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1. INTRODUCAO

Em sistemas de produgdo extensivos e regides de clima tropical, a
adaptacdo dos reprodutores taurinos as condi¢cdes de criagdo ainda € um dos
fatores limitantes para a sua utilizagdo como raca pura, bem como em
cruzamentos com animais de racas zebuinas. No Brasil, o escore de pelame é
atribuido considerando o comprimento e densidade dos pelos, e vem sendo
utilizado como um dos critérios de selecdo em programas de avaliacdo genética
na raca Angus (Programa de Melhoramento de Bovinos de Carne — PROMEBO®
e Programa Natura), visando principalmente a obtencdo de animais mais
adaptados a ambientes tropicais, com maior resisténcia ao estresse térmico e a
infestacdo por carrapatos.

Em programas de melhoramento, as caracteristicas categoricas (como o
escore de pelame) séo rotineiramente avaliadas com o uso de modelos lineares,
sendo consideradas como continuas. Porém, as caracteristicas atribuidas
visualmente podem ndo apresentar distribuicdo normal sendo, nesse caso,
indicada a aplicacdo de modelos de limiar (RAMIREZ VALVERDE et al., 2001;
LUO et al., 2002). Dessa forma, o presente estudo foi desenvolvido com o objetivo
de comparar a utilizacdo de modelos linear e de limiar em avaliacdo genética do
escore de pelame na desmama e ao sobreano em bovinos da raca Angus.

2. METODOLOGIA

Foram utilizadas 8.995 medidas de escores de pelame na desmama (PelD)
e 6.482 medidas de escores de pelame ao sobreano (PelS) de animais da raca
Angus que fazem parte do programa Natura, gerenciado pela empresa GenSys.
Na atribuichio a desmama, os animais apresentavam idade média de
229,22+36,19 dias, sendo filhos de 255 touros e 4.440 vacas. Ao sobreano, 0s
animais apresentavam idade média de 542,89+48,06 dias, sendo filhos de 240
touros e 3.671 vacas. Na obtencdo dos escores sdo atribuidas notas 1
(revestimento curto e liso), 2 (revestimento intermediario) ou 3 (revestimento
longo e lanoso). Os animais com menores valores genéticos ou negativos séao
considerados mais adaptados a regides tropicais (Gensys, 2019).

Os grupos de contemporaneos (GC) foram formados por fazenda, ano e
estacdo de nascimento (quatro estacdes de trés meses cada), sexo, grupo de
manejo na desmama (para PelD) e grupo de manejo ao sobreano (para PelS). A
idade do animal na mensuracao e a idade da vaca ao parto foram incluidas como
covariaveis (efeitos linear e quadratico). Os GC sem variabilidade fenotipica (em
gue todos os animais apresentavam o mesmo valor de pontuacdo) foram
excluidos das andlises. Foram obtidos 103 GC na desmama e 151 GC ao
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sobreano. O arquivo de pedigree utilizado para montar a matriz de parentesco
continha a identificagcdo do animal, pai e mée, totalizando 51.001 individuos.

Os componentes de variancias, herdabilidades e valores genéticos foram
obtidos em analises uni-caracteristica com abordagem bayesiana, utilizando
modelos animal linear e de limiar (MISZTAL et al., 2002). Foram considerados,
como efeitos sistematicos, o GC e as covariaveis, além dos efeitos aleatérios
genéticos aditivos direto e materno, de ambiente permanente materno e residual.
Os efeitos genético aditivo materno e de ambiente permanente materno foram
considerados apenas para o PelD.

Em todas as analises foram geradas cadeias com 800.000 ciclos e
descartados os primeiros 200.000. As amostras foram armazenadas a cada 20
ciclos. Os valores genéticos preditos nos modelos linear e de limiar foram
utiizados na obtencdo das correlacdbes de classificagcdo (Spearman),
considerando todos os touros e 2%, 10% e 50% dos melhores touros (menores
valores genéticos para PelD e PelS), escolhidos com base nos valores genéticos
preditos com a utilizagcdo do modelo linear.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

A distribuicdo dos escores de pelame (Figura 1) indica que menos de 22%
dos animais avaliados ao sobreano podem ser considerados com melhor
adaptacdo ao ambiente tropical (escore 1). Na idade da desmama, essa
propor¢do foi ainda menor (em torno de 11%). Esses resultados reforcam a
relevancia do aprimoramento genético do pelame na populacdo avaliada,
principalmente para a abertura de novos mercados que utilizam ragas taurinas em
climas tropicais, sendo uma excelente oportunidade para aumentar a
rentabilidade dos pecuaristas dedicados a fornecer esses recursos genéticos para
esquemas de cruzamentos com ragas zebuinas.
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Figura 1 - Frequéncias de observacdes dos escores de pelame na desmama e ao
sobreano em animais da raca Angus.

