pecuaristas acompanhem o
progresso do seu rebanho, ajudando assim na tomada de decisdes
quanto as praticas de manejo adotadas e sobre a selegcao dos ani-
mais. Os principais pesos avaliados sdo: o peso ao nascimento (PN),
0 peso aos 120 dias (P120), também chamado de peso pré-desma-
ma, peso a desmama (P210), peso ao ano (P365), peso ao sobreano
ou aos 450 dias (P450) e peso a idade adulta (P550) (Lopes et al.,
2017; Brunes et al., 2023; Sainz et al., 2024; Soares et al., 2024).

Os pesos que antecedem a desmama, ou seja, até os 210 dias,
sao avaliados com propdsito de predizer a habilidade materna das
matrizes e o potencial de crescimentos dos proéprios individuos, sen-
do influenciados pelo efeito dos genes do animal para crescimento
(efeito direto) e o efeito dos genes da matriz que influenciam o de-
sempenho da progénie. A influéncia da progenitora sobre os pesos
pré-desmama, que compdem o ambiente materno, é considerada
uma influéncia ambiental. No entanto, as variagbes no potencial ma-
terno das matrizes sdo determinadas por fatores genéticos e ambien-
tais. Dessa forma, a matriz afeta o crescimento de sua progénie tanto
pelos genes que transmite quanto pelo ambiente materno que ofere-
ce a sua cria. As estimativas de herdabilidade materna para bovinos
da racga Nelore reportados na literatura variam de 0,11 a 0,15 para PN;
de 0,03 a 0,32 para P120; e de 0,09 a 0,29 para P210 (Kamei et al.,
2017; Lopes et al., 2017; Brunes et al., 2023; Sainz et al., 2024; Soa-
res et al., 2024). E valido ressaltar que, embora os efeitos maternos
expliquem apenas uma pequena proporgao da variagao fenotipica,
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eles devem ser incluidos nas analises dos dados, uma vez que sua
remocao pode resultar em superestimagédo e mudancas significativas
das estimativas de herdabilidade. Para estimativas de h? direta, estas
variam de 0,17 a 0,23 para PN, 0,14 a 0,28 para P120 e 0,12 a 0,32
para P210 (Kamei et al., 2017; Lopes et al., 2017; Brunes et al., 2023;
Sainz et al., 2024; Soares et al., 2024).

O peso ao ano é uma caracteristica que esta vinculada principal-
mente com o potencial de expressao dos genes do proprio individuo.
As estimativas de h? de efeito direto para esta caracteristica variam
de moderada (0,34) a alta (0,50) magnitude (Lopes et al., 2017; So-
ares et al., 2024). Uma das ultimas pesagens antes da venda dos
reprodutores realizada pela maioria dos criatérios de selecéo, € o
peso aos 450 dias, ou também chamado de peso ao sobreano, uma
vez que esta relacionado a maturidade reprodutiva e por ser o peso
mais préximo ao abate, resultando no aumento do peso da carcaga
final e também no abate precoce. As estimativas de h? para P450
na raca Nelore variam de moderada a alta magnitude, oscilando de
0,26 a 0,61 (Lopes et al., 2017; Silva Neto et al., 2020; Londofio-Gil
et al., 2022; Brunes et al., 2023, 2024). Estas estimativas mostram a
existéncia de variabilidade genética aditiva e sugerem que a selegao
massal proporcionara progresso genético.

Associacao genética entre
maciez da carne e caracteristicas
de crescimento e carcaca

A selecéo de individuos baseando-se em valores genéticos es-
timados a partir de dados fenotipicos do animal e de seus paren-
tes proporciona a identificagdo precisa de individuos de mérito ge-
nético superior, proporcionando o aumento da frequéncia de genes
favoraveis dentro da populagdo. Nesse sentido, a correta e precisa
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mensuragdo dos fendtipos é de fundamental importancia na acuracia
das predigbes dos valores genéticos, que, por sua vez, ira influenciar
diretamente nas estimativas dos pardmetros genéticos. Dentre estes,
a herdabilidade e a correlacdo genética sdo os de maior interesse,
sendo fundamentais para o planejamento de programa de melhora-
mento. Existem diversos fatores que influenciam a magnitude dessas
estimativas como, o nimero de individuos, incorporagées de informa-
¢bes gendmicas, modelos estatisticos apropriados para a caracteris-
tica estudada e variabilidade genética da populagédo em analise.

Utilizando informagdes de 454 bovinos Nelore Mocho criados no
bioma Cerrado, Mamede et al. (2023), encontraram estimativas de
herdabilidade de baixa magnitude (0,16) para WBSF sob aborda-
gem bayesiana, corroborando com os valores relatados no estudo
de (Castro et al., 2014), realizado sem a utilizagdo de informagbes
gendmicas.

Objetivando estimar pardmetros genéticos para caracteristicas de
carcaga e qualidade de carne (Gordo et al., 2018), utilizando infor-
magoes de pedigree e gendmicas, encontraram estimativas de h? de
0,12 para WBSF (3.714 observagdes). Os componentes de covarian-
cia foram estimados por inferéncia Bayesiana utilizando analise mul-
ticaracteristica e o0 método de avaliagdo gendmica em passo Unico
(ssGBLUP) e as caracteristicas utilizadas para estudo foram: AOL,
EG, PCQ (peso de carcaga quente), marmoreio (MAR) e WBSF. Re-
sultados semelhantes foram reportados por Reis et al. (2023) que, em
estudo com bovinos Nelore provenientes de uma fazenda comercial,
ndo encontraram grandes diferencas na utilizacdo de informacdes
gendmicas na obtengdo de componentes de variancia para caracte-
risticas de carcaga (AOL, EG e gordura intramuscular) e qualidade de
carne (FC), utilizando método da Maxima Verossimilhanga Restrita.
Os coeficientes de herdabilidade reportados foram de 0,18 (sem infor-
magao gendmica) e de 0,10 (com utilizagdo de informagao genémica).
Contudo, os autores descrevem que isso pode ser devido ao nimero
de fendtipos disponiveis (2.470) ser ligeiramente superior ao numero
de animais genotipados (2.181). Outros trabalhos mostram que os
coeficientes de herdabilidade para WBSF podem chegar a 0,46 para
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bovinos Nelore, utilizando informacgdes de 884 e 524 animais (Tonussi
et al., 2015; Lopes et al., 2021), respectivamente, estimados sob di-
ferentes métodos de predicdo. Essas estimativas confirmam a viabili-
dade da utilizagdo da WBSF como critério de selegao nos programas
de melhoramento genético.

Como mencionado anteriormente, a maciez da carne é uma carac-
teristica complexa, de natureza multifatorial e de dificil mensuragao.
Neste sentido, a analise dessa caracteristica, assim como outras de
natureza poligénica, pode ser beneficiada pelo maior numero de infor-
magcoes utilizadas. Dada essa complexidade, informagdes genémicas
devem ser incluidas nas analises para obtencdo dos componentes
de covariancia, pois melhoram a acuracia dos valores genéticos ob-
tidos quando comparados aqueles preditos considerando apenas o
fendtipo e/ou pedigree. O uso de informagéo gendmica se torna ainda
mais importante quando a caracteristica tem um nuamero limitado de
observagdes e alta porcentagem de pais desconhecidos (Gordo et al.,
2016; Magnabosco et al., 2016). Assim, a incorporagao de dados ge-
ndmicos nas analises podem ajudar a mitigar alguns destes desafios.

