Contribuicao genética 6tima aplicada a sele¢ao de ovinos Santa Inés
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Resumo — O objetivo deste trabalho foi avaliar estratégias de selecdo simulada pela contribui¢@o genética 6tima
quanto ao ganho genético, com restri¢do sobre a coancestria, para a caracteristica peso aos 84 dias idade, em
ovinos Santa Inés. As analises foram definidas conforme um algoritmo de evolucdo diferencial, que otimizou
uma fun¢ao-objetivo composta pelo mérito genético e a coancestria média dos animais candidatos a reproducao.
A estratégia definida como 6tima indicou a utilizagdo de 19 carneiros, o que resultaria em ganho médio esperado
de 1,1259 unidades de desvio-padrao, e coancestria igual a 0,0249 (estratégia 5). Em comparacao a selecdo com
base apenas no valor genético, a estratégia 6tima reduziu a coancestria em 12%, e o ganho genético, em apenas
3%. A selecdo de ovinos pela contribui¢@o genética dtima oferece diferentes niveis de ganho genético, que sdo
atingiveis a partir de restrigdes sobre a coancestria. Assim, ¢ possivel minimizar a coancestria, ou restringi-la
em um valor pré-definido, e maximizar o ganho genético simultaneamente com o uso da contribuicio genética
Otima.

Termos para indexag@o: coancestria, endogamia, evolugdo diferencial, ganho genético, resposta a selegéo.

Optimum genetic contribution applied to the selection of Santa Ines sheep

Abstract — The objective of this work was to evaluate strategies of simulated selection by optimum contribution
for the genetic gain, with restriction on coancestry, for the weight trait of 84-day old Santa Ines sheep. The
analyses were performed using a differential evolution algorithm, which optimized an objective function
accounting for average coancestry of the candidate animals for reproduction and genetic merit. The optimal
selection strategy indicated the use of 19 rams, which would result in an expected average gain of 1.1259 units
of standard deviation, and coancestry equal to 0.0249 (strategy 5). Compared to the selection based only on
breeding values, the optimum strategy reduced the coancestry by 12%, and the genetic gain by only 3%. The
selection of sheep by the optimum contribution offers different levels of genetic gain, which are achievable
from restrictions on the coancestry. Therefore, it is possible to minimize the coancestry, or restrict it to a
predefined value, and maximize the genetic gain while using the optimum contribution.

Index terms: coancestry, inbreeding, differential evolution, genetic gain, response to selection.

Introducio Acasalamentos e cruzamentos com planejamento

inadequado t€m ocasionado perda de variabilidade
genética dos animais da raga Santa Inés localmente
adaptados. Isso reforca e torna essencial o

Aresposta a selecdo em programas de melhoramento
genético ¢  substancialmente aumentada em
consequéncia da melhoria continua dos métodos de

avaliacdo genética ¢ da alta intensidade de selecdo.
Porém, o excesso de uso de animais selecionados pode
acarretar a perda da variabilidade genética do rebanho
(Sanchez et al., 2003).

desenvolvimento de ferramentas e estratégias para a
manutengdo da variabilidade inter-racial, a qual evita
a extingdo das ragas, e intrarracial, que evita a erosdo
genética (Menezes et al., 2000).
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O parentesco entre os individuos esta diretamente
relacionado a diversidade genética da populagdo e
a endogamia esperada na proxima geracdo, pois 0s
animais t€m genes iguais, mas podem diferir em seus
alelos. O controle da endogamia e a consequente
manutengdo da variabilidade genética em longo prazo
nao sdo garantidas, quando restricdes sdo feitas apenas
sobre a endogamia da futura progénie (Breda et al.,
2004). Neste caso, a estratégia mais apropriada seria
considerar restrigdes a coancestria, a fim de aumentar
a resposta a selecdo em longo prazo (Kinghorn, 2011;
Oh, 2012).

A aplicagdo do método da contribuicdo genética
Otima se apresenta como uma importante op¢ao para
definir a intensidade de uso dos animais candidatos
a reprodugdo, conforme um indice (funcao-objetivo)
que combina o mérito genético e a coancestria dos
candidatos a sele¢do (Eisen, 2007). Assim, a solugdo
ideal & expressa em contribuigdes genéticas dos
candidatos selecionados para a proxima geracdo, que
¢ proporcional ao niimero ideal de descendentes para
cada candidato.

