UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA — UNESP

CAMPUS DE JABOTICABAL

ESTIMATIVAS DE ENDOGAMIA E SEUS EFEITOS EM
CARACTERISTICAS DE CRESCIMENTO, FERTILIDADE E
EFICIENCIA ALIMENTAR EM BOVINOS NELORE

Ricardo Dutra do Bem

Médico Veterinario

2023



UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA - UNESP

CAMPUS DE JABOTICABAL

ESTIMATIVAS DE ENDOGAMIA E SEUS EFEITOS EM
CARACTERISTICAS DE CRESCIMENTO, FERTILIDADE E
EFICIENCIA ALIMENTAR EM BOVINOS NELORE

Discente: Ricardo Dutra do Bem

Orientadora: Dra. Maria Eugénia Zerlotti Mercadante

Tese apresentada a Faculdade de
Ciéncias Agrérias e Veterinarias — Unesp,
Campus de Jaboticabal, como parte das
exigéncias para a obtencé&o do titulo de
Doutor em Genética e Melhoramento

Animal

2023



Bem, Ricardo Dutra do
B455e Estimativas de endogamia e seus efeitos em caracteristicas de
crescimento, fertilidade e eficiéncia alimentar em bovinos
nelore / Ricardo Dutra do Bem. -- Jaboticabal, 2023
66 f. : il., tabs.

Tese (doutorado) - Universidade Estadual Paulista (Unesp),
Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias, Jaboticabal
Orientadora: Maria Eugénia Zerlotti Mercadante

1. Genética Animal. 2. Bovinos de Corte. 3. Endogamia. 1.
Titulo.

Sistema de geracao automatica de fichas catalograficas da Unesp. Biblioteca da
Faculdade de Ciéncias Agrérias e Veterindrias, Jaboticabal. Dados fornecidos pelo
autor(a).

Essa ficha ndo pode ser modificada.




Sy UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA

unesp -
Campus de Jaboticabal

CERTIFICADO DE APROVAGAO

TiTULO DA TESE: ESTIMATIVAS DE ENDOGAMIA E SEUS EFEITOS EM CARACTERISTICAS DE
CRESCIMENTO, FERTILIDADE E EFICIENCIA ALIMENTAR EM BOVINOS NELORE

AUTOR: RICARDO DUTRA DO BEM
ORIENTADORA: MARIA EUGENIA ZERLOTTI MERCADANTE

Aprovado como parte das exigéncias para obtengao do Titulo de Doutor em Genética e Melhoramento

Animal, pela Comissdo Examinadora:

Documento assinado digitalmente

i “ » MARIA EUGENIA ZERLOTTIMERCADANTE
s Data: 09/11/2023 18:46:05-0300

Pesquisadora Dra. MARIA EUGENIA ZERLOTTI MERCADANTE (Participagao Vi Verifique

Instituto de Zootecnia / SertaozinhoSP ﬂ
- DZQU/"?ﬁ :

Prof. Dr. LUIZ FERNANDO BRITO (Participagao Virtual)
Purdue University / West Lafayette/Indiana

s://validar.iti.gov.br

Documento assinado digitalmente

4# LUCIO FLAVIO MACEDO MOTA
©  Data: 14/11/2023 05:26:14-0300

Pés doutorando LUCIO FLAVIO MACEDO MOTA (Participagao Virtual) g" ‘Mb Verifique e hetps:/vatidaritieovibr
Departamento de Zootecnia / FCAV UNESP Jaboticabal

Documento assinado digitalmente
g %‘ib DELVAN ALVES DA SILVA

Prof. Dr. DELVAN ALVES DA SILVA (Participagao - Virtual) e aeh e il s
Departamento de Zootecnia / Universidade Federal de Vigosa (UFV) - Vigosa/MC

Documento assinado digitalmente

) Pequisadora Dra. LENIRA EL FARO ZADRA (Participagao Virtual) ub LENIRA EL FARO ZADRA
Instituto de Zootecnia / Sertdozinho/SP g ‘ ¥ Datar13/11/2023 20:42:25-0300

Verifique em https://validar.iti.gov.br

Jaboticabal, 09 de novembro de 2023

Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias - Campus de Jaboticabal -
Via de Acesso Professor Paulo Donato Castellane, s/n, 14884900, Jaboticabal - Sao Paulo
https://www.fcav.unesp.br/#!/pos-graduacaolprogramas-pg/genetica—e-melhoramento«animaICNPJ: 48.031.918/0012-87.



DADOS CURRICULARES DO AUTOR

Ricardo Dutra do Bem - nascido no dia 18 de junho de 1994, natural de
Laranjal-MG, Brasil. Filho de Juarez Correa do Bem e Roseni Dutra Montes do
Bem. Iniciou seus estudos em escolas publicas de Laranjal, primeiro no Centro
Educacional Municipal Norberto Berno e concluindo o ensino médio na Escola
Estadual Coronel Francisco Gama. Em 2018, obteve o titulo de Meédico
Veterinario pela Universidade Federal Fluminense (UFF). Durante a graduacéo,
fez parte do Laboratério de Genética Quantitativa e Melhoramento Animal
(LGQMA), sob a orientacdo do Dr. Rodolpho de Almeida Torres Filho, onde
participou da organizacdo do evento Encontro de Zootecnia. Ainda nha
graduacgéo, atuou como monitor das disciplinas de Caprino e Ovinocultura,
Zootecnia | e Praticas Zootécnicas. Em margo de 2018, ingressou no Programa
de Pdés-Graduacédo do Instituto de Zootecnia, onde, sob a orientacdo da Dra.
Claudia Cristina Paro de Paz, obteve o titulo de mestre em Producdo Animal
Sustentavel. Em marco de 2020, ingressou no programa de Genética e
Melhoramento Animal da Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias da
Universidade Estadual Paulista "Julio de Mesquita Filho," campus de
Jaboticabal, sob a orientacdo da Dra. Maria Eugénia Zerlotti Mercadante. Foi

bolsista da CAPES durante o mestrado e doutorado.



A vida é uma ilusdo
Poucas coisas realmente tém valor
Familia, Amigos e o Amor

BEM & BEM «



Dedico este trabalho, em primeiro lugar, a todos que contribuiram de alguma
forma para a sua realizagdo. Agradeco a cada pesquisador, funcionario e animal que,
através de seus esforcos ou vidas, possibilitaram o avanco da ciéncia. Dedico também
a todas as pessoas que estdo enfrentando dificuldades, que estdo pensando em
desistir, ou que n&o conseguem encontrar motivos para continuar lutando. Em
momentos assim, é importante buscar ajuda. Acredite, com apoio e determinacao,

qualquer desafio pode ser superado.



AGRADECIMENTOS

Agradeco a Deus, ou como for que se chame, a fonte primaria da vontade do
ser humano de viver e lutar.

Agradeco ao Sr. Juarez por ser um exemplo de homem e pai, a Sra. Roseni
pelo amor infinito derramado sobre mim, a minha irma Flavia, que por ser tao forte,
me faz forte também, e ao Bento por ser a esperanca de continuidade e por ter se
tornado um dos motivos para lutar.

Agradeco a minha familia: (José, Zezé, Juliana, Eva) representando suas
familias. Por fazerem parte do principio, e serem para sempre a base de tudo. Ainda
ao Sr. Elio, pelo apoio ao recomeco e a Dona Marlene por me manter saudavel nessa
etapa.

Agradeco a todos professores que algo me ensinaram, em especial Tia Gilza,
Fernanda, José Lucio e Tia Zezé).

Agradeco aos amigos da graduacgao, magos: (Michel, Arthur, Ravache, Gabriel,
Paulo Ricardo, Antonio, Nandes) e do patota: (Bruna, Bia Brunetto, Bia Souza e
Flavia), e ao meu irmao/afilhados Diego e Cérita.

Agradeco a Ana, minha primeira orientadora/mée. Agradeco a Rodolpho Torres
e Carla Florentino, pela introducdo ao maravilhoso mundo do melhoramento genético
e pela luta na construgédo do meu profissionalismo.

Agradeco aos mais que amigos e sim familia do mestrado (Dani, Gabizinha,
Léo, Jeferson, Valesca, Tati, Carol, Marcelo, Luana, Marina e David). Agradeco a
Catiucia por ndo ter me deixado desistir do mestrado, mesmo quando eu ja o tinha
feito.

Agradeco ao Instituto de Zootecnia e seus funcionarios (Sr. Braz, Tété, Irma,
Aline, RO, Estela, Quaiada, Pedrdo, Dal, Fran, Valdemar (in memoriam), Sr.
Figueiredo, Sr. Nena, Saulo, Pedrinho, Cara, Rogério, Rob e Valdir) em especial ao
Leu, Batata, Dona Clésia, e Dona Arlete aos quais respeito como pais, por cuidarem
de nés como filhos. Agradeco também aos pesquisadores do Instituto de Zootecnia,
com quem tive a honra de conviver, por muitos momentos aprender e pelos quais
sempre fui extremamente bem tratado.

Agradeco a UNESP, e principalmente a coordenacao da pés-graduacao, pela
ajuda nas milhares de davidas, em especial: Diego, Claudio, Eliana e Branca.



A minha colega de trabalho/irma Lorena, por me ouvir, por me ajudar, por me
corrigir, por me fazer acreditar. Aos colegas (Delvan, Karine, Eula, Isabella, Marisol e
Henrique) por toda ajuda ao trabalho.

Ao meu psiquiatra Gabriel e ao meu psic6logo Tadeu. Nao haveria espacgo para
pensar em ciéncia, nem forca em meu corpo para executa-la, caso minha mente nao
fosse tratada. Mais que o meu trabalho, minha vida foi salva.

A minha orientadora, Maria Eugénia, primeiro por n3o ter desistido de mim, em
segundo por incentivar seus alunos ao melhor desempenho possivel, sempre. Em
terceiro, por ser o exemplo da importancia da dedicacao. E por fim, por ensinar, com
a propria atitude, como alguém deve lidar com adversidades.

O presente trabalho foi realizado com apoio da Coordenacdo de
Aperfeicoamento de Pessoal de Nivel Superior - Brasil (CAPES) - Cdédigo de

Financiamento 001.



CAPITULO 1
1.
2.
2.1,
2.2.

2.3.

3.

SUMARIO

— CONSIDERAGCOES GERAIS ... 1
T} 0o 1¥ [ox> o T 1
ReVISA0 de literatura.........coooeeeeeieeeeeeeeeee 3
Experimento de selegcdo naraga Nelore .........cccceeeeeeeiieeeee, 3
ENdOQamia.....ccoooeeeeeeeeeeeeee 4

Efeito da endogamia sobre caracteristicas de interesse

BCONOIMIICO e e e 7

R O N C S .. e e 11

CAPITULO 2 - ESTIMATIVAS DE ENDOGAMIA E SEUS EFEITOS EM
CARACTERISTICAS DE CRESCIMENTO, FERTILIDADE E EFICIENCIA

ALIMENTAR EM BOVINOS NELORE ... 18
1. INTFOAUGED ... 18
2. Material € MELOUOS......cc.uuiiiiiiieee e 19
2.1.  ANIMaiS € gENOLIPOS ..eiiiiiiiiiiiiiiiiee et 20
2.2. Runs of homozygosity (ROH) ..., 21
2.3 Métodos para estimacéao dos coeficientes de endogamia ........... 22
2.4. Efeito da endogamia.....cccoceeeeeiiiiiiiiiiiii e 23
2.4.1. Efeito da endogamia em animais genotipados ..........ccccccceeeeeennne. 24
2.4.2. Maximizacao do uso dos fenotipoS......cccevvviiiciiiiie e, 25
3. RESUITAAOS ...t 26
3.1 EStrutura do PedigrEe ... e 26
3.2 Caracterizagdo das corridas de homozigose .........cccceeeeeeeeeeeennnn. 27
3.3 Coeficientes de endogamia..........cceeeeeiiiiieieii e 28
3.4  Efeito daendogamia.......cccooeiiiiiiiiiiiee 31
3.4.1 Efeito da endogamia em animais genotipados ...........cccceeeeeeeeennnn. 31



3.4.2
3.5
4.
4.1

4.2
4.3
4.4
441
4.4.2

4.5

Maximizacdo do uso dos fenOtipoS.....cccccceeeiiiieeiiiiveicci e, 32
Efeito da endogamia a nivel de cromoSSOMO ..........cccceeeeeeeeeeeennnns 33
DISCUSSED 1o ittt 35

Estrutura do pedigree e caracterizacao das corridas de

NOMOZIGOSE .o 35
Coeficientes de ENdOQamia .......ccevevviiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiieeeeeeeeeeeeeeeeeeee 37
Avaliacao longitudinal dos coeficientes de endogamia............... 41
Efeito da endogamia ... 42
Efeito da endogamia em animais genotipados ...........cccceeeeeeeeennn. 42
Maximizagdo do usO dOS fENOLIPOS .....uevieiiieeiiiiiieeee e 43
Efeito da endogamia a nivel de cromosSSOmMO ........cccccceeeeeeeeeeeennnns 45
(0 1 1] 18 ES3 - Lo PP 47
RETEIENCIAS ..o 49



ESTIMATIVAS DE ENDOGAMIA E SEUS EFEITOS EM CARACTERISTICAS DE
CRESCIMENTO, FERTILIDADE E EFICIENCIA ALIMENTAR EM BOVINOS
NELORE

RESUMO - A massiva utilizagdo de um reduzido nimero de individuos de maior
valor genético, maximizada pelas biotecnologias da reproducéo, acarreta a criagao de
individuos que compartilham entre si, maiores propor¢cdes de alelos idénticos por
descendéncia (IBD). A endogamia pode levar a fixacdo de alelos deletérios e a
diminuicdo da diversidade genética, o que pode afetar a produtividade. Os objetivos
do presente trabalho foram identificar e caracterizar as corridas de homozigose
(ROH), avaliar as correlagbes entre os coeficientes de endogamia baseados no
pedigree (FPED), na matriz genémica H (FH) e em corridas de homozigose (FROH),
avaliar a evolucdo dos coeficientes médios de endogamia na populacédo, e por fim,
estimar os efeitos da endogamia global, calculada por diferentes metodologias, e
cromossomo-especifico (FROH_CHR) sobre caracteristicas de crescimento: peso ao
nascer (PN), peso ajustado para 210 dias (P210) e peso ajustado para 378 dias
(P378); de fertilidade: perimetro escrotal (PE) e de eficiéncia alimentar: consumo
alimentar residual (CAR), utilizando uma populacao fechada da raca Nelore. O arquivo
de pedigree continha 12.568 animais, dos quais 2256 eram genotipados. Os animais
genotipados em painéis de menor densidade foram imputados para o painel lllumina
BovineHD BeadChip (770k, lllumina Inc.). As estimativas do efeito da endogamia para
FPED, FH, FROH e FROH calculado para as classes de comprimento 1-2 Mb
(FROH1), 2-4 Mb (FROH2), 4-8 Mb (FROH3), 4-16 Mb (FROH4) e > 16 Mb (FROH5),
foram obtidas inserindo os coeficientes de endogamia como covariaveis no modelo
animal. Foram encontradas 70,24+14,25 ROH’s por animal, com comprimento médio
de 4,43 Mb. A endogamia média dos animais genotipados foi de 0,039+0,019 para
FPED, 0,041+0,044 para FH e 0,128+0,031 para FROH. A correlacdo entre FPED e
FROH foi de 0,60, enquanto a correlacédo entre FH e FROH foi de 0,69. Entre 1977 e
2020 os coeficientes de endogamia apresentaram taxas de aumento ao ano de 0,1%
para FPED, e 0,2% para FH e FROH. Para PN o efeito de FPED, FH e FROH5 foram
significativos, variando de -0,047+0,016 a -0,104+0,042 kg. Foi encontrado efeito
significativo de FROH5 sobre as caracteristicas de crescimento atingindo diminuicédo
de -1,327+0,495 kg no P378. Outros quatro coeficientes (FPED, FH, FROH2, FROH)
afetaram de maneira significativa o P378. Foi encontrado efeito negativo do FPED
sobre o CAR (0,010+0,0002 kg MS/dia) e de FROH sobre PE (-0,056+0,022 cm). O
FROH_CHR, calculado a partir do BTA3, BTA5 e BTA8 afetaram de maneira
significativa as caracteristicas de crescimento. Os coeficientes genémicos, além de
possibilitar a diferenciacdo entre individuos de mesma ordem de parentesco,
estiveram relacionados a efeitos desfavoraveis sobre as caracteristicas avaliadas com
maior frequéncia, em comparacdo ao FPED, e, portanto, devem ser utilizados como
ferramenta de gestdo da endogamia para manutencédo da diversidade genética nas
populacoes.

