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RESUMO

A lucratividade da atividade bubalina é altamente dependente da producédo de
leite, da qualidade microbioldgica e de seu potencial para produzir derivados.
Portanto este estudo teve como objetivo estimar componentes de variancia para
producéo de leite (PL), producé@o de mozzarella (PM) e score de células sométicas
(SCS) incorporando a informacéo genémica de bufalos Murrah usando modelos
de regressdo aleatodria; e estimar o ganho e a tendéncia genética para as
caracteristicas estudadas. Foram utilizados registros de controles leiteiros de
4.588 bufalas de primeira lactacdo da raca Murrah, oriundos do banco de dados
de bubalinos leiteiros mantido pelo Departamento de Zootecnia, FCAV/UNESP,
Campus de Jaboticabal-SP. Além disso, 978 animais genotipados usando o 90K
Axiom Buffalo Genotyping (Thermo Fisher Scientific, Santa Clara, CA) foram
utilizados. As estimativas médias diarias de herdabilidade foram 0,25 + 0,02 para
PL, 0,31 £ 0,03 paraa PM e 0,16 + 0,03 para SCS. As estimativas de correlagcéao
genética entre SCS e PL variaram de 0,03 (DIM 186-215) a 0,41 (DIM 66-95), a
correlagdo genética entre SCS e PM variou entre -0,07 (DIM 156-185) a 0,35 (DIM
66-95). As estimativas de ganho genético obtidos para PL, PM e SCS foram 3,90
kg/ano , 0,60 kg/ano e 10,60 score/ano, respectivamente. As tendéncias genéticas
para PL, SCS e PM, foram iguais a 9,71 kg/ano 1,56 score/ano e 0,68/ano
respectivamente. Tais dados contribuem para um melhor entendimento sobre a
genética das caracteristicas estudadas e reforcam a importancia de uma boa
coleta de dados nas fazendas para incrementar as informac¢des contidas nos
bancos de dados como o utilizado no presente trabalho.

Palavras-chave: Inferéncia Bayesiana, Parametros genéticos, Regressao

Aleatoria



ABSTRACT

The profitability of buffalo activity is highly dependent on milk production,
microbiological quality and its potential to produce derivatives. Therefore, this study
aimed to estimate variance components for milk yield (PL), mozzarella yield (PM)
and somatic cell score (SCS) incorporating genomic information from Murrah
buffaloes using random regression models; and to estimate the gain and the
genetic tendency for the studied traits. Records of dairy controls of 4,588 first-
lactation Murrah buffaloes were used, from the dairy buffalo database maintained
by the Department of Animal Science, FCAV/UNESP, Campus de Jaboticabal-SP.
In addition, 978 animals genotyped using the 90K Axiom Buffalo Genotyping
(Thermo Fisher Scientific, Santa Clara, CA) were used. The average daily
heritability estimates were 0.25 + 0.02 for PL, 0.31 £+ 0.03 for PM and 0.16 + 0.03
for SCS. The genetic correlation estimates between SCS and PL ranged from 0.03
(DIM 186-215) to 0.41 (DIM 66-95), the genetic correlation between SCS and PM
ranged from -0.07 (DIM 156-185) at 0.35 (DIM 66-95). The genetic gain estimates
obtained for PL, PM and SCS were 3.90 kg/year, 0.60 kg/year and 10.60
scorelyear, respectively. The genetic trends for PL, SCS and PM were equal to
9.71 kglyear 1.56 score/year and 0.68/year respectively. Such data contribute to a
better understanding of the genetics of the studied traits and reinforce the
importance of good data collection on farms to increase the information contained
in databases such as the one used in the present work.

Keywords: Bayesian Inference, Genetic parameters, Random Regression



1 INTRODUCAO E JUSTIFICATIVA

A bubalinocultura, caracterizada como uma atividade de importancia
econbmica por fornecer carne, leite e/ou forca de tragdo para trabalhos no campo
(Warriach et al., 2015), tem apresentado expressivo crescimento nos ultimos anos.
Atualmente, o rebanho mundial de bufalos é estimado em aproximadamente 204
milhdes de cabecas (FAOSTAT, 2019). O grande atrativo da bubalinocultura leiteira,
esta principalmente na sua constituicdo, uma vez que seu leite possui elevados teores
de sdlidos totais (proteina, gordura, lactose, vitaminas e minerais) e aminoacidos, 0s
guais sao superiores aos valores observados no leite bovino, Ihe conferindo elevado
valor agregado (Verruma, 1994; Tonhati et al., 2000; Duarte, 2001).

Nos ultimos tempos, percebe-se um aumento nos laticinios para o leite bubalino
e essa alta demanda tem sido destinada a producdo da mozzarella, produto que
possui mercado seguro e precos compensatorios (Campos et al,. 2008). Neste
contexto, tem-se observado uma intensificacdo na bubalinocultura, principalmente pela
tendéncia mundial em pagar pelo leite em funcéo da quantidade e qualidade de seus
constituintes (Madalena, 1999). Sendo assim, quando o assunto é qualidade é
relevante citar as células somaticas do leite, que sdo importantes indicadoras de sua
gualidade e podem ser associadas a ocorréncia de enfermidades como a mastite, que
provoca inflamacdo nas glandulas mamarias capaz de causar grandes perdas
produtivas e econdmicas em rebanhos leiteiros, afetando a composicao e qualidade
do leite (Andrade et al., 2010; Cinar et al., 2015). Embora avaliacdes genéticas para
score de células somaticas em bovinos de leite sejam bem mais consolidadas, estes
mostram-se ainda escassos para bufalas (Amaral et al., 2005; Medeiros et al., 2011).

