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ANALISE GENOMICA DE ASSOCIACAO GLOBAL E PROSPECCAO DE GENES
RELACIONADOS A CARACTERISTICAS DE TIPO E PRODUCAO DE LEITE EM
BUBALINOS

RESUMO - No primeiro capitulo foi proposto um estudo de associacao das informacdes
gendmicas com caracteristicas de tipo, a fim de identificar regibes cromossdémicas e
genes possivelmente relacionados a altura, peso, crescimento e fatores de
conformacao corporal. Utilizou-se um painel de 49.010 marcadores SNPs (322 animais)
conjuntamente com informacdes de pedigree (674 animais). As analises foram
processadas através do programa Blup.fo0, utilizando-se a metodologia de single-step
(ssGBLUP). Somente as janelas com 10 SNPs adjacentes e que explicavam acima de
1,5% de variancia genética aditiva, foram considerados. Os genes SYT10, GKAP1,
C9orf64 e PHLPP1 foram identificados para a caracteristica altura da cernelha (ALTC) e
apresentam influéncia para crescimento, altura e desenvolvimento 0sseo. Também foi
reportado um QTL para ALTC influenciando crescimento e fertilidade. Foram
encontrados SNPs localizados em regides cromossdémicas que ainda nao foram
previamente descritos com QTL para as caracteristicas em estudo em bufalos. No
segundo capitulo, foram estimados o0s parametros genéticos/gendmicos para as
caracteristicas producao de leite acumulada aos 305 dias (PLDC) e caracteristicas de
tipo altura da cernelha (ALTC), altura da garupa (ALTG), comprimento do corpo
(COMPC), comprimento da garupa (COMPG), Largura entre os ileos (LILE), Largura
entre os isquios (LISQ) e perimetro toracico (PERTOR) em bufalos da raca Murrah
utiizando modelos bicaracteristicos. As estimativas de herdabilidade foram 0,24
(ALTC), 0,15 (ALTG), 0,47 (COMPC), 0,21 (COMPG), 0,07 (LILE), 0,10 (LISQ), 0,13
(PERTOR) e 0,14-0,16 (PLDC). As correlacbes genéticas foram 0,603 entre PLDC e
ALTC, 0,898 entre PLDC e COMPC, 0,867 entre PLDC e COMPG, 0,887 entre PLDC e
PERTOR, 0,774 entre PLDC e LISQ, 0,913 entre PLDC e LILE, 0,788 entre PLDC e
ALTG. Os resultados sugerem que a selecdo na direcdo de uma caracteristica devera
provocar ganho correlacionado na outra. E ainda indicam que as caracteristicas de tipo
podem ser utilizadas como critérios de selecdo em programas de melhoramento de
badfalo.

Palavras—chave: correlacdo, QTL, regido cromossémica.



GENOMIC ANALYSIS OF GLOBAL ASSOCIATION AND PROSPECTION OF GENES
RELATED TO CHARACTERISTICS OF TYPE AND MILK PRODUCTION IN
BUBALINS

ABSTRACT - In the first chapter we proposed a study of the association of genomic
information with type characteristics, in order to identify chromosomal regions and genes
possibly related to height, weight, growth and body conformation factors. Were used one
panel of 49,010 SNPs markers (322 animals) together with pedigree information (674
animals). The analyzes were processed through the Blupf90 program, using the single-
step methodology (ssGBLUP). Only the windows with 10 adjacent SNPs and, that
explained above 1.5% of additive genetic variance, were considered. The genes SYT10,
GKAP1, C9orf64 and PHLPP1 were identified for the characteristic height of the withers
(ALTC) and presented influence on growth height and bone development. It has also
been reported a QTL for ALTC influencing growth and fertility. SNPs were found located
in chromosomal regions which have not previously been described with QTL for the
characteristics under study in buffaloes. In the second chapter, were estimated the
genetic / genomic parameters for the characteristics accumulated milk production at 305
days (AMP) and characteristics of the withers height (WH), croup height (CH), body
length (BL), croup length (CL), Width between hip bones (WBHB), Width between pin
bones (WBPB) and thoracic perimeter (TP) in Murrah buffaloes using characteristic
models. Genetic correlations were 0.603 between AMP and WH, 0.898 between WBHB
and BL, 0.867 betwwen AMP and CL, 0.887 between AMP and TP, 0.774 between
WBHB and WBPB, 0.913 between AMP and WBHB, 0.788 between AMP and CH. The
results suggest that selection in the direction of one characteristic should cause
correlated gain in the other. They also indicate that type characteristics can be used as
selection criteria in buffalo breeding programs.

Key words: chromosomal region, correlation, QTL



1. CONSIDERACOES GERAIS

Os bufalos (Bubalus bubalis) sédo animais domésticos da familia dos bovideos,
existem atualmente quatro racas reconhecidas pela Associacéo Brasileira de Criadores
de Bufalos (ABCB), Mediterraneo, Murrah, Jafarabadi e Carabao. Esses animais foram
introduzidos no pais no final do século XIX, devido a sua adaptacdo e elevada
fertilidade (TONHATI et al., 2007). A introducdo destes animais no Brasil originarios da
Italia e América Central ocorreu pela regido norte do pais (Belém, PA) e pela regido
Sudeste. Atualmente o pais possui aproximadamente 110.000 cabecas (ANUALPEC,
2006), e a maior parte dos rebanhos de bufalos se encontram distribuidos nas regides
Norte e Sudeste do pais.

Os bufalos sao uma valiosa alternativa no setor agropecuario em diferentes
paises do mundo, por sua versatilidade para a producao de leite, carne, rusticidade,
tolerancia e resisténcia a doencas parasitarias, o que tem permitido sua facil
adaptacdo a terras inundaveis, costeiras, montanhosas, planicies e condicbes
edafologicas de baixa qualidade e baixos custos de mantenca sendo que a base da
sua alimentacdo podem ser pastos naturais e residuos de plantacbes (COCKRILL,
1974).

Os produtos lacteos séo, até hoje, uns dos mais importantes alimentos para o
consumo humano em muitos paises do mundo. Como resultado, os produtores leiteiros
e a comunidade cientifica mundial tém trabalhado juntos para melhorar a eficiéncia da
producdo de leite por meio da genética, alimentacdo, saude, entre outras
(WILMINK,1988).

A rica composicdo dos constituintes do leite de buafala proporciona certas
particularidades na producdo, como o0 maior rendimento e qualidade dos seus
derivados. Estudos mostram que, em geral, a porcentagem dos constituintes do leite de
bufala varia de 6,22 a 8,89% e de 4,05 a 4,90%, para gordura e proteina,
respectivamente (DUBEY et al., 1997; ROSATI e VAN VLECK, 2002; CERON-MUNOZ
et al., 2002; SENO et al., 2004).



As estimativas da herdabilidade permitem predizer o progresso a ser obtido por
meio da sele¢do. Alguns autores, trabalhando com bufalas leiteiras, obtiveram
estimativas moderadas das herdabilidades para a producao de leite, variando de 0,20 a
0,38(MALHADO et al., 2007; ASPILCUETA-BORQUIS et al., 2010; RODRIGUES et al.,
2010; SENO et al., 2010). Estes resultados sugerem que tal caracteristica possuli
variabilidade genética aditiva suficiente para responder a programas de selecéo.

No desenvolvimento de programas de melhoramento genético € comum realizar-
se avaliacdes visuais ou de tipo com o objetivo de identificar padrdes fenotipicos que
permitam caracterizar um individuo dentro de um determinado grupo racial (COLE et al.,
2011). Além de isso, o julgamento dos animais com base no exterior procura explicar a
relacdo ou associacao entre a forma do individuo e a funcdo por ele desempenhada,
consequentemente espera-se que essa relacdo resulte na soma dos atributos
morfolégicos externos que caracterizam uma raga e que por sua vez indicam a
tendéncia do animal para uma determinada fungao produtiva.

Diferentes estudos apresentados em gado de leite sobre caracteristicas de tipo e,
principalmente, baseados nos sistemas produtivos relatam como estas caracteristicas
podem ter influéncia sobre os aspectos reprodutivos e produtivos do animal (GENGLER
et al., 1999; MRODE et al., 2000; WIGGANS et al., 2004), em que se descreve como 0
sistema produtivo pode ter correlacdo com as caracteristicas de estatura, profundidade
do corpo e ancho da garupa.

