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UTILIZAÇÃO DE INFORMAÇÕES GENÔMICAS PARA O MELHORAMENTO 

GENÉTICO DE CARACTERÍSTICAS DA CARNE EM BOVINOS DA RAÇA 
NELORE 

 
 

Resumo - O consumidor tem se tornado mais exigente com relação a qualidade da 
carne, fatores como maciez, cor e sabor são as características mais requeridas. Pouco 
tem sido feito em relação à qualidade da mesma, pois essas características não são 
consideradas nos programas de avaliação genética para gado de corte no Brasil, por 
serem de mensuração difícil, alto custo, e por exigir o abate dos animais. Uma 
alternativa para inclusão destas medidas em programas de melhoramento pode ser o 
uso dos SNPs em estudos de associação e seleção genômica. Foram utilizados 1.875 
animais machos da raça Nelore foram terminados em confinamento e abatidos em 
planta frigorífica comercial, com idade média de 731±81 dias. As amostras coletadas 
foram analisadas para maciez, lipídeos, marmoreio, coloração L* (luminosidade), a* 
(vermelha) e b* (amarela). Os animais foram genotipados com um painel de 777.962 
SNPs (Illumina BovineHD Beadchip) e após o controle de qualidade restaram 1.634 
animais com genótipos e 369.722 SNPs. No capítulo 2, três métodos de seleção 
genômica foram avaliados: GBLUP (assume distribuição normal com variância única 
para todos os efeitos de SNPs), BayesCπ (apresenta uma distribuição mista para os 
efeitos dos SNPs) e Bayesian Lasso (assume distribuição dupla exponencial para os 
efeitos dos SNPs). O fenótipo corrigido para os efeitos fixos (Yc) e o valor genético 
predito (EBV) foram utilizados como pseudo-fenótipos. Para a validação cruzada, a 
população foi dividida aleatoriamente em cinco grupos de tamanhos similares. Para 
comparar a habilidade de predição dos métodos foram calculadas: a correlação entre 
os valores genômicos (GEBV) e os fenótipos corrigidos e o valor da correlação dividido 
pela raiz quadrada da herdabilidade; a correlação entre GEBV e EBV; o coeficiente 
de regressão do GEBV sobre o fenótipo corrigido e do GEBV sobre o EBV. O EBV 
como pseudo-fenótipo foi mais acurado que o fenótipo corrigido. O GBLUP apresentou 
melhor habilidade de predição para as colorações e, para as demais características, 
as metodologias bayesianas foram superiores. Entre as metodologias bayesianas, o 
BayesCπ apresentou maior acurácia que o Lasso para todas as características. No 
Capítulo 3 aplicou-se a metodologia do ssBLUP (método GBLUP feito em uma única 
etapa) para estimar o efeito dos SNPs e associá-los às características de maciez e 
marmoreio. Esse método utiliza GEBVs com base em informações de pedigree, 
fenótipos e genótipos em uma única etapa. Os resultados das análises de associação 
genômica (GWAS) foram apresentados com base na proporção de variância explicada 
por janelas de 50 SNPs adjacentes. Somente as janelas de SNPs que explicavam 
acima de 1,5% de variância genética aditiva, foram discutidos. Para a característica 
marmoreio, os genes que se destacam são FGF12, GPD2, NR4A2, ZNF461, LIPT1 e 
MRPL30, que apresentam relações com o metabolismo de lipídeos. Para a 
característica maciez, destaca-se o gene PLCL2, uma fosfolipase cuja alta expressão 
é conhecida no músculo esquelético. 
 
 
Palavras-chave: associação, métodos, seleção, efeitos dos SNPs 
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USE OF GENOMIC INFORMATION FOR GENETIC IMPROVEMENT OF MEAT 
TRAITS IN NELLORE CATTLE 

 
 
Abstract - Consumers have become stricter for higher quality meat and are seeking 
for traits such as tenderness, color and flavor. Few has been done for improving meat 
quality traits, due to the difficultness and high cost to measure, as well as to the 
necessity of culling animals. An alternative to inclusion of these measures in breeding 
programs may be the use of SNPs in association studies and genomic selection. 
Animals Nellore (1,875) were feedlot finished and slaughtered at commercial 
slaughterhouses were used, with an average age of 731 ± 81 days. The samples were 
analyzed for tenderness, lipid content, marbling, lightness (L*), redness (a*) and 
yellowness (b*). The animals were genotyped with a panel of 777,962 SNPs 
(IlluminaBovineHDBeadchip) and after quality control remained 1,634 animals with 
genotypes and 369,722 SNPs. In chapter 2, three genomic selection methods were 
evaluated: GBLUP (assumes normal distribution with variance only for all SNPs 
effects), BayesCπ (mixed distribution to the SNPs effects) and Bayesian Lasso 
(assumes double exponential distribution for SNPs effects). The adjusted phenotype 
for the fixed effects (Yc) and the estimated breeding value (EBV) were used as pseudo-
phenotypes. For cross-validation, the population was randomly divided into five groups 
of similar sizes. To compare the predictive ability of the methods, the following 
procedures were used: correlation between the genomic values (GEBV) and the 
adjusted phenotypes and the correlation value divided by the square root of the 
heritability; correlation between EBV and GEBV; regression coefficient of the GEBV 
on adjusted phenotype and GEBV on EBV. The EBV as pseudo-phenotype was more 
accurate than the adjusted phenotype. The GBLUP showed better predictive ability for 
meat color. For the other traits, the Bayesian methodologies had higher predictive 
ability. Among the Bayesian methodologies, BayesCπ was more accurate than Lasso 
for all traits. In Chapter 3 was applied the methodology of ssBLUP (GBLUP method 
done in one step) to estimate the effect of SNPs and associate them to the traits of 
tenderness and marbling. The single-step method combined genomic- and pedigree-
based relationship matrices. The results of the genome association analysis (GWAS) 
have been presented based on the proportion of variance explained by windows of 50 
adjacent SNPs. Only SNPs that explained above 1.5% of additive genetic variance, 
based on two iterations processes, were discussed. The genes associated with 
marbling were FGF12, GPD2, NR4A2, ZNF461, LIPT1 and MRPL30, which have 
relations with the lipid metabolism. For tenderness, the analysis drawn attention to the 
PLCL2 gene, a phospholipase which high expression in skeletal muscle is known. 

 
Keywords: association, methods, selection, SNPs effects 
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CAPÍTULO 1 – Considerações Gerais 

 

1. Introdução 
 

A produção de carne bovina no Brasil cresceu 2,9 % ao ano, nos últimos 10 

anos, tanto devido ao aumento no número de animais, como à melhor eficiência 

de produção (FAO, 2014). Com isso, o país é o segundo maior produtor mundial 

de carne bovina e também o maior exportador (USDA, 2014). 

Além do aumento na quantidade de carne produzida e exportada no Brasil, é 

essencial a melhoria na qualidade da carne, uma vez que os consumidores têm 

exigido carne saudável e de qualidade. Em resposta a essa tendência do mercado, 

a indústria alimentar, apoiada pela comunidade de pesquisa, tem buscado 

diferenciar a qualidade da carne bovina, de forma que atenda às necessidades 

dos consumidores (SCOLLAN et al., 2006). Nesse sentido, ganham importância 

as características associadas à qualidade da carne, como maciez, gordura e 

coloração. Em relação aos atributos de qualidade da carne, a maciez destaca-se 

como um dos aspectos mais valorizados pelos consumidores (ISHIHARA et al., 

2013), sendo uma característica decisiva para a aquisição da carne bovina 

(BOLEMAN et al., 1997).  

O marmoreio é uma característica indicadora de gordura, definido como o 

acúmulo de gordura intramuscular (entremeada às fibras musculares) na carne 

bovina, que é considerada um tipo de gordura desejável (WILLIAMS, 2008), por 

estar associada às características sensoriais da carne, que podem ser percebidas 

pelo consumidor, como a suculência e o sabor. Além do marmoreio, a carne 

também pode ser avaliada pelo percentual de lipídeos contido na amostra. 

Contudo, alta quantidade de gordura não é encontrada na carne da raça Nelore. 

Aliás, a raça é conhecida pelo baixo teor de gordura, quando comparada com Bos 

taurus (CUNDIFF, 2004). 

A coloração da carne é outro fator de forte influência sobre sua qualidade, por 

contribuir para a aparência geral do produto. É um atrativo visual para o 

consumidor e indicadora do frescor da carne (MANCINI e HUNT, 2005). Um 

padrão internacional é utilizado para medir a coloração, adotado pela Commission 

http://pt.wikipedia.org/wiki/Gordura
http://pt.wikipedia.org/w/index.php?title=Carne_bovina_e_su%C3%ADna&action=edit&redlink=1
http://pt.wikipedia.org/w/index.php?title=Carne_bovina_e_su%C3%ADna&action=edit&redlink=1
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Internationale d’Eclairage (CIE) em 1976, em que são tomadas as medidas, L*, 

componente de luminosidade, a* o componente de verde a vermelho e b* de cor 

azul a amarela (YAM e PAPADAKIS, 2004). Portanto, essas três medidas 

proporcionam uma visão geral da cor da carne bovina. 

Embora o Brasil produza e exporte grandes quantidades de carne, pouco tem 

sido feito em relação ao melhoramento genético de características relacionadas à 

qualidade da carne, já que as mesmas não têm sido consideradas nos programas 

de avaliação genética para gado de corte no Brasil, por serem de mensuração 

difícil e alto custo, exigindo o abate dos animais. Levando em consideração as 

dificuldades mencionadas, uma alternativa para inclusão destas características 

em programas de melhoramento pode ser o uso dos marcadores de polimorfismos 

de base única (SNPs) em estudos de associação e seleção genômica. Essa 

informação molecular pode ser útil para identificar animais com alto valor genético 

para características de qualidade da carne e o processo de seleção pode ser 

conduzido em animais jovens (PINTO et al., 2010). 