Os valores médios para o score de células somaticas no leite de bufalas podem
variar de acordo com diversos fatores como a idade animal, a fase de lactacdo, a
estacdo do ano, clima, dentre outros (Céron-Mufioz et al., 2002; Rangel et al., 2011,
Salari et al.,2013; Moura et al.,, 2017). Para bovinos, o leite pode ser considerado
saudavel com score de células somaticas abaixo de 100 mil céls/ml e geralmente,
sdo diagnosticadas com mastite valores de score de células sométicas superiores a
200 mil céls/ ml (Smith, 2002), este valor também havia sido constatado no leite de

buafalas com mastite no estudo de Dhakal (2006). Além disso, Sollecito et al., (2011)



reportaram infec¢éo intramamarias com valores de 200 mil céls/ml, mas sem alteracdo
visual no leite de bufalas. J& Medeiros et al. (2011), destacam valores de score de
células somaticas um pouco superior (280 mil céls/mL) para um indicativo de infec¢ao
da glandula mamaria em bufalas. Em conexéao alguns estudos tém sido reportados em
bdfalos para score de células soméaticas,Lazaro et al. (2021) utilizaram modelos de
regressao aleatorias e encontraram herdabilidade média de 0,16. Aspiculeta-Borquis
et al. (2015) utilizando o mesmo modelo obtiveram herdabilidade de 0,18 trabalhando
também com conformacdes gendmicas.

Os meétodos mais frequentemente usados para avaliar geneticamente as
caracteristicas relacionadas a producéo de leite sdo baseados em registros no dia do
controle ou test-day via modelos de regressao aleatéria (Schaeffer et al., 2000;
Oliveira et al., 2016, 2019a). Os modelos de regressao aleatodrias tém sido aplicados
em varias espécies leiteiras, incluindo caprinos (Menezes et al., 2011; Silva et al.,
2013; Brito et al., 2017), bovinos (Freitas et al., 2020a), ovinos ( Komprej et al., 2013)
e bubalinos (Tonhati et al., 2008; Aspilcueta-Borquis et al., 2013; Hurtado-lugo et al.,
2013; Lazaro et al., 2021).

A implementacé@o de um modelo de regresséo aleatério multicaracteristicas em
produtos lacteos é atraente pois permite o estudo das relacdes genéticas entre o
volume de leite e seus constituintes ao longo da lactacdo. Em vista da possibilidade
da utilizacao e da importancia dos constituintes do leite para a producao bubalina, sdo
necessarios estudos que investiguem a associacdo entre a producao de leite no dia
do controle e seus constituintes, assim como a mozzarella ao longo da lactacéo
(Aspilcueta-Borquiset al., 2010).

A principal vantagem do modelo de regressdo aleatdrio é a possibilidade de
trabalhar com polinbmios ortogonais de legendre, além de permitir o ajuste dos efeitos
ambientais e dos registros no dia do controle simultaneamente, modelando as curvas
de lactacdo, fazendo com que avaliagbes genéticas sejam mais precisas quando
comparadas a producédo acumulada aos 305 dias (Schaeffer et al., 2000; Cobuci et
al., 2011; Padilha et al., 2016; Costa et al., 2020). Contudo, as avaliacbes genéticas
das caracteristicas de leite em bubalinos leiteiros tem sido baseadas na producéo de
leite acumulada aos 305 dias (Camargo et al., 2015; Barros et al., 2018; Guzmanet al.,
2020).



Além disso, as abordagens de avaliagdo genémica tém se tornado comuns no
melhoramento animal, dado seu potencial para reduzir o intervalo de geragcaoe
proporcionar melhores acuracias dos valores genéticos (VanRaden, 2008).
Atualmente, um dos métodos mais empregados na genémica é o single-step GBLUP,
esta abordagem integra a matriz de relacionamento tradicional baseada no pedigree
A e a matriz de relacionamento gendmico G em uma Unica matriz H, que substitui a
matriz A nas equacfes de modelos mistos (Legarra et al., 2009; Misztal et al., 2009)
simultaneamente, para obter diretamente os valores genéticos gendmicos (Misztal et
al., 2009; Aguilar et. al., 2010).0 desempenho do single-step GBLUP foi avaliado em
varias espécies, incluindo gado leiteiro (Kang et al., 2018; Guarini et al., 2019; Oliveira
et al.,, 2019), aves (Chu et al., 2019), suinos (Song et al., 2019), gado de corte
(Mehrban et al., 2019; Aguilar et al., 2019) e pequenos ruminantes (Gipson, 2019;
Teissier et al., 2019) e mais recentemente em bufalos (Araudjo Neto et al., 2020; Lazaro
et al. 2021).

A correlacdo genética entre duas variaveis indica o grau de associacao entre
as mesmas, ou seja, a direcdo e a grandeza da relacdo existente entre as
caracteristicas de importancia econémica para o melhoramento animal em estudo. As
correlagdes genéticas sdo estimadas com o objetivo de direcionar o processo de
selecdo sobre as variaveis em questao (Falconer,1987), podendo ser favoraveis ou
desfavoraveis de acordo com o que se espera das caracteristicas analisadas em
conjunto. Quando for positiva, a sele¢cdo para o aumento de uma delas leva ao
aumento na outra e quando € negativa, a selecdo para o aumento em uma delas leva
a uma diminuicdo na outra (Cardellino e Rovira, 1983).

Adicionalmente, trabalhos na literatura relatam uma correlacdo genética entre
producdo de leite e contagem de células sométicas préximas de 0,15 na primeira
lactacéo (Stefani et al., 2018). No Brasil, Irano et al., (2014) estimou uma correlacao
de 0,12 entre producéo de leite na primeira lactacdo e ocorréncia de mastite. Esses
valores indicam que a producao de leite tem influéncia sobre a contagem e células
somaticas do leite. Short & Lawlor (1992) afirmam que uma selecéo genética simples
apenas para a caracteristica producéo de leite resulta em um 6timo progresso na
producéo de leite, no entanto pode causar uma deterioracdo em outra caracterista

correlacionada como por exemplo score de células soméaticas. Campos et al., (2008)



estimaram correlacdo genética entre producao de leite e producdo de mozzarella e
obtiveram uma alta correlacdo de 0,96 correlacionando producdo de mozzarella com
producdo de leite acumulada aos 305 dias, e 0,86 correlacionando producdo de
mozzarellacom produgdo de leite acumulada aos 270 dias. As correlagbes
genéticas indicaram que estas caracteristicas sdo determinadas, em grande parte,
pelos mesmos conjuntos de genes de acao aditiva, 0 que parece ser biologicamente
coerente, pois animais que possuem um maior rendimento leiteiro certamente teréo

maior rendimento na producéo de “mozzarella”.

