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Abstract. Animal breeding has been traditionally based on phenotypic and pedigree information. While
traditional breeding methods have been effective in selecting animals for easy-to-measure traits, selection for
difficult-to-measure traits can be favored by using DNA information. Thus, the advent of genomics has caused
shifts in the animal breeding paradigm. However, genomic information has not changed the underlying
principles of animal breeding, which consider the phenotype as essential to achieve genetic improvement.
Therefore, new challenges have arisen, and with them the need for adequacy of methods used so far and the
development of research for the adaptation of new methodologies that will contribute to increase genetic gain
and cost reductions of breeding programs.
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Resumo. O melhoramento genético animal tradicionalmente ocorreu baseado em informacoes fenotipicas e de
pedigree. Embora métodos de melhoramento tradicionais tenham sido efetivos na selecdo de animais para
caracteristicas produtivas de facil mensuracdo, a selecdo para caracteristicas de dificil mensuracdo pode ser
beneficiada com o uso de informagdes do DNA. Com isso, o advento da gendmica tem causado mudangas no
paradigma do melhoramento animal. No entanto, a informag¢do genémica nao mudou os principios bésicos do
melhoramento animal, que consideram o fenétipo como essencial para atingir o melhoramento genético.
Assim, novos desafios tém surgido e com eles a necessidade de adequacao dos métodos até entdo utilizados e o
desenvolvimento de pesquisas para a adequacao de novas metodologias que contribuirdo para aumentar do
ganho genético e reduzir os custos de execugdo dos programas de melhoramento genético.
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Introducio

O melhoramento genético animal tradicional-
mente ocorreu baseado em informacoes fenotipicas e
de pedigree. Na década de 1970, com os avancos na
drea da informatica, com computadores cada vez
mais eficientes, foram implementadas as Equagdes
de Modelos Mistos, propostas por Henderson em

1949, para predicdo de valores genéticos aditivos
(EBVs). Entdo, tornou-se possivel a predi¢do mais
acurada do valor genético aditivo dos animais para
muitas caracteristicas de importancia econémica.
Com este método sdo obtidas, simultaneamente,
estimativas de efeitos fixos, que tém propriedades
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BLUE (melhores estimadores lineares nao viesados)
e predicdo de efeitos aleatérios, que tém proprie-
dades BLUP, aliando a teoria dos indices de selecdo
e o método de quadrados minimos generalizados.

A partir de 1990, avangos na area da genética
molecular permitiram que informagdes do DNA
contribuissem no melhoramento genético animal,
quando comparado ao melhoramento baseado
apenas no uso de informagdes fenotipicas. Isso
resultou em pesquisas sobre selegdo assistida por
marcadores, que permitiram a deteccdo e
mapeamento de loci de caracteristicas quantitativas
(QTL) e a inclusdo da informacdo de QTLs na
predicao dos EBVs.

Com o avanco de pesquisas nas d&reas de
biologia molecular, estatistica e informdtica, o
nimero de genes associados com caracteristicas
complexas aumentou mais que 100 vezes
(Meuwissen et al., 2016), desde que se iniciou a
revolucdo gendmica no melhoramento genético
animal, a partir de 2001.

As rapidas melhorias nas tecnologias de alto
rendimento para genotipagem de polimorfismos de
nucleotideo tinico (SNP), arranjos de SNPs cada vez

mais densos, acompanhados pela reducédo de custos
de genotipagem e sequenciamento, expandiram a
possibilidade de uso da informacdo gendmica na
selecdo de rebanhos para produgdo, o que tera
impacto na diminuicdo de intervalos de geracdo e
aumento na acurdcia de predi¢do dos EBVs, além de
permitir a estimagdo de pardmetros populacionais
realizados para as populagdes de conservacao.

Diante desse cenario, é importante saber a
abrangéncia da aplicacdo do melhoramento genético
animal no contexto mundial, pois de acordo com
Simianer (2016), em meados do século XXI a
populagdo humana serd de 10 bilhdes de habitantes.
Assim, a demanda por proteina de origem animal
aumentard, juntamente com a preocupagdo social em
conservar o meio ambiente e em garantir seguranga
alimentar.