Makgahlela et al. (2009), encontraram correlacbes positivas entre as
caracteristicas de tipo altura da garupa, angularidade, profundidade e caracteristicas
reprodutivas, concluindo que a utilizacdo destas caracteristicas de tipo poderiam
melhorar a fertilidade e acuracia nos animais. Outros estudos (SAWA et al., 2013)
realizados para caracteristicas de tipo de largura da garupa e profundidade do corpo,
reportaram como o tempo de permanéncia e a eficiéncia produtiva do animal, podem
ser altamente influenciados por estas caracteristicas.

Os grandes avancos tecnoldgicos permitiram o uso de associacdes gendmicas
com caracteristicas de interesse econémico. Os estudos de associacdo genémica tem

como objetivo buscar regides do genoma que influenciam as caracteristicas de



interesse (HIRSCHHORN et al., 2005). Uma vez que tais variacfes séo identificadas, é
possivel utiliza-las para localizar e entender como estes genes podem estar
influenciando significativamente as caracteristicas em estudo (LEE et al., 2013;
SAATCHI et al., 2014; UTSUNOMIYA et al., 2014; SANTANA et al., 2014;CAMARGO et
al., 2015) o que poderia auxiliar a base dos programas de melhoramento, além de isso
0 uso de associagdo gen6mica pode ser Util para encontrar regides que podem ajudar a
explicar a arquitetura genética de caracteristicas complexas.

Assim, no primeiro capitulo foi proposto um estudo de associacdo gendmica para
identificar regibes genémicas e seus possiveis genes relacionados com altura, peso,
crescimento e fatores de conformacdo corporal. No segundo capitulo estimou-se
parametros genéticos para producao de leite acumulada aos 305 dias e caracteristicas
de tipo (altura da cernelha, altura da garupa, comprimento do corpo, comprimento da
garupa, largura entre ileos, largura entre isqueos e perimetro toracico), visando obter
informacdes necessarios ao estabelecimento de programas de melhoramento genético

para estas caracteristicas.
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CAPITULO 1 - PROSPECCAO DE GENES EM REGIOES GENOMICAS
ASSOCIADAS CARACTERISTICAS DE TIPO EM BUBALINOS
LEITEIROS

RESUMO - As caracteristicas de tipo, tem-se tornado um fator importante na selecéo e
producéo dos rebanhos leiteiros. Entretanto poucos estudos de associacdo gendmica
com estas caracteristicas tem sido reportados. Sabendo que estudos de GWAS
auxiliam na descoberta de genes de efeito maior que influenciam estas caracteristicas.
Objetivou-se com este trabalho avaliar a associagdo das informac¢des gendmicas com
as caracteristicas de tipo em bubalinos leiteiros. Foram utilizados dados de animais da
raca Murrah, criados na fazenda do nordeste brasileiro, participantes do programa de
controle leiteiro mantido pelo Departamento de Zootecnia da FCAV/UNESP. Os animais
foram genotipados com “Axiom® Buffalo Genotyping” da Affymetrix (90k) e apds o
controle de qualidade dos dados genbmicos restaram 49.010 marcadores e 322
animais. Para a analise de associacdo gendmica (GWAS) foi utilizada a metodologia do
single-step (ssGBLUP) e as analises foram processadas com o auxilio dos programas
da familia Blup.f90. Os resultados das analises de GWAS foram apresentados com
base na proporcdo de variancia explicada por janelas de 10 SNPs adjacentes,
considerando as duas iteracbes. Somente os SNPs com variancia genética aditiva
maior que 1,5% foram investigados. Para a caracteristica altura da cernelha, os genes
gue se destacam sdao SYT10, GKAP1, C9orf64 e PHLPP1 que apresentam relacdes
com crescimento, altura e desenvolvimento 6sseo. O que poderia auxiliar no processo
de selecdo desta caracteristica nos programas de avaliacdo genética em bubalinos,

incrementando assim o ganho dos fatores de interesse econdémico e produtivo.

Palavras—chave: altura da cernelha, bafalo, selecao



CAPITULO 1 - PROSPECTING GENES IN GENOMIC REGIONS ASSOCIATED WITH
LINEAR TYPE TRAITS IN DAIRY BUFFALOES

ABSTRACT - Linear type traits have become important factors in the selection and
production of dairy herds, however few studies of genomic association with these traits
have been reported, it being understood that GWAS studies allow the discovery of
single-base polymorphisms (SNPs) associated with genes of greater effect that
influence these characteristics, therefore the objective of this work was to evaluate the
association of genomic information with the linear traits in Dairy buffaloes. Murrah
buffaloes data were used, data were given precedent for Brazilian Northeast farm,
participant in the dairy control program maintained by FCAV /UNESP. The animals were
genotyped with Affymetrix's "Axiom® Buffalo Genotyping” (90k) and after the quality
control of the genomic data 49,010 markers remained and 322 animals. For genomic
association analysis (GWAS), the single-step methodology (ssGBLUP) and the analyzes
were processed from Blup.f90 family programs. The weights of the SNPs were
considered as weighting factor and the iteration process was done twice, so that the
effects of the SNPs were recalculated. The purpose of these iterations was to increase
influence of SNPs with large effects and to diminish those with small effects. The results
of the GWAS analyzes were presented based on the proportion of variance explained by
windows of 10 adjacent SNPs, considering the two iterations, only SNPs with additive
genetic variance above 1.5% were considered. For the characteristic wither height, the
genes that stand out are SYT10, GKAP1, C9orf64 and PHLPP1 that present relations
with growth, height and bone development. What could help in the process of selection
of this characteristic in the programs of genetic evaluation in buffaloes, thus increasing

the gain of factors of economic and productive interest

Keywords: Buffalo, selection, wither height



1. Introducgéo

As caracteristicas de tipo tornaram-se, parte dos objetivos de selecdo de alguns
programas de melhoramento genético (FORMIGONI et al., 2005) por sua lucratividade
(SEWALEM et al.,, 2010), pois diminuem o numero de reposicdo de animais,
consequentemente aumenta a producdo dos rebanhos (LAGROTTA et al.,, 2010).
Alguns estudos mostraram como o uso de caracteristicas de tipo podem servir como
alternativa para selecao indireta de animais garantindo a longevidade do rebanho,
considerando a importdncia que esta caracteristica tem na atividade leiteira
(LARRROQUE; DUCROCQ, 2001; CRUICKSHANK et al., 2002; ZAVADILOVA et al.,
2009).

Os métodos tradicionais de melhoramento genético sdo baseados no fendtipo
dos animais e na informagdo de parentesco (matriz A) (FERRAZ FILHO et al., 2002).
Contudo devido aos avancos tecnoldgicos, estudos de associacdo gendmica ampla
(GWAS) tém sido realizados permitindo a combinacdo de informac¢des genotipicas,
fenotipicas e de pedigree dos individuos, o que torna possivel a identificacdo de genes
com efeito maior sobre caracteristicas de interesse econémico (HIRSCHHORN; DALY,
2005; FRAZER et al., 2009).

Os GWAS sédo uma ferramenta importante que permite a associacao de regides
genbmicas com os fendtipos de interesse (MA et al., 2012) e tornou-se uma alternativa
muito pratica na exploracdo de genes associados a caracteristicas complexas. Um
método que tem sido proposto para a analise de GWAS é o método single-step GWAS
(ssGWAS) que utiliza o modelo baseado na tradicional avaliacdo BLUP (Best Linear
Unbiased Prediction) com a inclusdo dos gendtipos conhecidos em uma mesma analise
(IRANO et al., 2011).

Como resultados dos estudos de associacdo genbmica, o0s genes ali
identificados auxiliaram na compreensdo dos processos fisiologicos e entendimento
biolégico das caracteristicas de interesse econdmico. Posteriormente, tais genes

poderiam ser utilizados como candidatos para buscar possiveis mutacdes causais,



cujos marcadores poderdao ser implementados em futuras avaliagbes genbmicas
(PETERS et al., 2012).

Portanto, visto que ainda ndo ha estudos desenvolvidos em bubalinos leiteiros
associando informacdes genbmicas as caracteristicas de tipo, objetivou-se com este
estudo identificar regi6es gendmicas e possiveis genes relacionados com altura, peso,

crescimento e fatores de conformagao corporal.