2 OBJETIVOS

Estimar os parametros genéticos das caracteristicas producdo de leite,
contagem de células somaticas e producdo de mozzarella, mensuradas ao longo da
curva de lactacdo em bufalos leiteiros da raca Murrah, por meio de Modelos de
Regressdo Aleatoria e single-step GBLUP, além de estimar o ganho genético e a

tendéncia genética para as caracteristicas mensuradas.

3 REVISAO DE LITERATURA

Os bufalos (Bubalus bubalis) sdo animais domésticos da familia dos bovideos,
e atualmente existem quatro racas reconhecidas pela Associacdo Brasileira de
Criadores de Bufalos (ABCB, 2020), Mediterraneo, Murrah, Jafarabadi e Carabao.

Na Italia, pais onde originalmente a mozzarella de bufala surgiu, houve uma
intensificacéo da selecdo genética desses animais voltados para producaode leite. No
Brasil, a producéo de leite de bufalo ganhou destaque nas ultimas décadas devido a
composicao de seu leite ( 4gua, gordura, proteina, vitaminas, sais minerais, etc ), uma
vez que é possivel obter maioresrendimentos dos derivados lacteos, e assim, a
selecdo por meio da genética quantitativa vem sendo realizada (Barros et al., 2018),

com uma producgdo no pais em torno de 1.500 a 4.500 litros de leite por lactacédo



(Marques et al., 2020).0s criadores tém optado pela atividade leiteira nessa espécie,
destinando a producéo de derivados lacteos, como o queijo tipo mozzarella, devido
ao alto valor agregado e, consequentemente, maior rentabilidade econémica (Tonhati
et al., 2008).

Nos ultimos anos, com a expansdo da bubalinocultura no Brasil, o interesse
pelo status sanitario dessa espécie vem aumentando, devido a sua maior inser¢cao na
cadeia do agronegocio. Neste sentido, o conhecimento sobre a ocorréncia de doencas
infecciosas e seus impactos econdmicos se faz necessario (Fernandes et al., 2016).
Uma doenga de grande entrave para a criagdo de bubalinos leiteiros € a mastite
também conhecida como mamite, queé caracterizada como uma inflamacédo da
glandula mamaéria, reacdo as alteragcbes metabdlicas e fisiologicas, traumas, ou
invasdo de agentes patogénicos (Oviedo-Boyso et al., 2007). Um dos principais
métodos para a deteccdo da mastite é o score de células sométicas contidas no leite.
O aumento no score de células somaticas (SCS) ocorre no processo inflamatorio,
apos a invaséo e infeccdo do tecido da glandula mamaria (Oviedo-Boyso et al., 2007).
De acordo com Cerdon-Mufioz et al. (2002), a elevada SCS esta associada com efeito
negativo sobre a producéo e qualidade do leite de bufalas.

Existem diversos modelos para executar andlises longitudinais tais como PL,
PM e SCS. Um dos principais sdo modelos de regressdo aleatoria que tém como
objetivo modelar os desvios em torno das trajetorias fenotipicas. Os Polinbmios
ortogonais de Legendre de terceira e quarta ordem, tém sido frequentemente usados
para modelar a estrutura de covariancia entre os controles leiteiros nos modelos de
RRM (Bohmanova et al.,2008; El Faro et al., 2008; Bignardi et al., 2009). A principal
vantagem do uso de polinbmios ortogonais de Legendre é a ndo necessidade de
qualquer pressuposicdo sobre a forma da curva ou trajetdria da caracteristica com o
tempo (Jamrozik e Schaeffer, 1997) e (Schaeffer, 2004) relatam que os polindbmios
ortogonais sdo os mais apropriados para serem usados, como covariaveis, pelos
modelos de regressdo aleatéria. De acordo com Meyer (2005), as mudancas na
variancia ao longo de uma escala continua sdo geralmente bem modeladas por
polinbmios de Legendre de alta ordem, no entanto esses polindmios podem fornecer
estimativas de parametros implausiveis para o inicio e o fim da trajetoria

superestimando as observagdes nos extremos.



Em alguns trabalhos realizados no Brasil, foram obtidas estimativas de
herdabilidade para producao de leite variando de 0,17 a 0,34 (Tonhati et al., 2008,
Aspilcueta-Borquis et al., 2010 e Barros et al., 2016), para a producao de mozzarella,
Campos et al., (2008), encontraram herdabilidade de 0,17 em analises bi-
caracteristicas em estudos com bufalas murrah. Santos et al., (2019) encontraram
herdabilidade para tal caracteristica de 0,30 ao trabalhar com bufalas em analises uni-
caracteristicas. Ja para o score de células somaticas Lazaro et al., (2021),
encontraram herdabilidades de 0,17 para a primeira lactacdo e 0,16 para a segunda
lactacdo trabalhando com bufalas da raca murrah. Andrade et al., (2007) ao
trabalharem com vacas holandesas obtiveram herdabilidades de 0,13 em analises
univariadas.

Estimativas de tendéncia genética e ganho genético nos ultimos tempos vem
ganhando espac¢o com rebanhos bubalinos. Ramos et al., (2006), Malhado et al.,
(2007) e Seno et al. (2010) demonstraram uma tendéncia genética para PL positiva
(0,85 a 3,30 kg de leite por ano) em rebanhos bubalinos. Lima et al., (2013) obtiveram
correlacdes genética de Pearson e Spearman entre PL e PM de 0,96 (p<0,001) e 0,95
(p<0,001) respectivamente, semelhantes as encontradas por Campos et al., (2008)
gue ao correlacionar PL e PM obteve 0,86.