Palavras-chave: Bovinos de corte, Corridas de homozigose, Consumo alimentar
residual, Depressao endogamica, Perimetro escrotal



ESTIMATES OF INBREEDING AND THEIR EFFECTS ON GROWTH, FERTILITY,
AND FEED EFFICIENCY TRAITS IN NELORE CATTLE

Abstract - The extensive use of a reduced number of high genetic value
individuals, optimized through reproductive biotechnologies, can result in the
generation of a larger number of individuals sharing high proportions of alleles that are
identical by descent (IBD). Inbreeding can lead to fixation of deleterious alleles and a
decrease in genetic diversity, which can negatively impact animal productivity, health,
and adaptation. The objectives of this study were to identify and characterize runs of
homozygosity (ROH), assess the correlations between the inbreeding coefficient
based on pedigree (FPED), genomic relationship matrix (FH), and runs of
homozygosity (FROH), as well as evaluate the evolution of average inbreeding
coefficients in the population. Finally, estimate the effects of global inbreeding
calculated by different methods and chromosome-specific inbreeding (FROH_CHR)
on growth traits: birth weight (PN), weight adjusted to 210 days (P210), weight adjusted
to 378 days (P378), fertility: scrotal circumference (SC), and feed efficiency: residual
feed intake (RFI), using a closed population of Nellore cattle. The pedigree data
contained 12,568 animals, of which 2,256 were genotyped. Animals genotyped in
lower-density panels were imputed to the Illumina BovineHD BeadChip (770k, lllumina
Inc., San Diego, CA, USA). Estimates of inbreeding effects for FPED, FH, FROH, and
FROH calculated for length classes of 1-2 Mb (FROH1), 2-4 Mb (FROH2), 4-8 Mb
(FROH3), 4-16 Mb (FROH4), and > 16 Mb (FROH5) were obtained by including the
inbreeding coefficients as a covariate in the animal model. An average of 70.24+14.25
runs of homozygosity per animal with a mean length of 4.43 Mb was found. The
average inbreeding coefficients for genotyped animals were 0.039+0.019 for FPED,
0.041+0.044 for FH, and 0.128+0.031 for FROH. The correlation between FPED and
FROH was 0.60, while the correlation between FH and FROH was 0.69. The
inbreeding coefficients showed annual growth rates of 0.1% for FPED and 0.2% for FH
and FROH. Regarding birth weight (PN), the effect of FPED, FH, and FROH5 was
significant, ranging from -0.047+0.016 to -0.104+0.042 kg. A significant effect of
FROHS on growth traits was observed, with a decrease of up to -1.327+0.495 kg in
P378. Four inbreeding metrics (FPED, FH, FROH2, FROH) significantly affected P378.
A negative effect of FPED on RFI (0.010+0.0002 kg DM/day) and FROH on SC (-
0.056%0.022 cm) was observed. FROH_CHR calculated from BTA3, BTA5, and BTAS8
significantly affected growth traits. Genomic information, in addition to enabling more
accurate estimates of relatedness among individuals of the same expected degree of
relationship, were associated with adverse effects on the evaluated traits more
frequently than FPED. Therefore, they should be used as a tool for managing
inbreeding to maintain genetic diversity in populations.

Keywords: Beef cattle, Inbreeding depression, Residual feed intake, Scrotal
Circumference



CAPITULO 1 - Consideragdes gerais

1. Introducéo

Com um rebanho bovino estimado em 196,47 milhdes de cabecas, um abate de 39,14
milhdes de cabecas, uma producéo que representa 13,66% da carne mundial e um movimento
de 126,29 bilhdes de dblares (ABIEC, 2022), fica evidente o impacto do sistema agroindustrial
da carne bovina no Brasil e sua importancia para o mundo. Estima-se que 80% dos bovinos
criados no Brasil, possuam alguma raca zebuina (Bos taurus Indicus) em sua composicéo
genética (Santana et al., 2016), sendo que mais de 83% dos individuos que tiveram registros
de nascimento controlados pela Associacdo Brasileira de Criadores de Zebu (ABCZ) foram

da raca Nelore (https://www.abcz.org.br/common/uploads/secao/estatistica-geral-1939-a--

141239.pdf). A predominancia da raca Nelore no Brasil se deve, mas ndo exclusivamente, a
sua adaptabilidade, tornando-a capaz de produzir eficientemente em sistemas extensivos com
baixo incremento tecnolégico em condi¢des tropicais (Albuquerque et al., 2017). Nas ultimas
décadas, foram criados diversos programas de melhoramento genético com o objetivo de
aumentar a produtividade da raca Nelore, priorizando principalmente caracteristicas de
crescimento como critérios de selecgéo.

Mesmo que a maior parte da producdo de carne brasileira ainda seja oriunda de
reprodutores nao avaliados, conhecidos popularmente como “bois de boiada”, o mercado de
reposicao de animais avaliados por programas de melhoramento genético movimentou 393,1
bilhdes de dolares no ano de 2021 (ABIEC, 2022). Embora a selecdo de animais com base
em seu valor genético predito, utilizando o modelo animal usando o método “Best Linear
Unbiased Predictor” (BLUP) proposto por Henderson (1975), que considera informagfes de
parentes além do desempenho individual, tenha contribuido para o aumento da acuracia das
avaliacdes, é preciso destacar que esse método (se nao utilizado de forma estratégica) pode
aumentar a probabilidade de co-selecao de parentes colaterais (familias), o que resulta em
perda de variabilidade genética e aumento da endogamia nas populacées, conforme apontado
por Woolliams et al. (2015).

Biotecnologias reprodutivas como a inseminagéo artificial, a fertilizagcéo in vitro e a
transferéncia de embrides, tem possibilitado a intensificacdo do uso de alguns animais, de
maneira que ha maior nimero de progénies aparentadas (meios-irmaos e irmaos completos)
sendo criadas, que compartilham entre si, maiores proporcbes de alelos idénticos por

descendéncia (IBD) (VanRaden et al., 1992; Forutan et al., 2018). Com o0 avanco das


https://www.abcz.org.br/common/uploads/secao/estatistica-geral-1939-a--141239.pdf
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tecnologias de genotipagem e a consequente reducdo dos custos, o aumento de dados
gendmicos nas avaliagdes genéticas tornou a predicdo dos valores genéticos ainda mais
acurada, além de aumentar a intensidade de selecdo, e reduzir o intervalo de geracfes
(Doublet et al.,, 2019) o que, consequentemente, promove 0 aumento do ganho genético
anual, principalmente sobre caracteristicas de baixa herdabilidade e de dificil ou alto custo de
mensuracado (Meuwissen et al., 2016). Por outro lado, essas biotecnologias possuem potencial
de provocar, em maior magnitude, o0 aumento na taxa de endogamia (Forutan et al., 2018;
Lozada-Soto et al., 2021).

O coeficiente de endogamia pode ser calculado com base no pedigree (FPED) ou em
informacdes oriundas de animais genotipados. A utilizacdo da informacdo gendmica oferece
uma vantagem significativa, uma vez que permite a determinacédo do parentesco entre os
animais mesmo quando ndo héa informacfes genealdgicas disponiveis ou quando existem
erros no pedigree. Além disso, o coeficiente de endogamia pode ser estimado mais
precisamente com o uso da informacdo molecular (VanRaden, 2008; Forutan et al., 2018),
uma vez que se torna possivel o acesso as informacdes oriundas de recombinacdo génica,
excluindo os erros causados pela pressuposicdo de que animais de mesma ordem de
parentesco possuem a mesma proporcao de alelos IBD, presente na estimativa com base no
pedigree (Keller et al., 2011).

As metodologias de estimagcdo da endogamia gendmica podem se basear, entre
outros, na matriz de parentesco gendmico (FH) ou em corridas de homozigose (FROH), que
sdo grandes sequéncias homozigéticas continuas no genoma dos individuos, sobre as quais
se presume serem herdadas de um ancestral comum (ROH). O interesse da comunidade
cientifica vem crescendo para estudos de segmentos ROH em diversas ragas bovinas
(Reverter et al., 2017; Peripolli et al.,2018; Forutan et al., 2018; Doublet et al., 2019;
Martikainen et al. 2020; Mulim et al., 2022; Gutiérrez-Reinoso et al., 2022; Cole, 2023; Nishio
et al., 2023), uma vez que esta metodologia possibilita a caracterizacdo e a estimativa da
idade dos eventos endogamicos que ocorreram nas populagdes (Howrigan et al., 2011).

Ao longo do tempo, os efeitos deletérios associados ao aumento da homozigose
devido a endogamia causam perda de variabilidade genética e reducdo do ganho genético
(Peripolli et al., 2016). O impacto adverso do aumento da endogamia em caracteristicas de
crescimento tem sido amplamente documentado, tanto por meio de calculos baseados em
pedigree (Leroy, 2014; Pereira et al., 2016) quanto, mais recentemente, por meio de
coeficientes genémicos (Sumreddee et al., 2018; Lozada-Soto et al., 2021).

Com base nas evidéncias relatadas, os objetivos do presente trabalho foram identificar

e caracterizar as corridas de homozigose (comprimento e distribuicdo), avaliar as correlagcbes



entre o coeficiente de endogamia baseado no pedigree e os coeficientes genémicos, além de
avaliar a evolucao dos coeficientes médios de endogamia na populacéo. Por fim, estimar os
efeitos da endogamia global, calculada por diferentes metodologias, sobre caracteristicas de
crescimento, fertilidade e eficiéncia alimentar e a endogamia cromossomo-especifica

(FROH_CHR), sobre as caracteristicas de crescimento.

2. Revisao de literatura

2.1.Experimento de selecdo na raca Nelore

A raca Nelore foi introduzida no Brasil na década de 1920. Os primeiros animais foram
registrados no ano de 1938, quando o Herd Book do Zebu foi criado (Santana et al., 2016).
Ha estimativa de que menos de 7.000 animais foram importados da India (Vozzi et al., 2007)
e que, 20% dos genes encontrados na populagdo (Magnabosco et al., 1997) s&o oriundos de
apenas seis genearcas (Karvadi; Taj Mahal; Kurupathy; Golias; Godhavari; e Rasta).

Em 1980, no Centro de Pesquisa em Bovinos de Corte, localizado em Sertdozinho-SP
(Brasil), pertencente ao Instituto de Zootecnia (1Z), antiga Estacdo Experimental de Zootecnia
de Sertdozinho (EEZS), 350 novilhas, parte do rebanho existente desde 1933, foram
aleatoriamente distribuidas em dois rebanhos: Controle (60 animais) e Selecao (120 animais).
Seis touros com maiores diferenciais de selecdo para peso padronizado aos 378 dias (P378)
apos a prova de ganho de peso, foram selecionados para acasalar as novilhas do rebanho
Selecdo, e quatro touros com diferencial de sele¢do proximo a O foram acasalados com as
novilhas do rebanho Controle. As demais 170 matrizes compuseram o rebanho Tradicional
(Mercadante et al., 2003).

A linha Controle (NeC) é mantida, desde entdo, sob selecédo estabilizadora, e os
animais sao selecionados para a média do P378 apds o teste de desempenho, dos animais
contemporaneos. Nas linhas Selecéo (NeS) e Tradicional (NeT) os animais sao selecionados
de forma a maximizar o P378, dentro dos grupos contemporaneos formados intrarebanho. A
partir de 2008, a linha Tradicional (NeT) foi selecionada com base em maiores valores
genéticos (Best Linear Unbisead Predictor) para P378 e menores valores genéticos de
consumo alimentar residual (CAR) (Mercadante et al., 2003; Cardoso et al., 2018; Benfica et
al., 2020).

Desde 1980, diversos estudos vém sendo conduzidos na populagéo da raga Nelore do
Instituto de Zootecnia. Esses estudos estimaram parametros genéticos para peso aos 378
dias de idade, medidas corporais e perimetro escrotal (Cyrillo et al., 2001), além de identificar

a resposta correlacionada de caracteristicas reprodutivas a selecdo para P378 (Mercadante



et al., 2003). Também foram avaliados novos fenétipos e regides do genoma relacionadas a
eficiéncia alimentar (Grion et al., 2014; Olivieri et al., 2016), bem como as correlacbes entre
as caracteristicas de eficiéncia alimentar e crescimento (Ceacero et al., 2016). Assinaturas de
selecdo devido a selecéo direcional para P378 foram relatadas por Cardoso et al. (2018).
Recentemente estudos foram conduzidos para investigar a associacao genética entre
0 comportamento ingestivo e caracteristicas de eficiéncia alimentar e crescimento (Benfica et
al., 2020). Valente et al. (2023) abordaram a associacdo genética entre caracteristicas de
organizacdo social, comportamento alimentar, eficiéncia e crescimento. Essas pesquisas
caracterizam a populagéo da raca Nelore 1Z como um importante grupo experimental para
avancos em diversas areas da pecuaria e da ciéncia em nivel mundial. No entanto, ainda néo
existem estudos que avaliaram a endogamia e seus impactos sobre caracteristicas de

crescimento, fertilidade e eficiéncia alimentar nessa populagéo.

2.2.Endogamia

A endogamia pode ser entendida como um sistema que consiste no acasalamento
entre individuos que possuem ancestrais em comum. Entretanto, uma vez que o nimero de
ancestrais de um individuo é dado por 2¢, sendo t o nimero de geracées (ou seja, todos 0s
individuos possuem 2 pais, 4 avés, 8 bisavos etc.), retrocedendo poucas geragdes, 0 nUmero
de individuos necessarios para prover pais ndo aparentados seria maior do que qualquer
populacéo existente. Sabendo disso, infere-se que, em algum nivel, todos os individuos de
uma populagéo séo aparentados entre si (Falconer, 1996).

De maneira positiva, a endogamia pode ser utilizada como forma de fixar e padronizar
caracteristicas de interesse em muitas espécies de animais domésticos. Outra abordagem
gue promoveu grande impacto na produgdo animal, foi a utilizacdo de cruzamentos entre
linhagens altamente endogamicas, que teve suas vantagens desvendadas pelos
experimentos, desenvolvidos com suinos, pelo Dr. Jay Laurence Lush (Dickerson, 1973).

O acasalamento de individuos aparentados leva ao aumento de alelos em
homozigose, denominados genes idénticos por descendéncia (IBD). Em contrapartida existem
alelos que sédo idénticos, mas que ndo sdo necessariamente herdados de um ancestral
comum, e sdo chamados de genes idénticos por estado (IBS) (Keller et al., 2011). A
endogamia pode ser estimada através do coeficiente de endogamia, que mensura a

proporcao de genes idénticos por descendéncia. Tradicionalmente ele é calculado com base
no pedigree (Wright, 1922) como: F; = Z(%)"*"'“ (1 + F4¢), onde F, é o coeficiente de

endogamia do animal Z, n + n’ sdo o nimero de geracfes entre 0 ancestral comum e 0s pais

do animal Z e F,. € o coeficiente de endogamia do ancestral em comum.



Um ponto importante a ser considerado em relacdo as estimativas de endogamia é o
tamanho efetivo da populacéo (Ne), um conceito introduzido por Wright (1931). Basicamente,
Ne pode ser definido como o tamanho de uma populacédo idealizada que resultaria na
variancia das frequéncias génicas ou na taxa de endogamia existente na populacdo real

(Wright, 1969). O tamanho efetivo da populacdo pode ser estimado a partir da taxa de
endogamia individual (AF;), calculada como AF; =1 — t"_l,/(l —F;) onde t; é o valor de

equivalente em geracbes completas do individuo i, e F; € o coeficiente de endogamia do

individuo i (Gonzéles-Recio et al., 2007; Gutiérrez et al., 2009). Em seguida, é possivel obter
1
2AF°
O tamanho efetivo da populacao esta intimamente relacionado a endogamia, de modo

o tamanho efetivo da populacéo (Ne) a partir da média das taxas de endogamia: N, =

gue o aumento das taxas de endogamia, ou seja, 0 aumento da endogamia média da
populacéo ao longo dos anos ou geracoes, resulta na diminuicdo de Ne. Fica claro, dessa
forma, a necessidade de calcular e controlar a endogamia em rebanhos pequenos, visto que
ao retroceder poucas geracgdes, serdo encontrados animais aparentados acasalados mais
facilmente do que em maiores populacdes.

A metodologia com base no pedigree (FPED) determina que animais de mesma ordem
de parentesco (p.ex., irméos completos) possuem a mesma propor¢cao de alelos idénticos por
descendéncia (Keller et al.,, 2011). No entanto, devido ao tamanho finito do genoma,
coeficientes baseados em pedigree representam somente uma expectativa da endogamia
realizada (VanRaden, 2008; Hill and Weir, 2011). Com o uso de informacdes genbmicas e a
cobertura abrangente de marcadores genéticos, € possivel estimar de forma mais confiavel a
endogamia dos individuos, a partir do real grau de compartilhamento de genes idénticos por
descendéncia entre parentes (Visscher et al., 2006).