Estudos que estimam a associacao entre a maciez da carne e ou-
tras caracteristicas de importancia econémica apresentam limitagdes,
uma vez que, a maioria das fazendas que participam de programas
de melhoramento avaliam somente caracteristicas relacionadas ao
crescimento, a carcaga e algumas reprodutivas, por serem de mais
facil mensuragdo. Em contraste, a maciez da carne requer o abate do
animal para obteng&o da medida fenotipica, se tornando uma medida
menos comum. Como resultado, poucos rebanhos possuem dados
simultaneos sobre a maciez da carne e outras caracteristicas comu-
mente avaliadas, limitando, assim, a execugao de trabalhos destina-
dos a obtencao de estimativas de correlagdes genéticas entre estas
caracteristicas. Além disso, a falta de critérios de selecao bem defi-
nidos, a qualidade dos fendétipos coletados e os modelos estatisticos
utilizados dificultam a obtengao precisa dos parametros genéticos e a
compreensao das interagcdes genéticas que envolvem essas caracte-
risticas (Mamede, 2015; Maximiano et al., 2021).
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Estudos conduzidos com bovinos Nelore indicam que os coefi-
cientes de correlagdes genéticas podem apresentar variagdes signifi-
cativas, inclusive, ao analisar as associagcdes da maciez com caracte-
risticas de carcaga. Gordo et al. (2018) relatam associagao genética
moderada e negativa (-0,47) entre WBSF e AOL, mostrando efeito
antagonico e, portanto, favoravel & melhoria da qualidade da carne.
Entretanto, os autores frisam que esse resultado deve ser tratado
com cautela, visto que foi obtida uma grande amplitude da densidade
a posteriori na estimacao dos paradmetros genéticos. No mesmo sen-
tido, porém com estimativas de menor magnitude, Magnabosco et al.
(2016) e Lopes et al. (2021) encontraram associacdes de e -0,09 e
-0,06, respectivamente, entre a WBSF e AOL em estudos com bovi-
nos Nelore, embora essa relagdo seja considerada muito fraca devido
as estimativas serem préximas a zero e indique que outros fatores po-
dem influenciar a qualidade da carne, a partir da associagao negativa
encontrada, espera-se que a medida que aumenta a AOL, a maciez
da carne tende a melhorar. Ambos trabalhos também avaliaram as-
sociagao genética entre a maciez da carne e a espessura de gordura
(EG e EGPS8), onde, os resultados encontrados mostram que poucos
genes afetam de forma simultdnea essas caracteristicas, cujos valo-
res foram de -0,12 e 0,22 entre WBSF e EG e de -0,10 e 0,28 entre
WBSF e EGP8, respectivamente.

Os sinais opostos podem ser explicados devido a complexidade
das interagdes genéticas e fenotipicas que influenciam essas carac-
teristicas, além da ampla variedade genética que existe mesmo den-
tro uma Unica raca. Além disso, dada a natureza multifatorial da ma-
ciez da carne, é evidente que mais pesquisas sao necessarias para
elucidar as reais associagoes existentes entre estas caracteristicas,
visto que os resultados apresentados na literatura s&o inconclusivos.

Por outro lado, objetivando estimar parametros genéticos para
caracteristicas de carcaga e qualidade de carne, bem como suas re-
lagbes com escores visuais, Gordo (2014) encontrou estimativas de
alta magnitude (-0,80) entre espessura de gordura subcuténea e ma-
ciez da carne, obtidas em andlises tricaracteristicas, indicando que
a selecao para maiores espessuras de gordura poderia resultar em
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menor for¢a de cisalhamento da carne. O que é esperado, visto que
a gordura subcutanea atua como isolante térmico da carcaga durante
o processo de resfriamento, proporcionando um resfriamento lento
e gradual, evitando o encurtamento das fibras musculares e, conse-
quentemente, o endurecimento da carne. Com base nestes resulta-
dos, fazem-se necessario mais estudos, sobretudo com mais animais
avaliados, a fim de melhor elucidar a relagéo genética entre essas
caracteristicas.

A associagao genética entre a maciez da carne e diferentes pe-
sos varia muito devido a diversos fatores, incluindo idade de abate,
raga, variabilidade genética individual e alimentagédo (Ribeiro et al.,
2016; Blank et al., 2017; Park et al., 2018; Pacheco et al., 2020). Ani-
mais mais pesados abatidos jovens tendem a produzir carnes mais
macias, mostrando que a idade esta negativamente correlacionada
com a maciez. Por outro lado, animais mais velhos acumulam mais
ligagdes cruzadas termoestaveis do colageno, tornando a carne mais
dura (Park et al., 2018; Pacheco et al., 2020). Mamede (2015) encon-
trou associagdes genéticas antagbnicas, e, portanto, favoraveis entre
WBSF e diferentes pesos, contudo exibiram desvios-padrao expres-
sivos. Assim, ao avaliar somente medidas estatisticas de tendéncia
central, conclui-se que a sele¢ao para maiores pesos, principalmente
no periodo pré-desmama, contribuira para a diminuicdo da WBSF e
consequentemente para a melhoria da maciez da carne. Apesar do
elevado valor de desvio-padrao, a correlagédo reportada entre WBSF
e P450 foi de -0,22 + 0,34. Ja para peso ao desmame e peso ao
ano, Tonussi et al. (2015) também encontraram estimativas de corre-
lagdes genéticas de baixa magnitude, porém positivas de 0,14 € 0,20,
respectivamente. As baixas estimativas encontradas juntamente aos
resultados contraditérios mostram a necessidade de mais estudos
envolvendo estas caracteristicas, a fim de elucidar a real associagdo
existente entre ambas.

Os trabalhos mencionados ressaltam a complexidade dos fato-
res genéticos e fenotipicos envolvidos na qualidade da carne bovi-
na, especialmente em bovinos Nelore. A escassez de pesquisas que
explorem a correlagdo genética entre a maciez da carne e outras
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caracteristicas de relevancia econdmica evidenciam a necessidade
de aprofundar nessa investigacdo, tornando-se ainda mais impor-
tante a inclusdo de informagdes genémicas e um maior conjunto de
dados fenotipicos para a sua investigagéo. Além disso, é importante
destacar a falta de pais e suas respectivas progénies com informa-
¢cOes fenotipicas simultaneas para maciez, algo que € mais comum
em outras caracteristicas, o que evidencia a importancia de estudos
que abordem de forma mais abrangente e integrada as relagdes ge-
néticas existentes entre essas caracteristicas na pecuaria bovina, em
particular na raga Nelore.

Marcadores moleculares
associados a maciez da carne

O GWAS é um método usado para detectar associagbes entre
variagdes genéticas e uma determinada caracteristica sob selegao,
buscando associar regides do genoma de maior efeito sobre deter-
minado fendtipo e identificar suas fung¢des biolégicas. Em outras pa-
lavras, o GWAS ¢ definido como a avaliagao simultanea do efeito de
milhares, ou milhdes, de marcadores cobrindo todo o genoma, onde
0s genes de um carater quantitativo estejam em desequilibrio de liga-
¢ao (DL) com pelo menos um marcador (Castro et al., 2017; Pegolo
et al., 2020).

Os marcadores em DL com os loci de QTL de efeito significativo
permitem a identificacdo de parte da variagdo genética desse carater
sob analise e, como consequéncia, podem ser utilizados para deter-
minacao dos fendtipos e para selecao genética (Resende et al., 2008).

Por apresentarem diversidade no genoma, baixa taxa de muta-
¢ao, serem altamente polimorficos, possuirem metodologias de facil
aplicacao, custo relativamente baixo e uma alta acuracia e desem-
penho, os marcadores moleculares do tipo SNPs se tornaram mais
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atrativos e promissores, em relagdo a outros tipos de marcadores,
para os programas de melhoramento animal (Caetano, 2009). SNPs
sdo caracterizados como variagdo na sequéncia de DNA que afeta
somente uma base nitrogenada adenina (A), timina (T), citosina (C),
guanina (G), na sequéncia do genoma entre individuos de uma espé-
cie ou entre pares de cromossomos de um individuo. Isto &, o sitio no
genoma onde um par de bases apresenta variacdo entre individuos,
gerando dois alelos para um marcador especifico (Caetano, 2009).