Neste trabalho sdo abordados os avangos
ocorridos no melhoramento genético animal no
contexto global, com enfoque nos paises que
compdem a América Latina, assim como as
perspectivas futuras e os impactos relacionados a
aplicagdo de métodos para o melhoramento genético
animal.

Avangos no melhoramento genético animal

O melhoramento genético animal surgiu como
ciéncia a partir da descoberta das leis da heranca
pelo monge austriaco Gregor Mendel em torno do
1900. Trabalhos como os de Fisher (1918), Wright
(1921), Hazel e Lush (1942, 1947) foram
fundamentais para o desenvolvimento da genética
quantitativa e sua aplicagio no melhoramento
animal, destacando-se os trabalhos de Wright em as
décadas de 1910 e 1920) e de Hazel avem foi o
responsavel pela formalizacdo do indice de selecdo
em animais, na década de 1940.

As equagdes de modelos mistos para obtengdo
de solugdes tipo BLUP foram desenvolvidas por
Henderson, em 1949, na reunido da American Dairy
Science Association, na Universidade de Cornell,
New York (EUA). A partir da década de 1970, o
BLUP via metodologia de modelos mistos tornou-se,
entdo, o método padrdo para avaliagdo genética em
animais de interesse econémico em todo o mundo.

De acordo com Madalena (2005), a selecdo de
bovinos na maioria dos paises latinoamericanos
costumava ser baseada em caracteristicas de tipo e
em resultados de exposi¢des. No entanto, desde os
anos 1970, a avaliacdo genética tem sido aplicada em
varios paises e sua influéncia é cada vez maior, por
meio da predigdo de valores genéticos, geralmente
representada pela DEP, em bovinos de corte, ou

habilidades de transmissdao preditas (PTA), em
bovinos leiteiros (Ramirez Valverde et al., 2016).

Apo6s as pesquisas conduzidas nas décadas de
1960 e 1970, a selecdo animal foi conduzida da
mesma forma por muitos anos. O uso de técnicas de
melhoramento animal tradicionais, como substit-
uicdo de racas, cruzamentos e sele¢dao dentro de raca,
juntamente com a incorporagdo de novas tecnologias
computacionais e avangos de técnicas de reproducao
animal, que contribuiram para melhorar a maior
difusdo de animais geneticamente superiores, foram
amplamente responsdveis pelo aumento na
produgdo e qualidade de produtos de origem animal
observado ao longo das tltimas décadas (Bagnato e
Rosati, 2012).

O aumento anual no progresso genético ocorreu
principalmente devido ao aumento na acuracia de
predi¢do dos EBVs, primeiro quando o BLUP foi
introduzido (Henderson, 1973), seguido por
melhorias como a mudanga do modelo touro para o
modelo animal (Quaas e Pollak, 1980). Ao modelo
animal que, no inicio, apresentava apenas os efeitos
genéticos aditivos e residuais; com o passar dos
tempos, outros efeitos aleatdrios, genéticos e nao
genéticos, foram acrescidos de modo a adequar os
modelos de avaliagdo genética inicialmente proposta
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com a realidade biolégica dos animais avaliados
para diferentes caracteristicas.

Para avaliacdo genética de caracteristicas que se
repetem durante a vida do animal acrescentou-se ao
modelo animal o efeito de ambiente permanente
(ndo genético), que influencia toda a vida produtiva
do animal, surgindo assim, o modelo de repetibili-
dade (Wiggans et al., 1988).

No modelo de repetibilidade considera-se que a
correlagdo genética entre as medidas ao longo do
tempo é igual a um, o que, geralmente, ndo ocorre.
Henderson e Quaas (1976) e Quaas e Pollak (1980)
propuseram um modelo de anélise de caracteristicas
multiplas, em que as caracteristicas sdo analisadas
simultaneamente, considerando-se as correlagbes
genéticas e de ambiente entre elas. As medidas
longitudinais, considerando que cada medida ao
longo do tempo é uma caracteristica diferente,
passaram a ser analisadas pelo modelo de
caracteristicas multiplas, como por exemplo, os
conhecidos “test-day models” para producao de leite.

