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Resumo: A endogamia tem como principal efeito genético o aumento da homozigose e o aparecimento de
genes recessivos que, geralmente, provocam alguma alteragdo na média do mérito individual. A medida do
aumento da homozigose é dada pelo coeficiente de endogamia, que se torna expressivo quando ha
especificacdo de algum ponto no passado, de modo que todos 0s genes presentes na populagcdo passam a
ser ndo-idénticos por descendéncia. O que ocorre de fato, é que pelo aumento de pares de genes em
homozigose, muitas anomalias congénitas - que sé se manifestam em homozigose recessiva - podem se
manifestar. Utilizou-se o programa de simulagdo GENESYS, desenvolvido por EUCLYDES (1996) para
simulacdo dos dados, do genoma, da populacdo base, populacéo inicial e analises dos diferentes métodos de
selecdo. Este trabalho teve por objetivo verificar os incrementos de endogamia em populagcfes submetidas a
diferentes métodos de sele¢éo utilizando dados simulados. Apds a analise constatou que a endogamia teve
influéncia na analise dos métodos de sele¢do, principalmente em caracteristicas de média a baixa
herdabilidade, quando foi observada uma maior dificuldade em selecionarmos estas caracteristicas devido a
grande influencia ambiental. Nesta andlise percebemos que os marcadores nao podem ser usados de forma
indiscriminada. Independente do método estudado a variabilidade genética é de fundamental importancia
para mantermos um aumento constante no padrdo genético dos animais selecionados.

INTRODUCAO:
A endogamia ou consanguinidade resulta do acasalamento, intencional ou n&o, de animais

aparentados. Sua intensidade € fungdo do grau de parentesco dos animais acasalados. Em rebanhos
fechados ou populagfes pequenas, mesmo que 0s animais sejam acasalados ao acaso, € usual ocorrer
alguma forma de consanguinidade porgue todos os animais acabam se tornando aparentados (Penna, 2006).
Na primeira metade deste século, a endogamia foi utilizada, juntamente com a sele¢do, visando aumentar a
uniformidade em algumas ragas bovinas.

Segundo PIRCHNER (1985), os criadores reconheceram tanto os perigos da endogamia na salde e
no desempenho da progénie, como também suas vantagens na consolidacdo de certas caracteristicas, e
ainda a imprevisibilidade, que parece ser inerente ao processo da endogamia. Apesar de seus riscos, a
endogamia tem sido bastante usada por criadores de animais, principalmente, entre criadores de elite, com o
objetivo de assegurar uniformidade racial e fixagcdo de certas caracteristicas em linhagens cujos produtos tém

maior aceitagdo comercial. Em relagdo a endogamia, a preocupagdo com O aumento nos niveis de



consanguinidade tem se tornado o motivo principal da realizacdo de inimeros trabalhos, que abordam a
escolha de estratégias de selecao mais apropriadas, considerando também seus aspectos negativos.
Buscando reduzir o tempo e a necessidade de animais e laboratérios que aumentam os custos e
podem se tornar fatores limitantes no estudo do melhoramento animal, muitos pesquisadores utilizam
técnicas de simulagcdo. Essa abordagem permite a obtencédo de um grande volume de dados em um curto
periodo de tempo, sem os elevados custos de animais e de laboratérios.
A realizacdo deste trabalho teve por objetivo verificar os incrementos de endogamia em populacdes

submetidas a diferentes métodos de selecédo utilizando dados simulados.

METODOLOGIA:
O projeto foi desenvolvido no laboratério de informética do Instituto Federal de Educacao, Ciéncia e

Tecnologia de Minas Gerais - Campus Bambui. Foi utilizado o programa de simulacdo GENESYS,
desenvolvido por EUCLYDES (1996). Esse programa, elaborado para o compilador FORTRAN, possui
capacidade de trabalhar com até cinco caracteristicas simultaneamente, permitindo estabelecer desde
interacdes ndo-aditivas entre genes para uma particular caracteristica, como também correlagfes entre
caracteristicas. Apresenta-se, portanto, apropriado para simular genomas complexos, avaliar métodos de
selecdo, novas metodologias de selecéo, etc.

A simulacdo do genoma, este constituira de 250 loci quantitativos dialélicos distribuidos ao acaso em
31 pares de cromossomos autossémicos de tamanhos aleatérios, de comprimento total de 1.352
centimorgans; ndo foram simulados cromossomos sexuais; os efeitos aditivos dos genes seguiram a
distribuicdo normal; ndo serdo permitidas interagbes do tipo ndo-aditivas entre os genes; as frequéncias
génicas iniciais em ambos os sexos foram iguais; foi admitido, além do efeito fixo de sexo, um efeito fixo
qualquer com 10 classes ou niveis; os efeitos de ambiente ndo controlaveis foram simulados segundo a
distribuicAo normal e varidncia que originem a herdabilidade em estudo; e as frequéncias iniciais dos loci
guantitativos foram simuladas com distribuigdo uniforme e valor inicial médio de 0,50.

A Unica populagéo-base simulada para o presente estudo constituir-se-a de 1.000 individuos, com
igual proporcdo de machos e fémeas. A partir da populacdo-base, foi simulada uma populacéo inicial ou
populacdo da geracdo zero, marcando-se o inicio dos lagos de parentesco entre os individuos.

