
UNIVERSIDADE FEDERAL DA BAHIA - UFBA 

PROGRAMA DE PÓS-GRADUAÇÃO EM ZOOTECNIA 

 

 

 
 

 

 
AVALIAÇÃO GENÉTICO QUANTITATIVA E GENÔMICA PARA 

CARACTERÍSTICAS REPRODUTIVAS DE BOVINOS DA RAÇA NELORE 

 

 

 

 

 

 

 CAIO VICTOR DAMASCENO CARVALHO  

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

SALVADOR – BA 

AGOSTO – 2017 

  



1 
 

 

 
UNIVERSIDADE FEDERAL DA BAHIA - UFBA 

PROGRAMA DE PÓS-GRADUAÇÃO EM ZOOTECNIA 

 

 

 
 

 

 
AVALIAÇÃO GENÉTICO QUANTITATIVA E GENÔMICA PARA 

CARACTERÍSTICAS REPRODUTIVAS DE BOVINOS DA RAÇA NELORE 

 

 

 

 

 

 

 CAIO VICTOR DAMASCENO CARVALHO  
MÉDICO VETERINÁRIO 

 
 

 

 

  

 

SALVADOR – BA 

AGOSTO – 2017 

  



2 
 

  



3 
 

CAIO VICTOR DAMASCENO CARVALHO 
 

 

 

 

 

 

AVALIAÇÃO GENÉTICO QUANTITATIVA E GENÔMICA PARA 

CARACTERÍSTICAS REPRODUTIVAS DE BOVINOS DA RAÇA 

NELORE 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Orientador: Prof. Dr. Raphael Bermal Costa 

Coorientador: Prof. Dr. Gregório Miguel Ferreira de Camargo 

 
 

 

 

 

SALVADOR – BA 

AGOSTO – 2017 

  

Tese apresentada ao Programa de Pós-graduação 

em Zootecnia, da Universidade Federal da Bahia 

como requisito para obtenção do título de Doutor 

em Zootecnia.  

Área de Concentração: Melhoramento Animal 



4 
 

AGRADECIMENTOS 

 

 

A Universidade Federal da Bahia, especialmente ao Programa de Pós-graduação em 

Zootecnia. 

Ao professor Raphael Bermal Costa, por todos os ensinamentos, orientações, 

compreensão, paciência e apoio durante este período. Mais do que um orientador, levo 

um amigo para a vida. Muito obrigado! 

Ao Professor Gregório Miguel Ferreira de Camargo, pela atenção, disponibilidade e 

contribuição valiosa para a confecção do presente estudo. 

A professora Thereza Cristina Calmon de Bittencourt, pelo valioso incentivo e 

ensinamentos durante todos esses anos de vida acadêmica, tendo contribuído, e muito, 

para a minha formação profissional. 

Aos meus pais Carmen e César, pelo apoio e incentivo desde sempre!!!! 

Aos meus irmãos Cleber, César e Mateus por toda amizade, companheirismo e união. 

A minha amada esposa Luana, por toda compreensão devido as minhas longas horas de 

estudo na minha “bolha”. Por todas as sugestões, contribuições e o incentivo para sempre 

seguir em frente. Te amo!!!!! 

A todos os colegas e amigos de jornada que de algum modo auxiliaram no 

desenvolvimento deste trabalho. 

 

A todos, muito obrigado!!!   



5 
 

 LISTA DE TABELAS  

 

 

Capítulo 1 

 Interação genótipo x ambiente para características reprodutivas em bovinos da 

raça Nelore no Brasil 

 

Capítulo 2  

Caracterização de ambientes de criação e avaliação da interação genótipo-

ambiente para características reprodutivas de bovinos da raça Nelore na região 

nordeste do Brasil 

 

 

 

 

  Página 

  Página 

Tabela 1. Estatística descritiva dos dados...................................................... 31 

Tabela 2. 

 

Estimativas dos componentes de (co) variância e da 

herdabilidade................................................................................... 

 

34 

Tabela 3. 

 

Correlações genéticas (acima da diagonal principal) e fenotípicas 

(abaixo da diagonal principal) entre as características na análise 

multicaráter..................................................................................... 

 

 

35 

Tabela 4. Correlações genéticas (rg) entre as características consideradas 

como diferentes em cada região de criação...................................... 

 

35 

  Página 

Tabela 1. Dados climáticos e geográficos dos municípios baianos coletados 

por estações climáticas oficiais do INMET.................................... 

 

50 

Tabela 2. Análise descritiva do arquivo para as três regiões estudadas.........     52 

Tabela 3. Estimativas dos componentes de variância obtidos pela análise tri-

característica para PE365 e IPP, e as estimativas das correlações 

genéticas (rg) entre a mesma característica considerada como 

característica distinta entre as três regiões de estudo, R1, R2 e R3.... 

 

 

57 



6 
 

Capítulo 3  

Influência de marcadores do tipo SNP localizados no cromossomo X sobre a 

precocidade sexual de fêmeas da raça Nelore 

 

  

  Página 

Tabela 1. Estatística descritiva e herdabilidade para as características 

indicadoras de precocidade sexual em matrizes da raça Nelore....... 

 

72 

Tabela 2. Identificação dos genes relacionados com ocorrência de prenhez 

precoce (P16) em matrizes da raça Nelore, com base nas 5 

janelas de 150 SNPs localizados no cromossomo X, que 

explicaram a maior variância genética............................................     

 

 

 

77 

Tabela 3. Identificação dos genes relacionados com idade ao primeiro parto 

(IPP) em matrizes da raça Nelore, com base nas 5 janelas de 150 

SNPs localizados no cromossomo X, que explicaram a maior 

variância genética............................................................................... 

 

 

 

77 

Tabela 4. Desequilíbrio de ligação (DL) médio e desvio padrão para os 

cromossomos 1, 2 e X..................................................................... 

 

 

78 



7 
 

LISTA DE FIGURAS 

 

Capítulo 2  

Caracterização de ambientes de criação e avaliação da interação genótipo-

ambiente para características reprodutivas de bovinos da raça Nelore na região 

nordeste do Brasil 

 

 

Capítulo 3  

Influência de marcadores do tipo SNP localizados no cromossomo X sobre a 

precocidade sexual de fêmeas da raça Nelore 

  

  Página 

Figura 1. Dendrograma para a formação dos grupos homogêneos de 

regiões baianas e sua nova delimitação.......................................... 

 

55 

Figura 2. 

 

Mapa da Bahia com informações de precipitação (A); 

temperatura média anual (B) e relevo (C), obtidos entre os anos 

de 1961 e 1990 de estações climáticas oficiais do INMET............ 

 

 

58 

  Página 

Figura 1. Manhattan Plot para ocorrência de prenhez precoce (P16) em 

matrizes da raça Nelore. O eixo y representa a proporção da 

variância explicada pelas janelas de 150 SNPs adjacentes e a 

identificação do cromossomo está indicado no eixo x................... 

 

 

 

76 

Figura 2. 

 

Manhattan Plot para idade ao primeiro parto (IPP) em matrizes 

da raça Nelore. O eixo y representa a proporção da variância 

explicada pelas janelas de 150 SNPs adjacentes e a identificação 

do cromossomo está indicado no eixo x......................................... 

 

 

 

76 



8 
 

SUMÁRIO 

INTRODUÇÃO GERAL ................................................................................................ 10 

REVISÃO DE LITERATURA ....................................................................................... 12 

Características reprodutivas ....................................................................................... 12 

Interação genótipo x ambiente .................................................................................... 15 

Importância dos cromossomos sexuais ....................................................................... 17 

REFERÊNCIAS: ............................................................................................................. 20 

CAPÍTULO 1 - INTERAÇÃO GENÓTIPO X AMBIENTE PARA 

CARACTERÍSTICAS REPRODUTIVAS EM BOVINOS DA RAÇA NELORE NO 

BRASIL 

RESUMO: ....................................................................................................................... 26 

ABSTRACT: ................................................................................................................... 27 

INTRODUÇÃO: ............................................................................................................. 28 

MATERIAL E MÉTODOS: ........................................................................................... 30 

RESULTADOS:.............................................................................................................. 34 

DISCUSSÃO: ................................................................................................................. 36 

CONCLUSÕES: ............................................................................................................. 41 

REFERÊNCIAS: ............................................................................................................. 42 

CAPÍTULO 2 - CARACTERIZAÇÃO DE AMBIENTES DE CRIAÇÃO E 

AVALIAÇÃO DA INTERAÇÃO GENÓTIPO-AMBIENTE PARA 

CARACTERÍSTICAS REPRODUTIVAS DE BOVINOS DA RAÇA NELORE NA 

REGIÃO NORDESTE DO BRASIL 

RESUMO: ....................................................................................................................... 46 

ABSTRACT: ................................................................................................................... 47 

INTRODUÇÃO: ............................................................................................................. 48 

MATERIAL E MÉTODOS: ........................................................................................... 50 

RESULTADOS:.............................................................................................................. 55 

DISCUSSÃO: ................................................................................................................. 58 

CONCLUSÕES: ............................................................................................................. 61 

REFERÊNCIAS: ............................................................................................................. 62 

CAPÍTULO 3 - INFLUÊNCIA DE MARCADORES DO TIPO SNP LOCALIZADOS 

NO CROMOSSOMO X SOBRE A PRECOCIDADE SEXUAL DE FÊMEAS DA 

RAÇA NELORE 

RESUMO: ....................................................................................................................... 66 

ABSTRACT: ................................................................................................................... 67 



9 
 

INTRODUÇÃO: ............................................................................................................. 68 

MATERIAL E MÉTODOS: ........................................................................................... 71 

RESULTADOS:.............................................................................................................. 76 

DISCUSSÃO: ................................................................................................................. 79 

CONCLUSÕES: ............................................................................................................. 83 

REFERÊNCIAS: ............................................................................................................. 84 

CONSIDERAÇÔES FINAIS GERAIS .......................................................................... 90 

 

 

  



10 
 

INTRODUÇÃO GERAL 

 

O Brasil configura-se como o país detentor do maior rebanho comercial de 

bovinos do mundo, alcançando um efetivo de 215, 2 milhões de animais no ano de 2015, 

segundo dados da pesquisa agropecuária municipal do IBGE (2015). Este número, 

quando comparado ao contabilizado no ano de 2014, representa um aumento de 1,3% no 

rebanho nacional. Este vultoso resultado, põe o país em condição privilegiada no cenário 

mundial do agronegócio da bovinocultura, ocupando em 2014 a segunda posição de maior 

produtor mundial de carne bovina (USDA, 2017). 

Mesmo estando sobre forte impacto da crise econômica nacional, vale ressaltar 

que a produção de carne bovina tem contribuído positivamente com a balança comercial 

do país nos últimos anos, responsável por uma elevação de 1,72% do PIB no ano de 2016, 

mesmo quando o PIB nacional apresentou um recuo de -3,6% (CEPEA/USP, 2016).  

Os resultados positivos da pecuária de corte nacional são possíveis, sobretudo, 

devido ao uso de animais da raça Nelore, que têm se mostrado adequados aos objetivos 

de produção e às condições de criação brasileiras. Nas últimas décadas, criadores e 

pesquisadores têm se debruçado sobre os estudos e aplicações de técnicas para promover 

o melhoramento genético dessa raça. O sucesso do processo de seleção pode ser 

verificado nos trabalhos que avaliam as tendências genéticas para as características que 

são critérios de seleção para a raça, como as características ligadas ao desenvolvimento 

ponderal e ao desempenho reprodutivo. Laureano et al. (2011) encontraram valores 

significativos de tendência genética para características produtivas e reprodutivas para 

animais criados no estado de São Paulo, indicando que estas características, quando 

selecionadas, apresentam melhoria no desempenho dos rebanhos.  

Dentre os objetivos de seleção de rebanhos da raça Nelore, aqueles voltados à 

produção de carne, incluindo como critérios de seleção as características de 

desenvolvimento ponderal, foram, e ainda continuam a ser, intensamente selecionadas 

nos rebanhos de bovinos de corte. No entanto, estudos comprovam que os objetivos de 

seleção voltados à melhoria do desempenho reprodutivo dos rebanhos, estão ligados com 

maiores taxas de retorno econômico ao sistema de produção (FORMIGONI et al. 2005).  

Para avaliar a composição do lucro com o progresso genético das características 

de interesse econômico, estudos de avaliações bioeconômicas vêm sendo desenvolvidos 
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para determinar quais caracteres incluídos nos índices de seleção são os de maior 

importância econômica. Com este intuito, Jorge Jr. et al. (2007) realizaram um estudo 

econômico sobre algumas características de interesse em bovinos de corte e constataram 

que a taxa de desmama tem grande impacto sobre a rentabilidade do sistema, tanto no 

sistema de produção de cria, quanto no de ciclo completo, enquanto o rendimento de 

carcaça foi de grande importância econômica em rebanhos de ciclo completo. Nota-se 

diante destes resultados, que apesar da seleção para os caracteres produtivos serem os de 

maior frequência, estas características não apresentam os maiores impactos financeiros 

no sistema de produção.  

Este resultado foi corroborado por Carvalho & Bittencourt (2015) para a avaliação 

bioeconômica em rebanho de cria, também da raça Nelore, na qual a taxa de desmama foi 

a característica de maior importância. Refletindo que apesar do peso ser importante, o 

número de animais no sistema de produção é que se faz relevante. Por isso, nestes casos 

a eficiência reprodutiva deve ser considerada como objetivo de seleção nos programas de 

melhoramento, uma vez que, quando considerada a fertilidade, que determina a 

quantidade de animais produzidos, percebe-se que ela se torna um dos fatores 

responsáveis pela lucratividade da atividade. 

Diante da discussão apresentada, nota-se a necessidade no desenvolvimento de 

estudos que avaliem o desempenho dos caracteres reprodutivos de machos e fêmeas em 

rebanhos da raça Nelore. Portanto, o objetivo deste estudo foi avaliar características 

reprodutivas em bovinos da raça Nelore por meio de análises para identificação da 

interação genótipo-ambiente em diferentes regiões do Brasil e de regiões genômicas que 

exerçam efeito sobre essas características localizadas no cromossomo X. Além disso, 

propor uma nova metodologia para caracterização dos diferentes ambientes de criação de 

bovinos de corte, avaliando dados geográficos e climáticos do estado da Bahia, para 

posterior avaliação da interação genótipo-ambiente de características reprodutivas em 

bovinos da raça Nelore. 
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REVISÃO DE LITERATURA 

 

Características reprodutivas 

 

Segundo Lôbo et al. (2010), a melhoria do desempenho reprodutivo dos rebanhos, 

sempre foi um dos aspectos de maior impacto na lucratividade dos sistemas de produção 

animal. Esta afirmação é corroborada pelos resultados encontrados por Jorge Jr. et al. 

(2007) e Brumatti et al. (2011), os quais comprovaram que os caracteres reprodutivos 

foram os que apresentaram maiores pesos econômicos, podendo ser até 13 vezes mais 

importantes quando comparados com as de crescimento, logo, indica-se a inclusão das 

características reprodutivas nos índices de seleção dos programas de avaliação genética 

da raça Nelore conduzidos no Brasil. 

Dentre os caracteres reprodutivos, aqueles ligados a precocidade reprodutiva são 

os que contribuem com maior ganho genético anual, uma vez que antecipam a idade 

média dos pais no nascimento da sua progênie, ou seja, contribuem para diminuir o 

intervalo de gerações, principalmente devido ao elevado intervalo de geração dos bovinos 

(LÔBO et al. 2011). Como o intervalo de gerações das fêmeas é maior que o dos machos, 

características ligadas ao desempenho reprodutivo precoce das novilhas são incluídos 

como critérios de seleção pelos programas de melhoramento genético da raça Nelore.  