A seleção genômica considera informações de um grande número de SNPs 

distribuídos por todo o genoma, assumindo que todos os QTLs (Quantitative trait 

loci) estejam em desequilíbrio de ligação com pelo menos um marcador 

(MEUWISSEN et al., 2001). Desta forma, potencialmente, a variância genética da 

característica pode ser rastreada pelos marcadores, se a densidade de 

marcadores for alta o suficiente (ZHANG et al., 2011). Para a implementação da 

seleção genômica, uma população com dados de fenótipos e genótipos 

conhecidos é utilizada para estimar a equação de predição dos efeitos dos 

marcadores. Posteriormente, as estimativas dos efeitos dos marcadores são 

utilizadas para predizer os valores genômicos de animais de outra população (por 

exemplo, candidatos à seleção) com informação genotípica, mas que não 

possuam dados fenotípicos (MEUWISSEN et al., 2001).  

Para avaliação de dados genômicos, vários métodos têm sido propostos, 

entretanto não existe consenso sobre o melhor a ser utilizado. Resultados na 

literatura apresentam divergências, com a maioria dos trabalhos utilizando dados 

simulados apontando melhor habilidade de predição para metodologias 

bayesianas (LUND et al., 2009; HABIER et al., 2007; CLARCK et al., 2011) 

enquanto estudos com dados reais apresentaram pouca diferença entre os 

métodos (HABIER et al., 2011; HAYES et al., 2009). Portanto, para que a seleção 
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genômica seja aplicada para características de qualidade da carne na raça Nelore, 

ainda é necessário estudar e comparar metodologias de predição genômica e 

assim, verificar aquela que melhor se aplica aos dados. 

Além da seleção genômica, estudos de associação genômica (GWAS) são 

necessários para conhecer e identificar os genes que estão associados com 

características de interesse econômico. A descoberta desses genes e como estes 

atuam nas características de interesse são importantes ferramentas que podem 

auxiliar na aplicação da seleção genômica (CHEONG et al., 2008). Estudos de 

associação utilizando painéis de marcadores com características ligadas à 

qualidade da carne em Bos taurus foram realizadas por Akanno et al., 2014; Miller 

et al., 2014; Bolormaa et al., 2013, e em Bos indicus foram publicados por Tizioto 

et al. (2013) e Cesar et al. (2014).  

 

2. Objetivo Geral 
 

Objetivou-se com este trabalho comparar diferentes métodos para predição do 

valor genômico de características de qualidade da carne na raça Nelore, bem 

como detectar SNPs associados à maciez e marmoreio. 

 
2.1 Objetivos Específicos 
 

 Comparar a habilidade preditiva dos métodos GBLUP, Bayesian Lasso e 

BayesCπ para características de qualidade da carne. 

 Estudar a associação genômica dos SNPs com as características: maciez 

e marmoreio.  

 

3. Seleção Genômica 
 

A seleção genômica é uma técnica que utiliza marcadores moleculares, do tipo 

SNP, para predição do valor genético de animais candidatos a seleção 

(MEUWISSEN et al., 2001). Diversos métodos para predição genômica estão 

sendo propostos. Os primeiros métodos estatísticos foram propostos por 

Meuwissen et al. (2001) em um estudo de simulação. Quadrados mínimos, 
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GBLUP, BayesA e BayesB foram os métodos abordados pelos autores e, dentre 

estes, apenas o método dos quadrados mínimos apresentou limitações, como a 

baixa habilidade preditiva e a impossibilidade de estimar todos os efeitos 

simultaneamente. Os demais métodos foram mais acurados e similares entre si. 

Diante disso, GBLUP, BayesA e BayesB se tornaram amplamente utilizados.  

     No método GBLUP assume-se que a priori dos efeitos dos SNPs segue 

distribuição normal, com média zero e variância igual para todos os marcadores. 

Esse método é atrativo para populações sem informações suficientes de pedigree, 

pois a matriz de relação genômica captura essa informação entre indivíduos 

genotipados (HAYES e DAETWYLER, 2013), além de ser de fácil implementação. 

No método BayesA assume-se que as variâncias diferem para cada SNP. No 

método BayesB é permitido que muitos marcadores possam ter efeito exatamente 

igual a zero. Isso caracteriza uma mistura de distribuições a priori para efeito dos 

SNPs com uma fração π dos SNPs com efeito igual a zero e os demais com 

variância específica para cada SNP com probabilidade (1-π) (HAYES e 

DAETWYLER, 2013). A distribuição marginal a priori para efeito dos SNPs é t-

student no BayesA e BayesB. Esse tipo de distribuição permite uma calda mais 

longa na densidade da curva, portanto, a identificação de genes com moderado a 

grande efeito são mais prováveis nos métodos BayesA e BayesB que na 

distribuição normal apresentada no GBLUP. 

Outro método comumente estudado é o Lasso, que foi proposto por Tibshirani 

(1996) e modificado por Legarra et al. (2011). Assume-se distribuição dupla 

exponencial para o efeito dos SNPs, com efeito do SNP próximo de zero e com 

variâncias individuais. Esse método produz um “shrinkage” especifico de acordo 

com o efeito e variância do marcador. Habier et al. (2011) apresentaram o método 

BayesCπ, que trata a probabilidade π do SNP ter efeito como parâmetro 

desconhecido, que pode ser estimada a partir dos dados. Nesse método uma 

variância comum é especificada para todos os loci. Em contraste ao GBLUP, em 

que se assume que a variância é conhecida, no BayesCπ essa variância pode ser 

estimada a partir dos dados, no entanto, alguns autores consideram isso uma 

desvantagem quando o número de animais é baixo, comparado aos milhares de 

efeito a serem estimados. Para Legarra (2014), os valores das variâncias, em 

BayesCπ, são menos dependentes da priori que no BayesB. Essa “dependência” 

foi explicada por Gianola et al. (2009), em que segundo os autores, o método 
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BayesB assume variância específica para cada marcador, com uma distribuição 

qui-quadrada escalonada invertida, com graus de liberdade e parâmetros de 

escala. No entanto, a distribuição a posteriori para estas variâncias apresentaram 

apenas um grau de liberdade a mais, quando comparada com a priori, 

independentemente do número de animais fenotipados e genotipado.  

 Vários estudos comparando habilidade de predição de diversos métodos, com 

dados simulados, foram publicados. Lund et al. (2009); Habier et al. (2007); Clarck 

et al. (2011) apresentaram resultados com melhor habilidade preditiva para 

metodologias bayesianas. Habier et al. (2011) e Hayes et al. (2009) trabalharam 

com dados reais e não encontraram diferenças significativas entre os métodos. 

No entanto, Neves et al. (2014), em Bos indicus, estudaram três metodologias 

(GBLUP, BayesC e Lasso) para características de crescimento em 685 animais 

da raça Nelore e 320.238 SNPs, e concluíram que as metodologias bayesianas 

foram mais acuradas que GBLUP. Portanto, não há consenso sobre o melhor 

método a ser abordado. Dessa forma, torna-se fundamental estudar a metodologia 

mais apropriada para determinado conjunto de dados. 

       Trabalhos com características de carne e carcaça foram realizados por 

Bolormaa et al. (2013) com 10.181 animais, incluindo Bos taurus, Brahman e 

cruzamentos usando SNPs de alta densidade. Os autores obtiveram correlação 

entre GEBV e fenótipo corrigido variando de 0,17 a 0,33 para as características 

de carcaça e qualidade da carne. Ainda em Bos taurus foram relatados na 

literarura resultados para maciez e marmoreio (Akanno et al., 2014; Miller et al., 

2014). No trabalho de Akanno et al. (2014) foram testadas diferentes densidades 

de SNPs para 2.900 bovinos de raças mestiças, e os autores encontraram 

acurácia moderada para as características de qualidade da carne, variando de 

0,30 a 0,38. Enquanto Miller et al. (2014), também trabalhou com rebanhos de 

animais mestiços, (Angus, Simental, Piemontês, Gelbvieh, Limousin e Charolês 

eram as raças dominantes) e encontraram correlação entre GEBV e fenótipo 

ajustado para maciez variando de 0,10 a 0,50. 

A acurácia do valor genômico é de fundamental importância para a aplicação 

da seleção genômica no melhoramento animal (BODDHIREDDY et al., 2014). No 

entanto, existem diversos fatores que influenciam essa acurácia, como a 

arquitetura genética da característica, tamanho da população (DAETWYLER et 

al., 2010), a variável resposta usada para estimar o efeito dos SNPs (GARRICK 
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et al., 2009), o desequilíbrio de ligação entre QTL e marcador, tamanho da 

população, herdabilidade da característica, densidade de marcadores e o método 

utilizado para predição genômica (DE LOS CAMPOS et al., 2013).  

 

4. Associação Genômica  
 

Os estudos de associação genômica (GWAS) objetivam detectar variantes em 

loci genômicos que estão associados com características complexas da 

população, em particular, o GWAS visa detectar associações entre SNPs e 

características de interesse (VISSCHER et al., 2012). A identificação e localização 

de regiões no genoma associadas com características de qualidade da carne são 

passos importantes que objetivam incorporar essas informações em programas 

de avaliação genética, de forma que a descoberta desses SNPs auxilie o processo 

de seleção, visando à predição dos valores genéticos. 

Estudos na área de genética possibilitaram a identificação de diversas regiões 

do cromossomo associadas a características de qualidade da carne. Para 

marmoreio, estas regiões foram localizadas nos cromossomos 2, 3, 7, 8, 10, 17, 

22, 27 e, para maciez, nos cromossomos 7, 8, 9, 10, 29 (CASAS et al., 1998; 

CASAS et al., 2000; CASAS et al., 2001; DAVIS et al., 2007). Genes de grande 

importância, como a calpaína (CAPN1) e calpastatina (CAST), localizadas nos 

cromossomos 29 e 7 (SMITH et al., 2000; CHEONG et al., 2008) respectivamente, 

estão associados à maciez e marmoreio (SMITH et al., 2000; SCHENKEL et al., 

2006; CHEONG et al., 2008; PINTO et al., 2010). A calpaína é um bom gene 

candidato para maciez (PINTO et al., 2010) e tem a função de degradar proteínas 

miofiblilares em condições postmortem. A calpastatina é um inibidor específico da 

µ - calpaína, com importante papel no processo de maciez da carne (LAGE et al., 

2009). 