4 MATERIAL E METODOS

4.1Dados fenotipicos e genotipicos

Para o presente estudo foram utilizados registros de controle leiteiro (TD) de
4.588 bufalas de primeira lactacdo da raca Murrah, provenientesde seis rebanhos
brasileiros localizados nos Estados do Ceara, Rio Grande do Norte e Sado Paulo. Aléem
disso, 978 animais genotipados pelo 90K (123.040 SNPs) Axiom ® Buffalo Genotyping
(Affymetrix, Santa Clara, CA) também foram incluidos. Estes dados sdo provenientes
da base de dados mantida pelo Departamento de Zootecnia da FCAV/UNESP,
Campus de Jaboticabal-SP. As caracteristicas analisadas foram: producao de leite
(PL), producdo de mozzarella(PM) e score de células soméaticas (SCS) no leite de



bdfalas provenientes da primeira lactagdo. A contagem de células somaticas (CCS)
foi log transformada em score de células somaticas (SCS) como: SCS = log2
(CCS/100) + 3, segundo Shook (1982). A PM foi calculada de acordo com Altiero et al.
(1989) como:

PM (kg) = (PL) * {[3,5 * (PP%) + 1,23 * (PG%) — 0,88] + 100},

onde PP% é a porcentagem de proteina e PG% a porcentagem de gordura.

O controle de qualidade fenotipico consistiu na remocéo de registros de animais
sem data de nascimento ou parto e lactacdes com menos de trés registros de TD.
Apenas registros TD dentro do intervalo de 5 e 305 dias de lactacdo (DIM) foram
considerados. Adicionalmente, foram mantidas apenas as lactacdes com no minimo
90 dias de duracéo. Apés a edicdo dos dados a idade média dos animais ao primeiro
parto para todas as caracteristicas variou de 22 meses a 100 meses com uma média
de 46 meses. Para a formacdo dos grupos de contemporaneos (GCs) foram
consideradas duas estacfes do ano para ambas as caracteristicas: estacdo seca
(abril - setembro) e estacdo chuvosa (outubro -marco). As limitagcdes impostas nos
GCs removeram observagbes maiores ou menores que trés desvios-padrao em

relacdo a média do grupo e foram mantidos GCs com no minimo 4 animais em cada.

Tabelal. Estatistica descritiva para producdo de leite no dia do controle (PL),
producéo de mozzarella (PM) e score de células sométicas (SCS).

Parametros/ PL (kg/dia) PM (kg/dia) SCS (score/dia)
Caracteristicas
Média/ SD 7,64 (3,08) 1,75 (0,67) 4,07 (4,25)
Minimo 0,50 0,15 -3,64
Méaximo 21,20 5,23 18,99
GC (n) 186 16 23
Média Bufalas 21 (17,75) 32 (22,66) 25 (22,15)
(GC)/ sSD
Numero de 3.965 513 568
Bufalas
Controle diarios (n) 75.459 3.004 3.245

SD = Desvio Padréo, GC = Grupos contemporaneos, n= Numero de informacdes



4.2 Controle de Qualidade de Genotipos

O controle de qualidade dos gendtipos foi realizado através do software
Plink v.1.9 (Chang et al., 2015). Os seguintes critérios foram considerados no
controle de qualidade: call rate minima de 0,95; p-valor para Hardy-Weinberg
Equilibrium < 10 e a eliminacédo de SNP e amostras duplicados; e uma frequéncia
alélica minima (MAF) maior que 0,03.Somente amostras com call rate maior que
0,90 foram mantidas. Apos o controle de qualidade, um total de 45.690
marcadores autossOémicos e 960 animais (212 machos e 748 fémeas) foram

disponiveis para as analises.

4.3 Anédlise Estatistica

Para melhor definir o modelo a ser utilizado, testes preliminares foram
realizados, considerando-se 8 modelos unicaracteristicos. Os modelos testes foram
comparados quanto ao seu ajuste por meio do Critério de Informacao da Deviance
(DIC); consisténcia dos resultados ou seja, sua coeréncia. A curva de lactacdo
variou de 5 a 305 DIM, realizou-se a remocao de informacdes de animais até os 70
dias de lactac&o e em outro teste realizou-se a remocéo até os 100 dias de lactacéo
ou seja, foi realizado a remoc¢éao dos animais cuja primeira observacgao fosse antes
do DIM 70 ou DIM 100. Além disso, foi considerado GC (Grupo de Contemporaneo)
ou HTD ( Rebanho e idade ao parto) como efeito fixo ou aleatério. Em notacao
matricial os modelos de RRM avaliados para cada caracteristica pode ser descrito

como segue:

y=XB +Qh+ Za+ Mpe +e (1)
y=XB+Za+ Mpe +e (2)

em que y refere-se ao vetor de controle no dia do teste (TD) da caracteristica
observada, B é o vetor dos efeitos sistematicos (nUmero de ordenha (1) e CG (fixo

ou aleatorio) ou HTD (2)); h, a, e pe séo os vetores dos coeficientes de regresséo



aleatoria para os efeitos de CG ou HTD (2), genética aditiva animal e ambiente
permanente, respectivamente, e € o vetor dos efeitos aleatérios residuais; X, Q, Z
e M sdo matrizes de incidéncia relacionadas B, h, a e pe respectivamente.

Optou-se por utilizar DIM 70, tendo em vista que iria se perder apenas até os
70 dias de lactacdo em contrapartida ao utilizar o DIM 100 perderia-se um maior
namero de informacdes.

Levando-se em consideracdo o HTD observa-se atualmente em diversos
trabalhos que nédo o utilizam, tendo em vista a remocao do viés de selecdo dos animais
( Schaeffer et al., 2000). Concomitante a essas informagdes reportadas na literatura e
aos resultados das analises prévias, o modelo com o GC aleatério foi o preferido, além
de manter o maior nUmero de animais.

O modelo DIM 70, grupo de contemporaneo como efeito aleatério, utilizando
polinbmios ortogonais de legendre de terceira ordem, apresentou melhores reultados
(Tabelas Suplementares S1 e S2) e portanto foi o recomendado para as analises
subsequentes.