A característica que vem sendo utilizada com este propósito, a mais tempo é a 

idade ao primeiro parto (IPP), apresentando valores médios entre 1045 - 1449,59 dias 

(LEMOS et al. 2015; SOUSA et al. 2015; AMBROSINI et al. 2016; BUZANSKAS et al. 

2017). Segundo Sollecito et al. (2016), a precocidade reprodutiva é reflexo da idade à 

puberdade, estando relacionada com a velocidade de crescimento da fêmea, uma vez que, 

a puberdade em novilhas zebu é determinada principalmente por aspectos genéticos e 

nutricionais. Porém, os fatores representados pela idade, peso corporal e condição 

corporal, estão mais associados ao peso corporal do que com a idade (CARDOSO, 2011).  

Apesar de ser uma característica de elevada importância para a avaliação da 

precocidade reprodutiva das novilhas, a IPP apresenta uma limitação. Por ser altamente 

influenciada pelos efeitos do manejo, apresenta, normalmente, baixas estimativas de 

herdabilidade, entre 0,06-0,15 (BOLIGON et al. 2008; SOUSA et al. 2015; AMBROSINI 

et al. 2016). No entanto, apesar de ser altamente influenciada pelos efeitos ambientais, a 

IPP tem alcançados ganhos satisfatórios com a seleção. Estudo avaliando esses ganhos 
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entre os anos de 1996-2006, demonstrou que houve uma redução média de -3,024 

dias/ano na idade ao primeiro parto das novilhas desse rebanho, ou seja, sendo incluída 

como critério de seleção, a mesma apresenta respostas favoráveis a seleção (LAUREANO 

et al. 2011).  

Estudos de associação genômica ampla (GWAS) vem sendo desenvolvidos na 

tentativa de determinar regiões genômicas que estejam associadas com a IPP, Costa et al. 

(2015) encontraram 19 SNP’s, localizados ou próximos de 35 genes, distribuídos em 18 

cromossomos autossomos. Estes SNP’s explicaram 6,42% da variância fenotípica para a 

característica, indicando a existência de possíveis genes candidatos envolvidos na 

determinação da característica.  

Além da idade ao primeiro parto, a precocidade reprodutiva das novilhas pode ser 

avaliada pela determinação da sua idade à puberdade, no entanto, esta medida é de difícil 

mensuração e controle, estando sobre forte influência de efeitos genéticos não-aditivos e 

ambientais (IRANO et al. 2016). Na tentativa de contornar este inconveniente, foi 

proposta a avaliação da prenhez precoce como tentativa de determinar as fêmeas que 

apresentaram menor idade à puberdade. Porém, de acordo com ELER et al. (2004), a 

prenhez precoce se dá a partir da constatação de que houve a fertilização após a cobertura 

da novilha, e esta permaneceu prenhe até o diagnóstico de gestação.  

 A avaliação da prenhez precoce das novilhas, tem sido avaliada entre 14-18 meses 

(P16), sendo variável resposta de natureza binária, já que os resultados possíveis são da 

novilha está prenhe (1) ou não-prenhe (0). Para que se faça possível a expressão da 

característica, é necessário submeter as novilhas à monta em idades variando de 12 a 16 

meses (MATTAR et al. 2007).  

A relevância do uso da P16 como critério de seleção foi demostrado por Brumatti 

et al. (2011), em que a melhoria do desempenho desta característica promoveu o aumento 

da receita da propriedade, devido ao maior número de animais produzidos na desmama, 

quando comparado à estratégia tradicional. Desta maneira, para o cenário simulado pelo 

autor, a P16 obteve valor econômico de R$695,87 por aumento de um ponto percentual 

na prenhez precoce das novilhas.  

Além da sua relevância econômica, sua utilização como critério de seleção para 

rebanhos da raça Nelore se deve ainda, pela facilidade de obtenção do diagnóstico de 

gestação das matrizes, pois, como já se constitui em prática corriqueira nos rebanhos não 
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traz nenhum custo adicional na sua avaliação, por isso recomenda-se a sua inclusão nos 

índices de seleção para rebanhos da raça Nelore (BOLIGON & ALBUQUERQUE 2011; 

GARCIA et al. 2012). 

 Uma das vantagens da P16 se deve a sua herdabilidade de alta magnitude, em 

torno de 0,45 para novilhas da raça Nelore, indicando que os efeitos genéticos aditivos 

apresentam grande importância para a expressão deste caráter, comprovando então, a sua 

variabilidade genética e com isso, passível de melhores respostas no seu desempenho por 

meio da seleção (MEIRELLES et al. 2009; BOLIGON & ALBUQUERQUE 2011; ELER 

et al. 2012; GARCIA et al. 2012). Outra possibilidade com o incremento no desempenho 

das matrizes para a P16, é a possibilidade das matrizes iniciando a sua vida reprodutiva 

mais cedo, possam contribuir com maior número de bezerros durante a sua permanência 

no rebanho. 

 Estudos avaliando as regiões cromossômicas envolvidas na determinação genética 

desta característica foi desenvolvido por Irano et al. (2016), onde foi encontrado 10 

janelas de SNP’s, distribuídas entre os cromossomos 5, 6, 7, 14, 18, 21 e 27, indicando o 

caráter poligênico da P16. Analisando as 10 janelas mais significativas em conjunto, 

verificou-se que estas explicaram 8,91% da variância genética para a característica 

estudada, sendo duas de grande efeito localizadas no cromossomo 21. Sendo janelas 

situadas nos cromossomos 5 e 7, associados com a idade ao primeiro parto.    

 Estudo de associação genômica ampla (GWAS) para a P16 também foi 

desenvolvido por Regatieri et al. (2017). Sendo encontrados SNP’s associados 

significativamente com a característica nos cromossomos 2, 11, 14, 16, 17, 19, 20, 23 e 

26. No entanto, apenas quatro foram altamente associados com a P16, sendo que três deles 

também estão associados com a determinação da IPP, indicando possíveis responsáveis 

pela correlação genética existente entre essas características.   

 As avaliações feitas nas fêmeas são de relevante importância, porém, o uso de 

medidas tomadas nos machos, neste caso o perímetro escrotal (PE) em diferentes idades, 

tem sido utilizado como critérios de seleção devido a sua facilidade de mensuração e alta 

repetibilidade de suas medidas. Possui herdabilidade de moderada a alta e está 

negativamente associada com as características reprodutivas avaliadas nas fêmeas 

(OLIVEIRA et al. 2007; SIQUEIRA et al. 2013; BUZANSKAS et al. 2017).  
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 Estimativas de herdabilidade em animais da raça Nelore tem apresentado poucas 

variações de acordo com a idade da mensuração, para o PE550, Raidan et al. (2015) 

encontraram valores entre 0,48 - 0,59. Para a mesma característica Chiaia et al. (2015) 

encontraram valores de herdabilidade oscilando entre 0,51 - 0,67. E Buzanskas et al. 

(2017) reportaram valores de herdabilidade entre 0,36 - 0,45 para PE365 e entre 0,38 - 

0,49 para o PE450.  

 Estudos avaliando a associação do PE com caracteres das fêmeas demonstraram 

valores negativos de correlação genética entre elas. Boligon et al. (2007) avaliaram as 

correlações entre as características em animais da raça Nelore, encontrando correlações 

genéticas negativas entre as características PE12 e PE18 com a IPP, com valores iguais a 

-0,13 e -0,23 respectivamente. Estes resultados foram corroborado por Buzanskas et al 

(2017) o qual encontrou valores de correlações genéticas entre perímetro escrotal em 

diferentes idades com a IPP de -0,50 e -0,46, para PE365 e PE450 respectivamente. Para 

a probabilidade de prenhez precoce, Eler et al. (2004) encontraram resultados de 

correlação genética entre PE e PP14 igual a 0,20, que apesar de baixa, pode ser utilizada 

como medida indireta para o incremento da taxa de novilhas precoces no rebanho. 

 Estudos de GWAS foi realizado por Irano et al. (2016), sendo detectados 10 

janelas de SNPs que explicaram maior proporção da variância da caraterística, estando as 

janelas localizadas nos cromossomos 4, 8, 11, 13, 14, 19, 22 e 23, explicando 6,78% do 

total da variância genética da característica.  

 

Interação genótipo x ambiente 

 

As principais características de interesse econômico, que são objetivos de seleção 

dos programas de melhoramento, em sua maioria são determinadas por efeito genético 

aditivo, os quais são determinadas por vários genes que contribuem de maneiras distintas 

sobre a expressão da característica, submetidos a significativos efeitos ambientais. Desta 

maneira, o fenótipo dos indivíduos (P), é determinado pela expressão dos efeitos 

genéticos do indivíduo, o genótipo, formado pelos seus efeitos aditivos e não-aditivos, 

somados as influências ambientais (E) aos quais os indivíduos estão submetidos, sendo 

então o desempenho fenotípico, o resultado da expressão: P = G + E (BOURDON, 2000). 

Porém, além dos efeitos destacados, quando diferentes progênies de um mesmo 

animal estão sendo submetida a diferentes condições de ambiente, detecta-se um efeito 
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adicional, proporcionado pela interação dos fatores genéticos e ambientais, o que provoca 

uma mudança da simples equação (1) para (2) (EUCLIDES FILHO, 1999; PEREIRA, 

2012). 

 

P = G + E (1) 

 

P = G + E + IGA (2) 

As interações genótipo-ambiente (IGA), são caracterizadas por respostas 

diferenciadas dos genótipos, de acordo, com as variações ambientais, determinando a 

extensão com o qual os genótipos serão expressos (AMBROSINI et al. 2016). Essas 

respostas diferenciadas, podem ocasionar alteração no ordenamento de desempenho dos 

genótipos nos diferentes ambientes, levando ao risco de selecionar erroneamente os 

animais considerados geneticamente superiores, o que poderia levar a uma redução do 

progresso genético para as características em questão (TORAL et al. 2004; ALENCAR 

et al. 2005; LEMOS et al. 2015). 

Apesar da relevante importância da IGA, os programas de avaliação genética de 

bovinos de corte conduzidos no Brasil não os considera nas suas avaliações, fazendo com 

que as influências da interação sobre os rebanhos sejam subestimadas. A inclusão da 

avaliação dessa interação pelos programas de seleção encontra-se amparadas técnico-

cientificamente, pelo estudo de   McManus et al. (2016) que observaram, migração interna 

da população de bovinos, mostrando ser cada vez mais importante a inclusão no modelo 

de avaliação desse efeito a fim de melhor definir os reprodutores a serem selecionados, 

dada a tendência de movimento entre regiões distintas.  

Avaliações da IGA sobre características reprodutivas da raça Nelore no Brasil tem 

apresentado resultados significativos para a sua presença nos rebanhos localizados em 

diferentes regiões do país. Para a idade ao primeiro parto das novilhas (IPP), é confirmada 

a presença da IGA nos estudos de Lemos et al. (2015), para animais da raça Nelore criados 

em diferentes estados brasileiros, Ambrosini et al. (2016), também encontraram 

resultados semelhantes para a mesma característica em animais submetidos a diferentes 

gradientes ambientais na região Nordeste do Brasil. Também foi encontrado evidências 

da IGA por Silveira et al. (2014), que realizou uma avaliação entre três diferentes regiões 
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do estado do Mato Grosso do Sul, encontrando efeito significativo da interação entre as 

três regiões.  

No entanto, quando avaliado o perímetro escrotal, os estudos não reportam 

resultados significativos da IGA. Dentre estes pode-se citar, Matos et al. (2013), Chiaia 

et al. (2015), Lemos et al. (2015) e Raidan et al. (2015), que avaliaram rebanhos da raça 

Nelore distribuídos em diferentes regiões brasileiras e não encontraram indícios da 

interação, sendo em todos os estudos utilizado as medidas de perímetro escrotal ao 

sobreano. Esta diferença entre os resultados encontrados na literatura, deve-se segundo 

Raidan et al. (2015), ao fato, de que características de baixa herdabilidade estão mais 

susceptíveis aos efeitos da IGA, por isso que apenas a IPP obteve resultado expressivo da 

interação, uma vez que reporta-se na literatura h² entre 0,06-0,15 para a IPP (BOLIGON 

et al. 2008; SOUSA et al. 2015; AMBROSINI et al. 2016).   

      

Importância dos cromossomos sexuais 

 

Após a publicação do genoma bovino por Elsik et al. (2009), indicando que esta 

espécie possui em torno de 3 bilhões de pares de base e aproximadamente 22 mil genes, 

estudos que buscam avaliar a associação entre marcadores moleculares, especialmente os 

polimorfismos de base única (SNP), com fenótipos de interesse tornaram-se cada vez de 

maior interesse entre os pesquisadores nas mais variadas raças. No entanto, a maioria 

destes estudos buscam a associação de SNPs distribuídos apenas nos cromossomos 

autossomos, excluindo então, os cromossomos sexuais das suas análises, isto sendo 

observado não apenas em bovinos de corte e leite, mas também na espécie humana 

(KÖNIG et al. 2014; IRANO et al. 2016; MAO et al. 2016). 

O par de cromossomos sexuais evoluíram de um dos pares de autossomos a cerca 

de 300 milhões de anos (GRAVES et al. 2006). O cromossomo X (chrX) apresenta um 

tamanho relativamente grande, segundo Tukiainen et al. (2014) nos humanos, este 

cromossomo se assemelha em tamanho ao cromossomo 7, contendo aproximadamente 

5% do DNA genômico.  No entanto, o cromossomo Y apresenta um terço do tamanho do 

chrX e a sua principal função está ligada a determinação do sexo e a espermatogênese 

(STOUFFS & LISSENS 2012). Os cromossomos sexuais também são reconhecidos por 
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características específicas, dentre as quais destaca-se a baixa frequência de recombinação 

(ABBOTT et al. 2017). 

 Nos mamíferos, as fêmeas carregam duas cópias do chrX, enquanto os machos 

possuem apenas um, sendo denominado hemizigoto para o cromossomo, estando ele 

pareado com o cromossomo Y (STOUFFS & LISSENS 2012). As dosagens dos alelos 

entre os sexos são equilibradas pela inativação aleatória do chrX que silencia um dos dois 

cromossomos nas fêmeas. No entanto, a inativação não cobre uniformemente todo o 

cromossomo, uma vez que aproximadamente 15% dos seus loci escapam completamente 

da inativação nas fêmeas. (TUKIAINEN et al. 2014; KÖNIG et al. 2014; ERCAN, 2015). 

A importância da avaliação dos cromossomos sexuais nas análises de GWAS foi 

evidenciada em revisão realizada por Wise et al. (2013), onde em 1400 estudos, apenas 

15 avaliaram os chrX, sendo possível a comparação do tamanho e número de genes 

contido neste cromossomo em humanos, o qual possui 155,270 mega pares de base (Mb) 

e 1669 genes.  Estes resultados indicam que dentre os autossomos existem cromossomos 

menores e com menor número de genes, no entanto, estes sempre são avaliados, enquanto 

o chrX, com estas proporções citadas, não são usualmente avaliados.  

Estudos avaliando a inclusão do chrX nas análises de GWAS em humanos 

demonstraram a sua importância na avaliação de características poligênicas. Tukiainen et 

al. (2014), incluíram o chrX na avaliação para 12 características cardiometabolicas e 

antropométricas. Os seus resultados evidenciaram que em média, a inclusão do chrX nas 

avaliações ajuda a explicar 2,6% da variância genética aditiva destas 12 características, 

indicando que este cromossomo deve ser incluído nas futuras análises de GWAS. 