Em termos de praticidade, a maioria dos programas
de auxilio a sele¢do sdo ineficientes pela dificil
manipulagdo, além de demandarem alta capacidade
computacional, o que pode criar uma barreira para
sua utilizacdo. Uma alternativa promissora de busca
otimizada, para a definicdo da contribuicdo genética
otima, ¢ a adogdo de um algoritmo com base na evolugio
diferencial (differential evolution — DE) (Storn & Price,
1997), que tem fundamentagdo nos mecanismos da
evolucdo natural das espécies. Favoravel ao algoritimo
DE esta o fato de este possibilitar um exame simultineo
da solucdo, em diferentes regidoes no espago de busca,
fazendo-se uso de uma “populacdo de solucdes
candidatas” para o equacionamento do problema.

O objetivo deste trabalho foi avaliar estratégias de
selecdo simulada pela contribuicdo genética otima
quanto ao ganho genético, com restricdo sobre a
coancestria, para a caracteristica peso aos 84 dias
idade, em ovinos Santa Inés.

Material e Métodos

Os dados utilizados neste estudo provém de dois
rebanhos experimentais de ovinos da raga Santa
Inés, pertencentes a Empresa Estadual de Pesquisa
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Agropecuaria da Paraiba (Emepa-PB), relativos ao
periodo de 1992 a 2014.

O arquivo inicial consistia de 3.365 registros com
informacdes ponderais de animais, mensuradas a
cada 28 dias, em média, do nascimento aos 196 dias
de idade. Consideraram-se para analise as seguintes
informagdes sobre os cordeiros pesados aos 84 dias
de idade (P84): nascidos de parto simples ou multiplo;
com peso médio dentro da média de todos os animais
de mesmo grupo de contemporaneos (GC) + trés e
meio desvios-padrio; e que pertenciam a GCs com no
minimo quatro animais. A defini¢do dos GCs incluiu:
rebanho, ano e periodo de nascimento, sexo e tipo de
nascimento do cordeiro. Definiram-se dois periodos de
nascimento: o chuvoso, de fevereiro a julho; ¢ o seco,
de agosto a janeiro. Permaneceram no arquivo animais
com pai e mae conhecidos, tendo restado 2.970 animais
diferentes na matriz de parentesco para as analises.

Consideraram-se aptos a reprodugdo os animais
machos vivos, com idade entre 1 ¢ 3 anos e com
valores genéticos preditos (EBVs) maiores que 0,2.
Assim, restou para a analise da contribuigdo genética
6tima o total de 122 machos. Impds-se a restrigdo
de que cada macho pudesse acasalar no maximo
20 vezes, ja que o manejo reprodutivo praticado nas
fazendas experimentais ¢ de monta natural controlada.
Além disso, fixou-se o nimero maximo de possiveis
acasalamentos em 290, nimero que corresponde ao
total de fémeas aptas a reproducdo disponiveis no
rebanho (fémeas vivas com mais de 12 meses de vida,
ndo prenhes e que pariram ha mais de 3 meses).

As analises da contribui¢do genética 6tima de cada
um dos 122 carneiros candidados a sele¢do foi definida
conforme a solugd@o fornecida pelo programa DEforOC
(Differential evolution for optimum contribution)
(Carvalheiro et al., 2010), escrito em linguagem
Fortran, que consistiu em gerar aleatoriamente uma
populagdo de solugdes possiveis, composta pela
intensidade de uso de cada carneiro candidato.

Os parametros da evolugdo diferencial utilizados
foram: tamanho da populagdo, 244 (2 x numero de
candidatos); taxa de recombinag¢do, CR = 0,5; fator
de mutagdo, F = 0,1 (ou F = 1,0 a cada 4 geragdes).
A convergéncia do processo evolutivo foi assumida
quando a amplitude e o desvio absoluto médio dos
valores adaptativos dos individuos de uma geragdo
foram menores do que 1x10°%, ou a melhor solucdo da
geracdo 5x10%.
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A funcdo-objetivo (OF), que definiu os valores
adaptativos dos individuos, foi composta pelo mérito
genético e pela coancestria média dos animais
candidatos a reproducdo e pode ser descrita como
OF = A c’EBV+A,c’Ac, em que : ¢c’EBV ¢ a média
do mérito genético predito dos pais selecionados
(reflete o ganho genético); c’Ac ¢é a coancestria média
dos animais em reproducdo (reflete a endogamia em
longo prazo); e A, e A, sdo os ponderadores associados
aos respectivos componentes. O vetor ¢’ representa
a contribuicdo genética Otima dos candidatos a
reproducdo (o sinal * indica vetor transposto); EBV ¢
o vetor da melhor predigdo linear ndo viesada (Blup -
best linear unbiased prediction), que corresponde aos
valores genéticos; e A ¢ a matriz de numeradores do
coeficiente de parentesco de Wright.