Um coeficiente de endogamia gendémico (FH) pode ser obtido para todos os animais
usando o método proposto por Legarra et al. (2020), gerando uma matriz compartilhada com
animais genotipados e ndo genotipados. Uma das metodologias que se destaca entre as
baseadas em informagfes gendmicas, como um preciso estimador da endogamia presente
nos individuos, é a estimativa calculada a partir de grandes segmentos em homozigose
herdados de um ancestral comum, denominados corridas de homozigose (Cole, 2023). As
corridas de homozigose (ROH) sdo caracterizadas por serem segmentos continuos de
homozigose do genoma herdados de um ancestral comum (Gibson et al., 2006; Solkner et al.,
2010).

A metodologia baseada em ROH pode ser utilizada com diversos propdsitos como:
estimar a endogamia genémica como uma estimativa verdadeira e realizada da autozigose

(Curik etal., 2017), averiguar a estrutura da populagao (Kim et al, 2015) e diversidade genética



(Peripolli et al, 2016; Addo et al., 2019; Zsolnai et al., 2020); explorar assinaturas de selecéo
(Marras et al., 2015; Cardoso et al., 2018; Dixit et al., 2020; Mastrangelo et al., 2020), uma
vez que a associacdo entre segmentos de ROH e coeficiente de endogamia € indicativo de
evidencia de selecdo recente (Kim et al., 2015); estudar a depressdo endogamica em
caracteristicas de interesse econdémico (Bjelland et al., 2013; Kim et al., 2015; Curik et al.,
2017; Martikainen et al., 2018).

O comprimento da ROH esté relacionado a idade do evento endogamico (Howrigan et
al., 2011). Basicamente, a teoria por tras disso é que a recombinacéo leva a quebra de longos
segmentos do genoma. Dessa forma, é esperado que segmentos menores de ROH sejam
derivados de um ancestral comum remoto, e segmentos mais longos sejam derivados de um
ancestral comum recente (Browning and Browning, 2012).

Apoés a identificacao de tais regiées e do tamanho do genoma coberto pelos SNPs, é
possivel a obtengdo do FROH, um coeficiente de endogamia genémico total e por classe de
comprimento dos segmentos, o que possibilita uma interessante abordagem quanto a idade
do evento endogamico (Howrigan et al.,, 2011). FROH é amplamente descrita como uma
poderosa medida capaz de captar os efeitos da endogamia realizada com maior acuracia, em
comparagdo com coeficientes calculados com base no pedigree e na matriz gendmica
(FGRM) (Zhang et al., 2015; Curik et al., 2017; Nishio et al., 2023). Os coeficientes de
endogamia genbmicos baseados em ROH (FROH) podem ser estimados para cada animal

genotipado de acordo com McQuillan et al. (2008).

n
Xj—1 Lron;
Fpop = ——

)

LTOTAL
onde Lgoy € 0 comprimento total dos segmentos em determinada classe de comprimento e

Lrorar € O tamanho total dos autossomos cobertos por marcadores. Para cada animal, o
FROH pode ser calculado para classes de comprimento (FROH1-2 Mb, FROH2-4 Mb,
FROH4-8 Mb, FROH8-16 Mb e FROH > 16 Mb).

Quanto a relagéo entre os coeficientes de endogamia estimados pelas metodologias
anteriormente descritas, estudos tem mostrado correlagbes entre FPED e FROH que
aumentam conforme o aumento do tamanho dos segmentos ROH (Peripolli et al. 2018;
Lozada-Soto et al., 2021). Isso ocorre devido a maior contribuicdo de segmentos longos para
a composicdo do valor de FROH. Correlacdes entre FPED e FROH de 0,66 e 0,86 foram
relatadas por Sumreddee et al. (2018) e Nishio et al. (2023). Além disso, Forneris et al. (2021)
relataram correlacéo de 0,79 entre FPED e FH, avaliando animais da raga Brangus.

Por outro lado, menores valores de correlagéo entre FPED e FROH foram relatadas

por Purfield et al. (2012) e Addo et al. (2019), quando segmentos ROH menores,



respectivamente, do que 8 MB e 10 Mb foram excluidos, uma vez que ha uma contribuicdo
significativa desses segmentos, que sdo relacionados a eventos endogamicos ancestrais,
para o valor de FROH. Quando segmentos ROH de menor comprimento séo considerados, a
profundidade do pedigree torna-se ainda mais importante, pois a correlagdo entre FPED e
FROH esta diretamente relacionada ao numero de geracbes presentes no pedigree
(FerenCakovi¢ et al.,, 2013a), ou seja, quanto maior o numero de geracdes, maior € a
correlacdo entre esses coeficientes.

A presenca de genes deletérios € frequentemente observada em maior propor¢ao nos
segmentos em homozigose (ROH'’s) em comparacéo com outras areas do genoma, tanto em
seres humanos (conforme observado em estudos como Szpiech et al., 2013; e Pemberton et
al., 2018) quanto em bovinos (como evidenciado em pesquisa por Zhang et al., 2015).
Contudo, ainda persiste uma falta de consenso em relacédo a correlacéo entre o comprimento
dos segmentos em homozigose e a probabilidade de incluir genes deletérios.

Primeiramente, € importante destacar que em popula¢des humanas, estudos anteriores
observaram uma tendéncia de maiores chances de ocorréncia e acumulagdo de genes
deletérios em segmentos genéticos longos (Szpiech et al., 2013). Segundo os autores, esse
achado esta relacionado ao fenbmeno denominado "purge", que ao longo do tempo leva a
eliminacé@o gradual de variantes genéticas prejudiciais nas populacdes (Szpiech et al., 2013)
devido & morte dos individuos portadores. Conforme 0s genes séo transmitidos de geragéo
em geracdo, alelos prejudiciais tém uma tendéncia a serem progressivamente removidos
através do processo de "depuracao”. Isso implica que, com o passar do tempo, segmentos
mais curtos de homozigose geralmente contém uma propor¢cdo menor de alelos deletérios.

No entanto, € interessante notar que em estudos com populagbes bovinas,
especificamente, as descobertas de Zhang et al. (2015) apresentaram uma situacdo
contrastante. Eles identificaram uma maior proporcéo de alelos deletérios em segmentos de

homozigose classificados como curtos e médios (comprimento inferior a 3 Mb).

2.3.Efeito da endogamia sobre caracteristicas de interesse econdémico
A endogamia pode levar a fixacdo de alelos deletérios e a diminuicao da diversidade
genética, o que pode afetar negativamente a produtividade e a saude dos animais (Falconer,
1996). Na década de 1960, Dickerson (1963) introduziu o termo "inbreeding depression"
(depressdo por endogamia) para descrever as perdas de produtividade em animais de
producéo, causadas pelo aumento da endogamia.
A reducdo das médias fenotipicas em resposta ao aumento da endogamia pode ser

explicada por trés hipoteses, conforme discutido por Kristensen et al. (2010). A primeira



hiptese envolve a dominancia parcial, sugerindo que a expressdo de alelos recessivos
deletérios € ampliada em populacdes endogamicas (Davenport, 1908). A segunda hipétese é
a sobredominéancia, que postula a superioridade dos heterozigotos sobre os homozigotos em
termos de desempenho fenotipico (East, 1908; Shull, 1908). Nesse caso, 0 aumento de
homozigotos reduziria a média fenotipica. Por fim, a terceira hipétese é a epistasia, que
implica um diminuicao da probabilidade de combinacdes génicas favoraveis que ocorrem em
heterozigose, devido & endogamia (Jain e Allard, 1965). E relevante notar que as duas
primeiras hipteses assumem uma relacao linear entre a endogamia e as médias fenotipicas,
enquanto a terceira hipétese sugere uma relagcdo nao linear, como observado por Kristensen
e Sorensen (2005).

O aumento da endogamia média foi relatado em diversas popula¢des bovinas. Ao
avaliar a base de dados da associacao norte-americana de criadores de Angus, Lozada-Soto
et al. (2021) relataram taxas de aumento da endogamia com variacéo de 0,347 a 0,547 para
FPED e de 0,107 a 0,213 para FROH, entre machos e fémeas. Em relagdo as taxas de
aumento da endogamia estimadas com base no FPED, Cleveland et al. (2005) relataram taxa
anual de aumento na endogamia da populacdo de animais da raca Hereford nos Estados
Unidos de 0,120 entre 1990 e 2001. Além disso, Mcparland et al. (2007), ao avaliarem
populacdes de ragas puras na Irlanda, relataram taxas anuais de aumento da endogamia de
0,130 para a raca Hereford, 0,0006 para a raca Simmental e 0,100 para a populagédo de
animais da raca Holstein-Friesian.

Tradicionalmente, a depressdo endogamica tem sido estimada utilizando a abordagem
da regressdo dos valores fenotipicos em relacdo ao coeficiente de endogamia, conforme
mencionado por Leroy et al. (2001). No entanto, é importante notar que essa abordagem
estima o efeito médio do coeficiente de endogamia, pois considera principalmente a relacédo
linear entre o coeficiente de endogamia e as caracteristicas em estudo. Esta abordagem néo
leva em consideracao os efeitos genéticos compartilhados entre os individuos.

Os efeitos da endogamia sobre as caracteristicas de interesse econémico também
podem ser estimados inserindo os coeficientes de endogamia como covariaveis no do modelo
animal (Forneris et al.,, 2021; Lozada-Soto et al., 2021; Nishio et al., 2023). Sob essa
abordagem, Forneris et al. (2021) e Nishio et al. (2023) modelaram matrizes de parentesco
correspondentes a natureza de obtencdo dos coeficientes avaliados, ao utilizar a matriz A
para determinacdo do efeito do coeficiente baseado no pedigree, a matriz H para
determinacdo do efeito do coeficiente baseado na matriz gendmica compartilhada e a matriz

G para determinacédo do efeito de coeficientes exclusivamente gendmicos.



Caracteristicas de crescimento e desempenho despontam como critérios de grande
importancia dentro dos programas de melhoramento genético. De acordo com Purfield et al.
(2012), o impacto negativo da endogamia sobre essas caracteristicas esta relacionado a
presenca de variantes recessivas de alelos deletérios. Efeitos desfavoraveis, de reducao de -
0,030 kg para FPED e -0,040 kg para FROH no PN, foram relatadas por Lozada-Soto et al.
(2021), além de uma diminuicdo em torno de 0,500 kg no peso ao desmame para FPED e
FROH.

Ao avaliar o efeito dos coeficientes de endogamia calculados com base no pedigree,
Hidalgo et al. (2021) observaram uma diminui¢c&o de -0,103 + 0,032 kg para PN e de -0,685 *
0,229 kg para P210 em bovinos da raca Romosinuano. Reducéo de -0,380 = 0,010 kg sobre
P210 foi relatada por Pereira et al. (2016) em robusta base de dados da raca Nelore (n =
892.199). Efeitos negativos do aumento da endogamia sobre o peso ao ano foram
amplamente relatadas em bovinos de corte (Pereira et al., 2016; Forneris et al., 2021; Lozada-
Soto et al., 2021).

O efeito negativo do aumento da endogamia sobre caracteristicas relacionadas a
fertilidade foi relatado tanto em bovinos leiteiros (Bjelland et al., 2012; Martikainen et al., 2018)
como em bovinos de corte (Pereira et al., 2016; Forneris et al., 2021; Nishio et al., 2023). A
pesquisa conduzida por Doekes et al. (2019) revelou impactos negativos significativos da
endogamia sobre caracteristicas relacionadas a fertilidade, relacionados a segmentos
gendmicos maiores do que 16 Mb (FROHS5). Esses impactos incluiram uma reducdo notavel
na producao de leite, gordura e proteina, bem como um aumento nos intervalos entre partos
e entre a primeira e ultima inseminagdo em vacas Holandesas. Além disso, os resultados
sugerem gue segmentos gendmicos mais extensos, tém efeitos mais prejudiciais sobre a
fertilidade de vacas holandesas quando comparados a segmentos de menor comprimento.

Conforme destacado por Silva et al. (2011), o perimetro escrotal € uma caracteristica
de alta herdabilidade, com um valor estimado em 0,42, quando avaliada em animais da raca
Nelore. Além disso o perimetro escrotal apresenta correlacbes genéticas negativas e
favoraveis, com defeitos espermaticos, menores, maiores e totais. Uma vantagem adicional é
que a mensuracdo do perimetro escrotal é de facil obtencdo, ndo exigindo habilidades
técnicas especializadas. Devido a essas propriedades, o perimetro escrotal € comumente
empregado como critério de selecdo em muitos programas de melhoramento genético. Ao
avaliar animais da raca Nelore, Pereira et al. (2016) relataram efeito negativo de -0,070 £
0,010 cm do FPED sobre o perimetro escrotal (PE). Resultados de menor magnitude foram
observados por Forneris et al. (2021) ao avaliarem o efeito do FPED (-0,023 £+ 0,009 cm) e FH
(-0,023 + 0,010 cm).
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Na literatura sdo escassos estudos que relacionam o efeito da endogamia e
caracteristicas relacionadas a eficiéncia alimentar. Dessa forma, ao compreender que o
aumento da endogamia foi observado em populacfes de diversas racas de bovinos, e que
esse aumento esta associado a efeitos desfavoraveis sobre caracteristicas de interesse
econbmico, torna-se importante avaliar as metodologias de estimativa do coeficiente de
endogamia, bem como o impacto da endogamia calculada por diferentes abordagens sobre

as caracteristicas de interesse econémico.
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ESTIMATIVAS DE ENDOGAMIA E SEUS EFEITOS EM CARACTERISTICAS DE
CRESCIMENTO, FERTILIDADE E EFICIENCIA ALIMENTAR EM BOVINOS
NELORE

RESUMO - A selecéo de individuos com base em seu valor genético predito,
através do modelo animal, pode aumentar a propor¢cdo de alelos idénticos por
descendéncia (IBD), fenbmeno que ocorre de maneira mais intensa com a utilizacéo
de predicbes gendmicas. Os objetivos com o presente trabalho foram identificar e
caracterizar as corridas de homozigose (ROH), estimar o coeficiente de endogamia
com base no pedigree (FPED), na matriz genémica H (FH) e em corridas de
homozigose (FROH), bem como calcular a correlagéo entre as diferentes estimativas.
Além disso, foram avaliados os efeitos globais dos coeficientes de endogamia sobre
caracteristicas de crescimento: peso ao nascer (PN), peso ajustado para 210 dias
(P210) e peso ajustado para 378 dias (P378), fertilidade: perimetro escrotal (PE) e
eficiéncia alimentar: consumo alimentar residual (CAR), e cromossomo-especificos da
endogamia sobre caracteristicas de crescimento, utilizando uma populacéo fechada
da raca Nelore. Os animais (2256) tiveram seus genotipos imputados para o painel
lllumina BovineHD BeadChip (770k, lllumina Inc.). O pedigree continha 12.568
animais. As estimativas do efeito da endogamia de FPED, FH, FROH e FROH
calculado para as classes de comprimento 1-2 Mb (FROH1), 2-4 Mb (FROH2), 4-8 Mb
(FROH3), 4-16 Mb (FROH4) e > 16 Mb (FROHS5), foram obtidas inserindo os
coeficientes de endogamia como uma covariavel no modelo animal. Além disso foram
estimados os efeitos do FROH por cromossomo (FROH_CHR). Foram encontradas,
em média, 70,24+14,25 corridas de homozigose por animal, com um comprimento
médio de 4,43 Mb. A endogamia média dos animais genotipados foi de 0,039+0,019
para FPED, 0,041+0,044 para FH e 0,128+0,031 para FROH. A correlacdo entre
FPED e FROH foi de 0,60, enquanto a correlacéo entre FH e FROH foi de 0,69. Os
coeficientes de endogamia apresentaram taxas de crescimento anual de 0,1% para
FPED e 0,2% para FH e FROH. Em relacdo ao PN, um aumento de 1% nos
coeficientes de endogamia FPED, FH e FROH5, esteve associado a diminuicfes que
atingiram até -0,104+0,042 kg. Além do PN, o aumento de 1% no FROH5 afetou de
maneira significativa o P210 e P378, com diminui¢do de até -1,327+0,495 kg. Outros
quatro coeficientes (FPED, FH, FROH2 e FROH5) afetaram de maneira significativa
o P378, resultando em diminuicdes de até -3,810+1,753 kg relacionadas a um
aumento de 1% no FROH2. Foi encontrado efeito desfavoravel do FPED sobre o CAR
(0,010+0,0002 kg MS/dia) e de FROH sobre PE (-0,056+0,022 cm). O FROH_CHR
calculado a partir do BTA3, BTA5 e BTA8 afetaram de maneira significativa as
caracteristicas de crescimento. O aumento da endogamia gendmica esteve associado
a efeitos desfavoraveis sobre as caracteristicas avaliadas com maior frequéncia, em
comparacdo a endogamia baseada no pedigree. As informac¢des gendmicas devem
ser utilizadas como ferramentas durante os acasalamentos, com o intuito de promover
um melhor controle da endogamia e, consequentemente, a preservagao dos recursos
genéticos nas populacdes bovinas.

