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s impactos positivos do aumento do ni-
vel tecnolégico da pecudria sdo incontes-
taveis. Ndo hd como nega-los. Ocorreram
ganhos nas dreas de genética, manejo e {ratos
culturais de pastagens, integracao, nutricao, sa-
nidade, reproducao, mecanizacio e infraestrutu-
ra, gestlo, efe.

0 methoramento genético consiste na sele-
¢éio e reproducdo dos melhores animais, aumen-
tando a proporcao de individuos no rebanho que
possuemn as melhores composigoes genéticas e,
com isso, aumentando a média da producio do
plantil. No cldssico, trés etapas sdo necessarias:
1. Avaliacao fenotipica, que consiste na medida
das caracteristicas de interesse e pode ser feitano
proprio animal ou em seus parentes (antepassa-
dos ou descendentes); 2. Estimativa do valor ge-
nético dos individuos da populacao, célculos que
usarn as informacoes de medidas de producio e
de parentesco para prever a Diferenca Esperada

na Progénie (DEP) se utilizarmos aquele indivi-.

duo como reprodutor; 3. Selecio e acasalamen-
to, quando se faz a escolha dos animais supetio-

res e das combinacdes de machos e fémeas que -

serdo acasalados.

Entre os desafios desse processo, um dos
maiores & identificar quais sdo os animais supe-
riores do ponto de vista genético. Os marcado-
res moleculares foram propostos como alternati-
va, pois permitiriam separar com mais precisao a
contribuicdo dos genes de um animal para a sua

“tiedida de desempenho em cada caracteristica.

Porém, quando essa proposta foi concebida,
a tecnologia para anilise de marcadores ainda
era muito rudimentar. O que tornou essa propos-
ta viavel foi o desenvolvimento de metodologias
de andlise de DNA que permitem diagnosticar o
gendtipo de muitos SNPs (sigla do inglés que se
aplica as variages que envolvem uma tinica base
do DNA, pronuncia-se “snips’). Essa tecnologia
permitiu que fossem desenvolvidos kits conten-
do de dezenas a centenas de milhares de SNPs,
conhecidos popularmente como ‘chip de SNPs’

A adocao dessa tecnologia impde, em um pii-
meiro momento, a realizacio de uma etapa adi-
cional no processo de melhoramenio, que € a
etapa de “calibragdo” do modelo para incluséo do
efeito dos marcadores. Para isso, na avaliacio fe-
notipica (etapa 1) uma grande populacio precisa
ser também submetida & genotipagem do DNA.
Com a informagéo de gendtipo e de fendtipo do
mesmo animal, se faz a estimativa da contribui-
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cdo de cada marcador para cada caracteristica e
essa informaciio pode ser usada para estimar o
valor genético de outros individuos da popula-
cio (etapa 2) somente a partir da informacéo de
DNA, por exemplo em um embriao, ou pela com-
binacio da informagio tradicional com a infor-
macao gendmica nos animais que ja possuem
avaliacio. Com informagio do gendtipo e do fe-
nétipo, a acurdcia da DEP tende a ser maior.

Parentesco — O aumento da acurdcia resulta
de trés fatores: a inclusio da informacéo sobre o
gendlipo para os marcadores que tém um efeito
sobre a caracteristica; a correcdo de erros de pa-
ternidade e o controle do parentesco real entre
os individuos. Este ltimo € importante porque,
quando ndo se tem a informacio dos marcado-
res, utiliza-se a média de semelnanca entre dois
parentes (irmdos completos compariilham teo-
ricamente metade das seus genes, meios-irmaos
compartilham um quarto). Na pratica esse com-
partilhamento pode ser maior ou menor, depen-
dendo de coma as copias do pai e da mie foram
combinadas (veja ilustracéo no pdgina 94).

Além do aumento da acurdcia, a selecdo ge-
némica permite antecipar a sele¢éo, pois € possi-
vel conhecer o potencial genético de um animal
antes mesmo de seu nascimento, analisando, por
exemplo, 0 DNA do embriao, reduzindo o intes-
valo de geracdes e promovendo aumento do ga-
nho genético por ano.

Todo esse avango da tecnologia fez com que
muitos programas de melhoramento, como os
das racas Angus, Hereford, Simental, Gelbvieh e
Limousin, j4 tivessem incorporado a DEP gend-
mica em sua rotina nos EUA. No Brasil, a situa-
¢éio ainda ¢ diferente, mas caminha para mudar.
Diversos programas de melhoramento do Nelore
vém adotando a estimativa de DEP genomica, €
o ntimero de animais genotipados vem crescen-
do significativamente. Alguns programas tam-
bém buscam a inclusio de novas medidas de de-
sempenho, como a promessa da ABCZ de iniciar
aprova de eficiéncia alimentar, o que deve impul-
sionar ainda mais a utilizacio da selegio genomi-
ca. Outro exemplo de use da gendmica para ca-
racterfsticas de dificil mensuracio é a avaliagao
para resisiéncia a carrapatos em touros Hereford
e Braford, realizado pela Conexdo Delta G em
parceria com a Embrapa.