Para que uma variagdo seja considerada um marcador do tipo
SNP, o alelo de menor frequéncia deve estar presente em pelo menos
1% de toda populagao em estudo (Yousefi et al., 2018). Ausente desta
condicao, a referida variagao pode se configurar como uma mutagao.
De acordo com Hayes et al. (2012), individuos pertencentes a mesma
espécie compartilham aproximadamente 85% dos SNPs, enquanto
15% sé&o especificos para cada populagéo, fato que elucida a estabili-
dade de tais variagdes gendmicas, indicando que os marcadores po-
dem ter significativas disparidades entre ragas e populagdes distintas.

Caracteristicas de qualidade de carne, como a maciez da carne,
apresentam base genética complexa, sendo influenciadas por inume-
ros loci de pequeno efeito, ou seja, cada marcador explica uma pe-
quena porcentagem da variancia fenotipica da caracteristica, o que
ressalta seu efeito poligénico (Castro et al., 2017; Silva et al., 2019).
Isso aumenta a importancia da utilizagdo de informagdes genémicas
para selegao e avaliagdes de caracteristicas que possuem alto custo
e dificuldade de mensuracdo, muitas vezes de natureza complexa,
com manifestagéo tardia na vida do animal ou com a necessidade
de abate do animal para obtencdo (Visscher et al., 2012; Tizioto
et al., 2013; Castro et al., 2017; Leal-Gutiérrez et al., 2020; Pegolo
et al., 2020). Apesar de promissores, estudos de GWAS apresentam
algumas dificuldades como a utilizagdo de modelos e metodologias
estatisticas adequadas, tamanho amostral utilizado, a colinearidade
proveniente do DL entre marcadores e principalmente a interpretacéo
dos resultados (Pearson; Manolio, 2008; Resende et al., 2008; Cantor
et al., 2010).
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Em sua maioria, os estudos de GWAS estdo sendo conduzidos
utilizando o método ssGBLUP (Wang et al., 2012; Magalhées et al.,
2016; Brunes et al., 2021), cuja vantagem € integrar as informacoes
genotipicas e fenotipicas disponiveis. Assim, animais genotipados e
nao-genotipados podem fazer parte da analise, em um Unico procedi-
mento, criando um pedigree gendmico combinado com a matriz de pa-
rentesco (Misztal et al., 2009). Contudo, este método apresenta como
limitagdo a pressuposi¢cao de que todos os efeitos dos SNPs apre-
sentem variancia semelhante, o que ndo é uma realidade de todas
as caracteristicas de importancia econémica dentro dos programas
de selecao (Aguilar et al., 2010; Erbe et al., 2012; Wang et al., 2012).
Diante desse entrave, foi proposto o ssGBLUP ponderado (Weighted
single-step Genomic Best Linear Unbiased Prediction — WssGBLUP).

Assim como o0 ssGBLUP, o WssGBLUP combina todas as infor-
magcdes disponiveis (fendtipos dos animais genotipados e ndo genoti-
pados e informagdes de pedigree), eliminando a necessidade de cal-
cular pseudo-fenétipos. Além disso, tem como vantagem a atribui¢cao
de pesos conforme a suposta relevancia dos marcadores, utilizando
um processo iterativo, atualizando as solugdes dos efeitos dos SNPs
e aperfeicoando a detec¢do de QTLs (Wang et al., 2012, 2014). Este
método utiliza os valores genéticos genémicos (GEBVs) dos animais
genotipados obtidos pelo ssGBLUP, em que estes sao convertidos
para efeitos dos SNPs.

O WssGBLUP também permite uma distribuicao diferente das
variancias associadas a cada loci, possibilitando identificar QTLs de
grande e pequeno efeito, resultando em estimativas mais confiaveis
dos efeitos dos SNPs (Bolormaa et al., 2011). Neste contexto, Wang
et al. (2012) propuseram que o método WssGBLUP diferisse na cons-
trucdo da matriz G, onde ponderadores séo atribuidos as variancias
genéticas individuais dos efeitos de cada marcador. Além disso, neste
método, sdo originadas matrizes de parentesco realizado exclusivas
para cada caracteristica.

Assim, a matriz ' (Aguilar et al., 2010) combina informagdes
gendmicas e pedigree, como descrito (Equacgao 1):
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0 0
D 1
H'=4 +[0 G 25] (1)

em que: A é a matriz do numerador do coeficiente de parentesco
baseado no pedigree para todos os animais; 4,, € uma matriz de pa-
rentesco numerador para animais genotipados; e G € uma matriz de
parentesco gendmica para todos os animais genotipados.

Nessa abordagem, é empregado o segundo método de (VanRa-
den, 2008) para a constru¢do da matriz de parentesco genémico (G)
(Equacao 2):

G = D7’ 2
23pi (1 — pi)

em que: G é uma matriz de parentesco gendmica; Z é a matriz de
incidéncia ajustada para frequéncias alélicas; D é a matriz diagonal
contendo os ponderadores das variancias dos efeitos de cada um dos
marcadores; M é o numero de marcadores SNPs; e pi é a frequéncia
alélica do segundo alelo do i-ésimo marcador.

Para WssGWAS, as solugbes dos efeitos dos SNPs e suas res-
pectivas ponderagdes sdo derivados do seguinte processo iterativo
(Wang et al., 2012):

1) Na primeira iteracéo (VanRaden, 2008) (Equacdes 3 € 4):
em que: D é a matriz diagonal de peso das variancias dos SNPs;

| ‘é a matriz identidade; ¢ € o nimero de iteragédo e Z é a matriz de
incidéncia ajustada para frequéncias alélicas.

1

A I 2pi(—pp *)
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em que: £ é arazao de varidncias ou uma constante de normaliza-
¢éo; M é o numero de marcadores SNPs; e pi é a frequéncia alélica
do segundo alelo do i-ésimo marcador.

2) Predizer os GEBVs para todos os animais que utilizam a aborda-
gem ssGBLUP.

3) Converter os GEBVs para os efeitos dos SNPs (Equagéao 5):

ﬁ:

S:QN | :QN

DZ'G™'a, =DZ'[ZDZ’]'4, (5)

em que: o2 & a variancia genética capturada por cada SNP; o, &
a variancia genética aditiva; ég é o GEBV estimado dos animais ge-
notipados; D é a matriz diagonal contendo os ponderadores das va-
riancias dos efeitos de cada um dos marcadores; Z é a matriz de
incidéncia ajustada para frequéncias alélicas; e G € uma matriz de
parentesco genOmica.

4) Calcular o efeito para cada SNP (Equagéo 6):
di(tzl) - ﬁ?(t) 2pi(1 _pi) (6)

em que: i € 0 i SNP; e pi é a frequéncia alélica do segundo alelo do
i-ésimo marcador.

5) Normalizar os valores dos SNPs para que a variancia genética
aditiva total permaneca constante.

6) Calcular G*(,, ) (Equagéo 7)

G = — ZD(;+1)Z, 7)
02 2pi (1 -p))

em que: G é uma matriz de parentesco gendmica; Z € a matriz de

incidéncia ajustada para frequéncias alélicas; D é a matriz diagonal

contendo os ponderadores das variancias dos efeitos de cada um dos

marcadores; M € o numero de marcadores SNPs; e pi é a frequéncia

alélica do segundo alelo do i-ésimo marcador.




32 Documentos 413

7) Finalizacao da iteragdo ou volta para o passo 2 para iniciar nova
iteracdo, t =t + [

As estimativas dos efeitos e ponderadores dos SNPs sao calcula-
das pelo processo iterativo nos passos 4-6. As iteragcbes aumentam
os valores dos SNPs que possuem grandes efeitos e diminui os valo-
res dos SNPs que possuem pequenos efeitos. O numero de iteragdes
para calcular as estimativas dos efeitos e ponderadores dos SNPs
€ geralmente definido com base em critérios estatisticos e na con-
vergéncia do modelo utilizado. A porcentagem da varidncia genética
aditiva explicada pela i regiao € entdo calculada da seguinte forma
(Equacao 8):

10 7 .~
—Varga’) ~x100 = 221 = il

a a

X100 (8)

9

em que: ai é o valor genético da i regido que consiste de 10 SNPs
continuos; o2 ¢é o total da variancia genética aditiva; Zj é o vetor do
gene presente no i SNP para todo os individuos; e #j é o efeito do
marcador no i SNP dentro da i*" regido.