Palavras-chave: Bovinos de corte, Corridas de homozigose, Consumo alimentar
residual, Depresséao endogamica, Perimetro escrotal
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ESTIMATES OF INBREEDING AND THEIR EFFECTS ON GROWTH, FERTILITY,
AND FEED EFFICIENCY TRAITS IN NELORE CATTLE

Abstract - The selection of individuals based on their genetic value predicted
through the animal model can increase the proportion of alleles identical by descent
(IBD), which occurs more intensely with the use of genomic predictions. The objectives
of this study were to identify and characterize runs of homozygosity (ROH), estimate
the coefficient of inbreeding based on pedigree (FPED), genomic relationship matrix
(FH), and runs of homozygosity (FROH), as well as calculate the correlation between
different estimates. Furthermore, we evaluated the global effects of inbreeding on
growth traits: birth weight (BW), weight adjusted to 210 days (P210), weight adjusted
to 378 days (P378), fertility traits: scrotal circumference (SC), and feed efficiency:
residual feed intake (RFI), and chromosome-specific on growth traits using a closed
population of Nelore cattle. A total of 2,256 animals had their genotypes imputed to the
lllumina BovineHD BeadChip (770K, Illumina Inc.). The pedigree included 12,568
animals. Estimates of the inbreeding effect for FPED, FH, FROH, and FROH calculated
for length classes 1-2 Mb (FROH1), 2-4 Mb (FROH2), 4-8 Mb (FROH3), 4-16 Mb
(FROH4), and > 16 Mb (FROHS5) were obtained by including inbreeding coefficients as
a covariate in the animal model. Furthermore, the effects of FROH by chromosome
(FROH_CHR) were estimated. On average, there were 70.24+14.25 runs of
homozygosity per animal with an average length of 4.43 Mb. The average inbreeding
of genotyped animals was 0.039+0.019 for FPED, 0.041+0.044 for FH, and
0.128+0.031 for FROH. The correlation between FPED and FROH was 0.60, while the
correlation between FH and FROH was 0.69. The inbreeding coefficients showed
annual increases of 0.1% for FPED and 0.2% for FH and FROH. When it comes to PN,
a 1% increase in the inbreeding coefficients: FPED, FH, and FROH5, was associated
with decreases of up to -0.104+0.042 kg. In addition to PN, a 1% increase in FROH5
significantly affected P210 and P378, with decreases of up to -1.327+0.495 kg. Four
other coefficients (FPED, FH, FROH2, and FROH5) significantly affected P378,
resulting in decreases of up to -3.810+£1.753 kg associated with a 1% increase in
FROH2. An unfavorable effect of FPED on CAR (0.010+£0.0002 kg MS/day) and FROH
on PE (-0.056+0.022 cm) was observed. FROH_CHR calculated from BTA3, BTA5,
and BTAS significantly affected growth traits. An increase in genomic inbreeding was
associated with unfavorable effects on the traits evaluated more frequently compared
to the pedigree-based method. Genomic inbreeding coefficients should be used as
tools during breeding to promote better control of inbreeding and, consequently, the
preservation of genetic resources in cattle populations.

Keywords: Beef cattle, Inbreeding depression, Residual feed intake, Scrotal
Circumference
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CAPITULO 2 - Estimativas de endogamia e seus efeitos em caracteristicas de

crescimento, fertilidade e eficiéncia alimentar em bovinos Nelore

1. Introducéo

A selecao de individuos com base em seu valor genético predito empregando o método
Best Linear Unbiased Predictor (BLUP), proposto por Henderson (1975), por meio de modelo
animal e potencializada pelo avanc¢o da capacidade computacional, promoveu grande impacto
na produtividade animal. A inclusdo de informacgdes de parentes, combinada ao desempenho
individual, promove o aumento da acuracia, entretanto, aumenta a probabilidade de co-
selecdo de parentes colaterais (familias), o que causa perda da variabilidade e aumento da
endogamia nas populagdes (Woolliams et al., 2015). Soma-se a isso a massiva utilizagéo dos
animais mais bem avaliados, possibilitada pelas biotecnologias da reproducéo, que diminui a
variabilidade genética das populacdes, e aumenta a propor¢cdo de alelos idénticos por
descendéncia (IBD) (VanRaden, 1992; Forutan et al., 2018). Tais efeitos foram observados
de maneira mais intensa em populacdes selecionadas através de predicdes gendmicas
(Forutan et al., 2018; Lozada-Soto et al., 2021).

Tradicionalmente o coeficiente de endogamia é calculado a partir dos registros de
pedigree (FPED). Com o uso de informagfes gendmicas e a cobertura abrangente de
marcadores genéticos, é possivel estimar de forma mais confiavel a endogamia dos
individuos, usando a real proporcdo de compartilhamento de genes idénticos por
descendéncia entre parentes (Visscher et al., 2006). Como proposto por Legarra et al. (2009),
€ possivel obter um coeficiente de endogamia genémico para populacbes compostas por
animais genotipados e ndo genotipados através da matriz H, de maneira que para individuos
nao genotipados o valor do coeficiente de endogamia é obtido através de equacdes matriciais
gue relacionam a matriz A (parentesco baseada no pedigree) e a matriz G (parentesco
gendmico).

Além da metodologia baseada na matriz H, destaca-se como um bom estimador da
endogamia gendmica, a estimativa obtida a partir de grandes segmentos em homozigose
herdados de um ancestral comum, denominados corridas de homozigose (ROH, de runs of
homozygosity) (Curik et al., 2017; Cole, 2023; Nishio et al., 2023). O interesse da comunidade
cientifica em investigar as corridas de homozigose vem crescendo em diversas racas bovinas
(Peripolli et al., 2018; Forutan et al., 2018; Doublet et al., 2019; Nishio et al., 2023), uma vez
que possibilita a estimativa da idade dos eventos endogamicos que ocorreram nas populagées
(Howrigan et al., 2011).
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O efeito negativo do aumento da endogamia sobre caracteristicas de crescimento e
fertilidade, calculado a partir do pedigree (Leroy, 2014; Pereira et al., 2016) e, mais
recentemente, por coeficientes genémicos (Sumreddee et al., 2018; Lozada-Soto et al., 2021,
Nishio et al., 2023) é amplamente relatado. Tradicionalmente a depressdo endogamica é
estimada a partir da regressao dos valores fenotipicos sobre o coeficiente de endogamia
(Leroy et al., 2001). Essa abordagem, entretanto, estima o efeito médio do coeficiente de
endogamia, com base somente na relacdo linear entre o coeficiente de endogamia e as
caracteristicas e ndo inclui os efeitos genéticos compartilhados entre os individuos. O efeito
da endogamia sobre as caracteristicas de interesse econdmico também pode ser estimado
inserindo os coeficientes de endogamia como covariaveis dentro do modelo animal (Forneris
et al., 2021; Lozada-Soto et al., 2021; Nishio et al., 2023).

Alguns estudos com o objetivo de caracterizar a distribuicdo de corridas de homozigose
e estimar coeficientes de endogamia gendmicos na raca Nelore ja foram realizados (Zavarez
et al., 2015; Peripolli et al., 2018). Além disso, outros trabalhos avaliaram a estrutura e a
diversidade genética da raca (Santana et al., 2016) e investigaram o impacto do coeficiente
de endogamia baseado no pedigree em caracteristicas de interesse econémico (Pereira et
al., 2016). No entanto, estudos que agreguem esses objetivos ndo foram realizados em
populacdes da raca Nelore.

O Centro de Pesquisa em Bovinos de Corte, localizado em Sertdozinho-SP (Brasil) e
pertencente ao Instituto de Zootecnia (1Z), mantém desde 1980 uma populacdo fechada da
raca Nelore, originada do experimento de sele¢éo para peso ao sobreano (Mercadante et al.,
2003). Com base nessa populacdo, os objetivos com o presente trabalho foram identificar e
caracterizar as corridas de homozigose (seu comprimento e distribuicao), estimar o coeficiente
de endogamia com base no pedigree (FPED), na matriz genébmica H (FH) e em corridas de
homozigose (FROH). Além disso, foram estimados os efeitos globais sobre caracteristicas de
crescimento, fertilidade e eficiéncia alimentar, e os efeitos cromossomo-especificos da

endogamia sobre caracteristicas de crescimento.

2. Material e métodos

Todos os procedimentos seguiram as diretrizes de bem-estar animal e foram conduzidos
de acordo com a Lei Estadual n® 11.977 do Estado de Sao Paulo, Brasil, sob protocolo niumero
347-2022.
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2.1. Animais e genotipos

O animais que compdem a base de dados avaliada sdo oriundos do experimento de
selecdo para peso ao sobreano (P378) da raca Nelore, estabelecido em 1980 no Centro de
Pesquisa em Bovinos de Corte do Instituto de Zootecnia (1Z), Sertdozinho-SP, Brasil. Os
animais sao oriundos de trés linhas selecionadas, sob diferentes critérios, estabelecidas em
1980. A linha Controle (NeC) é mantida sob selecdo estabilizadora, e os animais séo
selecionados para a média dos P378 dos animais contemporéneos, obtidos apos teste de
desempenho. Nas linhas Selecao (NeS) e Tradicional (NeT) os animais sao selecionados para
maior P378, dentro de grupo contemporaneo e linha de sele¢é@o. A partir de 2008, a linha
Tradicional (NeT) foi selecionada com base em maiores valores genéticos de P378 e menores
valores genéticos de consumo alimentar residual (CAR) (Mercadante et al., 2003; Cardoso et
al., 2018; Benfica et al., 2020).

Os acasalamentos nessa populacdo, sdo realizados de maneira a minimizar o
coeficiente de endogamia (pedigree) das progénies (Mercadante et al., 2003). Além disso, os
touros selecionados séo utilizados por no maximo duas gerac¢des consecutivas, limitando a
contribuicdo genética dos animais para as proximas geracdes (Cardoso et al., 2018).

O arquivo de pedigree continha 12.568 animais, oriundos de 432 touros e 2884 matrizes.
Para avaliar a profundidade e a confiabilidade do pedigree foram calculados o indice de
completude do pedigree (PCI), e 0 equivalente em geracdes completas (ECG), utilizando o
pacote “optiSel” no software R (Wellmann, 2022). O PCI foi computado como uma média
harmdnica da contribuicdo dos ancestrais paternos e maternos. A contribuicdo dos pais foi
calculada por 1/d ¥¢_, ai, onde ai é a propor¢do de ancestrais conhecidos na geragéo i
(MacCluer et al., 1983). O ECG foi calculado como: ¥%_, 1/2¢ onde a é nimero de ancestrais
e d é o numero de geragfes entre o individuo e cada ancestral (Maignel et al., 1996). O
tamanho efetivo da populacdo foi estimado, utilizando o pacote “optiSel” no software R

(Wellmann, 2022), onde AF; representa a taxa de endogamia individual (Gonzéales-Recio et

al., 2007; Gutiérrez et al., 2009), calculada como AF; = 1 — ti_l,/(l — F;) onde t; € o valor de
ECG do individuo i, e F; é o coeficiente de endogamia do individuo i. Em seguida, para obter

o tamanho efetivo da populagéo (Ne) a partir da média das taxas de endogamia, utilizou-se a

5 : - L
formula: N, = e

Os animais genotipados (2256) nasceram entre 1977 (2 animais) e 2020 (176 animais),
mas foi a partir de 2004 (65 animais) que o niumero de animais genotipados aumentou (Figura

1). Ao longo dos anos os animais foram genotipados com painéis de trés diferentes
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densidades, 770 animais foram genotipados com o painel lllumina BovineHD BeadChip (770k,
lllumina Inc.), 1326 animais foram genotipados com o painel GeneSeek Genomic Profiler HDi
75K (GeneSeek Inc.) e 158 animais foram genotipados com o painel GeneSeek Genomic
Profiler HDi 50K (GeneSeek Inc.).
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Figura 1. Numero de animais genotipados por ano de nascimento.
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As posicdes dos Single Nucleotide Polymorphism (SNP’s) foram atualizadas para o
genoma de referéncia ARS-UCD 1.2 (Rosen et al.,, 2020). Os animais genotipados com
painéis de menores densidades foram imputados para o painel HD utilizando o software
Flmpute v.3 (Sargolzaei et al., 2014). O controle de qualidade dos gendtipos foi realizado com
base nos seguintes parametros: excluidos SNPs sem posicdo definida e localizados nos
cromossomos sexuais; equilibrio de Hardy-Weinberg < 10°; call rate > 92% para SNPS e 85%

para amostras, totalizando 612.154 SNPs.

2.2.Runs of homozygosity (ROH)
O software PLINK v1.9 (Purcell et al., 2007) foi utilizado para a identificacdo das ROH’s
com base nos seguintes critérios: i) uma janela deslizante de 50 SNPs em todo o genoma,; ii)
a proporcao de janelas sobrepostas homozig6ticas foi de 0,05; iii) nUmero minimo de 100
SNPs consecutivos incluidos em uma ROH; vi) o comprimento minimo de uma ROH foi
ajustado para 1 Mb; v) o gap maximo entre SNPs homozigotos consecutivos foi de 500 kb; vi)
uma densidade de um SNP por 50 kb; e vii) um maximo de cinco SNPs com gendétipos

ausentes e até um genotipo heterozigoto foram permitidos em uma ROH. Apés a identificagéo,



22

as ROH’s foram classificadas has seguintes categorias: 1-2 Mb, 2-4 Mb, 4-8 Mb, 4-16 Mb e >
16 Mb.

2.3 Métodos para estimacéo dos coeficientes de endogamia

Trés métodos gerais foram utilizados para obter os coeficientes de endogamia. O
primeiro método, baseado no pedigree (FPED), foi calculado para todos os animais com base
nos registros de pedigree, incluindo animais fundadores, nascidos de 1977 a 2021. O calculo
foi realizado utilizando os programas da familia BLUPF90+ (Misztal et al., 2022), conforme a
metodologia proposta por Meuwissen e Luo (1992). O coeficiente de endogamia gendmico
(FH) foi obtido para todos os animais usando o Método 2 de Legarra et al. (2020), em que o
coeficiente de endogamia para animais ndo genotipados € calculado através de uma projecéo
linear das relacdes gendmicas (matriz G) por meio das relacdes de pedigree (matriz A), sendo
o FH entdo obtido, para animais genotipados e ndo genotipados através do valor da diagonal
da matriz H menos um. A matriz H foi gerada através do preGSf90 (Misztal et al., 2022). Os
coeficientes de endogamia genémicos baseados em ROH (FROH) foram estimados para os

animais genotipados de acordo com McQuillan et al. (2008):

%21 Lron j

Fron = —L

3 . TOTAL

Onde L . @ 0 comprimento total dos segmentos na classe j e L tamanho total do
ROH j ] TOTAL

genoma coberto por marcadores. Para cada animal, além do FROH, também foram
calculados coeficientes com base nas classes de tamanho dos seguimentos: FROH1 (1-2
Mb), FROH2 (2—-4 Mb), FROH3 (4—8 Mb), FROH4 (8-16 Mb) e FROH5 (> 16 Mb).

Um FROH foi calculado, independentemente da classe de tamanho de segmentos,
para cada cromossomo (FROH_CHR), com exce¢do dos cromossomos sexuais, ao adaptar

a equacdao proposta por McQuillan et al. (2008):

n
2j=1 LROH_CHRj
FROH_CHR = —L
TOTAL

onde LROH_CHRj € o comprimento total dos segmentos presentes em cada cromossomo para

determinada classe e Lyora, € 0 tamanho total do genoma coberto por marcadores.

As funcdes béasicas do software R (R Core Team, 2023) foram empregadas para
avaliar a evolucdo dos coeficientes de endogamia estimados em relacdo ao ano de
nascimento dos animais, bem como para calcular os valores médios gerais e determinar as

correlagbes entre os coeficientes de endogamia.
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2.4. Efeito daendogamia

Os registros fenotipicos utilizados para estimar os efeitos dos coeficientes de endogamia
foram coletados entre 1978 e 2020. Os fenétipos foram divididos em dois bancos de dados: o
TOTAL, que contém fenétipos de toda a populagéo (animais genotipados e ndo genotipados),
e 0 GENO, que contém apenas fenotipos de animais genotipados (Tabela 1).

Além do peso ao nascer (PN), foi utilizado o peso ajustado para os 210 dias de idade
(P210) de machos e fémeas de maneira conjunta. Apds a desmama, os machos foram
submetidos a uma prova de ganho de peso em confinamento com duracdo de 168 dias,
gerando ao final desse periodo, 0 peso ajustado para 378 dias de idade (Mercadante et al.,
2003; Cardoso et al., 2018). As fémeas, por outro lado, foram recriadas a pasto e tiveram seus
pesos aferidos e ajustados para os 550 dias de idade (P550). Assim como o P378, o perimetro
escrotal (PE) foi coletado ao final da prova de ganho de peso, tomado horizontalmente na
porcdo mediana, equivalente ao perimetro maximo da bolsa escrotal (Cyrillo et al., 2001). O
consumo alimentar residual (CAR) foi estimado, durante o periodo da prova de ganho de peso
e teste de eficiéncia alimentar pds desmama (Benfica et al., 2020), como o residuo da equagéo
de regressdo linear do consumo de matéria seca (CMS) sobre o ganho médio diario (GMD) e
0 peso vivo elevado a 0,75 (PV%7%) (Koch et al., 1963).