Também já foram verificados genes localizados no chrX associados com alterações 

neurais e com características ligadas ao desenvolvimento e desempenho sexual em 

humanos (FRINTS et al. 2002; CHRISTIN-MAITRE & TACHDJIAN, 2010). 

Quando avaliado na espécie Bos taurus, o chrX de acordo com NCBI (2017), 

apresenta-se como o segundo maior cromossomo contendo 148,82 Mb, segundo Zimin et 

al. (2009) o que representa aproximadamente 6% do genoma da espécie, e possui 1643 

genes, ficando atrás em tamanho apenas do cromossomo 1. Diante de tal magnitude, 

justiça-se então a inclusão deste cromossomo nas análises de GWAS para esta espécie, 

uma vez que, de acordo com Fortes et al. (2013), Lyons et al. (2014) e Abdel-shafy et al. 
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(2014), genes relacionados com características produtivas e reprodutivas em ambo sexos, 

estão localizados nele.  

Além de estar justificada a inclusão do chrX nas avaliações pelo exposto 

anteriormente, estudos realizados incluindo as informações genômicas na avaliação 

genética tradicional dos animais, tem demostrado que quando incluído os dados do chrX 

nestas avaliações, observa-se uma elevação das acurácias destas estimativas, variando 

entre 0,3 e 0,5% (SU et al. 2014). Mais uma vez, corroborando a importância da sua 

inclusão nas avaliações genômicas.  

No entanto, são escassos na literatura estudos de GWAS em bovinos que avaliem 

a inclusão do chrX nas suas análises, principalmente entre os zebuínos. Porém, pode-se 

verificar que estudos avaliando a presença de QTLs neste cromossomo que possuem 

associação com características relacionadas com a fertilidade foram desenvolvidos, como 

o estudo de Fortes et al. (2012) onde foram encontradas associação entre regiões do chrX 

e as características circunferência escrotal e percentual de espermatozoides normais em 

animais da raça Brahman. Resultados semelhantes foram reportados por Fortes et al. 

(2013) para animais da raça Tropical composta, importante raça utilizada na Austrália. 

Neste estudo além das características avaliadas para a raça Brahman, avaliou-se a idade 

dos touros para atingirem 26cm de circunferência escrotal.    

Para avaliações de caracteres reprodutivos de fêmeas da raça Nelore, a inclusão 

do chrX nas avaliações são ainda mais raras. No entanto, em avaliação realizada para a 

caraterística habilidade de permanência em matrizes dessa raça, Teixeira et al. (2017), 

encontraram efeitos substanciais de genes localizados no chrX sobre a característica 

estudada.  
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CAPÍTULO 1 

 

 

Interação genótipo x ambiente para características reprodutivas em bovinos da 

raça Nelore no Brasil 
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INTERAÇÃO GENÓTIPO X AMBIENTE PARA CARACTERÍSTICAS 

REPRODUTIVAS EM BOVINOS DA RAÇA NELORE NO BRASIL 

 

RESUMO: 

 

O presente estudo teve objetivo avaliar o efeito da interação genótipo-ambiente 

(IGA) para as características perímetro escrotal mensurado em diferentes idades, 365 

(PE365), 450 (PE450) e 550 (PE550) dias de idade, e da idade ao primeiro parto (IPP) 

para animais da raça Nelore criados em diferentes regiões do Brasil. Para a avaliação 

foram agrupados os rebanhos nas seguintes regiões do país: Norte, Sudeste e Centro-

Oeste, sendo utilizados informações de 26619, 28730, 14476, 15397 para as 

características PE365, PE450, PE550 e IPP respectivamente. Os parâmetros genéticos, 

assim como, a avaliação da IGA foi realizada utilizando a inferência Bayesiana, com uso 

dos programas da família F90. As herdabilidades estimadas foram: 0,465 ± 0,021, 0,500 

± 0,022, 0,492 ± 0,026, 0,117 ± 0,017 para PE365, PE450, PE550 e IPP respectivamente. 

Os resultados obtidos nas análises da interação, indicaram que essa não foi significativa 

para o PE nas diferentes idades (correlação genética, rg >0,8). Para a IPP foi evidenciado 

efeito significativo da IGA para as combinações envolvendo a região Norte (rg < 0,8), 

indicando que essa interação deve ser considerada pelos programas de avaliação genética 

nesta região. 

Palavras-chave: Correlação genética, Bos indicus, herdabilidade, bovinos de corte 
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GENOTYPE X ENVIRONMENT INTERACTION FOR REPRODUCTIVE 

TRAITS IN NELLORE BREED CATTLE IN BRAZIL 

ABSTRACT: 

 

The objective of this study was to evaluate the effect of the genotype-environment 

interaction (GEI) for scrotal circumference traits measured at different ages, 365 (SC365), 

450 (SC450) and 550 (SC550) days of age, and age at first calving (AFC) for Nellore 

animals raised in different regions of Brazil. For the evaluation, the herds were grouped 

in the following regions of the country: North, Southeast and Midwest, using information 

from 26619, 28730, 14476, 15397 for the traits SC365, SC450, SC550 and AFC 

respectively. Genetic parameters, as well as the assessment of GEI were performed using 

Bayesian inference, using the programs of the F90 family. The estimated heritabilities 

were: 0.465 ± 0.021, 0.500 ± 0.022, 0.492 ± 0.026, 0.117 ± 0.017 for SC365, SC450, 

SC550 and AFC respectively. The results obtained in the analysis of the interaction, 

indicated that this was not significant for SC at different ages (genetic correlation, rg> 

0.8). For AFC, significant effect of GEI was observed for combinations involving the 

Northern region (rg <0.8), indicating that this interaction should be considered by the 

genetic evaluation programs in this region. 

 

Keywords: Genetic correlation, Bos indicus, heritability, Beef cattle 
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INTRODUÇÃO: 

 

 O Brasil apresenta-se como o segundo maior produtor de carne bovina no mundo 

com cerca de 9,7 milhões de toneladas (FAO, 2017, dados de 2014) e um crescimento de 

33% do rebanho nos últimos 40 anos (McMANUS et al. 2016). A raça Nelore destaca-se 

como a de maior contribuição gênica para o rebanho bovino brasileiro. Dos 212,3 milhões 

de animais, segundo dados do IBGE (2014), estima-se que 80% da população seja da raça 

pura e de seus cruzamentos (OLIVEIRA et al. 2002). É, portanto, de extrema importância 

para a bovinocultura de corte na região tropical e para o abastecimento de carne no 

mundo.  

 O território brasileiro é muito extenso, apresentando regiões com distintas 

condições climáticas e variados sistemas de produção. Os genótipos podem possuir 

distintos desempenhos dependendo do ambiente em que se encontram, caracterizando a 

chamada interação genótipo-ambiente (não considerada em avaliações genéticas feitas no 

país). Mais do que isso, McManus et al. (2016) observaram, migração interna da 

população de bovinos, mostrando ser cada vez mais importante a inclusão no modelo de 

avaliação desse efeito a fim de melhor definir os reprodutores a serem selecionados, dada 

a tendência de movimento entre regiões distintas. 

Dentre os objetivos de seleção para os rebanhos da raça Nelore no Brasil, as 

características reprodutivas apresentam uma grande importância econômica para o 

sucesso da atividade, isso pode ser observado nos estudos de Brumatti et al. (2011), Jorge 

Júnior et al. (2007) e Carvalho & Bittencourt (2015). Segundo Chud et al. (2014), em 

bovinos de corte a avaliação reprodutiva das vacas é feita pelo número de bezerros 

nascidos anualmente. Isso ocasiona um aumento do número de crias por ano e do número 

de crias/vaca durante a sua vida reprodutiva. 

 As evidências da presença da interação genótipo x ambiente (IGA) em animais da 

raça Nelore, no Brasil, já foram demonstradas para as características de desenvolvimento 

ponderal entre diferentes regiões do mesmo estado, entre estados ou entre as diferentes 

regiões geográficas do país (TORAL et al. 2004, PÉGOLO et al. 2009 e DIAZ et al. 

2011). Carvalho et al. (2013) avaliaram a presença da IGA em animais da raça Nelore 

para as características de desenvolvimento ponderal P210 e P365 entre as regiões 

geográficas do Centro-Oeste, Norte e Sudeste do país, evidenciando que há a presença da 
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IGA entre as regiões Norte e Sudeste quando avaliado o P365. Para as caraterísticas 

reprodutivas, perímetro escrotal, idade ao primeiro parto e intervalo de partos, Chiaia et 

al. (2015), Lemos et al. (2015) e Ambrosini et al. (2016) encontraram evidências da IGA 

de acordo com os ambientes de produção. 

 Perante a escassa informação sobre a presença da IGA em bovinos da raça Nelore 

nas diferentes regiões brasileiras sobre as características reprodutivas incluídas como 

critérios de seleção, o objetivo deste trabalho é avaliar a presença da IGA entre rebanhos 

distribuídos entre as macro-regiões Centro-Oeste, Norte e Sudeste do Brasil, para as 

características perímetro escrotal mensurados em diferentes idades (nos machos) e a idade 

ao primeiro parto, utilizando a inferência bayesiana. 
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MATERIAL E MÉTODOS: 

 

Descrição dos dados: 

  Para o desenvolvimento do presente estudo, foram utilizadas informações 

fenotípicas de animais da raça Nelore participantes do Programa de melhoramento 

genético Nelore Brasil, gerenciado pela Associação Nacional de Criadores e 

Pesquisadores (ANCP), nascidos entre os anos de 2001 e 2009. Os principais objetivos 

de produção destes rebanhos são a comercialização de animais para o abate e a produção 

de matrizes e reprodutores geneticamente superiores. Os animais são mantidos em 

pastagens durante todo o ano, recebendo suplementação mineral e água ad libitum, as 

fêmeas são submetidas a estação de monta com duração de 90 a 120 dias, submetidas a 

inseminação artificial ou monta controlada. A desmama é realizada em torno de 6 a 8 

meses. 

  O banco de dados utilizado foi constituído de informações de rebanhos criados em 

diversas regiões do Brasil, no entanto, foram utilizadas informações dos estados com 

maior número de animais. Para caracterizar o ambiente de criação, os estados foram 

agrupados   de acordo com a sua localização geográfica, desta forma, o banco de dados 

utilizado nas análises, foi composto por fazendas distribuídas entre as regiões Centro-

Oeste (Goiás, Mato Grosso do sul, Mato Grosso), Norte (Tocantins, Pará e Rondônia) e 

Sudeste (São Paulo e Minas Gerais). As caraterísticas estudadas foram ligadas ao 

desempenho reprodutivo, e são utilizadas como critérios de seleção dos rebanhos, sendo 

o elas: o perímetro escrotal ajustado as seguintes idades: 365 dias (PE365), 450 dias 

(PE450), 550 dias (PE550) dias e a idade ao primeiro parto das novilhas (IPP). O número 

de animais avaliados em cada região, bem como o seu número para cada umas das 

características estudadas, encontra-se na tabela 1. 
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Tabela 1. Estatística descritiva dos dados 

Característica Região Nº de animais Média ± DP 

PE365 Centro – Oeste 15600  

20,42 ± 2,15 cm Norte 4822 

Sudeste 6197 

Total 26619 

PE450 Centro – Oeste 17115  

23,34 ± 2,93 cm Norte 5050 

Sudeste 6565 

Total 28730 

PE550 Centro – Oeste 8985  

26,48 ± 3,45 cm Norte 1898 

Sudeste 3593 

Total 14476 

IPP Centro – Oeste 10465  

1107,25 ± 159,36 

dias 

Norte 2173 

Sudeste 2759 

Total 15397 

 

Análise estatística:  

Os dados originais foram editados usando o programa SAS 9.2 (SAS Inst., Inc., 

Cary, NC), nele continha informações de 146536 animais, no entanto, para a preparação 

das informações necessárias ao presente estudo algumas restrições foram feitas: criação  

das estações de nascimento (1- Dezembro a Fevereiro; 2- Março a Maio; 3- junho a 

Agosto; 4- Setembro a Novembro), exclusão das informações dos animais que excederam 

a média ± 3 desvios-padrão para as características de interesse, criação dos grupos de 

contemporâneos (GC) com as informações de fazenda de criação, lote de manejo (Lote 

365; 450 e 550), estação e ano de nascimento. Foram excluídas informações de GC com 

menos de 3 animais, assim como as informações de reprodutores com menos de 5 filhos, 

sendo garantido a conexão genética entre os ambientes avaliados.  

O primeiro banco de dados formado foi utilizado com o objetivo de estimar os 

parâmetros genéticos paras as características em estudo, assim, foi constituído pelas 

seguintes informações: identificação do animal, identificação do touro e da vaca, 

GCPE365, GCPE450, GCPE550, GCIPP, PE365, PE450, PE550 e IPP. Porém, para 

verificar a presença da interação genótipo-ambiente (IGA) foram criados arquivos 

separados, onde a característica estudada é considerada diferente para cada ambiente de 
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criação, desta maneira, foram criados outros quatro arquivos contendo as seguintes 

informações: identificação do animal, identificação do touro e da vaca, GC para a 

característica, característica X na região Norte, característica X na região Sudeste, 

característica X na região Centro-Oeste. O arquivo de pedigree continha as informações 

de identificação do animal, touro e vaca.  

Estimativas dos parâmetros genéticos: 

Inicialmente, foi realizado uma avaliação multicaracterística para estimar os 

parâmetros genéticos das características trabalhadas, após esta etapa foram realizadas as 

análises para verificar a presença da interação genótipo x ambiente (IGA), neste caso, 

utilizou-se uma análise tri-característica. Os dados foram analisados utilizando-se o 

programa computacional GIBBS2F90 (Misztal et al., 2014). 

Na forma matricial, o modelo geral pode ser descrito como: 

 

y = X + Za + e 

 

em que y, β, a e e são, respectivamente, o vetor de observações, vetor dos efeitos 

sistemáticos (Seriam os fixos), vetor dos efeitos genéticos aditivo direto e vetor dos erros 

aleatórios; X e Z são, respectivamente, as matrizes de incidência que associam β e a às 

observações.  

 Os vetores β e a são parâmetros de locação de uma distribuição condicional y| β, 

a. Foi considerado a priori que β tem uma distribuição uniforme, que reflete um 

conhecimento prévio vago sobre este vetor. Aos demais componentes (efeitos aleatórios) 

foram atribuídas distribuições Wishart invertidas. Assim, a distribuição de y, dados os 

parâmetros de locação e escala, foi considerada como: 

 

y | β, a, R ~ N [Xβ + Za, INR] (Van Tassel & Van Vleck, 1996). 

 

Um total de 1,000,000 amostras foram geradas com um período de burn-in de 

300,000, com amostras tomadas a cada 50 ciclos. A convergência foi verificada 

utilizando-se o programa POSTGIBBSF90 (MISZTAL, 2014). As médias das variâncias 
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a posteriori estimadas para cada característica foram usadas para a estimação das 

herdabilidades e correlações médias a posteriori. 

