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Resumo: O objetivo deste trabalho foi avaliar a acurécia das predi¢cdes gendmicas, utilizando os métodos
GBLUP e ssGBLUP, para caracteristicas de crescimento e escores visuais ao sobreano em animais das
racas Hereford e Braford. Foram utilizados dados de 126.290 animais pertencentes ao programa de
melhoramento Conexdo Delta G, e um conjunto de 3.545 animais genotipados com o chip de 50K e 131
touros pais com o de 777K. Os caracteres estudados foram o peso ao sobreano ajustado para 550 dias
(PS550), ganho de peso pds-desmama ajustado para os 345 dias (GPD345) e os escores visuais de
conformacéo (CS), precocidade (PS), musculatura (MS), tamanho (TS) e umbigo (US) ao sobreano. Os
fendtipos foram ajustados por um modelo animal, o qual foi usado para predizer os valores genéticos e,
posteriormente, estes foram usados para calcular os valores genéticos desregredidos. Os animais
genotipados para as caracteristicas estudadas foram divididos em quatro grupos, por duas estratégias de
validagdo cruzada, K-médias e aleatoriamente. A acuracia média foi de 0,54 entre todas as
caracteristicas, variando de 0,19 a 0,83, indicando que predi¢des gendmicas podem ser utilizadas como
uma ferramenta para aumentar a eficiéncia de selecdo para as caracteristicas de crescimento e escores
visuais em bovinos Hereford e Braford.
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Accuracy of genomic selection for growth traits and visual scores at yearling in Braford and
Hereford cattle
Abstract: The aim of this study was to evaluate the accuracy of genomic predictions using the GBLUP
and ssGBLUP methods for yearling growth traits and visual scores in Hereford and Braford cattle. Data
of 126,290 animals belonging Delta Connection G breeding program and a set of 3,545 animals
genotyped with the 50K chip and 131 sires with the 777K were used. The studied traits were yearling
weight adjusted to 550 days (YW550), post-weaning weight gain adjusted for 345 days (PWW345) and
yearling visual scores of conformation (YC), precocity (YP), muscling (YM) body size (YS) and navel
size (YN). The phenotypes were adjusted by an animal model, which was used to predict breeding values
and after that, they were used to calculate the deregressed genetic values. The genotyped and penhotyped
animals for each trait were divided into four groups by two cross validation strategy, K-means and
random clustering. The mean accuracy value was 0.54 across traits, ranging from 0.19 to 0.83, and
indicating that genomic predictions could be used as a tool to increase the efficiency of selection for
growth traits and visual scores in Hereford and Braford cattle.
Keywords: accuracy of prediction, beef cattle, conformation, weight

Introducao

O melhoramento genético de caracteristicas de importancia econémica, tradicionalmente, tem
sido realizado com base na metodologia dos modelos mistos, incorporando dados de genealogia e do
fendtipo do animal e de seus parentes para obtencdo dos valores genéticos dos individuos através do
BLUP (Best Linear Unbiased Prediction).

Com os avangos tecnolégicos que vem ocorrendo na area molecular, tornou-se possivel 0
desenvolvimento de novos métodos de avaliagdo genética que podem incorporar informagdes gendmicas
aos métodos tradicionais. A inclusdo de dados fornecidos pelos marcadores moleculares cobrindo todo o
genoma no processo de predigdo do mérito genético, além dos dados de desempenho e de pedigree, é
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denominado selecdo gendmica (Meuwissen et al., 2001). Através dela, obtém-se maiores ganhos
genéticos devido a maior acurécia de selecdo e ao menor intervalo de geragdes. O objetivo deste trabalho
foi avaliar a acurécia das predicbes gendmicas, utilizando os métodos GBLUP e ssGBLUP, para
caracteristicas de crescimento e escores visuais ao sobreano em animais das racas Hereford e Braford.