Tabela 1. Estatistica descritiva e estrutura dos bancos de dados

Dados Caracteristicas N Minimo Média £ DP Maximo GC
PN (kg) 11.493 15 304 52 255
P210 (kg) 10.706 90 188+31 320 255
TOTAL P378(kg) 5.114 135 323+49 512 127
PE (cm) 3.806 14,5 23,2+2,8 34,5 97
CAR (kg/MS/dia) 1.878 -2,360 -0,000+0,640 4,830 34
PN (kg) 2.146 15 3245 49 81
P210 (kg) 2.154 90 202+31 320 81
GENO P378 (kg) 1.391 135 354455 512 80
PE (cm) 1.380 17,0 23,9+2,7 34,5 81
CAR (kg/MS/dia) 1.633 -2,360 -0,000+0,650 4,830 34

PN: peso ao nascer, P210: peso aos 210 dias de idade, P378: peso aos 378 dias de idade,
PE: perimetro escrotal, CAR: consumo alimentar residual, MS: matéria seca. N: nimero de
animais, GC: grupo de contemporaneos. Total: informacdes de todos os animais, GENO:
informacdes dos animais genotipados.

Os grupos de contemporaneos (GC) para as caracteristicas foram formados por ano de
nascimento, linha de selecdo e sexo, exceto para CAR em que o0 GCCAR foi formado por ano
de nascimento e grupo de teste. Foram excluidos grupos de contemporaneos com menos de

4 animais. Para estimar os efeitos dos coeficientes de endogamia calculados apenas para 0s
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animais genotipados (FROH), foram utilizados registros de animais nascidos a partir de 2004,
devido ao pequeno nimero de animais genotipados nos anos anteriores (Figura 1).

As estimativas do efeito do aumento da endogamia sobre as caracteristicas foram
obtidas inserindo nos modelos, os respectivos coeficientes de endogamia (FPED, FH, FROH,
FROH1, FROH2, FROH3, FROH4 e FROH5), como uma covariavel (linear). As estimativas
do efeito do aumento da endogamia cromossomo-especifica (FROH_CHR) sobre as
caracteristicas de crescimento, foram avaliadas com base em diferentes conjuntos de
cromossomaos. Primeiro, foram considerados os cinco cromossomos com maior contribuicéo
para o FROH (BTA5, BTA1, BTA2, BTA3, BTA7Y), ou seja, 0S Cromossomos que possuiam o
maior numero de SNP’s dentro de regides definidas como ROH’s. Em seguida, foram
analisados os cinco cromossomos em que foram encontradas as maiores proporgdes de
segmentos com comprimento superior a 8 Mb, em relac&o ao total de segmentos identificados
(BTA9, BTA2, BTA8, BTA20, BTAL), excluindo o BTA1 e o BTA2 que ja haviam sido avaliados
anteriormente. Por fim, foram analisados os cromossomos com as maiores proporc¢des de
segmentos curtos < 8 Mb (BTA5, BTA7, BTA3, BTA12, BTA1), que representam menores
contribuiges para o valor de FROH dos individuos, excluindo hovamente 0s cromossomos
BTAL, BTAS3, BTA5 e BTA7 que ja haviam sido avaliados anteriormente.

As andlises foram realizadas pelo método REML, em modelo animal bi-caracteristicas
(PN x P210, P378 x P550, P210 x PE, e P210 x CAR), usando os programas da familia
BLUPF90+ (Misztal et al., 2022). Os modelos de andlise e os componentes de (co)variancia
foram os mesmos usados na avaliacdo genética anual das linhas de selecdo avaliadas
(http://ww.sp.gov.br/img_editor/docs/SUMARIO_TOUROS E_MATRIZES NELORE-I1Z-

2022.xlIsx). A significancia dos coeficientes de regresséo () das estimativas de endogamia

sobre as caracteristicas foi avaliada utilizando o Teste T de Student (8/Erro Padrao), com
nivel de significancia de 5%.

Para as caracteristicas PN, P210 e P378 foram incluidos no modelo o efeito aleatério
genético aditivo direto, além dos efeitos fixos de GC, més de nascimento, e idade da vaca
como covariavel (efeitos linear e quadratico), e idade do animal a pesagem (para P210 e
P378). Os modelos para a andlise das caracteristicas PE e CAR incluiram o efeito genético
aditivo direto e os efeitos fixos de GC, més de nascimento, e as covariaveis idade do animal
a medida (efeito linear) e idade da vaca (efeitos linear e quadratico). O efeito dos coeficientes

de endogamia foi estimado sobre os fenétipos dos dois bancos de dados (TOTAL e GENO).

2.4.1. Efeito da endogamia em animais genotipados


http://ww.sp.gov.br/img_editor/docs/SUMARIO_TOUROS_E_MATRIZES_NELORE-IZ-%202022.xlsx
http://ww.sp.gov.br/img_editor/docs/SUMARIO_TOUROS_E_MATRIZES_NELORE-IZ-%202022.xlsx
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No primeiro momento, com o intuito de avaliar o impacto dos diferentes métodos de
obtencéo dos coeficientes de endogamia, foram utilizados somente os animais genotipados
(GENO), empregando a matriz de parentesco A (A-BLUP). O modelo geral utilizado pode ser
representado matricialmente por:

y=Xf+Za+e

em que y é o vetor das caracteristicas observadas, 8 é o vetor dos efeitos fixos, a é o
vetor de efeitos genéticos aditivos diretos, e e o vetor de efeitos residuais. X e Z sdo matrizes
de incidéncia relacionando B, @ e e ao vetor de observagfes. Assumiu-se que E [y] = Xp,
var(a) = AQ®S, e var(e) =1 ®S,, em que S, € a matriz de covariancias genéticas aditivas e
S, € a matriz de covariancias residuais, A é a matriz de parentesco genético, e | € uma matriz
identidade. O modelo utilizado para andlise de PN e P210 pode ser representado
matricialmente por:

y=XB+Zia+Zju+e

em que y € o vetor das caracteristicas observadas, 8 é o vetor dos efeitos fixos, a € o
vetor de efeitos genéticos aditivos diretos, u é o vetor de efeitos genéticos maternos e e 0
vetor de efeitos residuais. X, Z,e Z, sdo matrizes de incidéncia relacionadasa 8, @ ,uee a
y. Assumiu-se adicionalmente var (1) = A ®S, em que S, € a matriz de covariancias genéticas

aditivas maternas.

2.4.2. Maximizacédo do uso dos fenotipos

No segundo momento, com intuito de maximizar a utilizacdo dos fenétipos existentes,
assim como assegurar melhor modelagem em concordéancia com o método utilizado para
obtencéo do coeficiente de endogamia, para avaliar o banco de dados TOTAL foram utilizados
dois modelos: empregando a matriz de parentesco A para a estimativa do efeito do coeficiente
baseado no pedigree (ABLUP-FPED) e a matriz H para a estimativa do efeito do coeficiente
baseado na matriz H (HBLUP-FH). Dessa forma, nesse momento, os modelos descritos
anteriormente foram utilizados, sob as seguintes pressuposicées: E [y] = XB, var (@) = A ®
Sqevar(e)=1Q®S,; a~N (0, Ac?) para ABLUP (FPED), e E[y]l =XB, var (a) =H ®
Sqevar(e)=1Q®S,; a~ N (0, Ho?) para HBLUP (FH).

Para estimar o efeito dos coeficientes de endogamia baseados nas corridas de
homozigose (FROH) sobre os fenétipos dos animais genotipados (GENO) o modelo foi
ajustado para a matriz genémica (GBLUP), a partir do comando OPTION AlphaBeta 1.000.00.
As pressuposicoes do modelo foram: E[y] =XB, var (a) =GQ S,evar(e) =1Q S,;
a ~ N (0, Go%) para GBLUP (FROH). Por fim, para avaliar o efeito do FROH_CHR, dos

cromossomos agrupados anteriormente, sobre as caracteristicas de crescimento, foi utilizada
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a matriz G seguindo as pressuposicoes: E [y] = XB, var (a) =GR S, evar (e) =1 Q S,;

a~ N (0, Ga?).

3. Resultados

3.1 Estruturado pedigree

Para o banco de dados TOTAL foi possivel estabelecer o maximo de 17 gerag6es com
base no pedigree (Tabela 2). Os valores minimos para o0 nimero Maximo de geracdes
ancestrais, equivalente em geragcfes completas (ECG) e indice de pedigree completo (PCI),
encontrados no banco de dados TOTAL estéo relacionados a animais fundadores. A presenca
dos mesmos valores para o pedigree dos animais genotipados esta associada a somente dois
animais que nao possuem informacao sobre os pais.

Ao avaliar o pedigree dos animais no banco de dados TOTAL, constatou-se que, em
média, esses animais apresentam 8,62 geracdes ancestrais conhecidas, com uma média de
5 geragfes equivalentes de ascendéncia genética (ECG) e um maximo de 10,36 geracdes e
a propor¢cdo de ancestrais conhecidos (PCIl) foi de 0,79, o que indica um pedigree
relativamente profundo e completo. Além disso, o tamanho efetivo da populagdo (Ne) foi
estimado em 117 individuos. Do total de animais no pedigree, 230 touros e 1072 matrizes,
sdo progenitores dos animais genotipados (GENO). Em relacdo ao pedigree TOTAL, os
animais genotipados apresentaram pedigree ainda mais profundo, com uma média de 12,96
geracgOes ancestrais conhecidas, um ECG médio de 7,52 e um PCI de 0,99. O valor estimado

de Ne para o pedigree Geno decresceu para 83 individuos.

Tabela 2. Estrutura de pedigree para os bancos de dados TOTAL e GENO

Animais Parametro Minimo  Média Maéaximo
Maximo de geracdes ancestrais 0,00 8,62 17,00
TOTAL Equivalente em gerages completas (ECG) 0,00 5,00 10,36
(12.568) indice de pedigree completo (PCI) 0,00 0,79 1,00
Tamanho efetivo da populacédo (Ne) - 117 -
Maximo de geracdes ancestrais 0,00 12,96 16,00
GENO Equivalente em geracGes completas (ECG) 0,00 7,52 10,02
(2.256) indice de pedigree completo (PCI) 0,00 0,99 1,00
Tamanho efetivo da populagéo (Ne) - 83 -

TOTAL: Arquivo de pedigree total (animais genotipados e ndo genotipados); GENO: Arquivo
de pedigree contendo somente 0s animais genotipados.
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3.2 Caracterizacado das corridas de homozigose

A estatistica descritiva das ROH é apresentada na Tabela 3. Foram encontradas, em
média, 70,24 + 14,25 corridas de homozigose por animal, variando de 21 a 171 segmentos.
O comprimento médio dos segmentos de homozigose foi de 4,43 £ 5,27 Mb, variando de 1,32
a 135,5 Mb. O comprimento total dos segmentos por individuo variou de 29 a 749 Mb, com
média de 311 £ 77,60 Mb. Observa-se que o niumero médio de segmentos por animal (ROH,,) e
o comprimento total de segmentos por animal (ROH,,) apresentam menor variabilidade em
relacdo as suas respectivas médias. Por outro lado, o comprimento de cada segmento de
homozigose (ROH,) apresenta alta variabilidade, conforme indicado pelo desvio padréo e pelo
coeficiente de variagéo.

Tabela 3. Numero, comprimento médio e comprimento total, por individuo, das
corridas de homozigose (ROH)

Parametro Minimo MédiatDP Maximo CV%
ROH, 21,00 70,24+14,25 171,00 20,30
ROH, (Mb) 1,00 4,43+527 135,5 118,95
ROH, (Mb) 29,00 311,00+77,60 749,00 24,92

ROH,,: Numero de corridas de homozigose por animal; ROH, (Mb): Comprimento médio em
megabases dos seguimentos identificados; ROH.;(Mb): Comprimento total em megabases
dos segmentos identificados por animal.

Na Figura 2, é apresentada a distribuicdo do numero de ROH’s por classe de
comprimento, em relagdo aos cromossomos. Foram encontradas, em média, 5.464+1.897
ROH'’s por cromossomo (CV = 34%). O nimero total de ROH’s variou de 9.277 segmentos no
BTA5 a 2.615 segmentos no BTA25, representando, respectivamente, 5,8% e 1,6% do total
de segmentos. Os cinco cromossomos com maior numero de corridas de homozigose (BTAD5,
BTA7, BTA3, BTA12 e BTAL) abrigaram 26% do total de segmentos encontrados.

O maior numero de segmentos (67.266) foi observado na classe de menor
comprimento (1-2 Mb), e o nimero de segmentos encontrados decresceu a uma taxa de
42,64% a medida que a classe de comprimento aumentou. Foram encontrados 6.291
segmentos maiores que 16 Mb, representando cerca de 4% do total de segmentos

encontrados.
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Figura 2. Distribuicdo do numero de ROH’s por classe de comprimento em relagao
a0Ss Cromossomos.

A variabilidade dentro das categorias de comprimento dos segmentos também
aumentou conforme o aumento do comprimento médio da classe. O coeficiente de variagédo
oscilou entre 3,91% para a categoria 1-2 Mb e 21,87% para a categoria > 16 Mb. Isso indica
gue, a medida que o comprimento dos segmentos aumenta, a dispersdo dos valores em

relagdo a média também aumenta, detectada como maior variabilidade dentro das classes.

3.3 Coeficientes de endogamia

Na Figura 3 sdo apresentadas as distribuicbes dos coeficientes de endogamia dos
animais genotipados. A endogamia média dos animais genotipados foi de 0,039+0,019 para
FPED (CV = 48%); 0,041+0,044 para FH (CV = 107%); 0,015+0,005 para FROH1 (CV = 33%);
0,019+0,007 para FROH2 (CV = 36%); 0,030+0,009 para FROH3 (CV = 30%); 0,034+0,014
para FROH4 (CV = 41%); 0,030£0,020 para FROH5 (CV =66%) e 0,128+0,031 para FROH
(CV = 24%). O valor minimo para FPED corresponde a animais fundadores e/ou individuos
com pais desconhecidos. Em relacdo ao FROH por classes de comprimento dos segmentos,
os valores médios apresentaram tendéncia de aumento relacionado ao aumento da classe de
comprimento, variando de 0,015 + 0,005 para FROH1 a 0,034 + 0,014 para FROH4, enquanto
foi de 0,030 £ 0,020 para FROH5.
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Figura 3. Distribuicdo dos coeficientes de endogamia dos animais genotipados
calculados com base no pedigree, matriz A (FPED), matriz genbmica H
(FH), em corridas de homozigose de 1-2 Mb (FROHL1), corridas de
homozigose de 2-4 Mb (FROH2), corridas de homozigose de 4-8 Mb
(FROH3), corridas de homozigose de 8-16 Mb (FROH4), corridas de
homozigose de maiores que 16 Mb (FROH5) e em corridas de
homozigose totais (FROH). A média nas distribuicdes foi demarcada com
uma linha vertical vermelha.
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Com base na informacdo de pedigree as estimativas de coeficiente de endogamia
tiveram média 0,039 e exibiram a menor variabilidade em comparacéo as distribuicdes dos
valores dos coeficientes FH e FROH, entre os individuos genotipados. Apesar da média de
valor préximo ao FPED (0,040), os valores de FH apresentaram maior variabilidade, com
distribuicdo unimodal assimétrica a esquerda, incluindo valores negativos. A distribuicdo de
FROH apresentou a maior média entre os coeficientes avaliados (0,128+0,031), além de
assimetria a direita relacionada a valores positivos de alta magnitude.

Na Figura 4, estdo apresentadas as correlacbes de Pearson entre os oito coeficientes
de endogamia, estimados a partir dos animais genotipados. As correlagbes variaram de -0,28
entre FROH1 e FROH4 a 0,74 entre FROH e FROHS5, respectivamente.
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Figura 4. Correlacfes entre os coeficientes de endogamia.

A correlacdo entre FPED e FROH apresentou comportamento crescente, com o0
aumento do tamanho dos segmentos ROH, alcancando 0,60 entre FPED e FROH.
Comportamento semelhante foi observado para as correlagbes entre FROH total e os
coeficientes calculados a partir das classes de segmento, atingindo 0,74 entre FROH e
FROHS5. Além disso, o FH apresentou moderada correlagdo com FPED (0,61) e FROH (0,69).