O WssGBLUP também possibilita trabalhar com janelas de SNPs
consecutivos, o que pode proporcionar uma maior capacidade de
identificacao de regides com QTLs em comparagdo com analise de
SNPs individuais. Devido ao DL, o método se torna ainda mais van-
tajoso em analises de multiplas caracteristicas, e aquelas complexas
como a maciez, ou para situagdes onde ha muitos animais com feno-
tipo disponivel, mas com poucos gendtipos, 0 que é muito comum em
rebanhos comerciais (Wang et al., 2012, 2014).

Como mencionado anteriormente, caracteristicas de qualidade
de carne apresentam expressao tardia, neste caso, os polimorfismos
associados com essas caracteristicas podem auxiliar os programas
de selegdo, sendo possivel predizer os valores genéticos em idades
mais jovens, por meio do gendtipo do animal (sem a necessidade do
abate), o que refletird na diminui¢cao do intervalo entre geragdes, eco-
nomia na realizagao de testes de progénie e aceleragao do progresso
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genético anual. Nesse sentido, a identificagdo de genes e regites
cromossdmicas associadas a essas caracteristicas pode servir como
uma ferramenta viavel de selegao, possibilitando ter uma melhor con-
fiabilidade na avaliacéo genética.

De acordo com Martinez e Machado (2002), em varias situacoes
o fendtipo ndo € uma indicagao precisa do genotipo, pois caracte-
risticas complexas sdo dependentes da variagéo alélica em grande
numero de loci e a expressao génica desses loci € altamente afetada
por efeitos ambientais. Castro et al. (2017), utilizando informagdes de
427 bovinos, encontraram marcadores moleculares localizados em 17
cromossomos, com destaque nos cromossomos 3, 13, 17, 20, 21 e
25, que explicaram 5,2, 6,4, 5,1, 6,3, 6,6 e 5,2% da variagdo para ma-
ciez da carne, respectivamente. Magalhaes et al. (2016), utilizando
1.822 registros fenotipicos para maciez de bovinos Nelore, relatou a
proporcao da variéncia explicada por janelas de 150 SNPs adjacen-
tes, sendo consideradas apenas janelas com maiores efeitos. Esse
autor identificou QTLs nos cromossomos 5, 7, 10, 14 e 21, sendo que
essas janelas juntas explicaram 3,80% da variancia genética aditiva.
Schimdt et al. (2019), utilizando 4.866 observagbes para maciez, en-
contraram 56 genes candidatos nos cromossomos 7, 10, 12, 14, 21
e 25. Conforme os autores, a regido Chr7:98381594-98609662 bp foi
a que explicou a maior proporgéo da variancia genética para maciez
(6,19%).

Braz et al. (2019), utilizando informagées de 3.161 machos intei-
ros e 413.255 SNPs, identificaram oito variantes que influenciam a
maciez da carne nos cromossomos 3, 4, 9, 10 e 11. Contudo, utilizan-
do janelas de haplotiplos deslizantes de diferentes tamanhos, identi-
ficaram 33 QTLs putativos para maciez da carne nos cromossomos
1,3,4,5,8,9,10, 11, 15, 17, 18, 24, 25, 26 e 29. Janelas utilizando
haplétiplos deslizantes de 3, 5, 7, 9 e 11 SNPs identificaram 57, 61,
42, 39 e 21% de todas os 33 QTLs, respectivamente. No entanto, as
analises utilizando haploétipos de 3 e 5 SNPs detectaram a cumula-
tivamente 88% dos QTLs putativos. Utilizando informagdes de 909



34 Documentos 413

touros da raca Nelore, Carvalho et al. (2017) identificaram 18 regides
gendmicas associadas a maciez da carne localizadas em 14 cromos-
somos diferentes (1, 4, 6,7, 8, 10, 18, 19, 20, 21, 22, 25, 26 € 29), que
explicaram mais de 1% da variancia genética aditiva total.

Arikawa et al. (2024), com objetivo de identificar regides cromos-
sémicas relacionadas a expressao de caracteristicas de importancia
econdmica assim como genes candidatos associados as caracteristi-
cas de carcaga e qualidade de carne em bovinos Nelore, encontraram
janelas localizadas nos cromossomos 1, 2, 5, 7, 9, 10, 19 e 25 que
explicaram 14,95% da variancia aditiva para maciez da carne e rela-
taram 59 genes candidatos associados a caracteristica.

Os trabalhos citados acima mostram que o uso de informagdes
gendmicas pode ajudar a elucidar melhor a arquitetura genética da
maciez da carne, confirmando sua natureza poligénica, e aumentar
a precisao das avaliagdes genéticas. Por outro lado, estes trabalhos
mostram que a proporg¢ao da variancia genética atribuida as regides
gendmicas associadas a maciez da carne é baixa. Uma possivel so-
lugdo seria aumentar o numero de animais avaliados, para assim au-
mentar o poder detecgao dos marcadores moleculares.

E valido ressaltar que é comum a identificagdo de regides cro-
mossdmicas associadas a caracteristicas de interesse que néao te-
nham sido reportadas anteriormente na literatura (Tizioto et al., 2013).
Este comportamento pode estar relacionado a diversidade genética
das populagbes, ao tamanho amostral, aos avangos nos métodos
de analise e a complexidade das interagbes genéticas. Apesar disso,
considerando os resultados ja relatados na literatura, as regides ge-
némicas nos cromossomos 1, 4, 5, 7, 8, 10, 12, 14, 18, 21, 25, 26 e
29 foram semelhantes em diferentes estudos (Magalhaes et al., 2016;
Carvalho et al., 2017; Castro et al., 2017; Braz et al., 2019; Schimdt
et al., 2019; Arikawa et al., 2024) e se mostram regides promissoras
para conter polimorfismos associados a variagdo na maciez da carne
em bovinos Nelore.

Nesse sentido, & importante a realizagao de estudos nos quais
marcadores previamente identificados sejam confirmados nas
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geragdes subsequentes, para serem inclusos como ferramenta de
selecdo, assim como os genes ja encontrados em outros trabalhos
(Tizioto et al., 2013; Fonseca et al., 2017; Braz et al., 2019; Reis et al.,
2023; Arikawa et al., 2024). A abordagem de genes candidatos pode
proporcionar uma melhor compreensdo da arquitetura genética de
caracteristicas quantitativas, buscando varia¢gdes nos genes especifi-
cos que supostamente influenciam a variagado do fenétipo dos indivi-
duos (Braz et al., 2018, 2019). Contudo, restringir a anadlise somente a
genes candidatos implica em um viés prévio, excluindo potenciais va-
riantes genéticas em regides n&o consideradas inicialmente. Também,
deve-se conhecer a fungao do gene ou da regido gendmica associa-
da. Além disso, caracteristicas complexas, como a maciez da carne,
sao influenciadas por multiplos genes em interagdes complexas, jun-
tamente com fatores ambientais. Desta forma, uma alternativa seria
a validagdo de marcadores moleculares e genes ja identificados em
populagdes aparentadas.

A validagcdo de marcadores moleculares € essencial principal-
mente para caracteristicas complexas para confirmar associagbes e
garantir a replicabilidade dos resultados em diferentes populacoes,
se tornando essencial para evitar falsos positivos e garantir que as
descobertas sejam robustas o suficiente para serem utilizadas em
aplicacoes praticas. Além disso, a validagao é importante para testar
se o DL entre uma mutagéo causal e um SNP é o mesmo entre po-
pulacdes e se nao é afetado pela subestrutura populacional ou pela
selecdo genética. Essa validagcdo pode ser realizada entre diferen-
tes ragas, populagdes, diferentes condigbes ambientais e validagao
cruzada. A validagdo de marcadores também pode ser realizada nas
progénies dos animais em que os marcadores foram identificados,
permitindo confirmar a utilidade e a estabilidade dos marcadores em
prever caracteristicas genéticas em descendentes, fornecendo uma
base sélida para a implementagdo em programas de melhoramento
genético, e assim, um ajuste e refinamento nos marcadores confor-
me necessario, com base nas observagdes de seu efeito nas gera-
¢des subsequentes (Hayes et al., 2009; Chamberlain et al., 2012;
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Abdel-Shafy et al., 2014; Hoglund et al., 2014; Kirkpatrick et al., 2019;
Fortes et al., 2020; Melo et al., 2020; Olasege et al., 2022).