2. Material e Métodos

Dados fenotipicos

Foram utilizadas sete caracteristicas de tipo, altura da cernelha (ALTC), altura da
garupa (ALTG), comprimento do corpo (COMPC), comprimento da garupa (COMPG),
largura entre os ileos (LILE), largura entre os isquios (LISQ) e perimetro toracico
(PERTOR), provenientes de um rebanho brasileiro de bufalos da ragca Murrah localizado
no estado do Rio grande do Norte, que participam do programa de controle leiteiro
mantido pelo Departamento de Zootecnia da Universidade Estadual Paulista, campus
de Jaboticabal, Sdo Paulo. O banco de informagdes continha um arquivo de pedigree
com a identificacdo de animal, pai e mae, considerando 17 geracfes. Um total de
18.820 animais estava presente na matriz de parentesco.

As avaliacdes para altura de cernelha (ALTC) foram realizadas por meio de uma
fita métrica graduada em centimetros, medindo-se da escapula até o chdo. Altura da
garupa (ALTG) foi avaliada com um hipémetro, medindo-se a altura do posterior até o
chdo. O comprimento do corpo (COMPC) foi resultante da medida entre a paleta do
animal e a ponta do ileo, utilizando-se uma fita métrica graduada em centimetros. O
comprimento da garupa (COMPG) foi medido pela distancia entre o ileo e isquio, por
meio de uma fita métrica graduada em centimetros. O perimetro toracico (PERTOR) foi
avaliado colocando-se uma fita métrica no contorno do térax passando pelo cilhadouro
e voltando perpendicularmente a linha do dorso. Largura entre os isquios (LISQ) foi

medida entre os dois angulos anteriores externos dos ilios. A Tabela 1 mostra o nimero
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de animais utilizados na analise e o0s resultados das estatisticas descritivas das
caracteristicas estudadas.

Tabela 1. Estatisticas descritivas para caracteristicas de tipo em bufalos da raca

Murrah.
Caracteristica Média (cm) Desvio Maximo (cm) Minimo (cm) N
Padrao (cm)
ALTG 135,60 4,59 149 122 674
COMPG 42,23 3,50 59 31 674
ALTC 133,25 5,51 147 116 674
PERTOR 224,10 21,60 277 170 674
LISQ 26,35 4,32 39 15 674
LILE 55,35 6,80 74 37 674
COMPC 117,50 11,12 145,10 85,88 674

ALTG= Altura da garupa; COMPG= Comprimento da garupa; ALTC= Altura da cernelha; COMPC=
Comprimento do corpo; LILE= Largura entre os ileos; LISQ= Largura entre os isquios; PERTOR=
Perimetro toracico; cm = Centimetros; N= NUmero de animais utilizados.

Edicdo dos dados genémicos

Os animais foram genotipados com “Axiom® Buffalo Genotyping” da Affymetrix
(90k) SNPs (“Single Nucleotide Polymorphism”). Os critérios de exclusdo dos
marcadores foram: marcadores ndo autossdmicos e com a mesma posicdo, MAF
(“Minor allele frequency”) > 0,05, p valor para HWE (“Hardy-Weinberg equilibrium”) < 10
6, (“call rate”) > 0,98, autocorrelagédo (r? entre SNPs) < 0,998 com SNPs adjacentes.
Apos o controle de qualidade das amostras foram mantidas amostras com “call rate”
acima de 0,90 e que possuiam heterozigosidade dentro do intervalo de + 3 desvios-
padrdo da média. ApGs o controle de qualidade restaram 49.010 marcadores e 322

animais.
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Andlises de associagdo gendmica (GWAS)
Para analise de GWAS foi utilizado a metodologia do single-step (ssGBLUP),
proposto por Wang et al. (2012). Considerando o seguinte modelo unicaracteristica:

Y=Xp+Za+e

em que: y € o vetor das observacdes; B é o vetor solucdo dos efeitos fixos
incluindo grupo contemporéneo, idade da vaca na avaliacdo para as caracteristicas de
tipo e avaliacdo para prenhez assim como para as caracteristicas de tipo; a € o vetor
solucdo dos efeitos aleatorios que representam os valores genéticos aditivos de cada
animal; e é o vetor de efeitos aleatorios residuais; X e Z s&do as matrizes de
incidéncia, que relacionam as observacdes aos efeitos fixos e aleatdrios genéticos,

respectivamente.

As variancias de a e e foram representados por:

var [J] "0 g

em que: a2, é a variancia genética aditiva direta e o2, € a variancia residual. H é
a matriz que combina a matriz de pedigree e a matriz de informacdo gendmica,
conforme apresentado por Aguilar et al. (2010). I € uma matriz identidade. A inversa da

matriz H pode ser obtida como:

0 0
H =474y g1 g5

em que: A é matriz de parentesco obtida pelo pedigree entre todos os animais; A
22 € a matriz de parentesco entre apenas 0s animais genétipados e G é a matriz de
parentesco gendmico, que foi calculada conforme apresentado por VanRaden (2008).

G=2DZ'A
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Em que: Z é a matriz de coeficientes ajustada para frequéncia alelica, D € uma
matriz com os ponderadores para os SNPs (incialmente D =1), e A é um fator de
ponderacéo, baseado nas frequéncias dos SNPs (VANRADEN, 2008).

1 a2 B 1
o Yli2p;(1-p)

Os efeitos dos SNPs e os ponderadores foram derivados, seguindo 0s seguintes
passos proposto por Wang et al. (2014):

1. Na primeiraiteracdo D)= I,G_)- ZDZ A onde t € o nimero de iteracdes

2. Se calcula o valor genético com ssGBLUP (3,).

3. Se calcula Q¢ =ADyHZ'Gy 4, onde 4,é o valor genetico dos animais
genotipados

4. Se calculam os ponderados (elementos da matriz diagonal D) djq.q) =
07 2p;(1—p; ) para cada SNP
5. Se normaliza os ponderados de modo que a variancia genética aditiva

tr (Dg) )

permanece constante. D1y = T (Dianr)
(t+1)

D41y

6. Depois a matriz G ponderada € calculada como G;1) = ZD 1 yZ 2 .

O processo de iteracdes foi realizado duas vezes, ou seja, 0s pesos dos SNPs
foram recalculados. O objetivo destas iteracbes € aumentar influéncia de SNPs com
grandes efeitos e diminuir aqueles com pequenos efeitos (WANG et al., 2014).

As analises foram processadas com o auxilio de programas da familia Blup.f90
(MISZTAL et al., 2012). Os resultados do ssGWAS foram apresentados com base na
proporcao de variancia explicada acima de 1,5% por janelas de 10 SNPs adjacentes, e
para identificacio dos genes foi utiizada a ferramenta Ensembl
(http:/mwvww.ensembl.org/index.html, usando o BioMart tool (KINSELLA et al., 2011).

Sendo que foi levado em conta Map Viewer do genoma bovino. Para permitir a
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investigacdo por janelas de SNPs, o mapa fisico dos marcadores baseados na
montagem bovina UMD3.1 foi rearranjado para o genoma bubalino (24 cromossomos
autossOmicos) pela aproximacao proposta por Santos et al., (2016).

3. Resultados e discusséo

As Figuras 1, 2, 3, 4, 5, 6 e 7 mostram o Manhattan plot com as percentagens da
variancia genética aditiva explicada por janelas de 10 SNPs adjacentes. As janelas que
explicam mais de 1,5% da variancia genética aditiva para as caracteristicas ALTC,
ALTG, COMPC, COMPG, LILE, LISQ e PERTOR, estdo representadas nas figuras
abaixo.

50
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Variancia Explicada (%)
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24
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Figura 1. Manhattan plot para ALTC. Proporcéo de variancia genética explicada por
janelas de 10 SNPs adjacentes (eixo y) por cromossomo (eixo X).
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Figura 2. Manhattan plot para ALTG. Proporgcéo de variancia genética explicada por
janelas de 10 SNPs adjacentes (eixo y) por cromossomo (eixo X).
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Figura 3. Manhattan plot para COMPC. Proporcéo de variancia genética explicada por

janelas de 10 SNPs adjacentes (eixo y) por cromossomo (eixo X).
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Figura 4. Manhattan plot para COMPG. Proporcéo de variancia genética explicada por
janelas de 10 SNPs adjacentes (eixo y) por cromossomo (eixo X).
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Figura 5. Manhattan plot para LILE. Propor¢cdo de variancia genética explicada por
janelas de 10 SNPs adjacentes (eixo y) por cromossomo (eixo X).