De maneira a elucidar como as estimativas de endogamia nesta populacéao fechada
se comportam em relagdo ao tempo, as médias por ano de nascimento dos coeficientes de
endogamia (FPED, FH e FROH) dos animais genotipados foram avaliadas (Figura 5). A partir
de 1977 os coeficientes apresentaram comportamentos crescentes, com taxas de
crescimento ao ano significativas (P<0,001), variando de 0,1% para FPED, a 0,2% para FH e
FROH. As médias anuais de FPED e FH flutuaram ao longo do tempo, e apresentaram valores
proximos, alternando entre si. As médias anuais dos coeficientes de endogamia, anteriores a
2004, foram fortemente influenciadas pelo pequeno nimero de animais genotipados nesses
anos (Figura 1). As oscilagBes dos valores dos coeficientes diminuem a partir do ano de 2004,

guando um maior numero de animais genotipados compde a média anual.
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3.4 Efeito da endogamia

3.4.1 Efeito da endogamia em animais genotipados
Na Tabela 4 sdo apresentados o efeito individual de cada coeficiente de endogamia
estimado sobre caracteristicas de crescimento, fertilidade e eficiéncia alimentar avaliado
somente nos animais genotipados. Com exceg¢ao do CAR houve ao menos um coeficiente de
endogamia com efeito significativo sobre as caracteristicas avaliadas, sendo que todos os
valores significativos foram negativos, mostrando reducgéo do valor fenotipico com o aumento
da endogamia do animal (depressédo endogamica).
Cada aumento de 1% de endogamia recente (FROH5) provocou diminuicdo de -0,087
+ 0,041 kg no PN. Para P210, os coeficientes de regresséo deste peso sobre as endogamias
FPED, FROHS5, FROH foram estatisticamente significativos, e variaram de -0,966 + 0,452 a
-0,457 = 0,183 kg para cada aumento de 1% na endogamia de FPED e FROH,
respectivamente. O critério de selecdo da populagéo avaliada, P378, foi afetado de maneira
significativa por quatro estimativas de endogamia, devido & endogamia recente (FROH5) e a
ancestral (FROH2), além de FROH e FH, com diminui¢cdo de produtividade que variou de -
0,966+0,294 a -3,581 + 1,554 kg. O fendtipo relacionado a fertilidade avaliado (PE) também
foi afetado negativamente pela endogamia (P<0,01), com diminuicdo de -0,046 + 0,022 cm

em resposta ao aumento de 1% no FROH.
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Tabela 4. Estimativa do efeito da endogamia sobre as caracteristicas peso ao nascer,
peso aos 210 dias (P210), peso aos 378 dias (P378), perimetro escrotal
(PE), e consumo alimentar residual (CAR), para os animais genotipados,
pelo modelo animal com base na matriz A, expressos como a mudanga no

fendtipo com o aumento de 1% no coeficiente de endogamia

PN P210 P378 PE CAR
Método B+EP B+EP B+EP B+EP B+EP
(kg) (kg) (kg) (cm) (kg MS/dia)
GENO
FPED -0,080£0,078  -0,966£0,452°  -1,489:0,865  0,065+0,057  -0,019+0,014
FH -0,032£0,028 -0,626£0,165* -0,966+0,294° -0,025+0,019  0,004+0,005
FROH1  0,137+0,187  -0,675t1,087 -0,236+2,500 -0,134%0,160 -0,017+0,051
FROH2  0,214+0,126  -0,046:0,733 -3,581+1,554° -0,188+0,100  0,039+0,032
FROH3  0,079:0,084  -0,435:0,487 -1,154+0,940 -0,013t0,061  0,000+0,001
FROH4  -0,015:0,057 -0,283%0,336  -0,793+0,637 -0,058+0,041  0,000+0,000
FROH5  -0,0870,041° -0,506£0,242° -1,034:0,438° -0,028+0,028  0,000+0,000
FROH -0,02740,031  -0,457+0,183° -1,151%0,334% -0,046%0,022° -0,001+0,006

B: coeficiente de regressao, EP: erro-padrédo, MS: matéria seca. FPED: endogamia calculada
a partir do pedigree; FROH1: endogamia calculada a partir de segmentos de 1 a 2 Mb,
FROH2: endogamia calculada a partir de segmentos de 2 a 4 Mb, FROH3: endogamia
calculada a partir de segmentos de 4 a 8 Mb, FROH4: endogamia calculada a partir de
segmentos de 8 a 16 Mb, FROH5: endogamia calculada a partir de segmentos maiores que
16 Mb FROH: endogamia calculada a partir do total de segmentos de todas as classes; FH:
endogamia calculada a partir da matriz de parentesco gendémico. °P<0,05; "P<0,01; 2P<0,001.
Teste T de Student.

3.4.2 Maximizagao do uso dos fenotipos

De modo a maximizar 0 uso dos registros fenotipicos existentes, assim como buscar
a maior capacidade analitica possivel para deteccdo do efeito da endogamia sobre as
caracteristicas avaliadas, nas analises em modelo animal foram empregadas matrizes de
parentesco condizentes com a natureza de obtencéo dos coeficientes de endogamia. Foram
identificados 50% a mais de efeitos significativos dos coeficientes de endogamia sobre as
caracteristicas (Tabela 5), em comparagédo ao método anterior de ajuste (Tabela 4).

Para o peso ao nascimento (PN), observou-se que os efeitos de FPED, FH e FROH5
foram significativos, variando de -0,047+0,016 a -0,104+0,042 kg, para os dois ultimos,
respectivamente. Além disso, foi encontrado efeito significativo de FROHS5 sobre o PN, P210
e P378, com impactos negativos de -0,104+0,042 kg, -0,602+0,255 kg e -1,327+0,495 kg,
respectivamente. Outros trés coeficientes, FPED, FH e FROH, também estiveram associados

a diminuicdo do P210, embora com efeitos de magnitude inferior ao encontrado para FROHS5.
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Tabela 5. Estimativas do efeito da endogamia sobre as caracteristicas peso ao nascer,
peso aos 210 dias, peso aos 378 dias, perimetro escrotal, e consumo
alimentar residual, para os bancos de dados TOTAL e GENO, pelo modelo
animal empregando a matriz de parentesco de acordo com a natureza de
obtencéo dos coeficientes de endogamia, expressos como a mudanca no
fenétipo com 0 aumento de 1% no coeficiente de endogamia

PN P210 P378 PE CAR
Método B:EP B+EP B+EP B+EP B:EP
(kg) (kg) (kg) (cm) (kg MS/dia)
TOTAL (ABLUP)
FPED -0,086+0,029*  -0,575+0,188° -1,637+0,4152 0,000+0,000  0,010+0,00022
TOTAL (HBLUP)
FH -0,047+0,016°  -0,499+0,0942 -1,325+0,189®  -0,012+0,027 0,003+0,004
GENO (GBLUP)
FROH1 -0,058+0,031  -0,563+0,194° -1,098+2,836 -0,111+0,159 0,009+1,154
FROH2 0,116+0,128 -0,048+0,779 -3,810+1,753¢ -0,151+0,099 0,032+0,019
FROH3 0,046+0,084 -0,617+0,515 -1,073+1,064 -0,026+0,061 0,004+0,013
FROH4 -0,042+0,059 -0,338+0,357 -0,797+0,723 -0,056+0,041 -0,006+0,008
FROHS -0,104+0,042¢  -0,602+0,255¢ -1,327+0,495b -0,046+0,028 -0,004+0,006
FROH 0,058+0,032 -0,564+0,194b -1,358+0,3772 -0,056+0,022¢  -0,002+0,005

B: coeficiente de regressao, EP: erro-padréo, MS: matéria seca. FPED: endogamia calculada
a partir do pedigree; FROH1: endogamia calculada a partir de segmentos de 1 a 2 Mb,
FROH2: endogamia calculada a partir de segmentos de 2 a 4 Mb, FROH3: endogamia
calculada a partir de segmentos de 4 a 8 Mb, FROH4: endogamia calculada a partir de
segmentos de 8 a 16 Mb, FROH5: endogamia calculada a partir de segmentos maiores que
16 Mb FROH: endogamia calculada a partir do total de segmentos de todas as classes; FH:
endogamia calculada a partir da matriz de parentesco gendmico. °P<0,05; "P<0,01; 2P<0,001.
Teste T de Student.

Quanto ao peso aos 378 dias (P378), quatro coeficientes (FPED, FH, FROH2 e
FROHD5) tiveram efeitos significativos, consistentemente resultando em uma reducdo média
de -1,891 kg no P378. O efeito de maior magnitude sobre o P378, foi causado pelo aumento
do FROH2 e atingiu diminuicao de -3,810+1,753 kg sobre a caracteristica. Adicionalmente,
observou-se um efeito desfavoravel sobre a conversdo alimentar residual (CAR), com
aumento de 0,010 + 0,0002 kg/MS/dia relacionado ao aumento de 1% no FPED. Em relacéo
ao perimetro escrotal, a andlise revelou um efeito desfavoravel de FROH com reducao média

de -0,056 + 0,022 cm, ao aumento de 1% no coeficiente de endogamia.

3.5 Efeito da endogamia a nivel de cromossomo
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base nos cromossomos com maiores numeros de SNP’s dentro das regides

definidas como ROH’s (BTA5, BTAL, BTA2, BTA3, BTA7), que consequentemente sdo 0s
cromossomos com maior contribuicdo para o FROH (ao representar 25% da endogamia
medida em FROH) foi observado efeito significativo do FROH_CHR3 e FROH_CHRS5 sobre o
P210 de -3,430+1,203 kg e -4,354+1,628 kg, respectivamente (Tabela 6). Além de que o
coeficiente calculado com base no cromossomo 5 também afetou de forma significativa o
P378 (-5,758+2,755 kg).

Tabela 6. Estimativas dos efeitos da endogamia nos cromossomos com maiores

numeros de SNP’s dentro das regides definidas como ROH’s, maior
proporcdo (%) de segmentos com comprimento superior a 8 Mb e
proporcdo (%) de segmentos com comprimento inferior a 8 Mb, sobre
peso ao nascer, peso aos 210 dias, peso aos 378 dias, perimetro escrotal
e consumo alimentar residual, em animais genotipados, pelo modelo
animal, empregando a matriz G. As estimativas estdo expressas como
mudanca no fendtipo com aumento de 1% no coeficiente de endogamia

PN P210 P378
Método B +EP B +EP B +EP
(kg) (kg) (kg)

% do FROH

FROH_CHR1 -0,051+0,208 0,487+0,922 -0,838+1,550
FROH_CHR2 0,264+0,285 -0,557+1,276 0,601+2,184
FROH_CHR3 -0,104+0,270 -3,430+1,203° -2,293+2,029
FROH_CHR5 -0,287+0,364 -4,354+1,628° -5,758+2,755°¢
FROH_CHR7 -0,107+0,310 -0,351+1,384 1,601+2,417
% ROH > 8 Mb

FROH_CHR1 -0,060+0,207 0,393+0,925 -1,005+1,552
FROH_CHR2 0,302+0,285 -0,444+1,281 0,772+2,188
FROH_CHRS -0,698+0,329°¢ -3,016+1,476°¢ -3,834+2,561
FROH_CHR9 0,094+0,342 -0,919+1,534 -1,367+2,684
FROH_CHR20 -1,030+0,528 -1,496+2,355 -6,780+4,162
% ROH < 8 Mb

FROH_CHR1 -0,123+0,133 0,577+0,808 -0,982+1,551
FROH_CHR3 -0,070+0,172 -2,857+1,054° -2,278+2,026
FROH_CHR5 -0,155+0,234 -3,064+1,432°¢ -5,511+2,757¢
FROH_CHR?7 -0,105+0,200 -0,375+1,217 1,712+2,416
FROH_CHR12 -0,010+0,220 0,487+1,343 -2,646x1,700

B: coeficiente de regresséo,

EP: erro-padréo, FROH_CHR: endogamia calculada a partir dos

segmentos identificados por cromossomo. ¢P<0,05; "P<0,01; 2P<0,001. Teste T de Student.
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Nos cromossomos com maiores propor¢des de segmentos de comprimento superiores
a8 Mb (BTA9, BTA2, BTA8, BTA20, BTAL), foi observado efeito de FROH_CHRS8 sobre PN -
0,698+0,329 e P210 -3,016+1,476. Nesses cromossomos, 0S segmentos maiores que 8 Mb
representaram, em média, 20% do total de segmentos identificados.

Dos cromossomos que apresentaram as maiores propor¢fes de segmentos com
comprimento inferior a 8 Mb (BTA5, BTA7, BTA3, BTA12, BTAl), apenas os coeficientes
FROH_CHR3 e FROH_CHRS5 demonstraram efeitos significativos. Esses dois cromossomos
também foram classificados no grupo que possui o maior numero de SNP's dentro das regides
identificadas como ROH'’s.

4. Discussao

4.1 Estrutura do pedigree e caracterizacao das corridas de homozigose

A gqualidade e a profundidade do pedigree sdo fatores essenciais para garantir a
precisdo das estimativas de endogamia e das correlacdes com os coeficientes de endogamia
gendmicos. O pedigree avaliado neste estudo foi consideravelmente profundo e exibiu uma
alta porcentagem de completude (PCI) (Tabela 2). Isso possibilitou a obtencéo de estimativas
confiveis das correlagfes entre a estimativa de endogamia baseada no pedigree (FPED) e
as estimativas derivadas de dados gendmicos, bem como do efeito de FPED sobre as
caracteristicas avaliadas. Além disso, os animais genotipados apresentaram pedigree ainda
mais completo e profundo, com PCI de 99%. Tal resultado era esperado, uma vez que 0 grupo
de animais genotipados € composto principalmente por animais mais jovens, que possuem
maior nimero de ancestrais conhecidos. Soma-se ainda o fato de que os dados do pedigree
avaliado foram coletados de maneira criteriosa e mantidos em um centro de pesquisa. Isso
garante maior qualidade e confiabilidade das informacdes relacionadas ao pedigree,
contribuindo para os resultados observados.

O tamanho efetivo da populacdo diminuiu de 117 para 83 quando apenas 0s animais
genotipados foram considerados. Isso significa que, em termos de perda de variabilidade
genética devido a endogamia, a amostra composta por animais genotipados esta acumulando
alelos idénticos por descendéncia na mesma taxa que uma populagdo idealizada de 83
individuos. O que mostra que o numero efetivo de individuos que realmente contribuem para
a variabilidade genética a ser passada para as proximas geracées (83) € muito menor do que
0 numero total real de individuos (2256). Apesar de se tratar de uma populacdo fechada,

criada a partir de um nimero consideravelmente pequeno de animais fundadores (Mercadante
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et al.,2003), o Ne estimado com base no pedigree total apresenta valor, de certa forma,
semelhante ao encontrado por Santana et al. (2016) que relataram Ne igual a 100, ao avaliar
pedigree contendo mais 4 milh6es de animais da raca Nelore, nascidos entre 2005 e 2012,
com ECG médio de 6,03 e maximo de 24 geracdes tracadas.

Em um cenario ideal, recomenda-se manter um nimero igual de individuos de ambos
0S sexo0s, no entanto, devido a selecdo dos touros a serem acasalados, ocorre um
desequilibrio entre a contribuicdo de machos e fémeas, o que resulta na perda de variabilidade
genética ao longo das geragdes (Howard et al., 2017). Soma-se a isso, o fato de que a sele¢éo
intensa em populacbes com Ne pequeno aumenta a frequéncia de segmentos longos em
homozigose pelo genoma (Kim et al., 2013).

No presente trabalho foram encontradas em média 70,24+14,25 corridas de
homozigose por animal, com tamanho médio de 4,43+5,27 Mb e com um comprimento total
por individuo de 311+77,60 Mb. Ao avaliarem mais de 7.000 animais da raca Nelore, Peripolli
et al. (2018) relataram 55,15+13,01 segmentos por animal, com tamanho médio dos
segmentos de 3,24 Mb. Por outro lado, Zavarez et al. (2015) relataram, em diferente
populacdo da mesma raca, um comprimento médio de 4,79 Mb. Apesar da identificacdo das
ROH'’s apresentar sensibilidade aos parametros pré-determinados, o nimero de corridas de
homozigose encontradas por animal, o comprimento médio dos segmentos de homozigose e
o0 comprimento total dos segmentos por individuo obtidos no presente trabalho apresentaram
valores préximos aos encontrados em estudos envolvendo outras populagfes da raca Nelore.

Compreender a distribuicdo das corridas de homozigose (ROH’s) pelo genoma €
essencial para explorar a estrutura genética de uma populacéo, compreender as influéncias
dos processos de selecdo e avaliar a variabilidade genética presente. A proporcdo de
segmentos (ROH’s) nas diferentes classes de comprimento (1-2 Mb, 2-4 Mb, 4-8 Mb, 8-16
Mb, >16 Mb) variou entre 0s cromossomos em relagdo ao total de segmentos encontrados
(Figura 2). Observou-se que a propor¢cao de segmentos maiores (FROH4 e FROH5) em
relagé@o ao total de segmentos em cada cromossomo varia de 6% a 14% para segmentos com
comprimento entre 8 e 16 Mb (FROH4) e de 1% a 6% para segmentos com comprimento
superior a 16 Mb (FROH5), respectivamente. Essa variacao influencia a contribuicdo de cada
cromossomo para o coeficiente de endogamia calculado com base nas corridas de
homozigose (Reverter et al., 2017).