Na busca por aprimorar a modelagem de
caracteristicas que sdo medidas repetidamente na
vida dos animais, os denominados registros repetidos
ou dados longitudinais, Henderson (1982) e,
posteriormente, Schaeffer e Dekkers (1994),
propuseram o uso de modelos de regressao aleatéria
para avaliacdo genética de bovinos leiteiros. A partir
desta proposicao, os modelos de regressdo aleatéria
tém sido aplicados a dados de producgao em animais
domésticos em diferentes cendrios, como curvas de
crescimento Sarmento et al. (2006), lactacao Fernandez
et al. (2011) e interacdo genétipo ambiente.

Em mamiferos, caracteristicas relacionadas ao
crescimento, principalmente até a desmama, ndo sao
influenciadas apenas pelos genes do préprio
individuo para crescimento e pelo ambiente em que o
mesmo foi criado, mas também pela composicao
genética materna e pelo ambiente proporcionado pela
mae (ambiente permanente materno). Para este tipo
de caracteristica é importante que estes componentes
sejam incluidos nos modelos animais de avaliacdo
genética (Willham, 1980), proposicdo que vendo
sendo utilizada amplamente em bovinos, ovinos e
caprinos. Todavia, em pequenos ruminantes, o efeito
materno ambiental pode ser originado a partir de
fatores comuns a todos os partos da fémea (ambiente
permanente materno) ou a fatores especificos de cada
parto, o que proporcionaria ambiente comum aos
filhos nascidos de um mesmo parto (duplo ou
triplo), originando um efeito adicional a ser incluido
no modelo animal, definido em caprinos e ovinos
como efeito comum de ninhada (Sarmento et al.,
2012). Este efeito contribuiu com 33 a 44% da

variagdo fenotipica para pesos corporais em caprinos
Anglo Nubiano (Santos et al. 2013).

No Brasil, como em outros paises da América
Latina, a utilizagdo de populagdes cruzadas, tanto de
bovinos de corte como de leite, com fins comerciais,
vem crescendo, dada a possibilidade de aumento na
eficiéncia de produgdo por meio da exploragdo da
heterose e complementaridade entre racas. Desta
forma, os modelos de avaliacdo genética normal-
mente utilizados dentro de ragas foram adequados a
esta realidade, uma vez que, além do mérito genético
aditivo, também o nao aditivo, tanto dentro como
entre ragas, contribuem para o mérito genético total
de um animal (Miller, 1999), o que originou os
modelos multirraciais para avaliacdo genética
(Arnold et al., 1992).

Na década de 1990, a pesquisa na area de
melhoramento animal foi dominada por discussdes
sobre selecdo assistida por marcadores (MAS),
porém a tecnologia de marcadores disponiveis
naquela época ndo apresentou alta eficiéncia, pois os
microssatélites ndo apresentavam boa distribuigdo
pelo genoma e baixa associacdo com os genes alvo.
Todavia, a implementacdo das tecnologias de
genotipagem no contexto da MAS abriu caminho
para a rapida e bem sucedida implementacdo da
selecdo genOmica ampla na primeira década do
século 21 (Simianer, 2016).

Desde a introdugdo da selecdo genOmica em
bovinos leiteiros a partir de um conceito tedrico de
Meuwissen et al. (2001), a revolugcdo gendmica
promoveu mudangas na estrutura do melhoramento
genético e, assim, a selegdo genOmica ampla
apresenta-se como a principal ferramenta para
conducao do melhoramento genético atualmente
(Bagnato e Rosati, 2012), apdés a proposicdo da
metodologia de modelos mistos por Henderson.
Desenvolvimento de Softwares