Consideraram-se diferentes ponderadores sobre a
coancestria, ¢ avaliou-se a consequéncia da aplicagdo
do algoritmo desenvolvido na selegdo dos carneiros.
Para tal, avaliaram-se 13 estratégias de selecdo com
base em restricdes impostas aos ponderadores (A; e ;).
A estratégia 1 contemplou somente o mérito genético
predito dos pais selecionados (A; = 1 e A, = 0), que
apontaria o maior ganho genético, se a selecdo fosse
realizada apenas considerando-se o EBV dos animais.
Nas estratégias 2 a 12, fixou-se o valor do ponderador
do mérito genético predito dos pais selecionados em
1 (A, = 1), e restringiram-se os valores da coancestria
com numeros crescentes ¢ negativos (A, variando de
-5 a -800), com a finalidade de se observar o nivel
de restrigdo da endogamia que proporcione menores
perdas quanto ao ganho genético. A estratégia 13 foi
utilizada para identificar a redu¢do maxima possivel da
coancestria na populacdo em estudo (A; =0 e A, =-1).
O resultado deste procedimento de otimizagdo € o
vetor ¢’ das contribuigdes para a proxima geragdo de
candidatos a qualquer geracdo particular (intensidade
de uso do animal).

Resultados e Discussao

O nivel de endogamia do rebanho ¢ de 0,066 (6%),
com 236 animais endogamicos que correspondem a
8% do total de animais no pedigree (2.790 animais).
Assim, ao se admitir que o indice de endogamia
superior a 10% representa risco elevado para a
ocorréncia de depressao por endogamia (Paiva et al.,
2011), o rebanho merece atencdo a este indicador.
O indice de endogamia observado pode ser resultante

do uso marcante de poucos reprodutores, o que pode
promover o aumento de lagos genéticos entre eles.

Encontraram-se solu¢des com os valores de
ponderacdo adotados (estratégias 1 a 13) na populacéo
(Tabela 1). As fungdes-objetivo otimizadas nas
estratégias de 2 a 13 restringem a coancestria dos
animais em reprodugdo com a finalidade de controlar
a endogamia em longo prazo. Niveis aceitaveis de
endogamia sdo dificeis de serem determinados e foram
discutidos por Bijma et al. (2001), que indicaram
que a depressdo por endogamia é provavelmente a
caracteristica mais importante ligada ao melhoramento
genético e que, apesar do conhecimento detalhado dos
pardmetros relevantes para se determinar o nivel da
restri¢do, esta ndo deve exceder 1% por geragao.

A analise que contemplou apenas o mérito genético
predito dos pais selecionados (estratégia 1) foi
incluida, para validar o programa e servir de parametro
de comparagao — contribuicdo de 20 descendentes, de
cada um dos 14 melhores carneiros, ¢ 10 descendentes
para o subsequente, no total de 290 acasalamentos.
A otimizacdo da funcdo-objetivo que contemplou
apenas o mérito genético resultou em um valor
genético médio esperado de 1,1620 da futura progénie,
que corresponde ao valor maximo de ganho genético
que poderia ser obtido em curto prazo, com a selegido
dos animais com base no maior EBV (Tabela 1).
Entretanto, a selecdo dos animais exclusivamente
pelo EBV (estrategia 1) maximiza a resposta a selegdo
apenas em relacdo a geragdo seguinte, ja que estes
valores sdo as solugdes Blup.

A estratégia 1, em comparagdo as demais estratégias,
resultou no maior nivel de coancestria (0,0283) e no
uso de 15 carneiros (maior intensidade de selecao).
Esse resultado pode ser explicado pelo fato de que
o Blup usa informagdes de todos os parentes para
predizer os EBVs dos animais. Assim, quando se
utilizam informacdes de toda a familia, aquelas que
apresentam individuos com melhor desempenho
tém mais chance de serem selecionadas em conjunto
e, consequentemente, os futuros acasalamentos
desses animais podem elevar a taxa de endogamia
da populacdo. Deste modo, a consequéncia direta
da elevada coancestria dos animais em reproducao
¢ o aumento da taxa de endogamia que, por sua vez,
pode ocasionar prejuizo a variabilidade e ao progresso
genético em médio e longo prazo (Weigel, 2001).

A estratégia definida como 6tima, ou seja, aquela que
permite minimizar os efeitos da coancestria, mantendo
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um nivel de ganho genético aceitavel para o rebanho,
indica a selecdo de 19 carneiros, o que resultaria
em progénies com indice médio esperado de 1,1259
unidades de desvio-padrao e 0,0249 de coancestria
(estratégia 5).