A prevaléncia de segmentos de menor comprimento, obtida no presente trabalho, é
relatada na grande maioria dos estudos que avaliaram corridas de homozigose em bovinos
(Goszczynski et al., 2018; Sumreddee et al., 2018; Hidalgo et al., 2021; Mulim et al., 2022).

Como é conhecido, o tamanho do segmento de homozigose segue uma distribuicdo
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exponencial, dada por 1/2g, na qual “g” representa o nimero de geracdes que conecta o
individuo avaliado e o ancestral comum (Fisher, 1954). Ou seja, a recombinacao leva a quebra
de segmentos longos no genoma. Portanto, espera-se que, devido aos varios eventos de
meiose e recombinacdo génica (Kardos et al., 2016), segmentos menores sejam derivados
de um ancestral comum remoto, enquanto segmentos mais longos sejam originarios de um
ancestral comum mais recente (Browning and Browning, 2012). Neste contexto, o
comprimento dos segmentos em homozigose herdados de um ancestral comum, identificados
nos individuos, ajuda a compreender a idade da endogamia (Howrigan et al., 2011).

Na maior parte da populacdo (89%), foram identificados segmentos em homozigose
superiores a 16 Mb, indicando eventos endogamicos recentes, que ocorreram
aproximadamente trés geracfes atras. Isso reflete os impactos da manutencdo de uma
populagéo fechada, apesar das medidas adotadas para minimizar o parentesco das progénies
durante os acasalamentos. Ao avaliar uma populacdo de animais da raca Nelore, sem
restricbes quanto a acasalamentos com individuos de outras populacdes, Zavarez et al.
(2015) relataram que 74% da populacdo apresentou segmentos genémicos maiores que 10
Mb, resultado do uso intensivo de um nimero reduzido de reprodutores, potencializado pelo
emprego de biotecnologias reprodutivas. No entanto, € importante observar que a populagéo
examinada no presente estudo exibiu um valor médio de endogamia alto (FROH=
0,128+0,031), o que explica, em parte, a presen¢a de um maior percentual de individuos com

ROH’s de maiores comprimentos.

4.2 Coeficientes de Endogamia

Niveis de endogamia variam entre populacdes por diversos motivos (McParland et al.,
2009), o que dificulta a comparacéo entre diferentes trabalhos. Entretanto na grande maioria
deles (FerencCakovic et al., 2013a; Marras et al., 2015; Gurgul et al., 2016; Hidalgo et al., 2021,
Lozada-Soto et al., 2021, Nishio et al., 2023), os coeficientes genémicos apresentaram valores
superiores ao coeficiente baseado no pedigree. Excecéao foi relatada por Sumreddee et al.
(2018), ao avaliar bovinos da Linha 1 Hereford, com pedigree contendo 10.186 animais, em
que apenas 797 animais eram genotipados, cuja estimativa de FPED (0,292+0,053) foi
superior a FROH (0,229+0,051). Os autores atribuiram os resultados a profundidade,
auséncia de erros e completude do pedigree, uma vez que todos os animais genotipados
avaliados possuiam valor minimo de 11 ECG.

Com excecdo dos coeficientes de endogamia calculados com base nas classes de
comprimento das ROH’s, FPED e FROH apresentaram, respectivamente, o menor (0,039 +

0,019) e o maior (0,128 £ 0,031) valor médio com base nos animais genotipados. Em
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consonancia com os resultados deste estudo, Lozada-Soto et al. (2021) observaram
estimativas médias dos coeficientes de endogamia dos animais genotipados, de 0,059+0,024
para FPED e 0,162+0,030 para FROH, avaliando mais de 500.000 animais genotipados e
pedigree contendo mais de 1.300.000 animais da raca Angus.

Sumreddee et al. (2018) relataram valores superiores aos do presente trabalho para
FPED e FROH (0,292+0,053 e 0,229+0,051, respectivamente). Essa grande diferenca nas
estimativas de endogamia se deve ndo somente aos diferentes critérios de selecado aos quais
os rebanhos sdo submetidos como também a formacgédo dos rebanhos avaliados. Apesar de
serem ambos rebanhos fechados de experimentos de selecdo, o rebanho Nelore avaliado no
presente estudo foi formado por 10 touros e 350 matrizes (Mercadante et al., 2003), enquanto
o rebanho Hereford (Sumreddee et al., 2018) tem como fundadores 2 touros meio-irmaos
paternos e 50 matrizes.

As estimativas de FROH por classes apresentaram uma relacao proporcional entre o
aumento do comprimento da classe e o aumento do coeficiente médio de endogamia.
Comportamento semelhante foi descrito por Peripolli et al. (2018) em uma populagéo maior
da raca Nelore (n=7729). Esses autores, entretanto, relataram valores mais baixos de
endogamia para FPED (0,017), FROHL1 (0,016), FROH2 (0,014), FROH3 (0,016) e FROH para
segmentos maiores de 8 Mb (0,025) quando comparados ao presente estudo. No entanto, é
importante notar, que no presente trabalho, o valor médio de FROHS5 foi inferior ao de FROHA4.
Isso se deve ao fato de que, apesar de FROH5 ser composto por segmentos maiores que 16
Mb, essa classe apresenta 0 menor nimero de segmentos encontrados.

O coeficiente de endogamia baseado no pedigree (FPED) apresentou a menor
variabilidade em comparacdo com os coeficientes genémicos (Figura 3). Existem aspectos
intrinsecos a cada metodologia de estimagdo de endogamia que influenciam a distribuicdo
dos coeficientes na populacdo. A menor variabilidade do FPED pode ser explicada pela
pressuposicdo, presente na estimativa com base no pedigree, de que animais com o mesmo
grau de parentesco (por exemplo, irmaos completos) possuem a mesma proporgao de alelos
idénticos por descendéncia (Keller et al., 2011). Devido ao tamanho finito do genoma, os
coeficientes baseados em pedigree representam apenas uma estimativa da endogamia
realizada (VanRaden 2008; Hill and Weir, 2011).

O nuamero de animais genotipados em rebanhos comerciais € comumente inferior ao
tamanho total das populacdes, dessa maneira, a associacao entre as informacdes de pedigree
e dados gendmicos pode maximizar a utilizacdo das informagfes disponiveis, permitindo
melhor previsdo da endogamia futura durante os acasalamentos (Gutiérrez-Reinoso et al.,

2020; VanRaden, 2020). Utilizando a matriz H (Legarra et al., 2009) é possivel estimar um
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coeficiente de endogamia genbmico para animais genotipados e ndo genotipados. No
presente estudo, a distribuicdo dos coeficientes de endogamia calculados a partir da matriz H
apresentou assimetria a esquerda, com valores negativos (Figura 3). Esses valores estéo
associados a animais mais heterozigotos do que a média da populacao (Legarra et al., 2020).

Embora a média de FH (0,040) tenha sido semelhante a média de FPED (0,039), tanto
FH como FROH capturam uma maior variabilidade, uma vez que a cobertura genémica
abrangente de marcadores genéticos torna possivel estimar a endogamia usando o grau real
de compartilhamento de genes idénticos por descendéncia entre parentes (Visscher et al.,
2006). Portanto a variabilidade observada na distribuicdo dos coeficientes genémicos possui
uma fracdo devida a recombinacdo génica durante a gametogénese (Leutenegger et al.,
2003). Assim, com 0 uso de coeficientes genémicos, animais com o mesmo grau de
parentesco (por exemplo, irmdos completos) podem apresentar valores diferentes de
endogamia. Outra vantagem de se utilizar a informacdo gendmica é que o parentesco entre
0s animais pode ser capturado quando falta informacdo genealdgica ou existe algum erro no
pedigree. Esses resultados reforcam a aplicabilidade dos coeficientes genémicos como
ferramentas no gerenciamento da endogamia em rebanhos bovinos.

Em expressivas revisées (Gutiérrez-Reinoso et al., 2022; Cole, 2023), a metodologia
baseada nas corridas de homozigose (FROH) foi indicada como a abordagem principal para
a estimativa da endogamia em bovinos, ndo somente por sua precisao, como também por
permitir inferéncias sobre a idade do evento endogamico. A distribuicdo de FROH exibiu
coeficiente de variacdo de 24,22% e assimetria a direita, associada a valores positivos de alta
magnitude. Tal assimetria também foi relatada por Bjelland et al. (2013) em animais da raca
Holandesa e por Zavarez et al. (2015) ao avaliarem um rebanho comercial da raca Nelore,
composto por 1278 animais. Entretanto, a variabilidade da distribuicdo de FROH relatada por
Zavarez et al. (2015) foi ligeiramente superior, atingindo um CV de 37,50%.

Segundo FerencCakovi¢ et al. (2013b), a identificagdo de ROH a partir de chips de
menor densidade (50 k) pode superestimar o valor de FROH, uma vez que ha uma maior
probabilidade de obter segmentos inferiores a 4 Mb. Esses segmentos ndo sao identificados
em chips de maior densidade, nos quais SNPs heterozigotos, ndo presentes nos painéis de
menor densidade, interrompem os segmentos de homozigose. Ainda assim, os valores
obtidos para FROH podem sofrer influéncia de vieses relacionados a imputacao, o que fornece
uma limitagdo ao presente estudo. Apesar de a maioria dos trabalhos, por ter maior acesso a
informac®es oriundas de animais genotipados com painéis de menor densidade e, portanto,
de menor custo de obtencao, avaliar genoétipos imputados (Martikainen et al., 2018; Peripolli
et al., 2018; Doekes et al., 2019; Sumreddee et al., 2018; Lozada-Soto et al., 2021; Nishio et
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al., 2023), o processo de imputacdo pode impactar significativamente a precisédo e a robustez
das estimativas de endogamia (Dadousis et al., 2023). Além disso, ha a auséncia de um
genoma de referéncia especifico para animais Bos taurus indicus, uma vez que o genoma
utilizado no presente estudo foi desenvolvido com base na raca Hereford (Bos taurus taurus)
(Rosen et al., 2020).

Assim como relatado por Peripolli et al. (2018) e Lozada-Soto et al. (2021), a correlacao
entre FPED e FROH foi crescente com o aumento do tamanho dos segmentos ROH (Figura
4). A correlagao foi de 0,13 com FROH1 e chegou a 0,39 entre FPED e FROHS5, quando
segmentos relacionados a endogamia recente foram considerados. Tal comportamento é
esperado, uma vez que o comprimento do segmento herdado de um ancestral pode ser
calculado por 1/2g (Fisher, 1954). Dessa forma segmentos menores que 2 Mb (FROH1) estéo
associados a eventos endogamicos que ocorreram a mais de 25 geracdes (50 meioses)

(Howard et a. 2017), que ndo constam nos arquivos de pedigree avaliados.

Os valores de FH foram moderadamente correlacionados com FPED (0,61) e FROH
(0,66). Forneris et al. (2021) obtiveram valor ligeiramente superior para correlagéo entre FPED
e FH (0,79), avaliando animais da raga Brangus. Correlacdes mais altas foram observadas no
presente trabalho entre os coeficientes de endogamia calculados a partir de corridas de
homozigose mais longas com o FPED e FH, em comparag¢@o com as correla¢des entre os
coeficientes e as classes de ROH de menor comprimento. Estudos anteriores como os de
Purfield et al. (2012) e Addo et al. (2019) relataram reducgfes nas correlagdes entre FPED e
FROH quando segmentos menores, respectivamente, do que 8 MB e 10 Mb foram excluidos.
Quando segmentos de menor comprimento sdo considerados, a profundidade do pedigree
torna-se ainda mais importante, pois a correlacao entre FPED e FROH esta diretamente
relacionada ao nimero de geracfes presentes no pedigree (Ferencakovic et al., 2013a), ou
seja, quanto maior o numero de geracdes, maior € a correlacdo entre esses coeficientes.

A correlacdo entre FPED e FROH foi de 0,60, mesmo valor encontrado por Pilon et al.
(2021) em estudo sobre a populagéo oriunda de um experimento de sele¢édo da raca Hereford.
Essa estimativa foi ligeiramente menor que o valor encontrado por Sumreddee et al. (2018)
ao avaliar a mesma populacéo (0,66), e segundo Pilon et al. (2021) a diferenca entre as
estimativas, na mesma populacao, pode ser atribuida aos diferentes parametros utilizados
para obtencdo das ROH’s.

Em contraste com os resultados obtidos, Nishio et al. (2023) relataram uma correlagéo
de 0,86 entre FPED e FROH ao avaliar um pedigree, que assim como no presente trabalho,

continha maximo de 17 geracfes. A discrepancia nos valores entre os trabalhos esta



41

relacionada ao numero de segmentos encontrados por classe. Uma vez que no presente
estudo foram encontradas uma maior quantidade e porcentagem de ROH’s de 1 a 2 Mb de
comprimento, associados a eventos endogamicos que ndo estao registrados no arquivo de
pedigree avaliado, enquanto Nishio et al. (2023) relataram maior nimero e porcentagem de
ROH’s de 4 a 8 Mb, relacionadas a eventos que ocorreram no periodo abrangido pelo

pedigree.

4.3 Avaliagéo longitudinal dos coeficientes de endogamia

As médias anuais dos coeficientes de endogamia avaliados apresentaram
comportamento crescente (P<0,001), ao longo do periodo avaliado, com taxas de aumento
gue variaram de 0,1% para FPED, a 0,2% para FH e FROH (Figura 5). De acordo com as
diretrizes da Organizacdo das Nac¢Oes Unidas para Alimentacéo e Agricultura (FAO, 2013), o
valor aceitavel para o aumento médio na endogamia em popula¢cdes com objetivos comerciais
para a devida conservagéo de recursos genéticos é de 2% ao ano. Mesmo se tratando de um
rebanho fechado, independentemente do coeficiente avaliado, a taxa de crescimento anual
foi menor do que a preconizada para rebanhos comerciais, o que sugere que as medidas de
minimizacdo do parentesco entre os individuos para a definicdo dos acasalamentos e a
utilizacdo dos touros por no maximo duas estacfes de monta consecutivas foi efetiva
(Mercadante et al., 2003; Cardoso et al., 2018). Sumreddee et al. (2018) relataram taxa de
aumento da endogamia ainda menor na Linha 1 Hereford, um rebanho fechado altamente
endogamico (0,05% ao ano em FPED).

Taxas maiores de aumento da endogamia foram relatadas em estudos envolvendo
popula¢gdes maiores de bovinos de corte. Foram encontradas por Lozada-Soto et al. (2021),
ao avaliar a base de dados da associagado norte-americana de criadores de Angus, taxas de
crescimento variando de 34% a 54% para FPED e de 10% a 21% para FROH, entre machos
e fémeas. Em relacdo as taxas de aumento da endogamia estimadas com base no FPED,
Cleveland et al. (2005) relataram uma taxa anual de aumento na endogamia da populacéo de
animais da raca Hereford nos Estados Unidos de 12% entre 1990 e 2001. Além disso,
McParland et al. (2007), ao avaliarem populagBes de racas puras na Irlanda, relataram taxa
anual de aumento da endogamia de 13% para a raca Hereford.

Apesar da escassez de estudos sobre a evolucdo de coeficientes de endogamia
gendmicos nas populacdes bovinas, esses resultados sugerem tendéncia de melhor controle
dos acasalamentos em subpopula¢gBes sabidamente endogémicas quando comparadas a
populagbes gerais das ragas. Excecdo foi encontrada na populacdo da raca Brangus na

Argentina, sobre a qual Forneris et al. (2021) relataram uma taxa de crescimento do FPED de
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0,04% ao ano. Esse resultado é esperado, e pode ser explicado em parte, uma vez que a
populacdo em questdo apresenta em teoria maior diversidade genética oriunda da formacéao
da raca Brangus através do cruzamento entre as racas Brahman e Angus. Além disso existe
flexibilidade nos acasalamentos, refletindo em diferentes propor¢cdes de composicdes
genéticas que variam de 1/3 zebuino (Brahman) x 2/3 taurino (Angus) a 1/8 zebuino
(Brahman) x 7/8 taurino (Angus), conforme permitido pela Associacdo Argentina de Brangus

(AAB, https://brangus.com.ar).

4.4 Efeito da endogamia

4.4.1 Efeito da endogamia em animais genotipados

Como visto na Figura 5, independentemente do coeficiente de endogamia avaliado, foi
possivel detectar aumento da endogamia média da populacdo ao longo dos anos. Segundo
Kristensen et al. (2010), a reducdo das médias fenotipicas que ocorrem em resposta ao
aumento da endogamia pode ser explicada sob trés hip6teses: ocorréncia de dominancia
parcial, que aumenta a expresséao de alelos recessivos de efeito deletério (Davenport 1908);
ocorréncia de sobredominancia, onde h& superioridade dos heterozigotos sobre ambos
homozigotos (East, 1908; Shull, 1908); e ocorréncia de epistasia onde ha aumento da
probabilidade de combinagBes génicas favoraveis em heterozigose (Jain e Allard, 1965). As
duas primeiras hipéteses pressupdem uma relacao linear entre a endogamia e as médias
fenotipicas enquanto a terceira hipétese pressupdem uma relacao nao linear (Kristensen e
Sorensen, 2005).