16

15 20 25 30 35 40 45 50

Variancia Explicada (%)

1.0

0.0 05

Cromossomo

Figura 6. Manhattan plot para LISQ. Proporcdo de variancia genética explicada por
janelas de 10 SNPs adjacentes (eixo y) por cromossomo (€eixo X).
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Figura 7. Manhattan plot para PERTOR. Proporcéo de variancia genética explicada por
janelas de 10 SNPs adjacentes (eixo y) por cromossomo (eixo X).
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Todas as caracteristicas apresentaram SNPs que explicaram mais que 1,5% da
variancia genética aditiva, estao localizados nos cromossomos 1, 3, 4, 5, 12, 15, 21 e
22 para ALTC; 2, 3,4,5,9 e 15 para ALTG; 1, 3, 5, 6, 12, 13, 14, 15, 19, 20 e 23 para
COMPC; 1,4,5,9, 14 e 17 para COMPG; 1, 4, 5, 9, 10, 12, 16, 21 e 23 para LILE; 1, 2,
3,9,12, e 15 para LISQ; 1, 2,5, 7, 9, 11, 14, 16 e 20 para PERTOR,; 2, 3, 4, 12, 16 e
22.

Os genes conhecidos, encontrados em uma janela de 10 SNPs que explicou mais
gue 1,5% da variancia genética aditiva estao apresentados nas Tabelas 2, 3,4, 5,6, 7 e
8. Para ALTC foram encontrados quatro genes potencialmente candidatos e uma regiao
gue pode estar possivelmente relacionada com esta caracteristica (Tabela 2). Para
ALTG foi encontrado um gene com a mesma regido cromossémica que ALTC.

SNPs relevantes estdo localizados em regides no genoma que nao foram
descritas previamente na literatura. Estudos futuros que visem estas areas podem
fornecer conhecimento adicional para a arquitetura genética subjacente as
caracteristicas de tipo.

Observa-se na tabela 2 o0s genes candidatos resultados das andlises de
associacao gendmica, que foram relacionados com as caracteristicas de crescimento,
altura e desenvolvimento 0Osseo. Até o momento, oS mesmos n&o haviam sido
associados com essas caracteristicas em bufalos, ndo entanto ja foram reportados em
outras espécies como bovinos (MESZAROS et al., 2014) e ratos (MASUBUCHI et al.,
2010).
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Tabela 2. Genes nos bufalos, suas posicdes com base na variancia genética explicada
em janelas com 10 SNPs para (ALTC) nos cromossomos bovino e de bufalo

Altura na cernelha (ALTC)
Chr Chr Posicéao Posicéao Variancia Genes
bufalo Bovino Bovino Bufalo Genética(%)
4 5 76440205- 122829849- 6.59 SYT10,PKP2,ALG10.
77440205 123675653 ’
UBQLN1, GKAP1, KIF27,
C9orf64,
78064562- 142161670- .
3 8 79064562 143082368 571 HNRNPK, bta-mir-7-2, SLC28A3,
IDNK.
Cllorf54, CEP295, snoU2-30,
snoU2_19, DEUP1, VSTM5,
TAF1D, SNORA40, SNORA18
669125- 50105260-
5 29 1669125 50566937 4,90 SNORAS8, SNORA1, snoZ40,
SNORA32, SNORA25, SMCO4,
HEPHL1.
61207054 61454012-
22 24 6220705422 61960097 2,81 BCL2, PHLPP1
19786502 19994021-
21 22 5078650216 20578983 2,81
5 16 13812400 65461022- 212 5S_Rrna, SNORA70

14812400 66174227

Os genes SYT10 e GKAP1 que atuam como fatores de crescimento e tem acéo
associada com a longevidade e processos de desenvolvimento em bovinos
(MESZAROS et al., 2014), foram identificados para caracteristica altura da cernelha.
Adicionalmente, o gene SYT10 também foi encontrado para altura da garupa na mesma
regido cromossémica que ALTC, o que pode ser explicado por uma alta correlacao
entre as duas caracteristicas como reportado por Meira et al. (2013), ao encontrarem
uma correlacédo de 0,91 em cavalos da raca Mangalarga, resultado este que corrobora

com os de Ferreira et al. (2014) que avaliaram uma populacdo de caprinos da raca
Saanen.
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Portanto, os genes anteriormente mencionados podem ser possiveis candidatos
para programas de selecdo em bufalos de leite podendo ter influéncia significativa
sobre os fatores de longevidade, que se encontram relacionados com 0s aspectos
produtivos do animal, reportados em trabalhos de bovinos (PAREEK et al., 2013;
MESZAROS et al., 2014)

O gene C9orf64 esta relacionado com altura em bovinos (NISHIMURA et al.,
2012), e foi identificado em bubalinos em regides gendmicas relacionadas com altura
da cernelha. O gene PHLPP1 é um regulador da ossificacdo endocondral, a associacdo
desse gene com crescimento € importante para conduzir a identificacdo de novos
caminhos biolégicos, uma vez que, a falta deste gene pode influenciar na diminuicdo da
massa 0ssea e mudancas notaveis na placa de crescimento em ratos (BRADLEY et al.,
2015). QTLs associados as caracteristicas de crescimento e fertilidade que ja foram
descritos na especie bovina (SNELLING et al., 2010, BOLORMAA et al., 2011a,b,c;
HAWKEN et al., 2011; PETERS et al., 2015), foram reportados na regido BTA5 de
ALTC.

Outros metodos para avalidar ou refinar os genes candidatos identificados em
estudos futuros podem ser realizados diretamente por uma abordagem de
ressequenciamento. O advento do sequenciamento de proxima geracdao (NGS), e a
diminuicad dos custos associados a o sequenciamento do genoma inteiro, nos permite
sequenciar regides especificas (relacionadas ao gene de interesse) de pocos individuos
contrastantes e acessar, por exemplo, por algoritmos de alinhamento, polimorfismos
causal subjacentes estas regides ( VERBEEK et al., 2013; ROUX et al., 2014).
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Tabela 3. Genes nos bufalos, suas posicdes com base na variancia genética explicada
em janelas com 10 SNPs para (ALTG) nos cromossomos bovino e de bafalo

Altura na garupa (ALTG)
Chr Chr Posicdo Posicéo Variancia Genes
Bufalo bovino bovino Bufalo Genética(%)
VSTM5, TAF1D, SNORAJO,
SNORDS5, SNORAS, SNORAL,
SNORA32. SNORA25,
5 29 16(?59112255' %%é%%%%%‘ 8,09 SMCO4, C110r54, CEP295,
snoU2-30, snoU2_19,
DEUP1 SNORAIS. snoZ40,
HEPHLL.
) , 252061-  52964815- 690 NIPAL, IMP4, OCA2, LGSN,
1252061 53601232 : HERC2, TUBGCPS, CYFIP1,
NIPA2, US.
5785250 -  57470346- 4.01 MMD, TMEM100, SNORD33.
3 19 6785250 58074050
0- 51592223
X , ooplg  aeeels 3.39 OCA2, LGSN, HERC2, US.
24582-  51592223-
2 23 1024582 52926690 3.39 KHDRBS2.
76440205- 122829849-
4 5 77440205 12367563 3.24 SYT10, PKP2, ALG10
51244237- 51359754-
15 14 52244237 52128720 2,46
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Tabela 4. Genes nos bufalos, suas posicdes com base na variancia genética explicada
em janelas com 10 SNPs para (COMPC) nos cromossomos bovino e de

bufalo
Comprimento do corpo (COMPC)
Chr Chr Posicdo Posicéo Variancia Genes
Bufalo Bovino Bovino Bufalo Genética(%)
62369269-  62614956-
13 12 63369269 63123582 9.21 SLITRKS.
69262445-  69567394- 8,45
12 11 0262445 BOIBTA96 LBH, YPELS5, LCLATL.
1367142-  43329282-
! 21 2367142 43752237 6.79 CSMD1,Ue.
51590307-  51626919- 6,65
15 14 52500307 52553696 Ue.
NUDT17, POLRS3C,
GPR89A, GJA8 ANKRD35,
LIX1L, RBM8A, PEX11B
21255171 21508638- 6,50 [TGALD, ANKRD34A
6 3 22ee171 22001708 PIAS3, RNF115, PDZK1,
GJAS5, BCL9, POLR3GL,
ACP6, TXNIP, HFE2,
U1,7SK, Us.
U6, WNT3, WNTIB, NSF,
3 19 45690143-  17629728- 6,50 LYZL6, RDM1, ARHGAP27,
46690143 18104900 CRHR1, SPPL2C, KANSL1,

PLEKHM1, RPRML.