Os componentes de (co)variancia e parametros genéticos para as
caracteristicas em estudo foram estimados por meio de dois modelos de regressao
aleat6ria uni e bicaracteristica (RRM) via inferéncia Bayesiana. Os modelos de RRM
foram ajustados utilizando polinbmios de Legendre. Os GCs foram considerados
como efeitos aleatorio assim como o animal, ja o numero de ordenhas (uma e/ou duas)
foi considerado como efeito sistematico/ fixo e, a idade da budfala ao parto (linear e
quadratico) como covariavel. Em notacdo matricial o modelo pode ser descrito como

segue:

y =XB +Qh + Za + Mpe + e

em que y refere-se ao vetor de controle no dia do teste (TD) da caracteristica
observada, B € o vetor dos efeitos sistematicos/fixo; h, a, e pe sdo os vetores dos
coeficientes de regresséo aleatoria para os efeitos de GC, genética aditiva animal e
ambiente permanente, respectivamente, e € o vetor dos efeitos aleatérios residuais;
X, Q, Z e M sao matrizes de incidéncia relacionadas B, h, a e pe respectivamente. As

pressuposi¢cdes do modelo sao:
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h [I®Q, 0 0 0

B al 0 H®Z, 0 0

Ely] = XB,eVar vel| = 0 0 I®M, 0
e 0 0 0 R®R,

onde y, X e B ja foram definidos acima; Qo, Zo, € Mo S&0 as matrizes de (co)variancias
entre as caracteristicas (PL, SCS e PM) em funcéo dos efeitos de GC, genético aditivo,
e ambiente permanente, respectivamente; e Ry é a matriz de efeitos de variancia
residual entre as caracteristicas. | € uma matriz identidade, H é a matriz de parentesco
hibrida (Aguilar et al., 2010), e R € a matriz diagonal de variancia residual classificado
por TD e caracteristicas (variancia residual homogénea), como descrito acima.

DistribuicGes a priori uniformes foram assumidas para os efeitos sistematicos,
e distribuicbes Gaussianas foram assumidas para os efeitos de GCs juntamente com
os efeitos dos coeficientes genéticos aditivos e de ambiente permanente, e uma
distribuicdo Wishart inversa foi assumida para os componentes de variancia:

[3 oo constant,
h|Q~N[0, 1 ® Q)],
alkq~NI[0, (ke ® H)J,
pelkpe~N[0, (kpe @ T)],
Ko|Sq Vo ~IW[Sg, Ve, Val,
K, (S, vp~TW[S e, Vpe, Vpe]

onde ka € kp sdo as matrizes de (co)variancias entre os coeficientes de regresséo
aleatdrios para os efeitos genéticos aditivos e de ambiente permanente do animal,
respectivamente; Q é a matriz de (co)variancia entre as caracteristicas em funcéo do

GC; | € uma matriz identidade, cuja ordem € igual ao nimero de animais com registros;
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Sa € Va € Spe € Vpe SA0 0s valores a priori e 0s graus de liberdade para os efeitos
genéticos aditivos e de ambiente permanente, respectivamente. Para ambos o0s
modelos, uni e bicaracteristicos, as analises foram amostradas a partir de distribuicées
Qui-quadrada invertida e Wishart inversa:

o2|S,v ~X"2(S,v), Andlise unicaracteristica;

R |S,v ~IW[S,,v], Andlise Multicaracteristica

onde v e S sdo os valores a priori e 0s graus de liberdade para a variancia residual na
analise unicaracteristica ou a matriz de (co)variancia na anélise multicaracteristica.

Na abordagem ssGBLUP a matriz de parentesco A-1 é substituida pela matriz
de parentesco hibrida H-1 (Aguilar et al., 2010), em que a matriz de parentesco H foi
construida incluindo informages gendmicas e de pedigree (Aguilar et al., 2010), como

segue:
0 0
1= A-1
A PSR

onde A € a matriz de parentesco genético aditivo; A2z € a secéo de A relacionada
aos animais genotipados; G é a matriz de parentesco genémico, como descrito

por VanRaden (2008), como abaixo:

G = Z7’
22,'111131'(1—1’)

sendo que,

Z=M-P)/[2 ) p(1-p)"

j=i

onde M é a matriz de SNP contendo 0s n genétipos de cada animal; P € a matriz de
frequéncia do segundo alelo p no locus j.

Os componentes de variancia foram estimados via inferéncia Bayesiana
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pelos métodos de Monte Carlo por meio de cadeias de Markov, usando o software
gibbs2F90 (Misztal et al. 2015), considerando um total de 1.200.000 iteragdes,
apos um burn-in de 500.000 iteracdes. As amostras foram geradas a cada 100
iteracdes. A convergéncia das cadeias MCMC foi verificada por inspecao grafica
e com base nos critérios de Heidelberger e Welch (1983) e Geweke (1992)
utilizando o pacote “boa” do software R (Smith, 2007).

As estimativas dos parametros genéticos ao longo dos DIMs foram obtidas
com base nos componentes de variancia estimados para os coeficientes de
regressdo em cada ciclo. As matrizes de covariancias para o efeito genético aditivo
(G1) e de ambiente permanente (P1) entre e dentro de caracteristica serdo

estimados como:

G1 = KiGKi' e

P1 = K2PK>',

onde: G refere-se a matriz de covariancia dos efeitos genéticos aditivos para os
coeficientes da regressédo; P a matriz de covariancia do efeito de ambiente
permanente para os coeficientes de regressao, Ki e K2 uma matriz de polinbmios
ortogonais de Legendre de terceira e quarta ordem respectivamente (LOpez-
Romero e Carabario, 2003)

O vetor dos valores genéticos gendmicos preditos (GEBVi) para cada

caracteristica de cada animal i no TD j foi obtido como:

GEBVj; = Kuiai,

onde a; refere-se ao vetor dos valores genéticos preditos para os coeficientes de
regressdo de cada animal i, e K1 uma matriz de polinbmios ortogonais de Legendre de

terceira ordem.
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4.4 Ganho e Tendéncia Genética

Os ganhos genéticos esperados foram calculados para todas as caracteristicas
estudadas, considerando-se a mesma intensidade de sele¢cédo (igual a unidade). A
férmula usada pode ser representada como segue:

AG = i.O'y. hz,

em que: AG = ganho genético mediante selecao direta para a caracteristica em estudo;
oy= desvio-padrao fenotipico da caracteristica a ser selecionada; i = intensidadede
selecéo.