Nota-se que as solucdes fornecidas pela evolugdo
diferencial para as estratégias 3, 4 ¢ 5 indicam o uso
de 19 carneiros, assim como as estratégias 10, 11 ¢
12 indicam o uso de 31 animais como reprodutores.
Deve-se ressaltar que, apesar da indicacdo da mesma
quantidade de animais a serem selecionados nestes dois
grupos de estratégias, os animais ndo sdo os mesmos,
assim como a intensidade de uso de cada animal ndo ¢
necessariamente igual para cada estratégia. Isso deixa
claro que a substitui¢do de um reprodutor candidato
por outro ¢ a quantidade de descendentes que o
mesmo animal deixara no rebanho podem implicar na
diminui¢do de ganho genético, o que também se pode
observar quanto a coancestria média no rebanho, com
as mesmas estratégias mencionadas.

A tentativa de controle da endogamia, pela imposi¢ado
de restrigdes das estratégias 8 a 12, quando comparadas
entre si, além de apresentar redugdo do ganho genético
esperado, praticamente nio reduziu a coancestria média
dos animais, se usados na reproduc@o. Porém, observa-
se sensivel diferencga, quanto ao maior ganho genético,
na hipotese de a selecdo ser realizada adotando-se a
estratégia 8.

Naselegdopelas estratégias 2 a 13, observa-se aumento
do numero de carneiros selecionados ¢ a redugdo do
mérito genético esperado dos candidatos selecionados,
quando comparada a selecdo pela estratégia 1. Ou seja,
o aumento do nimero de carneiros selecionados reflete
o efeito da minimiza¢do da coancestria. Com isso, a
redugdo da coancestria reduziria a futura endogamia e,
em longo prazo, aumentaria o ganho genético (Sonesson
& Meuwisson, 2001).

Observa-se que a estruturacdo dos rebanhos com
relacionamentos menos extremos pode melhorar a
selecdo dos candidatos a reprodutores na proxima
geracdo, pela contribuigdo genética Otima. Este
resultado deixa clara a diferenca entre as selecdes
por truncamento e por contribuicdo genética oOtima,
no que tange ao uso e a quantidade de reprodutores
selecionados. Considerando-se que, na sele¢do por
truncamento, sdo atribuidas as mesmas proporgdes
de acasalamentos a todos os individuos com valor
genético acima de um certo ponto de corte (Daetwyler
et al., 2007), com a contribuicdo genética Otima ¢
possivel variar o uso entre os candidatos selecionados
(Kinghorn, 2011).

A estratégia 5 apresenta-se como excelente
alternativa de selecdo para o rebanho, pois implicou
em reducdo da coancestria em 12% e reducdo de
ganho genético de apenas 3% em relagdo a estratégia 1
(Tabela 2).

Tabela 1. Estratégias de seleg@o pela contribuicdo genética 6tima, com uso da evolugdo diferencial, em ovinos da raca Santa

Inés.

Estratégia M A N_ger CPU_time max_OF ¢’EBV c’Ac N_sire
1 1 0 3337 2,04 1,1620 1,1620 0,0283 15
2 1 -5 4585 4,11 0,8844 1,1511 0,0267 17
3 1 -7 5588 6,56 0,7792 1,1406 0,0258 19
4 1 -8 5200 5,04 0,7279 1,1350 0,0254 19
5 1 -10 3833 2,78 0,6274 1,1259 0,0249 19
6 1 -20 4956 4,48 0,1448 1,0878 0,0236 24
7 1 -30 2781 1,12 -0,3239 1,0672 0,0232 25
8 1 -50 5629 6,00 -1,2407 1,0295 0,0227 27
9 1 -80 2858 1,45 -2,5945 0,9993 0,0226 29
10 1 -200 2997 1,53 -7,9596 0,9662 0,0225 31
11 1 -500 14769 22,85 -21,3385 0,9519 0,0224 31
12 1 -800 3256 1,98 -34,711 0,9477 0,0223 31
13 0 -1 2554 1,07 -0,0446 0,9468 0,0223 33