A partir do final da década de 1980, os
hardwares dos computadores se tornaram mais
rapidos e com mais memoria do que aqueles que
haviam sido desenvolvidos até entdo. Isso
possibilitou a utilizacdo de modelos animais para
avaliacdes genéticas (Grosu et al., 2013) e, a partir
dai surgiram vérios softwares com aplicacdo no
melhoramento genético animal. Os softwares
utilizados para estimagdo de pardmetros usam
predominantemente duas metodologias: maxima
verossimilhanca restrita (REML) e Bayesiana, sendo
que esta dltima implementada, principalmente, via
amostragem de Gibbs (Misztal, 2008). Um dos
primeiros pacotes disponiveis para estimacdo de
parametros genéticos foi o DFREML (Meyer, 1988).
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O desenvolvimento de analises de modelo misto
por REML e/ou Bayesiana aumentou devido a
disponibilidade de softwares apropriados, seja para
analises de modelos tradicionais ou gendmica, como
ASREML (Gilmour et al., 2006), WOMBAT (Meyer,
2007), GWP (Meuwissen, 2009) GS3 (Legarra et al.,
2011) e softwares da familia BLUPFO0 (Misztal,
2008), feitos sob medida para uso de diferentes
modelos genéticos.

Recentemente o programa R tornou-se a
linguagem de programacdo mais utilizada por
estatisticos e também ¢é, possivelmente, o ambiente
genérico mais utilizado para andlise de dados
gendmicos de alto rendimento. O poder do
programa R estd nos milhares de pacotes disponiveis
a custo zero a partir de repositérios como CRAN e
Bioconductor.

Evolucdo tecnoldgica

As tecnologias com maior impacto em
programas de melhoramento genético, segundo
Simianer (2016), a foram a inseminacao artificial em
programas de melhoramento de bovinos leiteiros, na
década de 1960, a predicao de valor genético pelo
método da melhor predicdo linear ndo viesada
(BLUP) (Henderson, 1973) e a selecdo gendmica
ampla (Meuwissen et al, 2001). A maioria das
inovagdes tecnolégicas acompanhou o

desenvolvimento nas 4reas de estatistica e
bioinformatica.

Avangos tecnoldgicos também ocorreram em
relagdo as técnicas de sequenciamento de nova
geracdo (NGS). Muitas espécies de interesse
zootécnico ja tém os genomas em sua maior parte
sequenciados, o que contribuiu muito para melhorar
a quantidade e a qualidade de dados genémicos
para estas espécies (Pereira et al., 2013).

Os esforcos para sequenciamento que
resultaram na descoberta da sequéncia genémica de
muitas das espécies utilizadas na pecuaria revelaram
milhares de marcadores SNP (Meuwissen et al.,
2016), os quais sdo a base para selecdo genomica, e
tém sido utilizados em combina¢des de arranjos
(chips SNP) de alta e baixa densidade, juntamente
com imputacdo gendmica, para reduzir os custos de
genotipagem (Huyang et al., 2012).

O uso de genotipagem por sequenciamento
(GBS) pode ser uma alternativa vidvel as atuais
estratégias para genotipagem de baixo custo, com
potencial para aumentar a fracdo do genoma
capturada de maneira eficiente em termos de custos.
De acordo com Gorjanc et al. (2015), a GBS tem sido
aplicada de forma bem sucedida em bovinos, com
potencial para conduzir o custo por amostra a menos

de $10.

Programas de avaliacao genética

Para bovinos, alguns dos principais programas e
empresas que atuam no Brasil sdo: Programa de
Melhoramento Genético de Zebuinos (PMGZ),
Conexao Delta G, Associacdo Nacional de Criadores
e Pesquisadores (ANCP), Programa Natura, Gensys,
Associacdo Brasileira dos Criadores de Bovinos da
Raca Holandesa, Crv Lagoa. No México, a
Universidad Auténoma Chapingo e o Instituto de
Investigaciones Forestales Agricolas y Pecuarias
(INIFAP), em parceria com algumas associacdes de
ragas tém se destacado. Na Argentina, o Instituto
Nacional de Tecnologia Agropecuaria (INTA) e a
Universidade de Buenos Aires lideram as avaliagbes
genéticas, em parcerias com associa¢oes de criadores
de racas.