Material e Métodos

Foram utilizados registros fenotipicos de 126.290 animais das ragas Hereford e Braford nascidos
entre 0s anos de 1991 a 2012, pertencentes ao programa de melhoramento Conexdo Delta G, localizados
no estado do Rio Grande do Sul, Brasil. Um conjunto de 3.545 animais genotipados com o chip de 50K e
131 touros pais com o chip de alta densidade (777K) foi utilizado no estudo. Os caracteres estudados
foram o peso ao sobreano ajustado para 550 dias (PS550), ganho de peso pds-desmama ajustado para os
345 dias (GPD345), e os escores visuais de conformagéo (CS), precocidade (PS), musculatura (MS),
tamanho (TS) e umbigo (US) ao sobreano. Posteriormente a consisténcia dos dados, o nimero de animais
com feno6tipos para cada caracteristica foi de 53.505 para PS550, 53.470 para GPD345, 52.927 para CS,
53.144 para PS, 53.113 para MS, 47.150 para TS e 35.006 para US e apés o controle de qualidade dos
marcadores, 41.045 SNPs foram utilizados nas anélises. O nimero de animais com genétipo e fenétipo
variou de acordo com a caracteristica analisada. Primeiramente, foram estimados os componentes de
(co)variancias, herdabilidades e valores genéticos utilizando um modelo animal, considerando os efeitos
fixos de grupos contemporéneos (GC — mesma fazenda, sexo, ano e estacdo de nascimento, grupo de
manejo e data do sobreano) e classes de idade da vaca; o coeficiente linear de proporcdo de Nelore e
heterozigosidade; os coeficientes linear e quadratico da idade do animal, e os efeitos aleatério aditivo e
residual. A abordagem proposta por Garrick et al. (2009) foi usada para calcular os valores genéticos
desregredidos (DEBV) e correspondentes ponderadores, os quais foram usados para estimar os efeitos
dos marcadores para a metodologia Best Linear Unbiased Prediction (GBLUP). O método de passo Unico
(ssGBLUP) de Misztal et al. (2009), combinando simultaneamente as informagdes dos SNPs, fenétipo e
o0 pedigree, também foi utilizado.

Os animais genotipados para as caracteristicas estudadas foram divididos em quatro grupos, por
duas estratégias de validagdo cruzada: agrupamento em funcdo do parentesco, pelo método K-médias, e
de forma aleatoria, com a finalidade de formar grupos de treinamento e validacdo independentes. A
validagdo cruzada foi realizada no grupo ndo usado no treinamento. As acurécias de predicdo foram
derivadas a partir da correlagdo genética entre o fendtipo ajustado para os efeitos fixos e o valor
gendmico direto (DGV) ou o valor genético gendmico (GEBV), estimadas em um modelo animal
bicarater usando uma matriz de parentesco, conforme Saatchi et al. (2013). O coeficiente de regressao
do valor genético tradicional (EBV) sobre o DGV/GEBV foi calculado para avaliar o grau de
inflacdo/deflacio das predicdes gendmicas.

Resultados e Discusséo

As correlagBes genéticas entre o fenotipo ajustado e as predicbes gendmicas para as
caracteristicas de crescimento foram de baixa a média magnitude, entre 0,19 a 0,57 para o agrupamento
K-médias, e de magnitude mediana para o agrupamento de forma aleat6ria, com os valores variando de
0,44 a 0,58 (Tabela 1). Os valores divergem devido ao método K-médias representar populacGes mais
distantes, e no aleatério, a validacdo é realizada dentro da mesma populacdo. Para os escores visuais, 0S
valores de acuracia foram de médios a altos, tanto para 0 método K-médias de 0,27 a 0,60, como para 0
agrupamento aleatério, de 0,51 a 0,83. Saatchi et al. (2013), trabalhando com animais da raga Hereford e
usando modelos de regressdo bayesiana (Bayes B e Bayes C) para estimacdo dos efeitos dos marcadores,
encontraram valores de acuracias para a caracteristica de peso ao sobreano menores do que o presente
trabalho, variando de 0,16 a 0,27 para o agrupamento K-médias, e de 0,43 a 0,37 usado o método de
validacdo aleatdrio. Os valores de acuracia para os escores visuais do presente estudo, foram semelhantes
aos relatados por Neves et al. (2014), trabalhando com animais da raca Nelore e utilizando as
metodologias GBLUP, Bayes C e Bayes Lasso, variando de 0,29 a 0,74, dependendo do método
utilizado. Os diferentes valores de acurécia nestes trabalhos, podem ser atribuidos a diferengas de
herdabilidades entre as caracteristicas estudadas, tamanho efetivo da populacéo e o tipo de metodologia
empregada para estimar os efeitos dos SNPs.
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Tabela 1. CorrelacGes genéticas entre o fenotipo ajustado para os efeitos fixos e predi¢cGes dos valores
gendmicos diretos (DGV) ou valor genético gendmico (GEBV) pelo método de agrupamento
K-médias ou aleatdrio para as caracteristicas estudadas.