Quando comparados aos resultados obtidos no presente estudo (Tabela 4), Lozada-
Soto et al. (2021) relataram, na raca Angus, efeitos de menor magnitude sobre o PN, de -
0,030 kg para FPED e -0,040 kg para FROH, ao avaliar somente animais genotipados. Apesar
de ndo relatarem efeito significativo do coeficiente de endogamia sobre o PN, Sumreddee et
al. (2018) relataram efeito significativo do coeficiente de endogamia materno (baseado no
pedigree) sobre o PN das progénies de -0,014+0,031 kg. A diminui¢cdo do PN esta relacionada
a diminuicdo do vigor do bezerro ao nascimento, maiores falhas do bezerro para realizar a
primeira mamada, e aumento da mortalidade precoce e da mortalidade até a desmama
(Schmidek et al., 2008; 2013).

No presente trabalho, o aumento de 1% no valor de FPED afetou significativamente o
P210 em -0,966+0,452 kg, resultados semelhantes, porém de menor magnitude, foram
observados para FROH5 e FROH. Para P378 quatro coeficientes tiveram efeitos significativos
(FH, FROH2, FROH5 e FROH), atingindo -3,581+1,554 kg quando, apenas segmentos de 2
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a 4 Mb (FROHZ2), foram considerados. No estudo realizado por Lozada-Soto et al. (2021), ao
avaliarem apenas animais genotipados, nao foram identificados efeitos significativos de FPED
e FROH sobre o peso ao desmame. No entanto, os autores relataram uma diminuicdo
significativa no peso ao ano, variando de -1,060+0,268 para FPED a -1,133+0,266 para
FROH, em resposta a um aumento de 1% nos coeficientes de endogamia.

Com excecdo de alguns nichos de mercado, os produtores de carne sdo pagos pela
indUstria com base no peso da carcaca (Fernandes Junior et al.,, 2016), que, por sua vez,
apresenta forte correlagdo genética e fenotipica com o peso do animal ao ano tanto em
taurinos (0,89 e 0,53) (Meyer et al., 2004), quanto na ra¢ca Nelore (0,55 e 0,72) (Tonussi et al.,
2015). Dessa forma, é possivel inferir que a diminuicdo do P378, observada no presente
trabalho, em resposta ao aumento da endogamia, impacta efetivamente a rentabilidade da
cadeia produtiva de carne.

4.4.2 Maximizagao do uso dos fenoétipos

Apés a correta aplicagdo das matrizes de parentesco, de acordo com a forma de
obtencao dos coeficientes de endogamia e 0 aumento do nimero de animais (para as analises
do efeito de FPED e FH), foi possivel detectar efeitos significativos sobre todas as
caracteristicas com base em um nimero maior de coeficientes (Tabela 5). O aumento de 1%
no FPED resultou em efeito significativo sobre PN (-0,086+0,029 kg) e P210 (-0,575+0,188
kg). Essa estimativa € proxima a relatada por Hidalgo et al. (2021), que observaram diminuicdo
de -0,103+0,032 kg para PN e de -0,685+0,229 kg para P210 em bovinos da raga
Romosinuano. A partir de robusta base de dados da raga Nelore (n = 892.199), Pereira et al.
(2016) relataram efeito de -0,380+0,010 kg sobre P210 com base no FPED, valor ligeiramente
inferior, corroborando os achados do presente trabalho.

Efeito significativo de FROHS5 foi estimado sobre as caracteristicas de crescimento
(PN, P210 e P378) com depressao atingindo até -1,327+0,495 kg no peso do animal ajustado
para 378 dias. Avaliando segmentos maiores que 16 Mb (FROHS5), Doekes et al. (2019)
relataram efeitos significativos de diminuigdo na producéo de leite, gordura e proteina, bem
como um aumento no intervalo entre partos e entre a primeira e ultima inseminag¢do. Além
disso, observaram uma diminui¢cdo na taxa de concepcao de vacas Holandesas. O que sugere
que segmentos longos, oriundos de eventos endogamicos recentes, possuem maiores efeitos
desfavoraveis sobre a produtividade quando comparados a segmentos de menor
comprimento.

Os coeficientes de endogamia (FPED, FH, FROH2, FROH5 e FROH) afetaram

negativamente o P378, com depressdes variando de maneira consistente em torno de -1,891
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kg. Depressoes significativas sobre o peso foram amplamente relatadas em bovinos de corte
(Pereira et al., 2016; Forneris et al., 2021; Lozada-Soto et al., 2021). Como ja descrito, o P378
constitui totalmente (rebanhos Selecdo e Controle) ou parcialmente (rebanho Tradicional) os
critérios de sele¢éo aos quais 0s rebanhos que compde a populacdo avaliada sdo submetidos.
De forma semelhante Sumreddee et al. (2018) avaliando animais da Linha 1 Hereford,
observaram efeitos significativos de depressdo sobre o Ganho Médio Diario (GMD) pés
desmama (critério de selecdo da populacdo em questdo) para todos os coeficientes de
endogamia avaliados.

O coeficiente calculado somente com corridas de homozigose de comprimento entre
2 e 4 Mb (FROH2) apresentou os efeitos de maior magnitude sobre o P378, tendo sido
modelado pela matriz A (-3,581+1,554 kg) ou pela matriz G (-3,810+1,753). A magnitude e
significancia do efeito de FROH2 podem estar associadas ao evento de criagdo dos rebanhos
gue compdem a populacdo avaliada, relatado por Mercadante et al. (2003). Uma vez que a
populacdo avaliada contém no maximo 17 geracdes, € possivel utilizar a equacdo proposta
por Fisher (1954) para estimar o intervalo de tempo em que os eventos endogé&micos
representados por FROH2 ocorreram. Assumindo que 1 Morgan € equivalente a 100Mb,
FROH2 representa eventos endogamicos que ocorreram entre 25 e 12,5 geragfes atrés,
abrangendo as geracdes em que os rebanhos foram fechados.

Apesar dos efeitos negativos decorrentes do aumento da endogamia gendmica ou
baseada no pedigree na populacdo avaliada (P378), foi relatado por Benfica et al. (2020) um
ganho genético de 2,51 kg por ano para a mesma populacdo. Da mesma forma, Lozada-Soto
et al. (2021) observaram que, apesar da deteccdo do efeito desfavoravel do aumento da
endogamia nas caracteristicas de crescimento da raga Angus, a tendéncia de ganho genético
para peso ao desmame e peso ao ano demonstra aumentos anuais significativos. Isso sugere
que, na dindmica entre a diminuicdo dos pesos causada pelo aumento da endogamia e o
aumento dos pesos devido ao ganho genético através da selecao, este Ultimo exerce efeitos
de maior intensidade sobre as regibes do genoma relacionadas as caracteristicas de
crescimento.

Valores positivos de CAR estao relacionados a individuos menos eficientes, enquanto
valores negativos estao relacionados a individuos mais eficientes, que consomem uma menor
quantidade de alimento sem prejuizo a produtividade (GMD). Foi encontrado um efeito
desfavoravel do FPED sobre o CAR (0,010 £ 0,0002 kg MS/dia), sugerindo que o aumento da
endogamia dos individuos esta associado a animais menos eficientes. O aumento de 0,010

kg/MS por dia no CAR de um animal confinado por um periodo comumente utilizado de 100
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dias resultaria em um aumento de 1 kg no consumo total de matéria seca por animal,
evidenciando de maneira clara o impacto do aumento da endogamia sobre o sistema.

Conforme apontado por Silva et al. (2011), avaliando animais da raca Nelore, o
perimetro escrotal € uma caracteristica com alta herdabilidade (0,42). Além disso, demonstra
correlacBes negativas favoraveis com tracos relacionados a defeitos esperméticos, tais como
defeitos menores, defeitos maiores e defeitos totais. Uma vantagem adicional € que sua
mensuracado é facilmente obtida, uma vez que nao requer técnicas especializadas. Devido a
esses atributos, o perimetro escrotal € frequentemente incorporado na maioria dos programas
de melhoramento genético.

No presente trabalho, o aumento de 1% no FROH foi associado a diminui¢cdo de -
0,046%0,022 cm (matriz A) e -0,056+0,022 cm (matriz G) no PE. Avaliando animais da raca
Nelore, Pereira et al. (2016) relataram efeito ainda maior de -0,070 + 0,010 cm do FPED sobre
o PE. Resultados de menor magnitude foram observados por Forneris et al. (2021) ao
avaliarem o efeito do FPED (-0,023 + 0,009 cm) e FH (-0,023 + 0,010 cm) sobre o PE. Em
relacdo a fertilidade dos touros, de forma mais especifica, 0 aumento da endogamia foi
associado, na raca Holandesa, a diminuicdo da concentracdo e motilidade espermatica
(Ghoreishifar et al., 2023) e a diminuig&o na taxa de concepcao (efeito do touro), em matrizes

da raga Pardo Suigo (Pacheco et al., 2023).

4.5 Efeito da endogamia a nivel de cromossomo

Uma vez que, além de ndo afetarem os fenétipos com a mesma intensidade (Pilon et
al., 2021), os segmentos em homozigose se encontram distribuidos de maneira ndo uniforme
pelo genoma (Figura 2), se torna relevante calcular a endogamia em nivel de cromossomo
(FROH_CHR), a fim de obter a compreensédo de como a distribuicdo dos segmentos em
homozigose pelo genoma influencia as caracteristicas de interesse econémico (Zhang et al.,
2015; Sumreddee et al., 2018; Pilon et al., 2021).

Assim como observado em relacédo ao efeito de FROH sobre as caracteristicas de
crescimento (Tabelas 4 e 5), o FROH_CHR calculado a partir do BTA3 e BTAS foi associado
a diminuigdes significativas, sobre o P210, de -3,430+1,203 e -4,354+1,628, respectivamente
(Tabela 6). Além disso, o P378 foi afetado de maneira significativa, com diminuicdo de -
5,758+2,755 kg relacionada ao aumento de 1% no valor de FROH_CHRS5. Nos cromossomos
com maiores proporc¢des de segmentos de comprimento superior a 8 Mb, onde tais segmentos
representaram em média, 20% do total de segmentos identificados, foi observado efeito
significativo do FROH_CHRS8 sobre o PN (-0,698+0,329 kg) e sobre o0 P210 (-3,016+1,476 kg).

Efeitos de magnitude semelhante, foram encontrados por Sumreddee et al. (2018), para



46

FROH_CHR12 (-0,676%0,289) e FROH_CHR27 (-0,855+0,306) sobre o peso ao nascer e para
FROH_CHR17 (-6,827+3,011) sobre o peso a desmama.

Segundo Purfield et al. (2012) reafirmando a hipotese de dominancia parcial
(Davenport 1908), o efeito negativo da endogamia sobre o fenétipo € causado principalmente
por variantes recessivas de alelos deletérios. A proporcdo de genes deletérios € relatada
como sendo maior em corridas de homozigose em compara¢cdo com outras regidées do
genoma, tanto em humanos (Szpiech et al., 2013; Pemberton et al., 2018) quanto em bovinos
(Zhang et al., 2015). No entanto, h4 falta de consenso quanto a relacdo entre o comprimento
dos segmentos em homozigose e a probabilidade de conter genes deletérios. Primeiramente
em humanos, foi observado maiores probabilidades de aparecimento e acimulo de genes
deletérios em segmentos longos, resultado da acdo de expurgo de variantes deletérias das
populacdes com o passar dos anos (Szpiech et al., 2013). A medida que os genes s&o
transmitidos dos pais para os filhos ao longo das geracdes, os alelos deletérios tendem a ser
eliminados por meio do processo de "descarte”. Isso significa que, com o tempo, as ROH’s de
menor comprimento tendem a conter uma propor¢cdo menor de alelos deletérios.

Ao contrério do que é observado em humanos, Zhang et al. (2015) encontraram, em
populacdes bovinas, maior proporcdo de alelos deletérios em segmentos de homozigose
classificados como curtos e médios (menores que 3 Mb). Segundo os autores, a distribuicdo
dessas variantes é resultado da combinacgéo de eventos endogamicos e selecao artificial de
longo prazo sobre as populagBes de bovinos. Dentre 0S cromossomos com menores
propor¢des de segmentos de comprimento inferior a 8 Mb, apenas os coeficientes calculados
a partir dos cromossomos BTA3 e BTADS, ja avaliados pela participacdo no valor de FROH
apresentaram efeitos significativos. Ainda assim, ao contrario do que foi relatado por Pilon et
al. (2021), néo foi observada uma associacdo aparente entre o comprimento do cromossomo
coberto pelos SNP’s (numero de SNP’s) e a depresséao por endogamia.

Com base nos dados avaliados, observou-se um efeito negativo sobre as
caracteristicas de crescimento ndo apenas para o0 FROH_CHR calculado a partir do BTA3 e
BTA5, que foram classificados nos grupos com o maior nimero de SNP's nas regifes
identificadas como ROH e com a maior propor¢cdo de segmentos curtos (inferiores a 8 Mb),
mas também para o BTAS8, que foi classificado no grupo dos cromossomos com a maior
proporcdo de segmentos longos (superiores a 8 Mb). Foi relatado por Sams e Boyko (2019),
ao avaliar caes, prevaléncia de alelos recessivos deletérios (66%) em segmentos menores
que 5 Mb, entretanto segmentos de 0,5 a 2,5 Mb abrigaram genétipos homozigotos recessivos

relacionados a doencas em uma taxa 30 vezes maior quando comparada a regides néo
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caracterizadas como uma ROH, o que pode sugerir que a depressdo endogamica independe
do tamanho do segmento.

E fundamental ressaltar a necessidade de futuros estudos que objetivem investigar de
maneira detalhada as regides nos cromossomos que demonstraram efeitos significativos
sobre as caracteristicas avaliadas, bem como a identificacdo de genes candidatos e vias
metabolicas relevantes. Assim como, estudos relacionados a maneira como os alelos
recessivos de efeitos deletérios séo eliminados ao longo das gerac¢des nessa populacdo, uma
vez que esse processo € diretamente influenciado pela proporcéo entre o efeito causado por
alelos recessivos deletérios (Garcia-Dorado, 2012) e o efeito causado pela combinagéo
génica favoravel em heterozigose, que nao esta sujeita ao expurgo (Charlesworth e Willis,
2009). Essas abordagens permitirdo uma compreensdo mais abrangente da arquitetura
genética de caracteristicas economicamente importantes e de como alelos recessivos
deletérios as afetam.

Uma populacdo fechada de bovinos da raca Nelore, com pedigree relativamente
completo, foi utilizada para avaliar a estimativa da endogamia sob diferentes metodologias e
seus impactos sobre caracteristicas de crescimento, fertilidade e eficiéncia alimentar. De
modo geral, 0 aumento da endogamia demonstrou um impacto negativo significativo sobre as
caracteristicas avaliadas. Portanto, € mandatério adotar medidas que visem reduzir a
endogamia na populagdo analisada, contribuindo assim para a sustentabilidade da producéo
a longo prazo. Os resultados encontrados no presente trabalho, fornecem subsidios para
futuras tomadas de decisdo, ndo somente na raga Nelore, como também em pequenas

populacdes das demais ragas bovinas.

5. Concluséo

Apesar da predominancia de segmentos curtos, a maioria dos individuos avaliados
apresentou corridas de homozigose de comprimento superior a 16 Mb, em reflexo a natureza
de criacdo da populacdo, e a sua manutencdo em relacdo a restricdo nos acasalamentos.
Embora, independentemente da metodologia utilizada, tenham sido observadas pequenas
taxas de crescimentos das médias anuais de endogamia, resultado do controle dos
acasalamentos e da limitacdo de utilizacdo dos reprodutores.

Os coeficientes gendmicos (FH e FROH) apresentaram maior correlacdo entre si,
guando comparadas as suas correlacbes com o FPED. Efeitos negativos, de maior
intensidade, do aumento dos coeficientes de endogamia, foram observados sobre o critério

de selecédo ao qual os animais avaliados foram submetidos (P378). Efeitos negativos de baixa
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magnitude foram detectados pelo FROH_CHR, para os cromossomos 3, 5 e 8, sobre as
caracteristicas de crescimento. O aumento da endogamia gendmica esteve associado a
efeitos desfavoraveis sobre as caracteristicas avaliadas com maior frequéncia, em
comparacdo ao método tradicional baseado no pedigree. Dessa forma, a utilizacdo dos
coeficientes de endogamia genbmicos como ferramenta durante o processo de
acasalamentos, no intuito de minimizar o parentesco das progénies, pode desempenhar um
papel fundamental no controle da endogamia e, consequentemente, na preservacao da

variabilidade dos recursos genéticos nas populagdes bovinas.
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