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Resumo: O objetivo deste estudo foi investigar o impacto nas acuracias de predi¢io utilizando os
métodos BLUP e ssGBLUP em diferentes cenarios considerando paternidade incerta utilizando dados de
uma populagdo de bovinos Nelore. Foram estudados dados de 18.526 registros de idade ao primeiro parto
(IPP). Os componentes de variancia foram estimados usando os métodos BLUP e ssGBLUP. A matriz de
parentesco (A) foi criada com diferentes propor¢des de animais com pais desconhecidos (0, 25, 50, 75 e
100%). Todos os modelos incluiram grupos contemporaneos como efeitos fixos. Os valores genéticos e
gendmicos (EBV / GEBV) foram avaliados em cada cenario para quatro grupos: ALL = todos os animais
da populagdo, BULL = somente touros com dez ou mais progénies; GEN = animais genotipados e
YOUNG = animais jovens machos e fémeas sem fenotipos. As acuracias de predi¢do variaram de 0,04 a
0,17 e de 0,15 a 0,29 obtidas com o método BLUP e ssGBLUP, respectivamente. A variancia genética
aditiva manteve-se praticamente constante a8 medida que a propor¢do de reprodutores multiplos aumentou
na populago, porém as acuracias de predi¢do diminuiram de acordo com o aumento de reprodutores
multiplos independentemente do método utilizado (BLUP e ssGBLUP). O método ssGBLUP mostrou-se
acurado em situagdes de incerteza paternidade, especialmente para a sele¢do de animais jovens.
Palavras—chave: auséncia de pedigree, avaliagdo genética, paternidade incerta.

Impact on the accuracy prediction under different uncertain paternity scenarios

Abstract: The objective of this study was to investigate the impact on prediction accuracy using BLUP
and ssGBLUP methods in different scenarios of uncertain paternity using data from a Nellore cattle
population. Data from 18,526 records age at first calving (AFC) were studied. The variance components
were estimated using BLUP and ssGBLUP methods. The relationship matrix (A) was created with
different proportions of animals with unknown sires (0, 25, 50, 75, and 100%). All models included
contemporary groups as fixed effects. The accuracy of the estimated breeding value (EBV/GEBV) was
evaluated in each scenario with six groups of animals: ALL = all animals in the population, BULL = only
bulls with ten or more progenies; GEN = genotyped animals and YOUNG = male and female young
animals without phenotypes. Prediction accuracies ranged from 0.04 to 0.17 and from 0.15 to 0.29
obtained with BLUP and ssGBLUP method respectively. The additive genetic variance remained
practically constant as the proportion of multiple sires increased in the population, however, the
accuracies decreased according to the increase of multiple sires in the population using BLUP and
sSGBLUP. The ssGBLUP method could be applied in situations of uncertainty paternity, especially for
selection of young animals.

Keywords: genetic evaluation, missing pedigree, uncertain paternity

Introducao
A idade ao primeiro parto (IPP) ¢ utilizada para avaliar precocidade e fertilidade sexual das
fémeas em programas de melhoramento de bovinos de corte, além de ser uma caracteristica de grande
importancia econdmica na pecudria de corte e ser de facil obtengdo. A sele¢do para esta caracteristica
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diminui o intervalo de gerac¢do, aumenta a taxa de reposi¢do ¢ melhora a lucratividade, bem como o valor
econdémico dos animais reprodutores.

O sistema de acasalamento mais utilizado no Brasil é o de reprodutores multiplos, o qual
consiste em agrupar vacas com varios touros durante a estagdo de monta. Apesar desse sistema apresentar
diversas vantagens, sua utilizacdo ndo permite a identificagdo de paternidade, consequentemente,
ocasiona na formag¢do de pedigrees incompletos afetando negativamente a precisio das avaliagdes
genéticas e o progresso genético. Dessa forma, o objetivo deste trabalho foi investigar a acuracia de
predicdo utilizando os métodos BLUP (melhor preditor linear ndo viesado) € single step genomic BLUP em
cenarios com paternidade incerta em bovinos da raga Nelore.