Segundo Robertson et al. (1959), a verificação da IGA é verificada quando a 

correlação genética (rg) entre a característica é menor do que 0,8. No entanto, para 

verificar esta correlação deve-se considerar a mesma característica como uma 

característica distinta em cada um dos diferentes ambientes de criação.  
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RESULTADOS: 

 

 Na avaliação multicaracterística foram encontradas estimativas de herdabilidade 

(h²) alta (Tabela 2) para o perímetro escrotal ajustado para as idades trabalhadas (h² > 

0,4), logo, espera-se para esta característica ganhos com seleção significativos, bem 

como, os efeitos genéticos aditivos apresentam importante contribuição para o 

desempenho do perímetro escrotal nos rebanhos avaliados. Porém, para a idade ao 

primeiro parto das novilhas (IPP) a herdabilidade estimada foi de baixa magnitude (h² < 

0,2), comprovando o baixo efeito dos componentes genéticos aditivos indicando que 

efeitos genéticos não aditivos e os ambientais (manejo e clima) são mais pronunciados. 

 Quanto a correlação genética entre as caraterísticas avaliadas, observa-se na 

Tabela 3, que há alta correlação entre as medidas de perímetro escrotal (rg > 0,8), 

indicando que os mesmos grupos gênicos estão agindo sobre a características nas 

diferentes idades. No entanto, quando avaliada a correlação genética entre as medidas de 

perímetro nos machos e a idade ao primeiro parto das novilhas, verifica-se que houve 

correlação negativa para a combinação entre todas as idades de PE e o IPP, indicando que 

os grupos gênicos que levam ao aumento do desempenho para uma característica, atuam 

diminuindo o desempenho da outra, no caso estudado, os genes que são responsáveis pelo 

aumento do perímetro escrotal dos machos em diferentes idades, são também os 

responsáveis por determinar a diminuição da idade ao primeiro parto das novilhas.  

Tabela 2. Estimativas dos componentes de (co) variância e da herdabilidade. 

σ²a Pe365 Pe450 Pe550 IPP h²±EP 

Pe365 1,4715 1,954 2,0367 -11,308 0,465 ± 0,021 

Pe450 1,954 2,8317 3,1049 -14,175 0,500 ± 0,022 

Pe550 2,0367 3,1049 3,7303 -20,186 0,492 ± 0,026 

IPP -11,308 -14,175 -20,186 2069,4 0,117 ± 0,017 

σ²e Pe365 Pe450 Pe550 IPP 
 

Pe365 1,6863 1,6028 1,404 0  

Pe450 1,6028 2,8243 2,6055 0  

Pe550 1,404 2,6055 3,849 0  

IPP 0 0 0 15543  
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Tabela 3. Correlações genéticas (acima da diagonal principal) e fenotípicas (abaixo da 

diagonal principal) entre as características na análise multicaráter. 

 Pe365 Pe450 Pe550 IPP 

Pe365 1,0 0,96 0,87 -0,20 

Pe450 0,60 1,0 0,96 -0,19 

Pe550 0,19 0,41 1,0 -0,23 

IPP -0,70 -0,75 -0,42 1,0 

 

 A fim de verificar a existência IGA para o perímetro escrotal mensurado em 

diferentes idades, fez-se uma avaliação tri-característica e o não foi observada interação 

(Tabela 4). Entretanto, para a IPP foi encontrado a presença da IGA entre as regiões Norte 

e Centro-Oeste, e Norte e Sudeste (rg < 0,8). 

Tabela 4. Correlações genéticas (rg) entre as características consideradas como diferentes 

em cada região de criação 

Característica  Centro-Oeste Norte Sudeste 

PE365 Centro-Oeste 1,0 0,98 0,92 

Norte  1,0 0,84 

Sudeste   1,0 

PE450 Centro-Oeste 1,0 0,95 0,96 

Norte  1,0 0,88 

Sudeste   1,0 

PE550 Centro-Oeste 1,0 0,82 0,99 

Norte  1,0 0,88 

Sudeste   1,0 

IPP Centro-Oeste 1,0 0,21 0,94 

Norte  1,0 0,52 

Sudeste   1,0 

 

  



36 
 

DISCUSSÃO: 

 

 Os resultados encontrados na análise descritiva (Tabela 1), PE em diferentes 

idades (20,42 - 26,48 cm) e IPP (1107,25 dias), estão em conformidade com os valores 

reportados na literatura para a raça Nelore. Os valores médios encontrados por outros 

autores para as medidas de perímetro escrotal em diferentes idades variaram entre 20,13 

- 31,88 cm (BOLIGON et al. 2007; MATOS et al. 2013; LEMOS et al. 2015; CHIAIA et 

al. 2015; BUZANSKAS et al. 2017). Para a idade das fêmeas ao primeiro parto os valores 

médios apresentaram-se entre 1045 - 1449,59 dias (BOLIGON et al. 2007; MATOS et al. 

2013; LEMOS et al. 2015; SOUSA et al. 2015; AMBROSINI et al. 2016; BUZANSKAS 

et al. 2017). 

Medidas de perímetro escrotal têm sido avaliados pelos programas de 

melhoramento genético apesar de não apresentar benefícios econômicos diretos, mas tem 

sido usado devido a associação com a capacidade reprodutiva de touros e matrizes, além 

de estar relacionada com características ponderais (FORTES et al. 2012; SIQUEIRA et 

al. 2013; BUZANSKAS et al. 2017). Os resultados de herdabilidade encontrados na 

avaliação multicaráter (Tabela 2) para as medidas do PE em diferentes idades foram de 

alta magnitude, oscilaram entre 0,465 - 0,50, sendo corroborados pelos resultados de 

Raidan et al. (2015) que encontraram valores entre 0,48 - 0,59 para a mesma característica 

avaliada em animais Nelore manejados a pasto aos 550 dias, por Chiaia et al. (2015) com 

valores de herdabilidade entre 0,51 - 0,67, para os animais com idade média de 517 dias 

e por Buzanskas et al. (2017) que estimaram valores de h² entre 0,36 - 0,45 para a 

característica avaliada aos 365 dias e valores entre 0,38 - 0,49 para o aos 450 dias, estas 

variações encontradas por estes autores deveram-se aos efeitos incluídos nos diferentes 

modelos testados.  

No entanto, Boligon et al. (2007) estimaram valores de herdabilidade para PE365 

e 550 iguais a 0,25 e 0,37 respectivamente, ou seja, valores inferiores aos encontrados e 

aos citados na literatura para a raça Nelore. Porém, de acordo com o mesmo autor, baixas 

estimativas de herdabilidade para o perímetro escrotal podem ser devidos ao inadequado 

ajuste do perímetro pela idade do animal na época da mensuração.  

Diante dos valores encontrados para a herdabilidade do PE, bem como, quando 

realizada a comparação com os valores estimados em outros estudos, verifica-se que as 
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medidas do PE em diferentes idades apresentam herdabilidade de moderada a alta, além 

de serem altamente correlacionadas, com valores de correlação genética maiores que 

0,85. Portanto, a seleção dos machos para esta característica pode ser realizada em idades 

mais jovens, o que potencializaria os ganhos genéticos e a redução no custo de 

manutenção dos touros jovens candidatos a seleção, haja vista que segundo Siqueira et al. 

(2013) os programas de avaliação genética tem adotado a idade padrão de seleção para 

PE aos 18 meses.  

 Sendo a raça Nelore considerada tardia sexualmente, trabalhos de seleção tem sido 

intensificado para a identificação de animais mais precoces, principalmente para fêmeas, 

na tentativa de antecipar a idade a puberdade, bem como para reduzir a idade ao primeiro 

parto aumentando a sua vida útil no rebanho, possibilitando que estas matrizes tenham 

maior número de progênies produzidas. Desta forma, a IPP tem sido incluída como 

critério de seleção para a raça Nelore no Brasil, pois, apesar de possuir baixa 

herdabilidade, apesenta variabilidade genética e potencial para ser melhorada com a 

utilização da seleção, principalmente devido a maior intensidade seletiva aplicada sobre 

as fêmeas (MATOS et al. 2013). A variabilidade genética é comprovada pelo valor da 

herdabilidade estimada 0,117 (Tabela 2). Outros trabalhos confirmam a baixa magnitude 

da herdabilidade para esta característica na raça Nelore, como os resultados de Sousa et 

al. (2015) com animais criados na região meio norte brasileira, obtiveram estimativa de 

h² igual a 0,026, ou seja, evidenciando que os efeitos genéticos aditivos são pouco 

pronunciados para o desempenho desta característica. Apesar desta estimativa ser inferior 

ao encontrado no presente estudo, este achado pode estar ligado ao fato dos animais 

estarem submetidos a fatores ambientais e de manejo distintos dos rebanhos que foram 

utilizados neste trabalho, aliado ao fato do manejo e idade na qual as fêmeas são 

introduzidas na reprodução estão diretamente relacionados com a idade ao primeiro parto.  

Porém, outros estudos obtiveram estimativas próximas as encontradas, como por 

Boligon et al. (2008), que encontraram estimativas de herdabilidade variando de 0,14 - 

0,15, Pereira et al. (2010) avaliando animais da mesma raça no qual foram encontrados 

valores entre 0,06 - 0,10, Chiaia et al. (2015) que verificaram que a herdabilidade para a 

IPP apresentou valores entre 0,09 - 0.50, dependendo do gradiente ambiental ao qual os 

animais foram submetidos e Ambrosini et al. (2016) que encontraram h² igual a 0,06 ± 

0,02. Estes valores próximos devem-se aos locais e manejo adotado na criação dos 
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rebanhos, sendo que alguns dos animais avaliados nestes estudos estão distribuídos entre 

as regiões Sudeste, Centro-Oeste e Nordeste do Brasil. Já Buzanskas et al. (2017) em 

animais da raça Nelore criados no Brasil, encontraram valores de h² igual 0,25±0,02, ou 

seja, de moderada magnitude e acima do encontrado no presente estudo. 

Entretanto, as baixas estimativas de herdabilidade para as diferentes idades ao 

parto, principalmente para a idade ao primeiro parto, podem ser consequência dos 

critérios adotados para a entrada das novilhas na reprodução, principalmente as 

relacionadas ao peso e idade, pois normalmente espera-se que as novilhas alcancem 

condição corporal satisfatória para serem expostas ao touro ou serem inseminadas, dando 

início a atividade reprodutiva (BOLIGON et al. 2007; MELLO et al. 2016). 

Para Chiaia et al. (2015), muitas razões explicam a variação dos componentes de 

variância e as estimativas de herdabilidade em diferentes ambientes de criação.  A 

herdabilidade é uma propriedade da população e do ambiente, enquanto a variância 

ambiental é dependente das condições gerais de manejo e clima. Sendo que maior 

variação das condições ambientais reduz a herdabilidade, enquanto uma maior 

uniformidade do ambiente aumenta a herdabilidade (TORAL et al. 2004).  

A identificação de fêmeas que possuam a capacidade de gestarem em idades mais 

jovens é uma das prioridades de programas de seleção e melhoramento na raça Nelore 

(FARIA et al. 2009). Segundo Siqueira et al. (2013), diante da maior dificuldade na 

determinação de características facilmente mensuráveis que sejam geneticamente 

associadas com a fertilidade das fêmeas, estudos para determinar correlações genéticas 

entre PE e características reprodutivas das matrizes têm sido desenvolvidos. Com este 

objetivo, foram estimados os valores de correlações genéticas e fenotípicas entre as 

características estudadas (Tabela 3). Diante dos resultados obtidos, percebe-se que as 

medidas de PE em diferentes idades são altamente correlacionadas geneticamente, no 

entanto, devido à ausência de medidas de alguns animais nas várias idades, a correlação 

fenotípica apresentou maior variabilidade para os seus resultados. O valor de correlações 

genéticas entre as diferentes idades do perímetro escrotal é confirmado pelos resultados 

obtidos por Buzanskas et al. (2017) o qual foi igual a 0,94. Porém, quando observado os 

valores de correlação genética entre as mensurações de PE com a IPP, verifica-se que 

estas estão negativamente correlacionadas fenotipicamente e geneticamente.  
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Estas correlações genéticas negativas indicam que os grupos gênicos que atuam 

promovendo maiores medidas de PE, agem diminuindo a IPP nas filhas dos reprodutores 

(rg entre -0,19 à -0,23). Estes resultados encontrados sugerem que a seleção das fêmeas 

mais precoces pode ser realizada indiretamente via avaliação do PE dos reprodutores, 

estes resultados são semelhantes aos obtidos por Ferraz e Eler (2007), que obtiveram 

estimativa de correlação genética negativa, -0,40, entre o PE450 e a IPP das novilhas. Por 

Boligon et al. (2007) que avaliaram as correlações entre as características em animais da 

raça Nelore, encontrando correlações genéticas negativas entre as características PE12 e 

PE18 com a IPP, com valores iguais a -0,13 e -0,23 respectivamente. Também é 

corroborado por Buzanskas et al (2017) o qual encontrou valores de correlações genéticas 

entre perímetro escrotal em diferentes idades com a IPP de -0,50 e -0,46, para PE365 e 

PE450 respectivamente. Para Boligon et al. (2007), estes resultados demonstram que a 

seleção de reprodutores para maior perímetro escrotal, disponibiliza, como resposta 

correlacionada, menor idade ao primeiro parto de sua progênie e que esta redução na IPP 

pode ser mais rápida quando se seleciona para as idades mais fortemente associadas, no 

caso específico deste estudo, recomenda-se a seleção pelo PE550.  Interessantemente, 

Irano et al. (2016) ao estudar ambas características em análise genômica ampla, em 

bovinos da mesma raça, encontraram que os principais genes que afetam PE não são os 

mesmos que afetam IPP e vice-versa, sugerindo que a correlação genética seja causada 

por genes pleiotrópicos de menor efeito. 

Enquanto a avaliação da IGA (Tabela 4), para o perímetro escrotal nota-se que 

não foram encontrados resultados que evidenciem a presença da interação entre as regiões 

estudadas, rg maior que 0,80 para todas as combinações entre as três regiões. Estes 

resultados são ratificados pelos estudos de Matos et al. (2013), Chiaia et al. (2015), Lemos 

et al. (2015) e Raidan et al. (2015), que avaliaram rebanhos da raça Nelore distribuídos 

entre as diferentes regiões brasileiras e não encontraram indícios da interação, todos os 

trabalhos utilizaram as medidas de perímetro escrotal ao sobreano. Esse fato pode ser 

explicado pelas altas herdabilidades encontradas para as características, mostrando menor 

influência do ambiente. Desta maneira, aliando-se os resultados encontrados neste estudo 

com os dos autores citados, pode-se concluir que para a característica perímetro escrotal 

os programas de avaliação genética da raça Nelore no Brasil podem ignorar a presença 

da IGA nas suas avaliações, uma vez que esta tem sido reportada como não significativa. 
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 No entanto, para outros grupos raciais a mesma conclusão não pode ser 

extrapolada. Os resultados obtidos por Santana Jr. et al. (2014) para animais da raça 

composta Montana e seus cruzamentos, apresentando variadas composições raciais, 

avaliados em diferentes municípios distribuídos pelos diferentes estados brasileiros, 

verificaram valores de rg entre 0,64-0,89, o que indica a ocorrência da IGA entre alguns 

dos diferentes ambientes de criação estudados.  

 Para a característica idade ao primeiro parto das matrizes, foi encontrado efeito 

pronunciado da IGA em todas as combinações envolvendo a região Norte, rg igual a 0,21 

com a região Centro-Oeste e 0,52 com o Sudeste. Estes resultados devem-se a diferenças 

marcantes das condições ambientais e de manejo entre as regiões, uma vez que nas regiões 

Sudeste e Centro-Oeste há uma maior similaridade do ambiente de criação, bem como, 

padronização de manejo devido a tradição histórica da pecuária destas regiões. 