De acordo com Hoéglund et al. (2014), uma forma confiavel de
se confirmar a associagdo descoberta entre marcadores genéticos
e fenotipicos é através da validagdo em diferentes populagcbées. Nes-
se sentido, objetivando validar marcadores moleculares do tipo SNP
para caracteristicas de fertilidade de fémeas, os autores identificaram
marcadores em uma populagéo Nordic Holstein (NH), e validaram em
bovinos Nordic Red (NR) e Jersey (JER). Como resultado, os auto-
res identificaram 4.474 associacgdes significativas entre SNPs e oito
caracteristicas de fertilidade em fémeas na populagdo NH. Foram va-
lidados 836 dos SNPs descobertos na raca NH na populagédo NR e
686 na populacdo JER, enquanto 152 SNPs foram confirmados em
ambas populacdes (NR e JER).

Objetivando avaliar a associagdo de marcadores moleculares do
tipo SNPs com caracteristicas de produgao de leite em 411 bovinos
da raga Holandesa, Chamberlain et al. (2012) realizaram experimen-
tos de triagem para identificar SNPs significativos, incluindo aqueles
em genes que se acreditava estarem envolvidos em vias genéticas
que afetam a producao de leite. Esses SNPs foram entao validados
em uma populagéao de teste para confirmar suas associa¢gdes. Em um
total de 423 SNP, 43 apresentaram uma super-representagcao no cro-
mossomo 20, incluindo um SNP no gene do receptor do horménio de
crescimento, previamente publicado como tendo associagdo com a
composicao de proteina e as produgdes de proteina e leite. A associa-
¢ao com a composigao de proteina foi confirmada neste experimento.
Setenta e dois SNPs foram associados com uma ou mais das carac-
teristicas de leite testadas, e seus efeitos foram consistentes com os
encontrados nos experimentos de triagem, portanto, suas associa-
¢oes foram consideradas validadas.

Objetivando a identificagdo de marcadores moleculares associa-
dos a sensibilidade da producéao de leite em diferentes condicdes cli-
maticas, Hayes et al. (2009) selecionaram touros que tinham muitas
filhas em lactagdo em uma variedade de ambientes de produgdo na
Australia. Ao validar os marcadores associados a sensibilidade da
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producdo de leite em suas filhas, os autores puderam confirmar a
relevancia dos marcadores em diferentes populagdes e condigbes de
criacdo, aumentando a confiabilidade dos resultados obtidos. Melo
et al. (2020), com intuito de identificar regides gendémicas associa-
das a precocidade sexual em Bos indicus, utilizaram animais da raga
Brahman, como populagao referéncia e Nelore, como populagao de
validagéo e identificaram 21 SNPs candidatos que poderiam afetar
a precocidade sexual em fémeas de ambas as racas. Nos machos,
poucas regides puderam ser validadas e nenhum SNP candidato foi
encontrado. Os resultados também mostraram que alguns SNPs can-
didatos em ambos os conjuntos de validacdo, estavam localizados
proximos de genes que desempenham papéis importantes relaciona-
dos a eventos reprodutivos em variarias espécies, incluindo bovinos,
se tornando genes candidatos para precocidade sexual de bovinos
de corte.

A validagdo de marcadores também pode ser efetuada utilizan-
do-se populagao completa e parcial. Lima (2014), por exemplo, obje-
tivando validar SNPs selecionados por estudo prévio de GWAS para
caracteristica AOL, realizou a escolha dos animais da populagao de
validagéo da seguinte forma: a partir de uma populagao de 1652 bovi-
nos da raga Canchim, foram selecionados 712 animais (genotipados).
Os 400 animais utilizados no estudo de GWAS foram excluidos da
formacao da amostra de validagdo, sendo esta escolha baseada na
acuracia do valor genético gendmico para cada animal.

A base de dados comumente utilizada para avaliagdo genética
da maciez da carne é composta por informacdes de animais jovens e
sem progénie avaliada, visto que, € necessario o abate dos animais
para a mensuragao do fendtipo, limitando a coleta. Diante dos estu-
dos ja realizados visando a validagao de marcadores moleculares e
considerando a estrutura de dados comumente obtida para maciez,
infere-se que o método mais adequado para validar marcadores mo-
leculares para esta caracteristica € o que permite utilizar todas as in-
formacoes fenotipicas e genotipicas disponiveis para estimacéo dos
efeitos dos SNPs, maximizando o poder de detecgdo daqueles as-
sociados a diferentes popula¢des. Uma estratégia que ja vem sendo
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utilizada para a validagao de estudos de predicao gendmica € a utili-
zagao de populagdes compostas pelas geragdes mais recentes como
populagao de validagao, indicada para bases de dados similares a
obtida com a avaliagdo da maciez. Neste método, para treinamento
do modelo, é utilizada a populagdo completa com informacdes feno-
tipicas e genotipicas, e para populacéo de validagdo, uma populacao
parcial, na qual informacgdes fenotipicas dos animais mais jovens sao
omitidas (Legarra; Reverter, 2018; Wang et al., 2023). Esta estratégia
tem mostrado potencial para a validacao de estudos de GWAS e mar-
cadores moleculares.

Genes e vias metabodlicas
associados a maciez da carne

Os resultados obtidos de estudos advindos de GWAS séo, ge-
ralmente, apresentados por meio de uma lista de marcadores, re-
gides gendbmicas e genes associados a caracteristica de interesse,
aos quais sao determinados apds uma analise estatistica, visando
proporcionar uma melhor compreensdo e seguranga nos resultados
obtidos. Ha diversas metodologias que podem ser empregadas para
elucidar o significado bioldgico dos resultados do GWAS incluindo
enriquecimento de fungdes bioldgicas, vias metabdlicas ou interacdes
genéticas, a partir de uma lista de genes identificados como relevan-
tes para um determinado fendbmeno biolégico ou fendtipo em analise
(Sollero; Grynberg, 2020).

Entre os bancos de dados disponiveis para interpretar as listas de
genes ou proteinas podemos citar Gene Ontology Consortium (GO)
(Ashburner et al., 2000), InterPro (IP) (Mulder et al., 2003) e a Enciclo-
pédia de Genes e Genomas de Kyoto (Kyoto Encyclopedia of Genes
and Genomes — KEGG) (Kanehisa, 2002), entre outros. O Gene On-
tology define os termos GO em trés dominios distintos: 1) processo
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biolégico, 2) componente celular e 3) fungdo molecular (Ashburner
et al., 2000). PO InterPro é uma fonte de documentagao integrada
que abrange familias, dominios e sitios funcionais de proteinas (Mul-
der et al., 2003), enquanto o KEGG é um conjunto de banco de dados
associado a um software que permite simular e interpretar comporta-
mentos altamente complexos de células e organismos com base em
informacdes gendmicas (Kanehisa, 2002).