K-médias Aleatério
Caracteristicas! BLUP GBLUP ssGBLUP BLUP GBLUP  ssGBLUP
PS550 0,37+0,13  0,45+0,16  0,57+0,16 0,40+0,13  0,44+0,13 0,58+0,13
GPD345 0,14+0,09  0,1940,12  0,22+0,14 0,31+0,19  0,50+0,22 0,54+0,22
CS 0,33+0,14  0,41+0,15 0,45+0,15 0,47+0,25 0,65+0,21 0,67+0,22
PS 0,29+0,21  0,45+0,26  0,56+0,21 0,51+0,26  0,76+0,17 0,82+0,19
MS 0,22+0,05 0,27+0,05  0,30+0,05 0,40+0,15 0,51+0,19 0,57+0,17
TS 0,29+0,07  0,43+0,07 0,50+0,08 0,57+0,27 0,77+0,17 0,83+0,17
uUs 0,25+0,05 0,60+0,07 0,62+0,11 0,40+0,10  0,74+0,09 0,77+0,13

1PS550: peso ao sobreano ajustado para 550 dias, GPD345: ganho de peso pds-desmama ajustado para 0s
345 dias, CS: conformac&o ao sobreano, PS: precocidade ao sobreano, MS: musculatura ao sobreano, TS:
tamanho ao sobreano, US: umbigo ao sobreano.

Para todas as caracteristicas, os métodos genémicos foram superiores ao BLUP Tradicional,
com destaque para a metodologia de passo Unico (ssGBLUP), que combina informag8es genémicas e de
parentesco, com incrementos variando de 54% e 57% usando 0 agrupamento K-médias e de 45% a 74%
para 0 método aleatério, para as caracteristicas PS550 e GPD345, respectivamente. Para 0s escores
visuais, 0s menores ganhos foram para MS (34% para o agrupamento K-médias e 42,5% para o aleatério)
e 0s maiores para US (148% para o método K-médias e 92,5% para o aleatorio).

Os coeficientes de regressdo dos EBV/DEBV sobre as predigdes gendmicas foram estimados
como indicadores do viés de predicdo (dados ndo mostrados), e variaram para 0 método GBLUP de 0,30
a 0,83. Para a metodologia ssGBLUP os resultados foram de 0,57 a 0,66. Os dois métodos apresentaram
superestimacdo das predi¢Ges gendmicas, com valores dos coeficientes abaixo da unidade (1), indicando
um viés de predigdo nas metodologias usadas. Uma alternativa para reduzir o viés, é testar a utilizacao de
métodos bayesianos, considerando diferentes pressuposi¢des sobre os efeitos dos marcadores, o que
podera produzir predi¢Ges gendmicas mais acuradas.

Conclus6es

Valores de acuréacia de baixos a médios para 0 método K-médias, e de médios a altos para o
aleatorio, obtidos no presente trabalho, indicam que predi¢cdes gendmicas podem ser utilizadas como uma
ferramenta para aumentar a eficiéncia de sele¢do para as caracteristicas de crescimento e escores visuais
em bovinos Hereford e Braford.

A metodologia de passo Unico ssGBLUP foi a que proporcionou maiores incrementos em
acuracia. No entanto, sdo necessérios outros estudos, com metodologias diferentes para tentar corrigir o
viés de predicéo.
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