22

Tabela 5. Genes nos bufalos, suas posicdes com base na variancia genética explicada

em janelas com 10 SNPs para (COMPG) nos cromossomos bovino e de
bufalo

Comprimento da garupa (COMPG)

Chr Chr Posicéo Posicéo Variancia Genes
Bufalo  Bovino Bovino Bufalo Genética(%)
1221152- 43465320
1 27 2221152 43908179 5.37 CSMD1, U6.
17 17 58673931- 58998823 3,77 SUDS3, PEBP1, TAOK3, RFC5,
59673931 59349040 WSB?2, VSIG10, KSR2.
9 7 111106599- 111445070 3,37 MAN2A1, U1.
112106599 111768128
1 01 59889430- 44519851 3,08 5S_rRNA
60889430 44809899
. . 243027 44519851 3.08 ARHGEFlO,CI\/g'(VIODI\gZ, KBTBD11,
1243027 44809899 '
MANBAL,DLGAP4,TGIF2,SRC,
MYL9, RBL1,GHRH,MROHS,
14 3 ©66056650- 66322762 2,96 DSNL,RPN2,NDRG3,SOGAL
67056650 66790538 TGIF2-C200rf24,TLDC2,
SAMHD1,SLA2,SNORA3S.
TAF3,SFMBT2,ITIH5, KIN,
16011453- 16374785 2,61
14 13 17011453 16648121 ATPSCLITIHZ,UG.
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Tabela 6. Genes nos bufalos, suas posicdes com base na variancia genética explicada
em janelas com 10 SNPs para (LILE) nos cromossomos bovino e de bufalo

Largura entre os ileos (LILE)

Chr Chr Posicdo Posicéo Variancia Genes
Bufalo  Bovino Bovino Bufalo Genética(%)
104323398 104692291
PPIP5K2,PAM,GIN1,NUDT12,
9 7 105323398 104954506 6 U6.7SK. C50rf30.
2 2 96988924 149679207 5.9 PIKFYVE,PTH2R, MAP2, U6.

97988924 150358766

1673503 43003477

1 27 267350327 43465320 56 Us.
1039216 43612800 43
! 21 203921614 44124572 CSMD1, U6
o g B
5224423727
42615134
1 o7 2114858 5970054 2.2

3114858
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Tabela 7. Genes nos bufalos, suas posicdes com base na variancia genética explicada
em janelas com 10 SNPs para (LISQ) nos cromossomos bovino e de bufalo.

Largura entre os isquios (LISQ)

Chr Chr Posicdo Posicéo Variancia Genes
Bufalo  Bovino Bovino Bufalo Genética(%)
MRPS26, SNRPB, VPS16,
C200rf194, TGM3, PCED1A,
OXT, AVP, PTPRA, CPXM1,
52387679 52661359 DDRGK1, ITPA, UBOX5, TMC2,
14 13 533876796 53114000 51 NOPS56, IDH3B, LZTS3,
TMEM239, SLC4A11, TGM6,
EBF4, SNORD57, SNORD56,
SNORDS86, SNORAS1,
SNORD110, SNORDG64.
74096039 74451638 3
! ® 7500603921 74740440 IGFBP?7.
41275115 41541314 27 G2E3, AP4S1, SCFD1, COCH,
20 21 4227511516 42008917 ' STRN3 ,HEATR5A, HECTD1.
5 16 57036182 108874376 2,3 CACYBP,TNR,TNN,GPR52.

5803618215 109208436

NLRP14, ZNF215, PPFIBP2,
CYB5R2, ZNF214,0LFML1,
SYT9, U6, OVCH2.

45406092 45645653 2,1

16 15 4640609210 46166532

94049134 94329709 2
11 10 95049134 94768560 5S_Rma.
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Tabela 8. Genes nos bufalos, posicdes com base na variancia genética explicada por
janelas de 10 SNPs para (PERTOR) nos cromossomos bovino e de bufalo.

Perimetro toracico (PERTOR)

Chr Chr Posicdo Posicéo Variancia Genes
Bufalo  Bovino Bovino Bufalo Genética(%)
61160596- 61418347
TNFRSF11A, KDSR, KIAA1468,
22 24 6216059611 61902845 12,4 BCL2, PHLPPL.

12 11 61476494- 61716401 7.4 UGP2, VPS54, WDPCP, OTXI1,
624764948 62236587 MDH1, PELI1.
lowsenoss osootoss Qe KA LPARY

3 8 10256605615 166248070 ’ ’ ’

5S_rRNA.

OR52E5, OR56A1, HPX,

TRIM3, CNGA4, CCKBR,
47270976 OR52W1, OR52N1, SMPD1,
16 15 4‘;72%%%%%21‘9 48145788 38 APBB1, CAVIN3, FAM160A2,
OR52B2, C110rf42, OR52N4,
HIST1H4K, OR52E4, U6, bta-

mir-2316, OR56B4.
57470346
5785259- 3

3 19 67859502 58074050 MMD, TMEM100, SNORD33.

DYNC1I2,DLX2,TLK1, DCAF17,
> > 24469127- 77315167 2,7 CYBRD1,HAT1,DLX1, METTLS,
25469127 77683212
SLC25A12,METAP1D,

4. Conclusodes

Foram encontradas regides gendmicas que explicaram significativamente a
caracteristica altura na cernelha e que encontram-se localizadas nos cromossomos 1,
3,4,5, 12,15, 21 e 22, além dos genes SYT10, GKAP1, C9orf64 e PHLPP1 que estédo
relacionados com parametros de crescimento, altura e desenvolvimento 6sseo, 0 que
poderia auxiliar no processo de selecdo desta caracteristica nos programas de

melhoramento genético em bubalinos
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Material Suplementar

Genes relevantes para as caracteristicas de tipo (altura, peso, crescimento e fatores de
conformacao corporal) em bufalos, suas posicdes em mega pares de base (bp), no

cromossomo bovino (Chr bovino) com suas referéncias.

Caracteristica Chr Posicéo (bp) Genes Evidenciado
bovino por
Altura da cernelha 5 76692598- 76808969 SYT10 Snelling et al.
(2010);
Bolormaa et
al.(2011a,b,c);
Hawken et al.,
(2011); Peters
et al.,(2015)
5 77370781- 77452340 PKP2
5 76497229- 76503464 ALG10
8 78223447- 78279808 UBQLN1
8 78327713- 78418760 GKAP1
8 78439020- 78524275 KIF27
8 78544396- 78556152 C9orf64
8 78574698- 78585938 HNRNPK
8 78575531- 78575639 bta-mir-7-2
8 78871655- 78944175 SLC28A3
8 78188626- 78204330 IDNK
29 1032168- 1056464 Cllorf54
29 1067600- 1121206 CEP295
29 1078894- 1078965 snoU2-30
29 1079122- 1079201 snoU2_19
29 1379817- 1497748 DEUP1
29 978636- 979365 VSTM5
29 1056627- 1062580 TAF1D
29 1062858- 1062984 SNORA40
29 1064655- 1064785 SNORA18
29 1065601- 1065737 SNORAS8
29 1066600- 1066673 snozZ40
29 1066900-1067022 SNORA32
29 1067324-1067450 SNORA25
29 1348511-1353670 SMCO4
29 653016-744427 HEPHL1
24 61914152-62105526 BCL2
24 61676448-61791203 PHLPP1
16 14276654- 14276772 5S_Rrna
16 14336692- 14336777 SNORA70
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Altura da garupa

Comprimento do corpo
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978636- 979365
1056627- 1062580
1062858- 1062984
1064935- 1065005
1065601- 1065737
1066222- 1066355
1066900- 1067022
1067324- 1067450
1348511- 1353670
1032168- 1056464
1067600- 1121206
1078894- 1078965
1079122- 1079201
1379817- 1497748
1064655- 1064785
1066600- 1066673