Inicialmente, nas análises de GWAS eram usados métodos que se baseiam 

em um teste de um único marcador por vez (HIRSCHHORN e DALY, 2005). No 

entanto, em razão da dificuldade em realizar teste de significância em cada 

marcador, considerando que existem milhares de SNPs (WANG et al., 2012), 

outros métodos em que os SNPs são considerados simultaneamente foram 

propostos. Esses métodos são conhecidos por requererem múltiplos passos. 
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Primeiramente, uma avaliação genética tradicional com um modelo animal é 

requerida, depois os pseudo-fenótipos são formados e, somente depois, o valor 

genômico dos animais genotipados são estimados (AGUILAR et al., 2010). 

Outro método mais recente foi apresentado por Misztal et al. (2009), chamado 

single-step. Esse método é uma maneira mais simples de incorporar informações 

genômicas em um único passo. Ele difere dos demais métodos citados 

anteriormente porque o fenótipo pode ser diretamente usado na análise de 

predição genômica. É vantajoso usar o single-step pois toda informação disponível 

pode ser incorporada na análise (pedigree, fenótipos e genótipos) de predição 

genômica, sendo possível ter predições para todos os animais, genotipados ou 

não genotipados. Para isso, a matriz A é aumentada por contribuição da matriz G, 

seguindo pressuposições semelhantes ao GBLUP. Aguilar et al. (2010) mostraram 

que esse método foi mais acurado que as abordagens utilizando múltiplos passos. 

No estudo de GWAS realizado por Bolormaa et al. (2011) com 940 bovinos 

Bos taurus, os genes da calpaína e calpastatina foram associados a maciez, 

usando 53.798 SNPs, e estes genes explicaram mais de 1% da variância. 

Entretanto, para Bos indicus, não está claro se esses genes contribuem para a 

variação das mesmas características (TIZIOTO et al., 2013). Estes autores 

abordaram várias mensurações de qualidade da carne com, aproximadamente, 

500 animais da raça Nelore, e encontraram para a maioria das características, 

genes de pequeno efeito explicando menos de 0,20% da variância genética aditiva 

para maciez. Segundo os autores, esse resultado foi divergente dos encontrados 

para Bos taurus, em que a variância genética aditiva explicada foi bastante 

superior.  

Para a característica marmoreio na raça Nelore, Cesar et al. (2014) utilizaram 

o método BayesB para estudar GWAS usando SNPs de alta densidade em 386 

animais da raça Nelore. Os autores não encontraram nenhum gene de efeito maior 

associado a essa característica, pois nenhuma região explicou mais que 1% da 

variância genética para marmoreio.  
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CAPÍTULO 2 - Acurácia da predição genômica usando diferentes modelos 
para características de qualidade da carne na raça Nelore  

 
 
 

 Resumo - As características de qualidade da carne não são consideradas nos 
programas de melhoramento no Brasil, por serem de difícil mensuração e por 
exigirem o abate dos animais. Assim, a utilização de informações genômicas pode 
ser uma alternativa de seleção para essas características. Métodos de avaliação 
incluindo informações genômicas ainda estão sendo estudados. Portanto, 
objetivou-se com este trabalho comparar diferentes metodologias para predizer o 
valor genômico de características associadas à qualidade da carne na raça 
Nelore. Para isso, 1.875 animais machos da raça Nelore, terminados em 
confinamento e abatidos em plantas frigoríficas comerciais, com idade média de 
731±81 dias, foram utilizados. As amostras de carne, retiradas do músculo 
Longissimus dorsis, foram avaliadas para maciez, lipídeos, marmoreio e coloração 
da carne: L* (luminosidade), a* (vermelha), e b* (amarela). Os animais foram 
genotipados com um painel de 777.962 SNPs (Illumina BovineHD Beadchip). Após 
o controle de qualidade restaram 1.634 animais e 369.722 SNPs. Um modelo 
animal foi usado para estimar os EBVs (valor genético) e fenótipos corrigidos, 
considerando como efeito fixo o grupo de contemporâneos (safra, fazenda e grupo 
de manejo ao sobreano) e, como covariáveis, a idade do animal ao abate e dias 
entre a data do abate e a data da análise físico-química da amostra. Para a 
validação cruzada, a população foi dividida aleatoriamente em cinco grupos de 
tamanhos similares, sendo quatro grupos representando o treinamento e um a 
validação, de forma que esse processo fosse repetido cinco vezes e cada grupo 
fosse uma vez o grupo de validação. Para as estimativas dos valores genômicos 
(GEBV) foram utilizados os métodos: GBLUP, no qual assume-se distribuição 
normal com variância única para todos os efeitos de SNPs; BayesCπ que 
apresenta distribuição mista para efeito dos SNPs e Bayesian Lasso em que 
assume-se distribuição dupla exponencial para efeito dos SNPs. Para comparar a 
habilidade de predição dos métodos foi calculada a correlação entre GEBV e os 
pseudo-fenótipos. No caso que o pseudo-fenótipo foi o fenótipo corrigido para os 
efeitos fixos, a correlação foi dividida pela raiz quadrada da herdabilidade. As 
acurácias de predição, usando o fenótipo corrigido, variaram, entre as 
características, de 0,06 – 0,23 para GBLUP, de 0,04 – 0,16 para Lasso e 0,12 – 
0,22 para BayesCπ. O uso do EBV como pseudo-fenótipo levou a estimativas mais 
acuradas dos efeitos dos SNPs que o fenótipo corrigido, com acurácias de 
predição variando de 0,19 – 0,33 para GBLUP, de 0,18 – 0,37 para Lasso e 0,22 
– 0,30 para BayesCπ. GBLUP apresentou melhor habilidade de predição para as 
colorações e, para as demais características, as metodologias bayesianas foram 
mais acuradas. Entre as metodologias bayesianas, o BayesCπ apresentou maior 
acurácia que o Lasso para todas as características. A inflação da predição foi 
medida pela inclinação da regressão dos fenótipos corrigidos e EBVs preditos 
sobre o GEBVs. As estimativas de regressão usando o fenótipo corrigido foram 
próximas de 1 para as características maciez, lipídeos e marmoreio, mas para as 
características de coloração, as estimativas foram baixas, mostrando que o 
preditor está inflacionado. Entre os métodos, o BayesCπ foi o que apresentou 
valores mais próximos de 1. As estimativas de regressão usando o EBV foram 
maiores que 1 para a maioria das características, com maior tendência de valores 
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deflacionados para as metodologias bayesianas. Apenas marmoreio apresentou 
valor mais próximo de 1. Com isso, concluiu-se que para a população e 
características em estudo, o EBV dos animais deve ser usado como pseudo-
fenótipo para a predição dos efeitos dos SNPs e o método GBLUP deve ser usado 
para predizer os efeitos dos SNPs para as características de coloração da carne, 
enquanto que o método bayesiano BayesCπ, pode ser utilizado para a demais 
características de qualidade de carne.  
 
 
 
Palavras - Chave: cor da carne, habilidade preditiva, gordura, maciez, seleção 
genômica 
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Accuracy of genomic prediction using different models for meat quality traits 
in Nellore 

 
 
 
Abstract - Meat quality traits have not been considered in breeding programs in 
Brazil, because they are difficult to measure and require the slaughter of animals. 
Thus, use of genomic information may be an alternative selection for these traits. 
Evaluation methods including genomic information are still being studied. 
Therefore, the aim of this study was to compare different methodologies to predict 
the genomic value of traits associated with meat quality in Nellore. For this, 1,875 
male animals of Nellore Breed finished in feedlot and slaughtered in commercial 
slaughterhouses, with an average age of 731 ± 81 days, were used.Meat samples 
removed from the LongissimusDorsis muscle were evaluated for tenderness, 
lipids, marbling and beef color: L * (lightness), a * (redness) and b * (yellowness). 
The animals were genotyped with a panel of 777,962 SNPs 
(IlluminaBovineHDBeadchip). After quality control remained 1,634 animals and 
369,722 SNPs. Animal model was used to estimate EBV and adjusted phenotypes, 
considering as fixed effect, contemporary group (year of birth, farm and 
management group at yearling) and as covariates, the age of the animal at 
slaughter and days between the date of slaughter and the date of physical-
chemical analysis of the sample.For cross validation, the population was randomly 
divided into five groups of similar size, four groups representing the training and 
one group the validation. This process was repeated five times, and each group 
was one time the validation group. The following methods were used to estimate 
the genomic values (GEBV): GBLUP, in which it is assumed normal distribution 
with variance unique for all SNPs effects; BayesCπ, with a mixed distribution of 
SNPs effects and Bayesian Lasso, is assumed that double exponential distribution 
for the SNPs effects.To compare the ability of prediction methods, it was calculated 
the correlation between GEBV and pseudo-phenotypes. When the pseudo-
phenotype was adjusted phenotype for the fixed effects, the correlation was divided 
by the square root of the heritability.The accuracies of prediction using the adjusted 
phenotype varied beteween the traits, from 0.06 to 0.23 for GBLUP, 0.04 to 0.16 
for Lasso and 0.12 to 0.22 for BayesCπ. The estimates were more accurate using 
EBV as pseudo-phenotype than the adjusted phenotype, with accuracies varying 
from 0.19 to 0.33 for GBLUP, 0.18 to 0.37 for Lasso and 0.22 - 0.30 for 
BayesCπ.GBLUP showed better predictive ability for meat color.For the others 
traits, the Bayesian methodologies were more accurate. Among the Bayesian 
methodologies, BayesCπ is more accurate than Lasso for all the traits. The 
prediction inflation was measured by the slope of regression of adjusted phenotype 
and EBV predicted over GEBVs. Regression estimates using the adjusted 
phenotype were close to 1 for tenderness, lipids and marbling, but for meat color 
traits, estimates were smaller, showing that the predictor is inflated. Among the 
methods, BayesCπ showed values closer to 1. Estimates of regression using EBVs 
were higher than 1 for most of traits, with deflated values for the Bayesian 
methodologies. Only marbling showed value closer to 1. Thus, it was concluded 
that for the population and traits of the study, animal EBV must be used as pseudo-
phenotype for prediction of SNPs effect and GBLUP method must be used to 
predict the SNPs effects for trait of meat color, while BayesCπ Bayesian method 
may be used for other meat quality traits. 
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1. Introdução 
 

As características de qualidade da carne estão diretamente relacionadas com 

a decisão de compra dos consumidores, que estão se tornando mais exigentes e 

buscando produtos de alta qualidade (SCOLLAN et al., 2006). Atributos como 

maciez e gordura são os mais exigidos (WILLIAMS, 2008), por estarem 

relacionados com o sabor.  