A1, ponderador para o mérito genético; A,, ponderador para coancestria; N_ger, niimero de geragdes para a convergéncia do algoritmo; CPU_time, tempo de
processamento da analise em segundos; max_OF, fungdo-objetivo maximizada; ¢’EBV, média do mérito genético predito dos pais selecionados (reflete o
ganho genético); ¢’ Ac, coancestria média dos animais em reprodugdo (reflete a endogamia em longo prazo); N_sire, nimero de carneiros selecionados para

acasalamento.
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Alguns trabalhos destacam o efeito depressor da
endogamia sobre caracteristicas de peso em ovinos,
como o realizado por Pedrosa et al. (2010). Norberg
& Serensen (2007), observaram reducdo de peso de
0,011; 0,0082 ¢ 0,0088 kg a cada 1% de endogamia,
em ovinos das ragas Texel, Shropshire e Oxford Down,
respectivamente. Selvaggi etal. (2010), relataram perda
de 0,019 kg de peso ao nascimento e de 0,031 kg de peso
a desmama, a cada 1% de aumento da endogamia, em
estudos sobre a raca Leccese. Porém, Hossein-Zadeh
(2012) nd3o encontrou diferengas significativas de
desempenho de ovelhas da raga Moghani até os 10%
de endogamia, quanto aos pesos ao nascimento ¢ aos 3
meses de idade.

Quanto a outros aspectos favoraveis a metodologia
pesquisada, argumenta-se que, na otimiza¢do por
evolucdo diferencial, a convergéncia foi rapida (em
média 4 s), o que pode indicar maior eficiéncia de
uma série de algoritmos evolucionarios complexos
(Mayer et al., 2005). O programa DEforOC pode
ser considerado uma ferramenta de gestdo para o
planejamento de programas de melhoramento genético
do nivel populacional de ovinos, para maximizar o
ganho genético, enquanto controla o aumento de taxas
futuras de endogamia.

Tabela 2. Diferengas, quanto ao ganho genético e a
endogamia em longo prazo, considerando-se estratégias de
selecdo pela contribuicdo genética 6tima, em ovinos Santa
Inés.

Estratégia ¢’EBV c’Ac

d d (%) a (%) d d (%) a (%)
1 R R - - R -
2 0,0109 0,94 0,94 0,0016 5,65 5,65
3 0,0105 0,90 1,84 0,0009 3,18 8,83
4 0,0056 0,48 2,32 0,0004 1,41 10,25
5 0,0091 0,78 3,11 0,0005 1,77 12,01
6 0,0381 3,28 6,39 0,0013 4,59 16,61
7 0,0206 1,77 8,16 0,0004 1,41 18,02
8 0,0377 3,24 11,40 0,0005 1,77 19,79
9 0,0302 2,60 14,00  0,0001 0,35 20,14
10 0,0331 2,85 16,85  0,0001 0,35 20,49
11 0,0143 1,23 18,08  0,0001 0,35 20,85
12 0,0042 0,36 18,44 0,0001 0,35 21,20
13 0,0009 0,08 18,52 0,0000 0,00 21,20

¢’EBV, média do mérito genético predito dos pais selecionados (reflete o
ganho genético); ¢’Ac, coancestria média dos animais em reprodugio (re-
flete a endogamia em longo prazo); d, diferenca em relagdo a estratégia
anterior; a, acumulado.

Vale ressaltar que o método testado também pode ser
aplicado para avaliar e controlar a taxa de endogamia
em programas de conservacao de animais em risco de
extingdo, em que o mérito genético ndo ¢ o fator mais
importante. Apesar de a endogamia ser inevitavel em
programas fechados de selegdo, seu aumento precisa
ser restrito, para reduzir seus efeitos negativos.

Os resultados denotam a exigéncia de informagao
confiavel do pedigree, deixando-se evidente que ¢
necessaria a correta coleta dos dados. Assim, por mais
restrita que seja a quantidade de informagdes, estas
devem ser bem estruturadas, a fim de se evitarem
erros na selecdo dos animais. Assim, o método da
contribui¢do genética 6tima pode ser usado para gerar
uma medida da eficiéncia de um esquema de selecdo,
como afirmado por Fimland (2007).

Destaca-se, ainda, que nenhuma tentativa foi
realizada com a finalidade de se obterem os fatores de
ponderacdo ideais, mas, apenas observar o impacto da
estratégia que pode apresentar a melhor resposta para
o sistema de criagdo, na geracdo seguinte. Assim, a
definicdo do ponto 6timo foi realizada em razdo dos
objetivos da selecdo, ou seja, reduzir os niveis de
coancestria no rebanho, com perdas minimas de ganho
genético.

Conclusoes

1. A selegdo de ovinos Santa Inés pela contribuicdo
genética otima oferece diferentes niveis de ganho
genético, que sdo atingiveis a partir de restrigdes sobre
a coancestria.

2. E possivel minimizar a coancestria, ou restringi-la
em um valor pré-definido, e maximizar o ganho
genético simultaneamente com o uso da contribui¢do
genética otima.
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