Para o estudo da tendéncia genética das caracteristicas avaliadas, foram
utilizados as médias aritméticas dos valores genéticos de cada grupo de animais,
dentro de seu respectivo ano de nascimento, ponderadas pelo numero de

observacoes, utilizando-se a seguinte equacéo:
Yi = bo+ bixi + ei
em que Yi = valor genético das caracteristicas avaliadas do i¢S™° ano de nascimento;

bo = intercepto; b1 = coeficiente angular da reta; ésimo xi = is™° ano de nascimento;

ei = erro aleatorio.

5 RESULTADOS E DISCUSSAO

5.1Estimativas dos componentes de variancia
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Figura 1. Variancia genética aditiva estimada para producéo de leite no dia do controle

(PL) e producédo de mozzarella (PM), obtidos por modelos de regressao aleatoria
unicaracteristica.
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Figura 2. Variancia genética aditiva estimada para score de células somaticas (SCS),
obtido por modelos de regresséo aleatoria uni-caracteristica.

Para as estimativas de variancia genética aditiva obtidas para PL foi observado
uma curva sem uniformidade, mostrou-se um ligeiro aumento até 100 DIM de
aproximadamente 3,00 kg? e logo ap6s notamos um suave decréscimo (1,50 kg?) na
curva de lactagédo até o 305 DIM. Resultados semelhantes foramencontrados por
Lazaro et al., (2021) na primeira lactagdo com aumento da curva no inicio da curva
de lactacdo até 95 DIM de aproximadamente 2,0 kg?. Ja para PM, a variancia genética

aditiva mostrou-se praticamente constante no decorrer da curva de lactagéo, uma vez
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que no inicio da curva de lactacdo (5 DIM) apresentou préximos a 0,5 kg% Em
contrapartida, a variancia genética para SCS variou significativamente ao longo da
curva, e mostrou-se elevada no inicio da curva de lactacdo (5 DIM) com
aproximadamente 5,50 score?, e em seguida decresceu drasticamente ao longo dos
dias (155 DIM), contudo no final da curva de lactagédo (305 DIM) apresentou um
acentuado aumento (11,50 score?). Resultados semelhantes foram encontrados por
Lazaro et al.,, (2021), que reportaram no inicio da lactacdo (5 DIM) valor de
aproximadamente 5,00 score? e no final dos 305 dias valor superior a 8,00 score?,
também na primeira lactacao.

As variancias de ambiente permanente para todas as caracteristicas (Figura 3
e 4) mostraram tendéncias semelhantes as variancias genéticas aditivas. Para PL, no
inicio da curva de lactagcdo (5 DIM), observou-se ligeiro aumento (3,00kg?), e no
decorrer dos DIMs a curva permaneceu uniforme em torno de 2,00 kg2, aumentando
novamente no final da curva de lactacdo (305 DIM) alcancando valores de

aproximadamente 4,00 kg>.
4,5
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25 |\ / ; ~
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Figura 3. Variancia de ambiente permanente estimada para producéo de leite no dia do

controle (PL) e producdo de mozzarella (PM), obtidos por modelo de regresséo

aleatorio uni-caracteristico.
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Figura 4. Variancia de ambiente permanente estimada para score de células

somaticas (SCS), obtido por modelo de regressao aleatorio uni-caracteristico.

Para SCS, a variancia de ambiente permanente oscilou bastante durante toda
a curva de lactacéo, principalmente no inicio da curva (5 DIM), com valores elevados
em torno de 10,00 score?, entretanto ao longo da curva, os valores decresceram
bruscamente alcancando aproximadamente 2,00 score? (205 DIM), e no final da curva
(305 DIM) os valores aumentaram novamente (15,00 score?). Essas variacdes
observadas nos extremos da curva de lactacdo para as variancias tanto genética
aditiva como de ambiente permanente de SCS, pode estar relacionada com a maior
influéncia dos efeitos ambientais principalmente nesses periodos da curva de lactacédo
(Van Vleck e Henderson, 1961). Além disso, curvas com estimativas de variancias
diferentes em seus extremos sao esperadas para TD porque esses controles diarios
sao influenciados por fatores que sao dificeis de controlar, por exemplo, devido a
existéncia de poucos registros no inicio e no final da curva de lactagéo influénciando

os legendres (Lazaro et al., 2021).

5.2 Estimativas de herdabilidade

Tabela 4. Estimativas médias (desvio padrdo) e intervalo de densidade a posteriori
maxima 95% (HPD) de componentes de variancia e parametros genéticos para
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producao de leite (PL), producdo de mozzarella (PM) e score de células somaticas

(CCS).
Parametro PL PM SCS
h? 0,25 (0,02) 0,31 (0,03) 0,16(0,03)
[0,22; 0,29] [0,25; 0,37] [0,11; 0,22]
Gg 2,02 (0,15) 0,12 (0,010 3,09 (0,48)
[1,75; 2,32] [0,10; 0,15] [2,16; 4,06]
Gép 2,26 (0,10) 0,09 (0,01) 4,01 (0,43)
[2,08; 2,46] [0,07; 0,11] [3,18; 4,84]
Géc 1,41 (0,19) 0,01 (0,00) 5,82 (2,09)
[1,06; 1,77] [0,00; 0,02] [2,40; 9,77]
Gg 2,14 (0,01) 0,15 (0,01) 4,43 (0,19)
[2,12; 2,17] [0,14; 0,16] [4,06; 4,80]

h?= herdabilidade, o2 = variancia genética aditiva, cép = variancia de ambiente
permanente, o3, = variancia de Grupo de Contemporaneo, o = variancia residual.

0,7
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0,5
PM
0,4
0,3

0,2
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5 55 105 155 205 255 305

Dias em Lactacdo
Figura 5. Estimativas de herbabilidades (h?) para producéo de leite no dia do controle

(PL), producdo de mozzarella (PM), score de células sométicas (SCS),obtidos por

modelo de regressao aleatdrio unicaracteristica.