A maciez destaca-se como um dos aspectos mais importantes e mais 

procurados pelos consumidores (ISHIHARA e MADRUGA, 2013), sendo uma 

característica determinante da qualidade da carne (DEVITT et al., 2002). A 

gordura está associada às características sensoriais da carne, como suculência e 

aroma (SCOLLAN et al., 2006). Segundo Ferraz e Felício (2010), o marmoreio 

depositado no músculo Longissimus é importante preditor da palatabilidade, além 

de ser determinante no valor da carcaça. A coloração é outro atributo que afeta a 

decisão do consumidor, por ser um atrativo visual na hora da compra, pois 

consumidores usam a coloração como indicativo de frescor da carne (MANCINI e 

HUNT, 2005). 

As características relacionadas à qualidade da carne são difíceis de melhorar 

pelo método de seleção tradicional, pois exigem o abate dos animais e a sua 

mensuração é de alto custo. Além disto, para selecionar touros para tais medidas, 

os mesmos têm que ser submetidos a um teste de progênie. No entanto, esses 

testes são de alto custo e demandam muito tempo, levando ao aumento no 

intervalo de geração e diminuição do progresso genético anual. 

Levando em consideração as dificuldades para selecionar essas 

características pelo método tradicional, uma possível solução para o 

melhoramento genético de características de qualidade da carne é a seleção 

genômica. Esta foi proposta por Meuwissen et al. (2001), e baseia-se na utilização 

de informações de um conjunto de marcadores genéticos moleculares, do tipo 

SNP (Single Nucleotide Polymorphism), distribuídos por todo o genoma, 

assumindo que os QTLs (Quantitative trait loci) estejam em desequilíbrio de 

ligação com os marcadores.   

Schaeffer (2006), em um estudo de simulação com bovinos leiteiros, observou 

vantagens da seleção genômica sobre o teste de progênie. Segundo este autor, 

comparado ao teste de progênie, a seleção genômica levou a uma diminuição do 
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intervalo de gerações e, em consequência, a uma mudança genética cerca de 

duas vezes maior que o teste de progênie, podendo levar a uma redução de 92% 

dos custos atuais de touros em teste. 

O sucesso da seleção genômica depende da acurácia de predição do valor 

genético dos animais. Esta acurácia é influenciada por diversos fatores, como o 

desequilíbrio de ligação entre QTL e marcador, tamanho da população, 

herdabilidade da característica, densidade de marcadores e o método utilizado 

para predição genômica (DE LOS CAMPOS et al., 2013). Diversos métodos 

usados para predizer o valor genético do animal, usando dados genômicos, têm 

sido estudados e alguns autores relatam a arquitetura da característica como uma 

das principais razões para a diferença entre os métodos (DAETWYLER et al., 

2010; DE LOS CAMPOS et al., 2013).  

Apesar dos consideráveis avanços na seleção genômica, a metodologia mais 

adequada para obtenção de equações de predição genômica para maciez, 

gordura e coloração da carne em bovinos da raça Nelore ainda não está 

determinada. Com isso, objetivou-se com este trabalho comparar diferentes 

metodologias para predição do valor genômico de características de qualidade da 

carne na raça Nelore.  

 

2. Material e Métodos 

 

2.1 Descrição dos dados 
 

Foram utilizados dados de animais da raça Nelore provenientes de três 

programas de melhoramento (DeltaGen, Paint e Qualitas) com rebanhos 

distribuídos em várias regiões do país. Os dados são de machos inteiros nascidos 

entre 2008 e 2010, terminados em confinamento por, aproximadamente, 90 dias 

e abatidos em frigoríficos comerciais com idade média de 731±81 dias. 

As carcaças dos animais foram mantidas em câmaras frias de 24hs a 48hs 

post-mortem e retiradas amostras de espessura do músculo Longissimus dorsi 

(contra-filé) na região da 12ª - 13ª costelas das meias-carcaças esquerdas. É 

importante ressaltar que essas carcaças não passaram por processo de 

maturação.  
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As análises laboratoriais da carne foram feitas para as características: maciez, 

lipídeos, marmoreio e coloração a*, b* e L*. Para a análise da maciez foram 

utilizadas amostras de 2,54 cm de espessura do músculo Longissimus dorsi com 

osso e para a realização do ensaio foi adotado o procedimento padronizado e 

proposto por Wheeler et al. (1995). O equipamento Salter Warner-Bratzler Shear 

Force mecânico foi utilizado para a determinação da maciez da carne. Para a 

quantificação de lipídeos totais foi utilizada a metodologia descrita por Bligh e Dyer 

(1959), que determina a quantidade percentual de lipídeos nas amostras.  

Para a determinação do índice de marmorização na amostra, foi utilizada a 

escala de graduação visual baseada no USDA – Quality and Yield Grade (2000), 

com escore de 1 a 10, em que: 1 = praticamente ausente; 2 = traços; 3 = leve; 4 = 

pouco; 5 = modesto; 6 = moderado; 7 = levemente abundante; 8 = moderadamente 

abundante; 9 = abundante; e 10 = muito abundante. 

As medidas de coloração da carne foram feitas utilizando um colorímetro 

KONICA MINOLTA - CR 400 (Minolta Co. Ltd.), segundo metodologia proposta 

por Renerre (1982), em que o equipamento foi calibrado para padrão branco no 

sistema CIE L* a* b* e tomadas as medidas absolutas das coordenadas de 

luminosidade (L*), coloração vermelha (a*) e coloração amarela (b*). 

 

2.2 Análise quantitativa dos dados 

 

Foram disponibilizados dados de 1.875 animais com medidas de maciez, 

lipídeos, marmoreio e coloração: L* (luminosidade), a* (vermelha) e b* (amarela). 

A característica lipídeos, por ser mensurada em percentual e não apresentar 

distribuição normal foi submetido à transformação pela função do arcoseno da raiz 

quadrada da porcentagem.  

Para edição das características estudadas, não foram consideradas nas 

análises as medidas três e meio desvios-padrão abaixo ou acima da média do 

grupo de contemporâneos (safra, fazenda e grupo de manejo ao sobreano). 

Também foram excluídos grupos de contemporâneos com menos de três animais.  

Inicialmente, um modelo animal uni-característica foi utilizado para estimar a 

herdabilidade (Tabela 1), fenótipos corrigidos e predizer os valores genéticos 

(EBVs). Para todas as características, o modelo incluiu os efeitos fixos de grupo 
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de contemporâneos, e as covariáveis (efeito linear), idade ao abate e o tempo 

entre abate e análise físico-química das amostras, e os efeitos aleatórios de 

animal e resíduo.  

 

Tabela 1: Estatística descritiva e estimativa de herdabilidade das 
características de qualidade da carne  
Característica N Média  DP Mín Máx CV Med h2  DP 

Maciez (kg) 1822 5,17 1,37 1,56 11,2 0,26 5,04 0,12 0,07 

Cor A 1873 15,13 3,87 6,39 32,73 0,26 14,35 0,07 0,06 

Cor B 1873 7,35 3,03 0,96 22,32 0,41 6,30 0,09 0,08 

Cor L 1875 31,06 4,72 18,13 43,99 0,15 30,61 0,19 0,11 

Lipídeos 1808 0,82 0,42 0,12 3,61 0,51 0,72 0,06 0,05 

Marmoreio 1873  -      - 2,00 4,2 0,16 2,80 0,10 0,07 

N: número de observações; DP: Desvio-padrão; Mín: Mínimo; Máx: Máximo; CV: 

Coeficiente de variação; Med: Mediana; h2: herdabilidade. 

 

 

2.3 Controle de qualidade dos dados genômicos 
 

Os animais foram genotipados utilizando um painel de alta densidade, 

contendo 777.962 SNPs (High-Density Illumina Bovine BeadChip). Os critérios de 

exclusão dos SNPs foram:  

 SNPs não autossômicos 

 SNPs com a mesma posição 

 MAF (Minor allele frequency) ≤ 0,02 

 p valor para HWE (Hardy-Weinberg equilibrium) ≤ 10-5 

 GC score ≤ 0,70 

 Call rate ≤ 0,98 

 r² (correlação entre SNPs) > 0,995, em janelas de 100 SNPs 

consecutivos  

Os critérios de exclusão das amostras foram: 

 Amostras com Call rate ≤ 0,92 
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Após o controle de qualidade restaram 1.634 animais e 369.722 SNPs.  

 

2.4 Estimativa do efeito dos SNPs e Predições dos valores genômicos 
 

 

Os efeitos dos SNPs foram estimados em uma população com fenótipos e 

genótipos conhecidos, chamada de população de treinamento. Outra população, 

de menor tamanho foi usada para predizer o valor genômico (GEBV) para cada 

animal com base no efeito dos SNPs estimados na população de treinamento. Foi 

utilizada a metodologia de validação cruzada (cross-validation). O conjunto de 

dados foi dividido aleatoriamente em cinco grupos de tamanhos similares, com 

quatro grupos representando o grupo de treinamento (80% da população total) e 

um o grupo de validação (20% da população total). Esse processo foi repetido 

cinco vezes, de forma que cada grupo fosse uma vez o grupo de validação. Foram 

utilizados como pseudo-fenótipos o EBV e o fenótipo ajustado para os efeitos 

fixos. Os modelos podem ser representados como: 

 

 

Y = 1 μ + Xg + e, 
 
em que: Y é o vetor dos valores genéticos estimados (EBVs), 1 é o vetor de 1s, μ 
é a média geral, X é a matriz (n x p) que consiste de p SNPs para n animais; g é 

o vetor aleatório dos efeitos dos SNPs, e é o vetor residual aleatório, que foi 

normalmente distribuído com média zero e variância igual a Iσ2e, em que I é uma 

matriz identidade e σ2e é a variância residual. Os genótipos foram codificados 

como 0, 1, 2 e 5 para genótipos AA, Aa (or aA), aa e genótipos perdidos.  

 

Yc = 1 μ +Zu + Xg + e, 

 

em que: Yc é o vetor de fenótipos ajustados para os efeitos fixos, Z é a matriz de 

incidência dos efeitos poligênicos e u o vetor de efeitos poligênicos relacionados 

a todos os animais no pedigree. Assume-se que u apresenta distribuição normal, 
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com média zero e variância igual a Aσ2u, sendo A, a matriz de relações genético-

aditivas e σ2u a variância genética aditiva não explicada pelos marcadores.  

