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Resumo: O presente estudo foi projetado para identificar a interacdo genotipo x ambiente (IGA) pré-natal
sobre o crescimento pés-natal de bovinos Nelore e revelar regides gendmicas relacionas ao nivel e a resposta
do desempenho dos animais as mudangas ambientais. Um modelo de norma de reacéo foi aplicado aos dados
de peso a desmama (PD) de duas bases de dados considerando como descritor do ambiente pré-natal
(gestacdo) as solucdes de grupos de contemporaneos para peso ao hascimento. Como evidéncia da ocorréncia
de IGA, foram observadas correlagdes genéticas abaixo da unidade entre PD em ambientes de gestacdo
distintos. Adicionalmente, as normas de reacdo exibiram importante reclassificacdo de valores genéticos dos
touros nos diferentes ambientes de gestacdo. Foram identificadas regifes gendmicas candidatas do intercepto
e inclinacdo das normas de reacdo, as quais foram previamente associadas a importantes caracteristicas
relacionadas a producdo e qualidade do leite, salde, reproducdo e crescimento dos animais. Portanto, a IGA
pré-natal é uma importante fonte de variacdo para o crescimento po6s-natal e deveria ser considerada em
avaliacGes genéticas.

Palavras—chave: gado de corte, interacdo gendtipo ambiente, peso a desmama, programacao fetal.

Genomic reaction norm model for detection of genotype x prenatal environment interaction on
postnatal growth of Nelore cattle

Abstract: The present study was designed to identify the genotype by prenatal environment interaction (GXE)
on postnatal growth of Nelore cattle and to detect genomic regions associated with the level and response of
animal performance to environmental changes. A reaction norm model was applied to weaning weight (WW)
data of two databases considering the solutions of contemporary groups for birth weight as a descriptor of the
prenatal environment (gestation). As evidence of the occurrence of GxE, genetic correlations below unity
were obtained between WW in different gestational environments. Additionally, the reaction norms showed
important reranking of breeding values of sires in different gestational environments. The detected candidate
genomic regions associated with the intercept and the slope of the reaction norm model were previously
associated with milk yield and quality, health, reproduction, and growth traits. Therefore, prenatal GXE is an
important source of variation for postnatal growth and should be considered in genetic evaluations.
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Introducéo

O ambiente pré-natal é reconhecido como importante para o desenvolvimento do feto bovino e como
um dos fatores determinantes do desempenho pds-natal desses animais. Diversos estudos tém demonstrado as
consequéncias de curto e longo prazo da programacéo de desenvolvimento sobre o crescimento, reprodugdo e
salide da prole (Greenwood & Cafe, 2007).

Em regides tropicais, 0s bovinos de corte sdo criados predominantemente em sistemas de pastejo,
sendo expostos a diversas varidveis climaticas e parasitas. Além disso, nessas regides, vacas prenhes
comumente sofrem restricdo alimentar durante o periodo final de gestacdo, o qual normalmente coincide com
a estacdo de baixa quantidade e qualidade de forragem. Portanto, 0 ambiente pré-natal pode constituir fonte de
interacdo gendtipo x ambiente (IGA). O uso de marcadores genéticos do tipo polimorfismos de nucleotideo
Unico (SNP) aliado a modelos de norma de reacdo tem potencial para identificar e contabilizar
apropriadamente o efeito da IGA em avaliacGes genéticas (Hayes et al., 2016).
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O presente estudo foi projetado para identificar a IGA pré-natal sobre o crescimento pds-natal de
bovinos Nelore e revelar regiGes gendmicas associadas ao nivel e a resposta do desempenho dos animais as
mudancas ambientais.

