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3D IMAGES FOR BIOMETRIC MEASUREMENTS EVALUATION OF BEEF
CARCASSES
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Image-based systems for automatic carcass classification are increasingly being studied and
proposed in the literature with the aim of increasing accuracy and avoiding human subjectivity.
It is estimated that through a computer vision system based on three-dimensional digital image
analysis, we can improve the quality of the beef industry by automating and standardizing
processes of evaluation. Therefore, the objective of this research was to evaluate the
relationship between biometric measurements of beef carcasses performed manually and
through digital images. Data were collected from 24 Nellore females slaughtered at the
Slaughterhouse of the Universidade Federal de Vicosa (UFV). After harvest, the following
biometric measurements were performed in the 48 half-carcasses: leg circumference (LC), leg
length (LL), chest depth (CD), internal length (IL) and external length (EL). Subsequently, the
half-carcasses were scanned, obtaining 3D models of hot carcasses. The 3D scanner used was
the Artec Leo, and the 3D image processing was performed using the Artec Studio 17 software,
where the same biometric measurements were made from the 3D models generated. The
evaluation of the 3D model for estimating biometric measurements compared to the traditional
method was by means of linear regression testing the slope and intercept parameters. Precision
was assessed by the coefficient of determination (R?) and accuracy by mean absolute error
(MAE). Statistical analyses were performed in SAS (Institute Inc., Cary, NC, USA). Five
regression equations were estimated for each of the biometric measurements (LC, LL, CD, IL,
EL) and the coefficients of determination observed were R?=0.62, R?=0.90, R2=0.68, R?=0.97,
R2=0.80, respectively, establishing a high correlation for all 3D biometric measurements and
the traditional method from the 3D image models generated by the scanning of the hot
carcasses. The P values for the slope coefficients in all regression equations were statistically
significant (p<.0001). The 3D images can be used to make biometric measurements in hot
carcasses. However, more studies are necessary since our equations are based on Nellore
animals and low sample size.

Keywords: 3D model, carcass, biometrics
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3D IMAGES TO PREDICT BEEF COLD CARCASS WEIGHT AND COMMERCIAL
CUT YIELDS
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A tridimensional (3D) beef carcass model can be analyzed using innovative technologies such
as video image analysis (VIA) and machine learning algorithms to accurately predict live
weight, carcass characteristics, and meat yield. Therefore, the objective of this research was to
evaluate the use of total area extracted from 3D images to predict cold carcass weight and the
yield of commercial beef cuts. Data were collected from 60 Nellore males (=454,4kg) and
females (=483kg) slaughtered at the Slaughterhouse of the Universidade Federal de Vigosa
(UFV). After a chilling period of 24h at 4°C, the left half-carcasses were weighed to obtain the
cold carcass weight (CCW). Subsequently, they were scanned, obtaining 3D models of cold
carcasses. The 3D scanner used wasthe Artec Leo, and the 3D image processing was performed
using the Artec Studio 17 software, obtaining measurements of the biometric parameters of
volume and total area from the 3D models generated. After 3D scanning, the carcasses were
sectioned into anatomical regions that constitute commercial meat sections according to the
routine deboning adopted by the UFV slaughterhouse. The evaluation of the 3D model for
estimating cold carcass weight and cut yield in comparison with the traditional weighing and
deboning of carcasses was done using linear regression testing the slope and intercept
parameters. Precision was assessed by the coefficient of determination (R?) and accuracy by
mean absolute error (MAE). Statistical analyses were performed in SAS (Institute Inc., Cary,
NC, USA). Two regression equations were estimated for predicting the cold carcass weight and
cut yield using 3D imaging models: y =0.0396x - 17.698; y = 0,0261x - 11.653. The coefficient
of determination observed were R2=0.72 and R2=0.64, respectively, establishing a high
correlation for both the cold carcass weight and the yield of cuts in relation to the total area
extracted from the 3D image models generated from the scanning of the cold carcasses. The P
values for the slope coefficients in both regression equations were statistically significant
(p<.0001). The 3D images can be used to predict cold carcass weight and commercial beef cut
yields. However, more studies are necessary since our equations are based on Nellore animals
with specific carcass characteristics.

Keywords: 3D model, carcass, cold weight, cuts yield
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ABORDAGEM MULTIVARIADA REVELA ALTERACOES NO PERFIL DA
EXPRESSAO GENICA ASSOCIADOS AO METABOLISMO ENERGETICO DO
MUSCULO ESQUELETICO DE BEZERROS NELORE DESMAMADOS
PRECOCEMENTE
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A demanda por carne bovina brasileira esta ligada a criacdo a pasto, porém, devido ao clima
tropical e a sazonalidade das forragens, estratégias nutricionais sdo necessarias para mitigar a
baixa qualidade alimentar. A desmama precoce, se bem conduzida, pode melhorar a taxa de
desfrute do rebanho e o desempenho dos bezerros. Assim, este estudo teve por objetivo a
utilizacdo de analise multivariada para explorar as diferencas globais de expressdo génica do
musculo esquelético de bezerros Nelore desmamados precoce e convencionalmente. Foram
utilizados 40 bezerros Nelore machos, 20 desmamados precocemente (DP, 120 dias) e 20 de
forma convencional (DC, 205 dias). Os bezerros DP foram mantidos em piquetes de braquiaria
decumbens e suplementados com 1g/kg de concentrado até os 205 dias. Amostras do musculo
Longissimus thoracis foram coletadas de ambos os grupos por bidpsia aos 205 dias. O DNA
total foi extraido do musculo de oito subamostras de cada tratamento (DP e DC) para
sequenciamento do transcriptoma por meio da plataforma Illumina NextSeg550®. As
sequéncias obtidas foram alinhadas ao genoma de referéncia (Bos taurus UMD 3.1.1) e uma
matriz de contagem normalizada foi utilizada para a analise de “sPLS-DA” (sparse Partial
Least Square — Discrimnant Analysis) utilizando o pacote mixOmics do programa R. Foram
retidos 270 e 300 genes nos componentes 1 e 2, respectivamente sendo variaveis nao
observaveis diretamente que sintetizaram as informacdes das variaveis originais. A combinacao
linear obtida no componente 1 permitiu observar claramente a separacdo de grupos DP e DC
indicando que a expressdo destes genes esta sistematicamente ligada aos tratamentos. Alguns
destes genes foram mais importantes na discriminacdo entre grupos, com VIP > 1 no
componente 1. Dentre estes, estdo 0s genes que apresentaram maior escore médio no grupo DP,
sendo eles 0 CHRDL2 envolvido na regulacdo de fatores de crescimento e na diferenciacdo
celular, THRSP que desempenha papel na lipogénese regulado pelo horménio da tireoide,
FABP4 que codifica uma proteina que se liga a acidos graxos no interior da célula, crucial na
regulacdo do metabolismo lipidico e na adipogénese, ADIPOQ que possui a func¢éo critica na
sensibilidade a insulina e no controle do metabolismo energético, ACSM1 que ativa acidos
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graxos de cadeia média e TRARGL1 que esta envolvido na resposta celular a hormoénios da
tireoide influenciando o metabolismo energético de forma indireta. Ja os genes ATF3, CRHR1
e NR4A3, tiveram maior escore médio no grupo DC, genes esses que podem estar
correlacionados com a supressdo da adipogénese e lipogénese, e podem apresentar resposta ao
estresse, regulando a liberacdo de cortisol, inflamacéo e apoptose. Os resultados sugerem que
em parte a suplementacdo de concentrado em nivel de 1kg/g de peso vivo apds a desmama
precoce pode ter regulado positivamente genes relacionados a adipogénese e lipogénese, bem
como, de forma negativa genes relacionados a lipdlise e oxidacdo lipidica no musculo
esquelético e tecido adiposo intramuscular de bezerros Nelore.

Palavras-chave: manejo nutricional; transcriptdbmica; expressdao génica; multivariada,;
bovinocultura.
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ACURACIA DA PREDICAO GENOMICA PARA RESISTENCIA A francisella
orientalis EM TILAPIA DO NILO (oreochromis niloticus)
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Um dos principais desafios para o desenvolvimento da tilapicultura no Brasil é o surgimento
frequente de doencas durante a fase produtiva, sendo a Francisella orientalis uma das mais
relevantes. A franciselose, causada por esse patdgeno intracelular gram-negativo facultativo,
provoca altas taxas de mortalidade e morbidade, especialmente nas fases iniciais do ciclo de
vida. A implementacdo de programas de melhoramento genético pode ser uma alternativa
viavel para o controle dessa doenga, aumentando a resisténcia dos animais a infeccdo. Com o
advento da informagdo gendmica podemos selecionar de forma mais eficiente os reprodutores
das proximas geracdes. O objetivo deste estudo foi avaliar a acuracia da predicdo genémica
para resisténcia a franciselose em tilapias do Nilo em comparacdo a utilizacdo de apenas
informagdo de pedigree. Um total de 496 animais pertencentes a 107 familias
(aproximadamente 5 animais por familia) foram cultivados individualmente em tanques
familiares até o peso aproximado de 10g e posteriormente identificados para o desafio
bacteriano. Amostras de sangue também foram coletadas e o DNA gendmico foi extraido para
posterior genotipagem utilizando o painel Axiom TilShrvl com 60.886 polimorfismos de
nucleotideos simples (SNPs). Os animais foram aleatoriamente distribuidos em 3 tanques
experimentais para o desafio bacteriano distribuindo-se equitativamente o nimero de animais
por familia. Antes do desafio, os animais foram pesados e inoculados com uma dose letal pré-
definida de 1 mL de in6culo por 10 g de peso vivo. Apoés a inoculagao, o tempo de morte (TM)
foi registrado durante 13 dias para ser usado como fen6tipo de resisténcia. Dois métodos foram
comparados utilizando apenas informacao de pedigree vs. Utilizacdo da informacdo gendmica.
Foi aplicado um esquema de validacdo cruzada em 5 grupos e a acuracia da predicdo gendmica
foi avaliada pela divisdo da correlacdo de Pearson entre os valores genéticos estimados e 0s
fendtipos pela raiz quadrada da herdabilidade. Valores altos de herdabilidade foram registrados
para TM usando pedigree e gendmica (0,192+ 0,08 e 0,195 + 0,02, respectivamente)
evidenciando que existe suficiente variacdo genética para a resisténcia frente a franciselose
nesta populacao de tilapias e que a resposta a sele¢do pode ser rapida. A inclusdo da informacao
genémica melhorou em 10% a acuracia da predicdo dos valores genéticos em comparacdo ao
pedigree. Conclui-se que a utilizacdo da informacdo gendmica para selecionar tilapias do Nilo
resistentes a franciselose é eficaz e, nesta populacdo, podemos ter maior ganho genético em
comparacgdo ao uso de pedigree.

Palavras-chave: tilapia, predicdo gendmica, francisella, resisténcia
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A FEMEA SUINA COMO BOA PRODUTORA DE LEITOES: MECANISMOS
GENETICOS ENVOLVIDOS
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A anotacdo precisa de registros fenotipicos e a correta estimagdo de parametros genéticos sao
fundamentais para a aplicacdo de metodologias de selecdo dos animais domésticos para maior
produtividade. Caracteristicas reprodutivas, apesar de sua grande importancia, apresentam
baixa herdabilidade (h?) e, portanto, sdo de dificil selecdo. Uma alternativa para aumentar a
eficiéncia da selecdo é o uso de marcadores, sendo 0 GWAS (Genome-Wide Association Study)
um método para identificar marcadores associados a caracteristicas de interesse. Assim, 0
objetivo deste estudo foi estimar parametros genéticos e identificar regibes gendmicas
associadas ao numero de nascidos totais (NNT) e leitGes vivos ao 5° dia (LV5). Os dados
utilizados foram de uma linhagem materna de suinos Large White, fornecidos pela empresa
BRF S.A. Os fenotipos e pedigree foram coletados desde 2001 e os registros de genotipos,
obtidos com painéis de SNPs 50K e 80K da Illumina®, a partir de 2011. Foram utilizadas as
Gltimas 15 geragbes, com dados de fémeas com ordem de parto (OP) < 6, grupos
contemporaneos (GC: ano e més do parto) com mais de 10 animais e registros de NNT e LV5
dentro de 3 desvios-padrdo da média. No controle de qualidade dos gendtipos, os seguintes
parametros foram utilizados para remocdo: equilibrio de Hardy-Weinberg < 0,15, frequéncia
de alelo menor < 0,02, taxa de chamada dos SNPs < 0,98 e taxa de chamada das amostras <
0,90. Também foram removidos animais com divergéncia na matriz de parentesco, SNPs nao
autossdmicos e sem posicao definida no genoma. O modelo considerou os efeitos fixos de OP
e GC e como aleatorios, os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente. As estimativas
de h?, correlacdo genética (rg) e fenotipica (rp) para NNT e LV5 foram obtidas por meio de
analise bi-caracteristica e 0 GWAS foi realizado utilizando a metodologia ssGBLUP (Single-
Step Genomic Best Linear Unbiased Prediction) com janelas de 1Mb no software BLUPF90.
Janelas que explicaram 10 vezes a variancia genética esperada de cada caracteristica (VGE =
100% VG/namero de janelas) foram consideradas significativas. As estimativas de h2 para NNT
e LV5 foram baixas, sendo, respectivamente, 0,10+0,01 e 0,11+0,01, indicando grande
influéncia do ambiente. As rg e rp entre NNT e LV5 foram altas e positivas, 0,77 e 0,74,
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respectivamente, indicando que ao selecionar para uma caracteristica, a outra respondera no
mesmo sentido. No GWAS, foram encontradas 16 janelas significativas para NNT nos
cromossomos (SSC) 1, 4, 6, 8,11, 13, 14, 16,17 e 18 e 17 janelas para LV5 nos SSC 1, 2, 4, 5,
8,13 e 14. Esses resultados indicam que, apesar dessas caracteristicas serem poligénicas, alguns
genes apresentam maior efeito e a selecdo utilizando marcadores podera melhorar seu ganho
genético. As regides encontradas devem ser exploradas para identificar genes associadosa NNT
e LV5, contribuindo, assim, para elucidar os mecanismos genéticos envolvidos no controle
genético dessas caracteristicas.

Palavras-chave: blupfo0, genémica, GWAS, herdabilidade, selecao.
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Na bovinocultura, destaca-se o rebanho destinado a producdo leiteira. Atualmente, tem-se
observado a predominancia da raca Girolando, resultado do cruzamento entre as racas
Holandesa e Gir. Esse cruzamento resulta em animais com boa producdo de leite, resistentes,
rusticos e adaptados ao clima predominante no territério brasileiro. A eficiéncia reprodutiva é
uma associacdo do sistema produtivo junto a condi¢bes de manejo, incluindo aspectos
sanitarios, nutricionais e de bem-estar. Um dos fatores que pode influenciar problemas
reprodutivos futuros é a idade a puberdade, que varia entre racas e individuos, e é um aspecto
relevante para evitar problemas reprodutivos futuros, mas ainda pouco investigado em novilhas
Girolando, dado o caréater relativamente recente dessa raca e a escassez de estudos. Este estudo
teve como o objetivo utilizar a analise de sobrevivéncia para comparar o momento da ovulagédo
em novilhas Girolando 3/4 e 5/8, definido pela presenca de corpo liteo detectada por
ultrassonografia, para avaliar se ha diferencas na probabilidade de ovulacdo entre os dois grupos
genéticos. Um total de 61 novilhas Girolando (18 animais 3/4 e 43 5/8) criadas em sistema
semi-intensivo na Fazenda Ouro Verde, MG foram utilizadas. As novilhas, com idades entre 5
e 12 meses, foram alimentadas com capim tifton e suplementacdo. As medidas corporais foram
realizadas a cada 21 dias, utilizando fita métrica, hip6metro para altura de cernelha e dimensées
pélvicas para calculo da &rea da pelve. A avaliacdo da ovulacdo foi feita por ultrassonografia.
A anélise de sobrevivéncia foi utilizada para comparar o momento da ovulacéo entre os dois
grupos genéticos, aplicando o estimador ndo paramétrico de Kaplan-Meier, e as curvas de
sobrevivéncia geradas foram comparadas por meio do teste log-rank, que verifica se ha
diferencas significativas no tempo ate a ovulagdo entre os dois grupos. Embora o experimento
tenha um niimero expressivo de animais, apenas 12 novilhas atingiram a puberdade (cinco 3/4
e sete 5/8), limitando a detec¢do de padrdes consistentes. A andlise de sobrevivéncia, indicou
que a probabilidade de os animais ndo atingirem a puberdade comecou a reduzir a partir da 552
semana, com uma novilha sendo censurada na 512 semana. As novilhas 3/4 apresentaram uma
queda acelerada na taxa de sobrevivéncia até a semana 73, atingindo 63,49%. J& 0s animais 5/8
mantiveram uma taxa de sobrevivéncia superior a 84% até a 902 semana, com 56,27% ao final.
Apesar do nimero limitado de animais que atingiram a puberdade, os resultados forneceram
informac0®es importantes sobre o desenvolvimento reprodutivo da raca Girolando. Esses dados
sdo valiosos para estudos futuros, especialmente em cruzamentos menos estudados, como 3/4
e 5/8.
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Araca Nelore se destaca em sistemas de producao tropicais devido a sua adaptacédo as condi¢des
ambientais mais desafiadores. Contudo, melhorar a qualidade da carcaca é um desafio nos
programas de melhoramento, que visam aumentar a rentabilidade. O peso da carcaga quente
(PCQ) e a area de olho de lombo (AOL) sdo carcateristicas que impactam diretamente o
rendimento da carcaca e o desenvolvimento muscular, sendo regulados por complexos
mecanismos fisioldgicos e bioldgicos. Os estudos de associacdo genémica ampla (GWAS)
permitem analisar a arquitetura genética dessas caracteristicas, e a inclusdo de dados do
sequenciamento completo do genoma (WGS), proporciona um aumento na resolucéo e o poder
estatistico na identificacdo de variantes genéticas. Assim, o objetivo deste estudo foi identificar
marcadores genéticos associadas ao PCQ e AOL em Nelore, utilizando dados de WGS. Neste
estudo, foi utilizada uma base de dados de 6.077 machos jovens, nascidos entre 2008 e 2018.
Foram sequenciados 152 touros Nelore com maior conexdo genética na populacdo. Apds o
controle de qualidade (QC) das sequencias, realizado com o software GATKv3.8, foram retidos
35.753.707 SNPs. Um total de 20.038 animais foram genotipados com o chip HD 770k (5.408
machos jovens com informacdes fenotipicas e 14.630 animais com acuracia do EBV > 0,70).
Os gendtipos foram imputados para WGS usando o software FImpute3 (acuracia de 0,94). Apo6s
0 QC, restaram 2.408.158 SNPs para a analise de GWAS. As 10 principais regides genémicas
consideradas como significantes explicaram uma proporc¢éo significativa da variancia genética
total, representando 19,02% e 25,51% da variancia para AOL e PCQ, respectivamente. Foram
identificados genes candidatos que desempenham papéis importantes no crescimento e
desenvolvimento muscular em bovinos, como PLAG1, FGF22, MSTN e MYBPC1. O gene
PLAG1, esté associado a regulacdo do crescimento somatico e, juntamente com outros genes
ligados a homeostase de insulina e fatores de crescimento, afeta o peso corporal e AOL em
bovinos de corte, modulando a hipertrofia muscular através de vias anabdlica. O gene FGF22
esta relacionado ao aumento do crescimento muscular, possivelmente por influenciar o
desenvolvimento do tecido conjuntivo e a angiogénese, mecanismos cruciais para a sustentacao
da massa muscular, homeostase da glicose, lipolise e lipogénese. A miostatina (MSTN)
desempenha um papel na regulagdo do crescimento muscular e no desenvolvimento da massa
corporal, devido a sua inibicdo promover a hipertrofia muscular. Além disso, esses genes estao
associados com processos biolégicos como regulacdo do crescimento, proliferacdo e
diferenciacdo celular (GO:7167; GO:7166; GO:1901861), podendo influenciar o tamanho e a
qualidade dos mdsculos. O entendimento dessas vias pode contribuir para otimizar o
desempenho produtivo e a qualidade da carne, tornando esses marcadores genéticos como



potenciais alvos para selecdo e melhoramento genético em rebanhos comerciais.
Palavras-chave: GWAS, Nelore, processos biologicos, sequenciamento.
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Nos ultimos anos, a pratica da inseminacéo artificial tem se tornado cada vez mais comum nas
fazendas leiteiras brasileiras como uma estratégia para melhorar a qualidade genética do
rebanho. No entanto, as relacbes de parentesco entre progénies de touros de diferentes
geracdes nem sempre sd@o conhecidas pelos criadores, 0 que pode levar ao aumento dos
coeficientes de parentesco e endogamia dos animais. Assim, este estudo teve como propdsito
identificar os individuos endogadmicos nos catalogos de touros da raga Jersey disponiveis no
Brasil no ano de 2023. Para tanto, foram utilizadas as informages publicadas nos catalogos
das sete principais empresas comerciais que ofertam este servico no Brasil. Para cada touro
listado foram coletadas informagdes de parentesco, resultando em 196 touros da raga Jersey
em um banco de dados que incluiu pais, maes e avos maternos e paternos, totalizando 691
animais na matriz de parentesco. A analise estatistica foi conduzida por meio da interface
grafica R Studio e as analises de pedigree com os softwares da familia BlupF90+ (Mistal e
cols., 2014). Os resultados revelaram que 18 animais (2,68%) eram endogamicos, sendo que
1,97% com coeficiente de endogamia (F) entre 0 e 6.25%, outros 4 animais (0,56%)
apresentaram valores entre 6.25-12.50% e, por fim, 1 animal (0,14%) com valor F de 25.00%.
Portanto, conclui-se que apesar de ser uma amostra muito limitada de animais e uma matriz
de parentesco restrita a apenas 3 geracdes (animal, pais e avds) de uma Unica safra (2023),
ainda assim foi possivel identificar animais com valores elevados de endogamia, ou seja, esse
resultado deve servir como alerta aos produtores, técnicos e empresas que comercializam
sémen e embrides pois, possivelmente haveria muitos outros lagos de relacionamento se
tivéssemos acessado as informac6es de catalogos de touros ofertados nos ultimos 5 anos. Com
isso, problemas como expressdo de genes deletérios e depressdo endogamica seriam
potencializados. Este cenario deve ser considerado na contratacdo de touros pelas centrais de
inseminacédo a fim de evitar problemas significativos para os rebanhos a medio e longo prazo,
ndo sé para a raca Jersey mas tal preocupacdo deveria estender-se aos catalogos das demais
racas leiteiras e de corte.
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Em programas de melhoramento genético, a coleta de dados fenotipicos é parte do processo de
avaliacdo genética e selecdo dos animais. Embora pesagens frequentes demandem tempo e
mao-de-obra, a obtencdo de bases de dados extensas e longitudinais € crucial para aumentar a
acuracia das predi¢des genéticas. No entanto, o grande volume de informacdes pode apresentar
desafios na interpretacédo e analise dos resultados. Ainda, a manipulacdo constante dos animais,
especialmente em etapas sensiveis do desenvolvimento, causar estresse, prejudicando o bem-
estar animal e influenciando negativamente o desempenho produtivo. Tais fatores representam
desafios significativos para a viabilidade operacional de programas de melhoramento genético
em cunicultura. Nesse contexto, técnicas de analise multivariada, como a Anéalise Fatorial
Mdltipla (MFA), surgem como ferramentas para facilitar a interpretagdo e o resumo dos dados.
Dado o pressuposto, este estudo teve como objetivo determinar momentos estratégicos para a
pesagem de coelhos em um programa de melhoramento genético, atraves da MFA. Nas analises,
foram considerados 371 coelhos da raca Nova Zelandia, sendo 194 fémeas e 177 machos, com
pesagens realizadas entre o nascimento e os 90 dias de idade. O manejo nutricional foi
padronizado e as pesagens ocorreram em intervalos regulares. A analise estatistica foi
conduzida utilizando MFA no software R, com o objetivo de identificar as variaveis que melhor
capturam a variacdo de peso. Os resultados indicaram que, para 0s machos, as pesagens mais
eficientes ocorrem ao nascimento, 10, 40 e 90 dias, enquanto que, para as fémeas, 0s momentos
estratégicos sdo ao nascimento, 10, 20, 40 e 90 dias. A analise de componentes principais
explicou 88,49% da variagao total para as fémeas e 81,69% para os machos. Conclui-se que a
aplicacdo da Andlise Fatorial Multipla permite otimizar o manejo de pesagem em coelhos,
identificando momentos da coleta de dados sem comprometer a acuracia das medigdes. Essa
abordagem possibilita a reducdo do numero de intervengdes e, consequentemente, do estresse
nos animais, promovendo maior eficiéncia operacional e contribuindo para a viabilidade de
programas de melhoramento genético na cunicultura.
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O leite bovino é um dos alimentos mais consumidos no mundo, por ser rico em diversos
nutrientes e desempenhar um papel fundamental na saide humana. A qualidade do leite esta
associada a alguns fatores, como a composicdo de gordura, sendo os &cidos graxos do leite
um dos componentes com implicagdes importantes para a qualidade nutricional. A fim de
aprofundar mais neste tema, o estudo do perfil de &cidos graxos no leite tem se destacado em
pesquisas através de estudos gendmicos, como 0s de associacdo gendémica ampla (GWAS),
que estdo sendo realizados para identificar e explorar genes candidatos e a arquitetura
genetica. Este estudo teve como objetivo realizar uma analise funcional dos genes candidatos
relacionados ao 6mega 3 no leite, com base em um estudo de identificacdo de genes
candidatos para perfil de acidos graxos no leite de bovinos da raca Vrindavani. Foram
utilizados genes candidatos para perfil do acido graxo 6mega 3 (docosahexaendico -
DHA:C22:6 n-3) previamente identificados por Singh et al. (2021). A partir dos genes, foi
construida uma rede gene-processo biolégico via ClueGO, uma ferramenta do Cytoscape,
onde as analises foram realizadas, tendo como base o teste hipergeométrico com correcao de
Bonferroni. A partir da analise funcional e evidéncias na literatura, o gene MED13 se
destacou por ter relacdo com a caracteristica de perfil do acido graxo, exibindo uma relacao
direta na regulacdo da atividade do receptor do horménio tireoidiano. Os horménios
tireoidianos exercem um papel na sintese de acidos graxos, podendo influenciar as vias
envolvidas na producdo e degradacdo desses. O gene MED13 é um componente do complexo
mediador e esta implicado na regulacdo dos receptores hormonais nucleares, que modulam o
metabolismo, indicando que o MED13 é de grande importancia para manter a homeostase
energética do metabolismo dos &cidos graxos. Com base na analise funcional realizada e
evidéncias na literatura, foi possivel identificar que o gene MED13 apresentou destaque. Esse
resultado abre caminhos para futuros estudos que busquem identificar genes candidatos com
potencial para melhorar o perfil de &cidos graxos no leite.
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A analise genética das curvas de crescimento de coelhos é de grande importancia para a
melhoria da produtividade e otimizagdo dos processos de selecdo nos programas de
melhoramento. Neste estudo, objetivou-se estimar as herdabilidades e correlagbes genéticas
associadas aos parametros da curva de crescimento de Gompertz e ao peso corporal aos 90 dias
(P90) em coelhos da raca Nova Zelandia Branco provenientes do Programa de Melhoramento
Genético de Coelhos da Unidade de Ensino, Pesquisa e Extensdo em Cunicultura da
Universidade Federal de Vicosa, Vigosa, Minas Gerais, Brasil. As analises estatisticas foram
realizadas em duas etapas. Na primeira etapa, 0 modelo de Gompertz foi utilizado para ajustar
os dados de peso de 702 animais em dez idades diferentes utilizando a funcao nlsList do pacote
nime do software R. Na segunda etapa, as estimativas dos parametros da curva (peso a
maturidade, A, constante de integracdo, B, e a taxa de maturacdo, K) para cada animal e o P90
(peso ao abate) foram utilizados como fendtipos em um modelo animal multicaracteristico
(4x4) para estimacdo dos componentes de variancia e parametros genéticos via inferéncia
Bayesiana utilizando o software GIBBSF90+. O arquivo de pedigree foi composto por 1630
animais. A estimativa de herdabilidade para P90 foi alta (0,51), evidenciando a possibilidade
de ganhos genéticos significativos na selecdo. Os parametros da curva de crescimento
apresentaram herdabilidades moderadas a altas (0,24, 0,58 e 0,45 para A, B e K,
respectivamente), sugerindo que a inclusdo desses parametros em programas de selecdo pode
resultar em avangos importantes. As correlacGes genéticas entre as caracteristicas foram, em
sua maioria, ndo significativamente diferentes de zero. A correlagao genética positiva moderada
entre P90 e K (0,48) sugere que a selecdo para maior peso ao abate pode acelerar a taxa de
maturacdo, o que é vantajoso para os programas de melhoramento genético de coelhos. As
estimativas de herdabilidade para peso aos 90 dias e para 0s pardmetros da curva sao
promissoras para os programas de melhoramento genético de coelhos. A correlacdo genética
favoravel indica que a selecdo para peso aos 90 dias resultara em aumento da precocidade dos
animais, o que é favoravel a selecao.

Palavras-chave: cunicultura, melhoramento animal, modelo de Gompertz, pardmetros
geneticos.
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O Brasil ocupa a quarta posicao no ranking mundial de exportacdo de carne suina, e 0s cortes
representam a maior parte dos produtos exportados do setor. Caracteristicas de rendimento de
cortes ainda recebem pouca atencdo nos programas de melhoramento, mas entender as
diferencas entre carcacas € crucial para a producdo animal, pois influencia o destino e o valor
comercial dos produtos. Dados de carcaca e cortes de carne suina coletados em plantas
frigorificas formam um banco com grande numero de varidveis, muitas delas altamente
correlacionadas. Técnicas multivariadas podem ser utilizadas para reduzir a dimensionalidade
do conjunto de dados e para identificar as variaveis de maior relevancia. A fim de otimizar a
fenotipagem, este trabalho teve como objetivo identificar variaveis mais relevantes dos cortes
comerciais e carcaca por meio da analise de componentes principais (PCA). O experimento
ocorreu em Minas Gerais, em uma granja comercial de ciclo completo. Foi utilizado sémen de
reprodutores de duas linhas macho distintas (L1 e L2) em fémeas de uma mesma linha, 0s
animais resultantes foram criados seguindo o sistema de producéo da granja, sob mesma dieta
e manejo. O abate foi realizado em Frigorifico Industrial. Foram abatidos 433 animais, 213 da
L1 e 220 da L2, com idades entre 145 e 191 dias. Os animais foram divididos em grupos de
acordo com a idade em que foram abatidos: animais abatidos entre 145 e 170 dias (1) e entre
185 e 191 dias (2). Sendo assim, foram formados quatro grupos (k = 4), representado pela
combinacdo das duas linhagens e de duas idades de abates. Foram mensuradas as variaveis
espessura de toucinho, espessura de musculo, percentual de carne magra, e 0s pesos de carcaca
quente automatico, carcaga quente, carcaca resfriada, pernil para presunto, pernil para picanha,
pernil para alcatra, pernil para bacon, pernil inteiro, paleta para presunto, paleta para bacon,
paleta inteira, lombo, toucinho do carre, carré, barriga, barriga e costela inteira, costela,
fraldinha, sobrepaleta inteira, filé limpo, filé e papada. Os dados foram analisados utilizando o
software R. Os dois primeiros componentes (PC) foram capazes de explicar 67,28% da variacéo
total dos dados, sendo necessarios pelo menos 9 PC para explicar mais de 90% da variabilidade.
Somente 5 PC apresentaram autovalores maiores que 0,7. Sendo que, as variaveis peso da
carcaca resfriada, percentual de carne magra, peso da paleta para presunto, espessura do
musculo e peso da papada apresentaram o maior valor absoluto dentro desses PC e foram
consideradas como as variaveis mais relevantes neste conjunto de dados. A analise visual do
grafico de scores em relacdo aos componentes principais 1 e 2, revela que ndo ocorreu a
formacdo de clusters e que ndo é possivel, a partir desses PC, separar os individuos pertencentes
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aos quatro grupos avaliados. O estudo mostra que a reducdo de variaveis coletadas € possivel,
permitindo, portanto, a otimizagdo da fenotipagem.
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A piscicultura é uma area de producéo animal em rapido crescimento global. No Brasil, a tilapia
do Nilo destaca-se com aumento constante de producdo, impulsionada por avangos
tecnoldgicos e praticas de manejo adequadas, como a reversao sexual, usada para aumentar a
produtividade. Além da reversdo sexual, o melhoramento genético de tilapias tem
desempenhado um papel fundamental no aprimoramento das caracteristicas produtivas dessa
espécie. A analise multivariada de Tocher, uma ferramenta aplicada em estudos de genética
quantitativa € uma técnica de agrupamento nao hierarquico, o que significa que os grupos
formados ndo seguem uma estrutura hierarquica com niveis de aninhamento. Em vez disso,
cada gendtipo é atribuido a um Unico grupo, sem a formacdo de subgrupos dentro de grupos
maiores. A principal caracteristica desse tipo de agrupamento é a criacdo de grupos com alta
homogeneidade interna, ou seja, os individuos dentro de um mesmo grupo sdo mais similares
entre si do que em relacdo a outros grupos. Dessa forma, o objetivo deste trabalho foi utilizar a
analise Tocher para identificar grupos de familias, do programa de melhoramento genético de
tilapias do Nilo, pertencente ao grupo de pesquisa PeixeGen, com baixo grau de dimorfismo
sexual para caracteristicas de crescimento. Para o estudo, foram utilizados dados de valores
genéticos (EBVs) para peso corporal e comprimento padrdo, assim como, os valores dos indices
de dimorfismo sexual para peso corporal e comprimento padrao de 75 familias do programa de
melhoramento genético de tilapias (TILAMAX-UEM), correspondentes a 11° geragdo, do ano
de 2020, com um total de 2.159 animais. Com estas informacdes, realizou-se a analise de
Tocher, utilizando o pacote “Multivariate Analysis”, do software R (versdo 4.1.2). Observou-
se a formacéo de 21 grupos distintos utilizando o método de Tocher e constatou-se que o nucleo
do programa de melhoramento genético de tilapia possui uma alta variabilidade fenotipica.
Além disso, foi observado a formacdo de diferentes grupos, com elevados valores genéticos
para as caracteristicas de crescimento e baixos indices de dimorfismo sexual. Por fim, conclui-
se que essa técnica de analise de agrupamento pode ser utilizada para identificar grupos
fenotipicos em programas de melhoramento genético de peixes, visando melhorar o processo
de selecéo.