Foi utilizada uma ponderação para o fenótipo corrigido de cada indivíduo. 

Essa prática consiste em usar a raiz quadrada dos elementos da diagonal da 

matriz de variância - covariância, conforme descrito por De Los Campos et al. 

(2013), com o objetivo de diminuir a heterogeneidade da variância residual.  

O software GS3, desenvolvido por Legarra et al. (2011; 

http://snp.toulouse.inra.fr/~alegarra/). A amostragem de Gibbs foi utilizada usando 

uma cadeia de 1.000.000 iterações, com burn-in de 50.000 e todas as amostras 

armazenadas. 

Para os efeitos dos SNPs foram consideradas diferentes distribuições a priori, 

conforme descrito abaixo: 

GBLUP: Assumiu-se distribuição normal para os marcadores (SNPs), 

com mesma variância a priori para todos os marcadores. Var(g)= Gσ2g, 

em que a σ2g é a variância devido aos marcadores e G é a matriz de 

relação genômica criada de acordo com VanRaden (2008): 
 

G= 
X´X

2 ∑ qʲͥ (1−qʲ)
p

ʲ=1

    

 

Em que p é o número de loci considerados, qj é a frequência de um alelo 

no marcador j, e X é a matriz dos SNPs. 

 

Bayesian Lasso: Esse método foi proposto por Tibshirani (1996) e 

modificado por Legarra et al. (2011). A priori para os efeitos dos SNPs 

(gi) pode ser representada por:  

 

Pr (gi | τ²) ~ N (0, τi²) e Pr (τi²) =   𝜆²

2
exp(−𝜆2|τᵢ²|) 

 

A distribuição a priori do efeito do marcador é uma exponencial. λ é o 

parâmetro "sharpness", ou seja, esse parâmetro determina a forma da 

distribuição do efeito do SNP. A priori de λ é uma distribuição gama, 

delimitada entre 0 e 107. A parametrização consiste da estimativa da 

http://snp.toulouse.inra.fr/~alegarra/
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variância individual dos SNPs (τi²), condicional à regularização do 

parâmetro λ. 

 

BayesCπ: Para esse método, uma variável adicional é incluída (δi), a 

qual informa se o marcador tem (1) ou não (0) efeito.  A distribuição a 

priori de δ é binomial com probabilidade π de a variável ser zero (sem 

efeito), e quando a probabilidade é 1-π, assume-se que essa parte dos 

marcadores, com efeito, segue distribuição normal. Nesse método, 

assume-se que todos os SNPs têm variância comum, seguindo 

distribuição chi-quadrado invertida escalonada a priori com va graus de 

liberdade e parâmetros de escala S²a.  

 

Os valores genômicos (GEBV) foram preditos a partir dos efeitos dos SNPs 

estimados utilizando a seguinte formula:  

 

GEBV =  
n

i

ii gX ˆ  

 

em que n é o número de SNPs, Xi é a matriz de SNPs para todos os indivíduos, e 

iĝ  é o vetor dos efeitos dos SNPs para cada marcador. 

 

2.5  Comparação dos métodos 
 

Os critérios utilizados para comparar os métodos, considerando os animais na 

validação, foram:   

 Correlação de Pearson entre o GEBV e o fenótipo ajustado (Yc). O 

resultado da correlação foi dividido pela raiz da herdabilidade (r(GEBV,Yc)),  

conforme descrito por Legarra et al. (2008).  

 Correlação de Pearson entre o GEBV e o EBV (r(GEBV,EBV)).  

 O viés de predição do GEBV foi obtido pelo coeficiente de regressão dos 

fenótipos ajustados (Yc) sobre o GEBVs preditos (b(Yc,GEBV)) e do EBV 

sobre os GEBVs (b(EBV,GEBV). Este critério mede o grau de inflação ou 
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deflação da predição genômica, se o valor da regressão for maior que 1 o 

modelo está subestimando os GEBVs, e se esse valor for abaixo de 1 indica 

superestimação dos GEBVs. Estimativas de regressões próximas de 1 

indicam que o preditor é não viesado.  

 

 

3. Resultados e Discussão 
 

3.1 Habilidade da predição genômica 
 

Entre os três métodos estudados, quando o Yc foi usado como pseudo-

fenótipo, o Bayescπ apresentou melhor habilidade de predição que os demais 

métodos para a maioria das características estudadas, com exceção da CorL e 

Lipídeos (Tabela 2).  

 
Tabela 2: Habilidade de predição genômica (acurácia média das 5 repetições) 
de diferentes modelos para características de qualidade da carne na raça 
Nelore 

Car 

GBULP   Lasso  BayesCπ 
r(GEBV,Yc)  
±DP 

r(GEBV,EBV) 
 ±DP 

  r(GEBV,Yc) 
±DP 

r(GEBV,EBV) 
±DP 

 r(GEBV,Yc) 
±DP 

r(GEBV,EBV) 
±DP 

Mac 0,13±0,05 0,32±0,02   0,12±0,04 0,37±0,03  0,17±0,04 0,39±0,02 

Lip  0,23±0,06 0,20±0,05   0,11±0,07 0,26±0,04  0,14±0,05 0,31±0,03 

Mar 0,16±0,05 0,19±0,02   0,16±0,03 0,25±0,04  0,22±0,04 0,26±0,03 

CA 0,06±0,02 0,29±0,05   0,04±0,02 0,26±0,03  0,07±0,03 0,32±0,04 

CB 0,08±0,03 0,24±0,07   0,09±0,02 0,18±0,05  0,12±0,02 0,22±0,05 

CL 0,21±0,04 0,33±0,06   0,11±0,05 0,20±0,04  0,13±0,03 0,27±0,06 

Car: característica; Mac: maciez; Lip: lipídeos; Mar: marmoreio; CA: Coloração A; CB: Coloração 

B; CL: Coloração L; r(GEBV,Yc): Correlação de Pearson entre o Yc e GEBV dividido pela raiz da 

herdabilidade; r(GEBV-EBV): Correlação de Pearson entre o EBV e GEBV; DP: Desvio-padrão.  

 

No entanto, quando o EBV foi considerado como pseudo-fenótipo, os 

resultados não seguiram o mesmo padrão do Yc. Para as características de 

maciez, lipídeos e marmoreio, métodos bayesianos foram superiores, mas para 
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as colorações (corA, corB e corL) o GBLUP proporcionou melhores resultados 

(Tabela 2). 

Com exceção das colorações, os resultados do presente trabalho concordam 

com os de Neves et al. (2014) que trabalharam com características de crescimento 

de 685 animais da raça Nelore. Os autores relataram que Lasso e BayesCπ foram 

superiores ao GBLUP sugerindo a segregação de genes de grande efeito para as 

características estudadas como a razão para a superioridade dos métodos 

bayesianos. No entanto, no trabalho de Colombani et al. (2013), que compararam 

as acurácias de predição considerando as mesmas metodologias do presente 

estudo em bovinos de leite, não foram relatadas diferenças significativas entre os 

métodos. 

Essa divergência encontrada entre os demais estudos sugere à arquitetura 

genética da característica como uma das principais razões para a diferença entre 

os modelos encontrados nesse trabalho, ou seja, a acurácia foi superior para o 

modelo que melhor se ajustou à arquitetura genética da característica (LUND et 

al., 2009). Além dessa razão citada, outros questionamentos para a diferença 

entre os modelos são relatas por diversos autores, dentre elas, Hayes (2009) cita 

que a proporção da variância genética explicada pelos marcadores pode variar em 

função da característica. No entanto, uma das principais razões está na 

distribuição a priori do efeito dos marcadores, já que para cada modelo foi 

atribuída uma distribuição diferente, portanto, para aquelas características em que 

maiores acurácias foram alcançadas utilizando métodos bayesianos, são 

prováveis de serem afetadas por genes de efeitos moderados a grande (NEVES 

et al., 2014), enquanto para as demais que o GBLUP apresentou melhor 

habilidade preditiva, foram controladas por muitos genes de pequeno efeito 

(CLARCK et al., 2011).  

Outra questão discutida por Daetwyler et al. (2010), em estudo de simulação, 

é que a vantagem das metodologias bayesianas sobre o GBLUP varia com 

número de QTL afetando a característica. Segundo os autores, a acurácia do 

GBLUP é independente do número de QTL (NQTL) que afetam a característica, 

enquanto a acurácia de métodos bayesianos será maior que a do GBLUP quando 

o NQTL for menor do que o número de segmentos cromossômicos.  

Uma vantagem do GBLUP em relação aos métodos bayesianos é o tempo 

computacional das análises, em que o método GBLUP obteve tempo 
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computacional de 20 - 30 minutos entre as características, seguido do Lasso com 

tempo de 124 – 125 horas, e por último o BayesCπ com tempo computacional de 

140 – 144 horas, considerando 1.000.000 iterações. Neves et al. (2014) e 

Colombani et al. (2013) também relataram que os métodos bayesianos foram 

menos eficientes que o GBLUP com relação ao tempo computacional.  

Entre as metodologias bayesianas, o BayesCπ apresentou melhores 

resultados que o Lasso, sendo, a priori assumida para efeito dos SNPS em 

BayesCπ mais informativa para todas as características. Para De Los Campos et 

al. (2013), métodos em que os hiperparâmetros são estimados dos dados, como 

o BayesCπ, são, teoricamente, mais flexíveis para modelar qualquer tipo de 

arquitetura genética. 