Material e Métodos

Foram consideradas duas bases de dados de bovinos Nelore. O primeiro conjunto de dados
compreendeu informacBes do rebanho mantido pelo Instituto de Zootecnia (1Z, Sertdozinho-SP). O rebanho
1Z foi composto por linha controle, linha selecionada para maior peso pos-desmama e linha selecionada para
maior peso pds-desmama (PD) e menor consumo alimentar residual. O segundo conjunto de dados foi
referente a um grande rebanho selecionado pertencente a Agropecuaria CFM, com animais nascidos em 12
fazendas distribuidas em diferentes estados brasileiros. Um total de 1.561 animais do rebanho 1Z foram
genotipados e/ou imputados para painel de alta densidade (~770k). Os animais foram pesados ao nascimento
(1Z, n = 9.816; CFM, n = 287.705) e a desmama por volta dos 210 dias de idade (I1Z, n = 9.003; CFM, n =
146.020). Os arquivos de pedigree incluiram 10.350 animais 1Z e 356.730 CFM. Nao foi nosso objetivo
analisar diretamente o peso ao nascimento (PN), mas essa caracteristica foi essencial para a definicdo do
ambiente pré-natal (gestacdo). As solucBes de grupos de contemporaneos (IZ = linha, ano e més do
nascimento; CFM = fazenda, ano, més e grupo de manejo do nascimento) para o PN obtidas previamente
usando um modelo animal padrao foram utilizadas como variavel descritora do ambiente em um modelo de
norma de reacdo para analise do PD.

O modelo de norma de reagdo (incluindo informacGes genémicas para animais 1Z) foi aplicado aos
dados considerando o efeito genético aditivo direto e materno, ambos regredidos sobre o descritor ambiental,
ambiente permanente materno, grupo de contemporaneos, sexo, idade a mensuragcdo como covariavel linear,
idade da mée ao parto como covariavel linear e quadrética e o residuo. Amostras das distribuicBes posteriores
dos componentes de (co)variancia foram obtidas por amostragem de Gibbs. A correlagdo genética para o PD
entre ambientes distintos foi estimada a fim de detectar a presenca de IGA. Os efeitos dos marcadores para o
intercepto e inclinacdo das normas de reacdo foram estimados usando o método ssGWAS (Wang et al., 2012).
Para ilustrar a IGA pré-natal sobre o crescimento pds-natal, a norma de reacdo dos 50 touros com melhor
valor genético (genémico) predito em ambientes extremos de gestacdo foram apresentadas. As trés janelas
genbmicas moéveis de cinco SNPs adjacentes que explicaram maior porcentagem da varidncia genética aditiva
para o intercepto ou inclinacdo do PD (efeito direto) foram consideradas como potencialmente associadas ao
nivel e a resposta do desempenho dos animais as mudancas no ambiente. As analises foram executadas
utilizando programas da familia BLUPF90 (Misztal et al., 2002). O banco de dados QTLdb de bovinos foi
explorado para verificar se alguma regido gendmica candidata foi relatada anteriormente como um locus de
caracteristica quantitativa (QTL).

Resultados e Discusséo

As médias das estimativas de correlacdo genética direta para PD entre diferentes ambientes de
gestacdo alcancaram valores abaixo da unidade para as duas populacBes analisadas (Tabela 1). Essas
estimativas permitem afirmar que o PD ndo é essencialmente a mesma caracteristica em condi¢des ambientais
distintas de gestacdo. De forma semelhante, Hay & Roberts (2018) reportaram para bovinos de corte
compostos que o nivel de suplemento alimentar fornecido as mdes, resultou na programacdo fetal para
medicOes fenotipicas coletadas nas progénies. Esses autores encontraram correlacdo genética de 0,73 para
ganho em peso médio didrio pds-desmama da progénie entre ambiente pré-natal com e sem restri¢do
nutricional as mées durante a gestacao.

Foi observada consideravel reclassificacdo do mérito genético dos touros dependendo do ambiente pré-
natal (Figura 1). Neste caso, a IGA devido ao ambiente pré-natal deveria ser considerada em avalia¢fes
genéticas do PD ja que os melhores touros em um ambiente ndo sdo necessariamente 0S mesmos em outro.