653016- 744427

916140-963744
1247984-1252957

347042-598104

238093-305169

646582-878049
1162441-1212931
996692-1104749

973927-994208

632720-632828
5819716- 5840124
6237391- 6239838
6256948- 6257032

184673- 864355

76692598- 76808969
77370781- 77452340
76497229- 76503464
62666724- 62669717
69592079- 69618485
69688037- 69702229
69204181- 69321396
1019178- 1424171
1684521- 1684624
52373126- 52373232
21619324- 21624613
21802389- 21847767
21859235- 21860557
21588494- 21605094
21523748- 21550017
21553392- 21555392
21560999- 21566572
21567426- 21583051
21519979- 21521463
21612696- 21622086
21639998- 21705577
21755127- 21801218
21983348- 21999397

VSTM5
TAF1D
SNORA40
SNORD5
SNORAS8
SNORA1
SNORA32
SNORA25
SMCO4
Cllorf54
CEP295
snoU2-30
snoU2_19
DEUP1
SNORA18
snoZ40
HEPHL1
NIPA1
IMP4
OCA2
LGSN
HERC2
TUBGCP5
CYFIP1
NIPA2
U6
MMD
TMEM100
SNORD33
KHDRBS?2
SYT10
PKP2
ALG10
SLITRK5
LBH
YPEL5
LCLAT1
CSMD1
U6
U6
NUDT17
GPR89A
GJAS8
ANKRD35
LIX1L
RBMS8A
PEX11B
ITGA10
ANKRD34A
PIAS3
RNF115
PDzK1
GJAS
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Comprimento da garupa
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22106734- 22120933
21502103- 21516918
22064166- 22085071
21489097- 21493251
21470721- 21474444
22072711- 22072995
21626660- 21639992
21433394- 21433557
46363350- 46363456
46065794- 46071153
45973041- 45975469
46081986- 46228565
45859214- 45866764
45846846- 45857796
45680698- 45713521
46456088- 46483532
46492710- 46494782
46650344- 46775847
45719320- 45767382
45889155- 45889866
1019178-1424171
1684521-1684624
219420- 264986
312538- 376193
289081- 291006
1019178- 1424171
59094336- 59132155
59333429- 59337958
59240021- 59324087
59438187- 59448907
59422963- 59437371
59378966- 59410889
59486327- 59916267
111396329-111604883
111118343-111118494
60869327- 60869445
66899155- 66926952
66204671- 66292988
66334680- 66351481
66985878- 67004791
66306260- 66314230
66567169- 66730589
66863225- 66872531
66742862- 66794243
66602330- 66618267
66799465- 66853779
66398147- 66594149
66628906- 66673721
66362562- 66369978

66433853- 66442685
66491917- 66534355
66368694- 66395549

BCL9
POLR3GL
ACP6
TXNIP
HFE2
7SK
POLR3C
Ul
U6
WNT3
WNT9B
NSF
LYZL6
RDM1
ARHGAP27
CRHR1
SPPL2C
KANSL1
PLEKHM1
RPRML
CSMD1
U6
ARHGEF10
MYOM2
KBTBD11
CSMD1
SUDS3
PEBP1
TAOK3
RFC5
WSB2
VSIG10
KSR2
MAN2A1
Ul
5S rRNA
MANBAL
DLGAP4
TGIF2
SRC
MYL9
RBL1
GHRH
MROHS8
DSN1
RPN2
NDRG3
SOGA1l
TGIF2-
C20orf24
TLDC2
SAMHD1
SLA2
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Largura entre os ileos

Largura entre os isqueos
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66811069- 66811199
16043506- 16163986
16366946- 16640879
16278275- 16404464
16171111- 16187450
16759239-16759338
16187650-16210886
104559250- 104642552
104321898- 104501791
104530077- 104559401
105030976- 105045004
105296444- 105296545
104956931- 104957242
104690242- 104705356
96978987- 97056673
97098843- 97182875
97843887- 97988140
97474800- 97474905
1684521- 1684624
1019178- 1424171
52590818-52593105
53134613-53143629
52780803-52808879
52253039-52422570
53261635-53304213
52809044-52814153
52575278-52576188
52563657-52565676
52600919-52771800
52844182-52850549
52465223-52475836
52449560-52462362
52501259-52548991
53003430-53109440
52983685-52988922
52978729-52983685
52494961-52500593
52826626-52827312
52437394-52447854
53169426-53196424
52885989-52942347
52985032-52985103
52985362-52985432
52985858-52985943
52986833-52986968
52987713-52987784
53142238-53142313
74071067-74150456
41640498-41686535
42070332-42117187
41692842-41804341
41948039-41961275
41964003-42070978

SNORA38
TAF3
SFMBT2
ITIH5
ATP5C1
U6
KIN
PPIP5K2
PAM
GIN1
NUDT12
U6
7SK
C50rf30
PIKFYVE
PTH2R
MAP2
U6
U6
CSMD1
MRPS26
SNRPB
VPS16
C200rf194
TGM3
PCED1A
OXT
AVP
PTPRA
CPXM1
DDRGK1
ITPA
UBOX5
TMC2
NOP56
IDH3B
LZTS3
TMEM239
SLC4A11
TGM6
EBF4
SNORD57
SNORD56
SNORDS86
SNORA51
SNORD110
SNORD64
IGFBP7
G2E3
AP4S1
SCFD1
COCH
STRN3
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Perimetro toraxico

42256946-42339622
42121456-42196305
57694739-57705495
58006950-58156083
57788141-57847856
57209960-57214299
46301834-46339682
46385477-46412894
45663896-45799991
45647866-45656990
46368597-46371546
45836413-45866755
45953920-46047464
45632509-45632615
45601855-45623620
94153749-94153853
61239109-61275194
62118339-62157966
61087762-61201878
61914152-62105526
61676448-61791203
62244354-62299938
62301309-62377281
61759950-61969748
61479110-61482379
61970467-61994479
62471609-62528075
101881883-101976250
102504818-102589796
102051154-102141484
102489020-102489970
101588109-101799168
102117078-102117210
101643908-101644031
47753979-47754920
47577990-47578946
47226087-47235666
47193828-47219561
47410765-47415608
47384234-47395047
47464649-47465611
47981948-47982913
47267703-47272165
47109758-47267567
47329716-47331334
47441673-47455959
47491602-47492582
47455391-47459486
48132342-48133313
48045978-48046289
47772019-47772948
47923065-47923170
47272310-47272384

HEATR5A
HECTD1
CACYBP

TNR
TNN
GPR52
NLRP14
ZNF215
PPFIBP2
CYB5R2
ZNF214
OLFML1
SYT9
U6
OVCH2
5S_Rrna
TNFRSF11A
KDSR
KIAA1468
BCL2
PHLPP1
UGP2
VPS54
WDPCP
OoTX1
MDH1
PELI1
MUSK
KIAA0368
LPAR1
OR2K2
SVEP1

SNORA71
5S rRNA
OR52E5
OR56A1

HPX
TRIM3
CNGA4
CCKBR

OR52W1

OR52N1
SMPD1
APBB1
CAVIN3

FAM160A2

OR52B2

Cl1lorf42
OR52N4

HIST1H4K
OR52E4

U6
bta-mir-2316
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15 47438974-47440304 OR56B4
19 5819716-5840124 MMD
19 6237391-6239838 TMEM100
19 6256948-6257032 SNORDS3
2 24807357-24860776 DYNC1I12
2 24489074-24491347 DLX2

2 25382839-25493317 TLK1

2 25045500-25070380 DCAF17
2 24956534-24987973 CYBRD1
2 24606880-24646776 HAT1

2 24502929-24506672 DLX1

2 25070936-25154865 METTLS
2 24678582-24777204 SLC25A12
2 24512078-24590687 METAP1D

Referéncias

SNELLING, W. M.; ALLAN, M. F.; W. KEELE, J.; KUEHN, L. A.; MCDANELD, T
SMITH, T. P. L.; SONSTEGARD, T. S.; THALLMAN, R. M.; BENNETT, G. L. Genome-
wide association study of growth in crossbred beef cattle. Journal Animal Science,
88:837-848, 2010.

BOLORMAA, S.; HAYES, B. J.; SAVIN, K.; HAWKEN, R.; BARENDSE, W.; ARTHUR,
P. F.; HERD, R. M.; GODDARD, M. E. Genome-wide association studies for feedlot and
growth traits in cattle. Journal Animal Science, 89:1684-1697, 2011a.

BOLORMAA, S.; HAYES, B. J.; HAWKEN, R. J.; ZHANG, Y.; REVERTER, A,
GODDARD, M. E. Detection of chromosome segments of zebu and taurin origin and
their effect on beef production and growth. Journal Animal Science, 89:2050-2060,
2011b.