As habilidades de predição obtidas utilizando os EBVs como pseudo-fenótipos 

foram superiores às observadas com os Yc, ou apresentaram diferenças mínimas, 

como ocorreu para lipídeos (acurácia de 0,23 usando o Yc e 0,20 usando o EBV 

como pseudo-fenótipo) (Tabela 2). No entanto, para o presente estudo, o uso do 

EBV como pseudo-fenótipo é indicado, pois o preditor do mérito genético dos 

indivíduos foi mais acurado, quando comparado com o uso de medidas fenotípicas 

ajustadas. Vantagens do EBV como variável-resposta foram confirmadas por Guo 

et al. (2010) em estudo simulado, em que foi comparado o uso de diferentes 

pseudo-fenótipos e os autores observaram que o EBV foi mais acurado que o PYD 

(desvio de produção da progênie). Contudo, Garrick et al. (2009) relataram alguns 

problemas do uso de EBVs como pseudo-fenótipos, entre eles a heterogeneidade 

das variâncias resultantes de EBVs preditos por diferentes quantidades de 

informação, como é o caso de bovinos de leite, onde os touros possuem números 

diferentes de progênie, e propuseram usar o EBV desregredido (dEBV) para 

estimar os efeitos de marcadores. Neves et al. (2014) trabalhando com dados 

simulados observaram melhor habilidade de predição do EBV desregredido sobre 

o EBV e o PYD. Entretanto, Boddhireddy et al. (2014), trabalharam com 

características de crescimento em Angus e relataram que o EBV como variável 

resposta resultou em maiores acurácias que o obtido com o dEBV. Os autores 

citam que a baixa acurácia de predição do dEBV (obtido com um EBV de baixa 

acurácia) era esperado, por ter menor contribuição genômica devido a 

amostragem mendeliana e conter “ruídos” adicionados durante o processo de 

desregressão, em que a contribuição dos pais é removida. Contudo, resultados de 
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estudos simulados diferem de dados reais, em que o valor genético verdadeiro do 

animal não é conhecido, o que sugere que a habilidade preditiva do pseudo-

fenótipo pode ser influenciada pelo banco de dados utilizado.  

De uma forma geral, a acurácia ainda é baixa para as características 

estudadas, alguns fatores podem estar afetando isso, dentre eles o reduzido 

número de animais na população de treinamento e o parentesco entre os animais 

da população de treinamento e validação, que nesse estudo foi em média 0,17, 

considerando TOP10 (média dos dez maiores valores de parentesco entre cada 

animal da população de validação e todos os animais da população de 

treinamento). 

No entanto, considerando os custos de mensuração e a dificuldade de 

selecionar animais para características de qualidade da carne, a implementação 

da seleção genômica em bovinos Nelore é uma alternativa viável.  Bolormaa et al. 

(2013) relataram que, embora a acurácia de predição ainda seja baixa em bovinos 

de corte, quando comparada com bovinos de leite, isso não deve ser um limitante, 

pois a seleção genômica permitirá o melhoramento de características que são de 

difícil mensuração, como é o caso das características de qualidade da carne.  

 

3.2 Inflação da predição genômica 
 

No presente estudo, as estimativas dos coeficientes de regressão 

(b(GEBV-Yc)) foram próximas de 1 para as características maciez, lipídeos e 

marmoreio. Já para as características de coloração, as estimativas de b(GEBV-

Yc) foram baixas, mostrando que o preditor está inflacionado. Entre os métodos, 

o BayesCπ foi o que apresentou valores mais próximos de 1 (Tabela 3). 

As estimativas de b(GEBV-EBV) foram maiores que 1 para a maioria das 

características, com maior tendência de valores deflacionados para as 

metodologias bayesianas. Apenas marmoreio apresentou valor próximo de 1. Os 

resultados apresentados usando o EBV como pseudo-fenótipo foram mais 

acurados em termos de predição genômica, entretanto, produziram predições 

deflacionadas. Os resultados do presente estudo concordam com os de Guo et al. 

(2010) em que o uso do EBV, apesar de ser mais acurado, também produziu 

predições deflacionadas, quando o EBV e o PYD foram avaliados como pseudo-



39 
 

 
 

fenótipos. Os valores de b(GEBV-EBV) mais distantes de 1 observados nas 

metodologias bayesianas, concordam com os resultados apresentados por Neves 

et al. (2014), em que os autores estudaram os mesmos métodos desse estudo, 

usando o dEBV como pseudo-fenótipo, e observaram que o BayesC e Lasso 

apresentaram predições deflacionadas, quando comparado ao GBLUP. No 

entanto, em outros trabalhos (ERBE et al. 2012 COLOMBANI et al. 2013) não 

foram observadas essas diferenças entre GBLUP e metodologias bayesianas. 

Neves et al. (2014) relataram que essa variação entre os estudos deve-se aos 

diferentes bancos de dados analisados e também diferenças na implementação 

dos métodos. 

 

 

Tabela 3: Inflação da predição genômica de diferentes modelos para 
características de qualidade da carne na raça Nelore 

Car 
GBULP     Lasso   BayesCπ 

b(GEBV,Yc) b(GEBV,EBV)     b(GEBV,Yc) b(GEBV,EBV)   b(GEBV,Yc) b(GEBV,EBV) 

Mac 0,91 1,40   0,89 1,50  0,93 1,60 
CA  0,30 1,30   0,30 1,20  0,35 1,40 
CB 0,35 1,50   0,38 1,60  0,50 1,45 
CL 0,40 1,20   0,47 1,26  0,60 1,30 
Lip 1,05 1,35   0,95 1,55  0,98 1,40 
Mar 0,73 0,80     0,77 0,90   0,80 0,95 

Car: característica; Mac: maciez; Lip: lipídeos; Mar: marmoreio; CA: Coloração A; CB: Coloração 

B; CL: Coloração L; b(GEBV,Yc): coeficiente de regressão do GEBV sobre o fenótipo corrigido; 

b(GEBV,EBV): coeficiente de regressão do GEBV sobre o EBV. 

 

A inflação e deflação são consideradas mais graves quando existe 

comparação entre animais genotipados e não genotipados. Quando o preditor está 

inflacionado, a seleção de animais genotipados será favorecida, da mesma 

maneira, quando está deflacionado, os animais não genotipados serão 

beneficiados. No presente estudo, todos os candidatos à seleção foram 

genotipados, portanto animais com e sem genótipos não foram comparados. E, 

atualmente, no Brasil, não existem animais com fenótipos para estas 

características, portanto, na prática, somente animais genotipados serão 

utilizados. 
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Quando as predições estão deflacionadas, como foi o caso do EBV como 

pseudo-fenótipo, na prática, as diferenças entre as progênies dos animais 

selecionados serão maiores que as preditas pelo GEBV, e o contrário ocorre 

quando o preditor está inflacionado.  

 

4. Conclusões 

 
Para a população e características em estudo, o EBV dos animais deve ser usado 

como pseudo-fenótipo para a predição dos efeitos dos SNPs. 

O método GBLUP deve ser usado para predizer os efeitos dos SNPs para as 

características de coloração da carne, enquanto que o método bayesiano 

BayesCπ, pode ser utilizado para maciez, lipídeos e marmoreio.  

Maiores acurácias são esperadas com o aumento da população de treinamento. 
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CAPÍTULO 3 – Estudo de Associação genômica ampla para características 
de qualidade de carne em bovinos Nelore 
 

Resumo – A maciez e o marmoreio são considerados os atributos da carne mais 
exigidos pelos consumidores. Entretanto, com os processos de melhoramento 
tradicional essas características são difíceis de serem selecionadas, em razão da 
dificuldade e custo de obtenção das medidas. Estudos de associação genômica 
ampla (GWAS) permitem a descoberta de polimorfismos de base única (SNPs) 
associados a genes de efeito maior que influenciam estas características, 
possibilitando a construção de bibliotecas de genes que auxiliarão no processo de 
seleção. Diversos métodos para análises de associação genômica (GWAS) têm 
sido utilizados, sendo um deles o método GBLUP aplicado em um único passo 
(ssBLUP). Esse método é de fácil aplicação e consiste em usar as informações de 
pedigree, fenótipo e genótipo em um único passo, sendo possível usar mais 
animais com fenótipos que genótipos. Objetivou-se com esse trabalho usar a 
metodologia do single-step para associar os SNPs à maciez e marmoreio. Para 
isso, 1.875 animais machos inteiros da raça Nelore foram terminados em 
confinamento e abatidos em planta frigorífica comercial com idade média de 
731±81 dias. Os animais foram genotipados com um painel de 777.962 SNPs 
(Illumina BovineHD Beadchip) e após o controle de qualidade restaram 1.630 
animais com medidas de maciez, 1.633 com medidas de marmoreio e 369.722 
SNPs. Para a análise de associação genômica foi utilizada a metodologia do 
single-step e as análises foram processadas com os programas da família 
BLUPF90. Um fator de ponderação, baseado nas frequências dos SNPs, foi usado 
com o objetivo de aumentar o peso de SNPs com grandes efeitos e diminuir 
aqueles com pequenos efeitos. Para isso, o processo foi repetido, de forma que o 
efeito dos SNPs e o efeito do animal foram recalculados, efetuando duas iterações 
no processo. Os resultados das análises de GWAS foram apresentados com base 
na proporção de variância explicada por janelas de 50 SNPs adjacentes. Com 
base em duas iterações, somente as janelas de SNPs com variância genética 
aditiva acima de 1,5% foram considerados. Para a característica de marmoreio, 
os genes identificados foram: FGF12, GPD2, NR4A2, ZNF461, LIPT1 e MRPL30, 
todos apresentam relações com o metabolismo de lipídeos. Para a característica 
maciez, destacou-se o gene PLCL2, uma fosfolipase cuja alta expressão é 
conhecida no músculo esquelético. Não há relatos na literatura sobre as funções 
desses genes em bovinos, ficando difícil derivar a ação nas características 
estudadas. No entanto, a identificação desses genes para bovinos usando 
ferramentas genômicas é o primeiro passo para a busca de mutações causais que 
exerçam influência em características de interesse econômico, que possam 
contribuir no futuro para a avaliação genética.   
 