 Estes resultados são confirmados pelo estudo de Lemos et al. (2015), utilizando 

avaliação via normas de reação, com animais da mesma raça criados em diferentes 

estados brasileiros, neste trabalho foram encontrados valores de rg inferiores a 0,80. O 

mesmo foi encontrado por Ambrosini et al. (2016), em que foram encontrados efeitos da 

IGA sobre a IPP nas matrizes criadas sob diferentes gradientes ambientais na região 

Nordeste do Brasil. Também foi encontrado evidências da IGA por Silveira et al. (2014), 

que realizou uma avaliação entre três diferentes regiões do estado do Mato Grosso do Sul, 

encontrando efeito significativo da interação entre as três regiões. Segundo proposto por 

Raidan et al. (2015), características de baixa herdabilidade estão mais susceptíveis aos 

efeitos da IGA, o que pôde ser confirmado diante dos resultados encontrados, sendo a 

herdabilidade da IPP de baixa magnitude (0,117).  

 Estes resultados que sinalizam a presença da IGA, indicam que diferentes grupos 

gênicos estão atuando na determinação fenotípica da característica, ou estes genes estão 

atuando de maneira diferente sobre a característica, o que pode ser confirmado pelas 

diferenças nas herdabilidades estimadas de acordo com o ambiente. A presença da 

interação entre as regiões estudadas, indicam que progênies de animais geneticamente 

superiores em uma região, podem não apresentar os mesmos resultados caso suas 

progênies sejam criadas em diferentes regiões.    
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CONCLUSÕES: 

 

 As características de perímetro escrotal a diversas idades possuem alta 

herdabilidade, correlação genética negativa com idade ao primeiro parto e não sofrem 

interação genótipo-ambiente em bovinos da raça Nelore. Mostrando serem interessantes 

de serem utilizadas como critério de seleção para melhorar desempenho reprodutivo no 

rebanho. A idade ao primeiro parto, apesar de ser uma medida direta da fertilidade em 

fêmeas, apresenta baixa herdabilidade e sofre interação genótipo-ambiente (fator não 

considerado na avaliação genética dessa raça) podendo ocasionar erros de seleção 

dependendo da região onde ela é feita. Os resultados apresentam aplicação de cunho 

prático, sendo a informação necessária na tentativa de melhor fazer uso de ferramentas 

genéticas na produção de bovinos de corte nos trópicos. 
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CAPÍTULO 2 

 

 

Caracterização de ambientes de criação e avaliação da interação genótipo-

ambiente para características reprodutivas de bovinos da raça Nelore na região 

Nordeste do Brasil 
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CARACTERIZAÇÃO DOS AMBIENTES DE CRIAÇÃO E AVALIAÇÃO DA 

INTERAÇÃO GENÓTIPO-AMBIENTE PARA CARACTERÍSTICAS 

REPRODUTIVAS DE BOVINOS DA RAÇA NELORE NA REGIÃO 

NORDESTE DO BRASIL 

 

RESUMO: 

 

A eficiência reprodutiva dos rebanhos é um dos fatores de maior importância para a 

bovinocultura de corte, porém, a diversidade ambiental torna-se um entrave na 

identificação dos animais geneticamente superiores para essas características, 

dificultando o progresso genético dos rebanhos no que tange ao sucesso reprodutivo. 

Diante de tal limitação, o presente estudo visa identificar regiões do estado da Bahia que 

possuam similaridade ambiental, para isso foram utilizados dados de altitude, 

precipitação anual, temperatura média anual, umidade relativa do ar (UR%) e 

classificação climática de Koppen de 28 estações climatológicas do INMET distribuídas 

entre diferentes municípios do estado. Com a aplicação da análise de agrupamento, 

utilizando o método hierárquico Unweighted Pair Group Method With Arithmetic Mean 

(UPGMA), foi possível identificar três regiões distintas. Após a definição das regiões, 

foram realizadas análises tri-característica para a determinação da presença da interação 

genótipo-ambiente entre as regiões para as características PE365, PE450, PE550 e IPP, 

utilizando o programa GIBBS2F90.  Diante dos resultados alcançados, foi encontrado 

indícios de interação genótipo-ambiente para todas as características estudadas (rg < 0,8), 

indicando que grupos gênicos distintos estão atuando sobre as características a depender 

do ambiente de criação dos animais. 

 

Palavras-chave: Bovinos de corte, Estatística multivariada, semiárido   
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CHARACTERIZATION OF ENVIRONMENTS PRODUCTION AND 

EVALUATION OF GENOTYPE-ENVIRONMENTAL INTERACTION FOR 

REPRODUCTIVE TRAITS OF NELLORE BREED CATTLE IN NORTHEAST 

REGION OF BRAZIL 

ABSTRACT: 

 

  The reproductive efficiency of herds is one of the most important factors for beef 

cattle breeding, however, environmental diversity becomes an obstacle in the 

identification of the genetically superior animals for these traits, hindering the genetic 

progress of the herds in terms of reproductive success. Because this limitation, the present 

study aims to identify regions of the state of Bahia that possess environmental similarity, 

for which altitude, annual precipitation, annual mean temperature, relative humidity 

(RH%) and Koppen climate classification of 28 INMET climatological stations 

distributed among different cities of the state. With the application of the cluster analysis, 

using the hierarchical method Unweighted Pair Method With Arithmetic Mean 

(UPGMA), it was possible to identify three distinct regions. After the definition of the 

regions, tri-trait analyzes were performed to determine the presence of the genotype-

environment interaction between the regions for the traits SC365, SC450, SC550 and 

AFC, using the program GIBBS2F90. In the results obtained, evidence of genotype-

environment interaction was found for all traits studied (rg <0.8), indicating that distinct 

genic groups are acting on the traits depending on the environment of animal rearing. 

 

Keywords: Beef cattle, Multivariate statistics, Semiarid 
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INTRODUÇÃO: 

 O ambiente de criação é um dos principais fatores que influenciam o desempenho 

produtivo dos animais. No contexto de meio ambiente, destacam-se as variáveis 

climáticas e geográficas e a influência direta dessas na resposta dos genótipos (MATTAR 

et al. 2008; FERREIRA et al. 2014). A diversidade ambiental é um problema ainda maior 

em países com grande extensão territorial, como o Brasil, pois uma vasta diversidade 

ambiental pode influenciar as condições de criação dos animais, em especial aqueles 

criados a pasto, como os bovinos. 

 Entre as regiões brasileiras, destaca-se a região Nordeste por sua diversidade 

climática e ambiental contrastantes, além de possuir vasta extensão territorial, 

1.554.291,744 km², apresentando 13,8% do rebanho efetivo nacional de bovinos (IBGE, 

2016). Nessa região, destaca-se em extensão territorial o estado da Bahia, o qual é o maior 

da região possuindo 564.732.642 km², com o rebanho de 10.758.372 de bovinos (IBGE, 

2015). No que tange ao desempenho animal, os genótipos podem possuir distintos 

desempenhos dependendo do ambiente de criação, caracterizando a chamada interação 

genótipo-ambiente (subestimada nas avaliações genéticas realizadas no país).  

Dentre os objetivos de seleção para os rebanhos da raça Nelore no Brasil, as 

características reprodutivas são as que se apresentam com maior importância econômica 

para o sucesso da bovinocultura de corte, isso é confirmado pelos estudos de Brumatti et 

al. (2011), Jorge Júnior et al. (2007) e Carvalho & Bittencourt (2015). Segundo Chud et 

al. (2014), em bovinos de corte a avaliação reprodutiva das vacas é feita pelo número de 

bezerros nascidos anualmente. Isso ocasiona um aumento do número de crias por ano e 

do número de crias/vaca durante a sua vida reprodutiva. 

 As evidências da presença da interação genótipo x ambiente (IGA) em animais da 

raça Nelore, no Brasil, já foram demonstradas para as características de desenvolvimento 

ponderal entre diferentes regiões do mesmo estado, entre estados ou entre as diferentes 

regiões geográficas do país (TORAL et al. 2004, PÉGOLO et al. 2009 e DIAZ et al. 

2011). Para as caraterísticas reprodutivas, perímetro escrotal, idade ao primeiro parto e 

intervalo de partos, Chiaia et al. (2015), Lemos et al. (2015) e Ambrosini et al. (2016) 

encontraram evidências da IGA de acordo com os ambientes de produção para rebanhos 

criados em diferentes regiões do país. Apesar de possuir efeito significativo sobre as 

características citadas, os sumários de touros da raça Nelore publicados no Brasil, não 
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consideram os efeitos da IGA nas suas avaliações. No entanto, estudos da presença dessa 

interação sobre as características reprodutivas em rebanhos da raça Nelore no Nordeste 

brasileiro, especialmente no estado da Bahia, são escassos na literatura. 

 Ambrosini et al. (2016) realizaram estudos de presença da interação genótipo-

ambiente na região Nordeste para as características reprodutivas intervalo de partos e 

idade ao primeiro parto, para animais da raça Nelore. Os seus resultados indicaram que 

há efeito da IGA nestas características entre os gradientes ambiental de média e alta 

produtividade, indicando que avaliações genéticas devem ser realizadas de maneira 

específica para os diferentes níveis de produção animal. 

 Um dos entraves para os estudos da interação genótipo-ambiente reside na 

determinação do ambiente de criação, em alguns estudos, os ambientes de criação são 

definidos como os diferentes locais onde os animais são mantidos, sejam estes definidos 

como, áreas da fazenda, regiões do mesmo estado, diferentes estados ou países. Outra 

metodologia utilizada é a definição de gradientes ambientais, os quais variam de acordo 

com o desempenho dos animais dependendo com o nível de produção (TORAL, et al. 

2004; AMBROSINI et al. 2012; CARVALHO et al. 2013; NEPOMUCENO et al. 2013). 

 Assim, o presente estudo tem como objetivo propor uma metodologia alternativa 

para determinação dos ambientes de criação para bovinos de corte, por meio de análises 

estatísticas multivariadas para dados geográficos e climáticos do estado da Bahia. Bem 

como, avaliar a presença da interação genótipo-ambiente para características reprodutivas 

de machos e fêmeas da raça Nelore criados nesse estado do nordeste brasileiro. 
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MATERIAL E MÉTODOS: 

Caracterização ambiental: 

 

 Os diferentes ambientes de criação foram caracterizados com o uso das técnicas 

de análises estatísticas multivariadas. Para tal, foram utilizadas informações climáticas e 

geográficas de 28 estações climatológicas oficiais do Instituto Nacional de Meteorologia 

(INMET), distribuídas em diferentes munícipios do estado da Bahia, localizado no 

nordeste brasileiro. As informações utilizadas foram as seguintes: altitude, precipitação 

anual, temperatura média anual, umidade relativa do ar (UR%) e classificação climática 

de Koppen, sendo os dados utilizados referentes aos anos de 1993 a 2015.  

 O estado da Bahia possui uma vasta extensão territorial, com 564.732.642 km², 

sendo o quinto maior estado brasileiro (IBGE, 2016) e maior do que muitos países do 

mundo. Para melhor ajuste, as estações climatológicas foram agrupadas de acordo com a 

mesorregião na qual o munícipio está localizado, estando o estado da Bahia dividido em 

sete mesorregiões: Centro Norte Baiano; Centro Sul Baiano; Extremo Oeste Baiano; 

Metropolitana de Salvador; Nordeste Baiano; Sul Baiano e Vale São-Franciscano da 

Bahia (IBGE, 2010). Na tabela 1, estão apresentadas as informações coletadas de cada 

uma das estações climatológicas, bem como, a localização do município e a sua 

mesorregião. 

 

Tabela 1. Dados climáticos e geográficos dos municípios baianos coletados por 

estações climáticas oficiais do INMET 

Mesorregião Município Alt. (m) Preci. 

(mm) 

Temp.  

(ºC)  

UR 

(%) 

Class. Koppen 

Centro Norte Feira de 

Santana 

230,68 692,4 24,4 80,3 Am 

Centro Norte Irecê 747,16 544,2 23,6 59,8 BSwh 

Centro Norte Itaberaba 249,89 581,5 24,8 69,3 BSwh 

Centro Norte Jacobina 484,74 764,9 24,4 69,03 Aw' 

Centro Norte Morro do 

Chapéu 

1003,27 609,8 20,7 73,9 Cwb 

Centro Norte Senhor do 

Bonfim 

558,2 716,6 24,2 64,2 Aw' 

Centro Sul Caetité 882,47 748,1 22,7 62,9 Aw' 

Centro Sul Itiruçu 755,6 754,9 20,8 82,6 Cwb 

Centro Sul Ituaçu 531,43 560,9 24,3 64,2 BSwh 

Centro Sul Lençóis 438,74 1025,4 24,02 72,3 BSwh 

Centro Sul Vitória da 

Conquista 

874,8 718,7 20,4 79,05 Cwb 
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Extremo Oeste Barreiras 439,29 931,5 26,1 65,6 Aw 

Extremo Oeste Correntina 549,47 893,5 24,4 66,5 Aw 

Extremo Oeste Santa Rita de 

Cássia 

450,3 926,9 25,5 59,7 Aw 

Metropolitana Cruz das 

Almas 

225,87 1119,1 23,9 81,4 Af 

Metropolitana Salvador 51,41 1826,5 25,6 81,5 Af 

Nordeste 

baiano 

Alagoinhas 130,92 1047,9 25,3 79,5 AS 

Nordeste 

baiano 

Cipó 145,3 542,5 25,6 68,8 BSh 

Nordeste 

baiano 

Monte Santo 464,6 566,3 24,5 69,7 BSh 

Nordeste 

baiano 

Serrinha 359,53 730,7 24,3 74,8 Am 

Sul Baiano Canavieiras 3,87 1705,5 24,75 84,2 Af 

Sul Baiano Caravelas 2,88 1410,9 24,76 81,9 Af' 

Sul Baiano Guaratinga 194,67 1107,1 23,9 72,8 Am 

Vale são 

Franciscano 

Barra 401,58 641,5 26,9 55,7 BSwh 

Vale são 

Franciscano 

Bom Jesus 

da Lapa 

439,96 774,6 26,6 59,6 Aw' 

Vale são 

Franciscano 

Carinhanha 450,18 773,05 25,6 57,9 BSwh 

Vale são 

Franciscano 

Paulo Afonso 252,69 473,25 26,2 65,4 BSh 

Vale são 

Franciscano 

Remanso 400,51 579,8 26,9 62,5 BSwh 

* Alt: altitude; Preci: precipitação anual; Temp: temperatura média anual; UR: umidade relativa do ar 

(UR%), Class. Joppen: classificação climática de Koppen. 

 

 Para verificar similaridade entre as regiões homogêneas no estado, foi realizada a 

análise de agrupamento pelo método hierárquico Unweighted Pair Group Method With 

Arithmetic Mean (UPGMA), adotando-se a distância euclidiana média (Cruz & Carneiro, 

2006) como medida de dissimilaridade, mediante o uso do programa Genes (versão 6.0). 

Para a geração do dendrograma foi utilizado o utilitário PAST 2.16 (Hammer et al. 2001). 

Foram consideradas homogêneas as mesorregiões que apresentaram formações de 

nódulos do dendrograma com bootstrap acima de 50% (ALMEIDA et al. 2013). 