Palavras-chave: Oreochromis niloticus, valores genéticos, indice de Dimorfismo Sexual,
padronizacdo
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ANALYSIS OF PUBERTY IN 3/4 AND 5/8 GIROLANDO HEIFERS:
PHYSIOLOGICAL AND GENETIC INDICATORS
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Puberty in bovine females is influenced by hormonal and metabolic interactions and can occur at any
time of the year. Factors such as nutrition and management impact the onset of reproductive activity,
while body condition score (BCS) and morphometric parameters reflect energy reserves and regulate
hormone release. This study evaluates the influence of genetic components on traits related to puberty
in Girolando heifers (3/4 and 5/8), aiming to optimize reproductive management and timing of
insemination. Conducted with 61 heifers (18 3/4 and 43 5/8) in a semi-intensive system at Fazenda Ouro
Verde, MG, the study followed the ethical guidelines of CEUAP/UFV. The heifers, aged 5 to 12 months,
were fed Tifton grass and supplements. Body measurements, including estimated weight (using a tape),
withers height (using a gauge), and pelvic dimensions (for area calculation), were collected every 21
days. Simple linear regression was used to predict morphometric traits at 365 days of age, followed by
univariate logistic regression in R Studio to assess the impact of these traits on ovulation probability. A
univariate logistic regression was then applied to evaluate the influence of these predicted traits on
ovulation probability. The comparison of body measurements between genetic compositions (GCs) at
ovulation was performed using ANOVA with a completely randomized design (CRD). Additionally,
Pearson's correlations confirmed that all body measurements were significant at the 5% level, with the
pelvic area showing the highest correlations (> 0.90) with rump and ilium distance, underscoring its
importance in pelvic anatomy development. The characteristics of ilio-ilio distance, pelvic area, and
body weight, adjusted to 365 days of age, significantly influenced the probability of ovulation during
the experimental period in both genetic components (p < 0.05). The 50% probability thresholds were
40.98 cm for ilio-ilio, 1,513.58 cm? for pelvic area, and 338.91 kg for body weight, indicating that heifers
reaching these values have a 50% chance of ovulation. These metrics enhance reproductive management
by optimizing insemination timing and improving herd reproductive efficiency. Pearson's correlations
showed that all body measurements were significant at the 5% level, with the pelvic area showing the
highest correlations (> 0.90) with rump and ilium distance, highlighting its role in pelvic anatomy.
Physiologically, the pelvic area is crucial for preventing calving difficulties, as it must accommodate
gestational growth and the calf’s passage during birth. llio-ilio distance, pelvic area, and body weight
significantly influenced ovulation probability in Girolando heifers, regardless of genetic composition.
These findings provide a foundation for optimizing reproductive management. Although calving
complications were not directly addressed, the results indicate that the pelvic area needs further
investigation regarding reproductive management and calving outcomes.

Keywords: Genetic component; insemination; and morphometric parameters.
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ASSOCIACOES FENOTIPICAS ENTRE MEDIDAS MORFOMETRICAS E
VOLUME DE CARNE DE GAROUPAS-VERDADEIRAS (Epinephelus marginatus,
Lowe, 1834) CRIADAS EM DIFERENTES SISTEMAS
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Mediante o risco de extingdo, a criagdo das garoupas surge como alternativa a pesca
predatéria, possibilitando o uso de tecnologias como a selecdo indireta e 0 melhoramento
genético. O sucesso de protocolos de selecdo fenotipica depende, entre outros fatores, da
compreensdao das relagbes entre os fenotipos, como rendimento de carne e medidas
morfométricas. A base de dados incluiu as medidas: comprimento padrdo (CP), medido da
parte anterior da cabeca até o final do pedunculo caudal; comprimento da cabeca (CC),
medido entre a extremidade anterior da cabeca a borda do opérculo; altura (AL), medida entre
as extremidades das nadadeiras peitoral e dorsal; e largura (LA), que € a distancia entre as
duas nadadeiras dorsais do pescado, todas expressas em centimetros. O numero total de
postas foi registrado a partir de secOes transversais de 3 cm no tronco. Posteriormente, o
volume total de carne (VC), em cm3, foi calculado a partir das areas de cada posta, obtidas em
cm? pelo software ImageJ. O VC foi determinado multiplicando a area pela espessura de cada
posta e somando os volumes individuais conforme o nimero total de postas de cada peixe. Os
animais, oriundos de quatro matrizes e um reprodutor, foram distribuidos de forma
inteiramente casualizada em trés sistemas de criagdo: fluxo continuo (FC) e tanque-rede no
mar (TRM), ambos com 18 individuos, e viveiro escavado (VE), com 19 individuos. Os
sistemas apresentaram diferentes condi¢des ambientais, como alimentacdo, salinidade e
capacidade de estocagem. Os peixes foram abatidos aos 730 dias de idade. Foram estimadas
as estatisticas descritivas para cada sistema de criacdo, bem como as correlacdes fenotipicas
entre a morfometria e VC por meio do coeficiente de correlagdo de Pearson, assumindo-se
nivel de significancia de 5%. As médias de VC foram de 335 cm? (FC), 231 cm3 (TRM) e 136
cm3 (VE), com coeficientes de variacdo de 15,8% (FC), 16% (TRM) e 24,7% (VE). A Unica
associacdo significativa foi dentro do sistema TRM, para VC e AL, cujo coeficiente de
correlacdo foi de 0,54 (P<0,05). Possivelmente associado a maior deposicdo de tecido
muscular dentro deste sistema, sugere-se, portanto, AL como indicador de melhores fenotipos
para VC. No sistema TRM, as demais medidas morfométricas ndo estavam associadas a
deposicdo de carne. As associacdes fenotipicas podem ser influenciadas por fatores
ambientais, o que € evidenciado pela auséncia de significAncia estatistica da correlacdo entre
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AL e VC (P>0,05) nos outros sistemas de criacdo, assumindo-se que o formato do corpo pode
ter sido afetado pelos diferentes tipos de alimentacéo, densidades populacionais e salinidades.
Conclui-se que, fenotipicamente, a excecdo da associacdo observada entre AL e VC no
sistema TRM, a morfometria ndo é um indicativo de VC nesta populacdo, e que o sistema de
criacdo deve ser considerado na elaboracdo de protocolos de selecdo para esta populacao.

Palavras-chave: correlacdo de Pearson, piscicultura marinha, selecdo indireta.
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AVALIACAO COMPARATIVA DE WEB TOOLS PARA SELECAO DE RNAS GUIA
PARA EDICAO GENOMICA POR CRISPR-CAS
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CRISPR-Cas € uma tecnologia de edicdo génica dependente de RNAs guia (JRNAS) bem
projetados. Web tools ajudam na selecdo de gRNAs e sitios de reconhecimento PAM
(Protospacer Adjacent Motif). Sua avaliacdo comparativa é importante para minimizar efeitos
off-target e otimizar as edicBes, porém existem discrepancias entre os resultados obtidos em
diferentes web tools. Este resumo visa comparar as previsoes de trés web tools amplamente
utilizadas para a selecdo de gRNAs: CHOPCHOP, CRISPOR e CRISPRdirect. Utilizou-se a
sequéncia genémica de Bos taurus (bosTau9), chr20:39098688-39099578 (forward strand)
para CHOPCHOP e CRISPOR, e a correspondente (Bos_taurus_ UMD _3.1.1/bosTau8) para
CRISPRdirect. O PAM 20bp-NGG (SpCas9) foi selecionado em todas as ferramentas. Os
gRNAs foram ranqueados de acordo com os dados de mismatches: CHOPCHOP avaliou até
3, CRISPOR até 4, e CRISPRdirect considerou o nimero de sitios alvos para 12mer +PAM.
Seis gRNAs candidatos foram selecionados com base em suas localizagcfes relativas a regiao
de mutacbes SLICK PRLR (receptor de prolactina) de ocorréncia natural descritas e
comparados quanto a sequéncia de gRNA + PAM, posi¢do no genoma, ranking, contetdo de
GC%, auto complementaridade, score MIT de especificidade, eficiéncia predita e off-targets
por mismatches. Os resultados indicaram que CHOPCHOP e CRISPOR apresentaram
sequéncias de gRNAs semelhantes, diferindo quanto ao espacamento da sequéncia PAM,
enquanto no CRISPRdirect, os gRNAs classificados como reverse mantiveram o sentido
5°-3. Todos 0os gRNAs diferiram no ranking geral entre as ferramentas; o gRNA com maior
especificidade no CRISPRdirect foi classificado em quarto lugar nas outras ferramentas.
CHOPCHOP e CRISPRdirect forneceram dados sobre o conteido de GC%, sem variacdes
entre 0s gRNAS, que apresentaram de 55% a 70%, ainda dentro da faixa ideal (30-80%).
Apenas 0 CHOPCHOP reportou auto complementaridade, com valores de 0 a 2, indicando
pouca tendéncia de dobramento interno dos gRNAs. Em termos de score MIT de
especificidade, apenas CRISPOR apresentou dados, com pontuacgdes entre 92 e 83. Quanto a
eficiéncia predita, os dados de CRISPOR baseados na pontuacdo de Doench e os de
CHOPCHOP corroboram entre si, variando de 42 a 62; o CRISPRdirect ndo apresentou
dados. Os dados de mismatches no genoma variaram entre todas as ferramentas, sendo que
para um gRNA, o CRISPOR relatou 2 off-targets com 2 mismatches, enquanto o
CHOPCHORP relatou 0. A presenga de off-targets com 2 mismatches aumenta o risco de
reconhecimento fora do alvo, o que pode comprometer a especificidade da edi¢do. A partir
dessas analises comparativas foi possivel identificar trés gRNAs com melhor predicdo de
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desempenho para edi¢do genémica da regido de interesse para as proximas etapas do processo
de edicdo para a introducdo de variantes SLICK em Bos taurus. Essa analise oferece insights
sobre as vantagens e limitacdes de cada ferramenta, e suas discrepancias de informacoes.
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AVALIACAO DA ENDOGAMIA EM ANIMAIS DA RACA NELORE:
COMPARACAO ENTRE METODOS COM BASE EM PEDIGREE E GENOMICA
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A endogamia, caracterizada pelo acasalamento de individuos aparentados, ¢ um fator
importante a ser considerado em programas de melhoramento genético animal, pois pode
resultar em perda de vigor hibrido, expressdo de genes deletérios e reducdo da variabilidade
genética. Neste estudo, comparamos a precisdo de diferentes métodos de estimativa do
coeficiente de endogamia (F) em touros da raca Nelore, utilizando informacdes de pedigree,
corridas de homozigose (ROH) e homozigose em excesso (SNPs). O objetivo foi avaliar a
concordancia entre as diferentes estimativas e identificar o método mais preciso para estimar a
endogamia nessa populacdo. Foram analisados dados genotipicos de 6.142 touros Nelore,
genotipados com diferentes painéis de SNPs e imputados para um painel de alta densidade.
Apo6s o controle de qualidade, foram utilizados 467.986 SNPs para estimar o coeficiente de
endogamia por trés métodos: pedigree (Frep), corridas de homozigose (Fron) € homozigose em
excesso (Fsnp). As correlacdes entre os diferentes métodos de estimativa foram calculadas
utilizando o método de correlacdo de Pearson. Os resultados mostraram que os coeficientes
médios de endogamia foram baixos para todos os métodos, com o valor mais alto observado
para 0 método baseado em ROH (Fron). As correlagfes entre os métodos variaram de
moderadas a altas, sendo a maior correlacdo observada entre Fron € Fsne (0,82), enquanto as
correlacdes para Fron e Frep, € para Fsne e Frep foram de 0,41 e 0,28, respectivamente, todas
significativas (p < 0,01). A baixa correlagdo entre Fron e Frep pode ser explicada pela presenca
de animais com pais desconhecidos no pedigree, o que limita a precisdo da estimativa de
endogamia por esse método. Os resultados deste estudo demonstram a importancia da utilizacao
de métodos baseados em dados gendmicos, como Fron € Fsnp, para estimar o coeficiente de
endogamia em programas de melhoramento genético animal. Esses métodos sdo mais precisos
que o método tradicional com base em pedigree, especialmente em popula¢des com alta taxa
de animais com pais desconhecidos. A estimativa precisa da endogamia € fundamental para
evitar os efeitos deletérios da endogamia e para otimizar os programas de selecao.
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Os programas de melhoramento genético de tilapias do Nilo tém mostrado ganhos significativos
por meio da selecdo e acasalamentos dirigidos, buscando minimizar as diferencas sexuais que
impactam caracteristicas de interesse econdémico na tilapicultura. A utilizacdo de métodos
quimicos ou fisicos de inversdo sexual, embora eficaz, ndo é permanente, exigindo sua
aplicacdo continua. O objetivo da pesquisa € propor uma alternativa, utilizando a selegdo para
reducdo do dimorfismo sexual e acasalamentos dirigidos que visem minimizar essas diferencas
de forma duradoura, evitando o uso continuo de métodos de inversdo sexual. Para testar essa
abordagem, foram coletados dados de peso corporal de machos e fémeas de 65 familias do
programa de melhoramento genético de tilapias (TILAMAX/UEM), e calculado o Indice de
Dimorfismo Sexual (SDI) para cada familia, utilizando o indice proposto por Lovich & Gibbons
(1992). Esse indice foi utilizado para estimar componentes de variancia e valores genéticos para
0 SDI, considerando os efeitos de geracédo e idade. Com as predi¢6es do SDI, foram organizados
dois grupos de acasalamentos: Baixo Dimorfismo Sexual (BDS) e Alto Dimorfismo Sexual
(ADS), assegurando que ambos tivessem valores genéticos semelhantes para crescimento.
Esses animais, descendentes de acasalamentos realizados em dezembro de 2022, foram
cultivados em duas condicdes: viveiros escavados em Floriano-PR e tanques-rede em Diamante
do Norte-PR, durante o periodo de maio a outubro de 2023. Ao final do cultivo, foram avaliados
256 machos e 401 fémeas comparando-se 0s pesos médios de machos e fémeas, bem como os
indices de dimorfismo sexual nas duas condic¢fes de cultivo. As analises estatisticas foram
realizadas usando o software R versdo 4.3.1. A média de peso de machos BDS em tanque-rede
foi 7 g maior que os de ADS, e as fémeas BDS pesaram 47 g a mais que as ADS. Em viveiros,
0s machos BDS apresentaram 49 g a mais que os de ADS, ja as fémeas de ADS ficaram 43 ¢
mais leves que as de BDS. Observou-se que o dimorfismo sexual foi mais pronunciado nos
tanques-rede em comparacédo aos viveiros. Independente do sistema de cultivo, o SDI do grupo
ADS foi superior ao do grupo BDS, sendo que nos viveiros escavados a diferenca de peso entre
machos e fémeas foi menos evidente em comparacao aos tanques-rede. Os resultados indicaram
qgue o ambiente influencia significativamente o peso corporal e o dimorfismo sexual, com
individuos cultivados em tanques-rede apresentando maior peso, independentemente do grupo
genético ou sexo. A interacdo entre sexo e ambiente foi mais acentuada nos tanques-rede,
sugerindo que o crescimento mais rapido nesse sistema destacou as diferencas entre 0s sexos.
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Concluiu-se que a utilizacdo de acasalamentos dirigidos para redugdo do dimorfismo sexual é
eficaz para minimizar as diferencas de peso corporal entre machos e fémeas, especialmente em
ambientes de cultivo como tanques-rede.
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Frente as mudancas climaticas globais, faz-se necessario o didlogo entre pesquisadores e
produtores sobre o desafio de produzir animais eficientes mesmo quando submetidos a
situagdes de estresse. Os animais capazes de manter a producdo em condi¢fes ambientais
adversas sdo denominados resilientes. Embora a selecdo de animais resilientes seja muito
importante e util, a resiliéncia é uma caracteristica complexa, de dificil mensuracdo. Dessa
forma, o objetivo do presente trabalho foi estimar os valores genéticos (VG) de animais
submetidos a prova de ganho de peso (PGP) para os pesos ao inicio (PIP) e final (PFP) da
prova e identificar se houve alteracdo no ranqueamento dos candidatos entre inicio e final da
prova como indicativo de resiliéncia. Para tanto, foram utilizados dados de 602 animais,
coletados entre os anos de 1999 e 2017, pertencentes ao arquivo zootécnico do Centro
Avancado de Pesquisa em Gado de Corte do Instituto de Zootecnia (1Z), Sertdozinho, SP,
Brasil. Os valores genéticos dos tourinhos para as caracteristicas PIP e PFP foram estimados
pelo programa BLUPF90+ por meio de modelo animal: Y=Xb+Za+e, em que: Y é vetor de
observacdes (PIP e PFP); b é o vetor de efeitos fixos (més e ano de nascimento, além do efeito
linear da idade no momento de cada pesagem como covariavel); a é vetor de efeitos genéticos
aditivos diretos; X e Z sdo as matrizes de incidéncia associadas, respectivamente, a cada
efeito; e é vetor dos erros aleatorios associados a cada observacdo. Em seguida, no software R
(versdo R 4.4.1), com o pacote ggplot, obteve-se o grafico para verificar se houve mudanca de
ranqueamentos de todos os touros e dos 20% superiores. Entdo, procedeu-se a estimacao da
correlacdo de Spearman, como forma de verificar estatisticamente se houve reordenamento
dos candidatos e validar a observacdo grafica. Quando todos os touros foram considerados na
analise, ndo foi possivel observar, graficamente, mudanca no ordenamento dos animais, o que
foi comprovado pela andlise de correlacdo de Spearman (0,90 — P<0,001). Quando os 20%
reprodutores superiores geneticamente foram analisados, foi possivel observar, graficamente,
alteracdo na classificagdo dos animais. No entanto, a correlagdo de Spearman ndo comprovou
tal resultado (0,85 — P<0,001)), o que sugere forte relacdo entre a ordem de classificacdo
inicial e final dos tourinhos candidatos a reprodutor, ndo sendo possivel utilizar a alteracdo de
ranqueamento como indicativo de resiliéncia animal.
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AVALIACAO DE MODELOS NAO LINEARES PARA AJUSTE DA CURVA DE
CRESCIMENTO DE BOVINOS DA RACA SANTA GERTRUDIS CRIADOS NO
BRASIL

SILVA, M. L. C.;; LOURENGCO, M. A. S.%; FARIA, L. 0.3; VITORETTI, L. B. L.%; TAROCO, G.*; FERRAZ, J.
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O crescimento e a rusticidade da raca Santa Gertrudis sdo fundamentais para a viabilizacéo
econdmica da raca no Brasil, de modo que as avaliacdes das curvas de crescimento tornam-se
essenciais para os processos de selecdo, podendo impactar nos programas de melhoramento
genético do rebanho. Portanto, o objetivo do presente estudo foi identificar o modelo de curva
de crescimento que melhor explique o comportamento dessa caracteristica em bovinos
machos e fémeas da raca Santa Gertrudis criados no Brasil. A base de dados utilizada foi
cedida pelo Grupo de Melhoramento Animal e Biotecnologia da Universidade de Sdo Paulo e
continha os fenotipos de peso ao nascimento, aos 120 dias, 210 dias, 365 dias e 550 dias de
idade, registrados entre 1990 e 2008. Os registros foram obtidos de diferentes fazendas,
destas, 240 eram de recria e 558 de terminacdo, totalizando 982 animais (486 machos e 496
fémeas). A partir desses dados, foram avaliados os modelos néo lineares Brody, Gompertz,
Logistico, Richards e von Bertalanffy para ajustar as curvas de crescimento dos bovinos,
utilizando andlise de regressdo ndo linear com o método dos minimos quadrados ordinarios e
o algoritmo de Gauss-Newton. Para selecionar o modelo que apresentou o melhor ajuste aos
dados, foi utilizado o indice Assint6tico como critério de qualidade. Dentre os cinco modelos
propostos, Brody, Gompertz, Logistico e von Bertalanffy atingiram a convergéncia,
mostrando-se viaveis para caracterizar o crescimento dos bovinos da raga Santa Gertrudis
avaliados. Em contrapartida, o modelo Richards ndo convergiu, o que difere das
recomendac0es da literatura para esta raca. O modelo Gompertz foi 0 mais eficaz ao descrever
0 crescimento dos animais, apresentando o menor indice assintético, quando comparado aos
demais modelos avaliados. Este modelo apresentou o melhor ajuste aos dados, destacando-se
como o mais apropriado para descrever as curvas de crescimento dessa populagdo. A escolha
de um modelo de crescimento que represente com precisdo o padrdo de crescimento em uma
populacdo pode otimizar a eficiéncia do protocolo de selecdo a ser aplicado, maximizando os
ganhos e reduzindo os custos de producéo.
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AVALIACAO GENOMICA DE FAMILIAS DE TOUROS GIR PARA PRODUCAO
DE OOCITOS E EMBRIOES

ROCHA, R.F.B.:; OTTO, P.I1.% SILVA, M.V.B. da*: MARTINS, M.F.%; MACHADO, M.A.2; PANETTO,
J.C.C*% GARCIA, A.0.%; dos SANTOS, M.G.*; MARTINS, T.F.% BOCK, M.J.% EITERER, 1.0.%;
GUIMARAES, S.E.F.
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Federal de Vigosa.

O valor gendmico (GEBV) estimado na avaliacdo pelos programas de melhoramento animal
tem alta confiabilidade e beneficia a selecdo para diversas caracteristicas. O objetivo deste
trabalho foi estimar o GEBV para: nimero de odcitos totais (TO), nimero de o6citos viaveis
(OV) e nimero de embrides (EMBR) para familias da raga Gir. Um conjunto de dados com
17.526 aspiracOes foliculares de 1.641 doadoras Gir foi fornecido por cinco fazendas de
Minas Gerais. O arquivo de pedigree continha 4.679 animais. Um arquivo com 2.093 animais
genotipados com diferentes painéis SNP e imputados ao Illumina BovineHD BeadChip
(777K) foi fornecido pela EMBRAPA Gado de Leite. Ap6s controle de qualidade dos
gendtipos, 395.524 marcadores do tipo SNP foram utilizados para realizar uma avaliacao
genémica usando os programas da familia BLUPF90. Foram selecionados 0s touros com
maior nimero de filhas com fenétipo e genétipo, considerando o minimo de 20 filhas por
touro. Foram obtidas 15 familias de touros com numero de filhas entre 26 e 395. Dos 15
touros, cinco apresentaram GEBYV positivo para TO e OV e destes, quatro apresentaram
GEBYV positivo para EMBR, com valor de acuracia acima 0,79. O nimero de familias com
GEBYV positiva foi semelhante aos touros, sendo 33,33% das familias com GEBYV positiva
para TO e OV e 26,67% de familias com GEBV positiva para EMBR. A acuracia média das
familias variou de 0,59 a 0,69 para TO, de 0,59 a 0,68 para OV e de 0,56 a 0,65 para EMBR.
Para os touros, os maiores valores de GEBV foram 0,46 para TO, 0,59 para OV e 0,39 para
EMBR. A familia com a maior/menor GEBV média para uma determinada caracteristica
coincidiu com o respectivo touro com maior/menor GEBV para essa mesma caracteristica.
Portanto, a maior parte dos touros destas familias ndo esta apta a selecdo para nimero de
odcitos e embrides. Como muitos desses animais estdo incluidos na avaliagdo genémica para
producédo de leite do Programa Nacional de Melhoramento do Gir Leiteiro seria interessante
avaliar a correlacdo genética entre producdo de leite e nimero de odcitos/embrides para
determinar a relagéo entre essas caracteristicas e identificar o melhor método de selegéo.
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AVALIACAO GENOMICA MULTIRRACIAL PARA INDICADORES DE
DESEMPENHO PRODUTIVO E REPRODUTIVO EM BOVINOS DE RACAS
ZEBUINAS
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O desempenho produtivo ao longo da vida dos animais ¢ mensurado com base em diversos
indices genéticos e estd diretamente vinculado a eficiéncia reprodutiva do rebanho. A
produtividade acumulada (PAC), que indica a quantidade de quilos de bezerros desmamados
por vaca ao ano, reflete a capacidade da fémea de iniciar sua producdo precocemente,
permanecer no rebanho e desmamar bezerros pesados. Este estudo teve como objetivo avaliar
a eficicia de diferentes abordagens de predicdo gendmica para PAC em uma populacao
multirracial de bovinos zebuinos, composta por Nelore, Guzera, Brahman e Tabapua. Foi
utilizado o modelo BLUP genémico de passo Unico (ssGBLUP) em quatro metodologias
distintas de predicdo: avaliagdo de raga Unica (SB), multirracial padrdo (MD), metafundadores
(MF) e ajuste da matriz de relagdo gendmica pelas frequéncias alélicas especificas de cada raga
(AGR). Foram analisados 91.847 registros fenotipicos de PAC e 17.797 animais genotipados,
abrangendo nascimentos entre 2002 e 2021. Os dados foram estratificados em dois
subconjuntos: um conjunto completo, contendo todas as informacfes disponiveis, e outro
parcial, em que os dados fenotipicos de 2021 foram excluidos. Os animais de validagdo foram
aqueles nascidos em 2021, genotipados, mas sem registros proprios ou de progénie. A
capacidade preditiva foi avaliada por meio de analises de regresséo linear (LR) no conjunto de
validacdo. A metodologia MF apresentou os melhores resultados na predicdo da PAC para a
raca Nelore, com acuracia de 0,91 e viés de -1,86. O Guzera também obteve bom desempenho
com a metodologia MF, alcan¢ando uma acurécia de 0,82 e viés de -1,39, enquanto o Tabapud
apresentou acuracia similar 0,82, mas com um vies mais elevado de -2,77. O modelo AGR
destacou-se na predicdo para a raca Brahman, com acuracia de 0,80 e viés positivo de 0,52,
destacando-se como uma alternativa adequada para essa raca. Em contraste, 0 modelo SB foi
menos eficiente para racas com menor volume de dados, como Guzera e Tabapud, com
acurécias de 0,51 e 0,64, respectivamente, e desvios de viés mais acentuados. A abordagem
MD apresentou uma boa dispersdo para Guzerd 0,93 e Tabapud 1,03, embora a acuracia para o
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Guzera tenha sido relativamente baixa 0,78. Esses resultados sugerem a superioridade das
abordagens multirraciais, particularmente a metodologia de Metafundadores, para a predicdo
da PAC, aproveitando as relacdes genéticas entre as racas e a disponibilidade de dados,
especialmente na raca Nelore. A analise reforca a relevancia da aplicacdo de modelos
gendmicos multirraciais no melhoramento continuo da produtividade e eficiéncia reprodutiva
de bovinos de corte, fornecendo informacdes cruciais para a gestdo genética e estratégias de
melhoramento em racas zebuinas.
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AVALIANDO O AMBIENTE CLIMATICO DE UM COMPOST BARN SOB
DIFERENTES PROJECOES CLIMATICAS UTILIZANDO MACHINE LEARNING
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As mudancas climaticas trazem desafios crescentes para a bovinocultura leiteira, onde nos
sistemas de confinamento o controle ambiental é fundamental para garantir o bem-estar e a
produtividade animal. Projecdes climaticas permitem avaliar o impacto das mudancas na
eficiéncia das instalagdes em proporcionar conforto termico aos animais e possibilita que a
construcao seja adaptada para se adequar a novas condicoes. O objetivo desse estudo foi avaliar
as condigdes climaticas internas de um galpdo de confinamento do tipo compost barn, sob
diferentes cenarios de projecdes climaticas para o curto (2040) e médio (2070) prazo. Foram
obtidas projecOes climaticas de 19 modelos da sexta fase do Projeto de Intercomparacao de
Modelos Acoplados (CMIP6), considerando os cenarios SSP245, um caminho equilibrado que
projeta um aumento moderado nas emissdes de gases do efeito estufa com base em tendéncias
histéricas, e 0 SSP585, que prevé a continuidade do uso de combustiveis e a alta emissdo de
gases do efeito estufa juntamente com crescimento econdmico acelerado. As projecdes
incluiam temperatura (°C), umidade relativa (%) e velocidade do vento (m/s), projetadas
mensalmente em escala planetaria entre os anos de 2015 e 2100. Para avaliar as condicdes
climaticas internas do galpdo, foi utilizado um modelo gradient boosting machine previamente
treinado com dados coletados entre julho e setembro de 2023 para predizer o indice de
temperatura e umidade (ITU) em trés pontos internos de um galpdo compost barn em
Diamantina —MG. As projec¢des climaticas foram filtradas para os meses que o modelo foi
treinado e para a localizacdo do galpdo no curto e médio prazo para cada um dos cenarios
considerados, sendo entdo fornecidas ao modelo para obtencéo de predi¢des de ITU dentro do
galpdo. No cenario SSP245 o ITU medio dentro do galpdo variou de 65,0 a 69,1 nos diferentes
meses analisados e a curto prazo, enquanto na area externa ele variou de 64,7 a 68,7. No mesmo
cenario e a médio prazo, o ITU médio dentro do galpéo variou de 65,1 a 70,0 e na area externa
de 64,7 a 70,0. Ja no cenario SSP585, o ITU médio dentro do galpéo variou de 65,1 a 70,5 e na
area externa de 64,8 a 70,4 a curto prazo. No mesmo cenario e a médio prazo o ITU médio
dentro do galpdo variou de 67,1 a 71,6 e na area externa de 66,6 a 71,0. Independente dos
cenarios, os resultados obtidos evidenciam a piora das condi¢6es climaticas dentro do compost
barn, sendo importante adotar e desenvolver medidas preventivas que visam mitigar os efeitos
deletérios do estresse por calor na produtividade e bem-estar animal.

Palavras-chave: bovinocultura leiteira, instalacGes zootécnicas, indice de temperatura e
umidade, modelos computacionais, projecdes climaticas
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CLASSIFICACAO MORFOMETRICA E GEOMETRICA DE OVARIOS BOVINOS:
PRIMEIRA ETAPA NA ELABORACAO DE UM INDICE DE SELECAO DE
DOADORAS PARA PRODUCAO IN VITRO DE EMBRIOES
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A producdo in vitro de embrides (PIVE) bovinos estd em constante ascensdo, ja havendo
superado a producdo in vivo. No entanto, ainda possui desafios quanto a padronizacdo dos
pardmetros morfologicos em larga escala. A morfometria ovariana influencia diretamente a
competéncia oocitaria, sendo necessaria uma analise menos subjetiva para determinacdo dos
parametros. Objetivou-se com esse estudo classificar 0s ovarios geométrica e
morfometricamente como parte da elaboracdo de um indice de selecdo de doadoras para a PIVE.
Utilizou-se um total de 700 ovarios de Bos indicus advindos do abatedouro local, que foram
classificados segundo sua morfologia macroscopica em: Classe | (ovarios com corpo
hemorragico - CH ou corpo lateo funcional — CL maduro e foliculo dominante — FD), Classe Il
(ovarios com um CL funcional maduro e sem nenhum FD), Classe Il (ovarios com CL
regressivo ou sem CL e com FD) e Classe 1V (ovarios sem estruturas l(teas, apenas pequenos
foliculos). Foram mensurados e calculados: diametro, altura, largura, perimetro, circularidade,
area, razao altura x largura, compacidade, raio, volume, peso e contagem de foliculos antrais
(CFA). A diferenciacéo entre classes ovarianas foi realizada a partir do teste de Kruskal Wallis
com comparagdes post hoc (P<0,05), Teste Dunn. Todas as variaveis foram diferentes entre as
classes, indicando que elas podem distinguir morfometricamente os ovarios bovinos. A CFA
foi superior nas classes Il e IV, com média de 29,66 + 15,1 e 29,56 * 14,5, respectivamente. Ja
as classes | e Il apresentaram valores menores (23,9 + 12,03 e 22,45 £ 12,5, respectivamente).
Acredita-se que a presencga do FD nas classes | e I11 tenha influenciado o menor resultado obtido
nestas classes. Area e perimetro apresentaram resultados alinhados, onde as classes | e I foram
superiores, a classe 1V foi intermediaria e a classe 11l apresentou 0 menor valor. Neste caso,
acreditamos que a presenca do CL nas classes | e Il tenha influenciado o resultado obtido. A
presenca de FD na classe Il junto a menor CFA nesta classe determinou o menor valor para
area e perimetro obtidos. Outra caracteristica considerada importante foi o volume. Nesta, as
classes I e Il foram superiores, com valores médios de 5,82 + 2,3 e 5,63 + 2,2, respectivamente.
As classes 111 e 1V foram menores (3,14 + 1,5 e 3,6 + 1,9, respectivamente). A caracteristica
morfoldgica determinante nas classes superiores foi a presenca de CL. Apesar das outras
variaveis apresentarem diferencas entre as classes ovarianas, devido a pouca existéncia de
relacdo com a PIVE ndo foram discutidas amplamente nesse resumo. Os dados morfométricos
e geométricos obtidos confirmaram que a presenca de CL, CFA e FD sdo determinantes para
elaboracdo de um indice de selecdo de doadoras de ovdcitos que sistematize os parametros
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morfoldgicos para uma analise mais objetiva e eficiente, em larga, escala para a PIVE.

Palavras-chave: Bos indicus, competéncia oocitaria, classificacdo ovariana, melhoramento
genético.
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COEFICIENTE DE HERDABILIDADE PARA CARACTERISTICAS DE
PRODUCAO E QUALIDADE DE LA EM OVINOS CORRIEDALE

LONGO, R.!; CIAPPESONI, G.2; TEIXEIRA, R. A.3; DIAS, L.T.3

"Mestranda em Zootecnia, Programa de P6s-Graduagdo em Zootecnia, Universidade Federal do Parand (UFPR), Curitiba-PR, Brasil, email:
rafaelalongo@ufpr.br;

2Pesquisador do Instituto Nacional de Pesquisa Agropecuaria (INIA), Las Brujas, Canelones, Uruguai;

3Professor do Depto de Zootecnia e do Programa de Pés-Graduagio em Zootecnia, UFPR, Curitiba-PR, Brasil.