Foram avaliadas estas populacdes selecionadas quanto aos valores fenotipicos médios, ganho
genético e coeficiente de endogamia médio. Os métodos de selecdo utilizados nas popula¢des simuladas
foram: acasalamento ao acaso, marcadores moleculares, selecdo por familia, sele¢do individual, uso de
marcadores juntamente com Iindice de selecdo e a sele¢do genotipica. Os diferentes métodos de selecdo
foram comparados no decorrer das geracfes, através da avaliacdo dos seguintes parametros: valores
fenotipicos médios, ganho genético e coeficiente de endogamia médio. As caracteristicas simuladas foram:
producédo de gordura e producédo de leite. Os valores de herdabilidades destas caracteristicas utilizadas para
o presente estudo foram respectivamente: 0,50 e 0,30.

Para isso foram simuladas duas populacfes, e observados seus comportamentos ao longo de 90
geracBes, com 5 repeticbes de deste processo. A primeira populacdo teve como objetivo a selecdo da

caracteristica producéo de gordura, a segunda populagéo a selecdo da caracteristica producgéo de leite.



RESULTADOS E DISCUSSOES:
A primeira populacdo e segunda populacdo, quando comparados os métodos de sele¢do utilizados,

apresentaram os mesmos desenhos de curvas para o valor fenotipico e genético (FIGURA 1, 2, 3 e 4),
demonstrando a eficiéncia da selecdo em caracteristicas de média a alta herdabilidade independente do
método de selegdo utilizado. Os melhores resultados foram obtidos pelo BLUP, seguido pela selecéo

individual, pelo método associado a marcadores moleculares e selegao entre familias.
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Figura 1- Valores dos ganhos genéticos médios obtidos para producédo de gordura (Porcentagem) ao longo
de 90 geragfes estudadas
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Figura 2- Valores fenotipicos médios obtidos para producdo de gordura (Porcentagem) ao longo de 90
geracdes estudadas
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Na Figura 3- Valores dos ganhos genéticos médios obtidos para producéo de leite (kilograma) ao longo de
90 geragBes estudadas
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Figura 4- Valores fenotipicos médios obtidos para producdo de Leite (Kilograma) ao longo de 90 gerac¢fes
estudadas

O BLUP obteve os melhores resultados para a caracteristica producéo de leite e producdo de
gordura, porém causou um aumento no valor de consanguinidade, embora tenha proporcionado, desde o
inicio, maiores desempenhos fenotipicos. Esse fato faz com que, no decorrer das geragbes, o BLUP possa

ser superado pela sele¢do individual, quanto aos valores de fenotipo. Isto pode ser explicado pelo fato da



selecdo individual ndo fazer uso das informacdes de parentesco, resultando em menores valores de

endogamia ao longo das geracdes (FIGURA 5 e 6).
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Figura 5- Valores de endogamia média obtidos para uma populagéo selecionada para producédo de gordura
(Porcentagem) ao longo de 90 geracdes estudadas.
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Figura 6- Valores de endogamia média obtidos para uma populacdo selecionada para producao de leite
(Kilograma) ao longo de 90 geracfes estudadas.



EUCLYDES (1996), por sua vez, relatou melhor desempenho do BLUP até 25 gera¢des de selecéo,
quando este foi superado pela selecao individual, por ter provocado aumento acentuado da endogamia e,
consequentemente, reduzido a variancia genética aditiva.

Também QUINTON et al. (1992), utilizando dados simulados, mostraram que, em niveis baixos a
moderados de endogamia, a selecao individual produziu maiores respostas genéticas do que o BLUP, o qual,
na verdade, resultou em maiores respostas, mas, em contrapartida, elevou os niveis de endogamia.

EUCLYDES (1996), Comparando diferentes métodos de selecdo, na presenca de efeitos de
ambiente, o BLUP obteve os melhores valores fenotipicos, durante todas as geracdes. Métodos baseados
em marcadores e selecdo individual apresentaram valores semelhantes, durante 10 a 15 geracfes. A partir
deste ponto, os valores fenotipicos do método baseado em marcadores moleculares tenderam a
estabiliza¢do, enquanto os valores fenotipicos dos demais métodos continuaram a crescer.

A selegdo pelo uso de marcadores moleculares se mostrou bastante eficiente até 25 geragfes na
caracteristica producéo de gordura e 35 geragdes na producéo de leite, porém apos estas geracdes foi criado
um desequilibrio. Isto pode ser explicado pelo fato do método baseado em marcadores moleculares ter fixado
um maior nimero de alelos favoraveis, porém também foi o que fixou maior numero de alelos desfavoraveis
gerando tal desequilibrio.

A selecdo entre familias para producdo de leite e gordura obteve o pior desempenho entre os
métodos avaliados. Tendo apresentado os maiores valores de endogamia desde a primeira geracao, o que
pode ter ocasionado este baixo desempenho fenotipico e genético.

CONCLUSOES:
A endogamia teve influéncia na analise dos métodos de selecéo, principalmente em caracteristicas

de baixa a média herdabilidade, quando foi observada uma maior dificuldade em selecionarmos estas
caracteristicas devido a grande influencia ambiental. Independente do método estudado a variabilidade
genética é de fundamental importancia para mantermos um aumento constante no padrdo genético dos

animais selecionados.
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