As herdabilidades diretas estimadas para os escores PelD e PelS
apresentaram valores baixos a moderados (Tabela 1). Para ambas as
caracteristicas, maiores herdabilidades foram obtidas com o modelo de limiar em
comparagao ao linear, indicando que o modelo de limiar apresentou maior
capacidade de capturar a variacdo genética aditiva dos dados. Varios métodos
tém sido utilizados na estimacdo dos parametros genéticos para caracteristicas
relacionadas ao pelame em bovinos, com valores de herdabilidades semelhantes
ou superiores as obtidas no presente estudo (RILEY et al., 2012; REIMANN et al.,
2018; SARLO DAVILA et al., 2019). E importante ressaltar que, apesar de
maiores herdabilidades (variando de 0,42 a 0,67), abordagens baseadas em
medidas objetivas de comprimento e diametro do pelo sdo menos aplicaveis nas



o semana CD C | C XX Consresso b
5 INICIACAO CIENTIFICA

4

rotinas de fenotipagem em relacdo ao uso de escores visuais (SARLO DAVILA et
al., 2019). Apesar dessa consideracao pratica, os resultados obtidos no presente
estudo e relatados na literatura para animais taurinos, zebuinos e suas cruzas
sugerem ser possivel selecionar touros com melhores valores genéticos para
caracteristicas de pelame, visando a obtencdo de animais mais adaptados ao
ambiente tropical.

Tabela 1 - Variancias e herdabilidades (+ desvio padrdo) estimadas para 0s
escores de pelame na desmama (PelD) e ao sobreano (PelS) na raca Angus

Modelo Linear Modelo de Limiar
Parametros PelD PelS PelD PelS
Variancia genetica 0,064 0,082 0,095 0,114
aditiva direta
Variancia genetica 0.020 i 0,023 i
materna
Variancia de ambiente 0.010 i 0.017 i
permanente materno
Variancia residual 0,247 0,293 0,239 0,273
Herdabilidade direta 0,188+0,029 0,218+0,032 0,249+0,039 0,295+0,041
Herdabilidade materna 0,060+0,016 - 0,078+0,021 -

Considerando as correlacbes de classificagcdo obtidas entre os valores
genéticos preditos com os modelos linear e de limiar (Tabela 2), sdo esperadas
alteracbes na classificacdo dos animais para PelD e PelS de acordo com o
modelo utilizado em avaliagbes genéticas, principalmente quando s&o
consideradas maiores intensidades de selecdo (2% dos melhores touros
selecionados). Para o escore de umbigo ao sobreano e utilizando os mesmos
modelos do presente estudo, CAMPOS et al. (2017) relataram correlacbes de
classificagdo de 0,71 e 0,60 ao considerarem 5% e 1% dos melhores touros
selecionados, respectivamente, recomendando a utilizacdo de modelo de limiar
em avaliacdes genéticas para o escore de umbigo em bovinos Hereford e Braford.

Tabela 2 - Correlagbes de classificacdo (nUmero de animais) entre os valores

genéticos preditos para o pelame usando modelos linear e de limiar, para todos

0s animais (100%) e 50%, 20%, 10% e 2% dos melhores touros na raca Angus
Proporcéo de selecionados

Escore de Animais Touros
pelame
100% 50% 20% 10% 2%
0,97 0,95 0,92 0,87 0,78
Na desmama (8,995 (128 (51 (26 5
animais) touros) touros) touros) touros)
0,96 0,93 0,90 0,84 0,75
Ao sobreano (6,482 (220 (48 (24 (5

animais) touros) touros) touros) touros)
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Em relacdo a melhor idade para a selecdo, os resultados obtidos indicam
gue o PelS é mais herdavel que o PelD, apesar do possivel aumento no intervalo
de geracdes com a utilizacdo do PelS como critério de sele¢do. Por outro lado,
REIMANN et al. (2018) obtiveram herdabilidade ligeiramente superior para o
pelame na desmama em comparac¢ao com a caracteristica obtida ao sobreano em
rebanhos das racas Hereford e Braford. Além disso, esses autores relataram uma
maior influéncia do efeito genético aditivo direto na expressdo do escore de
pelame em relacéo a populacao avaliada no presente estudo.

4. CONCLUSOES

O escore de pelame deve responder a selecdo a longo prazo. O modelo de
limiar € recomendado a ser utilizado em avaliacbes genéticas da pelagem na
desmame e ao sobreano na populacao estudada.
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