BOLORMAA, S.; PORTO NETO, L. R.; ZHANG, Y. D.; BUNCH, R. J.; HARRISON, B.
E.; GODDARD, M. E.; BARENDES, W. A genome-wide association study of meat and
carcass traits in Australian cattle. Journal Animal Science, 89:2297-2309, 2011c.

HAWKEN, R. J.; ZHANG, Y. D.; FORTES, M. R. S.; COLLIS, E.; BARRIS, W. C;
CORBET, N. J.; WILLIAMS, P. J.; FORDYCE, G.; HOLROYD, R. G.; WALKEY, J. R.
W.; BARENDSE, W.; JOHNSTON, D. J.; PRAYAGA, K. C.; TIER, B.; REVERTER, A;;
LEHNERT, S. A. Genome-wide association studies of female reproduction in tropically
adapted beef cattle. Journal Animal Science, 90:1398-1410, 2012.



36

CAPITULO 2 — ESTIMACAO DE PARAMETROS GENETICOS PARA PRODUCAO
DE LEITE E CARACTERISTICAS DE TIPO EM BUFALAS

RESUMO - Caracteristicas de tipo e de producdo parecem ser independentemente
herdadas e para melhora-las é necessario que a sele¢cdo seja praticada em ambas. No
presente estudo foram estimados os parametros genéticos/genbmicos para as
caracteristicas producao de leite acumulada aos 305 dias (PLDC) e caracteristicas de
tipo altura da cernelha (ALTC), altura da garupa (ALTG), comprimento do corpo
(COMPC), comprimento da garupa (COMPG), largura entre os ileos (LILE), Largura
entre os isquios (LISQ) e perimetro toracico (PERTOR) em bufalos da ragca Murrah
utilizando modelos bicaracteristicos. Os dados analisados foram baseados na primeira
lactacdo de 617 bufalOs registradas entre os anos 2000 e 2017.0s componentes de
variancia foram estimados pelo método de Maxima Verossimilhangca Restrita, em
analise bicaracteristica, utilizando-se o programa REMLF90. As estimativas de
herdabilidade foram 0,24 (ALTC), 0,15 (ALTG), 0,47 (COMPC), 0,21 (COMPG), 0,07
(LILE), 0,10 (LISQ), 0,13 (PERTOR) e 0,14-0,16 (PLDC). As correlacbes genéticas
foram 0,603 entre PLDC e ALTC, 0,898 entre PLDC e COMPC, 0,867 entre PLDC e
COMPG, 0,887 entre PLDC e PERTOR, 0,774 entre PLDC e LISQ, 0,913 entre PLDC
e LILE, 0,788 entre PLDC e ALTG. Os resultados sugerem que a selecao na direcdo de
uma caracteristica devera provocar ganho correlacionado na outra. E ainda indicam que
as caracteristicas de tipo podem ser utilizadas como critérios de selecdo em programas

de melhoramento de bufalo.

Palavras—chave: correlacdes geneticas, estimativas, herdabilidade
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CAPITULO 2 - ESTIMATION OF GENETIC PARAMETERS FOR MILK PRODUCTION
AND TYPICAL CHARACTERISTICS OF BUFFALO

ABSTRACT - Characteristics of type and production appear to be independently
inherited and to improve them it is necessary that the selection be practiced in both. In
the present study, were estimated the genetic parameters for the characteristics of
accumulated milk production at 305 days (AMP) and characteristics of the withers height
(WH), croup height (CH), body length (BL), croup length (CL), Width between hip bones
(WBHB), Width between pin bones (WBPB) and thoracic perimeter (TP) in Murrah
buffaloes using characteristic genomic models. The data analyzed were based on the
first lactation of 617 buffaloes recorded between the years 2000 and 2017. The
components of variance were estimated by the method of Maximum Restricted
Likelihood, in bicaracteristics analysis, using the program REMLF90. Estimates of
heritability were 0.24 (WH), 0.15 (CH), 0.47 (BL), 0.21 (CL), 0.07 (WBHB), 0.10 (WBPB),
0.13 (TP) and 0.14-0.16 (AMP). Genetic correlations were 0.603 between AMP and WH,
0.898 between WBHB and BL, 0.867 betwwen AMP and CL, 0.887 between AMP and
TP, 0.774 between WBHB and WBPB, 0.913 between AMP and WBHB, 0.788 between
AMP and CH. The results suggest that selection in the direction of one characteristic
should cause correlated gain in the other. They also indicate that type characteristics

can be used as selection criteria in buffalo breeding programs.

Keywords: estimates, genetic correlations, heritability
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1. Introducgéo

Os bufalos tornaram-se uma boa opcéo para producéo de leite em funcéo dos
altos teores de gordura, proteina e sélidos totais, o que, permite maior rendimento na
fabricagdo de produtos lacteos, especialmente, na elaboragdo do queijo “Mozzarella”,
além de conferir-lhe excepcional qualidade. Médias de producédo de leite de bufalas
relatadas em diferentes estudos, variam de 796,03 a 2.544,58 kg (SHARMA; SINGH,
1998; ROSATI; VAN VLECK, 2002; TONHATI; CERON-MUNOZ, 2002; DUARTE et al.
2004; HURTADO-LUGO, 2006; MALHADO et al., 2007).

Alternativas de indicadores de producdo deveriam ser estudados visando maior
acuracia e a reducdo do tempo de avaliacdo. Entre os indicadores morfologicos de
producéo lactea e principalmente de longevidade, destacam-se as caracteristicas de
tipo, que também podem auxiliar a selecdo de animais via resposta correlacionada
(COLE et al.,, 2011; MA et al.,, 2012). As caracteristicas de tipo tem como objetivo
identificar padrbes fenotipicos que permitam caracterizar um individuo dentro de um
determinado grupo racial (COLE et al., 2011). Além de isso, o julgamento dos animais
com base no exterior procura explicar a relacdo ou associacdo entre a forma do
individuo e a funcéo por ele desempenhada.

Com o advento tecnoldgico, que utilizam as informacdes dos marcadores do tipo
polimorfismos de nucleotideo Unico (SNPs), é possivel realizar a selecdo gendmica.
Algumas de suas vantagens sdo a possibilidade da avaliacdo genética antecipada de
animais jovens e a consequente reducdo dos intervalos de geracfes. A selecdo
genbmica consiste nas informa¢des de um grande nimero de SNPs espalhados pelo
genoma, assumindo-se que todos os QTLs (Quantitative Trait Loci) estejam em
desequilibrio de ligacdo com pelo menos um marcador. Sua implementacédo se da por
meio de uma equacédo de estimacao dos efeitos dos marcadores que é obtida atraves
de uma populacdo com dados fenotipicos e genotipicos conhecidos (MEUWISSEN;
HAYES; GODDARD, 2001).

As pesquisas com estimativas de parametros genéticos para estas

caracteristicas em bufalas ainda sdo escassas. Portanto, objetivou-se com este estudo
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estimar parametros genéticos para producdo de leite e caracteristicas de tipo como
altura da cernelha (ALTC), altura da garupa (ALTG), comprimento do corpo (COMPC),
comprimento da garupa (COMPG), perimetro toracico (PERTOR), largura entre os ileos
(LILE) e largura entre os isquios (LISQ), assim como, estudar suas associacoes,
visando obter informacdes necessarias ao estabelecimento de programas de

melhoramento genético para estas caracteristicas.

2. Material e Métodos
Arquivos de dados fenotipicos

Foram utilizadas informagcdes fenotipicas de 617 bufalos da raca Murrah,
provenientes de um rebanho brasileiro localizado no estado de Rio Grande do Norte.
Estes animais fazem parte do programa de controle leiteiro mantido pelo Departamento
de Zootecnia da FCAV/UNESP Jaboticabal. As caracteristicas analisadas foram:
producéo de leite acumulada truncada aos 305 dias (PLDC). E as caracteristicas de
tipo, altura da cernelha (ALTC), altura da garupa (ALTG), comprimento do corpo
(COMPC), comprimento da garupa (COMPG), perimetro toracico (PERTOR), largura

entre os ileos (LILE) e largura entre os isquios (LISQ).