A demanda da industria téxtil por I1as finas motivou a selegdo de ovinos para caracteristicas
relacionadas a qualidade da 13. Para identificar quais caracteristicas devem ser utilizadas como
critérios de selegdo, para que o objetivo de selegdo possa ser atingido de forma eficiente, ¢
preciso conhecer o coeficiente de herdabilidade de cada uma. Portanto, o presente estudo foi
realizado com o objetivo de estimar os coeficientes de herdabilidade para as caracteristicas:
Peso de Velo Sujo (PVS, em kg), Diametro de Fibra (DF, em micras), Comprimento de
Mecha (CM, em cm) e Peso Corporal a Tosquia (PCT, em kg) de ovinos da raga Corriedale
criados no Uruguai. Foram analisados dados de desempenho de 1.294 animais, nascidos entre
os anos 2014 ¢ 2022 com, aproximadamente, um ano de idade (262 a 440 dias) pertencentes ao
rebanho do Instituto Nacional de Pesquisa Agropecudria (INIA) do Uruguai. As médias
fenotipicas e desvios-padrao de PVS, DF, CM e PCT foram 2,873+0,813 kg, 22,892+2,102 um,
11,900+2,103 cm e 35,414+6,261 kg, respectivamente. Para a estimagdo dos coeficientes de
herdabilidade utilizou-se modelo animal, descrito por: y = Xp + Za + e, em que: y ¢ o vetor de
observagoes da caracteristica (PVS, DF, CM ou PCT), 8 € o vetor de efeitos fixos (sexo, ano de
nascimento, estacdo de nascimento (inverno ou primavera) e tipo de nascimento (simples ou
gemelar) como fixos, e efeitos linear de peso a tosquia e linear e quadratico de idade a tosquia,
como covariaveis para PVS; para DF considerou-se os efeitos de ano e tipo de nascimento,
como fixos, e o efeito linear de peso a tosquia como covariavel; para CM incluiu-se sexo, ano
e tipo de nascimento como efeitos fixos, e os efeitos de peso corporal e idade linear a tosquia,
como covariaveis; e para PCT considerou-se, além dos efeitos fixos de sexo, ano, estacdo e tipo
de nascimento, os efeitos linear e quadratico de idade a tosquia, como covariaveis), o € o vetor
de efeitos genéticos aditivos diretos, e ¢ o vetor de efeito residual aleatorio e X e Z sdo matrizes
de incidéncia associadas a cada efeito, respectivamente. Os coeficientes de herdabilidade foram
estimados a partir de analises unicaracteristicas, pelo programa BLUPF90+ (Misztal et al.,
2018). As estimativas de herdabilidade variam de moderada a alta magnitudes, sendo
0,38+0,117 (moderada) para PVS, 0,55+0,103 (alta) para DF, 0,44+0,114 (alta) para CM e
0,60+0,088 (alta) para PCT. Os coeficientes de herdabilidade indicaram que grande parte da
expressao fenotipica das caracteristicas estudadas ocorre devido a fatores genéticos e, portanto,
responderdo a selecao direta, permitindo ganhos genéticos significativos e rapidos progressos
genéticos para PVS, DF, CM e PCT em programas de melhoramento de ovinos da raca
Corriedale.
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COMPARACAO DE MODELOS DE DEEP LEARNING PARA CLASSIFICACAO DE
ESCORE DE CONDICAO CORPORAL DE CABRAS LEITEIRAS

LINO, E.N.1; GONCALVES, M.A?; RICATO, M.B.%; LANA, D.S.3; CASTRO, M.S.M.4; SCHULTZ, E.B.5

1Graduanda em Zootecnia, Departamento de Zootecnia, Universidade Federal de Vigosa, email: edvania.lino@ufv.br;
2Doutorando em Zootecnia, Departamento de Zootecnia, Universidade Federal de Vigosa;

3Mestranda em Zootecnia, Departamento de Zootecnia, Universidade Federal de Vigosa;

“Doutora em Zootecnia, Departamento de Zootecnia, Universidade Federal de Vigosa;

SProfessora Adjunta, Departamento de Zootecnia, Universidade Federal de Vigosa.

A avaliacdo do escore de condicdo corporal (ECC) em cabras leiteiras € fundamental para
monitorar a saude, producdo de leite e fertilidade, permitindo identificar alteragcdes no estado
fisico que tém relagdo com a reserva de nutrientes e satde. No entanto, a desvantagem do ECC
é a subjetividade nas avaliagdes, pois os avaliadores podem atribuir notas distintas para o
mesmo animal. Visto isso, 0 aprendizado de maquina é uma alternativa para estimar o escore
com o uso de imagens. Nesse contexto, objetivou-se classificar o escore de condigédo corporal
de cabras utilizando diferentes modelos de deep learning com imagens bidimensionais (2D).
Foram utilizadas 97 imagens de cabras leiteiras lactantes da raca Saanen (n=47) e Alpina (n=50)
(idade > 15 meses, peso médio = 52,4 kg). Os animais foram agrupados, com a moda do valor
atribuido por trés avaliadores treinados na escala de 5 pontos, nas seguintes classes de escore:
escore 1 (n=6), escore 1,5 (n=13), escore 2 (n=15), escore 2,5 (n=16), escore 3 (n=24), escore
3,5 (n=14), escore 4 (n=7) e escore 4,5 (n=2). Para o treinamento dos modelos de inteligéncia
artificial, as imagens foram rotuladas no dorso dos animais pela plataforma Roboflow. Apos as
anotacdes, o banco de dados foi dividido em 80% para treinamento, 15% para validagdo e 5%
para o teste. Sendo que, o banco de dados do treinamento foi duplicado com a ferramenta de
rotacionar em angulo de 90° gerando mais imagens. Posteriormente, no Roboflow as
classificagOes foram realizadas com os modelos de Roboflow 3.0 e YOLO-NAS de deep
learning com 207 iteragdes. As métricas utilizadas para avaliar a qualidade do modelo foram:
média da métrica de precisdo média (mAP) que fornece uma avaliacdo abrangente sobre o
desempenho, precisdo (P) para quantificar a proporgdo de verdadeiros positivos e recall (R)
para medir a capacidade do modelo em detectar todas as instancias de cada classe. Foi possivel
classificar o ECC com o Roboflow 3.0 (mAP = 36,8%, P = 25,5% e R =56,7%) e YOLO-NAS
(MAP =44%, P = 36,4% e R = 15,4%). O modelo YOLO-NAS foi mais preciso, no entanto o
tempo de processamento ¢é longo, gastando 5 horas em comparacao ao outro modelo que roda
em 20 minutos. Dessa forma, as imagens digitais sdo capazes de classificar o ECC de cabras
leiteiras, porém, é necessario melhorar a precisdo dos modelos. O método de coleta, a
luminosidade das imagens, a marcagdo manual e a representatividade de classes sdo alguns
fatores que podem ser trabalhados para aumentar a preciséo da classificacao.
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COMPARACAO DE MODELOS LINEARES EM CARACTERISTICAS DE
CARCACA NOS BOVINOS DO COMPOSTO MONTANA

ALMEIDA, C.AY; CARVALHO, R.S.B.Z, BALDI, F.%; OLIVEIRA, E.C.M.%; ELER, J.P.5; FERRAZ, J.B.S.

!Doutoranda em Biociéncia Animal, Departamento de Medicina Veterinaria, Universidade de Sdo Paulo, email:caroline.assis.almeida@usp.br;
2Professora Doutora, Departamento de Ciéncias Basicas, Universidade de S&o Paulo;

3Professor Doutor, Departamento de Zootecnia, Universidade Estadual Paulista;

“Técnica em Informatica, Departamento de Medicina Veterindria, Universidade de Sdo Paulo;
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A variabilidade genética nas caracteristicas de carcaca, particularmente em bovinos compostos
em ambientes tropicais, € um tema pouco explorado. Este estudo tem como objetivo avaliar
geneticamente essas caracteristicas, levando em conta os efeitos da heterose e da recombinacéo.
Para tal, caracteristicas de carcaca foram analisadas utilizando trés modelos multi-
caracteristicas (M1, M2, M3) em bovinos compostos Montana. As analises foram realizadas no
Grupo de Melhoramento Animal e Biotecnologia da Faculdade de Zootecnia e Engenharia de
Alimentos da Universidade de Sao Paulo. Foram utilizados dados fenotipicos de area de olho
de lombo (AOL, cm?), espessura de gordura na picanha (EGP8, mm), espessura de gordura
subcutanea (EGS, mm) e marmoreio (MAR, %) de 14.422 animais. As medidas de AOL, EGS
e MAR foram realizadas no muasculo Longissimus dorsi entre a 12° e 13° costela, enquanto a
medida de EGP8 foi medida na garupa, entre o ileo e o isquio, na intersec¢do dos musculos
Gluteus medius e Biceps femoris. O arquivo de pedigree, contendo 193.129 animais, € 0
conjunto de dados gendmico de 3.911 animais foram utilizados em todas as analises. Os
parametros genéticos foram estimados pelo método da maxima verossimilhanca restrita,
utilizando o programa BLUPF90+. Em todos os modelos, foram incluidos efeitos fixos de grupo
contemporaneo, transferéncia de embrido, idade do animal ao ultrassom e idade da vaca ao
parto (linear e quadratica) como covariaveis. Foram considerados como efeitos aleatérios o
efeito genético direto do animal e o residuo. A partir do M2, foram introduzidos os efeitos de
tipo bioldgico N (zebuinos), A (taurinos adaptados ao ambiente tropical), B (taurinos de origem
britdnica) e C (taurinos de origem continental) e heterose direta como covariaveis; no M3, foi
incluido o efeito da recombinacdo direta como covaridvel. Para identificar o modelo mais
adequado, foi utilizado o critério de informacdo de Akaike (AIC). As estimativas dos
pardmetros genéticos foram similares para as quatro caracteristicas nos trés modelos. Os
coeficientes de herdabilidade variaram de 0,21 + 0,02 a 0,22 + 0,02 para AOL, 0,18 £ 0,02 a
0,19 + 0,02 para EGPS, 0,38 + 0,05 a 0,41 + 0,05 para MAR, e EGS permaneceu constante em
0,13 £ 0,02. As correlagcdes genéticas foram de baixa magnitude e consistentes entre 0s
modelos, variando de -0,09 + 0,05 (AOL-EGP8) a 0,20 + 0,02 (EGP8-EGS), sem variacOes
significativas entre AOL-MAR (0,00 + 0,04), AOL-EGS (-0,02 + 0,03 a -0,01 + 0,03), EGP8-
MAR (0,07 £0,04 2 0,09 £ 0,04) e EGS-MAR (0,11 £ 0,03 2 0,13 £ 0,03). Os valores de AIC
obtidos foram 134345,70 (M1), 134245,64 (M2) e 134242,95 (M3), indicando que o M3
apresenta 0 melhor ajuste para a estimacdo dos parametros genéticos das caracteristicas
avaliadas. Sugerimos analises adicionais, como a inclusdo de heterose e recombinacao
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especificas entre os tipos biologicos, para aprofundar a compreensdo dos fatores que
influenciam a variabilidade genética nessas caracteristicas.
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CORRELACAO ENTRE PERIMETRO ESCROTAL E CARACTERISTICAS
REPRODUTIVAS EM REBANHO DA RACA SIMENTAL
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A crescente demanda nacional por animais de reposicdo mais precoces e eficientes estd
diretamente relacionada a necessidade de reduc@o dos custos por arroba e a0 mesmo tempo,
aumentar a oferta de carne de qualidade, de forma a atender tanto ao mercado nacional quanto
as exigéncias internacionais de exportacdo. Neste contexto, as caracteristicas reprodutivas
devem ser utilizadas como critérios de selecdo em busca do incremento da precocidade sexual
e da fertilidade aumentando o nimero de animais disponibilizados para selecdo em rebanhos
comerciais. No entanto, na raca Simental ainda ndo ha estudos de caracteristicas reprodutivas
indicadoras de precocidade e fertilidade que poderiam ser usadas como critério de selecdo além
das caracteristicas de desenvolvimento ponderal no programa de melhoramento desta raca.
Assim, o objetivo deste estudo foi estimar a variabilidade fenotipica para perimetro escrotal em
touros jovens e investigar as correlacdes entre essa medida e caracteristicas reprodutivas de
fémeas, como idade ao primeiro parto e duracdo da gestacdo, em rebanhos da raca Simental.
Foram utilizados dados referentes a 85 touros, e as informacdes referentes ao perimetro escrotal
(PE) desses touros foram obtidas por técnicos oficialmente credenciados pela Associacdo
Brasileira de Criadores da Raga Simental (ABCRSS), nas Exposi¢fes Agropecudrias Nacionais
realizadas nos anos de 1998 a 2013, em dois periodos sendo o primeiro em torno de 12-13
meses de idade e o segundo periodo em torno de 18 a 22 meses, onde foram denominados
respectivamente de PE12 e PE18. Os dados referentes as filhas destes touros como data de
nascimento, data de cobertura e a data do parto, foram obtidas nos softwares de gerenciamento
da ABCRSS. A estatistica descritiva e analise de correlacdo foram realizadas usando o software
RStudio. Os valores médios de perimetro escrotal para PE12 e PE18 foram de 34,37+ 2,4 e40,5
+ 3 cm, respectivamente. Para a duracdo da gestacdo (DG) e idade ao primeiro parto (IPP) os
valores médios foram de 288 + 4,2 dias e 30 £ 0,5 meses, respectivamente. As correlacGes
observadas entre PE12 e IPP, e entre PE1 e DG, foram -0,78 e -0,73, respectivamente. Ja as
correlagOes entre PE18 e IPP, e entre PE18 e DG, foram 0,25 e -0,18, respectivamente. Assim,
0 perimetro escrotal aos 12 meses podera ser uma estratégia viavel como critério de selecéo,
promovendo ganhos em fertilidade e precocidade sexual na raca Simental. Estudos posteriores
sd0 necessarios para estimar as herdabilidades e correlagcdes genéticas entre as caracteristicas
perimetro escrotal, idade ao primeiro parto e duracdo de gestacdo visando predi¢do dos ganhos
geneticos.

Palavras-chave: bovino de corte, eficiéncia reprodutiva, perimetro escrotal.
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CORRELACAO FENOTIPICA ENTRE PESOS A DIFERENTES IDADES E
TEXTURA DE DUAS LINHAGENS DE MACHOS DE CODORNAS DE CORTE
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A coturnicultura é um segmento da avicultura que visa criar, melhorar e promover a producéo
de codornas. As codornas apresentam caracteristicas de producdo como o rapido crescimento,
precocidade sexual, alta rusticidade, baixo consumo alimentar e pouco espaco para sua criacao,
sendo uma opcdo para a avicultura, por ser menos onerosa. Apesar das vantagens da
coturnicultura, estudos que avaliem e relacionem caracteristicas de crescimento com qualidade
da carne de codornas ainda séo escassos, por isso objetivou-se correlacionar o peso a diferentes
idades com a textura da carne de codornas machos das linhagens LF1 e LF2. As aves foram
pesadas ao nascimento, 7, 14, 21, 28, 35 e 42 dias e ap0s isso foram abatidas, com 42 dias de
idade, na sala de abate do Departamento de Zootecnia-DZO. As carcacas foram pesadas e
resfriadas a uma temperatura de aproximadamente 15°C por 25 minutos, depois disso, foram
levadas a um freezer por 24 horas a uma temperatura de 2°C para inicio das analises de
qualidade da carne. A textura foi realizada com as amostras remanescentes da analise de perda
de peso por cozimento, previamente resfriadas a 4°C por 24 horas com o0 texturdmetro
(modelo TA.XT2 plus®, Stable Micro Systems, Extralab, Brasil) acoplado com lamina de
cisalhamento retangular padrdo Warner-Bratzler com espessura de 1,016mm e com lamina de
3,05mm, sendo utilizados os dados de pico positivo expressos em Kgf. A correlacdo de Pearson
entre 0s pesos e a textura foram analisadas no software R. Foram encontrados valores de 0.21,
0.18, 0.13, 0.10, 0.08, 0.07 e 0.02 entre 0s pesos ao nascer, 7, 14, 21, 28, 35 e 42 dias com a
textura, respectivamente, para a LF1. Enquanto para a LF2 os valores encontrados foram de
0.26,0.00,0.04,0.07,0.06,0.07,0.01. A correlacéo entre 0s pesos e a textura entre as linhagens
LF1 e LF2 tiveram um comportamento similar, sugerindo que a influéncia do peso vivo do
animal na textura diminui a medida em que a ave envelhece. Além disso, os valores encontrados
para ambas as linhagens foram de baixa magnitude, demonstrando uma fraca associacgao entre
pesos e textura. Estudos com frangos também mostram uma relacdo semelhante, onde o peso
inicial tem uma influéncia moderada na textura da carne, tendendo a diminuir @ medida que as
aves se aproximam a idade de abate. Esse comportamento pode ser explicado pela fase de
crescimento mais acelerada no inicio da vida das aves, onde o desenvolvimento muscular
impacta diretamente na qualidade da carne. A analise de correlacdo fenotipica indicou que
embora o peso inicial seja um fator relevante para a qualidade da carne, outros fatores podem
ter influéncia, a medida que as aves se aproximam da idade de abate.

Palavras-chave: coturnicultura, crescimento, qualidade da carne.

14 e 15 de novembro - 2024
Universidade Federal de Vigosa


mailto:alice.pereira@ufvjm.edu.br

58

2
O imMethcn

III Simpésio de Genética e Melhoramento Animal | Workshop de Inteligéncia
I Symposium on Genetics and Animal Breeding Artificial Aplicada a Pecuaria Digital

CRITERIOS DE SELECAO EM OVINOS DE CORTE
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O potencial de crescimento da ovinocultura brasileira é grande no Estado de Séo Paulo, onde
0s produtos como carne ovina e derivados do leite séo, cada vez mais consumidos. Entretanto
0 rebanho ovino, estavel nas ultimas décadas, ndo atende a demanda interna. As dificuldades
da cadeia produtiva de ovinos, afeta principalmente pequenos e médios produtores. As
dificuldades sdo conseguir mao-de-obra qualificada, manejo sanitario e controle zootécnico,
além de altos custos de producdo, ndo alcancando bons indices de desempenho. Um dos fatores
limitantes na criacdo, é a resisténcia a verminose, que resulta em altas taxas de mortalidade, e
aliado a falta de critérios na selecdo e descarte orientado de matrizes, reduz a produtividade. H&
ainda a dificuldade em encontrar boas matrizes no mercado, pautado muitas vezes pelo valor
e/ou raca, ndo levando em consideracdo caracteristicas zootécnicas. Produtores geralmente
preferem fazer maior investimento em reprodutores, sem levar em consideracdo, que a
contribuicdo genética sera de 50%. No interior de Sdo Paulo, uma propriedade com cerca de
500 matrizes mesticas, iniciou descarte orientado das fémeas em 2021, com objetivo de
concentrar nascimentos, aumentar o peso a desmama e reduzir o tempo de suplementacdo no
cocho, resultando num ciclo produtivo com menor. Todos os animais possuem dupla
identificacéo e estdo cadastrados em sistema de gerenciamento. Os dados de peso ao nascimento
e desmama foram retirados do sistema para analise. No inicio, foram estabelecidos como
critérios de descarte, ovelhas falhadas e com baixa habilidade materna. As ovelhas que
desmamaram cordeiros abaixo de 20 kg foram descartadas entre 2021 e 2022. Em 2023 o
critério de descarte ao desmame foi a relacdo entre peso do cordeiro (PC) ao desmame e 0 peso
da ovelha (PO): [(PC)/(PO) x 100] %. O valor de corte foi a relagdo <40% em parto simples e
<60% em partos gemelares. A média de peso ao nascimento (PN) e desmame (PD) em 2021
aos 100 dias de vida foi de 4,2+1,98 e 23,42+6,32 para machos, e 3,9+1,53 e 20,37+5,62 para
fémeas. Em 2022 as médias de PN e PD foram 4,6+1 e 23,7+7,67 para machos, e 4,24+2,33 e
21,73+7,53 para fémeas aos 100 dias de vida. Como resultado, em 2023 as médias de PN e PD
foram 5,06+1 e 28,8+6,6 para machos, e 4,73+1 e 25,71+5,64 para fémeas aos 100 dias. Ao
levar em consideracgdo a relacdo peso cordeiro/ovelha, em 2024 o PN e PD foram 5,14+1,14 e
33,3416,23 para machos e 4,74+1,13 e 30,09+5,37 para fémeas, aos 100 dias de nascidos. Em
3 anos de selecdo, conseguiu-se um acréscimo de 9,92 kg de PD nos machos e 9,72 kg nas
fémeas, 0 que representa 42,36% e 47,72% respectivamente. Portanto, os critérios de selecédo e


mailto:lecorreavet95@gmail.com

59

descarte orientado de matrizes ovinas é uma ferramenta importante para aumento da eficiéncia
produtiva, contribuindo para cordeiros mais pesados a desmama.
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A raca suina Piau é conhecida por sua elevada deposicao de gordura, resisténcia a doencas e
qualidade da carne. Diferente das ragas comerciais, 0 Piau ndo passou por intensos processos
de melhoramento genético, o que contribui para sua melhor adaptacéo ao clima e as condicdes
locais. O objetivo do estudo foi avaliar as caracteristicas fenotipicas de fémeas da raca Piau,
com foco na eficiéncia reprodutiva das marrds. O estudo foi realizado na UEPE de
Melhoramento de Suinos da Universidade Federal de Vicosa, onde 6 fémeas de
aproximadamente 180 dias de idade foram inseminadas e posteriormente abatidas, seguindo
protocolos de bem-estar animal. ApOs o abate, as carcacas foram dissecadas e os Uteros
cuidadosamente removidos. Embrides e fetos foram coletados de forma asséptica em diferentes
estagios gestacionais (25 e 35 dias), correspondentes aos tratamentos T1 e T2. O delineamento
experimental foi inteiramente casualizado avaliando as seguintes variaveis: peso ao abate (PA),
peso uterino (PU), nimero total de corpos luteos (CLT), peso total dos ovarios (PTO), nimero
de conceptos definidos como fetos e embrides (NC), nimero de conceptos viaveis (NVIAVEIS)
e taxa de mortalidade (TM). As analises estatisticas foram realizadas no software R, onde foram
calculadas as médias para comparar os tratamentos. Em média o peso ao abate foi de 142,98 +
24,03 kg, ja o peso uterino foi de 3,11 £+ 1,73 kg. Em média, o nimero total de corpos lateos foi
de 15,08 + 4,19, o peso total dos ovarios foi de 14,84 + 2,82 g, o nimero de conceptos foi de
6,42 + 3,06, o nimero de conceptos viaveis foi de 5,2 + 1,5 e a taxa de mortalidade foi de 18,7%
com + 10,2%. Estudos anteriores indicam que a raca Piau apresenta menor peso ao abate, uma
menor taxa de ovulacdo, menor eficiéncia reprodutiva, com menor nimero de conceptos e
maior taxa de mortalidade embrionaria em comparacdo com ragas comerciais. Essas
caracteristicas refletem sua adaptacdo a ambientes adversos, favorecendo maior deposicdo de
gordura e crescimento mais lento, resultando em carne de alta qualidade. Além disso, 0s
menores pesos uterino e ovariano sugerem uma capacidade reprodutiva inferior, possivelmente
associada a menor producdo de hormdnios sexuais e a atividade ovariana. Essa diferenca pode
ser associada a fatores como maior deposicdo de gordura e adaptacdo a ambientes adversos.
Embora a consanguinidade ndo tenha sido avaliada diretamente neste estudo, ela € uma hipdtese
que pode contribuir para a menor eficiéncia reprodutiva da raca, considerando seu histérico de
reproducdo em sistemas menos controlados e com menor variabilidade genética.
Palavras-chave: adaptabilidade, desempenho fenotipico, peso ao abate, rusticidade suina.
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DETERMINACAO SEXUAL EM CONCEPTOS SUINOS UTILIZANDO DADOS DE
RNA-SEQ: UMA ABORDAGEM BASEADA EM GENES DO CROMOSSOMO Y

MARTINS, T.F.1; CAMPOS, F.G.2; TEIXEIRA, S.A3; GUIMARAES, J.D.4; EITER, I. 0.5, NASCIMENTO,
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O dimorfismo sexual refere-se as diferencas fisicas, comportamentais e fisioldgicas entre
machos e fémeas, determinadas pela biologia reprodutiva. No desenvolvimento pré-natal
inicial, essas variacOes influenciam o crescimento dos conceptos (embribes e fetos) e sdo
reguladas por genes dos cromossomos sexuais. Embora seja desafiador identificar a
diferenciacdo sexual nesse estagio, dados transcriptbmicos podem ser utilizados, tornando-se
uma ferramenta util para estudos sobre o desenvolvimento fetal. O objetivo deste estudo foi
demonstrar que o sexo de conceptos com 25 e 35 dias de idade pode ser determinado pela
contagem de leitura de genes mapeados no cromossomo Y, usando dados de RNA-seq. Foram
analisados 17 conceptos (oito embrides de 25 dias e nove fetos de 35 dias), oriundos de seis
fémeas suinas da raga Piau. O experimento foi realizado na Unidade de Ensino, Pesquisa e
Extensdo em Melhoramento de Suinos da Universidade Federal de Vigosa. As fémeas foram
inseminadas no terceiro estro e, apds o abate, os conceptos foram coletados, identificados,
armazenados e transportados para o Laboratério de Biotecnologia Animal (LABTEC).
Posteriormente, as amostras foram sequenciadas na plataforma lumina HiSeq2500 (llumina,
Inc; San Diego, CA, EUA). O pipeline BAQCOM foi utilizado para realizar o controle de
qualidade, mapeamento e contagem de leituras. Utilizou-se o genoma suino (Sus scrofa 11.1),
para mapeamento dos dados, e o software R para normalizar e filtrar 0s genes codificantes do
cromossomo Y. A determinacdo do sexo dos conceptos foi baseada nas leituras por milhdo
(CPM) dos genes do cromossomo Y, dos quais 12 dos 90 analisados apresentaram CPM
diferenciada. A soma das leituras (XCPMchrY) foi calculada para classificar os conceptos:
aqueles com (ZXCPMchrY) maior que 400 foram considerados machos, enquanto valores
inferiores a 2 indicaram fémeas. Dos 17 conceptos analisados, sete apresentaram contagens para
0s genes do cromossomo Y, com destaque para KDM5D (lisina demetilase 5D) e EIFLAY (fator
de iniciacdo da traducdo eucariotica 1A, ligado a Y), ambos com processos bioldgicos na
regulacdo da via de sinalizacdo do receptor androgeno e traducgéo. Esses genes sao fundamentais
para o desenvolvimento gonadal e espermatogénese, cruciais para a formagdo e funcdo dos
testiculos. Estudos sugerem que esses genes apresentam uma alta taxa de biossintese proteica,
e sua auséncia pode comprometer a espermatogénese. Assim, os resultados indicam que é
possivel determinar 0 sexo em estagios iniciais de desenvolvimento usando dados de RNA-seq,
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sem a necessidade de métodos adicionais.

Palavras-chave: embrides, definicdo do sexo, fetos, transcritos.
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DUAL ENERGY X-RAY ABSORPTIOMETRY (DEXA) FOR PREDICTING THE
TISSUE COMPOSITION OF GOAT CARCASSES

LANA, D. S.*1; GANDRA, L. M.1; COSTA, A. C.2; GONCALVES, M.A2; MIRANDA, B. S.3; CANTARINO,
M. E.C.3; SCHULTZ, E.B.4
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Carcass quality parameters are fundamental to the meat industry, with carcass composition used
for grading, yield determination and market value assessment. Traditionally, these assessments
have been manual, involving dissection and destructive chemical analysis, making the process
laborious. With advances in technology, it has become possible to perform analyses in a non-
invasive, quick and economical way, allowing an accurate assessment of these parameters. In
this context, dual-energy X-ray absorptiometry (DEXA) stands out as a promising tool for
obtaining relevant information on carcass composition. The aim of this study was to evaluate
the potential of DEXA in predicting the tissue composition of goat carcasses. The study was
carried out at the Federal University of Vicosa (UFV) using half-carcasses of 16 whole male
goats (9 Alpina and 7 Saanen), separated into two slaughterings, 8 animals aged 3 months with
an average weight of 18.5 kg and 8 animals aged 4 months with an average weight of 20.9 kg.
The carcasses were scanned with DEXA (GE Healthcare, Lunar Prodigy Advance, USA) 24
hours after sanitary maturation to measure the tissue composition of muscle (Mpexa), fat
(Gpoexa) and bone (Opexa). To verify the prediction, the gold standard was achieved by
dissecting the carcasses and obtaining data on the mass of lean adipose tissue and bone. In the
statistical analysis, linear regressions were performed to verify the techniques and predictions.
There was no equivalence between the DEXA technique and the dissection gold standard. The
predictive parameters were significant in all equations: Y muscle = -0.2674 + 0.8589 * Mpexa
with R2=0.99; Yat = -0.056 + 0.6768 * Gpexa With R?= 0.84; Yhone = 0.2752 + 5.4492 * Opexa
with R2= 0.79. In addition, all the p-values of the regressions were below 0.001, indicating
robust statistical significance. These results are promising, as the technology can be applied to
other species and at various stages of growth, not just carcasses. By reducing the need for
dissection, this approach facilitates evaluation and represents a significant advance in goat meat
quality analysis, contributing to a more efficient and sustainable industry. It can be concluded
that the prediction of the tissue composition of goat carcasses is accurate using data obtained
by DEXA.

KEYWORDS: precision livestock, goats, tissue composition, scanning.
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DUAS MEDIDAS MORFOMETRICAS INEDITAS PARA CARACTERIZACAOE
MELHORAMENTO GENETICO DE EQUINOS SELECIONADOS PARA MARCHA
NO BRASIL

FREIRE, AL, PROCOPIO, A M.z, SOUZA, F.A.C.3; JOSE, R.N.G.4;, MEIRELLES, S.L.C.5; MOURA, R.S.5

'Doutorando em Zootecnia, Bolsista CNPq, Programa de Pés-graduagéo em Zootecnia, Faculdade de Zootecnia e Medicina Veterinéria,
Universidade Federal de Lavras (UFLA), e-mail: alan.freirel @estudante.ufla.br;

%professor titular, Centro Universitario UNIBH, e Jurado das Associagdes Brasileiras dos Criadores de equinos das ragas Mangalarg
(ABCRM), Campolina (ABCC-Campolina), Jumento Péga (ABCJPéga) e Cavalo Pampa (ABCPampa);

*Doutor emZootecnia — UFLA, e Jurado das Associag8es Brasileiras dos Criadores de equinos das ragas Mangalarga (ABCRM) e Campolina
(ABCC-Campolina);

*Graduando em Zootecnia, Bolsista ITI-CNPq, Faculdade de Zootecnia e Medicina Veterinaria, Universidade Federal de Lavras;
°Professora Associada, Departamento de Zootecnia, Faculdade de Zootecnia e Medicina Veterinéria, Universidade Federal de Lavras;
®Professora Associada, Departamento de Zootecnia, Faculdade de Zootecnia e Medicina Veterinaria, Universidade Federal de Lavras.

O valor econdmico dosequideos esta relacionado a sua morfologia e qualidade dos andamentos
executados em atividades de interesse zootécnico. Diversos parametros morfofuncionais séo
utilizados em pesquisas que buscam aprimorar as metodologias aplicadas em registros
genealdgicos e julgamentos de racas equideas selecionadas para marcha no Brasil, como o
Mangalarga Marchador (MM). Contudo, ndo foram encontrados estudos que buscassem
descrever objetivamente dois parametros zootécnicos citados empiricamente por criadores de
racas marchadoras, por serem associados, embora sem comprovacéo cientifica, com a qualidade
dos andamentos: “triangulo da marcha” (TM) e “Z da marcha” (ZM). Objetivou-se descrever
uma metodologia preliminar para mensuracao linear dessas duas medidas corporais inéditas e
com potencial para aplicacdo em futuras pesquisas relacionadas a caracterizacdo, conservagdo
e melhoramento genético da marcha selecionada na raga MM. Foram mensurados 273 equinos
(71 machos e 202 fémeas), adultos (11,7 £ 5,1 anos), registrados nos livros MM5 e MM6 e
oriundos de 52 propriedades nos estados de MG (N = 215), SP (N = 22), RJ (N =20), RS(N =
8) e BA (N = 8). Inicialmente foi realizada a palpacdo e marca¢do com adesivos circulares dos
seguintes pontos anatémicos: porcédo cranial do tuber coxal do ileo esquerdo (P1); parte cranial
do trocanter maior do fémur esquerdo (P2); epicondilo lateral do fémur esquerdo (P3); face
cranial da patela esquerda (P4); borda lateral (P5) e maléolo lateral (P6) datibia esquerda. Em
seguida, cada animal foi posicionado com o0s quatro membros igualmente apoiados sobre um
piso firme e plano, para mensuragdo com fita métrica dos comprimentos anca -fémur (CAF -
distancia entre P1 e P2); anca-soldra (CAS - distancia entre os pontos P1 e P4); fémur-soldra
(CFS - distancia entre os pontos P2 e P4); da coxa (CCx - distancia entre os pontos P2 e P3); e
da perna (CP - distancia entre os pontos P5 e P6). Todos os procedimentos foram realizados
por um mesmo avaliador previamente treinado, sempre do lado esquerdo dos animais. O TM
foi estimado através do somatorio linear dos CAF, CFS e CAS. O ZM foi estimado através do
somatorio linear dos CAF, CCx e CP. As médias do TM e ZM observados, respectivamente,
em fungdo de sexo e estado de origem foram: 123,30 + 5,25cm e 98,89 + 4,20cm
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(machos);126,00 £ 5,55cm e 99,11 + 3,95cm (fémeas); 125,46 £ 5,38cm e 98,64 + 3,8cm
(@nimais de MG); 130,33 = 9,50cm e 105,00 + 2,65cm (animais de SP); 127,25 £ 9,00cm
e104,38 £2,29cm (animais do RJ); 117,50 £+ 4,88cm e 100,67 + 2,59cm (animais do RS);
125,50 £ 3,08cm e 105,25 £ 2,63cm (animais daBA). Essa iniciativa foi uma primeira
tentativa que seguira sendo estudadapara desenvolvimento de novos métodos objetivos
aplicaveis a campo e que possam auxiliar na implantacdo de futuros programas de
melhoramento genético voltados a conservacdo da marcha prevista no padrdo racial e
desejada pelos criadores de equideos marchadoras selecionados no Brasil.