Para pequenos ruminantes, hd poucos progra-
mas de melhoramento genético na América Latina,
principalmente devido ao fato de que essas espécies
sdo criadas por pequenos produtores, que priorizam
a minimizagdo de custos para a producdo em
detrimento de maximizar receitas. Alguns pro-
gramas de destaque para estas espécies sdo:
Programa de Melhoramento Genético da Raca Santa
Inés (USP), Programa Merino Fino del Uruguay,
Programa Merino Puro Registrado (Argentina),

Programa Mohair (Argentina), Programa Nucleogen
(Chile) e Pacomarca (melhoramento genético de
alpacas, no Peru).

As avaliagdes genéticas de bovinos de corte e de
outras espécies, na América Latina, tém sido
baseadas em andlises estatisticas em que
informagdes de desempenho e pedigree sdo
integradas, baseadas na metodologia de modelos
mistos, com o emprego do modelo animal para
obtencdo de EBVs (BLUP) para caracteristicas de
importancia econdmica. De acordo com Montaldo et
al. (2012), a maioria dos programas de melhora-
mento genético de bovinos de corte tem focado na
avaliagdo de crescimento e caracteristicas reprodu-
tivas, embora alguns ja tenham iniciado a inclusado
de caracteristicas como longevidade (stayability),
precocidade, conformagdo e caracteristicas de
carcaca e qualidade de carne. Além destas, pesquisas
tém avaliado a inclusdo de caracteristicas como a
fertilidade do touro, sobrevivéncia e caracteristicas
associadas a sanidade.

A aplicacdo da informacdo genémica em avalia-
¢Oes genéticas de bovinos de corte na América do
Sul comegou em 2008, por meio das empresas norte-
americanas Igenity e Pfizer Animal Health. Contudo,
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o sucesso foi limitado, pois, paises como Brasil e
Argentina possuem estratégias de melhoramento
genético de racas taurinas diferentes daquelas
adotadas na América do Norte, de modo que nao
tem sido considerada a combinacdo de informacoes
genotipica e fenotipica para melhorar resultados de
selegdo gendmica nesses paises (Berry et al., 2016).

No Brasil, as avaliagdes gendmicas para a raga
Nelore foram basicamente limitadas ao programa de
avaliacdo genética da Associagdo Nacional de
Criadores e Pesquisadores (ANCP). Nesse
programa, os animais sdo submetidos ao Clarifide
2.0, desenvolvido pela Zoetis (EUA), que avalia 22
caracteristicas diferentes, com acurdcia inicial de
60%. No programa Reprodugdo Programada da
ANCP, a acuracia para habilidade materna com o
uso de marcadores moleculares é de 46%.
Atualmente, além da ANCP, as DEPs genomicas sdo
utilizadas pelos programas de melhoramento Delta
gen, Paint (da CRV Lagoa) e CIA de Melhoramento,
com avaliages executadas pela empresa GenSys, a
qual tem atuagdo na América Latina.

Impactos do melhoramento genético tradicional
Modelos de avaliagdo genética

Os principais avangos em modelos de avaliagdo
genética ao longo dos tempos, segundo VanRaden
(2016), compreenderam o uso da producdo média de
filhas ajustada para a producado das maes, em 1937, o
uso de grupos de rebanho-ano-estagio e herda-
bilidade, em 1962, uso de pedigrees de reprodutor e
avd materno, em 1974, uso de informacdes de todos os
parentes, em 1989, uso da avaliacdo de mdultiplas
caracteristicas entre paises (MACE), em 1995, e o uso
de um modelo multirracial, em 2007.

A maior parte dos paises atualmente realiza
avaliagdes multicaracteristicas tradicionais, sendo
que poucos ja iniciaram a adocdo de avaliagdes
gendmicas multicaracteristicas. Do mesmo modo, a
maioria dos paises utiliza modelos de regressao
aleatéria com efeitos genéticos adicionais na
avaliagdo convencional, porém, usam apenas 1 efeito
genético por caracteristica no modelo gendmico
(VanRaden, 2016).

Impacto na produgio

A contribuicdo do melhoramento genético sobre
a producdo animal pode ser demonstrada pelos
resultados alcangados na avicultura de corte. Em
1957, um frango de 42 dias de idade pesava 586 g
com conversdo alimentar de 2,8g de alimento/g de
ganho em peso vivo. Enquanto atualmente, um
frango de mesma idade pesa 2.900 g com conversao
alimentar abaixo de 1,70. Aproximadamente 80 a
90% desse aumento de produgdo sdo explicado por

melhorias em aspectos genéticos (Tavarez e de los
Santos, 2016).