Um recurso de bioinformatica que pode simplificar a busca por
informagdes contidas em bases de dados disponiveis € o The Data-
base for Annotation, Visualization and Integrated Discovery (DAVID)
(Sherman et al., 2022). A partir da lista de genes identificados como
significativamente associados a uma caracteristica de interesse em
estudos de GWAS, é possivel identificar algumas vias metabdlicas e
suas funcgdes bioldgicas associadas também a caracteristica avaliada
(Sollero; Grynberg, 2020). A ferramenta DAVID vem desempenhan-
do papel significativo nas analises de enriquecimento genético, pois,
por meio da sua funcionalidade, permite determinar se o conjunto de
genes especificos estdo enriquecidos para termos biolégicos, como
vias metabdlicas, fungbes moleculares ou componentes celulares.
Estas informagdes sdo essenciais para compreender as associacoes
e relagdes entre os genes e o fendtipo avaliado, assim como os me-
canismos bioldgicos e as fungbes de cada gene em um contexto bio-
l6gico mais amplo (Sherman et al., 2022). Além disso, fornece seis
ferramentas, sendo elas o Clustering de anotacao funcional, grafico
de anotagao funcional e tabela de anotagao funcional, classificagcao
funcional de gene, conversao detalhada de ID de gene e visualizador
de lote de nome de gene. O sistema DAVID se baseia em informa-
¢bes disponiveis em bancos de dados publicos como NCBI Entrez
Gene e na Uniprot Knowledgebase (Sherman et al., 2022) e no teste
de Fisher modificado (EASE score) para agrupar genes e proteinas
especificas provenientes destes bancos de dados.

Neste contexto, a analise de enriquecimento genético (Gene
Set Enrichment Analysis — GSEA) ou também chamada analise de
enriqguecimento funcional e/ou enriquecimento de vias é, portanto,
uma estratégia amplamente utilizada para validar estudos émicos,
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fornecendo informacgdes valiosas sobre os mecanismos bioldgicos do
fendtipo estudado (Subramanian et al., 2005; Webber, 2011), ajudan-
do a elucidar quais vias bioldgicas, processos celulares ou fungdes
moleculares estdo associados aos genes ou proteinas identificados
como relevantes no estudo.

Reis et al. (2023) identificaram genes candidatos com possiveis
funcdes relevantes associadas a maciez em bovinos Nelore, sendo
um destes o Heat Shock Protein 90kDa Beta Member 1 (HSP90B1),
gene responsavel pela codificagdo de uma proteina de choque tér-
mico que possui relevancia, pois a apoptose tem sido associada
com a maciez da carne (Rodrigues et al., 2017). Conforme os auto-
res, as vias com melhor relagao foram a biossintese do metabolismo
dos acidos graxos insaturados e o metabolismo dos &cidos graxos.
Em ambas as vias, o gene enriquecido foi o SCD5 associado a ma-
ciez da carne, gene que codifica a proteina Stearoyl-CoA desaturase
5, que desempenha papel na conversdo de acidos graxos saturados
em acidos graxos monoinsaturados. Além disso, foram encontradas
37 vias relacionadas ao processo bioldgico, e dentre estas, algumas
se destacam pela associacdo com a caracteristica estudada, como
o desenvolvimento do mesoderma. Também foram observadas seis
vias dos componentes celulares, com destaque para o reticulo sarco-
plasmatico. A proteina andaime também se destacou em 14 vias de
fungdo molecular em associagdo com a maciez da carne.

Arikawa et al. (2024) encontraram genes associados a maciez da
carne de bovinos Nelore associados ao estresse oxidativo; a regula-
¢ao do crescimento, desenvolvimento e controle da massa corporal
em bovinos; e relacionados a protedlise miofibrilar durante o periodo
post-mortem (NR4A2, LATS1, PCSK1, CAST). Além disso, os auto-
res encontram um agrupamento de genes (LASTS1, CAST, PCSK1,
ERAP2, ERAP1, C19H170RF97 e LNPEP) que estdo envolvidos no
processo biolégico de protedlise, principal mediador da maciez da
carne.

Braz et al. (2019) identificaram 37 genes candidatos influen-
ciando o WBSF em bovinos Nelore. Alguns destes genes (GASS,
OLFML3, TWIST1, GPRC5B e HIPK1) estdo envolvidos no processo
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de miogénese, responsavel pela hiperplasia na formacao do tecido
muscular durante o desenvolvimento embrionério, pela regeneracéo
da musculatura esquelética e manutengao da homeostase do tecido.
Os autores também encontraram genes associados a WBSF que par-
ticipam de processos de neurogénese ou da estrutura e funcéo dos
neurdnios. A neurogénese pode influenciar indiretamente o musculo
esquelético, uma vez que os neurdnios controlam a contracdo muscu-
lar. O neurdnio motor € um componente crucial na jungao neuromus-
cular, onde ocorre a comunicagao entre o sistema nervoso e o mus-
culo esquelético, desempenhando papel de fundamental importancia
na contragdo muscular, transmitindo sinais elétricos que estimulam
as fibras musculares a se contrairem (Jellies, 1990; Henningsen et al.,
2010; Bloch-Gallego, 2015).

Carvalho et al. (2017) encontraram genes associados a ma-
ciez da carne de bovinos Nelore relacionados a regulagdo génica
(SLC2A9, AVEN, CDC42EP5, UBALD1, SNORA1), a sintese de
proteinas (UBE2S, MGRN1, FRAS1, FAM219A, DNAI) e a estrutu-
racéo dos tecidos musculares (ANXA3, SHISA7, CNTN3, C160rf96).
O gene KCNJ11 foi investigado nos estudos de Souza et al. (2016).
Este gene esta relacionado a fungdo de canais iGnicos de potassio,
que desempenham papel significativo na regulagdo do potencial da
membrana e na excitabilidade elétrica de varias células, incluindo as
musculares. No contexto da maciez da carne, o gene foi detectado
como um gene candidato funcional relacionado a regulagdo da ativi-
dade muscular e possivelmente a modulagao da contragdo muscular,
podendo influenciar dessa forma a textura e maciez da carne bovina.

Fonseca et al. (2017) encontraram 40 genes expressos diferen-
cialmente relacionados a maciez da carne em bovinos Nelore e iden-
tificaram que 35 desses genes estavam relacionados positivamente
e cinco relacionados negativamente em relacdo ao grupo de carne
dura. Entre os genes com fungao conhecida, 14 foram regulados po-
sitivamente e trés regulados negativamente. Os genes encontrados
pelos autores com fungdes conhecidas relacionam-se ao metabolis-
mo da ubiquitina (degradagéo de proteinas), transporte de moléculas
como calcio e oxigénio, equilibrio acido-base, sintese de colageno,
actina e miosina, e acumulagéo de gordura.
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Nesse sentido, a identificagdo de um conjunto de genes, regides
gendmicas e vias metabdlicas relacionadas com a manifestagéo feno-
tipica, auxiliam na compreensao dos mecanismos relacionados que
controlam a caracteristica de interesse. Contudo, sdo poucas as vias
metabdlicas semelhantes associadas a maciez da carne relatadas
em diferentes estudos ou diferentes populagcdes, mesmo consideran-
do uma unica raga. Assim a validacédo de vias metabdlicas, permite
identificar os mecanismos bioquimicos e fisioldgicos que impactam
diretamente a maciez da carne. Além disso, a validacdo entre dife-
rentes populacdes, e entre pais e suas respectivas progénies, ajuda
a estabelecer padrdes consistentes e confiaveis, fornecendo informa-
¢oes valiosas que podem ser aplicadas em varias etapas da cadeia
de produgao.

Estratégias de predicao genémica
para maciez da carne

A selecdo genbmica é uma técnica avancada que integra dados
de marcadores moleculares, na avaliagdo genética de animais, utili-
zando os GEBVs na selecéo de animais. Os GEBVs por sua vez sdo
preditos utilizando informagdes de pedigree, fendtipos e gendtipos.
Entre as vantagens da GS esta o aumento da acuracia das predi-
¢bes dos valores genéticos, a reducdo do intervalo de geragdes, pela
identificacdo de animais jovens geneticamente superiores, os quais
podem ser identificados antes mesmo de expressarem seu fenoétipo
de interesse e a correcao de possiveis erros de pedigree que impac-
tam negativamente nas acuracias das predigbes (Castro et al., 2017;
Brunes et al., 2021).