Palavras-chave: equideocultura, ezoogndsia, fenotipagem, métodos objetivos, zootecnia
de preciséo.
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E POSSIVEL DISCRIMINAR CARACTERISTICAS DE QUALIDADE
OVOCITARIA A PARTIR DA MORFOLOGIA OVARIANA?
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Na morfologia ovariana a presenca de foliculo dominante — FD, corpo Iiteo — CL e a contagem
de foliculos antrais - CFA sdo considerados influenciadores da competéncia futura de ovdcitos,
afetando assim a producdo in vitro de embrides (PIVE). A identificacdo das caracteristicas
morfologicas associadas a qualidade do ovocito pode direcionar a sele¢do de futuras doadoras
para a PIVE. Dentre as diferentes caracteristicas morfoldgicas, podem existir algumas capazes
de influenciar majoritariamente o desenvolvimento subsequente dos ovocitos. O objetivo deste
trabalho foi discriminar caracteristicas de qualidade ovocitaria a partir da classificacdo
morfoldgica dos ovarios, utilizando anlise discriminante candnica. Um total de 279 ovarios,
distribuidos em 13 rotinas de triagem ovocitaria, foram utilizados. Para isso, ovarios de vacas
zebuinas advindos do matadouro local foram transportados em solucdo antibidtica e salina
(0,9%) a 37°C. Inicialmente os ovarios foram classificados morfologicamente em Classe |
(corpo hemorragico ou CL maduro e FD), Classe Il (CL funcional e sem nenhum FD), Classe
Il (CL regressivo ou sem CL e com FD) e Classe IV (sem estruturas IGteas e pequenos
foliculos). Os foliculos foram aspirados seguindo metodologia padrao e classificados de acordo
com complexo cummulus 06citos-CCOs em Grau | (trés ou mais camadas de células do
cumulus-CIIC e citoplasma homogéneo - CH), Grau Il (Uma ou duas camadas de CIIC e CH),
Grau Ill (camada incompleta de CIIC e CH ou citoplasma heterogéneo) e Grau IV (CIIC de
aspecto gelatinoso, o6cito degenerado, com granulos escuros). Outras caracteristicas, como a
CFA por classe ovariana, percentual de CCOs Grau | e 1l (%GlI-I1), percentual de CCOs Grau
Il e IV (%GlI-1V) e média de CCOs por ovéario (CCOsMed), foram utilizadas durante a
triagem. A discriminacdo entre classes ovarianas e competéncia ovocitaria foi realizada a partir
da técnica de analise discriminante candnica- ADC, utilizando o estatistico Lambda de Wilks
(P<0,05). Na identificacdo das caracteristicas mais relevantes foi utilizado o coeficiente
estrutural padronizado da funcdo candnica. Os casos corretamente classificados foram
expressos em percentagem. Das caracteristicas utilizadas na discriminagdo, apenas %GlI-II,
CCOsMed e CFA foram significativas entre classes ovarianas (P=0,042). Na identificacdo de
casos corretamente classificados, 100% dos ovarios classe 1l e 1V foram classificados
adequadamente a partir das caracteristicas significativas. Os valores médios nas classes
ovarianas Il e 1V foram: %GlI-Il (9,2 £ 0,9 e 30,5 + 13,3), CCOsMed (8,7 £1,8 € 6,6 £1,0) e
CFA (24,4 £4,0 e 30,07£1,8). Indicando que os ovarios sem estruturas luteas forneceram
melhor qualidade ovocitaria apesar de menor nimero de CCOs. Estas caracteristicas foram
independentes da CFA das classes. Assim, é possivel discriminar caracteristicas de qualidade
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ovocitaria (%GlI-11, CCOsMed e CFA) a partir da morfologia ovariana, especificamente nas
classes ovarianas Il e IV.

Palavras-chave: analise discriminante, bovinos, competéncia ovocitaria, melhoramento
genetico, PIVE
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EFEITO DAHERDABILIDADE E CORRELACOES GENETICAS PARA
CARACTERISTICAS DA CURVA DE CRESCIMENTO DE BOVINOS SANTA
GERTRUDIS

VITORETI, L.B.L.Y; ENGELS, AC.B.% SILVA, M. L. C.3 FARIA L. 0.%; MATTOS, E. C.%; ELER, J. P5;
TAROCO, G.7; GAYA, LGB

1Graduanda em Zootecnia, Departamento de zootecnia, Universidade Federal de S&o Jodo del-Rei, email: larissavitoreti@yahoo.com.br
2Graduanda em Zootecnia, Departamento de zootecnia, Universidade Federal de Sdo Jodo del-Rei;

3Graduando em Zootecnia, Departamento de zootecnia, Universidade Federal de S&o Jodo del-Rei; 4Graduanda em Zootecnia,
Departamento de zootecnia, Universidade Federal de S&o Jodo del-Rei; 5Professora Adjunta, Departamento de Zootecnia, Universidade de
Séo Paulo;

6Professor Titular, Faculdade de Zootecnia e Engenharia de Alimentos, Universidade de S&o Paulo; 7Doutora em Zootecnia, Unive rsidade
Federal de Lavras;

8Professora Adjunta, Departamento de Zootecnia, Universidade Federal de Sdo Jodo del-Rei

O estudo dos parametros genéticos, como herdabilidade e correlacbes genéticas, para
caracteristicas de crescimento na raca Santa Gertrudis é essencial para direcionar programas de
melhoramento em bovinos de corte. Este estudo analisou 37.917 animais, sendo o arquivo de
pedigree composto de 12.683 bovinos. A curva de crescimento foi ajustada pelo modelo de
Gompertz, cujos parametros - peso assintotico (A), taxa de crescimento assintético (TCA),
velocidade de crescimento (k) e ponto de inflexdo (IPT) - permitem interpretacdo bioldgica,
indicando o potencial de desenvolvimento corporal dos animais. A média do peso assintotico
foi de 356,91 kg, sendo observada uma velocidade de crescimento de 0,007, com taxa de
crescimento de 0,559 g/dia e 115 dias como ponto de inflexdo. O modelo animal incluiu os
efeitos sistematicos classe de idade da mée e regime alimentar aos 12 e 18 meses, assumindo-
se o nivel de significancia estatistica de 5%, e como efeito aleatorio, o efeito genético aditivo
do animal, sendo as variancias estimadas via inferéncia Bayesiana, com critério de
convergéncia em 1.000.000 ciclos e 2.000 ciclos de periodo de burn-in, considerando um
intervalo de amostragem de 100 ciclos, para assegurar a independéncia das amostras e intervalo
HPD de 95%. Os coeficientes de herdabilidade estimados (e seus respectivos intervalos de
credibilidade) para os parametros A e TCA foram de, respectivamente, 0,15 (0,03-0,31) e 0,27
(0,17-0,41). Ja para k e IPT os coeficientes herdabilidade foram de 0,20 (0,17-0,23) e 0,17
(0,04-0,33). A correlagdo genética entre as variaveis TCAe k foi de 0,22 (0,11-0,33), indicando
que a selecdo de uma caracteristica melhorara a outra, ndo sendo necessario dar énfase a selecdo
das duas caracteristicas. A correlacdo genética entre A e IPT foi de 0,46 (-0,05-0,88), e entre
TCA e IPT foi de -0,32 (-0,77-0,10). No entanto, o ganho genético pode ser limitado em A e
IPT, devido a forte influéncia ambiental e genética ndo-aditiva, impactando o potencial para
peso final. As herdabilidades moderadas de TCA e k indicam que essas variaveis possuem
potencial significativo para sele¢do indireta, visto que a selecdo para TCA, que representa o
ganho médio diario, também impulsiona a velocidade de crescimento dos animais, dada a
correlagdo genética positiva entre elas. A correlagdo genética negativa observada entre IPT e
TCA (-0,50) e o intervalo de credibilidade (-0,05-0,88) sugerem que a selecdo para menores
valores de IPT resultaria em animais mais precoces, 0 que € desejavel na pecuaria de corte. Para
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0 produtor, isso significa maior eficiéncia na producdo de bovinos com melhor taxa de
crescimento, permitindo a obtencao de animais que atingem o peso de abate mais rapidamente,
reduzindo o tempo de permanéncia no pasto. A inclusdo desses parametros nas estratégias de
selecdo pode acelerar o progresso genético e aumentar a eficiéncia na criacdo de bovinos Santa
Gertrudis no Brasil, tornando a producdo mais competitiva e sustentavel.

Palavras-chave: bovinocultura, melhoramento genético, taxa de crescimento, modelos nédo
lineares, peso assintotico

14 e 15 de novembro - 2024
Universidade Federal de Vigosa



70

2
O imMelthcn

III Simpésio de Genética e Melhoramento Animal | Workshop de Inteligéncia
I1T Symposium on Genetics and Animal Breeding Artificial Aplicada a Pecuaria Digital

EFEITO DO NIVEL DE ENDOGAMIA SOBRE A PRODUCAO DE CASEINA DO
LEITE EM VACAS HOLANDESAS
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Na raca Holandesa, os acasalamentos endogamicos sdo geralmente utilizados para fixar
caracteristicas desejaveis. Contudo, niveis elevados de endogamia podem impactar
negativamente em caracteristicas produtivas, devido a depressdo endogamica, levando a
reducdo do valor fenotipico de caracteristicas quantitativas. A caseina, uma proteina de alto
valor biol6gico, é essencial para a qualidade do leite e derivados lacteos. Objetivou-se avaliar
a relacdo entre o coeficiente de endogamia e o teor de caseina do leite de vacas holandesas
criadas no Brasil. Os dados foram disponibilizados pelo Grupo de Estudos em Melhoramento
Animal da Escola Superior de Agricultura Luiz de Queiroz, da Universidade de Sao Paulo e
processados no Laboratério de Melhoramento Animal do Departamento de Zootecnia da
Universidade Federal de S&o Jodo del-Rei. A base de dados continha 127 mil registros, sendo:
identificacdo, idade, fazenda, data de coleta, data de analise, ordem de lactacdo (OL), dias em
lactacdo (DEL) e o teor de caseina no leite. As informacdes foram coletadas no periodo de
2012 a 2016, oriundas de quatro fazendas dos Estados de Sao Paulo e Parana. O arquivo de
pedigree continha 17 mil animais. Apds analise de consisténcia, permaneceram 16.625
animais na base de dados, tendo sido excluidos aqueles que apresentaram coeficientes de
endogamia igual a zero. Foram estabelecidos limites biolégicos para OL (1 a 8), DEL (7 a 305
dias), teor de caseina (1,35 a 6,02%) utilizando o grafico tipo boxplot, excluindo-se 0s
animais com valores fora desses intervalos. As médias para OL, DEL e teor de caseina foram
de 2,02, 151,67 dias e 2,42%, respectivamente. Para predizer os valores genéticos dos
animais, utilizou-se o modelo animal sob o método da maxima verossimilhanca restrita,
considerando como efeitos fixos OL e fazenda (testados pelo método dos modelos lineares
gerais, a 5% de significAncia estatistica) e, como efeitos aleatérios, o efeito genético aditivo
direto e o efeito de ambiente permanente individual. DEL e idade foram incluidos como
covariaveis. Foram realizadas analises de regressao lineares entre fendtipo e coeficiente
endogamia individual, e entre valor genético aditivo direto e endogamia individual, também
assumindo-se também 5% de significAncia. O valor genético aditivo direto meédio da caseina
na populacdo foi de 0,0077 g, enquanto a media do coeficiente de endogamia foi de -2,43%.
N&o houve significancia (p > 0,05) para a relacdo entre os fenotipos do teor caseina e o
coeficiente de endogamia. Entretanto, a cada incremento de 1% no coeficiente de endogamia,
o valor genético aditivo direto da caseina foi reduzido em -0,014% (p < 0,05) na populagao.
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Conclui-se que o controle do nivel de endogamia € essencial para evitar a reducgdo do teor de
caseina no leite de vacas holandesas, sendo recomendada a adocdo de estratégias de
acasalamento que minimizem esse impacto negativo.

Palavras-chave: fen6tipo, herdabilidade, selecdo, valor genético
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A identificagdo de animais geneticamente superiores para producdo de 1a ¢ complexa, pois as
caracteristicas de interesse econdmico, entre as quais, Peso de Velo Sujo (PVS, em kg),
Diametro de Fibra (DF, em micras), Comprimento de Mecha (CM, em cm), em geral, podem
sofrer grande influéncia de fatores nao genéticos, denominados, efeitos ambientais. Portanto, o
objetivo deste estudo foi identificar os efeitos ambientais que influenciam o PVS, DF, CM e
Peso Corporal a Tosquia (PCT, em kg), em ovinos da raga Corriedale, avaliados no Uruguai.
Para tanto, foram utilizados dados de desempenho de 1.294 animais, nascidos entre os anos
2014 e 2022, com, aproximadamente, um ano de idade (262 a 440 dias), pertencentes ao
rebanho do Instituto Nacional de Pesquisa Agropecuaria (INIA) do Uruguai. O modelo geral
utilizado foi o seguinte: Yijkimn = p+ ANONi + ESTNj + SEXOk + TIPON1 + PCTm + ITOSx
+ ITOS? + &ijmmn; Em que: Yijkimn = observagdo da caracteristica estudada (PVS, DF, CM ou
PCT); p = média da populagdo para a caracteristica estudada; ANON; = efeito do ™ ano de
nascimento (2014 a 2022); ESTN; = efeito da j*™@ estacio de nascimento (inverno ou
primavera); SEXOx = efeito do k™ sexo (macho ou fémea); TIPON| = efeito do 1%™ tipo de
nascimento (simples ou gemelar); PCTm = efeito linear do peso a tosquia (kg), exceto quando
peso a tosquia foi a variavel dependente; ITOS» e ITOS?h = efeito linear e quadratico da idade
a tosquia; e Eijkimn = erro aleatdrio associado a cada observagao. A edi¢do dos dados e as analises
estatisticas foram realizadas utilizando-se os pacotes SmartEDA e glmulti do programa R 4.4.1
(R Core Team, 2024). As variaveis ANONi, TIPONi e PCTm foram significativos (P<0,01) para
PVS (R?=0,82), DF (R*=0,34), CM (R?=0,65) e PCT (exceto PCTm; R*=0,52). Os efeitos de
ESTN; e ITOS?, foram significativos (P<0,05) apenas para PVS e PCT. J4 os efeitos de SEXOxk
e ITOSh foram estatisticamente significativos (P<0,01) para PVS, CM e PCT. Portanto, conclui-
se que os efeitos ambientais de sexo, ano, estagao e tipo de nascimento, além dos efeitos linear
de peso a tosquia e linear e quadratico de idade a tosquia, devem ser considerados no modelo
para estimar parametros genéticos para a caracteristica Peso de Velo Sujo. Para Didmetro de
Fibra, no modelo inclui-se os efeitos de ano e tipo de nascimento e efeito linear de peso corporal
a tosquia. Para Comprimento de Mecha, efeitos ambientais de ano e tipo de nascimento, sexo,
os efeitos lineares de peso corporal e de idade a tosquia devem ser considerados no modelo. Ja,
para se estimar parametros genéticos para o peso corporal a tosquia, deve-se incluir no modelo
os efeitos de ano, estagdo e tipo de nascimento, além de sexo e dos efeitos linear e quadratico
de idade a tosquia.

Palavras-chave: qualidade de 13, produgao de 13, efeitos ndo genéticos, peso a tosquia.
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As avaliacOes de escores visuais em bovinos de corte auxiliam na identificacdo de animais com
biotipos ideais para a atividade econdmica para qual serdo destinados. Para avaliar
adequadamente o desempenho dos animais € essencial conhecer os fatores ambientais, isto &,
ndo genéticos, além dos genéticos que influenciam a expressao do fenotipo. Portanto, o objetivo
deste trabalho foi estudar os efeitos de ano de nascimento, més da desmama, sexo, idade e peso
a desmama sobre as caracteristicas E (estrutura), P (precocidade), M (musculatura), U
(umbigo), R (raciais), A (aprumos) e S (sexuais) em bovinos Nelore. Para isso, foram utilizados
dados de 989 bovinos da raca Nelore nascidos nos anos de 2022 e 2023, todos desmamados em
2023, pertencentes a Fazenda Nelore Jandaia, localizada em Santa Vitoria — MG. Os escores
visuais foram avaliados na fazenda por um técnico treinado e, posteriormente, analisados
separadamente, pelo método dos quadrados minimos, empregando o procedimento de GLM do
software estatistico R (R versdo 4.2.0). O modelo utilizado pode ser representado por Yijkim=H
+ Anoi + Sexoj + Mesdesk+ lddesmi + PesoDesm + €ijkim, €M que: Yijkim= valor observado da
variavel dependente (E, P, M, U, R, A ou S); 4 = média da populacdo para cada variavel
estudada, Anoi = efeito do ano de nascimento i (2022 ou 2023), Sexoj = efeito de sexo j (macho
ou fémea); Mesdesk= efeito do k™ més de desmame (julho ou agosto); Iddesm = efeito linear
da ldade & desmama (em dias); PesoDesm = efeito linear do peso a desmama (em kg) e € = erro
aleatorio associado a cada observacdo. Para as caracteristicas E, P e M, os efeitos de més de
desmama, idade e peso a desmama foram estatisticamente significativos, e os modelos
apresentaram coeficiente de determinacdo (R?) de 0,65, 0,63 e 0,63, respectivamente. Para as
caracteristicas de U e R, as variaveis de ano de nascimento e linear de peso a desmama foram
estatisticamente significativas, porém os coeficientes de determinacdo (R2) foram baixos, de
0,09 e 0,07, respectivamente. Por fim, para as caracteristicas de A e S, os efeitos de sexo, més
de desmama e linear peso a desmama foram significativos e os modelos apresentaram R2 de
0,15. Conclui-se, portanto, que, para evitar viés na estimacdo de parametros genéticos para as
caracteristicas EPMURAS avaliadas & desmama, deve-se considerar no modelo o efeito linear
de peso a desmama para todas as caracteristicas, o efeito linear de idade a desmama para EPM,
o efeito de ano de nascimento para U e R, 0 més de desmama para EPM e S e o efeito de sexo
para AeS.
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A selecdo de animais para caracteristicas morfolégicas tem contribuido para a eficiéncia
econdmica da bovinocultura de corte, uma vez que as avalia¢fes visuais vém sendo utilizadas
em programas de melhoramento genético para identificar os animais mais adequados ao sistema
produtivo ao qual estdo inseridos, otimizando o desempenho dos rebanhos e,
consequentemente, garantindo maior retorno econdémico (Faria et al., 2009). O conjunto de
caracteristica denominado EPMURAS tem sido avaliado ha alguns anos com o objetivo de
identificar os reprodutores mais adequados a atividade. As caracteristicas Estrutura (E),
Precocidade (P) e Musculatura (M) permitem descrever melhor o peso corporal dos bovinos de
corte e, dessa forma, a selecdo de biotipos mais adequados é realizada de forma eficiente. As
caracteristicas Raciais (R) refletem a adaptabilidade e rusticidade, além do padrdo racial. Os
escores de aprumos (A) avaliam a salde locomotora, que impactara na longevidade e no
desempenho e produtividade, dado que animais com problemas de aprumos estdo menos aptos
a manter um bom desempenho em ganho de peso, eficiéncia alimentar e reproducao,
comprometendo a produtividade. Ja, as caracteristicas sexuais (S) representam o potencial
reprodutivo dos animais. Dessa forma, o objetivo deste estudo foi estimar o coeficiente de
herdabilidade para caracteristicas avaliadas por escores visuais (E: estrutura, P: precocidade,
M: musculatura, U: umbigo, R: racial, A: aprumo, e S: sexual) a desmama em bovinos Nelore.
Foram utilizados dados de 987 bezerros nascidos em 2022 e 2023, todos desmamados em 2023,
pertencentes a fazenda Nelore Jandaia, localizada em Santa Vitoéria - MG. Todas as
caracteristicas foram avaliadas por um avaliador devidamente treinado para 0 momento da
desmama. Foram eliminadas todas as informacdes de animais sem registro de EPMURAS a
desmama, grupos contemporaneos (ano de nascimento, més de desmama e sex0) com menos
de cinco observagdes e animais com peso menor do que 100kg e maior do que 350kg. No
modelo animal usado para analise genética foram considerados os efeitos de grupo
contemporaneo, como fixo, os efeitos lineares da idade e do peso & desmama, como covariaveis,
e os efeitos genéticos aditivo direto e residual, como aleatérios. Os coeficientes de
herdabilidade foram estimados por inferéncia bayesiana por meio do software GIBBSF90+
(Misztal et al., 2022). As estimativas de herdabilidade para EPMURAS variam de baixa a
moderada magnitude e foram, respectivamente, 0,30+0,11; 0,15+0,06; 0,22+0,08; 0,33+0,12;
0,18+0,12, 0,11+0,06 e 0,02+0,01. E possivel obter rapido progresso genético para as
caracteristicas Estrutura, Musculatura e Umbigo a desmama por meio de selecdo direta. Porém,a
resposta a selecdo tradicional para Precocidade, Raciais, Aprumo e Sexuais, provavelmente,
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serd mais lenta.
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A raca Guzerd, originaria da India, possui grande importancia em programas de melhoramento
genetico, destacando-se pela dupla aptiddo em produzir leite e carne, quanto pela sua adaptacao
as condicdes tropicais. Caracteristicas como peso a desmama ajustado aos 210 dias (P210) e a
idade ao primeiro parto (IPP) sdo essenciais para melhorar a eficiéncia produtiva, promovendo
a selecdo de animais para maior ganho de peso e melhor desempenho reprodutivo. Este estudo
teve por objetivo estimar os parametros genéticos de herdabilidade (h?) e correlacdo genética
(rg) para P210 e IPP. Foram utilizados para esta analise registros fenotipicos de 11.833 novilhas
da raca Guzera, fornecidos pela Associacdo Nacional de Criadores e Pesquisadores (ANCP). A
definicdo do grupo de contemporéneos (GC) foi formado pela concatenacdo dos efeitos de
fazenda, sexo, ano de nascimento e grupo de manejo. Foram removidos GC com menos de trés
animais e desvio padrao superior a £3.5 da média dos GC. A estrutura do pedigree foi composta
for 80.634 animais, sendo 1.927 touros e 11.063 matrizes, considerando a profundidade de 3
geracBes. O GC foi considerado como efeito fixo e os efeitos genético aditivo direto e materno
como efeitos aleatorios. Os dados passaram pela analise de distribuicdo de residuos e
homoscedasticidade. A estimacdo dos componentes de (co)variancias, h? e rq foram realizadas
utilizando o programa GIBBSf90+. As cadeias de convergéncia foram avaliadas em testes
visuais com pacote Coda no RStudio. A populacdo em estudo apresentou h? direta de 0,05 para
IPP e 0,19 para P210. A h? materna para P210 foi de 0,07 e a proporcéo do efeito de ambiente
permanente materno (c?) foi de 0,08. A rg entre as caracteristicas de IPP e P210 foi de -0,42. Os
resultados mostram que, para ambas as caracteristicas, as herdabilidades foram baixas, ou seja,
0 ambiente desempenha papel significativo na variancia destas caracteristicas e a resposta a
selecdo pode ser limitada. Contudo, a correlagdo negativa e moderada entre as caracteristicas
estudadas sugere a possibilidade de selecionar indiretamente IPP ao selecionar P210. Em outras
palavras a selecdo dos animais com base em P210, resulta em IPP menor, o que pode melhorar
os indices produtivos e econdmicos do rebanho Guzera.
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A concentracdo de B-hidroxibutirato (BHBA) no plasma sanguineo de vacas leiteiras é um
importante indicador da saude metabolica no inicio da lactacdo, devido a sua alta associacdo
com a ocorréncia de cetose. Vacas que sofrem desse distirbio metabolico podem apresentar
reducdo significativa na producéo de leite e queda na fertilidade, gerando prejuizos financeiros
para as propriedades leiteiras. A selecdo genética de animais com menor propensao a altos
niveis deste corpo cetbnico sdo uma alternativa para a reducdo da incidéncia de cetose nos
rebanhos de alta producdo. O objetivo deste estudo foi estimar a herdabilidade para a
concentracdo do BHBA no sangue de vacas Holandesas mensurado no inicio da lactacdo. Foram
utilizados dados de 3.862 primiparas e 6.856 multiparas provenientes de 16 rebanhos
localizados em 7 estados dos Estados Unidos avaliadas entre os anos de 2012 e 2014 em estudo
prévio (USDA nimero do projeto: COL0-2016-05618). As analises para definicdo dos modelos
estatisticos foram realizadas no software RStudio (versdo R 4.4.1). A normalizacdo dos dados
foi feita utilizando a funcdo boxcox, e 0 melhor modelo linear para cada categoria de fémea foi
definido pela fungéo stepAIC do pacote MASS. Para as primiparas foram incluidos no modelo
animal os efeitos fixos de grupo de contemporaneos (CG) e escore de condi¢cdo corporal no
inicio da lactacdo (BCS0), variando de 2 a 5 pontos, e dias em lactacdo (DIMBHBA), variando
de 3 a 13 dias, como covariavel. O modelo para multiparas incluiu os mesmos efeitos, mas com
DIMBHBA variando de 3 a 14 dias, além da ordem de lactacdo (Lact), considerando vacas da
segunda a nona lactacdo, como efeito fixo. As andlises uni variadas para a obtencdo das
estimativas de variancia e do coeficiente de herdabilidade para BHBA foram realizadas
utilizando o pacote aireml do programa BLUPF90+. A herdabilidade estimada foi de 0,10 (*
0,03) para primiparas e de 0,20 (x 0,05) para multiparas, indicando a existéncia de influencia
genética na cetose em vacas Holandesas. Embora as estimativas de herdabilidade sejam de
baixa magnitude, a selecdo genética baseada nesta caracteristica pode, a longo prazo, contribuir
para a reducdo da ocorréncia de cetose nos rebanhos leiteiros, especialmente com a
incorporacao de informacdo gendmica.
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Com o aumento iminente da populagdo mundial a necessidade de produgdo de um maior volume
de alimentos de forma sustentavel se torna fundamental, dessa forma a sele¢cdo genémica para
caracteristicas de carcaca visando um maior rendimento produtivo tornam-se alternativas
essenciais para o avan¢o da pecuaria nacional. O objetivo deste trabalho é predizer os valores
genéticos de caracteristicas de qualidade de carcacga de bovinos da raca Guzera, com base em
dados coletados por ultrassonografia. Foram avaliados 2.729 animais entre machos e fémeas
com média de 532 dias de idade para caracteristica de area de olho de lombo (AOL) e espessura
de gordura subcutanea (EGS). Contamos com aproximadamente 5.487 animais no pedigree e
1.891 animais genotipados. Os dados foram coletados na Fazenda Perfeita Unido (Pirajui-SP),
atraves de imagens geradas por ultrassonografia em tempo real. A estimacdo dos componentes
de variancia das caracteristicas AOL e EGS, foram avaliadas sob um linear convencional, que
pode ser resumido em: k = Xj + Zu + e. A estimativa de herdabilidade (h?), para AOL e EGS
foram 0,24+0,05 e 0,17+0,04 respectivamente. Os valores obtidos sdo considerados por muitos
autores como medianos, e estdo em conformidade com outros trabalhos de mesma abordagem
e mesmas caracteristicas para animais zebuinos como o Guzera. Isto pode ser explicado pela
diferenca nas linhagens populacionais de Guzerad presentes no Brasil, pela consisténcia do
pedigree ou mesmo pelo fato do ndmero reduzido de animais utilizados neste estudo. A
variancia genética aditiva (c?g) e variancia residual (c%¢) para AOL foram respectivamente de
49,01 e 15,59. Para EGS a c%g e c% se apresentaram como 0,43 e 2,07 respectivamente. Os
resultados obtidos para AOL, nos mostram uma forte influéncia genética para a caracteristica e
uma influéncia relativamente menor do meio ambiente, demonstrando que a selecdo genética
pode ser eficaz para melhorar esta caracteristica. Em contra partida os resultados de EGS ndo
foram téo favoraveis a genética com um valor de c?e um pouco mais elevado, demonstrando
que o ambiente exerce uma influencia grande nesta caracteristica em questdo. Conclui-se que a
AOL possui maior potencial de melhoramento genético, devido a sua herdabilidade moderada
e forte influéncia genética. Ja& EGS apresentou maior influéncia ambiental, sugerindo a
necessidade de considerar fatores de manejo para seu melhoramento.

Palavras-chave: bovinocultura, gendmica, melhoramento, produtividade, sustentabilidade
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ESTIMATIVAS DE CORRELACAO GENETICA ENTRE PERDA GESTACIONAL
EM NOVILHAS COM CARACTERISTICAS DE IMPORTANCIA ECONOMICA NA
RACA NELORE
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As perdas gestacionais afetam a producédo de bezerros e a eficiéncia econdmica em bovinos de
corte. Em racas zebuinas, a compreenséo do ponto de vista genético € limitada. O objetivo foi
estimar parametros genéticos da perda gestacional em novilhas Nelore e suas associagfes com
caracteristicas de reproducdo, crescimento, eficiéncia alimentar e carcaca. O banco de dados
foi formado por 23507 novilhas Nelore com diagnostico de prenhez, sendo 17052 genotipadas
do programa de melhoramento da Associagdo Nacional de Criadores e Pesquisadores (ANCP,
Ribeirdo Preto, Brasil). Para a estimacdo dos parametros genéticos e componentes de variancia
foi usado um modelo animal bicaracteristico limiar-limiar de perda gestacional com
probabilidade de paricdo precoce aos 30 meses de idade (PP30; N=127420) e stayability
(STAY; N=50051), e um modelo animal bicaracteristico limiar-linear de perda gestacional com
idade ao primeiro parto (IPP; N=148770), peso ajustado aos 240 (P240; N=111727) e 455 dias
(P455, N=127232), circunferéncia escrotal ajustado aos 365 dias (C365; N=47208), ingestdo
de matéria seca (IMS; N=20514), consumo alimentar residual (CAR; N=20972), area de olho
de lombo (AOL; N=144458), espessura de gordura na picanha (EGP8, N=143868) e marmoreio
(MAR; N=44391). Para todas as caracteristicas, a metodologia ssGBLUP foi utilizada. A
analise bicaracteristica foi realizada atraves de inferéncia bayesiana por meio do algoritmo de
amostragem de Gibbs, implementado no software GIBBSF90+. Cadeias de Gibbs com 500000
de iteracOes foram geradas, com um descarte inicial de O iteracbes e um intervalo de
amostragem de 100 ciclos. As médias posteriores para 0s componentes de covariancia foram
calculadas usando 4000 amostras; a herdabilidade (h?) e as correlacbes genéticas foram
calculadas em cada iteracdo, e, posteriormente, a média das amostras foi estimada. A h?
estimada para perda gestacional foi baixa (0,03) demonstrando que a caracteristica possui alta
influéncia ambiental. A estimativa de h? para PP30, STAY, IPP, PAC, C365, P240, P455, AOL,
EGP8, MAR, CAR e IMS foram de 0,19; 0,18; 0,07; 011, 0,42; 0,25; 0,38; 0,37; 0,33; 0,36;
0,35 e 0,54, respectivamente. As correlacBes genéticas entre a perda gestacional e
caracteristicas reprodutivas (PP30, STAY, IPP, PAC e C365) foram -0,78; 0,27; 0,93; -0,13; -
0,21. Para crescimento (P240 e P455), carcaca (AOL, EGP8 e MAR) e eficiéncia alimentar
(CAR e IMS), as correlagdes foram 0,005; -0,13; -0,15; -0,09; -0,06; -0,43 e 0,06. As
correlacdes genéticas das caracteristicas indicadoras de precocidade sexual de fémeas (PP30) e
machos (C365) foram favoraveis, demonstrando que a selecdo para essas caracteristicas deve
reduzir a perda gestacional, enquanto a selecdo para caracteristicas de crescimento e de carcaca
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ndo devem interferir na perda gestacional por apresentaram baixa correlacdo. CAR apresentou
correlacdo genética desfavoravel e moderada, indicando que animais mais eficientes podem
apresentar maior perda gestacional.
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ESTIMATIVAS DE HERDABILIDADE PARA CARACTERISTICAS DE
CONFORMACAO CORPORAL E IDADE AO PRIMEIRO PARTO NA RACA GIR
LEITEIRO
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Caracteristicas de conformagdo, como altura de garupa e perimetro toracico podem estar
relacionadas ao potencial produtivo em bovinos leiteiros, enquanto a idade ao primeiro parto €
capaz de influenciar a eficiéncia reprodutiva, e consequentemente, o intervalo de geracoes.
Portanto, compreender a variacdo genética dessas caracteristicas é fundamental para
estabelecer estratégias de selecdo e promover 0 progresso genético na producédo leiteira na
raca Gir. Objetivou-se estimar as herdabilidades para altura de garupa (AG), perimetro
toracico (PT) e idade ao primeiro parto (IPP) em bovinos da raca Gir leiteiro. O banco de
dados utilizado foi disponibilizado pelo Centro de Inovacdo em Genético e Nutricdo Animal
da Universidade Estadual Paulista “Julio de Mesquita Filho” e processado no Laboratorio de
Melhoramento Animal da mesma Universidade. Foram utilizados dados de 2.742 fémeas da
raca Gir, nascidas entre 2001 e 2020, pertencentes a 11 fazendas localizadas no Brasil
(Estados de Minas Gerais e Sdo Paulo) e na Colémbia. IPP foi calculada pela diferenca em
meses entre a data de nascimento e a data do primeiro parto. AG foi medida com o uso de um
hipbmetro, enquanto PT foi registrada por meio de uma fita métrica. Tanto AG quanto PT
foram registradas em animais ap0s o primeiro parto. Os grupos de contemporaneos (GCs)
foram compostos por ano, epoca de parto (periodo seco ou chuvoso) e fazenda, e analisados
pelo método dos modelos lineares gerais a 5% de significAncia. O arquivo de pedigree incluiu
trés geracdes, contendo 7.074 animais. Os componentes de (co) variancia foram obtidos por
meio de inferéncia Bayesiana. As analises consistiram em uma cadeia de 250.000 ciclos, com
periodo de burn-in de 50.000 ciclos e intervalo de amostragem de 10 ciclos. O diagndstico de
convergéncia da cadeia gerada (20.000 amostras) pelo amostrador de Gibbs foi monitorado
através de analise grafica e pelos testes de Geweke e Raftery-Lewis. As médias encontradas
para AG, PT e IPP, foram de 135,10 cm, 178,20 cm e 34,33 meses, respectivamente. As
estimativas de herdabilidade e seus respectivos desvio-padrdo foram de 0,32 = 0,15, 0,60 *
0,18 e 0,31 + 0,07 para AG, PT e IPP, respectivamente. Isso indica que a variacdo genética
aditiva direta contribuiu em 31% para a expressao de IPP, 33% para AG e 61% para PT, em
relacdo a variancia fenotipica dessas caracteristicas. Os resultados indicaram herdabilidades
variando de moderada a alta magnitude, sugerindo a possibilidade de progresso genético por
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intermédio da selecdo para essas caracteristicas. Entretanto, a estimativa de herdabilidade para
PT apresentou alto desvio-padrdo, indicando um coeficiente de herdabilidade possivelmente
reduzido, podendo impactar em futuros ganhos genéticos.