Em bovinos da raga Holandesa, a produgdo de
leite continua aumentando em uma taxa de
aproximadamente 110 kg/ano, ao passo que, na
suinocultura, a conversdo alimentar diminuiu quase
50% entre os anos de 1960 e 2005 (Eggen, 2012).

Embora esses resultados ilustrem exemplos reais
e significativos de aumentos de produgao alcancados
com uso de métodos tradicionais de melhoramento
genético animal, a eficiéncia destes métodos diminui
quando se considera caracteristicas de dificil mensu-
ragdo, com baixa herdabilidade, ou que ndo podem
ser mensuradas rapidamente, a baixo custo e de
maneira correta em grande numero de animais.
Caracteristicas como fertilidade, longevidade,
eficiéncia alimentar e resisténcia a doencas sdo
criticamente importantes e devem ser incluidas nos
programas de melhoramento genético, de modo que
a selegdo para estas deve ser realizada com auxilio
da gendmica (Eggen, 2012).

Impacto da gendmica no melhoramento genético
animal

Comparada ao  melhoramento  genético
tradicional, a inclusdo de informagdo gendmica gera
aumento consideravel em respostas a selecao para
animais jovens que ndo dispdem de registros
fenotipicos (Meuwissen et al., 2001) e potencialmente
pode reduzir os custos de um programa de
melhoramento em até 90% (Schaeffer, 2006).

A selecdo gendmica pode ser realizada sem a
necessidade de informacoes de pedigree, o que torna
possivel redefinir completamente o esquema de
melhoramento genético e, consequentemente, a
selecdo gendmica pode resultar em mudancas de
paradigma no melhoramento animal (Meuwissen et
al., 2016). A selecdo para caracteristicas que sdo,
normalmente, de dificil mensuragdo pode ser parte do
esquema de selecdo com o uso de técnicas gendmicas.
No caso de fémeas que, tradicionalmente, apresen-
taram baixas acurdcias para os valores genéticos
preditos por métodos tradicionais, tornaram-se mais
importantes no esquema de selegdo com o uso da
gendmica, devido a maior acurdcia obtida com o uso
desta ferramenta.

Ao comparar a utilizagdio de um modelo
gendmico aos esquemas tradicionais de melhora-
mento genético de ovinos na Franca, Shumbusho et
al. (2013) mostraram ganhos genéticos anuais de até
17,9% maiores com uso de informacado gendmica.

Entre as espécies utilizadas na pecudria, a
bovina é a que apresenta mais resultados oriundos
da aplicacdo da genomica. Desde 2010, tem-se
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verificado aumento na aplicacdo de tecnologias
gendmicas em programas de melhoramento de
bovinos de corte ocorreu no Brasil. Neves et al. (2014)
relataram a viabilidade de usar diferentes métodos
de avaliacdo genética e validagdo para selecdo
gendmica em bovinos Nelore. Carvalheiro et al.
(2014) propuseram a melhor estratégia de imputacao
para aumentar o poder da informacado genémica pela
predicdo de grandes painéis de SNP (>700.000) a
partir de painéis pequenos como 15.000 SNPs. De
acordo com Berry et al. (2016), esses resultados tém
aumentado o interesse por parte dos criadores na
adogdo de tecnologias gendmicas.

A acurédcia de predicdo dos valores genéticos
gendmicos (GEBV) em bovinos leiteiros é superior a
0,8 para caracteristicas de producdo e 0,7 para
fertilidade, longevidade, entre outras caracteristicas.
Em geral, para bovinos de corte esses valores sado
menores, com ganhos em acurécia variando entre 0,3
a 0,38 (Meuwissen et al., 2016).

Knol et al. (2016) relatam aumento de até 50% na
acurdcia de GEBV em suinos, para vérias carac-
teristicas. Na avicultura, o custo para genotipagem de
candidatos a selegdo era a principal restricdo, devido a
alta prolificidade das galinhas, de modo que métodos
de imputagdo permitiram reducdo de custos e ganhos
em acurécia acima de 97% (Wolc et al., 2016).