Material e Métodos

As informagdes fenotipicas foram provenientes de dezoito fazendas localizadas nas regides
sudeste e centro oeste do Brasil, pertencentes a Associacdo Nacional de Criadores e Pesquisadores
(ANCP), a qual também disponibilizou informagdes zootécnicas ¢ de genealogia. Assim, foram utilizados
18.526 registros para IPP com média de 35,08 + 4,8 meses. Os grupos de contemporaneos (GC) foram
definidos como fazenda, ano e estagcdo de nascimento. Registros com valores acima ou abaixo de 3,5
desvios padrdo foram excluidos bem como GC com menos de 5 animais. Foram genotipados 3809
animais usando painel de baixa densidade (Clarified Nelore 2.0), e imputados para painéis de 54 e 777k,
utilizando o software Fimpute. Como populagdo de referéncia para a imputagdo foram utilizados 940
animais genotipados com Illumina Bovine HD chip.

A avaliagdo genética tradicional foi feita pelo método BLUP utilizando apenas pedigree e
informagoes fenotipicas, o qual estd baixo apresentado:

Y=Xb+Zu+e
onde y é o vetor dos fendtipos, b é o vetor dos efeitos fixos (GC), u é o vetor dos efeitos genéticos
aditivos, X e Z sdo matrizes de incidéncia e e é o vetor dos efeitos residuais. Considerando um modelo
infinitesimal, (u) =Ao?2, onde A é a matriz de parentesco obtidos por informagdes de pedigree € 62 é o
efeito de varianica genética.

No método ssGBLUP proposto por Misztal et al. (2009), a inversa da matriz de parentesco (A™?)
foi substituida pela matriz H* que combina pedigree e informacdes gendmicas. A matriz H* pode ser
construida como:

0 0

0 G '-— AZll

onde H? ¢ a inversa da matriz que incorpora a inversa da matriz com dados gendmicos € 0 inverso da
matriz de parentesco para animais genotipados.

A estimagio dos componentes de varidncias e solugdes foram obtidas pelos programas da familia
BLUPF90 (airemlIf90 e blupf90 software). A matriz de parentesco continha 23 geracdes € incluia dados
de 129.369 animais, 5.257 touros e 50.542 vacas.

A matriz A foi criada com diferentes propor¢des de paternidade desconhecida para animais
genotipados (0, 25, 50, 75 e 100%) aleatoriamente selecionados. A acuracia de predi¢do foi calculada
para quatro grupos de animais em cada cenario: ALL = todos os animais com registros fenotipicos
(18.526 animais); BULL = somente touros com pelo menos dez progénies (1.363 animais); GEN =
animais genotipados (3.809 animais); YOUNG = animais jovens machos e fémeas sem fenodtipos e
progénies (29.824 animais). A acuracia das previsdes foi calculada de acordo com a BIF (Beef
Improvement Federation), representada a seguir:

VEP
ACCB||:: 1- ’6_2
a

onde VEP é a variancia do erro de predi¢do e 62 ¢ a variancia genética aditiva.

H'=A"+

Resultados e Discussio
As estimativas de herdabilidade obtidas para IPP estdo de acordo com a literatura para animais
da raga Nelore (CAVANI et al., 2015). A variancia genética aditiva permaneceu praticamente constante
com diferente propor¢do de reprodutores multiplos (RM) na populagdo. Cantet et al. (2000), avaliaram
quatro estruturas de pedigree: informagdes completas de pedigree, 50% de fenotipos com identidades de
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pais desconhecidos, 50% de fendtipos com identidades de méaes desconhecidas e 50% de fenotipos com
identidades pais e médes desconhecidos para diferentes herdabilidades (0,10; 0,40 e 0,70). Em todos 0s
casos com auséncia de pedigree, a herdabilidade diminuiu em compara¢do ao cenario com pedigree
completo.