 
 
Palavras-chave: qualidade da carne, genes, variância genética. 
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Genome wide association study for tenderness and marbling using single-
step methodology 
 
 
Abstract - Tenderness and marbling have been the most demanded attributes by 
consumers. However, these traits are difficult to select by conventional breeding 
schemes, because of the difficulty and cost of obtaining measurements. Genome-
wide association study (GWAS) allow the discovery of single nucleotide 
polymorphisms (SNPs) associated with major genes affecting these traits, allowing 
the construction of gene libraries to assist the selection process. Several methods 
for GWAS analysis have been used; including single step genomic BLUP 
(ssBLUP). This method is easy to apply and combines all information of pedigree, 
phenotype and genotype in a single step. The aim of this study was to use the 
single-step methodology to associate SNPs with tenderness and marbling. For this, 
1875 uncastrated animals of Nellore breed were feedlot finished and slaughtered 
at commercial slaugterhouses with an average age of 731 ± 81 days. The animals 
were genotyped with a panel of 777,962 SNPs (IlluminaBovineHDBeadchip) and 
after quality control, 369,722 SNPs remained for 1630 and 1633 animals for 
tenderness and marbling, respectively. For genome association analysis (GWAS), 
was used the single-step methodology using BLUPF90 family programs. A 
weighting factor, based on the frequency of the SNPs, was considered in the 
analysis, in order to increase the weight of SNPs with large effects and decrease 
those with small effects. For this, the process was repeated, in a way that the SNPS 
and animal effects have been recalculated, effecting two iterations in the process. 
The results of GWAS analysis were presented based on the proportion of the 
variance explained by windows of 50 adjacent SNPs. Only SNPs with additive 
genetic variance above 1.5% were identified. For marbling, the identified genes 
were FGF12, GPD2, NR4A2, ZNF461, LIPT1 and MRPL30, all have relationships 
with lipid metabolism. For the tenderness, the highlighted gene was PLCL2, a 
phospholipase which is known a high expression in skeletal muscle.There are no 
reports in the literature about the functions of these genes in cattle, being difficult 
to derive the action in the traits studied. However, the identification of these genes 
for cattle using genomic tools is the first step in the search for causal mutations, 
exercising influence on traits of economic interest that can contribute in the future 
for genetic evaluation. 
 
 
Keywords: genes, genetic variance, meat quality 
 

 

 

 

 

 

 



46 
 

 
 

1. Introdução 
 

De todas as características de qualidade da carne, a maciez é considerada o 

atributo que mais afeta o sabor (WILLIAMS, 2008), por isso é a característica de 

maior exigência do consumidor (ISHIHARA e MADRUGA, 2013). O segundo 

atributo mais importante envolvido na apreciação da qualidade da carne, definida 

por testes de painel sensorial, é a gordura intramuscular (WILLIAMS, 2008), que 

afeta tanto o sabor, como a suculência e a mastigação. Tendo em vista a 

importância dessas características para o consumidor, Scollan et al. (2006) 

relataram que a indústria alimentar de carne bovina, na Europa, tem buscado 

melhorar a qualidade do produto, com o objetivo de ganhar competitividade em 

relação a outros alimentos.  

A aplicação do método de seleção tradicional para essas características é 

difícil, uma vez que as mesmas não são mensuradas facilmente e são de alto 

custo, pois exigem o abate dos animais. Estudos de associação genômica ampla 

(GWAS) permitem a descoberta de polimorfismos de base única (SNPs) 

associados a genes de efeito maior que influenciam estas características, 

possibilitando a construção de bibliotecas que auxiliarão no processo de seleção. 

Em estudos de GWAS procuram-se detectar variações no genoma (SNP) que 

estejam associadas com características de interesse. Inicialmente, para análise 

de GWAS, era usado um método clássico, que se baseia no teste de um único 

marcador por vez (HIRSCHHORN e DALY, 2005). No entanto, esse método 

possui como desvantagem, a dificuldade de realizar teste de significância em cada 

marcador, considerando que existem milhares de SNPs (WANG et al., 2012). 

Atualmente, diversos métodos que usam os SNPs simultaneamente no modelo 

têm sido utilizados. Na maioria desses métodos, as análises são realizadas em 

múltiplos passos, em que primeiramente, uma avaliação genética tradicional com 

um modelo animal é requerida, em seguida os pseudo-fenótipos são formados e, 

somente depois, o valor genômico dos animais genotipados são estimados 

(AGUILAR et al., 2010). Neste caso, para a análise de GWAS todos os animais 

devem ter informações de fenótipo e genótipo. Mais recentemente, outro método 

considerado de fácil implementação tem sido empregado, um método GBLUP 

realizado em uma única etapa (ssBLUP). Esse método consiste em usar o 
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pedigree, fenótipo e genótipo em um único passo (MISZTAL et al., 2009), além de 

ser possível incluir na análise mais animais com fenótipos que genótipos.  

Em bovinos de origem europeia, nos estudos de associação de SNPs com 

características de qualidade da carne, foram identificadas diversas regiões 

localizadas nos cromossomos 2, 3, 7, 8, 10, 17, 22, 27 associadas com marmoreio 

e 7, 8, 9, 10, 29 com maciez (CASAS et al., 1998; CASAS et al., 2000; CASAS et 

al., 2001; DAVIS et al., 2007). Genes que afetam a maciez, como a calpaína 

(CAPN1) e calpastatina (CAST) estão localizados nos cromossomos 29 e 7 

(SMITH et al. 2000; CHEONG et al. 2008). Pinto et al. (2010) observaram que os 

SNPs CAPN4751, CAPN4753, UOGCAST, WSUCAST, que estão associados 

com maciez em Bos taurus, também são polimórficos para a raça Nelore. 

Entretanto, Tizioto et al. (2013), na mesma raça, em um estudo de associação 

genômica ampla, verificaram que os genes da calpaína contribuíram com pequena 

percentagem da variância genética aditiva desta característica, ao contrário do 

descrito por Bolormaa et al. (2011) em Bos taurus. Cesar et al. (2014), trabalharam 

com a raça Nelore, e não encontraram nenhuma região que explicasse mais que 

1% da variância genética para a marmoreio.   

Poucos trabalhos foram publicados para características de qualidade da carne 

na raça Nelore, portanto, o objetivo do presente trabalho é realizar um estudo de 

associação genômica ampla, com o intuito de identificar regiões do genoma 

associadas às características de qualidade da carne na raça Nelore, utilizando a 

metodologia do single-step.  

  

 

2. Material e Métodos 
 

2.1 Dados Fenotípicos 
 

Maciez e marmoreio foram as características de qualidade da carne 

utilizadas no presente estudo. Dados de animais machos da raça Nelore, nascidos 

entre 2008 e 2010, foram colhidos em rebanhos distribuídos em várias regiões do 

país, provenientes de três programas de melhoramento (DeltaGen, Paint e Nelore 

Qualitas). Os animais foram terminados em confinamento por aproximadamente 
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90 dias e abatidos em frigoríficos comerciais com idade média de 731±81 dias. As 

carcaças dos animais foram mantidas em câmaras frias de 24hs a 48hs post-

mortem e retiradas amostras de espessura do músculo Longissimus dorsi (contra-

filé) com osso na região da 12ª - 13ª costelas das meias-carcaças esquerdas.  

Para análise de maciez, foram utilizadas amostras de 2,54 cm de espessura 

do músculo Longissimus dorsi e adotado o procedimento padronizado e proposto 

por Wheeler et al. (1995), que consiste em medir a força do cisalhamento, 

utilizando o equipamento Salter Warner-Bratzler Shear Force mecânico. As 

mensurações do marmoreio foram feitas de acordo com a metodologia descrita 

pelo USDA Quality Grade (2000), com escore de 1 a 10, em que: 1 = praticamente 

ausente; 2 = traços; 3 = leve; 4 = pouco; 5 = modesto; 6 = moderado; 7 = levemente 

abundante; 8 = moderadamente abundante; 9 = abundante; e 10 = muito 

abundante. 

Dados de 1.875 animais com medidas de maciez e marmoreio foram 

disponibilizados. Medidas três e meio desvios-padrão abaixo ou acima da média 

do grupo de contemporâneos (safra, fazenda e grupo de manejo ao sobreano) não 

foram consideradas nas análises. Além disto, foram excluídos grupos de 

contemporâneos com menos de três animais. Assim, restaram registros de 1.822 

animais com medidas de maciez e 1.873 animais com medidas de marmoreio. 

 

2.2 Edição dos dados genômicos 
  

Os animais foram genotipados utilizando um painel de alta densidade, 

contendo 777.962 SNPs (High-Density Illumina Bovine BeadChip). Os critérios de 

exclusão dos SNPs foram: SNPs não autossômicos, SNPs com a mesma posição, 

MAF (Minor allele frequency) ≤ 0,02, p valor para HWE (Hardy-Weinberg 

equilibrium) ≤ 10-5, GC score ≤ 0,70, Call rate ≤ 0,98, r² (correlação entre SNPs) > 

0,995 com SNPs adjacentes em uma janela de 100 SNPs, resultando em apenas 

um marcador de cada par de SNPs altamente correlacionados. Amostras com Call 

rate ≤ 0,92 também foram excluídas.  

Após o controle de qualidade restaram 1.630 animais genotipados com 

medidas de maciez e 1.633 com medidas de marmoreio e 369.722 SNPs. 
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2.3 Análise de GWAS 
  

Para análise de GWAS foi utilizado a metodologia do single-step 

(ssGBLUP), proposto por Wang et al. (2012). Um modelo uni-característica foi 

considerado para as características estudadas:  

 

Y = Xb+ Za+e 
 
em que: Y é o vetor de observações fenotípicas; X é a matriz de incidência 

relacionando os fenótipos aos efeitos fixos, b é o vetor de efeitos fixos, incluindo 

grupo de contemporâneo (safra, fazenda e grupo de manejo ao sobreano) e, como 

covariáveis (efeito linear), foram consideradas a idade ao abate e dias entre o 

abate e análise físico-química da carne; Z é a matriz de incidência que relaciona 

o  animal ao fenótipo; a é o vetor de efeitos dos animais; e é o vetor de efeitos 

residuais. 

As variâncias de a e e são representados por: 

 

Var [𝒂
𝒆

] =[
𝐇𝛔² ₐ 𝟎

𝟎 𝐈𝛔²ₑ
] 

 

em que: σ2a é a variância genética aditiva direta e σ2e é a variância residual. H é a 

matriz que combina a matriz de pedigree e a matriz de informação genômica, 

conforme apresentado por Aguilar et al. (2010). I é uma matriz identidade. A 

inversa da matriz H é: 

 

H-1 = A-1 + [𝟎 𝟎
𝟎 𝐆⁻¹ − 𝐀⁻¹₂₂

] 

 

em que: A é matriz de pedigree para todos os animais; A₂₂ é a matriz de 

parentesco para animais genotipados e G é a matriz de parentesco genômico, que 

foi calculada conforme apresentado por VanRaden (2009).  