Rupp et al. (2016) relatam que a utilizacdo de
GEBV em ovinos proporcionou ganhos em acuracia
entre 0,05 e 0,27, e em caprinos leiteiros entre 0,06 e
0,14, para diferentes caracteristicas.

Novos desafios

Apesar do aumento na produgdo animal ja
proporcionado pela aplicacio dos métodos
classicos de melhoramento genético, novos desafios
tém surgido, e com eles a necessidade de
adequacdo dos métodos até entdo utilizados e a
realizacdo de pesquisas para adequagdo de novas
metodologias.

De acordo com Hayes et al. (2013), o primeiro
desafio é aumentar o ganho genético em algumas
caracteristicas importantes, mas que apresentam
altos custos para mensuragdo (por exemplo,
eficiéncia de conversdo alimentar em bovinos e
ovinos), ou porque a variacdo genética nessas
caracteristicas tem sido amplamente ignorada. Em
segundo lugar, ha novas caracteristicas que nao
eram parte de objetivos de melhoramento no
passado, mas serdao no futuro, como por exemplo,
intensidade de emissdao de metano para bovinos e
ovinos. A terceira razdo para mudangas no
melhoramento genético é a mudanga climatica que
ocorrerd nos ambientes de producdo, devido ao

aquecimento global. Neste sentido, a selecdo para
caracteristicas ligadas a resisténcia ao calor deve ser
considerada. Além disso, futuros objetivos de
selecao poderdo enfatizar o desempenho de animais
sob variados niveis nutricionais, devido ao aumento
nos precos de graos.

Fenotipagem

Apesar de ser possivel a obtencdo de ganhos
genéticos com fendtipos bem definidos sem
informagdo genOmica, é impossivel obter ganhos
sem fenétipos bem definidos, mesmo com infor-
macado gendmica, uma vez que para estimar o efeito
dos marcadores precisa do fenétipo da caracteristica
de interesse. Assim, embora essa ferramenta propor-
cione uma fonte de informacdo adicional, a infor-
macdo gendmica ndo mudou os principios bésicos
do melhoramento animal (Heryon et al., 2014). No
entanto, de acordo com Schopke e Swalve (2016), a
qualidade e quantidade dos fenétipos é o principal
problema para a inclusao de novas caracteristicas em
programas de melhoramento genético.

O namero de fenétipos que podem ser coletados
em esquemas de melhoramento é frequentemente
limitado principalmente devido a falta de recursos
para fenotipar todos os animais para caracteristicas
objeto de selecio e pela reducdo de retornos
marginais de acordo com o aumento da alocacdo de
recursos para a fenotipagem (Heryon et al., 2014).
Estes autores destacam, ainda, que estratégias de
fenotipagem podem ter a restricio de que apenas
alguns animais poderem ser fenotipados para todas
as caracteristicas sob selecdo, como por exemplo,
para caracteristicas ligadas ao sexo, caracteristicas de
abate e longevidade.

No Brasil, os programas que ja utilizam DEPs
gendmicas ainda demonstram deficiéncia quanto ao
uso da selegdo gendmica propriamente dita, uma vez
que ndo trabalham efetivamente com caracteristicas
de baixa herdabilidade e de dificil mensuracao,
como por exemplo, a maciez de carne. Para estas
caracteristicas, os resultados ainda sdo incipientes,
com pouca ou quase nenhuma aplicagdo pratica.
Faltam dados para que o uso da gen6émica torne-se
efetivo para essas caracteristicas e, embora os
projetos de gendmica tenham bancos de dados
consideraveis, existe pouca interacdo entre os
grupos detentores destes bancos de dados. Hoje, ha
cerca de sete projetos que avaliam caracteristicas
reprodutivas e produtivas na raca Nelore
relacionadas a eficiéncia alimentar e qualidade de
carne e carcaga, além de pesquisas com foco em
resisténcia a  parasitas em racas taurinas
(Rodrigues, 2016).
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Perspectivas Futuras

Embora os métodos de melhoramento
tradicionais tenham sido efetivos na selecdo de
animais para caracteristicas produtivas de facil
mensuracdo, eg anhos expressivos foram alcangados,
caracteristicas de dificil mensuracao (e muitas vezes
mais importantes) ndo podem ser efetivamente
selecionadas pelo uso de métodos tradicionais
(Eggen, 2012).

