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No periodo de 09 a 13 de

Marco do corrente ano, o

Departamento de
Agricultura dos Estados
Unidos juntamente com a
CRI Genética, promoveram
nos Estados Unidos,
Convencao sobre as
Avaliagcdes Gendmicas para
Racas Leiteiras, onde

estiveram presentes

delegacbes de  vérios
paises, como Brasil, Polénia, Russia, Turquia e Ucrania. Os representantes do Brasil
convidados foram: Dr.Felipe José de Carvalho Corréa, do Ministério da Agricultura
Pecuéria e Abastecimento — MAPA,; Dr.Claudio Népolis Costa, Pesquisador da Embrapa
Gado de Leite; George Pikielny, Administrador da CRI Genética do Brasil; Dr.Cleocy Fam
de Mendoncga Jr., Superintendente da Associacdo Mineira da Raca Holandesa e Dr. Altair
Antonio Valloto, Presidente do Conselho Deliberativo Técnico da Associagao Brasileira de
Criadores de Bovinos da Raca Holandesa.

No Programa muitas novidades foram apresentadas, as quais gostaria de compartilhar
com os criadores e profissionais que trabalham com pecuéria leiteira e repassar 0s

conhecimentos adquiridos na viagem, relatando abaixo.

Antigamente os criadores e as empresas de Inseminagéo Artificial, selecionavam os
touros jovens que iriam ser coletado sémen para os testes de progénie através dos dados
de producédo e conformacédo dos pais, avls, bisavos, utilizando os pedigrees dos animais
como premissa para selecdo dos mesmos, isso ndo faz muito tempo (1926-1961). Depois,
vieram outros metodos de selecdo destes tourinhos até chegarmos ao Modelo Animal
(1989) e Mérito Nato, Vida Produtiva e Escore de Células Soméaticas (1994 - Método
BLUP). Em janeiro de 2009, uma nova ferramenta apresentada vem contribuir em muito
para a tecnologia genética, o leitor GENOMICO, este leitor ou “chip” (llluminia Bovine
SNP50 Beadchip) avalia aproximadamente 54.000 nucleotideos individuais espalhados



por todo o genoma dos bovinos leiteiros. Com esta nova tecnologia de conhecimento do
mapeamento genético dos animais, iremos diminuir o intervalo entre geragfes e podemos
selecionar mais touros jovens com muito mais confianca e rapidez, porque as informacdes
disponiveis com a selecdo gendmica combinam pedigrees, além da tradicional avaliacao
genética com as informa¢des dos marcadores, que € caso dos touros jovens que sao
adquiridos pelas empresas de inseminacéao artificial. A confiabilidade dos touros jovens
para as PTA (Habilidades Provaveis de Transmissdo) que é em média 36%, em
comparacao quando se inclui as informacdes do genoma passa a ser de 50 a 76%. Isso
possibilitarda que as empresas de Inseminagdo Artificial possam escolher com maior
precisdo os touros jovens que irdo ser testados. Muitos acreditam que esta mudanca tera
0 maior impacto no melhoramento genético desde a implantacdo do sémen congelado.
Para determinar se os dados gendmicos poderiam ser utilizados com confiabilidade, mais
de 10.000 touros holandeses nascidos antes e ap6s de 1999 foram genotipados, trabalho
este, desenvolvido por um grupo de cooperativas e centrais associadas a Associacao
Nacional de Criadores de Animais (NAAB) e analisados pelo Laboratério de Programas de
Melhoramento Animal (USDA-AIPL).

O que é o GENOMA?

E toda informacdo hereditaria de um organismo que esta contida em seu DNA.
Antigamente s6 uma parte ou secdo do Mapa Genético dos Bovinos era identificada, hoje
sua avaliacdo € praticamente total, através de um “Chip”, que foi desenvolvido em
colaboracdo com cientistas da lllumina Inc., Departamento de Agricultura dos Estados
Unidos (USDA), Universidades do Missouri e Alberta.

Foram identificados 54.000 marcadores, sendo que destes, 38.000 sédo Uteis nas

avaliacoes, sdo os chamados SNPs (polimorfismo de nucleotideos simples). O nome do



chip é Illumina Bovine SNP50 BeadChip e custa $ 250,00 ddlares. Hoje nos Estados
Unidos tem-se mais de 23.000 animais genotipados. O material a ser enviado ao
laboratorio para leitura da seqiiéncia genética é: pélo, sangue ou sémen.