Os dados analisados foram baseados na primeira lactacdo de 617 bufalos
registrados entre os anos 2000 e 2017. Foram eliminados os controles leiteiros maiores
gque 45 dias, além disso, grupos contemporaneos que continham ndmero de
observac6es menor que 10 também foram eliminados. Os grupos de contemporaneos
foram definidos por ano-estacéo de parto. As estatisticas descritivas das caracteristicas

analisadas estéo presentes na tabela 1.
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Tabela 1. Estatisticas descritivas para a producéo de leite acumulada (PLDC) e para as
caracteristicas de tipo.

Caracteristica Média Desvio Padréao Maximo Minimo N
PLDC 1900.04kg 896,39g 5115,50kg 19,00kg 2,201
ALTG 135,80cm 4,43cm 147cm 123cm 617

COMPG 42,39cm 3,44cm 59cm 31cm 617
ALTC 133,46cm 5,32cm 147cm 116cm 617
PERTOR 224.,97cm 21,14cm 277cm 170cm 617
LISQ 26,53cm 4,19cm 39cm 15cm 617
LILE 55,65cm 6,57cm 74cm 37cm 617
COMPC 117,95cm 10,66cm 147,07cm 85,88cm 617

PLDC = Producéo de leite acumulada aos 305 dias; ALTG= Altura da garupa; COMPG= Comprimento da
garupa; ALTC= Altura da cernelha; COMPC= Comprimento do corpo; LILE= Largura entre os ileos;
LISQ= Largura entre os isquios; PERTOR= Perimetro toracico; cm = Centimetros; kg = quilograma; N=
NUmero de animais utilizados.

Os componentes de variancia foram estimados pelo método de Maxima
Verossimilhanca Restrita, em analise bicaracteristica, utilizando-se o0 programa
REMLF90 (MISZTAL, 2005). Foram considerados como efeitos fixos grupos de
contemporaneos, aleatérios os efeitos genético aditivo e residual, tanto para as
caracteristicas de tipo e PLDC, ja a idade da vaca na avaliacdo para as caracteristicas
de tipo foi considerada como covariavel linear. A notacdo matricial do modelo animal

utilizado pode ser assim apresentada:
y=Xp+Za+e

Em que y é o vetor da caracteristica observada, X é a matriz de incidéncia dos

efeitos fixos, B é o vetor dos efeitos fixos, Z é a matriz de incidéncia dos efeitos
aleatdrios genéticos aditivos, a € o vetor dos efeitos aleatorios genéticos aditivos,

assumindo-se a~ N(O,A 05), onde A é a matriz dos coeficientes de parentesco de

Wright e Gg € a variancia genética aditiva e e € o vetor dos efeitos aleatdrios residuais.
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3. Resultados e discussao

Na tabela 1 estdo apresentados o numero de observacdes, as médias, 0s
desvios padréo, os valores minimos e maximos para producao de leite acumulada aos
305 dias (PLDC) e as caracteristicas de tipo, altura da cernelha (ALTC), altura da
garupa (ALTG), comprimento do corpo (COMPC), comprimento da garupa (COMPG),
perimetro toracico (PERTOR), largura entre os ileos (LILE) e largura entre os isqueos
(LISQ). A média observada para a PLDC foi superior as obtidas por Tonhati et al.
(20004a,b), Malhado et al. (2007) e Aspilcueta-Borquis (2008) de 1.496,00 kg; 1.650,00
kg; 1.863,50 kg e 1.813,15 kg respectivamente.

Os trabalhos anteriormente mencionados foram realizados em animais da raca
Murrah no Brasil, os quais reportam um aumento na producdo de leite por lactacao
tornando-se evidente o trabalho de melhoria do manejo e sele¢céo para a caracteristica

producéo de leite.

Tabela 2. Estimativas de correlacdes genéticas aditivas e herdabilidades para as sete
caracteristicas de tipo e producéo de leite acumulada (PLDC).

Caracteristica h1 h rGip»
PLDC-ALTC 0,28 0,12 0,603
PLDC-COMPC 0,20 0,09 0,898
PLDC-COMPG 0,16 0,21 0,867
PLDC-PERTOR 0,16 0,02 0,887
PLDC-LISQ 0,21 0,46 0,774
PLDC-LILE 0,16 0,28 0,913
PLDC-ALTG 0,16 0,30 0,788

h: = herdabilidade para producgéo de leite acumulada aos 305 dias (PLDC); hz = herdabilidade para as
caracteristicas de tipo (ALTC-altura da cernelha, COMPC-comprimento do corpo, COMPG-comprimento
da garupa, PERTOR-perimetro toracico, LISQ-largura entre os isquios, LILE-largura entre os ileos,
ALTG-altura da garupa); G1,2 = correlagéo genética entre a producéo de leite acumulada aos 305 dias e
as caracteristicas de tipo.
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Variancia Genetica Aditiva

PLDC ALTC | ALTG | COMPC | COMPG | LILE LISQ | PERTOR
PLDC-ALTC 0.1615E+06 | 9.646 - - - - - -
PLDC-ALTG 0.9314E+05 - 1.315 - -
PLDC-COMPC 0.1143E+06 - - 1.856 -
PLDC-COMPG 0.9205E+05 - - - 0.2544 -
PLDC-LILE 0.9364E+05 - - - - 3.370 -
PLDC-LISQ 0.1172E+06 - - - - - 2.308 -
PLDC-PERTOR 0.8972E+05 - - - - - 1.766

Variancia Residual

PLDC ALTC | ALTG | COMPC | COMPG LILE LISQ PERTOR
PLDC-ALTC 0.4040E+06 64.64 - - - - - -
PLDC-ALTG 0.4621E+06 - 3.018 - -
PLDC-COMPC 0.4478E+06 - - 18.41 -
PLDC-COMPG 0.4623E+06 - - - 0.1776E-02 -
PLDC-LILE 0.4612E+06 - - - - 8.350 -
PLDC-LISQ 0.4408E+06 - - - - - 2.700 -
PLDC-PERTOR 0.4648E+06 - - - - - 69.73

Na tabela 2, sdo apresentadas as estimativas de herdabilidade e correlacbes

genéticas para PLDC, ALTC, ALTG, COMPC, COMPG, LILE, LISQ e PERTOR obtidas
em analises bicaracteristicas. A estimativa da herdabilidade para PLDC (Tabela 2)
variou entre 0,14 — 0,16, valores superiores foram observados por Ramos et al. (2006),
Malhado et al. (2007), e Rodrigues et al. (2010), que obtiveram herdabilidades de 0,21,
0,20 e 0,25 respectivamente. A magnitude das estimativas das herdabilidades obtidas
neste estudo indicaram que existéncia uma variabilidade genética aditiva, o0 que pode

tornar eficiente a selecdo para a caracteristica estudada.

No geral, as estimativas de herdabilidade encontradas no presente estudo para
ALTC, ALTG, COMPC, COMPG, LILE, LISQ e PERTOR (Tabela 2) (0,24; 0,15; 0,47,
0,21; 0,07; 0,10 e 0,13) foram inferiores as encontradas pelos autores Silva et al.
(2000), Pereira et al. (2010), Filho et al. (2010) e Cyrillo et al. (2001), (0,39; 0,49; 0,46;

0,33; 0,23; 0,08 e 0,56, respectivamente) com excec¢ao da caracteristica COMPC.

As correlacfes genéticas entre as caracarteristicas de tipo e producédo de leite

variaram entre 0,603-0,913 (Tabela 2), sendo em sua totalidade todas positivas
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indicando que, na populagdo estudada, o grupo de genes que atua sobre uma
caracteristica tem um efeito sobre a outra, fato que estad relacionado com a alta
correlagdo, como a obtida entre as caracteristicas PLDC e LILE (0,913), que foi uma
correlacdo positiva, explicando assim que quanto maior a largura entre os ileos maior

sera a producdo de leite

Os resultados sugerem que a sele¢do na direcdo de uma caracteristica devera
provocar ganho correlacionado na outra. Alem de isso, indicam que as caracteristicas
de tipo podem ser utilizadas como critérios de selecdo em programas de melhoramento
de bufalos ja que estas podem ser uma opc¢do viavel, pois se trata de caracteristicas de

facil mensuracgéo.

Conclusao

As estimativas de herdabilidade das caracteristicas estudadas foram de
moderadas a alta magnitude, indicando que ha variacdo genética entre os animais no

sentido de alcancar progresso genético na populacdo através da selecao.

As estimativas de correlacdes genéticas positivas e altas entre as caracteristicas
de tipo e producéo de leite indicam que a selecédo para animais de maior porte pode

aumentar os ganhos na producdao leiteira.
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