Para o futuro, o método Single-step é um dos
mais promissores, pois, considera a integracdo das
informacGes fenotipicas, pedigree e gendmicas, o
que contribui para predigdo de GEBVs mais
acurados; com as genotipagens mais baratas, uma
maior propor¢io de animais serdo testados
(Meuwissen et al., 2016). De acordo com Gorjanc et
al. (2015), se os custos para sequenciamento
continuarem a diminuir, a selecdo por dados de
sequéncia completa do genoma (WGS) pode se
tornar o método de genotipagem mais eficiente.

Para o calculo de GEBVs, no futuro, podera ser
usada a avaliagdo dentro de raca (within breed genomic
selection; wbGS), ou entre ragas (across breed genomic
selection; abGS). Meuwissen et al. (2016) argumentam
que futuras aplicagdes de selecio gendmica serdo
direcionadas cada vez mais para abGS. Se caso o
futuro da selecdo gendmica for limitado a wbGS, o
numero de racas e linhagens dentro de ragas
diminuird, pois, apenas as linhagens maiores terdo
populacdes de treinamento suficientemente grandes
para gerarem EBVs acurados. Assim, esses autores
indicam a possibilidade de reducdo no numero de
negocios de criagdo de bovinos, ovinos e suinos, assim
como aconteceu na avicultura.

De acordo com Montaldo et al. (2012), em longo
prazo, seria possivel usar estudos de associacao
ampla do genoma para avangar no entendimento da
base gendmica de caracteristicas economicamente
importantes. Também seria possivel estabelecer
diferengas entre a composicao e diferengas gendmicas
entre racas desenvolvidas e usadas na América
Latina, comparado com ragas usadas em outras

regides. Isso permitiria a identificacdo de genes ou
grupos génicos com o potencial de melhorar algumas
caracteristicas, ou inibi-las, se desejado.

A mais recente inovacao tecnoldgica que tem
sendo discutida é a edicao génica, que tem potencial,
por exemplo, para “reparar” mutagdes nocivas em
genomas animais que, se ocorrerem em homozigose,
causam severas doengas ou até mesmo a morte do
portador. Contudo, a técnica s6 aparenta ser promis-
sora em casos onde variagao relevante é causada por
variantes genéticas conhecidas e, infelizmente, a
maioria das principais caracteristicas de interesse para
o melhoramento animal sdo influenciadas principal-
mente por genes desconhecidos com interagdes
complexas (Simianer, 2016).

Outra metodologia bastante promissora é a
utilizacdo da metabolomica que devera se tornar
fundamental para técnicas de fenotipagem de
préxima geracdo, necessarias para refinar e melhorar
a descricdo de caracteristicas e, por sua vez, a
predicdo de valores genéticos dos animais para lidar
com tradicionais e novos objetivos dos programas de
selecao (Fontanesi, 2016).

Aliado a todas essas inovacgdes, avangos na area
da informatica também sdo fundamentais, em que o
desenvolvimento de sistemas operacionais e
softwares mais dindmicos, assim como hardwares
mais robustos, irdo contribuir diretamente para a
rapidez com que as melhorias serdao alcancadas e
disseminadas para todos os paises. Neste sentido, o
programa R se tornou a linguagem de programacao
mais utilizada por estatisticos e também é
possivelmente o ambiente genérico mais amplamente
utilizado para andlise de dados gendémicos de alto
rendimento. O campo da bioinformatica depende
muito de computadores e softwares baseados no
sistema operacional Linux, que é considerado o mais
conveniente, ja que binarios pré-compilados estdo
normalmente disponiveis e muitas das
documentag¢des de programas sdo direcionadas para
usudrios deste sistema (Sothard, 2016).
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