Tabela 1. Estimativas de componentes de varidncia, herdabilidade e erro padrio para IPP utilizando
AIREML tradicional ¢ genémico com diferentes propor¢des de reprodutores multiplos

RM AIREML tradicional AIREML genoémico
o2+EP 02+EP h? o2+EP o2+EP h?
0% 1.47+0.18 11.19+0.19 0.12 1.90+0.21 10.90+0.20 0.15
25% 1.47+0.19 11.18+0.19 0.12 1.87+0.21 10.92+0.20 0.15
IPP 50% 1.48+0.19 11.17£0.19 0.12 1.84+0.21 10.93+0.19 0.14
75% 1.49+0.19 11.17+0.19 0.12 1.82+0.21 10.94+0.19 0.14
100% 1.47+0.19 11.16+0.19 0.12 1.74+0.20 10.99+0.19 0.14

~ IPP=idade ao primeiro parto; RM=reprodutores miltiplos; 62= variAncia genética aditiva; 62= variancia residual; h?=
herdabilidade; EP= erro padrio

De uma forma geral as acuracias de predi¢do diminuiram a medida que a porcentagem de RM
aumentou na populacdo para todos os cenarios estudados, para a tradicional houve uma redugio de 6,3;
0,0; 54,5 e 10,0% para ALL, BULL, GEN e YOUNG, respectivamente. Essa queda também ocorreu para
as acuracias de predigdo gendmicas, porém de uma forma mais intensa.

E importante destacar que a correlagdo entre a matriz de relagio (Az) ¢ a matriz gendmica (G)
diminuiu quando a propor¢do de RM na populagcdo aumenta. Isso é esperado porque em situagdes de
pedigree ausente a matriz A é mais esparsa em relagdo a matriz G. Forni et al. (2011) demonstraram que
as matrizes genomicas e de pedigree devem ser em escala compativeis, havendo com conectabilidade
entre esses animais e, consequentemente, valores de predigdo mais acurados.

Tabela 2. Acuracia de predigdo para IPP utilizando os métodos BLUP e ssGBLUP com diferentes
proporgdes de reprodutores multiplos na populagdo

Porcentagem de reprodutores multiplos

0% 25% 50% 75% 100%

ALL BLUP 0.16 0.16 0.16 0.16 0.15
ssGBLUP 0.26 0.25 0.24 0.24 0.22

BULL BLUP 0.18 0.18 0.18 0.18 0.18
ssGBLUP 0.29 0.29 0.27 0.26 0.24

GEN BLUP 0.11 0.10 0.09 0.07 0.05
ssGBLUP 0.30 0.27 0.25 0.22 0.18

BLUP 0.10 0.10 0.10 0.10 0.09

YOUNG ssGBLUP 0.22 0.22 0.20 0.19 0.17

IPP=idade ao primeiro parto; BLUP = melhor preditor linear ndo viesado; sSGBLUP = single step genomic BLUP;
ALL = todos os animais com registros fenotipicos; BULL = somente touros com pelo menos dez progénies; GEN =
animais genotipados; YOUNG = animais jovens machos e fémeas sem fendtipos e progénies

Para todos os cenarios houve ganho em acuracia com 0 método SSGBLUP. Recentemente,
Lourengo et al. (2016) avaliaram a aplicagdo do ssGBLUP usando registros de caracteristicas de
crescimento do American Angus, e mostraram um aumento na acuracia de predi¢do de 25% em
comparacdo com as avaliagdes tradicionais. Em bovinos Nelore, Gordo et al. (2016), utilizando
ssGBLUP, obteve ganho de precisdo de 76,47%, 13,04% e 11,90% para a area do musculo longissimus,
espessura de gordura e peso de carcaga quente, respectivamente, em bovinos Nelore. Além disso, varios
estudos mostraram que o ssGBLUP foi mais confiavel que o modelo BLUP em outras espécies, como
bovinos de leite, aves e suinos.
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Conclusio

A variancia genética aditiva e as acuracias de predi¢do foram influenciadas pela presenga de
paternidade incerta no pedigree; e de uma forma geral cairam conforme aumentou propor¢do de RM na
populagio.

O método ssGBLUP, embora ndo tenha sido desenvolvido para trabalhar com incerteza de
paternidade, mostrou-se acurado, principalmente em cenarios com alta porcentagem de animais com pais
desconhecidos, sendo que os grupos de animais genotipados (GEN) e jovens (YOUNG) foram os que
apresentaram maiores ganhos em acuracias em todos os cenarios estudados.
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