A implementagdo da GS acorre em duas etapas. Primeiramen-
te é utilizada uma populagao (de referéncia) com dados fenotipicos
e genotipicos para estimar a equagado de predicao dos efeitos dos
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marcadores. Posteriormente, as estimativas dos efeitos dos marca-
dores sédo utilizadas na predicdo dos GEBVs dos animais em outra
populacao (candidatos a selegdo) com informagéo genotipica, porém
nao necessitam de informagdes fenotipicas. Uma vez validada, esta
equacgao pode ser utilizada para predizer o valor gendmico dos can-
didatos a selegao. Assim, a soma dos efeitos dos SNPs serve como
um preditor do mérito genético dos animais em avaliagao (Meuwissen
etal., 2001, 2013). Na pratica, nem todos os animais sdo genotipados,
e assim, a escolha de quais animais farao parte da populagéo de refe-
réncia € um ponto crucial no processo (Boligon et al., 2012).

Com intuito de contornar essa falta de informacao, Misztal et al.
(2009) propuseram um modelo em passo unico, no qual se combina
simultaneamente toda informacao disponivel do animal (pedigree, fe-
noétipo e gendtipo), no processo de estimacao dos parametros gené-
ticos e predi¢cdo dos valores genéticos gendmicos. O intuito é obter
solugdes para as equagdes de modelos mistos utilizando uma matriz
que combina informagdes de parentesco aditivo, modificada por con-
tribuicdes da matriz de parentesco gendmico (Aguilar et al., 2010).

Diversas sado as metodologias disponiveis que podem ser utiliza-
das para estimar os efeitos dos marcadores, com objetivo de identifi-
car aqueles que oferecem a melhor capacidade preditiva dos valores
gendmicos da caracteristica em estudo. Para tanto, a escolha do mo-
delo mais adequado e a forma de procedimento a ser adotada para
cada caracteristica e populagao sob analise exerce impacto direto na
acuracia das predigbes genémicas, o qual € dependente da distribui-
¢ao dos efeitos dos QTLs, sendo estes desconhecidos (Campos et al.,
2013). Inicialmente, os métodos estatisticos para GS foram introduzi-
dos por Meuwissen et al. (2001), em um estudo de simulagéo, foram
abordados quadrados minimos, GBLUP, BayesA e BayesB. Contu-
do, o método de quadrados minimos apresentou algumas limitagdes,
como baixa habilidade preditiva, ndo sendo utilizado em estudos de
predicdo. Posteriormente, outros métodos Bayesianos foram implan-
tados, como Lasso e BayesC1r. Varios estudos foram realizados com
0 intuito de comparar a habilidade de predicdo dos diferentes mé-
todos, com resultados contrastantes, ndo chegando a um consenso
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sobre qual melhor método a ser abordado (Bolormaa et al., 2013;
Magnabosco et al., 2016b; Magalhaes et al., 2019).

Para avaliar a habilidade de predi¢ao, € importante considerar
alguns parametros, como a acuracia. A acuracia indica a preciséo
das predi¢cdes dos valores genéticos, e é desejavel que os modelos
alcancem altos indices de acuracia. No caso da maciez da carne, a
acuracia das predicdes em estudos de selegdo gendmica pode variar
bastante, pois € uma caracteristica de baixa a média herdabilidade.
Valores de acuracia abaixo de 0,20 podem sugerir uma confianga li-
mitada nas predigbes, o que pode estar ligado a uma reduzida base
de dados ou até mesmo a fatores ambientais que afetam diretamente
a maciez da carne. Por outro lado, valores altos de acuracia, que
podem chegar a 0,70, indicam predi¢gdes mais confiaveis e precisas,
geralmente alcangados em populagdes com dados fenotipicos e ge-
notipicos robustos (Bolormaa et al., 2013; Magnabosco et al., 2016b;
Lopes et al., 2021). Também deve ser observado o viés, que envolve
identificar e medir qualquer tendéncia sistemética que possa afetar
a precisao das predicdes, ou seja, um viés significativo pode com-
prometer a utilidade das predi¢des, levando a decisdes errbneas de
selecdo. A dispersdo das predigbes também deve ser considerada,
pois uma alta variabilidade pode indicar incertezas nos resultados.
As correlagdes entre os GEBVs também s&o essenciais para garantir
que as predigbes estejam alinhadas com os fenétipos observados, e
uma correlagao elevada € indicativa de um modelo robusto. No estu-
do de Magnabosco et al. (2016b), os autores obtiveram uma correla-
¢ao entre o fenodtipo para WBSF e os GEBV variando de 0,22 a 0,25,
utilizando cinco modelos diferentes de predigéo e todos os marcado-
res SNPs, considerado pelos autores uma correlagao alta. Além disso,
diferencas no grau de parentesco genémico e no tamanho dos grupos
de validagéo influenciam a habilidade de predicao dos esquemas de
validagdo (Magnabosco et al., 2020). Adicionalmente, a variagéo des-
ses parametros deve ser interpretada cuidadosamente, pois uma alta
acuracia ndo é suficiente se acompanhada de um viés significativo.

Bolormaa et al. (2013), objetivando avaliar a acuracia de predi-
¢des gendmicas para 19 caracteristicas, entre elas a maciez da carne
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em 10.181 animais Bos taurus, Brahman, compostos e cruzados,
utilizando dois métodos de predigdo gendmica (BayesR e GBLUP),
observaram acuracia média de 0,30 e 0,27, respectivamente, consi-
derando todas as racas e caracteristicas avaliadas, sendo os valores
obtidos por BayesR, em média, 0,03 maiores do que as acuracias
obtidas com GBLUP. Além disso, foi observado que caracteristicas
com um grande volume de dados fenotipicos e genotipicos, assim
como aquelas com alta herdabilidade, apresentaram maior acuracia
para os GEBVs. Quando analisada somente a caracteristica maciez
da carne, a acuracia média obtida considerando todas as racas foi
de 0,25, utilizando GBLUP e de 0,41 para BayesR. E valido ressaltar
que a diferenca de acuracia de predigao nao se limita apenas ao mé-
todo utilizado, mas também possui uma grande variagédo entre a raca
sob analise. Por exemplo, entre as ragas estudadas pelos autores, foi
obtida acuracia variando de 0,05 (Angus) a 0,71 (Murray Grey) pelo
método GBLUP e de 0,15 (Shorthorn) a 0,61 (Murray Grey) pelo mé-
todo BayesR, para maciez da carne.

Para maciez da carne na raca Nelore, utilizando os métodos GB-
LUP, Lasso e BayesC1r, Magalhées et al. (2019) obtiveram acuracias
de predicdo genbmica de 0,57; 0,60 e 0,60, respectivamente, mos-
trando o quanto a selecdo genbmica pode contribuir para o ganho
genético ao fornecer uma predigdo com mais precisao para sele-
cionar animais jovens. E valido mencionar que, segundo os autores,
para o banco de dados utilizado no estudo, os métodos Bayesianos
demandam um maior tempo de processamento computacional em
comparacao ao GBLUP, uma vez que, o GBLUP requer apenas a
inversdo da matriz de relacionamento genémico, levando cerca de 1
hora, enquanto os métodos bayesianos utilizados gastaram quase 10
dias para execucao do conjunto de dados analisado. Para o estudo,
os autores utilizaram aproximadamente 5 mil animais com fenétipos
e gendtipos de 412 mil SNPs, divididos em dois grupos, sendo o pri-
meiro a populagao de treinamento: animais nascidos de 2008 a 2013;
e 0 segundo a populagao de validagdo: animais nascidos em 2014.

Utilizando diferentes modelos de regressao aleatéria Bayesiana,
Lasso Bayesiano, BayesA, BayesB e BayesCtr, Magnabosco et al.
(2016b) constataram que todos os modelos apresentaram acuracia
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preditiva semelhante, variando de 0,22 (BayesCr) a 0,25 (BayesB).
Esses valores, apesar de baixos, denotam que a realizagao das pre-
dicdes do mérito genético dos animais a partir de informacdes ge-
ndmicas para maciez da carne pode ser uma ferramenta preliminar
de selegao bastante eficiente, uma vez que, possibilita a selegdo de
animais jovens, contribuindo de forma significativa para a pecuaria de
ciclo curto.