Palavras-chave: altura de garupa, bovinocultura leiteira, perimetro toracico, progresso
genetico,selecdo
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ESTUDO COMPARATIVO DE CARACTERISTICAS FENOTIPICAS EM PORCAS
GESTANTES DE DOIS GRUPOS GENETICOS: PIAU E COMERCIAL
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A gestacdo provoca alteracdes fisicas, metabdlicas e hormonais fundamentais para o
desenvolvimento embrionario e salde reprodutiva da fémea. A proliferacéo e a diferenciacao
celular pré-natal sdo cruciais para o crescimento muscular, variando ao longo das fases
gestacionais e influenciando a sobrevivéncia fetal e a selecdo das matrizes. Este estudo teve
como objetivo comparar as caracteristicas fenotipicas de fémeas gestantes dos grupos genéticos
(GG) Piau e Comercial (Large White x Pietrain x Duroc x Landrace), analisando como essas
diferencas afetam o crescimento fetal e a sobrevivéncia embrionaria. Foram analisadas 12
fémeas suinas, igualmente distribuidas entre os GG, em duas idades gestacionais,35 e 25 dias
de gestacdo, correspondentes aos tratamentos T1 e T2. O experimento foi conduzido na
Unidade de Ensino, Pesquisa e Extensdo em Melhoramento de Suinos da Universidade Federal
de Vicosa, onde as fémeas foram inseminadas para a coleta de Uteros, ovarios e conceptos. O
delineamento experimental foi inteiramente casualizado, avaliando caracteristicas de peso ao
abate (PA), peso uterino (PU), comprimento dos cornos uterinos direito e esquerdo (CCE,
CCD), nimero de corpos luteos (CLT), peso total dos ovarios (PTO), nimero de conceptos
(NC), nimero de conceptos viaveis (NCV), taxa de mortalidade (TM), peso dos fetos (PF) e
comprimento craniocaudal dos fetos (CCF). As andlises estatisticas foram realizadas no
software R, aplicando ANOVA para detectar diferencas significativas entre os GG e 0s
tratamentos. A normalidade dos residuos foi verificada pelo teste de Shapiro-Wilk, e a
homocedasticidade pelo teste de Levene. Para as variaveis que ndo atenderam as suposicoes da
ANOVA, os dados foram transformados com logaritmo natural ou raiz quadrada, e para PF e
CCEF, foi aplicado o teste ndo paramétrico de Kruskal-Walis. Os resultados mostraram algumas
diferencas significativas (p<0,05) entre os GG. No T1, as fémeas Comerciais apresentaram
desempenho reprodutivo e estrutural superior, evidenciado por variaveis como CCE, CLT,
PTO, NC e NCV. Em contraste, as fémeas Piau apresentaram maior desenvolvimento fetal em
PF e CCF, sugerindo um crescimento inicial mais rapido. No T2, as Comerciais mantiveram
seu desempenho superior, com diferencas significativas (p<0,05) em PA, PU, NC e PTO,
refletindo sua selecdo para crescimento muscular e eficiéncia reprodutiva. Ja a raca Piau
continuou a apresentar crescimento fetal acelerado nas fases iniciais, enquanto as Comerciais,
com desenvolvimento muscular mais tardio, atingem maior muscularidade no periodo pés-
natal. Essas diferencas ndo apenas ressaltam as varia¢Ges de desempenho entre os GG, mas
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também evidenciam o potencial para otimizar a eficiéncia reprodutiva e a viabilidade
econdmica na suinocultura.

Palavras-chave: desenvolvimento fetal, reproducéo, suinocultura.
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ESTUDO DA VARIACAO ENTRE FAMILIAS DO DIMORFISMO SEXUAL PARA
PESO CORPORAL EM TILAPIAS DO NILO
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O dimorfismo sexual pode ser definido como as diferencas morfofisiologicas entre machos e
fémeas. Em *tilapias-do-Nilo, o dimorfismo sexual é observado na caracteristica peso corporal,
com vantagem para 0s machos. As diferencas entre os sexos de tilapias sdo exploradas a partir
do cultivo monossexo, utilizando plantéis de machos obtidos por métodos quimicos (horménios
masculinizantes) ou métodos fisicos (temperatura de incubagdo). O indice de dimorfismo
sexual estd sendo utilizado para quantificar o grau de diferenca entre machos e fémeas em
diferentes espécies e caracteristicas. Diante disso, o calculo do indice de dimorfismo sexual
para familias e o estudo da estrutura de variancia desta variavel pode ser uma alternativa que
viabilize a selecdo para reducdo do dimorfismo sexual em tilapias-do-Nilo, implementando
linhagens genéticas que ndo necessitem de reversdo sexual. Portanto, o objetivo do trabalho foi
estimar a variancia entre familias do indice de dimorfismo sexual para peso corporal em
tilapias-do-Nilo e quantificar a sua proporcdo na variancia total ao longo das geracdes de
selecdo do Programa de Melhoramento Genético da Universidade Estadual de Maringa
(TILAMAX-UEM). Foram utilizados dados de peso corporal de 13 geragdes do programa
TILAMAX-UEM. O conjunto de dados continha informac6es de 780 familias com quatro ou
mais observagdes de peso corporal para machos e fémeas. Foi calculado o indice de dimorfismo
sexual para cada familia em cada geracgao, conforme a equacgéo proposta por Lovich & Gibbons
(1992),

SD]= Mediados Machos; Em seguida, foram estimados os componentes de variancia do indice

Média das Fémeas;
de dimorfismo sexual entre familias para peso corporal a partir do software estatistico de analise
genetica BLUPF90. Além disso, 0 modelo considerou como efeitos fixos a geracédo e relacdo
macho/fémea, idade como covariavel e familia como efeito aleatorio. Por fim, foi estimada
a proporcdo da variancia total explicada pelas diferencas entre familias. Como resultado,
foram observadas alteracdes no indice de dimorfismo sexual para peso corporal devido aos
efeitos significativos de geracdo, idade e relacdo macho/fémea. Ao longo das geracdes de
selecdo, foi observado reducédo do indice de dimorfismo sexual. Adicionalmente, quanto mais
velhos os animais, maior a diferenca entre os sexos. Por fim, verificou-se que quanto maior
a relacdo macho/fémea, maior o dimorfismo sexual para peso corporal. A variancia
genética entre familias, residual e total foi de 0,01655, 0,02725 e 0,0438,
respectivamente. O valor estimado do efeito entre familias foi 0,3779, demonstrando que 37,79%
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da variancia observada no indice de dimorfismo sexual para peso corporal foi atribuido as
diferencas entre familias. O valor do efeito entre familias apresentou magnitude moderada a alta,
sugerindo que a utilizacdo do indice de dimorfismo sexual como critério de selecdo possui
potencial para ganhos genéticos e reducdo das diferencas entre os sexos de tilapias-do-Nilo.
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ESTUDO DE ASSOCIACAO GENOMICA AMPLA PARA IDADE AO PRIMEIRO
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A raca Guzerd, introduzida no Brasil no final do século XIX, é reconhecida por sua
adaptabilidade e produtividade em sistemas de dupla finalidade (leite e carne). Com o0 avanco
tecnoldgico, o uso de polimorfismo de nucleotideo Unico (SNP) e estudo de associacdo
gendmica ampla (GWAS) permitem correlacionar esses SNP com caracteristicas de interesse
econdmico, acelerando o progresso genético. O objetivo deste trabalho foi identificar regifes
do genoma bovino associados a caracteristica idade ao primeiro parto (IPP) de bovinos da raga
Guzerad. Foram utilizados 11.833 registros fenotipicos de IPP de fémeas e, 1.474 registros
genotipicos de animais da raca Guzera fornecidos pela Associacdo Nacional de Criadores e
Pesquisadores (ANCP). Os animais foram genotipados com o chip GeneSeek® Genomic
Profiler™ indicus, com 54K SNP. A defini¢cdo do grupo de contemporaneos (GC) foi baseado
na fazenda, sexo, ano de nascimento e grupo de manejo. Foram removidos GC com menos de
trés animais e desvio padrao superior a £3,5 da média dos GC. Os controles de qualidades (QC)
aplicados foram call rate < 0,90 para amostras e SNP, marcadores com conflitos mendelianos
> 1%, com posi¢do redundante, MAF < 0,05 e localizados em cromossomos nao autossémicos.
Apos 0 QC 35.944 SNP remanesceram no banco de dados. A estrutura do pedigree foi composta
por 80.634 animais. O GC foi considerado como efeito fixo e o efeito genético aditivo direto
como efeito aleatorio. As analises foram realizadas com os programas da familia BLUPf90. Foi
realizado o GWAS em passo Unico ponderado (WssGWAS) para obter os efeitos dos SNP com
uma iteracdo. Foram consideradas janelas com 10 SNP adjacentes. Janelas que explicam mais
de 0,5% da variancia genética total. A anotacdo dos genes foi realizada com o Ensembl 113.
Trés regides gendmicas com variancia explicada maior que 0,5% foram identificadas. A janela
CHR20:27778071-27809586 possui um comprimento de 52.002 bp e explica 0,93% da
variancia. Outra regido associada a mesma caracteristica, CHR6: 37294843-37533544 possui
comprimento de 18.392 bp e explica 0,51% da variancia. A terceira regido genémica
significativa estad localizada no CHR5:56.864.148-57.018.808, e tem um comprimento de
15.772 bp, e explica 0,50% da variancia para a caracteristica IPP. Dentro dessas janelas, foram
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anotados 18 genes, sendo 12 no CHR5 (RBMS2, GLS2, SPRYD4,

P06624,ENSBTAG00000065195, TIMELESS, ENSBTAG00000055984, APOF,
STAT2, IL23A, bta-mir-2432, PAN2) e 6 genes no CHR6 (FAM184B, DCAF16,
ENSBTAG00000067415, NCAPG, G3N278, ENSBTAG00000052418). Os resultados reforcam
que essa caracteristica é complexa e poligénica e contribui para aumentar o entendimento sobre
a arquitetura genética da IPP de novilhas da raca Guzerd. Mais analises de enriquecimento
funcional sdo necessarias para ampliar o conhecimento e entender as vias bioldgicas associadas
com essa caracteristica na raca Guzera.
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A busca por melhor qualidade da carne de bovinos Nelore tem se mostrado um desafio
constante, principalmente devido as dificuldades e altos custos envolvidos nas medicGes de
caracteristicas essenciais, como maciez e marmoreio (MARM). Programas de melhoramento
genético tém concentrado esfor¢cos em estratégias que proporcionem uma maior acuracia de
selecdo para caracteristicas que afetam diretamente a maciez da carne, como 0 MARM e a forca
de cisalhamento (FC). Os estudos de associacdo gendémica ampla (GWAS) se destacam como
uma ferramenta eficiente para identificar genes associados a caracteristicas de interesse
econdmico. A combinacdo de dados de sequenciamento completo do genoma (WGS) com
GWAS tem proporcionado avancos significativos, aumentando a precisdo e o poder de deteccao
de variantes e vias bioldgicas que influenciam essas caracteristicas. Assim, o objetivo deste
estudo foi identificar regides genémicas afetando a variacdo genética para MARM e FC em
Nelore, utilizando dados de WGS. Neste estudo, utilizou-se uma base de dados composta por
6.077 touros jovens fenotipados, nascidos entre 2008 e 2018. Um total 152 touros Nelore foram
sequenciados utilizando as plataformas Illumina HiSeq X™ Ten e NovaSeq™. Apds o controle
de qualidade (QC) das sequéncias, conduzido com o software GATKV3.8, permaneceram um
total de 35.753.707 SNPs. Além disso, 20.038 animais genotipados ou imputados para o chip
HD 770k (5.408 machos jovens e 14.630 animais com acuracia do valor genético superior a
0,70), foram imputados para WGS considerando os 152 touros sequenciados como referéncia.
Ap6s 0 QC dos marcadores, realizado com o software QCF90 (MAF > 0,05, Call-rate > 0,95,
HWE > 107%), permaneceram 2.408.158 SNPs para as analises de GWAS. As 10 principais
regides gendmicas explicaram cerca de 16,73% e 19,07% da variancia para MARM e FC,
respectivamente. Os genes candidatos como RAB3D, CNN1, MYO7A e CAPNS5 influenciaram
a qualidade da carne. O gene RAB3D participa na via do metabolismo do triptofano
influenciando caracteristicas como o sabor e a qualidade da carne. O gene, CNN1 codifica uma
proteina que se liga a actina, desempenhando um papel essencial na organizacdo do
citoesqueleto, sendo fundamental para a diferenciacdo de adipocitos e, consequentemente, para
o marmoreio da carne. O gene CAPNS, por sua vez, estd associado a maciez da carne, por atuar
na degradacdo proteica e a textura muscular. Esses genes estdo envolvidos em processos
biolégicos, como o transporte intracelular mediado pelo citoesqueleto (GO:0030705) e a
resposta a lipidios (GO:0033993), que regulam tanto a estrutura quanto a funcéo celular. Em
conjunto, esses genes e suas vias associadas tém o potencial de influenciar caracteristicas de
qualidade da carne, como a maciez, devido aos seus papéis na fisiologia muscular e na
regulacdo metabdlica. Palavras-chave: GWAS, Nelore, qualidade da carne, sequenciamento.
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EXPLORING THE USE OF RESIDUAL VARIANCE FOR UNIFORMITY ALONG
OF GROWTH CURVE OF BODY WEIGHT IN MEAT QUAIL LINE
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Uniformity is an important issue in animal production, mainly due to the increased desire for a
high-quality end product and the need to reach the standards required by industry. Since then,
several studies have reported heritable variation in uniformity in different species. However,
understanding how heritabilities for uniformity change over time can contribute to identifying
which is the best moment for selection aiming for uniformity in the whole production period
and in the industry. In addition, it is also important to understand the dynamics of phenotypic
variation over time. Thus, we aimed to use random regression models (RRM) in the evaluation
of uniformity in meat quail using Bayesian inference. A total of 49,096 records of body weight
(BW), measured at 7, 14, 21, 28, 35, and 42 days (BW7, BW14, BW21, BW28, BW35, and
BW42, respectively) from 8,695 birds UFV1 meat quail line were available for this study. A
two-step genetic evaluation was used to investigate the effect of genetic variation on the residual
variance of BW. In Step 1, we adjusted a single-trait RRM using Legendre Polynomials of
fourth order assuming two classes of heterogeneous residual (1-21, and 21-42 days) for additive
genetic, permanent environment, and systematic curves. In Step 2, the log-transformed squared
estimated residuals were evaluated as a trait following the same criteria previously defined. The
systematic effect included the systematic regression and the generation/hatch/sex in all analyses. The
(co)variance components were estimated by Bayesian inference using the Gibbs sampler
algorithm implemented in the gibbsf90+ program. In general, the heritability estimates for BW
were moderate to high and ranged from 0.49 to 0.69. Their trajectory trended to increase until
35 days and then decrease in older ages. These results indicate that genetic progress can be
achieved for these traits in a breeding program. However, the trajectory across ages of
heritabilities for the residual part (hZ) were low and ranged from 0.000026 to 0.0015. The
genetic coefficients of variation residual variance (GCVg) were moderate to low and ranged
from 0.05 to 0.30 along of growth curve. For BW7, BW14, BW21, BW28, BW35 and B42
these estimates and respective (credibility intervals) were 0.05 (0.03:0.06), 0.19 (0.16:0.23), 0.26
(0.22:0.31), 0.14 (0.1:0.19), 0.22 (0.17:0.27) and 0.29 (0.23:0.34), respectively. These results were
consistent those reported for uniformity for body weight in different species. In conclusion, the
uniformity of body weight could be improved by selecting for lower residual variance in meat
quail, but the accuracy of selection may be low due to low heritability for uniformity.
Keywords: Coturnix coturnix, quail, residual heritability
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O periodo de gestacdo reflete o desenvolvimento fetal da concepc¢do até o parto. Eventos que
ocorrem durante esse intervalo podem impactar a salde, eficiéncia reprodutiva e produtiva de
fémeas e suas progénies, com implicagcdes econdémicos nos sistemas de producdo. Apesar da
variacao limitada, o periodo de gestacdo tem potencial para responder a selecéo a longo prazo.
Assim, entender a sua influéncia na expressao de outras caracteristicas de interesse econdmica
é essencial em programas de selecdo. Neste estudo, objetivou-se quantificar a variabilidade
genetica do periodo de gestacdo e sua relacdo com carateristicas indicadoras de precocidade
sexual e longevidade em fémeas Nelore. Foram avaliados o periodo de gestacdo como
caracteristica da vaca (PGV), idade ao primeiro parto (IPP), probabilidade de parto precoce
aos 30 meses (PPP30) e stayability (STAY). A analise incluiu 117.503 registos de 45.111
vacas nascidas entre os anos 2003 a 2021. Os componentes de covariancia foram estimados
por inferéncia Bayesiana, com amostrador de Gibbs, utilizando uma cadeia de 500.000
iteragdes, com descarte inicial de 50.000 e amostragem a cada 50 iteragbes. Modelos linear de
repetibilidade foram utilizados para PGV e de threshold para PPP30 e STAY em analises bi-
carateristicas. A estimativa da herdabilidade para o PGV foi baixa 0,094 (0,084; 0,104), com
repetibilidade de 0,123 (0,116; 0,130), indicando a existéncia de diferencas genéticas entre 0s
animais que podem ser exploradas por meio da selecdo, embora com efeitos menores ao longo
das geracGes. Entender a influéncia do PGV na expressao de outras caracteristicas de interesse
é essencial para evitar respostas correlacionadas desfavoraveis. As correlacGes fenotipicas do
periodo de gestacdo com caracteristicas de precocidade e longevidade foram proximas de
zero, sugerindo que o PGV ndo é um bom indicador fenotipico dessas caracteristicas. A
correlacdo genética entre o PGV e IPP foi moderada 0,285 (0,243; 0,401), indicando que a
selecdo para gestacOes mais curtas pode reduzir a idade ao parto. Ou seja, vacas com
gestagcdes mais curtas produzem em média, progénies mais precoces. Como a selecao para
menores periodos de gestacdo pode levar na reducdo do peso ao nascer e impactar no
crescimento futuro dos produtos, portanto, é importante utilizar o PGV de forma estratégica
de modo a evitar esses problemas. Por outro lado, as correlacBes genéticas entre PGV e
PPP30 e STAY foram negativas e baixas [-0,126 (-0,259; -0,004) e -0,238 (-0,341; -0,141)],
sugerindo que a selecdo para o PGV ndo tem impactos significativos nessas caracteristicas.
Conclui-se que existe variabilidade genética para o periodo de gestacdo, o que permite sua
utilizacdo na selecdo. Selecionar para gestacdes mais curtas pode ser benéfico para obtencao
de fémeas precoces, sem impactos significativos na longevidade.
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O tambaqui (Colossoma macropomum) apresenta um padréo de coloracédo caracterizado pelo
contra-sombreamento, cuja intensidade pode ser influenciada por estresse, envolvendo
mecanismos morfoldgicos e fisioldgicos de mudanca de cor. Este estudo investigou a relacao
entre estresse e variagdes na coloracdo da pele do tambaqui sob diferentes condigOes
ambientais, além de desenvolver um sistema de visdo computacional (CVS) para deteccao
automatica da intensidade do contra-sombreamento, e estimar a variancia genética aditiva dessa
caracteristica. Foram utilizadas imagens de tambaqui de duas populagdes: Populagdo A
(N=1.280) para o treinamento do modelo e Populacdo B (N=2.500) tanto para o treinamento
quanto para a estimativa de parametros genéticos. O mecanismo morfoldgico de mudanca de
cor foi avaliado ao transferir os peixes para tanques azuis de 2.000 L, observando-se mudancas
no contra-sombreamento ap0s 10 dias. J& as mudancas fisioldgicas foram analisadas incubando-
se escamas de peixe com a-MSH (a-Melanocyte-Stimulating Hormone) para verificar seu
efeito na expansédo dos melanoforos. O modelo CVS foi desenvolvido com DeepLab V3 usando
ResNet-50, segmentando automaticamente a area de contra-sombreamento nas imagens. Trés
fendtipos de cor foram extraidos: porcentagem de pixels pretos (%PP), intensidade média de
pixel (IMP) e nimero de pixels (NP) na area de contra-sombreamento. A estimativa das
herdabilidades foram realizadas por meio de modelo animal univariado, e as correlagdes
genéticas com modelo multivariado. Os resultados mostraram que 0 estresse ambiental
aumentou significativamente a %PP, sugerindo intensificacdo do contra-sombreamento devido
a mudancas morfoldgicas. As escamas expostas ao a-MSH apresentaram aumento de 80% nos
melanoforos expandidos, indicando que esse hormonio esta diretamente envolvido na disperséo
do pigmento, resultando em uma coloragdo mais escura como resposta ao estresse fisiologico.
O CVS demonstrou alta precisdo, com uma Interseccdo sobre Unido (loU) de 88,2%,
comprovando sua eficiéncia na fenotipagem em larga escala. As estimativas de herdabilidade
para %PP, IMP e NP foram moderadas a altas: 0,456, 0,494 e 0,192, respectivamente. A
correlacdo genética entre a intensidade do contra-sombreamento e as caracteristicas de
crescimento foi baixa, 0 que indica a viabilidade de selecionar o contra-sombreamento sem
comprometer o crescimento dos peixes. Esses resultados sublinham a importancia de considerar
tanto os fatores genéticos quanto os ambientais ao utilizar o contra-sombreamento como um
fendtipo em programas de melhoramento, com o objetivo de aprimorar caracteristicas estéticas
e de resisténcia ao estresse.
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A selecdo de animais com base em caracteristicas de eficiéncia alimentar tem impactado
diretamente a produtividade, lucratividade e sustentabilidade da bovinocultura de corte. Devido
acomplexidade e ao alto custo de fenotipagem dessas caracteristicas, entender sua base genética
é fundamental para acelerar o ganho genético. Assim, este estudo teve como objetivo realizar
uma analise multi-caracteristica para identificar genes candidatos pleiotropicos associados a
caracteristicas de eficiéncia alimentar em bovinos Nelore. Foram analisados 24.578 registros
de consumo de matéria seca (CMS), consumo alimentar residual (CAR) e ganho de peso
residual (GR), provenientes da Associacdo Nacional de Criadores e Pesquisadores (ANCP). O
arquivo de pedigree incluiu 45.588 animais, abrangendo até trés geracGes, com 2.711 touros e
21.273 matrizes. Um total de 18.567 animais nascidos entre 2014 e 2023 foi genotipado com o
painel de baixa densidade (Clarifide® Nelore 3.0) contendo 53.000 marcadores. Esses
genotipos foram imputados para um painel de alta densidade com 735.000 marcadores,
utilizando o programa FImpute 2.2. Os grupos contemporéaneos (GC) foram definidos com base
em fazenda, sexo, ano de nascimento, teste de eficiéncia alimentar e grupo de manejo. A analise
de associacdo gendmica ampla em passo unico (ssGWAS) foi realizada, utilizando um modelo
animal para a predicdo dos valores genéticos gendmicos e dos efeitos dos SNP, com os
programas BLUPF90+. No modelo, o GC foi considerado como efeito fixo, a idade do animal
como covariavel, e o efeito genético aditivo direto como efeito aleatdrio. Foram identificados
5 SNP comuns entre as caracteristicas, localizados nos cromossomos 6 e 18. Dentro de uma
janela de 500bp em torno desses SNP, seis genes foram encontrados. Os genes
ENSBTAG00000060730, HERC3, HERC6 e NAP1L5 (cromossomo 6) foram compartilhados
entre CMS e GR, enquanto CBFB e CES4A (cromossomo 18) foram compartilhados entre CMS
e CAR. O NAP1L5 é um gene de impressao gendmica conhecido em bovinos de corte. Estudos
indicam que HERCG6 e CES4A estéo relacionados com eficiéncia alimentar em bovinos e suinos,
respectivamente. O gene CES4A também esté associado a circunferéncia escrotal em bovinos
Nelore, enquanto CBFB esta ligado a osteogénese em bovinos de corte franceses. Além disso,
NAP1L5 e HERC3 apresentam efeitos significativos na producdo de leite. Embora apenas
HERCG6 tenha sido previamente associado a eficiéncia alimentar em bovinos de corte, a
identificacdo desses genes pleiotropicos revela uma nova dimensédo da arquitetura genética das
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caracteristicas de eficiéncia alimentar. Em concluséo, genes pleiotropicos influenciando
CMS,CAR e GR foram identificados, e esses genes podem ser utilizados em estudos funcionais
para uma melhor compreensdo dos aspectos genéticos e bioldgicos relacionados a
eficiéncia alimentar.
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Reproductive performance is one of the most important components of the beef cattle's
productive efficiency. The techniques of selection and evaluation of a bull's reproductive
potential in breeding programs involve a series of traits related to fertility. However, analyses
of multiple traits have limitations when a large number of traits are included in the evaluation.
In this way, factor analysis can be used to investigate relationships between original variables
and extract a smaller group of latent variables, called “factors”. This study aimed to investigate
the relationship between several reproductive traits of bulls and use the latent variables,
identified as pseudo-phenotypes, in the genetic evaluation of Nellore cattle under a Bayesian
approach. Phenotypic data from 615 Nellore bulls, aged between 18 and 36 months, were used.
Fifteen reproductive traits were evaluated: length of right testicle (LRT), length of left testicle
(LLT), width of right testicle (WRT), width of left testicle (WLT), right testicle volume (RTV),
left testicle volume (LTV), total testicular volume (TV), scrotal circumference (SC),
progressive sperm motility (MOT), sperm vigor (VIG), mass activity (MASS), major sperm
defects (MD), minor sperm defects (MID), total sperm defects (TD) and percentage of normal
sperm (PNS). The factor analysis was able to extract three factors related to the traits analyzed
in this study. The first latent factor (F1) showed a positive and strong correlation with testicular
biometric traits. The second latent factor (F2) was associated with the morphological sperm
traits. Finally, the third latent factor (F3) was associated with the physical semen traits. The
heritability estimates for the three factors were of high magnitude (0.70, 0.72, and 0.45,
respectively for F1, F2, and F3). High and favorable genetic correlations were observed
between the factors (-0.83, 0.90, and -0.89, respectively, between F1 and F2, F1 and F3, and F2
and F3). The use of these factors in cattle breeding programs can promote genetic gains in a
combined way and with lower computational costs.

Keywords: bovine, Bayesian inference, bull fertility, genetic parameters
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Copy number variations (CNVs) are a group of structural variants of DNA segments in the
genome. CNVsare known to significantly contribute to disease causation, phenotypic variation,
adaptation, and gene expression. Related to livestock genomics, CNVs can have an impact on
several phenotypes of commercial importance. CNVs associated with morphological variation,
immunity, and economically significant traits have been reported in various livestock species.
Thus, we investigated the CNVs in 460 Murrah buffaloes genotyped using the 90K Axiom
Buffalo Genotyping Array (Affymetrix/ThermoFisher Scientific, Santa Clara, CA, USA). The
CNV identification was performed using the PennCNV-affy.1.0.5 software. After CN'V calling,
a sample-based quality control was performed, which removed CNVs with a B allele frequency
drift lower than 0.05, standard deviation of Log R Ratio greater than 0.30, minimum length of
1,000 bp, maximum length of 5,000,000 bp, and GC wave factor lower than 0.05 to generate
raw CNV calls. In addition, CNVs with less than three consecutive SNPs were discarded.
Finally, after the quality control, 311 individuals and 947 CNV remained for further analysis.
The CNV regions (CNVR) at population were determined by merging the 947 CNVs that
overlapped by at least 1 bp in at least two animals. CNVRs were then classified as gain, loss,
and mixed. Thus, 332 CNVRs were identified, of which 153 corresponded to genome deletions,
145 to duplications, and 19 were mixed events. The CNVRs length average was 201,658 +-
312,135.1bp. The shortest CNVR was a loss region of 3,869 bp at BBU20, while the longest
was a mixed region 3,411,586 bp, located at BBU13. The deletion-to-duplication ratio was 0.96.
In general, CNVR were identified in all chromosomes, but the number and proportion of
chromosomes covered by CNVRs varied considerably. The BBU1, BBU2, BBU3, and BBU7
were the chromosomes where the largest number of CNVRs were identified (n=29, 25, 22, and
21, respectively), which covered 2.14%, 3.27%, 1.96%, and 3.32% of the chromosome,
respectively. However, the BBU13 including 13 CNVRs presented the highest coverage of a
chromosome sequence (7.35%). In general, the CNVRs identified in our study covered
66,950,311 bp of the autosomal genome sequence, which corresponded to 2.7% of the
buffaloes' genome size. To identify genes related to CNVR, only CNVRs found in at least four
individuals were considered. Thus, a total of 567 genes were annotated within 27 CNVRs. Thus,
important genes were associated to CNVRs, such as SOX21, ELOVL5, CEMIP2, ABHD17B,
C3H90rf85, GDA, C3H90rf57, ZFANDS5, TAFA5, PTPRB, PTPRR, CPNES8, CFH, CR2, CD55.
In conclusion, our results are important to understand the biological significance of genetic
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variation and the genomic variation in controlling phenotypes in buffalo population.
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The stress caused by changes in body temperatures may lead to high mortality and inhibited
growth in poultry production, resulting in significant economic losses. Specifically, colder
weather conditions significantly affect the productive performance of animals. Studying the
impact of temperature stress on quails can be a cheap way to improve our understanding on
how to overcome climate challenges through genetics. This study aimed to explore the genotype
X environment interaction (GEI) for the body weight (BW) in quails, through the estimation of
variance components for these traits in two Temperature and Humidity Index (THI)
environments. BW data from ten generations, recorded on 7 (BW7), 14 (BW14), and 21
(BW21) days were used for the analyses. The dry bulb air temperature (Tbs) and dew point
temperature (Tpo) of the weighing date and the two previous days were collected, averaged,
and used to compute the THI. Two THI classes were defined: less or equal to 68 (THI1), and
greater than or equal to 69 (THI2). Variance components and breeding values were estimated
using the BLUPF90+ software. A two-trait model was fitted, considering weights at the same
age recorded in different environments (THI1 and THI2) as distinct traits. For BW7, the same
heritability was observed for both environments, however, the genetic correlation between them
was low (0.16), indicating strong GEI. For BW14, the heritabilities for THI1 and THI2 were
0.30 and 0.39, respectively, while for BW21 higher discrepancies in the heritabilities were
observed, being 0.42 for THI1 and 0.29 for THI2. Moderate genetic correlations were observed
between the traits measured in THI1 and THI2 for BW14 (0.65) and BW21(0.55). These values
also indicate the occurrence of GEI, which can cause a reranking of the animals and a decrease
in the genetic gain. Many studies focus on the effects of heat stress, however, in low-input
systems, the animals are also subject to cold stress, mainly at young ages. In our study, THI1
can be considered a cold stress environment while THI2 is thermal comfort. Thus, the animals
selected for higher body weight at thermal comfort may not be the best for low THI
environments. The study showed the occurrence of GEI for BW7, BW14, and BW21 in quails,
which leads to the necessity of considering GEI when selecting superior animals.