 Com os resultados obtidos nessa análise, foram determinados os ambientes de 

criação para a realização do estudo da interação genótipo-ambiente (IGA). Os ambientes 

de criação foram definidos conforme a localização do município onde está situada a 

fazenda, sendo o município localizado na mesorregião no qual ele está situado. 
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Descrição dos dados: 

 

 Foram utilizadas informações de animais da raça Nelore criados no estado da 

Bahia, participantes do Programa de Melhoramento genético da Raça Nelore (Nelore 

Brasil), conduzido pela Associação Nacional de Criadores e Pesquisadores (ANCP). O 

banco de dados foi constituído por animais de ambos os sexos, nascidos entre os anos de 

1987 a 2015. Os principais objetivos de produção destes rebanhos são a comercialização 

de animais para o abate e a produção de matrizes e reprodutores geneticamente superiores. 

Os animais são mantidos em pastagens durante todo o ano, recebendo suplementação 

mineral e água ad libitum, as fêmeas são submetidas a estação de monta com duração de 

90 a 120 dias, submetidas a inseminação artificial ou monta controlada. A desmama é 

realizada em torno de 6 a 8 meses. 

 Para as análises foram utilizadas informações de perímetro escrotal padronizada 

aos 365 (PE365), 450 (PE450) e 550 (PE550) dias de idade medida em centímetros, e da 

idade ao primeiro parto (IPP), mensurada em dias. As informações são de propriedades 

localizadas nos seguintes municípios baianos: Feira de Santana, Maracás, Entre Rios, 

Itagibá, Barreiras, Luís Eduardo Magalhães e Catu. Segundo a classificação de sua 

mesorregião, as propriedades foram agrupadas diante dos resultados obtidos na análise 

multivariada, os quais foram obtidas três regiões contrastantes geoclimaticamente. Os 

números de animais avaliados em cada uma das regiões formadas, bem como os valores 

de média e desvio-padrão para cada umas das características estudadas, encontram-se na 

tabela 2. 

Tabela 2: Análise descritiva do arquivo para as três regiões estudadas. 

Item Região 1 Região 2 Região 3 
Número de animais - PE365 1397 2294 4254 

Número de animais - PE450 1401 2100 4132 

Número de animais - PE550 303 1204 1559 

Número de animais - IPP 981 800 3419 

Média ± Desvio padrão - PE365 20,19 ± 3,14 19,30 ± 1,75 22,70 ± 2, 41 

Média ± Desvio padrão - PE450 22,86 ± 4,04 21,96 ±  2,31 26,28 ± 3,08 

Média ± Desvio padrão - PE550 25,82 ± 4,75 25,12 ± 2,81 29,68 ± 3,56 

Média ± Desvio padrão - IPP 985,99 ± 112,21 1094,60 ± 73,68 1013,10 ± 106,66 
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Análise estatística:  

Os dados originais foram editados usando o programa SAS 9.2 (SAS Inst., Inc., 

Cary, NC), nele continha informações de 31801 animais, no entanto, para a preparação 

das informações necessárias ao presente estudo algumas restrições foram feitas: criação  

das estações de nascimento (1- Dezembro a Fevereiro; 2- Março a Maio; 3- junho a 

Agosto; 4- Setembro a Novembro), exclusão das informações dos animais que excederam 

a média ± 3 desvios-padrão para as características de interesse, criação dos grupos de 

contemporâneos (GC) com as informações de fazenda de criação, lote de manejo (Lote 

365, 450 e 550), estação e ano de nascimento. Foram excluídas informações de GC com 

menos de 3 animais, assim como as informações de reprodutores com menos de 5 filhos, 

sendo garantido a conexão genética entre os ambientes avaliados. 

Diante dos resultados obtidos na análise de agrupamento, o estado da Bahia foi 

subdividido em três regiões geoclimáticas distintas entre si. Portanto, as fazendas foram 

distribuídas de acordo com a localização do município de origem, sendo posteriormente 

distribuídos entre essas regiões recém formadas. A avaliação da IGA foi realizada ente 

essas três regiões sendo: região 1 (R1), constituída pelas fazendas localizadas nos 

municípios de Feira de Santana, Entre Rios e Maracás; a região 2 (R2) pelos municípios 

de Barreias e Luís Eduardo Magalhães e a região 3 (R3) pelos munícipios de Catu e 

Itagibá. 

Para verificar a presença da IGA foram criados arquivos separados, onde a característica 

estudada é considerada diferente para cada ambiente de criação, desta maneira, os 

arquivos continham as seguintes informações: identificação do animal, identificação do 

touro e da vaca, GC para a característica, característica X na região R1, característica X 

na região R2, característica X na região R3. O arquivo de pedigree continha as 

informações de identificação do animal, touro e vaca.  

 

Avaliação da interação: 

 As análises para identificar a presença da interação genótipo x ambiente (IGA), 

foram realizadas utilizando análises tri-característica, sendo cada característica 

considerada como diferente de acordo com a região onde os animais eram criados. Os 

dados foram analisados utilizando-se o programa computacional GIBBS2F90 (Misztal et 

al., 2014). 
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Na forma matricial, o modelo geral pode ser descrito como: 

 

y = X + Za + e 

 

em que y, β, a e e são, respectivamente, o vetor de observações, vetor dos efeitos 

sistemáticos (Seriam os fixos), vetor dos efeitos genéticos aditivo direto e vetor dos erros 

aleatórios; X e Z são, respectivamente, as matrizes de incidência que associam β e a às 

observações.  

 Os vetores β e a são parâmetros de locação de uma distribuição condicional y| β, 

a. Foi considerado a priori que β tem uma distribuição uniforme, que reflete um 

conhecimento prévio vago sobre este vetor. Aos demais componentes (efeitos aleatórios) 

foram atribuídas distribuições Wishart invertidas. Assim, a distribuição de y, dados os 

parâmetros de locação e escala, foi considerada como: 

 

y | β, a, R ~ N [Xβ + Za, INR]   (Van Tassel & Van Vleck, 1996). 

 

Um total de 1,000,000 amostras foram geradas com um período de burn-in de 

300,000, com amostras tomadas a cada 50 ciclos. A convergência foi verificada 

utilizando-se o programa POSTGIBBSF90 (Misztal, 2014). As médias das variâncias a 

posteriori estimadas para cada característica foram usadas para a estimação das 

herdabilidades e correlações médias a posteriori. 

De acordo com Robertson et al. (1959), a identificação da presença da IGA é 

confirmada quando a correlação genética (rg) para a característica é menor do que 0,8.  
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RESULTADOS: 

Caracterização ambiental: 

 Diante dos resultados obtidos na análise de agrupamento realizada com os dados 

médios dos municípios localizados em cada mesorregião do estado da Bahia (Tabela 1), 

verifica-se que o mesmo pôde ser subdividido em três novas regiões (Figura 1) como 

observado pela formação do dendrograma e a nova subdivisão espacial do estado.  

 

Figura 1. Dendrograma para a formação dos grupos homogêneos de regiões baianas e 

sua nova delimitação 

 

Nota-se no dendrograma da figura 1, que foram formados dois grupos diferentes, 

onde foram obtidos 100% de bootstreps, desta forma, para a avaliação da IGA poderiam 

ser formados dois grupos diferentes de municípios, de acordo com a localização das 

fazendas entre as diferentes regiões do estado. No entanto, de acordo com Almeida et al. 

(2013), valores de bootstrap acima de 50% indicam maior confiança na formação dos 

nódulos do dendrograma, ou seja, há uma maior similaridade para as variáveis estudadas 

dentro desses grupos formados. Portanto, foram utilizados a diversidade ambiental para 

a formação de três diferentes regiões geoclimáticas no estado da Bahia, como observado 

no mapa apresentado na figura 1.  

 De acordo com a classificação das mesorregiões, os municípios onde estão 

localizadas as propriedades podem ser agrupadas da seguinte maneira: região 1 (R1), 

constituída pelas fazendas localizadas nos municípios de Feira de Santana, Entre Rios e 
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Maracás; a região 2 (R2) pelos municípios de Barreias e Luís Eduardo Magalhães e a 

região 3 (R3) pelos munícipios de Catu e Itagibá. 

 

Avaliação da interação genótipo-ambiente: 

Na avaliação tri-característica foram encontradas estimativas de herdabilidade (h²) 

alta (Tabela 3) para o perímetro escrotal ajustado em diferentes idades (h² > 0,4). No 

entanto, para a idade ao primeiro parto este parâmetro genético se apresentou com valores 

de baixa a média magnitude (h² < 0,2), logo, espera-se para PE ganhos com seleção 

significativos nestes ambientes de criação, bem como, os efeitos genéticos aditivos 

apresentam importante contribuição para o desempenho da característica nos rebanhos 

avaliados.  

  Com o objetivo de verificar a existência da IGA para o perímetro escrotal ajustado 

em diferentes idades foi observado a presença de interação entre todas as regiões para o 

PE365, para o Pe450 a IGA está evidenciada entre as regiões R1 x R3, e R2 x R3. Porém 

para o PE550 só foi possível realizar a avaliação entre as regiões R2 x R3, devido ao 

reduzido número de animais presentes em R1, mesmo assim, foi encontrado efeito da 

interação entre as regiões (rg < 0,8) (Tabela 3). No entanto, para a IPP foi encontrado a 

presença da IGA entre as regiões R1 x R2, e R2 x R3. 
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Tabela 3. Estimativas dos componentes de variância obtidos pela análise tri-característica 

para PE365 e IPP, e as estimativas das correlações genéticas (rg) entre a mesma 

característica considerada como característica distinta entre as três regiões de estudo, R1, 

R2 e R3. 

                                             PE365 

 σ²A σ² E σ² P h² R1 R2 R3 

R1 2,1721 3,7316 5,9037 0,368 1 0,49 0,21 

R2 1,1797 1,1901 2,3698 0,498  1 0,54 
R3 1,4734 2,0055 3,4789 0,424   1 

PE450 

 σ²A σ² E σ² P h² R1 R2 R3 

R1 2,8148 6,3233 9,1381 0,308 1 0,86 0,56 
R2 2,3487 2,1844 4,5331 0,518  1 0,73 
R3 2,5754 2,8205 5,3959 0,477   1 

PE550 

 σ²A σ² E σ² P h² R1 R2 R3 

R1 5,7268 10,485 16,212 0,353 1 - - 

R2 3,7170 2,7212 6,4382 0,578  1 0,75 

R3 3,2678 3,6495 6,9173 0,472   1 

IPP 

 σ²A σ² E σ² P h² R1 R2 R3 

R1 1545,8 31058 32603,8 0,047 1 0,69 0,95 

R2 7033,1 15597 22630,1 0,311  1 0,43 

R3 2829,4 12661 15490,4 0,183   1 

σ²A = Variância genética aditiva; σ² E = Variância residual; σ² P = Variância fenotípica; h² = herdabilidade; rg 

= correlação genética em negrito.  
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DISCUSSÃO: 

Diante da extensão territorial e diversidade geoclimática do estado da Bahia 

(Figura 2), nota-se que há uma diferença entre os ambientes e manejos adotados para a 

criação de bovinos de corte entre as suas diferentes regiões. Como apresentado na figura 

1, o estado foi subdividido em três regiões contrastantes no que tange as variáveis 

estudadas. No entanto, vale ressaltar que se houvesse a disponibilidade de maior 

quantidade de informações geoclimáticas oficiais de outros municípios, bem como, se 

fosse possível identificar a presença de microclimas dentro das regiões, possivelmente 

maiores números de regiões contrastantes poderiam ser obtidas nas análises.  

Figura 2. Mapa da Bahia com informações de precipitação (A); temperatura média anual 

(B) e relevo (C), obtidos entre os anos de 1961 e 1990 de estações climáticas oficiais do 

INMET. 

FONTE: Adaptado de Secretaria de Ciência e tecnologia do estado da Bahia. 

(http://www.secti.ba.gov.br/atlasWEB/mapas_eolicos.html) 
 

 

Quando verificado as estimativas de herdabilidade (Tabela 3), verifica-se que as 

características apresentaram h² de baixa a alta magnitude 0,047 - 0,578 para PE nas 

diferentes idades e IPP.  Para o perímetro escrotal, em todas as idades analisadas, as 

estimativas de h² foram elevadas, indicando que a seleção é um método eficaz para o 

incremento do desempenho dessa característica nos rebanhos avaliados. Estes resultados 

são corroborados pelos apresentados por Buzanskas et al. (2017) para animais da raça 

Nelore criados em diferentes regiões do Brasil, o qual encontrou h² de alta a moderada 
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magnitude para as características, sendo 0,31, 038 e 0,24 para PE365, PE450 e IPP 

respectivamente. Resultados semelhantes foram obtidos por Lemos et al. (2015) para 

animais da mesma raça distribuídos em rebanhos localizados nas regiões norte, Nordeste, 

Centro-Oeste e Sudeste do Brasil, para os quais de acordo com o gradiente ambiental as 

estimativas de h² foram de média a alta magnitude para a perímetro escrotal (0,32-0,51) 

e de baixa a média magnitude para a IPP (0,05-0,47).  

  Ambrosini et al. (2016) encontraram estimativas de h² entre 0,06-0,13 para IPP, 

que variaram de acordo com o gradiente ambiental, para fêmeas Nelore criadas na região 

Nordeste do Brasil. Assim como Sousa et al. (2015) que encontraram valores de h² de 

baixa magnitude para animais criados na região meio norte brasileira, com estimativa de 

h² igual a 0,026, ou seja, evidenciando que os efeitos genéticos aditivos são pouco 

pronunciados para o desempenho da característica.   

Diante dos elevados valores estimados para a herdabilidade dessas características, 

esperava-se que a IGA não apresentasse tal importância, como foi encontrado, uma vez que 

diante das altas estimativas da h² verifica-se que os efeitos genéticos aditivos são os de maior 

importância para a determinação do fenótipo. Dessa maneira, os resultados vão de encontro 

aos reportados na literatura, onde os perímetros escrotais (PE) mensurados em diferentes 

idades não sofrem efeitos significativos da IGA, como reportado nos estudos de Matos et al. 

(2013), Chiaia et al. (2015), Lemos et al. (2015) e Raidan et al. (2015). Esses resultados 

divergentes aos reportados na literatura podem ser justificados pelo contrastante tamanho da 

amostra avaliada em cada uma das regiões (Tabela 2), bem como, devido a divergências no 

manejo geral adotado nas diferentes regiões avaliadas, uma vez que estudos semelhantes 

nestas regiões nunca foram realizados anteriormente.  

Para a idade ao primeiro parto das matrizes, os resultados obtidos para avaliação da 

interação genótipo-ambiente chamam atenção, haja vista que a interação foi identificada 

para as combinações que envolveram a região 2. Apesar da herdabilidade encontrada para 

essa região ser de moderada magnitude (0,311), o menor número de fêmeas avaliadas 

para a característica encontra-se nessa região (800). Uma hipótese para o resultado está 

na caracterização climática da região, devido ao maior contraste ambiental entre as 

fazendas dessa região com as demais, uma vez que nessa região localizam-se municípios 

com elevadas temperaturas médias anuais e baixos índices pluviométricos (Figura 2), 

além de possuir a época das águas concentrada em período diferente das outras 
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mesorregiões. No entanto, entre as regiões 1 e 3 não foi evidenciado o efeito da IGA, 

possivelmente tal resultado se deva a maior similaridade entre os ambientes de produção 

fornecidos pelas propriedades distribuídas entre essas regiões, ou então, a melhor 

distribuição das progênies dos mesmos reprodutores entre as regiões.    