As estimativas de herdabilidade para PL variaram de 0,12 a 0,33, e estdo em
concordancia com outros autores que também obtiveram suas estimativas por meio
de RRM (Lazaro et al., (2021) (0,22 a 0,49); Breda et al., (2010) (0,18 a 0,44);
Aspilcueta- Borquis et al. (2013) (0,23 a 0,38), em bufalos Murrah. J4 as estimativas
de herdabilidade para PM variam de 0,10 a 0,58. Campos et al., (2008), encontraram
herdabilidade de 0,17, a qual esta em correspondéncia com o presente estudo,
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através de analises bicaracteristicas (PM e PL acumulada aos 305 dias) em estudos
com bufalas Murrah.

A herdabilidade média estimada para SCS foi de 0,16 variando de 0,04 a 0,31
indicando que ha variabilidade genética para permitir progresso genético para tal
caracteristica. Estes valores foram inferiores aos reportados por Lazaro et al., (2021)
com valores que variaram de 0,05 a 0,41, assim como, a estimativa de 0,25 reportada

por Aspilcueta- Borquis et al., (2010).

5.3 Estimativas de correlacdo genética

N&o foram apresentadas correlacdes genéticas entre PL e PM pois as bufalas
do rebanho em estudo sao selecionadas para PL e PM mas ainda ndo sao para SCS,

entdo analisou se 0 SCS esta sendo indiretamente selecionado.

Tabela 5. Estimativas de correlacdo genética ao longo dos DIMs (desvio padrdo)e
intervalo de densidade a posteriori maxima 95% (HPD) para producéo de leite(PL),
Score de células sométicas (SCS) e para producdo de mozzarella (PM) obtidos por
modelos de regressao aleatéria bi-caracteristica (apenas para primeira lactacdo).

DIM T'G(PL_scs) T'G(PM_gcs)

5-35 0,28 (0,04) 0,25 (0,05)
[0,20; 0,34] [0,15; 0,34]

36-65 0,36 (0,03) 0,31 (0,04)
[0,30; 0,43] [0,23; 0,38]

66-95 0,41 (0,03) 0,35 (0,04)
[0,34; 0,47] [0,28; 0,41]

96-125 0,34(0,04) 0,34 (0,04)
[0,25; 0,42] [0,26; 0,41]

126-155 0,14 (0,05) 0,15 (0,05)
[0,020; 0,24] [0,05; 0,25]

156-185 0,13 (0,06) -0,07 (0,06)
[0,02; 0,26] [-0,19; 0,06]

186-215 -0,03 (0,06) 0,08 (0,07)
[-0,15; 0,10] [-0,06; 0,20]

216-245 0,25 (0,05) 0,09 (0,06)
[0,15; 0,35] [-0,020; 0,20]

246-275 0,33 (0,05) 0,06 (0,06)
[0,24; 0,43] [-0,05; 0,18]

276-305 0,30 (0,04) 0,18 (0,05)
[0,22; 0,38] [0,07; 0,28]

rg= Correlacdo genética entre as caracteristicas.
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A correlgada genética entre SCS e PL apontaram médias variando de -0,03
(DIM 186-215) a 0,41 (DIM 66-95), valores que estdo préximos aos reportados por
Lazaro et al., (2021) -0,10 (DIM 156-185) a 0,33 (DIM 66-95). Ja as correlacdes
genéticas entre SCS e PM variaram entre -0,07 (DIM 156-185) a 0,35 (DIM 66-95).
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Figura 6. Estimativas de correlacdo genética para producéo de leite entre os dias de lactacdo

(DIM), obtidos por modelos de regresséo aleatoria bicaracteristicos(PL-SCS).
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Figura 7. Estimativas de correlacdo genética para score de células somaticas entre os

dias de lactagdo (DIM), obtidos por modelo de regresséo aleatéria bicaracteristicos
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(PL-SCS)

Observa-se que no inicio da lactacéo (DIM 8-100) a correlacdo é mais baixa -
0,99, aumentando com o passar dos dias, chegando no final da lactacao (DIM 260-
305) a uma alta e positiva correlacéo de (0,99) PL. Ja na figura 7, ndo foi observado
0 mesmo padrdo da figura anterior, ou seja, para a caracteristica SCS a correlacao
genética foi elevada e positiva (0,99) no final da curva de lactacao (DIM 281- 305), além
disso,apresentou baixa correlacdo e negativa (proximas -0,98) no intervalo de (DIM
50-113).

Contudo, quando observamos a correlacdo genética para SCS ao longo dos
DIMs, estimada conjuntamente com a caracteristica PM (Figura 8), observamos uma
alta e positiva correlacao (0,99) na segunda metade da lactagédo (DIM 193-30) e no
inicio da curva de lactacao (DIM 43-97) observou- se uma variacao alta e negativa da
correlacao (-0,99). J& para PM, a correlacao genética (Figura 9), apresentou baixas e
positivas correlacbes (aproximadamente 0,23), na primeira metade da curva de
lactacdo (DIM 1-141).
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Figura 8. Estimativas de correlacdo genética para score de células somaticas entre os

dias de lactacdo (DIM), obtidos por modelos de regresséo aleatéria bicaracteristicos
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(PM-SCS).
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Figura 9. Estimativas de correlacdo genética para producdo de mozzarella entre os
dias de lactacdo (DIM), obtidos por modelo de regressdo aleatéria bicaracteristicos
(PM-SCS).

5.4 Ganho genético e tendéncia genética

Estimativas de ganho genéticos obtidos para PL, PM e SCS foram 3,90 kg/ano,
0,60 kg/ano e 10,60 score/ano, respectivamente. Tais valores positivos indicam
superioridade genética dos descendentes em relacdo a média da geracdo dos pais.
O ganho genético para o SCS se mostrou mais alto quando comparado com as outras
duas caracteristicas.