Keywords: THI, heritability, genetic correlation, resilience
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HERDABILIDADES DIRETAE MATERNA PARA PESO AOS 7 DIAS DE IDADE EM
LINHAGEM MACHO DE FRANGOS DE CORTE
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O estudo das herdabilidades direta e materna sdo essenciais no melhoramento genético de
frangos de corte, pois a primeira representa a variagdo fenotipica atribuida a genética aditiva
direta e a segunda reflete a influéncia genética aditiva materna no desempenho inicial da prole.
Considerando a importancia desses fatores, o objetivo desse estudo foi estimar os valores de
herdabilidade direta e materna para o peso corporal aos 7 dias de idade em uma linhagem macho
de frangos de corte. O estudo utilizou dados de 49.528 frangos de corte, pertencentes a seis
geracOes de selecdo, sendo o0 arquivo de pedigree composto por 107.154 aves. Foram obtidas
as estatisticas descritivas da caracteristica por meio do pacote estatistico SAS®. A analise
genético-quantitativa foi realizada utilizando-se o modelo animal considerando como efeitos
fixos: sexo, lote, grupo de acasalamento e idade da mée & ecloséo. Estes efeitos foram avaliados
pelo método dos modelos lineares generalizados, assumindo-se significancia estatistica de 5%.
Os efeitos aleatorios considerados foram o genético aditivo direto e o genético aditivo materno.
Para estimar os componentes de variancia e 0s parametros genéticos, foi utilizado o método da
maxima verossimilhanca restrita, com critério de convergéncia de 10°'?, empregando-se o
pacote BLUPF90. O peso médio das aves aos 7 dias de idade foi de 204,20 + 25,67 g. A
herdabilidade direta estimada com seu respectivo erro padrao foi de 0,46 + 0,03, 0 que sugere
que o peso inicial é fortemente influenciado por genética aditiva direta, indicando que a selecao
para essa caracteristica pode resultar em progressos genéticos significativos ao longo das
geracdes. Ja a herdabilidade materna com seu respectivo erro padrao foi de 0,10 + 0,01, a qual,
embora menor, revela que fatores ligados a genética aditiva materna também afetam o peso
inicial dos frangos. Esses resultados reforcam a importancia de incluir o efeito genético aditivo
materno nas andlises genéticas em frangos, especialmente para a caracteristica avaliada. Caso
o efeito materno ndo seja incluido no modelo, corre-se o risco de obter resultados viesados na
avaliacdo genética das aves e na estimativa dos componentes de variancia da caracteristica. A
selecdo precoce, com base no peso aos 7 dias, pode ser eficaz, assumindo-se a existéncia de
correlacdo desta caracteristica com pesos registrados em idades mais avangadas, como 0 peso
ao abate, o que pode facilitar a previsdo do desempenho futuro dos frangos a partir do peso
inicial avaliado nessa populagéo.

Palavras-chave: aves, efeito materno, melhoramento genético, peso corporal, selecéo.
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IDENTIFICACAO DE GENES CANDIDATOS ASSOCIADOS AO NUMERO DE
PELOS EM BOVINOS DA RACA ANGUS
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Entende-se que caracteristicas como o numero de pelos em bovinos estdo envolvidas no
processo de adaptacdo ao calor e consequentemente na eficiéncia produtiva. E compreender a
arquitetura genética dessa caracteristica € importante para a selecdo de animais adaptados ao
clima tropical de forma mais precisa. Portanto, objetivou-se identificar potenciais genes
candidatos relacionados ao numero de pelos em bovinos da raca Angus. Foram utilizados dados
gendmicos de 1253 animais em paineis de moderada densidade (GGP Bovine 150K) e
informagdes do nimero de pelos de 529 animais coletados a 20 cm da coluna vertebral, no
centro do tronco de cada animal, sob auxilio de um alicate “bico de pato” adaptado com um
afastador para que suas mandibulas ficassem afastadas a uma distancia de 21 mm. Os animais
foram criados no municipio de Silviandpolis, Minas Gerais com temperatura média anual de
19,9°C. Através da analise de Associacdo Gendémica Ampla (GWAS) foram apresentadas
regies gendmicas compostas por 10 Polimorfismos de Nucleotideo Unico (SNPs) adjacentes.
A partir disso, foram identificados possiveis genes candidatos dentro das 10 regifes que mais
explicam a variancia genética aditiva da caracteristica com base nas coordenadas iniciais e
finais de cada janela selecionada, utilizando a ferramenta Ensembl Biomart com o banco de
dados Genes 109. As pesquisas de termos Gene Ontology (GO) e vias KEGG (Kyoto
Encyclopedia of Genes and Genomes) relevantes (p<0,05) foram efetuadas com a ferramenta
Database for Annotation, Visualization and Integrated Discovery (DAVID) versdo 2021
utilizando a montagem ARS-UCD1.2 do genoma bovino. Os genes VWC2L, BARD1, ATP5MK,
SLC1A3, ADAMTS17, LYSMD4, MEF2A, CTSG, ZMH, GZMB, RBMS3, ATP2B2, ATF71P2,
EMP2, TEKT5 foram identificados como possiveis candidatos associados ao numero de pelo,
e vias KEGG encontradas, como bta05320:Doenca autoimune da tireoide e bta04210:Apoptose
podem ser importantes para compreender o processo de expressao do fenotipo. A disfuncédo dos
horménios da tireoide pode acarretar em atraso no crescimento e perdas de pelo e a apoptose
desempenha um papel importante na regulacdo dos ciclos capilares, uma vez que
desenvolvimento dos pelos dependem de um equilibrio entre a proliferacdo, diferenciacéo e
morte das células. N&o foram apontados termos de ontologia associados a caracteristica. Dessa
forma, essas informacgdes podem auxiliar estudos gendmicos posteriores, assim como, a
identificacdo e selecdo de animais mais adaptados ao calor.
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O marmoreio € a presenca de gordura intramuscular que afeta diretamente o sabor, maciez e
suculéncia da carne. A identificacdo de regibes gendmicas e genes que influenciam o
marmoreio é importante para auxiliar na selecdo de bovinos de corte para qualidade de carcaca.
O objetivo do presente estudo foi identificar regides gendmicas e genes associados ao
marmoreio em bovinos de corte da ra¢a Angus. O arquivo de pedigree continha dados de 2.446
animais, dos quais um total de 1.391 animais foram genotipados com GGP Bovine 150K
(IMumina) e 529 animais foram avaliados por ultrassom em tempo real para a caracteristica com
idade média de 18 meses. A abordagem de etapa Unica para estudo de associacdo gendmica
ampla (ssGWAS) foi realizada para estimar os efeitos das regiées gendmicas contendo 10 SNPs
subjacentes. Foram utilizadas regides gendmicas que explicam mais de 0,5% da variancia
genética aditiva. Com base nas coordenadas iniciais e finais de cada janela selecionada,
utilizando a ferramenta Ensembl Biomart com o banco de dados Genes 109. As pesquisas de
termos Gene Ontology (GO) e vias KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes)
relevantes (p<0,05) foram efetuadas com a ferramenta Database for Annotation, Visualization
and Integrated Discovery (DAVID) versdo 2021 utilizando a montagem ARS-UCD1.2 do
genoma bovino. Confirmando a natureza poligénica da caracteristica estudada, nove janelas
foram identificadas, distribuidas em diferentes cromossomos, que juntas explicam 16,28% da
variancia genética aditiva de marmoreio. As regifes estdo localizadas em BTA 2
(42237251:42342093  bp), BTA 8 (40747744:41225279; 40601218:40723975;
41244408:41408601 bp), BTA 10 (37150354:37476784, 68164248:68265390 bp), BTA 11
(32518440:32707373, 55937548:56414999 bp) e BTA 18 (13956006:14164337 bp). Os genes
GALNT13, RFX3, EPHB2, MGA, MAPKBP1, JMJD7, PLA2G4B, EHD4, PLA2G4E, NRXN1,
CTNNA2, PIEZO1, CDT1, APRT, GALNS, TRAPPC2L, CBFA2T3, PABPN1L foram
encontrados nessas regides associadas ao marmoreio. A analise de enriquecimento génico
revelou o processo bioldgico (GO:0009395~processo catabdlico de fosfolipidios) que pode
influenciar diretamente a deposi¢do de gordura intramuscular. A identificacdo dessas regioes e
genes possibilita o entendimento da expressao da caracteristica e essas informacdes podem ser
Uteis para futuros estudos gendémicos em bovinos Angus.
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ILHAS DE CORRIDAS DE HOMOZIGOSE EM TOUROS DA RACA GIROLANDO
REVELAM GENES ASSOCIADOS A RUSTICIDADE
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A raca Girolando tem grande participacdo na producdo de leite do Brasil. Desse modo,
estratégias e estudos genémicos que auxiliem no maior entendimento da arquitetura genética
da raca sio importantes. Usando marcadores de Polimorfismos de Nucleotideo Unico (SNP),
a identificacdo de regifes do genoma em homozigosidade permite explorar ilhas, nas quais
genes candidatos para caracteristicas de interesse zootécnico podem ser observados. Neste
estudo, buscou-se identificar corridas de homozigose (ROH) com foco em ilhas de ROH de
touros Girolando. Foram utilizados 411 touros Girolando do Programa de Melhoramento
Genético da Raca Girolando (PMGG), genotipados com microarranjo de DNA de 50K. As
ROH foram demarcadas usando o software PLINK versdo 1.09, cujo 0s parametros
determinados foram: comprimento minimo da janela de 120 SNPs, tamanho maximo do
intervalo entre dois SNPs de 1.000 kb, comprimento minimo de ROH de 1.000 kb, nimero
minimo de SNPs potenciais de 50, trés heterozigotos permitidos por janela, maximo de uma
chamada perdida por janela, comprimento de janela deslizante de 50 SNPs e proporc¢do de
janelas sobrepostas que devem ser homozig6ticas > 0,05. As ilhas de ROH compartilhadas
entre os individuos foram obtidas por meio da funcdo “—~homozyg-group”. Em busca dos
genes presentes nas regides de ilhas, foi usada a anotacdo da montagem ARS-UCD1.2 do
genoma bovino e para compreensdo dos processos bioldgicos dos genes, foram geradas redes
génicas utilizando o plugin CLueGO do software Cytoscape via teste hipergeométrico
bilateral e correcdo de Bonferroni. Foi identificada uma ilha de ROH no cromossomo 1 e
identificados 19 genes. Destes, os genes MECOM e SEC62 se destacaram na rede
gene-processos bioldgicos. O gene MECOM corresponde ao complexo do locus MDS1 e
EVI1, estando relacionado ao processo de regulacdo negativa da cascata JNK e atua como
regulador transcricional, desenvolvimento, apoptose e proliferacdo, estando associado ao
escore de células somaticas. O gene SEC62 é um fator de translocacdo de pré-proteina e esta
envolvido no processamento de proteinas na via do reticulo endoplasmatico (RE). Apresenta
funcbes na importagdo de proteinas do RE, na fagia do RE e, em coopera¢do com a proteina
citosolica calmodulina na manutengdo da homeostase do célcio celular. Este gene foi
identificado como um componente molecular critico na manutencdo e recuperacdo da
homeostase do RE, além de ter sua expressdo génica acentuada em resposta de células
epiteliais vaginais bovinas a uma cepa isolada de Lactobacillus. Estes resultados sugerem que,
na populacéo de touros do PMGG, estes genes podem atuar na sinalizacdo celular via resposta


mailto:souza.lima@ufvjm.edu.br

105

imune a agentes patolégicos e ao proprio ciclo celular, contribuindo na melhor performance
imunologica da populagdo, promovendo uma maior rusticidade.
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IMPACTO DA LINHA DE SELECAO E DO PESO CORPORAL NAS INTERACOES
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Quando jovens, os bovinos frequentemente ajustam sua posic¢do na hierarquia social devido a
interacbes agonisticas recorrentes, que ocorrem entre diades (pares de animais). Essas
interacdes servem para estabelecer relagdes de dominancia e subordinagao entre os individuos.
A frequéncia e intensidade desses confrontos aumentam em condic¢des de alta densidade de
animais nos piquetes ou quando o numero de cochos disponiveis € insuficiente para permitir o
acesso simultaneo de todos os animais. Esse cenario favorece a competicéo, resultando em mais
disputas por espaco nos cochos. Assim, o objetivo deste estudo foi avaliar os efeitos da linha
de selecdo e do peso corporal sobre as interagdes agonisticas, medida pelo nimero de
substituicdo no cocho entre diades. Foram analisados dados de 25 testes de eficiéncia alimentar
(TEAS), realizados entre 2013 e 2023 no Instituto de Zootecnia, Sertdozinho, SP. A analise
incluiu 1.054 novilhos Nelore de trés linhas de selecdo: NeC, NeS e NeT. NeC foi selecionada
com diferencial de selecdo zero para peso aos 378 dias de idade (P378), NeS para maior P378,
e NeT para maior P378 e menor consumo alimentar residual. No inicio dos testes, 0s animais
tinham em média 280 +41 dias e pesavam 258 +47kg . Os TEAs foram realizados em piquetes
coletivos com cinco cochos eletrénicos, com meédia de 8 (DP£2) animais por cocho. As
interacdes agonisticas foram registradas a partir das substitui¢des no cocho que ocorreram em
até 7 segundos, considerando-se como reator o animal que estava no cocho e foi substituido por
uma interacdo agonistica, e como ator o animal que o substituiu usando interacdo agonistica
(diade = ator x reator). O banco de dados final incluiu 49.880 diades, com variacao de 0 a 2.255
interacdes por diade. A andlise utilizou modelo misto linear generalizado (MCMCglmm),
considerando como efeitos fixos a linha de selecdo do ator e do reator (trés niveis), peso inicial
do ator e do reator no TEA, e como efeitos aleatdrios as diades (ator e reator) e o grupo de TEA.
O intercepto do modelo foi significativo (post.mean = 4,68, IC 95%: 4,33 a 5,09, p<0,001). A
linha de selecdo NeT para 0s animais reatores apresentou efeito significativo (post.mean =0,11,
IC 95%: 0,02 a 0,20, p=0,026), sugerindo um aumento no nimero de substitui¢des por interacdo
agonistica em comparacdo com a linha de selagdo NeC. Em contrapartida, a linha de selecao
NeT para 0s animais atores ndo apresentou efeito significativo. O peso inicial dos animais (ator
e reator) foi negativamente associado ao nimero de substitui¢ces (post.mean = -0,00256 e -
0,00198, IC 95%: --0,00306 a -0,00212 e 0,00245 a -0,00156, respectivamente; p<0,001 para
ambos), indicando que animais mais pesados tendem a participar de menos confrontos. Esses
achados sugerem que linha de selecdo e 0 peso dos animais sdo fatores que afetam o
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comportamento agressivo de bovinos Nelore.
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A raca Mangalarga (ML) figura como uma das principais racas de cavalos autdctones do Brasil.
Assim como ocorre em outras racas equinas, os cavalos da raca ML sdo avaliados por técnicos
credenciados, a partir dos 36 meses de idade, a fim de estabelecer o registro definitivo. Neste
protocolo sdo coletadas medidas morfometricas de altura de cernelha (AC), perimetro de canela
(PC) e perimetro toracico (PT). A endogamia ocasiona 0 aumento da homozigose na populacao
ao longo do tempo, o que pode reduzir o valor fenotipico medio de caracteristicas produtivas.
Diante disso, é fundamental controlar os niveis de endogamia em populacdes sob selecdo e
avaliar seus efeitos nas caracteristicas selecionadas. O objetivo deste estudo foi avaliar o
impacto dos diferentes valores do coeficiente de endogamia nas caracteristicas AC, PC e PT na
raca Mangalarga. Foram utilizadas informacdes genealogicas do banco de dados da Associacéo
Brasileira dos Criadores de Cavalos da Raca Mangalarga (ABCCRM), contendo 215.441
animais no arquivo de pedigree, e 65.231 animais no banco de dados das caracteristicas
morfométricas, nascidos entre 1925 a 2021. O célculo do coeficiente de endogamia (F)
individual e as analises estatisticas foram realizadas por meio dos programas da familia
BlupF90. O modelo incluiu o efeito aleatério de grupo de contemporaneos (GC), formado pelos
efeitos sistematicos de criador, ano hipico, época de nascimento (aguas e seca), Sexo e
endogamia. Além do GC, foram considerados o efeito fixo de origem de nascimento (monta
natural ou reproducdo artificial) e os efeitos aleatdrios genético aditivo e residual. Foram criadas
seis classes com os coeficientes de endogamia: F=0; 0<F<5;5<F<10;10<F<15;15<
F <20; e F > 20%. Do total de animais avaliados para a caracteristica AC (44.935), 92,6%
apresentaram coeficiente de endogamia diferente de zero. Para as caracteristicas PC (n =
21.463) e PT (n = 21.385), a porcentagem de animais com coeficiente de endogamia diferente
de zero foi de 89,3%. Para as trés caracteristicas, a maioria dos animais (>60%) apresentou
coeficiente de endogamia entre 0,01 e 0,10. Os resultados demonstraram diminuicdo da
expressdo dos fenotipos das caracteristicas AC e PT com o aumento do coeficiente de
endogamia, sugerindo ocorréncia de depressao endogamica (DE). Para os animais com F maior
que 20%, a DE observada foi igual a -0,90 cm para a caracteristica AC e de -1,5 cm para a
carateristica PT. Para a caracteristica PC, a maior DE (-0,35cm) no fendtipo foi observado em
animais com F entre 0,10 e 0,15. Os resultados sugerem que, a medida que os coeficientes de
endogamia aumentam, os efeitos da depressdo endogadmica sobre as caracteristicas AC, PC e
PT é intensificado.
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INFLUENCIA DA LINHAGEM E DO SEXO SOBRE OS PESOS DE ABATE E DE
CARCACA QUENTE EM CODORNAS
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As codornas sdo aves domesticadas e utilizadas na producéo de carne e ovos, contribuindo com
cerca de 10% dos ovos de mesa e 0,2% da producdo global de carne de aves. No entanto, o
aumento da producéo de carne continua sendo um desafio, uma vez que fatores como linhagem
e sexo podem influenciar as caracteristicas produtivas desses animais. Neste contexto, este
estudo teve como objetivo avaliar a influéncia da linhagem e do sexo sobre 0s pesos de abate e
de carcaga quente de codornas. Foram abatidas 140 codornas de corte (Coturnix coturnix),
divididas em duas linhagens: LF1 e LF2, com 42 dias de idade. Cada linhagem foi composta
por 35 fémeas e 35 machos. Os animais foram provenientes do Setor de Coturnicultura do
Departamento de Zootecnia da Universidade Federal dos Vales do Jequitinhonha e Mucuri,
localizada em Diamantina, Minas Gerais. As aves foram submetidas a um jejum alimentar de 6
horas e transportadas para a sala de abate uma hora antes do procedimento. Apds serem pesadas,
foram insensibilizadas por deslocamento cervical, abatidas e sangradas por 3 minutos. Em
seguida, foram escaldadas a uma temperatura de 52 a 54°C por 40 segundos, depenadas,
evisceradas, pesadas e resfriadas. Foram coletados os pesos de abate com o animal vivo e 0
peso da carcaca quente apos o abate. Os dados foram submetidos a analise de variancia e teste
de Tukey (P<0,05), utilizando o software R, sob o delineamento inteiramente casualizado em
esquema fatorial 2x2 (sexo e linhagem). O resultado da analise de variancia ndo apresentou
significancia (P>0,05) para a interacdo entre sexo e linhagem, apenas para os fatores
independentes, ou seja, a linhagem teve efeito significativo sobre o peso da carcaca quente
(P<0,05), sendo a LF2 com maior peso (215,01 g) em comparacdo a LF1 (191,20 g). O sexo
também influenciou significativamente o peso da carcaga (P<0,05), com as fémeas
apresentando maior peso médio (206,58 g) em relacdo aos machos (199,63 g). Para o peso vivo
ao abate, a analise de variancia indicou efeito significativo da linhagem (P < 0,05), em que a
LF2 apresentou maior peso vivo (270,97 g) em comparac¢do a LF1 (243,65 g). O sexo também
foi significativo (P < 0,05), com as fémeas sendo mais pesadas (262,23 g) que 0os machos
(252,39 g). Com isso, conclui-se que tanto a linhagem quanto o sexo influenciam
significativamente os pesos das codornas, sendo que a fémeas da linhagem LF2 apresentaram
melhor desempenho em ambas as variaveis avaliadas.
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14 e 15 de novembro - 2024
Universidade Federal de Vigosa



110

2
O imMethcn

I1I Simpésio de Genética e Melhoramento Animal | Workshop de Inteligéncia
[1T Symposium on Genetics and Animal Breeding Artificial Aplicada a Pecuaria Digital

MACHINE LEARNING ALGORITHMS FOR PREDICTION OF PORK CUTS
USING IMAGE PROCESSING DATA
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In general, obtaining accurate predictions of pork cuts from live animals is a challenge. Most
pork cut data is collected in slaughterhouses, which can be labor-intensive and time-consuming.
The use of technologies, such as two-dimensional video images have the potential for more
efficient and accurate recording of the body weight and prediction of the pork cuts with the
advantage of reducing the phenotyping cost. Thus, we aimed to employ Random Forest (RF)
and the penalized regression method RIDGE to predict the hot carcass weight (HCW), and
some pork cuts: Loin eye area, backfat thickness (BT), head weight, feet weight, sirloin,
tenderloin, rib, total of fat, total of meat, bone, and belly from purebred and crossbred pigs
based on dorsal-view images obtained from video image processing. A total of 47 barrow pigs,
being 10 local Brazilian breed Piau, 14 Large White, 13 crossbreds produced by Piau boars
crossed with Large White sows, and 10 crossbred from the crossing between Duroc boars with
Large-White sows, were evaluated. On the day of slaughter (177.28 + 2.10 days old and on
average 103.27+32.56 Kg), individual images were collected using an Intel RealSense Depth
D435 digital camera. The camera was positioned on a tripod at a distance and a height of 1.5m
from the animals. Videos were taken lasting between 30 seconds for each animal, focusing on
the dorsal and lateral regions. Each carcass was split into two identical longitudinal halves and
weighed to obtain the HCW. The cuts were obtained from right carcass. For prediction, the data
were partitioned randomly into training dataset (65%) and the test dataset (35%), balanced by
genetic group, and the machine learning algorithms were used to construct the predictive
models. In general, with a minimal difference, the RIDGE algorithm trended to present higher
precision and accuracy values and lower error estimates while for HCW, the RF presented better
metrics. The best accuracy values were observed for HCW, AOL, meat weight, and Tenderloin.
The R? and (Root Mean-Squared Error, RMSE) obtained respectively were 0.87(11.57),
0.28(14.08), 0.37(6.40), and 0.36(0.16) from RF and 0.75(11.60), 0.36(13.34), 0.42(6.52), and
0.45(0.17) from RIDGE. Interestingly, the correlation obtained between BT and the features
from images (back area, back perimeter, and body depth) were low and negative (-0.23, -0.03
and -0.07, respectively), while for back width this estimate was 0.25, being the most important
feature to predict the BT. For the remaining pork cuts, these correlations were moderate and
positive. In conclusion, the RF method was more effective to predict HCW and the RIDGE
model was more effective for predicting pork cuts, presenting a higher R2? value and lower
RMSE and values. However, the accuracies for pork cut prediction were, in general, low
demonstrating that only dorsal-view images are not enough to get good prediction on the other
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hand, the use of this kind of image for predicting HCW is promising.

Keywords: image, pig, precision livestock farming, random forest
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MODELAGEM BAYESIANO DO PESO VIVO EM TILAPIAS NILOTICA GIFT
REVERTIDAS CULTIVADAS EM DIFERENTES AMBIENTES
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Desde a década de 1970, a producéo aquicola tem crescido gradualmente, contribuindo para a
estabilidade global. Existem cerca de 580 espécies aquaticas que sdo cultivadas atualmente em
todo o mundo, e das quais a tilapia do Nilo é considerada uma das mais importantes. 1sso se
deve ao melhoramento genético da espécie, aliado a aplicacdo de técnicas como a reversao
sexual, além de seus dissimiles atributos: rusticidade, rapido crescimento, boa conversdo
alimentar, resisténcia a doencas, ect. O objetivo do presente estudo foi comparar o crescimento
de tilapias do Nilo melhoradas geneticamente e revertidas, cultivadas em tanques de cimento e
viveiros escavados. Os dados obtidos na pesquisa foram cedidos pela Empresa de
Desenvolvimento de Tecnologias Aquicolas de Cuba. Foram selecionados 20 fémeas e 10
machos de alto valor genético da segunda geracao do programa de melhoramento com o fim de
estabelecer os acasalamentos por selecdo massal e divisdo em dois grupos em base ao ambiente
de cultivo (10 fémeas e 5 machos cada um). Ante a presenca de larvas foram estabelecidos 0s
tratamentos. O primeiro consistiu no cultivo de tilapias revertidas em tanques de cimento e o
segundo no cultivo em viveiros escavados. O procedimento de reversdo sexual das larvas
consistiu na suplementacdo de uma racdo com horménio durante 28 dias conforme descrito por
Popma e Green (1990). Uma vez que o0s peixes tivessem pesos médios superiores a cinco
gramas foi avaliada a eficiéncia da técnica por meio da selecdo aleatdria de uma porcentagem
de tilapias. Ao longo do periodo de cultivo (180 dias) foram feitos amostragem mensais para
ajustes na dieta e mensuracgdo do peso corporal em um percentual dos individuos. Ao final do
periodo, cada individuo foi medido, totalizando 500 tilapias por grupo. A estimativa dos
componentes de variancia, parametros e valor genético para peso corporal foi realizada por
meio do software estatistico BLUPF90, descrito por Misztal et al (2014). Para comparacdo dos
tratamentos, foi estabelecida uma analise bayesiana por meio do teste de 2 médias de
populacdes normais heterocedasticas, utilizando o software RStudio (pacote BRugs). Foram
gerados 100.000 valores em um processo MCMC, com 10.000 valores iniciais de descarte e
amostragem de 10. A convergéncia das cadeias foi verificada utilizando a biblioteca CODA
através dos critérios de Heidelberger e Welch (1983). A variancia aditiva entre grupos de
familias, residual, permanente e fenotipica estimadas foram 3.811, 1.476, 5.955 e 11.243
respectivamente. A herdabilidade obtida foi 0,33 (moderada) para peso corporal. A anélise
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bayesiana apresentou um intervalo de credibilidade de 95% para delta2, com valores -
1.500e+02; -4.396e+01, excluindo o valor zero do intervalo, demostrando fortes evidéncias
contra a igualdade entre médias. Pode-se concluir que as tilapias revertidas cultivadas em
viveiros escavados apresentaram maior peso corporal, 150 gramas a mais em comparacdo com
as cultivadas em tanques de cimento.
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MODELOS DE REDES NEURAIS CONVOLUCIONAIS PARA SEGMENTACAO DE
TECIDOS EM CARCACA BOVINA
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A utilizacdo de visdo computacional e inteligéncia artificial tem revolucionado diversos setores,
incluindo a indlstria da carne, onde essas tecnologias otimizam processos e aumentam a
precisdo na avaliacdo de carcagas. A segmentacdo de imagens, baseada em redes neurais
convolucionais, permite a identificacdo automatica e precisa de diferentes objetos e tecidos,
como musculos, coldgeno e 0ssos, proporcionando uma analise mais detalhada e objetiva. O
objetivo deste estudo foi segmentar carcagas, musculos e colageno utilizando redes neurais
convolucionais. O experimento foi conduzido com dados coletados em um frigorifico
comercial, onde imagens de 597 meias-carcacas de bovinos de diferentes grupamentos
genéticos, géneros, idades e pesos foram obtidas com a camera Intel® RealSense™. Essas
imagens foram anotadas no LabelMe, em formato JSON (JavaScript Object Notation), para as
regides de carcacga, musculo aparente e colageno. Posteriormente, o banco de dados foi dividido
na proporcao de 80:20 para treinamento e validacdo, e submetido a arquitetura You Only Look
Once (YOLO, versdao 8) em um processo de aprendizado por transferéncia, utilizando 100
epochs. Foram treinados trés modelos de segmentacdo: um modelo que incluiu todos os alvos
(Carcaca + Colageno + Musculo, 1IM3A); um modelo que segmentou a carcagca como um alvo
e agrupou colageno e masculo (Carcaca/Colageno + Musculo, 2M3A); e um modelo que tratou
os trés alvos separadamente (Carcaca/Musculo/Colageno, 3M3A). Para avaliar o desempenho
de cada modelo, foram calculadas as métricas Intersection over Union (loU) e Preciséo,
utilizando um limiar de 50%. Os resultados indicaram que 0 modelo 3M3A apresentou 0 melhor
desempenho, com métricas de loU de 0,97 para carcaga, 0,77 para colageno e 0,71 para
musculo, além de alcancar a melhor precisdo para a segmentacdo do masculo (0,83). Ha
algumas razdes para o melhor desempenho do modelo 3M3A. Entre os principais fatores estao:
a especializacdo da tarefa; sobreposicdo e confusdo de caracteristicas; complexidade e
compartilnamento de recursos; além da funcdo de perda e do processo de treinamento. Com
base nos resultados, conclui-se que os modelos que segmentam os alvos de forma isolada tém
um desempenho melhor para a segmentacédo de regides de interesse.
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MODELOS NAO LINEARES PARA CURVA DE CRESCIMENTO DE COELHOS
NOVA ZELANDIA
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O peso corporal em diferentes idades € fundamental em programas de melhoramento genético
na cunicultura de corte para selecdo para o crescimento. Modelos matematicos ndo lineares,
que relacionam peso e idade, tém-se mostrado adequados para descrever a curva de
crescimento. Portanto, o objetivo com este estudo foi ajustar diferentes modelos ndo-lineares,
ja descritos e amplamente testados na literatura, a fim de selecionar o modelo mais adequado
para descrever o crescimento de coelhos. Para realizacdo do estudo foram utilizados dados de
pesagem de 600 coelhos da raga Nova Zelandia Branco, oriundos do programa de
melhoramento genético de coelhos do Departamento de Zootecnia da Universidade Federal de
Vigcosa— MG. A pesagem dos coelhos foi realizada a cada dez dias até os 90 dias de idades.Os
dados coletados foram armazenados em planilha eletrénica. Para analise da regressdo nao
linear, foram utilizados os modelos de von Bertalanffy, Brody, Gompertz, Logistico e Richards
e Spline com um no6 aos 80 dias. Para a obtencédo das estimativas dos parametros de cada modelo
néo linear, avaliadores da qualidade de ajuste e teste de identidade de modelos, utilizou-se o
método Marquardt cujas solucBes foram obtidas por meio do processo interativo de Gauss-
Newton, com o uso do procedimento PROC MODEL do programa estatistico SAS STUDIO
(2022). Para avaliacdo do modelo que mais se ajustasse aos dados, foram utilizados os
avaliadores de Porcentagem de convergéncia (C%), Coeficiente de determinacdo (R?),
Coeficiente de determinacdo ajustado (R2aj), Erro quadratico médio de predicdo (MEP),
Critério de informacéo de Akaike (AIC) e Criterio bayesiano de Schwarz (BIC). Os modelos
de Brody e Richards mostraram valores de convergéncia muito baixos tornando-os inadequados
para descrever a curva de crescimento dos coelhos da raca Nova Zelandia Branco. Os modelos
de Gompertz e von Bertalanffy apresentaram os melhores resultados, com os maiores valores
de R2 e R2aj ajustado e os menores valores de MEP, AIC e BIC. O modelo Logistico apresentou
valores semelhantes aos dos modelos Gompertz e von Bertalanffy em R2, RZaj ajustado,
convergéncia, AlC e BIC, mas teve um valor elevado para MEP. A fungdo Spline mostrou uma
convergéncia de 100%, mas sua principal desvantagem foi o valor elevado de MEP. Dessa
forma, pode-se concluir que o modelo néo linear von Bertalanffy se destacou como o mais
adequado para descrever o padréo da curva de crescimento da raca Nova Zelandia Branco.
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O leite e os produtos lacteos sdo fontes nutritivas na dieta humana. A alta qualidade
nutricional desses produtos esta relacionada a qualidade da gordura do leite, no qual os acidos
graxos (AG) podem apresentar propriedades benéficas a saude humana. Os AG podem ser
alterados por fatores genéticos e ndo genéticos. Entre os genes candidatos para perfil de AG
no leite, 0 MOGAT1 destaca-se devido a sua associacdo com a sintese do diacilglicerol,
desempenhando um papel na ligacdo de um monoacilglicerol a uma porcéo acil-CoA. Esses
diacilglicerois sdo precursores de diversos lipidios, incluindo fosfolipidios e triacilgliceradis.
Dessa forma, nosso objetivo foi analisar in silico a regido a montante deste gene em busca de
variantes que possam influenciar a ligagdo de fatores de transcri¢cdo (FT). Foram analisados
dados de sequenciamento completo do genoma de 13 animais da raca Gir leiteiro. As
amostras de DNA foram fornecidas pela Embrapa Gado de Leite, localizada em Juiz de Fora,
Brasil. As sequéncias foram submetidas a controle de qualidade e alinhadas ao genoma
bovino de referéncia ARS-UCD 1.2, seguindo as diretrizes do projeto 1000bulls. Os SNVs e
InDels foram classificados e identificados com a ferramenta Ensembl Variant Effect Predictor
(VEP). Dessa forma, foi realizada uma analise in silico da regido upstream do gene MOGAT1
para anotar variantes com potenciais efeitos na ligacdo de fatores de transcricdo (FT). O
arquivo FASTA contendo a sequéncia de referéncia do bovino foi obtido no banco de dados
de NCBI e, a partir desta, foram montadas as sequéncias com as variantes identificadas via
VEP. Essas sequéncias foram utilizadas como entrada no programa TFM-explorer
(http://bioinfo.lifl.fr TFM/TFME), que aplica matrizes de peso do banco de dados de
vertebrados JASPAR para identificar potenciais regides de ligacdo de fatores de transcricéo,
calculando uma fungdo de pontuacéo. Foi identificado uma dele¢do que promoveu a perda de
um sitio de ligagdo do fator de transcricdo SP1. Na literatura, este FT esta relacionado com a
regulacdo do metabolismo lipidico, desempenhando um papel importante na formagdo da
gordura do leite. Uma vez que o gene MOGAT1 tem sido associado a &cidos graxos
insaturados (AGls), a perda do sitio de ligacdo para FT SP1 em bovinos da raga Gir pode ter
um impacto negativo no perfil de acidos graxos, principalmente em relagdo aos AGls. Embora
0 gene MOGATL seja considerado um candidato promissor para perfil de AG, o seu
mecanismo de acdo em bovinos da raca Gir ainda necessita de investigacbes mais
aprofundadas.