Os resultados encontrados ganham maior embasamento quando verificado os 

encontrados por Ambrosini et al. (2016), avaliando animais da mesma raça distribuídos 

em diferentes rebanhos localizados em estados da região Nordeste do Brasil, em que 

foram encontrados efeitos significativos da IGA sobre a IPP nas matrizes criadas sob 

diferentes gradientes ambientais. Diante da conclusão obtida pelo autor, nota-se que o 

presente estudo está em consonância com a realidade da região. 

Também foi encontrado evidências da IGA sobre a IPP das matrizes por Silveira et 

al. (2014), realizando avaliação entre três diferentes regiões do estado do Mato Grosso do 

Sul, encontrando efeito significativo da interação entre as três regiões. Esses resultados 

são similares aos obtidos no presente estudo, demonstrando que um estado com vasta 

extensão territorial como a Bahia e o Mato Grosso do Sul, apresentam diferentes 

condições de ambiente (Figura 2) que podem interferir na resposta do desempenho 

fenotípico dos indivíduos criados em diferentes regiões dos estados.  

Como proposto por Raidan et al. (2015), características de baixa herdabilidade estão 

mais susceptíveis aos efeitos da IGA, o que pôde ser confirmado diante dos resultados 

encontrados, sendo a herdabilidade da IPP obtidas nas três diferentes regiões avaliadas de 

baixa a moderada magnitude. No entanto, tal afirmativa não se aplica para os resultados 

obtidos para os perímetros tomados em diferentes idades. O presente estudo indica que a 

interação genótipo-ambiente está presente sobre as características estudadas no estado da 

Bahia, evidenciando que diferentes grupos gênicos estão envolvidos na determinação 

dessas características de acordo com a região onde os animais estão mantidos. Portanto, 

a presença da interação entre as regiões do estado, indicam que progênies de animais 

geneticamente superiores em uma dessas regiões, podem não expressar resultados 

semelhantes caso suas progênies sejam mantidas em uma região diferente do estado. 
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CONCLUSÕES: 

 

 A análise de agrupamento evidenciou que o estado da Bahia apresenta três regiões 

geoclimáticas distintas. Para os animais da raça Nelore criados nesse estado, a 

característica perímetro escrotal em diferentes idades apresenta alta herdabilidade e 

sofrem interação genótipo-ambiente entre as regiões avaliados do estado da Bahia. A 

idade ao primeiro parto, apesar de ser uma medida indicativa da fertilidade em matrizes, 

apresenta baixa herdabilidade e também sofre interação genótipo-ambiente (fator não 

considerado na avaliação genética da raça) podendo ocasionar erros de seleção 

dependendo da região onde ela é feita. Os resultados apresentam aplicação prática, no 

entanto, recomenda-se realizar novos estudos com maior número de animais avaliados 

entre as diferentes regiões desse estado. 
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CAPÍTULO 3 

 

 

Influência de marcadores do tipo SNP localizados no cromossomo X sobre a 

precocidade sexual de fêmeas da raça Nelore 
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INFLUÊNCIA DE MARCADORES DO TIPO SNP LOCALIZADOS NO 

CROMOSSOMO X SOBRE A PRECOCIDADE SEXUAL DE FÊMEAS DA 

RAÇA NELORE 

 

 

RESUMO: 

 

O objetivo desse estudo foi identificar regiões do cromossomo X que estão 

associadas com a expressão das características:  ocorrência de prenhez precoce (P16) e 

idade ao primeiro parto (IPP) em novilhas da raça Nelore, via teste de associação 

genômica ampla (GWAS) utilizando marcadores SNPs. Foram utilizadas informações 

fenotípicas de 76.845 e 76.700 para P16 e IPP, as informações genotípicas utilizadas 

foram de 1999 fêmeas. Utilizou-se a metodologia single step (WssGBLUP), sendo 

selecionadas as cinco janelas, com 150 SNPs adjacentes, que explicaram a maior 

proporção da variância genética, bem como, foi verificado o desequilíbrio de ligação (LD) 

dos maiores cromossomos da espécie Bos taurus indicus, ou seja, cromossomos 1, 2 e X. 

Os resultados encontrados indicaram que há indícios de efeito dos genes KLHL4, FGF13 

e PCDH11X sobre a característica P16, e dos genes KLHL4, FGF13 e TENM1 sobre a 

IPP. Indicando efeito pleiotrópicos dos genes KLHL4 e FGF13, sendo, portanto, 

responsáveis também pela correlação genética existente entre as características. Enquanto 

para o LD, foi verificado que o maior valor encontra-se no cromossomo X, 0,2248±0,17, 

quando comparado com os outros avaliados, 0,1965±0,14 e 0,1967±0,14, para os 

cromossomos 1 e 2 respectivamente. 

 

Palavras-chave: Bovinos de corte, GWAS, Idade ao primeiro parto, ocorrência de 

prenhez precoce,   
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INFLUENCE OF X CHROMOSOME ON THE REPRODUCTIVE PRECOCITY 

OF ZEBU FEMALES BY SNP MARKERS 

ABSTRACT: 

 

The objective of this study was to identify regions of the X chromosome that are 

associated with the expression of traits: early pregnancy (P16) and age at first calving 

(AFC) in Nellore heifers, using genome-wide association study (GWAS) using SNP 

markers. Phenotypic information of 76,845 and 76,700 were used for P16 and AFC, the 

genotypic information used was from 1999 females. The single-step method 

(WssGBLUP) was used, and five windows of 150 adjacent SNPs were selected, which 

explained the highest proportion of the genetic variance, as well as the linkage 

disequilibrium (LD) of the largest chromosomes of Bos Taurus indicus. The results 

indicate that there are indications of the effect of the KLHL4, FGF13 and PCDH11X 

genes on the P16 trait, and the KLHL4, FGF13 and TENM1 genes on AFC. It also 

indicates pleiotropic effects of the KLHL4 and FGF13 genes, being therefore also 

responsible for the genetic correlation between the traits. Regarding the LD, the highest 

value was found on the X chromosome, 0.2248 ± 0.17, when compared with the other, 

0.1965 ± 0.14 and 0.1967 ± 0.14, for chromosomes 1 and 2 respectively. 

 

Keywords: Beef cattle, GWAS, Age first calving, early pregnancy   
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INTRODUÇÃO: 

 

 A produção de carne bovina em regiões tropicais tem como uma das bases do 

sistema de produção a escolha de raças zebuínas. Isso se deve principalmente às 

características inatas de termorregulação e resistência a parasitas. Apesar de possuírem 

características de adaptação excelentes, essas vacas apresentam desempenho produtivo e 

reprodutivo inferior quando comparadas às raças taurinas. A melhora desses índices 

zootécnicos garante maior lucratividade do setor. Estudos mostram que, em propriedades 

cuja produção destina-se à produção de bovinos da raça Nelore no Brasil, há elevado 

retorno econômico associado ao aumento das taxas de desmame, considerando-se um 

bom critério de seleção (JORGE JR. et al. 2007; CARVALHO & BITTENCOURT, 

2015).  

A melhoria desse critério de seleção, é reflexo do bom desempenho reprodutivo 

das fêmeas do rebanho. A esse fato, corroboram-se os resultados encontrados por 

Brumatti et al. (2011) no qual características reprodutivas apresentaram maior 

importância econômica no rebanho, podendo ser até 13 vezes superiores às características 

de crescimento e carcaça em estudo com animais da raça Nelore. A importância delas é 

verificada em sistema de produção intensivo de clima temperado em que Pravia et al. 

(2014) concluíram que as características reprodutivas são três vezes mais importantes 

economicamente do que as características de crescimento e eficiência alimentar. 

Com o objetivo de incrementar o desempenho reprodutivo do rebanho, sobretudo 

a manifestação da precocidade reprodutiva das matrizes, têm-se utilizado como critérios 

de seleção características indicativas, dentre as quais, destacam-se a ocorrência de 

prenhez precoce e a idade ao primeiro parto (BALDI et al. 2008; IRANO et al. 2016; 

CLAUS et al. 2017). Fêmeas, que parem precocemente, reduzem o intervalo de geração 

e contribuem para o ganho genético; além de serem mais longevas e desmamarem 

bezerros mais pesados do que fêmeas que parem mais tardiamente (TERAKADO et al. 

2015). 

 A característica ocorrência de prenhez precoce (P16), geralmente é avaliada entre 

os 14-18 meses de idade, período no qual a novilha é exposta ao touro (MATTAR et al. 

2007). A resposta para esta característica tem natureza binária, onde os resultados 

possíveis são da novilha estar prenhe (1) ou não-prenhe (2).  Dentre as vantagens desta 
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característica, destacam-se a simplicidade em obtenção da sua resposta, realizada com um 

exame de diagnóstico gestacional, e por apresentar altas estimativas de herdabilidade (h²), 

próximo a 0,45 (MEIRELLES et al. 2009; BOLIGON & ALBUQUERQUE 2011; ELER 

et al. 2012; GARCIA et al. 2012). 

 Porém, a idade ao primeiro parto (IPP), uma das características mais utilizadas 

como indicativo da precocidade reprodutiva para as fêmeas, está fortemente associada à 

P16, correlação genética estimada (rg) igual a -0,85 (ELER et al. 2014), tem apresentando 

média para a raça Nelore entre 1045-1449,59 dias, com estimativas de h² de baixa 

magnitude, oscilando entre 0,06-0,15 (BOLIGON et al. 2008; LEMOS et al. 2015; 

SOUSA et al. 2015; AMBROSINI et al. 2016; BUZANSKAS et al. 2017).  

As limitações na identificação das fêmeas reprodutivamente precoces, 

principalmente devido à idade avançada em que essa característica se expressa, fazem 

com que novas metodologias sejam utilizadas para auxiliar na identificação desses 

indivíduos. Dessa maneira, estudos de associação genômica ampla (GWAS) buscam 

identificar genes que estão relacionados com a determinação dessas características. 

Assim, entende-se melhor o processo biológico por trás da expressão das características 

e fomenta-se a busca por marcadores genéticos em regiões previamente sinalizadas que 

possam a ser utilizadas em seleção genômica. 

No entanto, esses estudos não costumam avaliar os marcadores localizados nos 

cromossomos sexuais nas avaliações realizadas em bovinos de leite e de corte (IRANO 

et al. 2016; REGATIERI et al. 2017). Em geral, os cromossomos sexuais são excluídos 

da associação, dada a natureza da compensação de dose do X nas fêmeas que não pode 

ser considerada e pelo fato do macho ser hemizigoto para o X (COULDREY et al. 2017). 

São poucos os estudos que fazem a incorporação desse cromossomo (MCDANELD et al 

2014, SU et al. 2014; LYONS et al. 2014; DE CAMARGO et al. 2015a; MAO et al. 2016, 

SEABURY et al 2017). O cromossomo X, além de sua participação biológica conhecida 

na reprodução, é o segundo maior cromossomo do genoma, contendo, portanto muitos 

genes e que podem estar influenciando vários fenótipos. Assim, seu estudo faz-se muito 

interessante. 

Em papel específico, o cromossomo X tem função descrita na fertilidade de 

fêmeas de mamíferos, mais precisamente na produção de oócitos. As fêmeas inativam um 

dos seus cromossomos X para compensar a dose a mais de material genético quando 



70 
 

comparada com os machos (COULDREY et al. 2017). Todavia, nas ovôgonias, ambos os 

cromossomos X estão ativos e participam de sobremaneira na função ovariana e no 

estoque de folículos (TONIOLO & RIZZOLIO, 2007), sendo que vacas com monossomia 

de X são inférteis (BERRY et al. 2017). 

Segundo Fortes et al. (2013), Lyons et al. (2014), Abdel-shafy et al. (2014) e 

Teixeira et al. (2017), existem genes relacionados com características produtivas e 

reprodutivas que estão localizados nos cromossomos sexuais. Tal afirmativa é ratificada 

por estudos de seleção genômica, que demonstraram uma elevação das estimativas de 

acurácia com a inclusão das informações contidas no cromossomo X, apresentando 

aumento nestas estimativas variando entre 0,3 e 0,5% (SU et al. 2014).  

  Sendo assim, esse trabalho tem como objetivo estimar o desequilíbrio de ligação 

para o cromossomo X e identificar via associação genômica ampla (GWAS), regiões do 

cromossomo associadas as características indicadoras de precocidade sexual de fêmeas 

da raça Nelore por meio da metodologia do single step, fornecendo embasamento para 

melhor compreensão da influência dos genes localizados nesse cromossomo que afetam 

as características reprodutivas em fêmeas bovinas, tentando unir conhecimento biológico 

a subsídios para avaliações genéticas futuras. 
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MATERIAL E MÉTODOS: 

Dados fenotípicos: 

 Os dados utilizados foram provenientes de oito fazendas distribuídas entre as 

regiões Sudeste e Nordeste do Brasil, participantes dos programas de melhoramento 

genético de bovinos de corte DeltaGen®. G. Sendo os principais objetivos das 

propriedades a venda de reprodutores jovens e animais para abate. 

A estação de monta para vacas tem duração de, aproximadamente, 70 dias. Para 

as novilhas de 14 a 16 meses de idade, realiza-se uma estação de monta antecipada, entre 

os meses de fevereiro e abril, com duração de, aproximadamente, 60 dias. Todas as 

novilhas são expostas à reprodução independentemente do peso e da condição corporal. 

Os sistemas de acasalamentos utilizados são inseminação artificial, monta controlada e 

reprodutor múltiplo, com relação touro:vaca de 1:50. As épocas de nascimento dos 

bezerros concentram-se de agosto a outubro e de novembro a janeiro, e os mesmos são 

mantidos com suas mães até os sete meses de idade, a pasto. As novilhas são avaliadas 

quanto à prenhez por palpação retal, aproximadamente, 60 dias após o término da estação 

de monta antecipada. Novilhas que não concebem na estação de monta antecipada são 

expostas novamente à reprodução aos dois anos de idade. Os critérios de descarte de 

fêmeas no rebanho são: falha reprodutiva até os dois anos de idade, falha da vaca em um 

ano, baixa avaliação de desempenho de progênies e, uma pequena percentagem, por 

problemas de sanidade. 

 As características indicadoras de precocidade sexual das novilhas utilizados neste 

trabalho, foram a ocorrência de prenhez precoce (P16) e a idade ao primeiro parto (IPP) 

em dias. A característica P16 é definida com base na concepção e parto da novilha, desde 

que a novilha tenha entrado em estação de monta até os 16 meses de idade. Sendo assim, 

é atribuído o valor de 1 (sucesso) as novilhas que pariram a menos de 31 meses de idade 

e aplicado o valor 0 (falha) para novilhas que falharam, ou seja, aos animais que pariram 

após 31 meses de idade.  

 Os dados foram editados usando o programa SAS 9.2 (SAS Inst., Inc., Cary, NC), 

para a criação dos grupos de contemporâneos (GC), para controle dos efeitos fixos, sendo 

necessárias a realização de algumas restrições: criação das estações de nascimento (1- 

Dezembro a Fevereiro; 2- Março a Maio; 3- junho a Agosto; 4- Setembro a Novembro), 

exclusão das informações dos animais que excederam a média ± 3 desvios-padrão para a 
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IPP. Os GC foram formados incluindo as informações de fazenda, safra e estação de 

nascimento. Foram excluídos os GC com menos de 3 animais. 

Nas análises, as duas características utilizaram no modelo como efeitos aleatórios 

os componentes genético aditivo e residual, sendo o CG incluído como efeito fixo. A IPP, 

característica que apresentou distribuição normal, foi utilizado o método de máxima 

verossimilhança restrita (REML). Para a P16, utilizou-se o modelo animal genético 

aditivo de limiar, aplicando-se a inferência bayesiana. A Tabela 1 apresenta o número de 

animais utilizados na análise e os resultados da estatística descritiva das características 

estudadas. Foram utilizados dados fenotípicos de 76.845 e 76.700 para P16 e IPP, 

respectivamente, na análise.  