A

Tabela 1. Médias (desvio padrdo) das estimativas de correlacdo genética para efeitos diretos do peso a
desmama entre diferentes ambientes de gestacdo de bovinos Nelore oriundos do Instituto de
Zootecnia (1Z, abaixo da diagonal) e da Agropecuaria CFM (acima da diagonal).

Descritor ambiental* P10 (Desfavoravel) P40 P70 P90 (Favoravel)
P10 1 0,959 (0,01) 0,885 (0,03) 0,722 (0,06)
P40 0,929 (0,01) 1 0,889 (0,02) 0,885 (0,03)
P70 0,646 (0,07) 0,882 (0,03) 1 0,961 (0,01)
P90 0,284 (0,11) 0,617 (0,07) 0,914 (0,02) 1

*expresso como percentis (P) das solugdes de grupos de contemporaneos para peso ao nascimento



XIV Simpésio Brasileiro de Melhoramento Animal
Santa Catarina, Brasil -18 a 19 de Outubro de 2021

M A 2021

(Melhores - Desfavoravel) (Melhores - Favorével) CEOM (Melhores - Desfavoravel) (Melhores - Favoravel)

DES FAV DES FAV  DES FAV DES FAV
Ambiente de gestagdo

Figura 1. Normas de reacdo (valores genéticos preditos) dos top 50 touros (com pelo menos 25 progénies) em
ambiente pré-natal desfavoravel (DES) e favoravel (FAV) para efeito genético direto do peso a
desmama de bovinos Nelore oriundos do Instituto de Zootecnia (1Z) e da Agropecuaria CFM.

As regiBes gendmicas candidatas do intercepto e inclinagdo foram previamente associadas a uma
variedade de grupos de caracteristicas como aquelas relacionadas a producédo e qualidade do leite, salde,
reproducdo e crescimento dos animais (Tabela 2). Essas regiGes poderiam ser exploradas de forma mais
minuciosa para melhor compreensdo dos mecanismos biolégicos subjacentes as respostas dos animais no
periodo pés-natal devido as alteracdes ambientais ocorridas durante a gestacao.

Tabela 2. Locus de caracteristicas quantitativas (QTL) previamente identificados dentro das regifes
genbmicas potencialmente associadas ao intercepto e inclinagdo das normas de reacdo (efeito
direto) do peso a desmama sobre o0 ambiente pré-natal de bovinos Nelore.

Pardmetro BTA Posicéo (pb) VAR (%) QTL

25 40619157-41019157 0,94 Consumo alimentar residual, taxa de concepcéo, velocidade de ordenha, ganho médio diério.
Suscetibilidade a tuberculose bovina, idade ao primeiro parto, porcentagem de gordura nos

Intercepto 21 14794265-15194265 0,71 : ~ - S . x . .
rins, pelve e coracdo, teor de &cido graxo tridecilico do leite, pontuacéo de células somaticas.
15 45597833-45997833 0,64 Rendimento de gordura do leite, ganho de peso corporal.
29 6736030-7136030 0,71 Forga de cisalhamento.
7 36882466-37282466 0,68 Porcentagem de alfa-S1-caseina do leite, velocidade de ordenha, gordura intramuscular.
Inclinacéo Producdo de gordura do leite, concepgdo no primeiro servico, inseminagdes por concepcéo,
15 54575598-54975598 0,63 producdo de leite em 305 dias, tempo de coagulagdo do leite, suscetibilidade a doengas

respiratdrias, taxa de concepgao.

BTA = cromossomo; bp = par de base; VAR(%) = porcentagem da variancia genética aditiva explicada.

Concluséo
A IGA pré-natal constitui uma importante fonte de variacdo para o crescimento pds-natal de bovinos
Nelore, provavelmente mediada por programacéo fetal. O modelo de norma de reac¢do (gendmica) se mostra
adequado para considerar a IGA em avaliacbes genéticas, além de possibilitar a identificacdo de regides
gendmicas potencialmente associadas a uma série de caracteristicas de importancia econémica para a sele¢do
dos animais.
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