Palavras-chave: genoma, Gir, perfil de 4cidos graxos, sequenciamento.
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NOVA INSERCAO IDENTIFICADA EM BOVINOS GIR LEITEIRO: POTENCIAL
ASSOCIACAO COM RESISTENCIA AO CARRAPATO
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O ectoparasita Rhipicephalus microplus é uma preocupacdo para a pecuaria no Brasil, devido
ao seu elevado potencial de perdas produtivas e econdmicas. O usO excessivo € sem
orientacdo de carrapaticidas tem promovido a selecdo de carrapatos resistentes aos principios
ativos. Diante disso, é fundamental explorar alternativas mais eficazes para o controle do
carrapato, sendo o melhoramento genético uma delas. Dentre os genes candidatos para a
caracteristica de resisténcia ao carrapato, 0 IGSF21 codifica uma proteina com dominios de
imunoglobulina, que atuam como receptoras nas vias de resposta imune. Além disso, ele tem
sido relacionado a resisténcia a infeccdes parasitarias, reforcando seu papel na defesa
imunologica. Assim, neste estudo, foram identificadas variantes (SNV e InDels) na regido
promotora do gene IGSF21, por meio do ressequenciamento de animais da raca Gir leiteiro.
Foram analisados dados de sequenciamento completo do genoma de 13 animais Gir leiteiro.
As amostras de DNA foram fornecidas pela Embrapa Gado de Leite (Juiz de Fora, Brasil). As
sequéncias foram analisadas para o controle de qualidade e o alinhamento realizado utilizando
0 genoma bovino de referéncia ARS-UCD 1.2 de acordo com as orientacdes do projeto
1000bulls. SNVs e InDels foram classificados e identificados via ferramenta Ensembl Variant
Effect Predictor (VEP). Assim, foi realizada a analise in silico da regido de sequéncia
upstream (até 5000 pares de base antes do inicio de transcri¢cdo) do gene IGSF21 para anotar
variantes com possiveis efeitos na ligacdo de fatores de transcricdo (TF). O arquivo FASTA
contendo a sequéncia de referéncia do bovino foi obtido no banco de dados de NCBI e, a
partir desta, foi montado as sequéncias com as variantes identificadas via VEP. Essas
sequéncias foram usadas como entrada no programa TFM-explorer para procurar TFBS
(http://bioinfo.lifl.fy TEM/TFME), que usa matrizes de peso do banco de dados de vertebrados
JASPAR para detectar todos os TFBS potenciais, calculando uma fungdo de pontuacéo.
Portanto, nesse estudo, foi observado que o gene IGSF21 possui sitios de ligagcdo para o fator
de transcricdo (FT) USF1, e na sequéncia em que foi apresentada uma insercdo de bases
nitrogenadas no genoma do gado Gir Leiteiro, ocorreu a formacdo de um novo sitio de ligacéo
para esse fator. O USF1 foi citado na literatura, devido a vasta gama de genes regulados por
ele, os quais estdo associados a resposta imune, especialmente apos infeccdes virais e
bacterianas. Dessa forma, com esse novo sitio de ligagdo, aumenta-se a probabilidade de o
USF1 se ligar ao sitio do gene IGSF21 e regular sua expressao. Além disso, como o IGSF21 e
0 USF1 possuem relacbes com o sistema imunolédgico, essas observacdes nos fornecem novas
evidéncias de que esse gene pode ser um forte candidato a caracteristica de resisténcia ao
carrapato em bovinos Gir Leiteiro. No entanto, sdo necessarios estudos in vitro e in vivo para
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confirmar possiveis relagdes com essa caracteristica.
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PARAMETROS GENETICOS PARA MORTALIDADE AOS 30 E 90 DIAS DE
IDADE EM COELHOS DA RACA NOVA ZELANDIA
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A taxa de mortalidade na criacdo de coelhos é um parametro que esta relacionado com o sucesso
econdmico dessa atividade. Em programas de melhoramento genético, o grande impasse da
selecdo para taxa de mortalidade em animais é encontrar medidas que sejam praticas, tenham
um custo razoavel de mensuracdo e apresentem variacao genética. Além disso, é necessario
conhecer amplamente os parametros genéticos relacionados as caracteristicas de interesse,
como a mortalidade, para o célculo dos ganhos genéticos e planejamento do programa de
melhoramento. Assim, objetivou-se estimar os parametros genéticos para mortalidade nas fases
inicial: de 0 a 30 dias (M30), e de crescimento e terminacgdo: entre 30 e 90 (M90) dias de idade
em uma populacdo de coelhos da raca Nova Zelandia. Os dados utilizados no estudo foram
obtidos do programa de melhoramento genético de coelhos da Unidade de Ensino, Pesquisa e
Extensdo em Cunicultura da Universidade Federal de Vigosa. O fenétipo foi definido como 1
ou 2 para animais que morreram ou sobreviveram nas idades consideradas, respectivamente.
Um total de 1.661 e 1.323 observacdes foram disponiveis para M30 e M90, respectivamente.
O pedigree incluiu 1.717 animais. As analises foram realizadas considerando um modelo
threshold, com inclusdo do efeito aleatdrio genético aditivo direto e o grupo de contemporaneos
como efeito sistematico. Os efeitos aleatdrios genético materno e de ambiente comum foram
considerados apenas para M30. Os componentes de (co)variancia foram estimados via
abordagem Bayesiana utilizando o programa gibbsf90+, considerando um total de 500.000
cadeias, burn-in de 200.000 iteracGes, e thin de 10. No geral, estimativas de herdabilidade de
baixa magnitude foram observadas para M30 e M90. Estimativas e (intervalos de credibilidade)
de 0,07 (0,001: 0,513) foram obtidos para M30, e 0,11 (0,00028: 0,34) para M90. Além disso,
a estimativa de herdabilidade materna obtida para M30 foi baixa, sendo 0,06 (0,007: 0,189). A
razdo da varidncia de ambiente comum sobre a variancia fenotipica foi de 0,018
(0,0005:0,0610), indicando que a influéncia do ambiente comum na caracteristica é pequena.
Em conclusdo, as estimativas de herdabilidades encontradas sugerem a possibilidade das
caracteristicas M30 e M90 serem incluidas em programas de melhoramento genético de coelhos
e trabalhadas dentro do processo de selegao.
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PARAMETROS GENETICOS PARA RESISTENCIA A Flavobacterium orechromis
EM TILAPIA DO NILO Oreocrhomis niloticus
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A tilapia do Nilo Oreochromis niloticus € uma das espécies de peixes mais importantes
cultivadas mundialmente e um alvo principal para programas de melhoramento genético.
Infecgdes por Flavobacterium oreochromis, as infec¢des resultam em lesdes na pele, branquias
e orgdos internos, comprometendo a satde e o desempenho dos animais, 0 que representa um
desafio significativo para a industria aquicola, pois causam surtos elevados de mortalidade na
aquicultura, afetando a producéo de tilapia. A selecdo genética para resisténcia a doengas pode
representar uma alternativa sustentavel e eficaz para reduzir a mortalidade e, portanto, melhorar
0 desempenho produtivo da tilapia. Para verificar se a resisténcia a Flavobacterium
oreochromis pode ser incluida em programas de selecdo genética, é necessaria a estimativa de
parametros genéticos. O objetivo deste estudo foi estimar os componentes de variancia e
herdabilidade para a resisténcia & Flavobacterium oreochromis em tilapia, por meio de desafio
experimental realizado em 116 familias de irmdos completos, resultando na analise de 850
individuos. Durante 14 dias de desafio, foram registradas a taxa de sobrevivéncia (TS) e o
tempo de morte (TM) dos peixes que apresentaram sinais clinicos de infeccdo por
Flavobacterium oreochromis. N&o foi detectada influéncia do peso sobre TS ou TM. Os dados
genéticos foram analisados com dois modelos animais univariados diferentes usando TS e TM.
O TS cumulativo total variou consideravelmente entre as familias, o que indicou uma variagdo
fenotipica significativa relacionada a resisténcia a infeccdo por a Flavobacterium oreochromis.
O TM variou de 840 a 21.600 min, com média de 7044 + 8632 minutos. Altos valores de
herdabilidade (h?) foram encontrados para TS (0,565 + 0.007), enquanto para TM apresentou
baixo valores de h? (0,102 + 0,048). Nossos resultados representam o primeiro relato de
parametros genéticos para resisténcia a esta doenca em uma espécie de peixe de alta producéo
e indicam que a resisténcia contra Flavobacterium oreochromis em tilapia pode ser melhorada
por meio de melhoramento seletivo.
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PREDICAO DO AMBIENTE CLIMATICO INTERNO DE UM COMPOST BARN
COM MODELOS DE MACHINE LEARNING
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Devido as mudancas climaticas, espera-se que a incidéncia, intensidade e duracao de eventos
climaticos extremos como as ondas de calor aumentem. Prever as condi¢des climaticas internas
de uma instalacdo, a partir de variaveis externas, torna-se uma estratégia interessante na
antecipacao derisco de estresse por calor na bovinocultura leiteira. As predi¢cdes podem orientar
tomadas de decisdo que visem proporcionar conforto térmico aos animais e preservar sua
produtividade, mesmo diante de cenarios climaticos desafiadores. O objetivo desse trabalho foi
desenvolver um modelo para prever as condi¢Ges climaticas internas de um galpdo de
confinamento compost barn utilizando variaveis climaticas externas. A area interna do galpao
utilizado, localizado na cidade de Diamantina-MG, foi dividida em trés areas e a temperatura
(°C) e umidade (%) foram coletadas com um data logger de hora em hora no centro de cada
area entre 01 de julho a 23 de setembro de 2023 (n = 2031 observacdes). Essas variaveis foram
utilizadas para o calculo do indice de temperatura e umidade (ITU) para cada ponto, sendo essa
definida como variavel predita. A temperatura (°C), umidade relativa (%) e velocidade do vento
(m/s) do ambiente externo foram obtidas da estagdo meteoroldgica préxima ao galpdo, sendo
estas definidas como as variaveis preditivas. Para cada ponto, os dados foram divididos em
arquivo de treino (80%) e de teste (20%), utilizando a particdo estratificada para manter a
distribuicdo da variavel predita similar entre os arquivos. Além da regressdo linear, foram
treinados trés modelos de machine learning, sendo estes a arvore de decisdo, o gradient
boosting machine e a floresta aleatéria. A otimizacdo bayesiana e a validacdo cruzada 5-fold
foram utilizadas para determinar os hiperparametros para cada modelo de machine learning.
Os modelos foram avaliados pela raiz do erro quadratico médio (RMSE), erro médio absoluto
(MAE) e coeficiente de determinagdo (R?) nos arquivos de treino e teste. O modelo que obteve
melhor desempenho na predicdo do ITU dos diferentes pontos do galpdo foi o de gradient
boosting machine. Ele apresentou um RMSE de 1,42, 1,26 e 1,07, MAE de 1,08,0,95e 0,82 e
0 Rz de 0,93, 0,94 e 0,96 respectivamente para os pontos 1, 2 e 3 do galpdo. Por outro lado, 0s
piores modelos foram a arvore de decisdo para o ponto 1 (RMSE = 1,54; MAE = 1,18 e R2 =
0,92) e a regressao linear para os pontos 2 (RMSE =1,40; MAE =1,11 e R2=0,93) e 3 (RMSE
=1,19; MAE = 0,96 e R2=0,95). Os resultados deste estudo destacam o potencial do modelo
gradient boosting machine como ferramenta para a gestdo climatica de galpdes compost barn,
permitindo antecipar o risco de estresse por calor através da previsao das condi¢Ges climaticas
dentro da instalacdo e possibilitando a adocdo de intervencbes preventivas e estratégicas de
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controle climatico para garantir o desempenho e bem-estar do rebanho.
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14 e 15 de novembro - 2024
Universidade Federal de Vigosa



125

G
O imMelhcn

III Simpésio de Genética e Melhoramento Animal | Workshop de Inteligéncia
I1T Symposium on Genetics and Animal Breeding Artificial Aplicada a Pecuaria Digital

PREDICAO DO PESO DA CARCACA E PESO TOTAL DOS CORTES
COMERCIAIS DE SUINOS UTILIZANDO IMAGENS 3D DE SECCOES DA
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Dados de carcaca coletados nos abatedouros sdo fundamentais para que as empresas
de melhoramento possam aumentar a qualidade das carcacas e a quantidade de
carne comercializada por animal abatido. Além disso, informacdes basicas de carcaga sao
utilizadas para remuneracdo dos produtores, mas que podem nao refletir totalmente a qualidade
da carcaca produzida. A obtencdo de dados detalhados da carcaca no frigorifico é desafiadora
uma vez que existem restricdes sanitarias e a necessidade de coleta de forma rapida e em larga
escala. O uso de imagens e de novas tecnologias podem facilitar e otimizar a coleta de dados,
uma vez que a partir de uma imagem pode-se extrair diversas medidas da carcaga. Portanto,
objetivamos avaliar se € possivel predizer o peso da carcaga quente (PCQ) e 0 peso
total dos cortes comerciais (PTC) a partir de seccBes de modelo 3D da carcaca obtidas com
0 uso de scanner manual. Neste estudo, foram utilizadas 39 meias-carcagas de suinos
machos de 5 meses de idade. O PCQ e as imagens 3D foram obtidos antes do processo de
refrigeracdo. Apos 24h de refrigeracdo a meia-carcaca foi espostejada e todos os cortes
comerciais pesados para obter o PTC. Para a obtencdo das imagens 3D, as meias-carcacas
foram fixadas por um gancho numa posicdo e altura pré-determinadas e digitalizadas
manualmente com um scanner portatil (Artec Leo). As imagens digitalizadas foram entdao
importadas para o software Artec Studio 17 para gerar os modelos 3D. Com o modelo 3D
final da carcaca, foram obtidas cinco seccdes do modelo 3D: S1 - corte longitudinal apds a
segunda costela; S2 - corte longitudinal apds a oitava costela; S3 - corte longitudinal apds a
Gltima costela; S4 - corte longitudinal ap6s o sacro e S5 -seccdo restante apds a remocédo de S1
a S4. O volume de cada seccdo foi calculado e o software R foi utilizado para investigar a
relacdo entre o0 PCQ e PTC e o volume da seccdo através da regressdo linear simples. Na
predicdo do PCQ o coeficiente de determinacdo (R?) da regressao variou de 0,07 para a S4
a 0,44 para a S1, sendo que S1 também apresentou o0 menor erro quadratico médio (RSME).
Enquanto, para PTC S2 e S3 apresentaram o maior R? (0,28) e menor RSME (1.39) e S5
apresentou o menor valor de R2 (0.04) e maior RSME (1,60). Os valores de R? podem ser
considerados baixos, mostrando que o uso do volume de somente uma sec¢do da carcaga nao
prediz de forma satisfatoria 0 PCQ ou o PTC. Contudo, o fato de diferentes seccbes
apresentarem o maior RZPCQ e PTC, permitem direcionar os estudos futuros de modo diferente
para ambas as caracteristicas, de modo a identificar cortes ou secgdes que permitam uma
melhor predicdo de ambas as variaveis. O uso de modelos 3D para predicao de caracteristicas
de carcaca em frigorificos é promissor, contudo, diferentes seccdes 3D ou cortes deveriam ser
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avaliados, uma vez que os propostos neste trabalho ndo apresentaram predicOes satisfatorias
principalmente para PTC.
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A precocidade sexual € uma caracteristica fundamental na reproducdo de bovinos de corte,
desempenhando um papel decisivo para 0 sucesso da atividade pecuaria e impactando
diretamente tanto a produtividade, quanto a longevidade das fémeas no rebanho. Este estudo
avaliou métodos de predi¢do genémica em uma populacdo multirracial composta por Nelore,
Guzera, Brahman e Tabapua para a caracteristica idade ao primeiro parto (IPP). Utilizou-se o
modelo BLUP gendmico de passo Unico (ssGBLUP) em quatro abordagens: avaliacdo de raca
Gnica (SB), multirracial padrdo (MD), metafundadores (MF) e ajuste da matriz de
relacionamento genémico pelas frequéncias alélicas especificas de cada raca (AGR). A
abordagem SB foram analises individuais por raca, MD utilizou as frequéncias alélicas atuais,
MF descreveu relacBes genéticas entre ragas (um metafundador por raca) e AGR ponderou a
matriz G para cada raca. A analise incluiu animais nascidos entre 2002 e 2021. No total 163.514
registros de IPP foram considerados, onde 152.769 eram da raca Nelore, 5.011 da Guzera, 4.086
da Brahman e 1.648 da Tabapué. O chip Zoetis ZBN (74k SNP) foi usado para genotipar 58.367
animais, sendo: Nelore (51.733), Guzera (1.532), Brahman (4.370) e Tabapua (732). Os dados
foram divididos em dois subconjuntos: completo (com todas as informacdes) e parcial (sem
dados fenotipicos de 2021). Os animais da validagdo foram os nascidos em 2021, que possuiam
dados de genotipo e fendtipo, mas sem registro de progénie, totalizando 9.919 individuos. A
capacidade de predicao foi avaliada por regressdo linear (LR) no conjunto de validagdo. Em
comparagdo ao modelo SB, que apresentou as menores acuracias para Guzera (0,78), Brahman
(0,94) e Tabapué (0,52), com vieses de 0,04, -0,12 e -0,03, e dispersdes de 0,93, 0,95 e 0,82,
respectivamente, os modelos multirraciais foram superiores. A abordagem MF obteve a maior
acuracia para Guzera (0,89), Brahman (0,96) e Tabapua (0,85), com vieses de -0,01, -0,10 e
0,01, e dispersdes de 0,94, 0,94 e 0,94, respectivamente. Para o Nelore, as abordagens SB e
AGR obtiveram as maiores acuracias (0,99 e 0,99) e os melhores vieses (-0,04 e -0,09),
enquanto o modelo MD apresentou a menor dispersdo (0,92). Racas geneticamente mais
proximas ao Nelore, como Guzera e Tabapud, apresentaram resultados proporcionalmente
superiores ao Brahman, destacando os beneficios da avaliagdo multirracial para ragas menores.
Esses resultados destacam a importancia da avaliagdo genémica multirracial, especialmente
para racas menores, que se beneficiam das relagcdes genéticas com ragas que possuem maior
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quantidade de dados fenotipicos e genotipicos. As abordagens utilizadas permitem uma
identificacdo mais precisa de animais geneticamente superiores, acelerando o progresso do
melhoramento genético e contribuindo para o aumento da eficiéncia na producdo de carne.
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As caracteristicas de eficiéncia alimentar tém sido amplamente utilizadas na sele¢éo de bovinos
de corte, estando diretamente associadas a produtividade, lucratividade e sustentabilidade. No
entanto, devido aos altos custos para mensuragdo dessas caracteristicas, o uso de informacdes
gendmicas pode maximizar os ganhos genéticos. Neste estudo, o objetivo foi avaliar o aumento
da acurécia de predicao genémica utilizando BLUP genémico de passo Unico (ssGBLUP) para
caracteristicas de eficiéncia alimentar em bovinos nelore, comparando dois métodos de
validacdo: regressao linear (LR) e validacgdo cruzada k-fold. As caracteristicas analisadas foram
consumo de matéria seca (CMS), consumo alimentar residual (CAR) e ganho de peso residual
(GR). Os fenotipos foram coletados de 24.578 animais Nelore (machos e fémeas), provenientes
da Associacdo Nacional de Criadores e Pesquisadores (ANCP). O arquivo de pedigree continha
registros de 45.588 animais, abrangendo até trés geracGes, com 2.711 touros e 21.273 matrizes.
O banco de dados genotipico consistiu em 18.567 animais nascidos entre 2014 e 2023,
genotipados com o painel de baixa densidade (Clarifide® Nelore 3.0) contendo 53k
marcadores. Os genoétipos foram imputados para um painel de alta densidade com 735k
marcadores, utilizando o programa Flmpute 2.2. Os grupos contemporaneos (GC) foram
definidos com base na fazenda, sexo, ano de nascimento, teste de eficiéncia alimentar e grupo
de manejo. A predicdo dos valores genéticos foi realizada utilizando os programas BLUPF90+.
No modelo animal, o GC foi considerado como efeito fixo, a idade do animal como covariavel,
e o efeito genético aditivo direto como aleatério. Para determinar a acuracia e a dispersao das
predicdes, foram comparados os métodos LR e k-fold. No método LR, os animais foram
divididos em dois conjuntos de dados: um completo, contendo os fenotipos de todos os animais,
e outro parcial, do qual foram removidos os fendtipos dos animais mais jovens (nascidos em
2022 e 2023). No método k-fold, o banco de dados foi dividido em cinco subconjuntos
aleatorios. As acuracias obtidas pelo método LR foram 0,64, 0,48 € 0,53 para CMS, CAR e GR,
respectivamente. Ja as acuracias obtidas com k-fold foram 0,70, 0,54 e 0,58, respectivamente,
para as mesmas caracteristicas. O método k-fold apresentou maior acuracia em comparacao ao
LR, com incrementos de 9,38%, 12,50% e 9,44% para CMS, CAR e GR, respectivamente. A
dispersdo foi semelhante entre os dois métodos para CMS e GR, mas para CAR, o método k-
fold resultou em menor dispersdo. Os resultados indicam que o método k-fold proporciona
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maior acuracia para as trés caracteristicas avaliadas e menor dispersdo para CAR, sugerindo
que a aleatoriedade e a divisdo do banco de dados em multiplos subconjuntos favorecem
melhorias na predi¢do genémica.
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A eficiéncia reprodutiva dos rebanhos é um componente importante da sustentabilidade
técnico-econdmica dos sistemas de producdo de leite. A inclusdo de caracteristicas
reprodutivas, como o periodo da gestacdo (PG), nos sistemas de avaliacdo genética pode ser
uma forma de contribuir para a obtencdo de uma maior eficiéncia dos rebanhos e evitar perdas
significativas por natimortos e abortos. Além disso, avaliar a inclusdo de informacdes
genbmicas na avaliacdo genética do PG € de grande importancia para o aumento da acuracia
dos valores genéticos-gendmicos (GEBV). Portanto, objetivou-se avaliar a inclusdo de
informacgbes gendmicas, por meio da abordagem single-step genomic BLUP (ssGBLUP), na
predicdo de valores genéticos do PG de vacas da raga Holandesa no Brasil. Um total de 339.510
registros de PG como fenotipos do respectivo feto foi utilizado neste estudo. Além disso, foram
considerados 854 touros genotipados e 638.176 animais no pedigree. Para avaliar a inclusao
de informacg6es gendmicas na avaliacdo do PG, duas avaliagbes foram feitas considerando um
modelo animal unicaracteristico. Na primeira, baseada apenas no pedigree. Na segunda, 0s
GEBVs para PG foram preditos considerando as informages genémicas. Os modelos incluiram
os efeitos aleatdrios de grupo de contemporaneos, genético aditivos direto, materno, e paterno,
ambiental permanente da vaca e ambiental permanente do touro. O método de validacdo de
regressao linear (LR) foi utilizado para comparar a capacidade preditiva e viés de ambas
abordagens. A populacédo de validacdo foi composta por 114 touros genotipados. As analises
foram realizadas com o programa GIBBSF90+, com 500.000 iteragdes, burn-in de 200.000
iteracBes e thin de 10. No geral, maiores acurdcias e menor viés foram observados na
abordagem com informacdes gendmica se comparado a avaliacdo baseadas somente em
pedigree. Os valores de acuracia, coeficiente de determinacdo (R2) e viés obtidos por meio do
modelo incluindo informacdo genémica foram, respectivamente, 0,49, 0,34 e 0,24, enquanto
para 0 modelo baseado em pedigree essas estimativas foram 0,41, 0,20 e 0,56. Em geral, a
inclusdo de informacgdes genémicas por meio da abordagem ssGBLUP para avaliar PG é mais
vantajosa para as avaliacdes genéticas nacionais. Com o aumento no ndmero de animais
genotipados espera-se que a abordagem gendmica possibilite acurdcias ainda maiores,
especialmente para animais jovens.
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melhoramento.
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A bovinocultura estd em mudanca buscando desenvolvimento tecnolégico e para maior
eficiéncia no sistema de producdo. Dentre as caracteristicas que estdo sendo aprimoradas temos
indicadores de deposicdo de gordura altamente relacionados com o acabamento e qualidade da
carcaca e da carne. No entanto, o acesso a informacgdo por métodos tradicionais como a
ultrassonografia ainda é limitante pois necessita da contencdo do animal e mdo de obra
especializada. Como alternativa, temos a visdo computacional com cameras de baixo custo e
ferramentas de inteligéncia artificial para mensurar as areas de interesse de forma rapida e ndo
invasiva. Portanto, objetivou-se avaliar o uso de imagens bidimensionais para predicao de area
da espessura de gordura em nelores superprecoces em terminagdo. Foram utilizados, ao todo,
25 nelores com média de 7 meses de idade, acompanhados durante 3 meses e monitorados por
uma camera de seguranca IntelBras VHL posicionada a 240 cm acima do bebedouro para
imageamento dorsal do animal. Para cada video gravado foi retirado um frame por cada animal
mensalmente. No mesmo dia das gravacdes de video, foram realizadas as imagens padrao-ouro
de ultrassonografia (Aloka 500) nas regides mensuradas entre a regido da 122 e 13?2 costelas,
transversalmente ao musculo longissimus dorsi (EG) e espessura de gordura subcutanea na
garupa (EGP8), medida na interseccdo dos musculos gluteus medius e biceps femoris,
localizados entre o ileo e o isquio. As imagens digitais foram processadas pelo software ImageJ
e extraidas as informaces de area, perimetro, largura e comprimento dorsal. As imagens de
ultrassom foram analisadas no software do Alokka para mensuracdo da espessura de gordura
(mm). Na andlise exploratoria foi realizada a correlacdo de Pearson e para predicdo foram
otimizados os hiperparametros dos algoritmos Random Forest (RF), Lasso, Elastic Net (Enet),
Ridge e Support Vector Machine (SVM) por validagéo cruzada (5 k-fold) com 80% dos dados
para treinamento e 20% para teste ponderando a idade do animal na divisdo do dataset. A
avaliacdo de precisdo e acuracia dos modelos foram pelas métricas de raiz quadratica média
(RMSE) e o erro médio absoluto (MAE). As correlacdes entre a EG e EGP8 foram 0,54 e 0,58
para area, 0,50 e 0,48 para perimetro, 0,71 e 0,64 para largura, 0,44 e 0,45 para comprimento,
respectivamente. As predi¢des para EG foram: Ridge (R2:0,57; RMSE: 1,10; MAE:0,88), Lasso
(R%0,57; RMSE: 1,09; MAE:0,87), Enet (Rz0,57; RMSE: 1,09; MAE:0,87); RF (R2:0,56;
RMSE: 1,08; MAE:0,82) e SVM (R2:0,46; RMSE: 1,20; MAE:0,96). Para EGP8 foram: Ridge
(R%:0,42; RMSE: 1,39; MAE:1,71), Lasso (R%:0,43; RMSE: 1,38; MAE:1,16), Enet (R%:0,42;
RMSE: 1,39; MAE:1,17); RF (R%0,57; RMSE: 1,20; MAE:0,92) e SVM (R20,43; RMSE:
1,47; MAE:1,29). A precisdo dos modelos foi baixa independente da area de avaliacdo da
espessura de gordura e dos modelos testados. Isto ocorre devido a baixa variabilidade entre as
avaliacBes de EG e EGP8. O RF foi o melhor modelo para ambas as predicbes devido a
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flexibilidade com a multicolineariedade de informagdes retiradas de imagens digitais. Conclui-
se que é possivel predizer a area de espessura da gordura de bovinos nelores supreprecoces em
terminacdo por meio de imagens digitais, embora seja necessario aprimorar a metodologia para
aumentar a precisao.
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O composto Montana é uma raca desenvolvida no Brasil com a finalidade de aumentar a
produtividade e a qualidade da carne, explorando a heterose e a complementaridade entre racas.
Devido a diversidade de racas envolvidas no programa, foi adotado o conceito de tipo bioldgico:
N (zebuinos), A (taurinos adaptados ao ambiente tropical), B (taurinos de origem britanica) e
C (taurinos de origem continental). Esse estudo teve como objetivo avaliar a habilidade de
predicdo gendmica para caracteristicas de carcaca de modelos que incluiam os efeitos dos tipos
biolégicos e efeitos ndo aditivos em bovinos compostos, utilizando o método de regressao linear
(LR). As analises foram conduzidas no Grupo de Melhoramento Animal e Biotecnologia da
Faculdade de Zootecnia e Engenharia de Alimentos da Universidade de S&o Paulo. Foram
utilizados dados fenotipicos de 14.422 animais para as caracteristicas de area de olho de lombo
(AOL), espessura de gordura na picanha (EGP8), espessura de gordura subcutanea (EGS) e
marmoreio (MAR). O pedigree continha 193.129 animais, e o conjunto gendmico incluiu 3.911
individuos. As predicOes dos valores genéticos foram realizadas com o software BLUPF90+.
Trés modelos foram utilizados (M1, M2 e M3), os quais incluiram os efeitos fixos de grupo
contemporaneo, transferéncia de embrido, idade ao ultrassom e idade da vaca ao parto (linear e
quadratica) como covariaveis. O efeito genético direto do animal e o residuo foram
considerados como efeitos aleatérios. A partir do M2, foram incluidos os efeitos de tipo
biol6gico e heterose direta como covaridveis; no M3, o efeito de recombinacdo direta foi
adicionado como covariavel. A habilidade preditiva dos modelos foi avaliada pelo método de
validacdo LR, utilizando o banco de dados completo e uma versdo reduzida, no qual os
fenotipos de animais jovens genotipados e sem progénies foram excluidos, resultando em um
arquivo de validacdo com 369 animais. A acuracia de predicdo foi superior no M1 para todas
as caracteristicas, com valores de 0,7236 para AOL, 0,5619 para EGP8, 0,5277 para EGS e
0,3854 para MAR. Em termos de dispersdo, 0 M1 também apresentou os melhores resultados,
exceto para AOL, no qual o M3 apresentou uma dispers@do menor (1,0142 contra 1,0197 no
M1). O viés foi melhor no M1, ou seja mais proximo de zero, indicando um modelo com menor
diferenca entre a predicdo completa e a reduzida, exceto para MAR, em que 0 M2 obteve 0
valor -0,0167 contra -0,0171 no M1. Portanto do ponto de vista estatistico os modelos menos
complexos, que ndo incluiram tipos bioldgicos, heterose e recombinacéo direta, mostraram-se
mais adequados em termos de acuracia, dispersdo e viés para a maioria das caracteristicas. Esses
resultados sugerem que os efeitos adicionados possuem pequena contribuicdo para a predicao
dos valores genéticos. Isso pode ser explicado pela consolidacdo da populacdo do composto
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Montana nos dltimos anos, o que levou o modelo mais simples a ter um melhor desempenho
para as caracteristicas de carcaca analisadas.
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As predigdes indiretas (Pl) sdo usadas para animais jovens genotipados que ndo possuem
fendtipos ou sdo de rebanhos comerciais. Esses animais sdo frequentemente excluidos de
avaliagdes oficiais para evitar a diminuigdo da acuracia e o aumento da inflagdo e viés nos
valores gendémicos (GEBV). No Brasil, a informagdo é escassa para ragas como Brahman,
Guzeré e Tabapud. PredicGes indiretas baseadas em uma populacéo de referéncia mais extensa
podem aumentar a precisdo da selecdo gendmica nessas racas, e as diferentes bases genéticas
entre ragas podem ser modeladas usando metafundadores (MF). Este estudo teve como objetivo
calcular PI para animais jovens genotipados das racas Nelore, Brahman, Guzera e Tabapua na
presenca ou auséncia de MF para modelar diferencas genéticas entre racas. MF sdo pseudo-
individuos que atuam como proxies para animais na populacdo base. Registros dos quatro
programas de melhoramento da Associacdo Nacional de Criadores e Pesquisadores (ANCP—
Ribeirdo Preto, SP, Brasil) foram utilizados. Os dados incluiram pedigree (4,2M), fenétipos
(329K) e genotipos (63,5K) em todas as ragas. As caracteristicas analisadas foram peso ajustado
aos 210 (W210) e 450 (W450) dias de idade e a circunferéncia escrotal aos 365 (SC365) dias
de idade. Foram realizadas analises de raca unica e multirracial. As predic¢des indiretas foram
derivadas como a soma dos efeitos dos SNPs ponderados pelo conteudo génico usando trés
populacdes de referéncia: raca Unica (dentro da raca), ssGBLUP multirracial com MF e sem
MF, e para racas pequenas com base no Nelore. Os cenarios foram comparados usando o
método de regressdo linear (LR) para viés, dispersdo e precisdo para analisar as Pl desses
animais versus seus GEBV do conjunto de dados completo (GEBVw) quando todas as suas
informacgdes foram incluidas. Os resultados indicam que adicionar MF ajudou a diminuir o viés
(valores mais proximos de 0) e evitar sub ou superdispersdo (valores mais proximos de 1), com
ligeiro aumento na acuracia das Pl (valores mais altos, proximos de 1). A combinacéo de racas
aumentou a acurdcia das PI, principalmente quando o nimero de animais genotipados em uma
Unica racga era pequeno. Esses resultados sugerem que, quando animais jovens genotipados nao
sdo incluidos em uma avaliacdo multirracial oficial, Pl robustas podem ser obtidas com a
modelagem adequada, independentemente da raca. Esse processo permite predi¢cdes gendmicas
rapidas para animais jovens sem sobrecarregar o sistema de avaliacdo
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Alteracbes na temperatura corporal dos animais sdo um indicativo de possiveis doencas
infecciosas e de desconforto térmico, para garantir a produtividade e o bem-estar, deve haver o
monitoramento da temperatura animal. O método convencional, que utiliza a medicdo da
temperatura retal, apresenta entraves como o risco de contaminagéo entre os animais, 0 estresse
durante o procedimento e a necessidade de médo de obra para contencdo. A termografia € uma
alternativa promissora, usando cameras que capturam a temperatura da superficie corporal
através da emissividade de calor, um método pratico, preciso e menos invasivo. Considerando
0 potencial das imagens termogréaficas, objetivou-se por meio deste estudo encontrar o melhor
local para mensurar a temperatura corporal de cabras leiteiras jovens a partir da termografia.
Foram utilizadas 45 cabras das categorias cria e recria com idades de 30 dias a 12 meses e peso
de 8kg a 32kg. A temperatura retal de todos os animais foi coletada com um termdémetro digital,
que foi higienizado entre cada coleta, no mesmo local onde as imagens termograficas foram
capturadas. Para as imagens infravermelhas foi utilizada a cAmera termografica (FLIR C5) e a
contencdo do animal foi realizada manualmente. A captura desses dados foi feita com a
distancia de 1m entre a camera e o animal. Para melhorar a analise, apés o download das
imagens no computador foram definidos os pardmetros: local de avaliagdo, filtro e escala da
imagem. O software FLIR Tools foi utilizado para extrair a temperatura media das regies do
globo ocular, subescapular, dorsal, cabeca e area subocular. Em cada imagem foi aplicado o
filtro Grey, com a temperatura minima ajustada para 36°C e a maxima para 42°C. Para analise
de dados foi realizado o método Bland Altman no software R. Os dados mais satisfatorios para
a pesquisa foram obtidos na regido subescapular com média de 7,829°C, limite superior de
10,378°C e inferior de 5,280°C, em seguida, com resultados similares, as regides ocular e
subocular com média de 5,341°C; 5,577°C, limites superiores de 8,045°C; 9,003°C e inferiores
de 2,636°C; 2,152°C, respectivamente. Posteriormente, a mensura¢do da cabeca com média de
8,086°C, limite superior 4,776°C e inferior de 11,396°C, e a regido dorsal obteve as maiores
diferencas, tendo uma média de 5,416°C, limite superior de 10,512°C e inferior de 0,319°C. A
técnica de imagem termografica mostrou-se promissora para mensurar a temperatura corporal
de forma ndo invasiva para cabras leiteiras. Conclui-se que é possivel utilizar imagens
termograficas para mensurar temperatura corporal de cabras leiteiras jovens, sendo o local mais
equivalente entre métodos a regido subescapular.