Embora testar diferentes modelos de predicdo gendmica seja
necessario, para identificar aquele de melhor desempenho, é igual-
mente essencial empregar técnicas de sele¢do de marcadores mais
informativos ou pré-selecionados com base no conhecimento bioldgi-
co prévio, a fim de melhorar a acuracia das estimativas dos valores
gendmicos (Heras-Saldana et al., 2020). Também deve ser levado em
consideragédo que, a abundancia de marcadores faz com que se te-
nha problemas de alta dimensionalidade de ajuste do modelo de pre-
dicdo dos efeitos, além da possibilidade de os marcadores estarem
correlacionados, o que torna inviavel a utilizagdo de alguns métodos
de predicao. Além disso, caso se estime o efeito de cada marcador de
forma separada, e posteriormente, a predigdo dos valores genéticos,
a capacidade preditiva associada ao marcador pode ser baixa. Isso
pode ser contornado com a utilizagdo de métodos que incorporem
a selecao de atributos/variaveis de forma distinta. O método consis-
te em separar a etapa de selegdo dos marcadores mais relevantes
para caracteristica de interesse, ou seja, aqueles mais informativos,
da etapa de avaliagao, permitindo assim a aplicacao de métodos de
selegao de atributos mais robustos e independentes, em uma etapa
anterior a construgdo do modelo de selegao.

Um método usual na selecao de atributos é o Feature Selection,
que consiste na identificacao e selecado de variaveis mais relevantes
de um conjunto de dados, reduzindo a dimensionalidade e complexi-
dade, sem perder informagdes significativas. Sabe-se que, na selegéo
gendmica, a acuracia da predicdo dos GEBVs depende da qualidade
dos marcadores utilizados. Neste sentido, ao selecionar SNPs mais
informativos e preditivos, a selecao de variaveis pode melhorar signi-
ficativamente a acuracia das predicdes gendmicas em caracteristicas
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(Calus et al., 2016; Hoff et al., 2019; Bedhane et al., 2021; Begna-
mi, 2023; Montesinos-Lépez et al., 2023), além disso, essa aborda-
gem mostra-se menos tendenciosa ao apresentar um menor viés de
predicao.

Neste sentido, Bedhane et al. (2021), objetivando examinar o efei-
to da densidade dos SNPs e avaliar o impacto da utilizacdo de SNPs
pré-selecionados a partir de sequenciamento do genoma completo
imputado para predicao gendmica, utilizaram informacdes fenotipicas
e genotipicas de 210 novilhos da raga Hanwoo para caracteristicas de
marmoreio, maciez e cor da carne. Os autores obtiveram acuracias
de predigdo similares em todas as densidades de SNPs utilizadas
(50k, alta densidade e dados de sequenciamento completo). Segun-
do os autores, observou-se uma melhoria de até 5% na acuracia de
predicdo quando SNPs pré-selecionados da analise de GWAS foram
incluidos na analise de predicao, dependendo da caracteristica.

Shirzadifar et al. (2023) conduziram um estudo objetivando avaliar
trés estratégias para encontrar o subconjunto ideal de marcadores do
painel llumina Bovine (50K) para eficiéncia alimentar (consumo ali-
mentar residual — CAR) de bovinos de corte. As estratégias utilizadas
foram: 1) selecdo de SNPs com base nos de maior contribuicao para
variancia do CAR; 2) selegdo de SNPs a partir do subconjunto de
SNPs criados na primeira estratégia (refinando ainda mais a selecao);
3) extragdo, os SNPs foram selecionados diretamente do painel de
50K sem nenhum critério prévio de selegcdo. Com base nos resulta-
dos encontrados pelos autores a segunda estratégia de selegéo, em
que se utilizou apenas 524 SNPs de um subconjunto inicial de 15 mil
SNPs, foi a mais eficiente para classificar com alta preciséo os 1% de
animais com maior e menor eficiéncia alimentar, o que otimizou a se-
lecdo gendmica para essa caracteristica. Neste sentido, a selegédo de
SNPs mais informativos pode ser uma estratégia fundamental para
otimizar os estudos de predicdo genémica.

Para Piles et al. (2021) e Chafai et al. (2023), a selecéo de va-
riaveis pode ser uma boa alternativa para aumentar a preciséo das
estimativas, auxiliar na redugao do tempo e recursos computacionais,
além de possibilitar identificar marcadores relevantes com base em
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diferentes ponderagdes para avaliar candidatos a selecao. No entan-
to, é valido ressaltar que existem diversos fatores que influenciam a
acuracia de predigao tais como, tamanho da populagcido sob analise,
arquitetura genética da caracteristica, variavel resposta utilizada para
estimar os efeitos dos marcadores, DL entre QTL e o marcador, h?
da caracteristica, densidade de marcadores e método utilizado para
predigao (Campos et al., 2013).

Uma estratégia que pode ser empregada na sele¢cdo de varia-
veis € a utilizagcao de diferentes ponderagdes dos efeitos dos SNPs
para avaliar a habilidade de predigdo dos valores gendémicos. Silva
Neto et al. (2023), objetivando avaliar o impacto na acuracia e viés de
predi¢cdo dos valores genémicos para P450, AOL, MAR, EG e EGPS,
utilizaram ponderacéo diferencial de regides contendo QTLs relata-
das na literatura para estas caracteristicas, bem como as regides
identificadas por GWAS realizado pelos autores em bovinos da raga
Nelore. Os autores utilizaram diferentes estratégias para avaliar as
combinacgdes de pesos dos SNPs e regides gendmicas, aplicadas em
sete modelos diferentes para predigao. Para avaliar a habilidade de
predi¢do, os autores dividiram o conjunto de dados em subconjuntos
de treinamento (animais genotipados com no minimo dez progénies,
variando em quantidade de animais com informagdes fenotipicas e
genotipicas) e validagéo (animais jovens, priorizando animais com
fenotipo e gendtipo). Segundo os autores, foi observado um impacto
mais significativo no viés das predigbes ao incluir QTLs candidatos e
ponderagdes utilizando o método ssGBLUP do que nas habilidades
preditivas. Além disso, a inclusdo de QTLs candidatos previamente
relatados e a ponderagdo com base no GWAS podem ter sucesso
limitado para caracteristicas de carcaga, uma vez que nao foram ob-
servados ganhos na habilidade preditiva. No entanto, os ganhos em
acuracia podem ser afetados pelo valor de ponderacédo utilizado na
analise.

Conforme mencionado anteriormente, os efeitos de regides gend-
micas sobre a varidncia genética para maciez da carne tém sido bai-
X0s, € em alguns casos quase nulos. Além disso, como apresentado
por Bedhane et al. (2021) em bovinos da raga Hanwoo, a predigéo
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gendmica utilizando a estratégia de Feature Selection pode ser uma
alternativa eficaz para maximizar a habilidade de predi¢do para esta
caracteristica em bovinos Nelore. Uma vez que permite a redugao da
dimensionalidade dos dados genémicos, focando apenas nas varia-
veis genéticas mais significativas, o que ajuda a melhorar a precisdo
dos modelos preditivos.

Adicionalmente, ao utilizar essa estratégia, consegue-se eliminar
variaveis redundantes ou irrelevantes, evitando o sobreajuste e me-
Ihorando a generalizagdo dos modelos preditivos para novas amos-
tras. A identificagdo de marcadores especificos e mais informativos
associados a maciez pode, assim, auxiliar na selegdo mais eficaz nos
programas de selecao, possibilitando a identificagdo com maior pre-
cisdo de animais com maior mérito genético para essa caracteristica.
No entanto, é valido ressaltar que existem variagcdes entre as ragas e
populacdes, o que pode influenciar significativamente a eficacia dos
modelos de predigdo e nos resultados obtidos. Portanto, é essencial
que os estudos sejam conduzidos na raga especifica de interesse,
garantindo que as metodologias aplicadas sejam adequadas as parti-
cularidades genéticas de cada populacdo sob analise.
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