Para se ter idéia, o investimento para no mapeamento genético da espécie Humana foram
mais de trés bilhdes de ddlares, para os bovinos 53 milhdes de dolares. As avaliacdes
gendmicas foram calculadas para 27 caracteristicas, sendo: 05 de producgdo, 05 de

saude, 16 de conformacao e 01 para o Mérito Liquido Vitalicio.

Explicando: Dentro dos nucleos das células temos 30 pares de cromossomos, vindo do
pai e mde, cada cromossomo é um filamento longo (na espécie humana mais de 2
metros) formado pelo DNA, molécula linear comprida composta por proteinas
(nucleotideos) que se repetem milhdes de vezes formando esta cadeia linear (DNA). As
por¢cdes do DNA sdo o0s genes que contém as informacdes para fabricar as proteinas
requeridas pelo organismo - Nucleotideos (Gs, Cs, As e Ts), que contribuem com mais
trés bilhGes de “bases” nucleotideos (pares) para formar as proteinas. As Proteinas sao
“tijolos” da vida, que irdo determinar o fenétipo dos animais (Producdo Leite, Gordura,
Largura de Ubere, posicdo dos tetos etc.), ou seja, como serdo fisicamente 0s nossos
animais. A variacdo desta sequéncia (codigo) em determinados locais € responsavel por
instrucdes ou diferencas entre ndés. Sempre que ocorre uma troca na sequéncia dos
nucleotideos, sdo chamadas de polimorfismo de nucleotideos simples (SNP= Single
Nucleotide Polymorphisms). Estes SNPs sé&o utilizados para predizer geneticamente como
sera o desempenho deste animal ou para desenvolver sua prova genética. Por
exemplo, se o “G” em um local especifico na sequéncia de um touro DGAT1 no gene
(Localizado no cromossomo 14) se no lugar tiver um “A” esta modificacdo na sequéncia
chamada de SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms) ou chips, estara associado com um
aumento de aproximadamente 0,15% de gordura e um decréscimo de 300 libras de leite
nas filhas destes touros ( Figura 2).

Nucleotides



A selecdo Genbmica esta disponivel nas provas de Janeiro de 2009 e muitos animais ja
possuem sua avaliagdo Gendmica, ou seja, 0s criadores saberdo se e touro foi provado
genomicamente quando tiver um “G” onde é para estar o numero de filhas e numero de
rebanhos. E nos pedigrees dos animais virdo acompanhados da letra “G” nas avaliacdes.
Por exemplo: GPTAM, GPTAT etc.

Figuras (3) e (4).
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O Mapeamento genético, além de nos mostrar se um animal € “Bom” ou “Ruim” para
determinada caracteristica, nos ajuda a selecionar animais superiores para programas de
Transferéncia de Embrido, Fertilizacdo In Vitro e os mais férteis candidatos ao uso de
sémen sexado. Auxilia também, a identificar animais que sdo portadores de genes
recessivos indesejaveis, diminui em 50 a 70% de erros na selecdo dos melhores animais,
faz teste de paternidade, adiciona valor na comercializacado (leildes) e auxilia nos
acasalamentos.

E claro que com o preco de $ 250,00 délares, ainda é inviavel esta avaliagdo, mas os
chips de baixa densidade como sdo chamados ja estdo a disposicdo e cada vez mais

acessivel aos produtores.

Ganhos em Repetibilidade com o Mapeamento Genético.
Caracteristicas Tradicional PA % | Genonica PA% | Ganhos
Repetibilidade Repetibilidade | Ra¢a Holandesa
Mérito Liquido Vitalicio 37% 58% 21
Leite 39% 63% 24
Gordura % 42% 87% 45
Vida Produtiva 32% 56% 24
Taxa de Concepgao do Touro 31% 46% 15
PTA Tipo (Conformagdo) 40% 60% 20
USDA-AIPL

GRADO: Termos mais comum no Genoma:

Genoma ou conjunto de genes € comparado com um livro, na qual estdo escritas todas
as instrucdes que guiam a formacdo do individuo e sdo transmitidas aos seus
descendentes.

CAPITULO deste livro s&o os cromossomos, no caso dos bovinos sdo 60 que por sua vez
dividi-se em 30 pares semelhantes, herdados do pai e da mée.

Os Capitulos sé@o organizados em paragrafos que corresponde aos genes (50 mil). A
maioria dos paragrafos da a receita para a producdo das proteinas, os ‘“tijolos”
fundamentais que constroem 0s seres Vivos.

Os paragrafos tém as palavras formadas pelos nucleotideos emparelhados que séo “A”

adenosina, “T “timina,” C “citosina, “G” guanina.
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