Palavras-chave: Termografia, Temperatura, Tecnologia.
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REDUCING INDEX SIZE USING OPTIMIZATION: AFOCUS ON SIMPLICITY
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The selection index plays a major role in multi-trait scenarios, allowing for different selection
pressures, such as positive, negative, and null. While it is easy to use, especially with empirical
weights, an n-trait problem can arise where the index consists mainly of traits without
significant correlated response (CR). This study aims to optimize the simplest combination of
traits to maximize the index for eight simulated traits. The simulation in AlphaSimR involved
5,000 animals and 29 chromosomes based on the bovine genome. Eight traits were simulated
with a fixed phenotypic variance of 1000, and heritabilities were set from 0.05 to 0.40 in 0.05
increments. CR was calculated as CR = io;, where aiz = X'V-1c with c representing
covariances between the target trait’s additive value and auxiliary traits, and V as the matrix of
phenotypic variances and covariances. Direct selection (DS) response was obtained by
multiplying each trait's square root of heritability by its additive genetic variance. The ratio
(RA) was calculated by dividing CR by the DS response. Twenty minimal importance points
(IP), ranging from 0.00 to 0.20 in 0.01 increments, were used to minimize trait numbers in the
index. Traits were added only if they increased the RA beyond the IP threshold. A local search
was applied to maximize CR with the fewest traits, the final index was calculated using equal
weights, and the Spearman correlation (SC) with the target estimated breeding value was
calculated to assess re-raking. CR decreased as heritability increased, with RA ranging from
1.00 to 1.55 (excluding cases where the RA was equal to 1.00, indicating no index was used),
and the average ratio for all traits is 1.17. For traits with heritabilities above 0.15, the minimal
importance breakdown marked the point where CR provided no advantage over DS; this point
depended on the arrangement of genetic and phenotypic covariances within the target and
auxiliary traits and approximately 1.06. The SC ranged from 0.30 to 1.00, with lower values
observed when an importance of 0.00 was used,; in this case, the mean SC was 0.46. In cases
where SC was different from 1.00 (indicating that an index was used), the mean was 0.55. The
results show that RA is inversely proportional to the target trait’s heritability, with the indices
proving to be more advantageous for traits with lower heritability. Each trait has a breakdown
point that marks the minimal importance value that can be used to minimize the index size.
With a lower importance value, SC decreases significantly, indicating that a large index can be
inefficient. This approach can be applied to real breeding populations.

Key-Words: local search, correlated response, spearman correlation
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A carne suina € uma das proteinas animais mais consumidas no mundo e o Brasil, terceiro
maior produtor global, utiliza diversas ragas e linhagens em sua producdo, incluindo linhas
sintéticas. As linhagens sintéticas sdo desenvolvidas para aproveitar a heterose ou vigor
hibrido, resultante do cruzamento de racas puras, com o objetivo de melhorar caracteristicas
economicamente importantes. Entre essas caracteristicas, 0 marmoreio, que é a porcentagem
de gordura entre as fibras musculares da carne, tem impacto direto na preferéncia dos
consumidores. Com herdabilidade de aproximadamente 39%, essa caracteristica ¢é
significativamente influenciada pela genética, mas 0s genes responsaveis por sua variagdo
ainda ndo sao totalmente conhecidos. Este trabalho visa identificar SNPs (polimorfismos de
nucleotideo Unico) e regides gendmicas associadas a0 marmoreio em uma linhagem suina
sintética. Os dados fenotipicos e de pedigree foram cedidos pela empresa BRF S.A. e 0s 234
animais foram classificados em dois grupos: alta e baixa porcentagem de marmoreio, seguindo
0s escores da classificagdo americana. Amostras de tecido da cauda foram utilizados para
extracdo de DNA e os animais foram genotipados com o painel Porcine SNP80 BeadChip da
[llumina®. O controle de qualidade (CQ) foi realizado no software PLINK 1.9, eliminando
SNPs com frequéncia do alelo menor (MAF) inferior a 2%, call rate menor que 98% e aqueles
fora do equilibrio de Hardy-Weinberg (p-valor < 1x107%). Individuos com mais de 10% de
dados ausentes ou com pedigree inconsistente também foram excluidos. Apos o CQ, restaram
228 amostras e 56.978 SNPs. A analise de associacdo gendmica foi realizada com o software
PLINK 1.9 em um delineamento caso-controle. O critério de Bonferroni foi utilizado para
definir o limiar de significancia a 5% do genoma (p < 8,8 x 107) e associac¢io sugestiva foi
considerada quando o p < 1,8 x 10°°. Foram identificados 107 SNPs sugestivos na maioria dos
cromossomos do suino (SSC) e 20 SNPs significativos, localizados majoritariamente nos SSC
13, 14 e 15. Alguns dos SNPs identificados ja foram relatados por outros autores, como Gao et
al. (2021) e Wang et al. (2023), corroborando com estudos anteriores sobre a associagdo desses
marcadores genéticos ao marmoreio em suinos. Assim, os SNPs identificados neste estudo,
apos validacao, poderdo auxiliar na selecdo de animais geneticamente superiores, promovendo
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avancos na qualidade da carne suina. Posteriormente, genes candidatos posicionais serao
prospectados para melhorar o entendimento da arquitetura genética do marmoreio.

Palavras-chave: gordura intramuscular, qualidade da carne, melhoramento genético, SNPs.
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SELECAO PARA RESISTENCIA A ENFERMIDADES EM TILAPIAS DO NILO
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Diversas doengas em organismos aquaticos restringem seriamente a expansdo e 0
desenvolvimento da aquicultura. As principais enfermidades relacionadas a producéo da tilapia
do Nilo sdo estreptococose, aeromonas, franciselose, doenca columnaris e TiLVD. Ao contrario
das estratégias de prevencdo, erradicacdo ou controle cultural de doengas, o melhoramento
seletivo oferece controle sustentdvel de doencas, melhorando a genética de resisténcia a
doencas especificas ou de resisténcia a fatores estressantes que favorecem as infe¢des. O
objetivo deste trabalho foi avaliar como os estudos sobre resisténcia a doencas estdo impactando
a tilapicultura, a partir de uma revisdo integrativa. A pesquisa foi realizada na base de dados da
Web of Science e no Microsoft Office Excel. As palavras-chaves e scripts booleanos utilizados
para identificar as publicactes foram: TOPIC: ("resistance” OR "disease” OR "heritability" OR
"genetic parameters™) AND TOPIC: "tilapia” OR "Oreochromis™) AND TOPIC: (“"selective
breeding programs” OR "genetic improvement programs™). O total de publica¢des obtidas foi
de 464 e a partir disso, foram analisados os titulos, resumos ou trabalhos completos, dos quais
foram selecionadas as publicaces que continham informacdes sobre o tema em questdo, que
totalizaram ao final, 36 publicacGes entre os anos de 1945 a outubro de 2024. Os resultados
mostram que estudos sobre selecdo para resisténcia a doencas vem crescendo a cada ano,
especialmente a partir de 2019, com 64% dos estudos abordando a sele¢do genética tradicional
enquanto o 36% restante refere-se a selecdo gendmica (SG) e selecdo assistida por marcadores
(SAM). As pesquisas focaram principalmente na resisténcia contra Streptococcus sp. com 67%
das publicacbes, seguido dos patdégenos TiLVD (11%), Aeromonas hydrophila (8,3%),
Francisella sp. (5,6%), Flavobacterium columnare (2,8%), Diplostomum sp. (2,8%) e
Gyrodactylus cichlidarum (2,8%). As Herdabilidades foram discriminadas em Sobrevivéncia e
Dias até a morte, com valores de 0,15+0,03 a 0,52+0,12 e 0,13+0,09 a 0,29+0,11,
respectivamente. A maioria das herdabilidades foram moderadamente altas, e 0 uso de
informacdes gendmicas (SG ou SAM) aumentaram a precisdo do melhoramento seletivo
tradicional. A variabilidade genética aditiva dos caracteres estudados indica a possibilidade de
ganhos genéticos expressivos com a selecdo. E possivel alcancar um alto nivel de resisténcia as
doencas aqui apresentadas, mediante programas de melhoramento genético. O melhoramento
genético de tilapias do Nilo focado na sanidade mostra um campo em rapido desenvolvimento,
onde tecnologias emergentes abrem novas possibilidades para a reproducdo seletiva. No
entanto, para conquistar esses avangos sera necessaria a compreensdo de técnicas avancgadas de
biotecnologia, e um amplo entendimento da biologia e comportamento dos peixes.

Palavras-chave: Oreochromis niloticus, herdabilidade, cria seletiva, gendmica.
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SISTEMA DE VISAO COMPUTACIONAL PARA PREDICAO DE RENDIMENTO
DE FILE EM TILAPIA
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A tildpia do Nilo (Oreochromis niloticus) é amplamente distribuida nas regides tropicais e
subtropicais. Essa espécie é a mais importante na producdo aquicola brasileira, sendo
responsavel por 62% da producdo total, com uma cadeia produtiva em constante crescimento.
Dada sua importancia, os programas de melhoramento genético buscam desenvolver linhagens
mais adaptadas e produtivas, incluindo linhagens com maior rendimento de carne. A
caracteristica de rendimento em peixes é dificil de ser mensurada pois apresenta baixa
variabilidade fenotipica e esta sujeita a erros de filetagem. Dessa forma, alternativas para
automatizacdo da mensuracao dessa caracteristica sdo necessarias. O objetivo deste estudo foi
desenvolver um sistema de visdo computacional (CVS) capaz de estimar com precisdo as
propor¢Oes e medidas de diferentes partes do peixe relacionadas ao rendimento de filé. Para o
desenvolvimento do sistema, foram coletadas imagens de cada animal assim como medidas
fenotipicas de peso (total, cabeca e filé¢). O CVS foi desenvolvido com base na arquitetura de
segmentacdo DeepLab-V3, utilizando blocos convolucionais ResNet50, sendo capaz de
identificar quatro areas de interesse: filé, cabeca, nadadeiras e regido das visceras. O
treinamento foi realizado a partir da segmentagao de 1000 frames de videos de 800 peixes com
a unidade de processamento grafico (GPU) Tesla T4 com aproximadamente 16 GB de RAM
oferecida na plataforma Google Colab. Um tamanho de lote de quatro foi aplicado para 100
épocas e uma taxa de aprendizado de 0,0001 usando o algoritmo de otimizacdo de Adam. O
modelo alcancou uma acuracia de pixel de 96,12% ap6s 100 épocas, mostrando que pode
segmentar automaticamente com alta precisdo as regides de interesse. As correlagbes de
Pearson entre as medidas fenotipicas e as obtidas pelo CVS foram igualmente elevadas.
Encontrou-se correlacdes variando de 0,83 a 0,94 entre o nimero total de pixels mensurados
pelo CVS e as caracteristicas de peso total, peso do filé e peso da cabeca, evidenciando que o
modelo pode ser usado para estimar a biomassa de partes especificas dos peixes. Também foi
observada uma correlacdo de 0,58 entre o rendimento e o peso do filé. A aplicacdo desse CVS
permitira maior eficiéncia aos programas de melhoramento genético em tilapia, facilitando a
selecdo de individuos com caracteristicas superiores por meio de uma metodologia ndo
invasiva, automatizada, rapida e de baixo custo.

Palavras-chave: sistema de visdo computadorizada, tilapia, rendimento de filé.
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STUDY OF PUBERTAL PROFILE IN GIROLANDO HEIFERS 3/4 AND 5/8:
DEVELOMENT FACTORS
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The demand for young, productive dairy cattle has driven interest in optimizing reproductive
management. Puberty marks the onset of reproductive capacity in females, accompanied by skeletal
development and pelvic formation, which support gestation and lactation. With 80% of the Brazilian
dairy herd being of Bos indicus origin or crossbred, breeds like Girolando are increasingly used,
particularly in challenging climates. In this context, accurate information about puberty in Girolando
females can help producers optimize reproductive management, particularly determining the ideal time
for insemination. This study aims to evaluate the influence of age on the characteristics associated with
puberty in Girolando females (3/4 and 5/8) and provide a deeper understanding of the relevant traits for
dairy production management. The study followed the ethical guidelines of DVT/UFV and was
conducted with 61 Girolando heifers (18 animals 3/4 and 43 5/8) in a semi-intensive system at Fazenda
Ouro Verde, MG. The heifers, aged 5 to 12 months, were fed tifton grass and supplements. Body
measurements, taken every 21 days, included estimated weight using a tape measure, withers height
using a height gauge, and pelvic dimensions to calculate pelvic area using the trapezoidal formula.
Height was indirectly measured by calculating the distance between the ilium and ischium, as well as
the difference between the greater and lesser bases. A simple linear regression with a 5% p-value was
applied to assess the effect of age on body characteristics. The results showed that age had a significant
effect on all body measurements evaluated for both genetic groups (p<0.0001). The magnitude of the
estimated coefficients revealed similar values for both genetic groups), suggesting that the degree of
heterosis in these females is not directly associated with physiological maturation, but rather with body
condition score (BCS). The average age at puberty for Girolando heifers was 452.8+20.18 days for the
3/4 group and 481.14+28.99 days for the 5/8 group. Of the 61 females initially selected, only 12 females
reached puberty (five 3/4 and seven 5/8). Although the total number of 3/4 females were smaller, a
higher proportion (27.78%) of them reached puberty compared to the 5/8 group (16.28%). The 3/4 and
5/8 groups showed no statistically significant difference regarding the age at puberty, with averages of
452.8 and 481.14 days, respectively. These results highlight the need for further research to better
understand puberty in Girolando heifers. Therefore, conducting additional studies to deepen the
understanding of this process in Girolando heifers is essential.

Keywords: Genetic component; puberty; physiological maturation.
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SUMARIZACAO POR AUTOVETORES (PCA) DE ATRIBUTOS
MORFOMETRICOS VARIAVEIS EM UMA SUBPOPULACAO DE EQUINOS
ADULTOS MANGALARGA MARCHADOR
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A anélise de componentes principais (PCA) pode contribuir na tomada de decisdes, com base
em resultados cientificos, de quais atributos fenotipicos seriam mais estratégicos ou desejaveis
para inclusdo na sistematica de registro genealdgico e critérios de selecdo para melhoramento
de equinos selecionados para marcha no Brasil. Objetivou-se no presente estudo sumarizar as
variaveis morfométricas (46 medidas corporais - 34 lineares e 12 angulares; peso vivo; 11
indices zootécnicos usadospara analise funcional), por meio de escores calculados (autovetores
PCA), que possuem maiores influéncias na variabilidade fenotipica e diferencas de
conformacéo observadas em uma subpopulacdo de equinos adultos MM. Foram avaliados 273
equinos (71 machos e 202 fémeas), adultos (11,7 + 5,1 anos), registrados nos livios MM5 e
MM®6 (com genealogia conhecida), descendentes (filhos, netos ou bisnetos) de 49 ancestrais
genéticos desta raca, e oriundos de 52 propriedades nos estados de MG (N = 215), SP (N = 22),
RJ(N =20), RS (N =8) e BA (N = 8). Foi observado correlagdes moderadas a altas em 41,67%
das medidas lineares, 58,33% das medidas angulares e 100% dos indices zootécnicos. Os cinco
primeiros componentes explicaram 69,2% da variabilidade das medidas lineares. Trés
componentes explicaram 70,7% das angulares. E dois componentes explicaram 68,4% da
variabilidade dos indices zootécnicos estudados. Dentre as medidas lineares, as variaveis que
mais contribuiram significativamente para a PC1 foram: altura de cernelha e garupa;
comprimento da garupa e espadua; além de duas medidas inéditas citadas empiricamente por
criadores de racas marchadoras (“Triangulo” e “Z” da marcha) e estudadas de forma objetiva
atraves de metodologia preliminar proposta pela equipe UFLA. Nas medidas angulares, as
variaveis mais relevantes para a PC1 foram: angulos escapulo-solo, escapulo-umeral e pelve-
solo. E para os indices zootécnicos, os atributos que mais contribuiram na PC1 foram: peso
vivo; indice de conformacéo; indices de carga 1 e 2; indice dactilo-toracico; e indices de
compacidade 1 e 2. Esses resultados indicaram que as variaveis sumarizadas nos PC1 refletem
diferengas na conformagdo e funcionalidade dos equinos. Ademais, muitos dos atributos
atualmente medidos podem ser redundantes, oferecendo pouca informacdo adicional para
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discriminar diferencas na conformagdo dos animais. Essa redundancia onera o processo de
avaliacdo, e dilui o foco sobre caracteristicas que sdo determinantes para a funcionalidade da
raca. Apenas seis das 12 medidas lineares obrigatdrias no processo de registro genealégico de
equinos MM foram relacionadas com a variabilidade dos animais estudados, sugerindo uma
necessidade de uma revisdo da atual sisteméatica visando melhorar a sensibilidade na
identificacdo de caracteristicas fenotipicas de interesse para garantia do padrao racial vigente
para conservacao e melhoramento destaraca equina considerada patriménio nacional brasileiro.

Palavras-chave: componentes principais, conformacdo, equideocultura, morfometria, padrdo
racial.
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O consumo alimentar residual (CAR) é definido como a diferenga entre o consumo observado
e 0 consumo esperado. Os animais CAR negativo sdo considerados mais eficientes, pois
consomem menos alimento para ganhar 1 kg de peso vivo. Devido a alta correlacdo positiva
entre consumo de matéria e emissdo de metano entérico (CH4) é esperado que animais CAR
negativo emitam menos CH4 para o ambiente. O objetivo deste estudo foi avaliar a tendéncia
genética para as caracteristicas CAR e emissdo de CH4 em dois rebanhos Nelore selecionados
para diferentes objetivos. Foram avaliados 2149 animais Nelore para CAR e 1152 animais para
CHys, nascidos de 2004 a 2022, pertencentes ao Instituto de Zootecnia, Centro Avangado de
P&D de Bovinos de Corte. Foram avaliados dois rebanhos: Nelore Selecdo e Nelore
Tradicional. O Nelore Selecdo é selecionado para maior peso aos 378 dias (P378) desde 1981.
O Nelore Tradicional é selecionado desde 2009 para maior P378 e menor CAR a partir do
indice: [0,5(VGP378/0,4p378) + (—0,5(VGCAR /0,car)], em que VGP378 é o valor genético
para P378, VGCAR ¢ o valor genético para CAR e o, 0 desvio padrdo genético de cada
caracteristica. Osanimais foram genotipados com BovineHD BeadChip (770k) ou GGP Indicus
(50k e 70k). Os gendtipos de menor densidade foram imputados para o HD. Os valores
genéticos foram estimados utilizando o método ssGBLUP a partir do modelo: y = Xb + Za +
e, em que y é a caracteristica avaliada; b é o vetor de efeitos fixos; a é o vetor de efeitos
genéticos aditivos; X e Z sdo as matrizes de incidéncias associadas a b e a, respectivamente; e
e é o vetor de efeitos residuais. Assume-se que a~N(0, Ho?) e e~N(0, lo?), emque H é a matriz
que combina as informacdes de pedigree tradicional (6131) com as informacgdes gendmicas
(3687), | é a matriz identidade, o, € o, € a variancia genética aditiva e a variancia residual,
respectivamente. A tendéncia genética foi estimada regredindo as médias anuais dos valores
genéticos sobre 0 ano de nascimento dos animais. As médias observadas de P378, CAR e CH4
foram de 349 + 55,7 kg, 0 £ 0,67 kg/dia e 153 + 46,8 g/dia, respectivamente. As tendéncias
genéticas para a caracteristica CAR foramiguaisa -0,002 + 0,002 e -0,012 + 0,003 kg de matéria
seca/dia/ano para o Nelore Selecdo e Nelore Tradicional, respectivamente. Para a caracteristica
CHa4, as tendéncias genéticas foram de 0,175 + 0,098 e 0,137 + 0,065 g de emissdo de
CHa/dia/ano para o Nelore Selecdo e Nelore Tradicional, respectivamente. Os resultados
demonstram que os valores de CAR para os dois rebanhos vem reduzindo ao longo dos anos,
entretanto para o rebanho Tradicional, essa reducdo € seis vezes maior quando comparado com
o0 rebanho Selecdo. Ja a caracteristica CH4 estd aumentando, mas esse aumento € ligeiramente
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menor para 0 Rebanho Tradicional. Conclui-se que a sele¢do para eficiéncia alimentar, além de
reduzir o consumo de matéria seca, indiretamente, pode reduzir as emissdes de CHa.
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TERMOGRAFO OU PIROMETRO INFRAVERMELHO: QUAL O MAIS
EFICIENTE NA AVALIACAO DA TEMPERATURA SUPERFICIAL DE OVINOS
EM DIFERENTES AMBIENTES?

SILVA, S.P.G}; SILVA, AB.C.%; LIMA, AC.PL; MALTA, B.C.% QUIRINO, C.R.%; VEGA, W.HO.?
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A medicdo da temperatura superficial em espécies de produ¢do, como 0s ovinos, tem auxiliado
a identificacdo de animais termo sensiveis e adaptados as diferentes condigdes climaticas,
refletindo diretamente no bem-estar e na producdo animal. Isto é mais relevante em clima
tropical, visto os crescentes desafios ambientais e de exigéncia produtiva. Na era da pecuéria
de precis@o a termorregulacdo tém sido explorada amplamente. Ferramentas de avaliacdo da
temperatura superficial (TS), como o pirdmetro infravermelho (PIV) e o termdgrafo
infravermelho (T1V) sdo utilizadas em diferentes situacdes, clinicas e de producdo. Objetivou-
se verificar e comparar a TS de ovinos de pelo utilizando PIV e TIV em diferentes regides
anatdbmicas e sob duas condi¢des ambientais diferentes. Vinte ovelhas Santa Inés, com peso
médio de 59,38 + 6,23 kg, adultas (3-5 anos), multiparas, ndo lactantes e vazias, foram avaliadas
na sombra com os dois equipamentos (TIV e P1V), duas vezes ao dia (manhd e tarde) e em
diferentes regides anatémicas (anus, vulva, focinho, olho e orelha) durante 20 dias
consecutivos. Parametros como temperatura ambiente (TA), umidade relativa (UR) e indice
temperatura-umidade (ITU) foram medidos nos diferentes turnos do dia. A reprodutibilidade
foi avaliada a partir da correlacdo intraclasse. Médias de parametros ambientais entre turnos do
dia e equipamentos foram comparadas pela ANOVA com teste de Tukey (P<0,05). A relacédo
entre variaveis ambientais, regides anatdbmicas e TS foi dada pela Analise Fatorial-AF. A
Anélise discriminante Candnica-ADC complementou a dinamica das temperaturas e dos
equipamentos ao longo dos turnos. Ambos o0s equipamentos mostraram excelente
reprodutibilidade (Correlagdo intra classe = 0,95, P<0,005), indicando consisténcia nos
resultados individuais. Pardmetros ambientais e de estresse térmico (TA e ITU) apresentaram
peso fatorial semelhante as temperaturas superficiais medidas pelo TIV. Ja a relacdo entre estes
parametros para o PIV foi escassa. Indicando que o T1V é mais sensivel as variacdes ambientais
quando comparado ao PIV. Este resultado foi corroborado pela ADC, onde as temperaturas
medidas pelo T1V acompanharam as varia¢des ambientais no turno da tarde, (P<0,001 pelo
teste lambda de Wilks). Em relacdo as regides anatdmicas, as TS dos olhos e orelhas mostraram-
se mais sensiveis as variacdes ambientais, apresentando ndo so valores diferentes entre turnos,
mas entre equipamentos (P<0,001). Aqui, as temperaturas no turno da manhd foram
semelhantes entre 0s equipamentos, porém a tarde, e especialmente nos olhos e orelhas as
temperaturas medidas pelo TIV foram superiores, indicando a importancia da avaliacdo da TS
nestas regides anatbmicas e a maior sensibilidade do TIV quando ha aumento da temperatura
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ambiental. Conclui-se que o PIV e o TIV apresentam boa reprodutibilidade, porém o TIV é
mais sensivel, conseguindo melhor precisdo, sobretudo em situagcdes de maior temperatura
ambiental, especialmente em regiées com pelo.
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USO DE DRONES E INTELIGENCIA ARTIFICIAL PARA IDENTIFICACAO DO
PAR VACA-BEZERRO A PASTO
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A pecuaria de corte é responsavel por 10% do PIB da pecuaria brasileira; contudo, a fase de
gestacdo e cria ocorre, em sua maioria, a pasto. Tradicionalmente, 0 monitoramento dos animais
é realizado a cavalo, o que demanda tempo e mao de obra. Dessa forma, o uso de veiculos
aéreos ndo tripulados (VANTS), popularmente conhecidos como drones, tém substituido esses
meétodos tradicionais nas Gltimas décadas, tornando-se cada vez mais importante para a pecuaria
de corte a pasto no Brasil. O uso de tecnologia atrelada a inteligéncia artificial proporciona a
identificacdo precisa dos animais, a deteccdo precoce de problemas de salde, o
acompanhamento de partos e maior facilidade em localizar os animais que estdo em areas de
dificil acesso. Desse modo, torna-se cada vez mais necessario aumentar a eficiéncia das
operacgdes e reduzir os custos operacionais. Portanto, objetivou-se por meio de imagens de
drone para identificacdo de pares de vaca-bezerro a pasto. Foram realizados voos em quatro
piquetes maternidade com drone Mini 2 coletadas em trés datas: 6 de outubro, 13 de outubro e
6 de novembro de 2023. Durante os voos, novilhas e bezerros foram agrupados em diferentes
piquetes. Ndo houve planejamento prévio de rotas de voo, e as coordenadas de cada captura de
imagem foram planejadas apenas para cobrir areas com caracteristicas distintas. Apos a coleta
de dados, as imagens foram anotadas para treinamento, sendo duas das classes vaca e bezerro.
As imagens foram classificadas com base na visualizagdo dos animais. O conjunto de dados de
imagens foi processado através de um algoritmo baseado em YOLOV8. O modelo adotado foi
utilizado para identificar vacas e bezerros a pasto, com um conjunto de dados composto por
133 imagens e 1042 anotacBes. As imagens foram divididas em 70% para treinamento, 20%
para validacdo e 10% para teste. O desempenho do modelo, avaliado através de metricas como
perda de caixa, classificacdo e objetividade, se estabilizou apos cerca de 20 iteracGes. O modelo
YOLOWV8 atingiu uma precisdo de 0,89, recall de 0,57 e uma pontuacdo F1 de 0,73,
demonstrando um equilibrio moderado entre precisdo e recall na deteccdo dos animais.
Portanto, a utilizacdo de drones no ambiente da pecuaria de corte a pasto contribui para a
eficiéncia da producdo através da identificagdo dos animais. Conclui-se que é possivel
identificar com imagens areas e inteligéncia artificial o par vaca-bezerro a pasto.
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USO DE IMAGENS 3D PARA ESTIMATIVA DO PESO DE CARCACA CAPRINA
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O peso da carcaca animal é um fator relevante para a determinacdo do rendimento de carcaca,
sendo uma caracteristica do feno6tipo animal, necessario para que ocorra um bom
aproveitamento dos cortes da carcaca e para a rentabilidade da producdo. O uso de imagens em
trés dimensdes (3D) é uma técnica que disponibiliza informacdes que podem ser aplicadas em
diversas areas na pecudria para biometria. Dessa forma, objetivou-se avaliar a possibilidade de
estimar o peso da carcacga caprina com uso de imagens 3D. Foram abatidos 16 cabritos machos,
sendo 8 cabritos aos 90 dias com peso medio de 18,5 kg e 8 cabritos aos 120 dias com peso
médio de 20,9 kg. Ap0s o abate humanitario, as carcacas foram resfriadas por 24h. Decorrente
do resfriamento, as carcacgas inteiras foram pesadas em balanca digital e posteriormente
seccionadas. Em seguida a seccdo, foram coletadas as imagens em 3D utilizando o scanner
Artec Leo, que captura 30 frames por segundo, durante, aproximadamente, 2 minutos. Apos a
coleta das imagens, os modelos 3D foram processados no software Artec Studio, utilizando as
ferramentas de alinhamento, limpeza de artefatos da imagem e mensuracdo da area total da
carcaca em mmz2. Na analise estatistica, foram realizadas as anélises de Correlagdo de Pearson
e de Regressdo Linear Simples, para verificar a associacao entre a area da carcaca caprina e 0
Peso da Carcaga Fria (PCF), e, para a obtencdo da precisdo do ajuste foi adotado o coeficiente
de determinacdo (R?). Foi retirado um dado outlier dos demais dados na andlise estatistica.
Houve correlacdo de 0,6143 da area mensurada no modelo 3D com o peso de carcaga caprina,
indicando um grau de associacao entre as medidas analisadas. Para a estimativa na analise de
Regressdo Linear, os parametros foram significativos, sendo a equacdo PCF = -0,9451 +
0,0001765 * Area, com R2 de 0,3774, mostrando que a precisio foi baixa na equacéo. Portanto,
ainda é necessario explorar outros atributos extraidos dos modelos 3D para melhorar a precisdo
do peso da carcaca, e através deste, seguir para predicdo de cortes comerciais. Conclui-se que,
é possivel estimar o peso da carcacga caprina com a area modelo 3D de imagens, no entanto, é
necessario aprimorar a coleta de dados para maior precisao.
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VALIDACAO DE SISTEMA DE VISAO COMPUTACIONAL PARA CONTAGEM E
CLASSIFICACAO DE BOVINOS EM CONFINAMENTO
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Na bovinocultura de corte, a nutriciko € um componente importante dos custos de
producdo e em conjunto com a alteracdo do comportamento animal e dos parametros
fisioldgicos, que sdo indicadores das mudancas ambientais, podem afetar o desempenho e a
produtividade dos animais. No entanto, adquirir essas informacbes pode ser laborioso
e demandar tempo e méo de obra. Dessa forma, em busca de solug¢fes para otimizar essas
operacdes de forma rentavel e sustentavel, faz-se necessario o desenvolvimento e
aplicacdo de tecnologias. Entretanto, para que essas tecnologias sejam implementadas, €
necessario verificagdo e validacdo, analisando a sensibilidade do sistema com a comparacéo
dos resultados com dados reais. Sendo assim, o estudo teve como objetivo validar o sistema
de visdo computacional do Cargill Cattle View (CCV) para contagem de animais e
classificacdo em deitado ou em pé. O experimento ocorreu em parceria com Seis
confinamentos parceiros. As observacdes foram realizadas nas baias comerciais das fazendas
e 0 manejo dos animais e da dieta foi realizado conforme rotina local. Voos diarios com
o drone modelo Mavic 2, sobrevoando cada baia a uma altura de aproximadamente 53m, de
forma que consiga captar todo o curral para compor o banco de dados. Foram compartilhadas
base de dados das seis fazendas, sendo no total 65 lotes analisados, com representativa de dias
de cocho (0 a 182 dias) e meses do ano (05/23 a 04/24). As avaliacGes de todas das imagens
foram realizadas as cegas. Na primeira etapa, foi avaliado a qualidade de recorte do curral,
sendo O para fracasso no recorte e 1 para sucesso. Com a mesma imagem, foi utilizado o
mosaico de recorte para o cocho, sendo atribuido também 0 para fracasso e 1 para sucesso.
Para contagem total e classificacdo foram consideradas apenas as imagens com recorte de
sucesso. A contagem total e classificacdo dos bovinos em pé e deitados foram realizadas pelo
software GIMP. As acurdcias dos recortes foram calculadas com base no numero total de
avaliacOes e a porcentagem de dados como sucesso e fracasso. Para as acuracias na contagem
e classificacdo foi usada a diferenca em porcentagem do numero total observado em
comparacgdo ao predito pelo CCV. As medidas de erro calculadas foram os desvios padrédo
(DP) e o erro médio absoluto (MAE). Foram avaliadas um total de 1757 imagens, sendo
retiradas 123 imagens duplicadas e seis outliers. No total das 1628 imagens validas, 1394
recortes de curral foram sucesso, sendo acuracia de 85,62%. Para o recorte de cocho,
independente do recorte do curral, 1529 imagens foram validas, representando 93,98% de
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acuracia. Em relacdo a contagem de animais no curral aacuracia média foi de 98,39%
(DP= 3,74 e MAE= 1,63). Nas classificacbes a acuracia para bovinos em pé foi de 97,53%
(DP= 3,63 e MAE= 2,46) e deitado 97,42% (DP= 4,25 e MAE= 2,57). Conclui-se que o
sistema de visdo computacional CCV é capaz de identificar com mais de 90% de acuracia
currais, cochos, realizar a contagem total e classificar em pé e deitado os bovinos em currais
de confinamento.
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