As tendéncias genéticas para PL, SCS e PM, foram estimadas através da
regressdo dos valores genéticos em funcdo do ano de nascimento sendo positivas
(P<0,05) e iguais a 9,71 kg/ano (y = 9,71x - 19198), 1,56 scores/ano (y = 1,56x -
3027,90) e 0,68 kg/ano (y = 0,67x - 1322,30) respectivamente. Isso significa que
geneticamente a PL ira aumentar 9,71 kg a cada ano, a PM ira aumentar 0,68 kg a

cada ano e SCS ira subir 1,56 scores por ano.
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A tendéncia genética para PL, inicia-se baixa (1969 a 1989) e passa a aumentar
apos os anos 1990, o que pode ser explicado pelo acumulo de informacdes coletadas
pelo Programa de Controle Leiteiro da UNESP, Faculdade de Ciéncias Agréariase
Veterinarias de Jaboticabal, Departamento de Zootecnia de Jaboticabal - SP, que

permitiu a selecdo dos animais em funcdo do valor genético para tal caracteristica.
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Figura 10. Tendéncia genética para as estimativas médias para producédo de leite no
dia do controle (pontilhado azul) juntamente com a equacgao da reta (linha vermelha

pontilhada), de acordo com o ano de nascimento.

Pode-se observar valores baixos nos primeiros anos (1969 a 1975), contudo,
esses valores comecam a elevar-se a partir de 1977, provavelmente devido a

intensificacdo da coleta de dados referente a essa caracteristica.
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Figura 11. Tendéncia genética para as estimativas médias para score de células
somaéticas no dia do controle (pontilhado azul) juntamente com a equacao da reta(linha

vermelha pontilhada), de acordo com o ano de nascimento.

Nota-se assim como as demais caracteristicas, valores proximos a zero (1969
a 1974) que passou a aumentar apos os anos 1975, tal fato pode ser explicado com
a intensificacdo da cobranca pela qualidade do leite. Informacbes de sélidos totais
como gordura e proteina (base para o célculo da mozzarella) passaram a ser cada vez

mais consideraveis.
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Figura 12. Tendéncia genética para as estimativas médias para producdo de

mozzarella no dia do controle (pontilhado azul) juntamente com a equacao da reta
(linha vermelha pontilhada), de acordo com o ano de nascimento.
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6 CONCLUSAO

Os valores obtidos de herdabilidade para PL, SCS e PM indicam que ha
variabilidade genética aditiva suficiente para obter ganhos genéticos em bdufalas
leiteiras dos rebanhos analisados. Os valores de ganho genético positivo para todas
as caracteristicas indicam superioridade genética dos descendentes em relagdo a
média da geracdo dos pais. As estimativas de tendéncia genética indicam
crescimento dos valores para todas as caracteristicas e por fim a correlagdes
genéticas para as caracteristicas PL-SCS foram positivas com excecao do intervalo
186-215 DIM, sendo este o melhor intervalo para realizar a selecédo. J4 em relacao a
correlacao entre PM-SCS, assim como a citada anteriormente obteve-se apenas um
intervalo com valor negativo 156-185 DIM, igualmente sendo o melhor intervalo para
realizar o processo de selecao genética.

Em um panorama geral considerando os resultados obtidos no presente
trabalho os processos de selecao focando nessas determinadas caracteristicas estao

surtindo efeitos positivos, atendendo ao progresso génetico.
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8 MATERIAL SUPLEMENTAR

Tabela Suplementar 2. Estimativas de variancias e DIC, para 8 diferentes modelos
levando em consideracdo DIM70 e DIM 100, GC e HTD como efeito aleatdério e fixo,
para producao de leite.

N° de Controles

PL o o&p h* 02 Opeinu DIC Bufalas  Diarios

(n)

DIM70,GC 1,30 2,52 0,21 2,16 0 291773,33 3972 77742
FIXO

DIM70,GC 1,30 2,54 0,19 2,15 0,65 294669,41 4021 78608
ALEATORIO

DIM70,HTD 1,07 2,25 0,18 2,44 0 164212,11 3792 42117
FIXO
DIM70,HTD 1,29 2,41 0,21 2,08 0,42 292237,47 4021 78608
ALEATORIO
Dim 100,GC 1,32 2,54 0,21 2,13 0 285269,09 4032 76163
FIXO
DIM100,GC 1,29 257 0,19 213 0,66 287720,63 4076 76894
ALEATORIO
DIM 100, HTD 1,11 2,19 0,19 2,42 0 164392,14 3884 42227
FIXO
DIM100,HTD 1,30 2,43 0,21 2,06 0,42 28599,04 4076 76894
ALEATORIO
h?= herdabilidade, o2 = variancia genética aditiva, ogp = variancia de ambiente
permanente, Géc = variancia de Grupo de Contemporaneo, ¢2 = variancia residual,
DIC= Critério de Informagédo da Deviance, DIM= dias em lactacao.

Tabela Suplementar 3. Estimativas de variancias e DIC, para 8 diferentes modelos
levando em consideragédo DIM70 e DIM 100, GC e HTD como efeito aleatorio e fixo,
para score de células somaticas.

N° de Controles

SCS 0 o0& h* 0% Ofc/nw DIC Bufalas  Diarios
(n)
DIM70,GC 2,31 4,58 0,19 441 0 15260,58 568 3245
FIXO
DIM70,GC 2,46 4,40 0,13 4,39 5,27 15370,02 570 3254

ALEATORIO
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DIM70,HTD 1,71 1,84 0,21 3,23 0 9201,64 559 2126
FIXO

DIM70,HTD 1,43 1,44 0,09 3,12 8,76 1394991 570 3254

ALEATORIO

DIM100,GC 2,27 4,77 0,16 4,18 0 16916,33 657 3630
FIXO

DIM100,GC 2,72 4,40 0,14 4,16 4,65 16986,05 661 3645

ALEATORIO

DIM 100, HTD 1,27 1,56 0,20 3,10 0 10603,23 653 2477
FIXO

DIM 100, HTD 0,87 1,73 0,06 3,06 8,60 15505,37 661 3645

ALEATORIO

h?= herdabilidade, o5 = variancia genética aditiva, o%, = variancia de ambiente
permanente, Géc/htd = variancia de Grupo de Contemporaneo e HTD, o = variancia
residual, DIC = Critério de Informacao da Deviance, DIM= dias em lactacao.



