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APLICACAO DE FERRAMENTAS GENC)MIQAS NA AVALIACAO GENETICA DA
IDADE AO PRIMEIRO PARTO EM BUFALAS DA RACA MURRAH

RESUMO - Aidade ao primeiro parto (IPP) € uma das caracteristicas reprodutivas mais
importante em um rebanho leiteiro, pois esta associada ao inicio da vida produtiva das fémeas.
No entanto, a IPP tem estimativa de herdabilidade baixa, com maior parte da variancia
fenotipica composta por fatores ambientais. O ambiente € um fator determinante para a
expressdo e funcionalidade dos genes, e a interagdo entre 0os genes e o ambiente séo
responsaveis pelas variagdes fenotipicas das caracteristicas. Assim, € importante que o efeito
da interagdo gendtipo-ambiente (IGA) seja incluido em avaliagdes genéticas para identificar a
sensibilidade dos animais em uma ampla gama de condigées ambientais. Uma das formas de
aumentar o desempenho reprodutivo das fémeas, é por meio da selecdo de animais robustos,
e por meio da compreensao da base molecular subjacente a IGA da IPP. Além disso, a incluséo
de informagdes genémicas pode contribuir para maiores ganhos genéticos de caracteristicas
de baixa herdabilidade como a IPP, pois fornecem avaliagbes genéticas mais acuradas e
menos tendenciosas que os modelos tradicionais. Existem diferentes métodos que podem ser
utilizados para a predigdo gendmica, no entanto, estes podem diferir na capacidade preditiva
dos valores genémicos. Dessa forma, os objetivos deste estudo foram: i) avaliar a IGA da IPP
por meio do modelo de norma de reagéo (RNM); ii) avaliar a habilidade de predicdo do RNM
obtidos via BLUP e ssGBLUP; iii) identificar genes relacionados a IGA da IPP e iv) avaliar a
acuracia e a dispersao das predicdes gendmicas para a IPP em bufalos Murrah utilizando
PBLUP, ssGBLUP, WssGBLUP e ssBR (ssBA, ssBB, ssBCm, ssBL e ssBRR). Foi observado
um efeito importante da IGA na IPP, com incremento de acuracia nos valores genéticos preditos
para o intercepto e inclinagdo da RNM quando foram incluidas informagdes genémicas. Foram
identificadas regides genémicas importantes decorrentes dos efeitos de IGA sobre a IPP. Apos
andlise funcional, foram detectados cinco genes principais, envolvidos em dois processos
biolégicos ligados ao metabolismo de lipidios e a imunidade. Os métodos de predigao
indicaram que a utilizagdo de informagao genémica pode melhorar o ganho genético para a
IPP, aumentando a acuracia e reduzindo a inflagdo/deflacao das predi¢des desta caracteristica
em comparagao com 0 modelo tradicional baseado em pedigree. Além disso, entre todos os
modelos gendmicos de passo unico estudados, o0 WssGBLUP e o ssBA foram os métodos
mais vantajosos a serem utilizados na avaliagédo genémica da IPP de bufalos desta populagao.

Palavras-chave: alfabeto bayesiano, Bubalus bubalis, frequentista, interacao
gendtipo-ambiente, reproducédo, SNP



APPLICATION OF GENOMIC TOOLS IN THE GENETIC EVALUATION OF AGE
AT FIRST CALVING IN BUFFALO BREED MURRAH

ABSTRACT - Age at first calving (AFC) is one of the most important reproductive traits
in a dairy herd, since it is associated with the beginning of the productive life of females.
However, AFC has a low heritability estimate, with most of the phenotypic variance composed
of environmental factors. The environment is a determining factor for the expression and
functionality of genes and the interaction between genes and environment are responsible for
the phenotypic variations of traits. Thus, it is important that the effect of genotype-environment
interaction (GEI) be included in genetic evaluations to identify the sensitivity of animals over a
wide range of environmental conditions. One way to increase reproductive performance of
females, is by selecting robust animals, and by understanding the molecular basis underlying
the GEI of AFC. In addition, the inclusion of genomic information can contribute to greater
genetic gains for traits of low heritability such as AFC, as they provide more accurate and less
biased genetic evaluations than traditional models. There are different methods that can be
used for genomic prediction. However, these may differ in the predictive ability of genomic
values. Thus, the objectives of this study were: (i) evaluate the GEI of AFC via reaction norm
model (RNM); (ii) evaluate the prediction ability of the RNM obtained via BLUP and ssGBLUP;
iii) identify genes related to GEIl of AFC and iv) evaluate the accuracy and dispersion of genomic
predictions for AFC in Murrah buffaloes using BLUP, ssGBLUP, WssGBLUP and ssBR (ssBA,
ssBBm, ssBCm, ssBL and ssBRR). An important effect of GEI on AFC was observed, with
increased accuracy in the predicted genetic values for the RNM intercept and slope when
genomic information was included. Important genomic regions resulting from the effects of GEI
on AFC were identified. After functional analysis, five major genes were detected, involved in
two biological processes linked to lipid metabolism and immunity. The prediction methods
indicated that the use of genomic information can improve the genetic gain for AFC by
increasing the accuracy and reducing the inflation/deflation of the predictions of this trait
compared to the traditional pedigree-based model. Furthermore, among all the single-step
genomic models studied, WssGBLUP and ssBA were the most advantageous methods to be
used in the genomic evaluation of AFC of buffaloes in this population.