As primeiras geragbes de chips de SNPs eram
desenhadas para conter marcadores espalhados




Muiacies tendem a ser melhor
aceitas do que a transgenia

de forma a cobrir regularmente todos os interva-
los do genoma, mas, com o avanco dos estudos
de associacdo desses marcadores com as carac-
terfsticas de produgdo, noves chips vém sendo
desenvolvidos para conter os marcadores mais
apropriados para a aplicacdo desejada. Assim, é
possivel desenvolver chips com marcadores que
melhor explicam a varia¢do genética de uma raca
ou grupo racial (Bos faurus e Bos indicus), con-
tendo SNPs associados a determinadas caracte-
risticas de produgiio,

Mutagdes — Para a selecio gendmica, ndo ha ne-
cessidade de se conhecer qu ais so as variagies
que de fato “fazem a diferenca’ as chamadas mu-
tacoes causais, pois usando um grande ntimero
de marcadores, acredita-se que cada uma tenha
pelo menos um marcador na sua vizinhanca. A in-
clusiio de mutacées causais pode aumentar a acu-
racia das DHPs gen6micas, mas sao as novas (ée-
nicas de biologia molecular que t8m despertado o
interesse dos pesquisadores.

Premiada como ‘o grande avanco da ciéncia”
no ano de 2015, a edigao do genoma ¢ uma das
promessas para se promover rapidas mudangas
no cendrio do melhoramento animal. O exemplo
¢ a recente producio de dois bezerros mochos
da raga Holandesa pela indugao de mutacio no
genc que conirola o desenvolvimento de chi-
fres, ou ainda a producao de bovines, carneiros
e porcos com musculatura dupla, pela mutacio
do gene da Miostatina, As téenicas de edicdo do
genoma utilizam um sistema bioldgico presente
nas bactérias, capaz de cortar e “‘consertar” essas
guebras do DNA utilizande um molde. Com essa
técnica ¢ possivel reproduzir uma mutacio natu-
ral, que jd existe em algumas populacoes da espé-
cie, como € o caso da auséncia de chifres, em uma
populagio que normalmente nio tem essa muta-
¢40, ou ainda ‘corrigi’” uma muta¢ao que esteja
presente em descendentes importantes de urna
populacio. Sao indmeros os casos deseritos em
que um touro muito bom de DEP era portador de
doenca hereditdria e disseminou essa mutacao
14 Sua raga,

Pelo melhoramento tradicional, a introdu-
¢io de mutagdes de umaraca para outra sé seria
possivel por meio de cruzamentos, seguidos de
acasalamentos absorventes com a raga original,
Processo que demora muitas geragoes e sempre
deixa resquicios contaminantes da raca doadora
da muiagéo no genoma da raga original. Por po-
der explorar mutagdes naturais da espécie ao in-
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Na teoria, 50% de parentesco; na prética, 16,6%.
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0 esquema acima ilustra como o parentesca real entre dois individuos, verificado por meio de marcadores
moleculares, pode ser diferente do previsto pela média sara um determinado grau de parentesco. As letras
represertam as cdpias dos marcadores herdados do touro - representadas em prets -, e herdadas da mie
- em vermelho -, por dofs imaos completos, onde se espera em média 50 % de semelhanca genética.
Pela informagio dos marcadores, no entanto, esses animais possuer apenas 16,6% de semelhanca.

ves de introduzir genes de uma espécie em outra,
a tecnologia deve ter muito melhor aceitacio do
priblico do ponto de vista ético do que os transge-
nicos. Para a aplicacio dessatecnologia as carac-
teristicas complexas, como é o caso da maioria
das caracteristicas de produgito, o grande desafio
¢ identificar as mutacdes causais.

Nelore - Pensandonisso, a Embrapa, em parceria
com a USE as Universidades de Iowa, do Missouri
e de Wisconsin, nos EUA, e o CSIRO da Australia,
desenvolve uma linha de pesquisa financiada pela
FAPESP e pelo CNPq, na qual se buscam genes
que possam explicar a variacio no desempenho
do Nelore para medidas de eficiéncia alimentar
¢ de qualidade da carne. Temos focado a atencio
em entender como os genes funcionam para re-
sultar nesses fenétipos, comparando animais com
desempenhos extremos para cada caracteristica e
analisando a expressao dos genes, das proteinas
e de outros elementos do genoma. Sio 200 bovi-
nos em que fizemos o scquenciamento dos genes,
proteinas e microRNAs que estio “funcionando’ no
musculo no momento do abate, além do sequen-
ciamento completo do genoma de 20 pais desses
anirnais.

Nossos estudos jd identificaram vérios genes
que podem ser alvos para edicio do genoma e
agora, com a sequencia do DNA dos touros, esta-
mos aprefundando os estudos para identificar os
SNPs que podem explicar essas diferengas. Ape-
sar de parecer muito distante da nossa realida-
de, a tecnologia de edicao do genoma deve ser a
proxima onda e trazer grandes transformacoes 2
pecudria.
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Edicio do
genoma utiliza
sistema biolégico
quecoria e

conserla quebras
de DNA,