O efeito de animal foi obtido apenas uma vez e os efeitos dos SNPs foram 

estimados em duas iterações, utilizando os ponderadores calculados na primeira, 

ou seja, esses pesos são utilizados em uma abordagem iterativa para as novas 

soluções. Esses pesos são derivados como uma função do quadrado do efeito 
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dos SNPs e incorporado às variâncias como peso em GBLUB (ZHANG et al., 

2010). 

Os efeitos dos SNPs (ȗ) foram obtidos segundo a equação, descrita por 

Wang et al. (2012): 

 

ȗ= λDZ’G*-1ȃg = DZ’[ZDZ’]-1 ȃg 

 

em que, ȃg é o efeito animal dos animais genotipados, que é representada por 

uma função  dos efeitos dos SNPs (ȃg =Zu); 
Z é a matriz que relaciona os genótipos de cada locus; 

ȗ é o vetor de efeitos dos SNPs; 

λ é uma razão de variâncias, calculada conforme VanRaden et al. (2009);  

D é uma matriz diagonal de pesos das variâncias dos SNPs; 

G é a matriz genômica; 

 

As análises foram processadas nos programas da família BLUPF90 (MISZTAL 

et al., 2012). Os resultados das análises de GWAS foram apresentados com base 

na proporção de variância explicada por janela de 50 SNPs adjacentes, e para a 

identificação dos genes foi utilizada a ferramenta Map Viewer do genoma bovino 

disponível no NCBI 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/mapview/map_search.cgi?taxid=9913&build

=103.0).  

 

 

3. Resultados e Discussão 
 

As Figuras 1 e 2 mostram o Manhattan plot com as percentagens da 

variância genética aditiva explicada por janelas de 50 SNPs adjacentes. As janelas 

que explicam mais que 1,0% da variância genética aditiva, estão localizadas nos 

cromossomos 1, 2, 5 e 11 para marmoreio e 1 para maciez. 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/mapview/map_search.cgi?taxid=9913&build=103.0
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/mapview/map_search.cgi?taxid=9913&build=103.0
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Figura 1: Manhattan plot para Marmoreio. Proporção de variância genética explicada por 
janelas de 50 SNPs adjacentes (eixo y) por cromossomo (eixo x). 

 

 
Figura 2: Manhattan plot para Maciez. Proporção de variância genética explicada por 
janelas de 50 SNPs adjacentes (eixo y) por cromossomo (eixo x). 

 
 

Os genes conhecidos, encontrados em uma janela de 50 SNPs que 

explicou mais que 1,0% da variância genética aditiva estão apresentados na 

Tabela 1. Para marmoreio foram encontrados oito genes, potencialmente 

candidatos (Tabela1). A maioria dos genes estão relacionados com o metabolismo 

de lipídeos. Até o momento, os mesmos não haviam sido associados com essa 

característica em bovinos, no entanto, suas atuações sobre o metabolismo de 

lipídeos já foram relatadas em outras espécies.  O gene GPD2 atua no 

metabolismo mitocondrial e está associado à obesidade em ratos. A ação desse 

gene impede a obesidade em ratos e é considerado um gene altamente 

conservado entre diferentes espécies (de humanos até peixe-zebra), diminuindo 
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a gordura, peso corporal e os níveis séricos de glucose e triglicerídeo. (MOLLAH 

e ISHIKAWA, 2010). A associação desse gene com marmoreio na raça Nelore é 

interessante de ser observada, por a raça ter um baixo teor de gordura. Os genes 

NR4A2 e MRPL30 estão associados à obesidade em humanos (VEUM et al., 

2012, CHEN et al., 2013), além de o NR4A2 ser altamente expresso em pacientes 

que sofreram cirurgia para retirada do omento (camada de gordura que recobre a 

cavidade abdominal) (TAMBOLI et al., 2011), mostrando seu papel na formação 

do tecido adiposo. O LIPT1 está associado à hiperlipidemia (acúmulo de lipídeos 

no sangue) em humanos (MORELLO et al., 2004 e SOREZE et al., 2013). O 

FGF12 é expresso no tecido conjuntivo que recobre os feixes de células dos 

músculos esqueléticos (HARTUNG et al., 1997). Em bovinos, este tecido, entre 

outras funções, participa da deposição de gordura intramuscular (LEE et al., 2010). 

O gene ZNF641 é um fator de transcrição cujos níveis de expressão são elevados 

nos músculos esqueléticos (QI et al., 2006). Fatores de transcrição (FT) são genes 

que sinalizam o sítio de início de ação da RNA-polimerase, influenciando a 

transcrição de outros genes. Eles têm papel nas vias metabólicas com genes de 

efeitos pleiotrópicos e são alvos de estudos em trabalhos de network de genes 

(FORTES et al., 2010, RAMAYO-CALDAS et al., 2014). A associação desses 

genes com marmoreio na raça Nelore é importante para conduzir à identificação 

de novos caminhos biológicos associados à deposição de gordura. O gene HTR1F 

é receptor da serotonina e está presente no tecido nervoso humano e possui a 

função de mediar o efeito terapêutico de doenças neurológicas (VANDENBRINK 

et al . 1998), enquanto o CGGBP1 participa na resposta ao estresse por choque 

térmico em humanos (SINGH et al. 2009). 

Para a característica maciez, destaca-se o gene PLCL2 (Tabela 1), uma 

fosfolipase, cuja alta expressão é conhecida no músculo esquelético (OTSUKI et 

al., 1999). Não há maiores relatos sobre funções conhecidas desse gene, ficando 

difícil derivar sua ação na maciez da carne, apesar de a evidência de sua 

expressão no tecido alvo já ser informativa. Assim, justificam-se estudos dos 

papéis biológicos dos genes para melhor compreensão de estudos de associação 

ampla. 
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Tabela 1: Identificação dos genes, com base na variância genética 
explicada por janelas de 50 SNPs*  
Característica Cr Posição (pb) Genes* Va (%) 
Marmoreio 1 75717871-76110765 FGF12 1,54 
 1 35346805-35829322 HTR1F 1,09 
   CGGBP1  
 2 39874323-40321516 GPD2 1,76 
   NR4A2  
 5 31782592-32125888 ZNF641 2,27 
 11 4164802-4644783 LIPT1 2,20 
   MRPL30  
Maciez 1 155815417-156199503 PLCL2 1,68 

*NCBI Symbol (Assembly UMD3.0, annotation release 103). Cr: Cromossomo; Va: Variância 
genética aditiva.  

 

 

Alguns estudos de associação ampla do genoma, com bovinos, foram 

conduzidos para as características de marmoreio em Bos taurus. Saatchi et al. 

(2014) e Barendse et al. (2011) em estudos de GWAS e Ramayo-Caldas et al. 

(2014) em estudos de GWAS/network de genes, trabalhando com raças puras e 

cruzadas, encontraram genes diferentes dos aqui supracitados.  

Cesar et al. (2014) trabalhando com 386 indivíduos da raça Nelore, também 

encontraram genes diferentes dos observados no presente trabalho para o 

marmoreio. As três principais regiões reportadas pelos autores como sendo as 

que mais influenciaram a característica também não são coincidentes.  

Tizioto et al (2013), também em estudos com, aproximadamente, 500 

animais da raça Nelore, encontraram que as regiões que mais exerceram 

influência sobre a maciez 24h, 7 dias e 14 dias após abate foram distintas das aqui 

reportadas. Os autores identificaram um total de 56 genes para as diferentes 

medidas de maciez, no entanto, esses genes explicaram uma pequena 

percentagem da variância genética aditiva, menos de 0,20%. 

Os genes encontrados por outros autores na raça Nelore explicaram uma 

pequena proporção da variância genética, enquanto no presente estudo, foram 

considerados apenas aqueles genes que estavam dentro de janelas que 

explicavam acima de 1,5% da variância. A identificação de genes de efeito maior 

para características de interesse econômico justifica-se para estudos posteriores, 

a fim de investigar mutações causais. Pode ser interessante a incorporação das 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=615823
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=504948
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=540245
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=538714
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=286864
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=614151
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=510408
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principais mutações causais (que mais explicam da variância genética aditiva) em 

chips para Bos Indicus, que serão usadas para avaliação genética dos animais, 

pois melhora a acurácia das predições e elimina a dependência do desequilíbrio 

de ligação entre SNPs que sinalizam as mutações causais (TAYLOR et al., 2014).  

 Os genes encontrados nesse estudo divergem dos demais trabalhos 

publicados em taurinos, isso pode ser explicado pelo fato de a influência genética 

se dar por genes diferentes e em proporções diferentes nas diversas raças. 

Variações na frequência alélica, desequilíbrio de ligação e cobertura de SNPs do 

chip na raça podem afetar de sobremaneira os resultados. Além disso, as 

diferenças em estudos da mesma raça indicam que pode haver diferença genética 

entre as populações analisadas dentro de raças. Alguns fatores como, 

metodologia e número de animais utilizados podem ser responsáveis por essas 

diferenças, já que os estudos com raça Nelore, citados anteriormente, usaram 

poucos animais comparado ao presente estudo, e foi considerado abordagens 

bayesianas para identificar regiões genômicas. Além disso, nesse estudo foram 

usadas janelas de 50 SNPs adjacentes, enquanto, nos demais estudos citados, 

os SNPs estavam em janelas de 1Mb. 

A identificação desses genes para bovinos usando ferramentas genômicas é o 

primeiro passo para a busca de mutações causais que exerçam grande influência 

em características de interesse econômico, que possam contribuir no futuro para 

a avaliação genética. Além do que, os resultados mostram diferenças entre e intra 

raças consideráveis, sendo a extrapolação e transferabilidade de dados algo a ser 

feito de forma cautelosa e objetivo de estudos futuros.  

 

4. Conclusões 
 

Foram encontradas regiões genômicas associadas às características de 

qualidade da carne, que estavam em janelas de 50 SNPs que explicaram 1,5% da 

variância genética aditiva. 

A identificação das regiões, localizadas nos cromossomos 1, 2, 5 e 11 para 

marmoreio e 1 para maciez, possibilita a investigação de mutações causais em 

estudos posteriores, mutações essas que poderão ser incorporadas em chips que 

serão usados para avaliação genética dos animais. 
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As regiões e genes apontados diferem de estudos anteriores, sugerindo a 

necessidade de se estudar diferentes populações. 
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