Keywords: Bayesian alphabet, Bubalus bubalis, frequentist, genotype-environment
interaction, breeding, SNP



CAPITULO 1 - Consideracdes gerais

1.1 Introducéo

Os bufalos domésticos (Bubalus bubalis bubalis) tem um papel importante na
producao leiteira, pois representam 15% do leite produzido mundialmente, sendo a
segunda espécie com maior contribuicdo para a producdo (Cesarani et al., 2021). No
entanto, a producdo leiteira é dependente da performance reprodutiva dos animais
(Santos et al., 2020). Entre as caracteristicas reprodutivas, a idade ao primeiro parto
(IPP) é uma medida utilizada para avaliar a precocidade sexual das fémeas bubalinas
(Araujo Neto et al., 2020).

A precocidade sexual dos bufalos tem influéncia do genétipo, da nutricdo, dos
manejos reprodutivos, e de fatores enddgenos (fisioldgicos e hormonais) da espécie
(Perera et al., 2011). Os bufalos séo poliéstricos estacionais, apresentando maior
fertilidade quando ha reducédo da duracdo do dia, como as estacdes de outono e
inverno (D’Occhio et al., 2020). O estro das fémeas n&o é evidente como em fémeas
bovinas, visto que ndo apresentam comportamento homossexual, ha pequena ou
nenhuma liberacdo de muco pela vulva e o cio geralmente € noturno (Vale e Ribeiro
2005). Estas caracteristicas particulares dos bufalos levam a falhas na identificacao
do cio, e contribuem para o inicio tardio da atividade reprodutiva da espécie (Perera
et al., 2011). Todos esses fatores, levam a definicdo errbnea dada aos bufalos de
animais de baixa fertilidade e de idade a puberdade tardia.

Apesar da importancia da IPP para o inicio da atividade produtiva, esta ndo &
incluida como critério de selecéo, principalmente devido ao maior interesse na selecao
de caracteristicas produtivas (leite, gordura, proteina, entre outras) que sao
relacionadas ao rendimento do queijo Mozzarella, que é mais valorizado
comercialmente (Fernandes et al., 2016).

Como ha muitos fatores endogenos e exdgenos que atuam sobre a IPP, a
avaliacdo genética da IPP considerando a interacdo genotipo-ambiente (IGA) pode
contribuir para a identificacdo de animais especificos para cada ambiente de
producéo, favorecendo dessa forma a precocidade sexual dos rebanhos bubalinos.

Apesar do efeito da IGA nado ser incluido rotineiramente nas avaliagdes



geneéticas, esta pode ser uma estratégia adotada para a selecéo dos animais de forma
mais acurada, pois considera a diversidade dos sistemas de producéao (Freitas et al.,
2019). Para isso, os valores genéticos da IPP podem se estimados considerando uma
ampla gama de condi¢cdes ambientais, por meio de modelos de norma de reacdo
(RNM) via regressao aleatoria (Mota et al., 2020a).

Além disso, com a inclusdo de informacdes genotipicas nas avaliacdes
genéticas, é possivel obter maior confiabilidade nas estimativas dos valores genéticos
de caracteristicas de herdabilidade baixa, como a IPP. Na selecdo genbmica,
diferentes metodologias tém sido aplicadas para a estimacdo dos valores genéticos
gendmicos, bem como estudos de comparacdes entre as metodologias (VanRaden,
2008; Aguilar et al., 2010; Wang et al., 2012; Fernandes et al., 2016). E tem como
principal objetivo a obtencdo de estimativas de maior acuracia para a selecdo de
animais jovens. Além da reducdo de custos com testes de progénie, a selecao
gendmica proporciona reducdo dos intervalos de geracdo e maiores taxas de ganho
genético (Roos et al., 2011; Scott et al., 2021; Sousa et al., 2021).

A inclusdo de dados genotipicos permite, além da estimacdo dos valores
genéticos, a possibilidade de detectar regides gendmicas e genes por meio de estudos
de associacdo gendmica ampla (genome-wide association study - GWAS) e dessa
forma, a identificagcdo de mecanismos subjacentes que interferem em caracteristicas
importantes como a IPP. Dessa forma, metodologias como a IGA, predi¢cdo gendmica
e estudos de GWAS apresentam-se como alternativas para avaliar caracteristicas
muito influenciadas por fatores ambientais como a IPP em bufalos da raca Murrah.
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3.5Concluséo

Os resultados indicam que o uso de informagdes genémicas podem aumentar
0 ganho genético para idade ao primeiro parto, com maior incremento de acuracia e
reduzindo a inflagdo/deflacao das predi¢cdes dessa caracteristica em comparacdo com
o modelo tradicional baseado em pedigree. Os modelos de passo unico WssGBLUP
e ssBA foram os métodos mais vantajosos para serem utilizados na avaliacao

gendmica da idade ao primeiro parto de bufalas dessa populacéo.
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