 

Tabela 1: Estatística descritiva e herdabilidade para as características indicadoras de 

precocidade sexual em matrizes da raça Nelore. 

Característica Nº de animais Média Mínimo Máximo h²* 

P16(%) 76.845 21,6% - - 0,46 

IPP 76.700 1038,44 700 1200 0,15 
* Incluindo informações genômicas. 

Dados genotípicos: 

 Os dados de genótipos foram formados por informações de 2017 fêmeas, nascidas 

entre os anos de 2007 e 2009, e que apresentaram resultado positivo no diagnóstico de 

gestação. Estes animais foram genotipados com o SNP chip da Illumina de alta densidade, 

(Bovine HD Assay Illumina, San Diego, CA, USA), que contem 777,962 SNPs. Foram 

adotados como critérios de qualidade para os genótipos SNPs com MAF < 0,05, call rate 

< 0,90 e a exclusão de SNPs monomórficos. Após a aplicação dos controles de qualidade 

adotados, foram utilizados para análise informações de 1999 animais e de 466205 SNPs. 

Apenas os resultados do cromossomo X foram apresentados, sendo esse o objetivo do 

presente estudo. Estudos de associação genômica ampla, com características 

reprodutivas, usando total ou parcialmente o banco de dados foram feitas anteriormente 

usando diversas metodologias (MELO et al. 2017; REGATIERI et al. 2017; IRANO et 

al. 2016; COSTA et al. 2015).  

 

Análise de dados: 

 As estimativas dos efeitos dos SNPs foram obtidas utilizando-se a metodologia 

single-step ponderado (WssGBLUP), proposta por Wang et al. (2012). Os fenótipos 

observados das características P16 e IPP foram utilizados como variáveis dependentes. 
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Todos os animais com genótipo e fenótipo disponíveis, além dos que tinham informação 

apenas do fenótipo, foram utilizados aplicando-se modelo animal uni-característica para 

predizer os valores genéticos:               

𝑦 = 𝑋𝑏 + 𝑧∝𝑎 + 𝑒 
 

em que, y é o vetor de fenótipos observados tanto dos animais genotipados quanto dos 

animais não genotipados; X é a matriz de incidência dos efeitos fixos;  b é o vetor dos 

efeitos fixos, incluindo grupo de contemporâneos e, como covariável, para IPP; 𝑧∝é a 

matriz de incidência dos efeitos genéticos aditivos;  𝑎 é o vetor aleatório dos efeitos 

genéticos aditivos; e 𝑒 é o vetor dos efeitos residuais. Para a característica P16 foi 

assumido modelo de limiar, sendo que este relaciona o fenótipo observado na escala 

categórica com uma escala subjacente normal contínua.  

Para os efeitos genéticos é assumido que α ~ N(0, H𝜎𝑎
2), em que H é a matriz de 

parentesco baseada tanto na informação genômica quanto na informação de pedigree e 

𝜎𝑎
2 é a variância genética aditiva. Para os efeitos residuais, assumiu-se que 𝑒 ~ N(0, I 𝜎𝑒

2), 

em que I é uma matriz identidade e 𝜎𝑒
2  é a variância residual. Como 𝜎𝑒

2 não é estimável 

na escala subjacente (GIANOLA; FOULLEY, 1983), foi atribuído o valor 1 para a 𝜎𝑒
2, 

para a característica P16. A matriz H possui a seguinte inversa (AGUILAR et al., 2010):  

𝐻−1 = 𝐴−1 + [
0 0
0 𝐺−1 − 𝐴22

−1] 

 

em que, 𝐴 é a matriz do numerador do coeficiente de parentesco baseada no 

pedigree para todos os animais; 𝐴22 é a matriz do numerador do coeficiente de parentesco 

baseada no pedigree somente para os animais genotipados; e 𝐺 é a matriz de parentesco 

genômica para os animais genotipados, calculada conforme apresentado por VanRaden 

(2008).  

𝐺 = 𝑍𝐷𝑍′𝜆 
 

  em que, 𝑍 é a matriz obtida da subtração da matriz de genótipos M pela matriz P 

que contém a frequência alélica do segundo alelo; 𝐷 é uma matriz diagonal de pesos para 

as variâncias dos SNPs; e λ é uma razão de variâncias ou uma constante de normalização 

(VANRADEN, 2008):  

𝜆 =
𝜎𝑢
2

𝜎𝑎2
=

1

∑ 2𝑝𝑖(1 − 𝑝𝑖)
𝑀
𝑖=1
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   em que, M é o número de SNPs e 𝑝𝑖 é a frequência alélica do segundo alelo do 

marcador i.  

As soluções dos efeitos dos SNPs (û) foram obtidas a partir dos valores genéticos, 

seguindo o algoritmo de Wang et al. (2012). Com um total de três interações, dessa forma, 

a matriz   foi recalculada para a predição dos efeitos dos SNPs a cada iteração, enquanto 

o foi obtido uma única vez, não sendo alterado durante as iterações.  Os programas da 

família BLUPF90 (MISZTAL, 2012) foram utilizados para as análises de WssGBLUP.  

A análise para P16 foi executada por abordagem Bayesiana e consistiu em uma 

única cadeia de 500.000 ciclos, com um burn-in conservativo de 100.000 ciclos. O 

período de descarte amostral foi de 50, assim 9.000 amostras foram efetivamente 

utilizadas.  Os resultados das análises de GWAS foram apresentados com base na 

proporção da variância explicada por janelas de 150 SNPs adjacentes. Foram 

identificadas as 5 janelas que capturaram a maior proporção da variância explicada pelos 

marcadores para ambas as características no cromossomo X.  

Foram calculados os desequilíbrios de ligação (LD) para os maiores 

cromossomos, ou seja, os cromossomos 1, 2 e o X. O LD entre dois SNPs foi avaliado 

usando o r² e o valor absoluto de D’. Sendo o valor de r² calculado (HILL & 

ROBERTSON, 1968) pela a expressão: 

 

𝑟2 =
(𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝐴𝐵 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝑎𝑏 − 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝐴𝑏 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝑎𝐵)²

(𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝐴 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝑎 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝐵 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝑏)
 

(𝐷)²

(𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝐴 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝑎 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝐵 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝑏)
 

Onde, 

𝐷 = 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝐴𝐵 − 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝐴 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝐵 

e 

𝐷′ =

{
 

 
𝐷

𝑚𝑖𝑛(𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝐴 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝑏, 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝑎 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝐵)
∧ 𝑖𝑓𝐷 > 0

𝐷

𝑚𝑖𝑛(𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝐴 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝐵, 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝑎 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞. 𝑏)
∧ 𝑖𝑓𝐷 < 0

 

 

Neste caso, freq.A, freq.a, freq.B e freq.b são as frequências dos alelos A, a, B e 

b, respectivamente. E freq.AB, freq.ab, freq.aB e freq.Ab são as frequências dos 

haplótipos AB, ab, aB e Ab, respectivamente, na população. Se dois loci são 
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independentes, a frequência estimada do genótipo AD (freq..AB) é calculada como o 

produto entre a freq.A e freq.B. Uma freq.AB maior ou menor do que o valor esperado 

indica que estes dois loci em particular tendem a segregar juntos e estão em DL.   

Para a identificação dos genes foi utilizada a ferramenta Map Viewer do genoma 

bovino disponível no NCBI, utilizando o mapa de referência UMD 3.1.1 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/mapview/map_search.cgi?taxid=9913&build=1 

04.0). Foram considerados somente os genes que estavam dentro das janelas de 150 SNPs. 

Foi realizada pesquisa manual para conhecimento da função dos genes identificados, afim 

de entender a ação desses genes sobre as características estudadas. 
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RESULTADOS: 

 Apresentam-se as cinco janelas localizadas no cromossomo X que mais 

explicaram a variância genética aditiva para P16 e IPP. Essas podem ser observadas nas 

Figuras 1 e 2, que apresentam as distribuições das janelas compostas por 150 SNPs 

adjacentes. As janelas selecionadas representaram 0,094% e 0,134% da variância 

genética aditiva total, para P16 e IPP respectivamente (Tabelas 2 e 3). 

Figura1. Manhattan Plot para ocorrência de prenhez precoce (P16) em matrizes da raça 

Nelore. O eixo y representa a proporção da variância explicada pelas janelas de 150 SNPs 

adjacentes e a identificação do cromossomo está indicado no eixo x. 

 
 

Figura2. Manhattan Plot para idade ao primeiro parto (IPP) em matrizes da raça Nelore. 

O eixo y representa a proporção da variância explicada pelas janelas de 150 SNPs 

adjacentes e a identificação do cromossomo está indicado no eixo x 
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Tabela 2. Identificação dos genes relacionados com ocorrência de prenhez precoce (P16) 

em matrizes da raça Nelore, com base nas 5 janelas de 150 SNPs localizados no 

cromossomo X, que explicaram a maior variância genética.     

Janelas  Posição (pb) Genes Var (%) 

22  22207818-22552533 FGF13, IL13RA2, LOC617499 0,023 

43  43257794-44085398 PCDH11X, LOC788244, 

LOC788853, 
LOC100139929 

0,021 

1  1419314-1889665 KLHL4, LOC104969988 0,019 

17  17647347-18089897 GPC3, TRNAG-CCC, PHF6, 

LOC101906407, 

LOC104969798, MIR363, 

MIR92A-2, MIR19B-2, MIR20B, 

MIR18B, MIR106A, 

LOC104969799, CCDC160, 

LOC104969800 

0,016 

106  106153571-106630065 LOC520057, LOC104970581, 

LOC104970582  

0,015 

 

 

Tabela 3. Identificação dos genes relacionados com idade ao primeiro parto (IPP) em 

matrizes da raça Nelore, com base nas 5 janelas de 150 SNPs localizados no cromossomo 

X, que explicaram a maior variância genética.    

Janelas  Posição (pb) Genes  Var (%) 

9  9061590-9633300 TENM1, MIR2483, 

LOC101902870, 

LOC104970464, 

LOC101904092 

0,040 

1  1419314-1889665 KLHL4, LOC104969988 0,026 

5  5811045-6290752 LOC100140451 0,025 

22  22071047-22367783 FGF13, MIR504 0,024 

106  106153571-106630065 LOC520057, LOC104970581, 

LOC104970582 

0,019 

 

Dentre os genes encontrados com suposto efeito sobre P16 nessas regiões 

significativas do cromossomo X, destacam-se os genes KLHL4, localizado na janela 1, 

1,42-1,89Mb. O FGF13, localizado na janela 22, 22,20-22,55Mb e o gene PCDH11X, 

localizado na janela 43, 43,25-44,08Mb.  

Para a IPP, destaca-se os genes KLHL4, localizado na janela 1, 1,42-1,89Mb. O 

TENM1, localizado na janela 9, 9,06-9,63Mb e o gene FGF13 localizado na janela 22, 

22,20-22,55Mb. 

Foram calculados o desequilíbrio de ligação (DL) para os marcadores distribuídos 

nos cromossomos 1, 2 e X (NCBI, 2017). Esses são o primeiro, o terceiro e o segundo 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=617499
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=100139929
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=100139929
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=104969988
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=104970464
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=104970464
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=101904092
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=101904092
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=gene&cmd=retrieve&dopt=full_report&list_uids=104969988
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maiores cromossomos da espécie bovina, respectivamente. O intuito foi verificar se há 

diferenças entre as frequências de recombinação apresentado pelo cromossomo X, e pelos 

outros dois autossomos de tamanhos equivalente a ele. Os resultados do DL estão 

apresentados na Tabela 4.  

Tabela 4. Desequilíbrio de ligação (DL) médio e desvio padrão para os cromossomos 1, 

2 e X. 

Cromossomo Nº de SNPs Média ± Desvio-padrão 

1 46495 0,1965±0,14 

2 40056 0,1967±0,14 

X 39367 0,2248±0,17 

 

Os resultados encontrados para o DL dos autossomos estão de acordo com os 

reportados por Espigolan et al. (2013) e Regatieri et al. (2017) usando dados parciais do 

presente estudo. Os resultados obtidos no presente estudo são mais consistentes, devido 

as menores estimativas de desvio-padrão, provavelmente este melhor ajuste tenha se dado 

por conta do maior tamanho da amostra de animais genotipados utilizados neste estudo. 
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DISCUSSÃO: 

 Ao se analisar a biologia dos genes presentes nas janelas associadas a ocorrência 

de prenhez precoce (P16), as evidências recaem sobre os genes KLHL4, FGF13 e 

PCDH11X. O gene KLHL4 não possui relatos da sua ação em bovinos, porém, esse gene 

é homologo em humanos, e está ligado com o desenvolvimento do sistema reprodutivo 

das fêmeas, isto é, formação do corpo uterino, tuba uterina, cérvix e vagina anterior, por 

meio do desenvolvimento dos ductos paramesonéfricos ou de Müller (TICIANELLI et 

al. 2011). Segundo Cheroki et al. (2008), esse gene está envolvido na determinação da 

aplasia mülleriana em mulheres. Uma síndrome que entre outras anormalidades, provoca 

alterações renais, cardíacas e vertebrais, comprometendo principalmente o 

desenvolvimento do sistema reprodutivo. Essa síndrome tem como principal 

característica a malformação do trato reprodutivo interno, com a ausência ou formação 

rudimentar do útero e corpo uterino. 

 Os genes da família FGF (Fator de crescimento do fibroblasto), estão relacionados 

com a função ovariana, incluindo a mitose das células da granulosa, esteroidogênese, 

diferenciação folicular e apoptose (NILSSON et al. 2001). Estão também associados com 

a pré-implantação embrionária, diretamente ligado com o reconhecimento materno fetal. 

No entanto, quando avaliado a expressão do gene FGF13 em tecidos de mulheres e ratas, 

o mesmo não foi detectado (ZHONG et al. 2006).  

Cory et al. (2007) encontraram indícios da ação do FGF13 como gene responsável 

pela diferenciação sexual em ratos, através da detecção de sua expressão em células 

precursoras das células de Sertoli. A ligação deste gene com a diferenciação sexual, foi 

descrita por Quaynor et al. (2016), evidenciando que alterações nesse gene estão ligadas 

ao desenvolvimento do hipogonadismo hipogonadotrófico em humanos, sendo 

caracterizado pela ausência ou desenvolvimento incompleto da puberdade, por 

comprometimento do eixo hipotálamo-hipófise-gonadal (TUSSET et al. 2011). 

 Ainda sobre a P16, foram encontradas evidências da ação do gene PCDH11X. 

Esse gene está associado significativamente com o surgimento da insuficiência ovariana 

primária em mulheres (KNAUFF et al. 2011). Essa insuficiência caracteriza-se pela 

ocorrência de amenorreia precoce, ou seja, a ausência de menstruação e supressão da 

ovulação antes da menopausa, o que determina o comprometimento precoce da fertilidade 

das mulheres portadoras (ROSSETI et al. 2017). A insuficiência ovariana, está ligada a 

queda da taxa do número de oócitos, sendo essa taxa determinada por fatores individuais, 
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em sua maior parte desconhecidos, todavia, já se sabe que uma parte significativa dos 

fatores que a determinam, se devem aos efeitos genéticos (BROEKMANS et al. 2007).   

Para a idade ao primeiro parto (IPP), verificou-se que além dos genes KLHL4 e 

FGF13 possuírem indícios de efeitos significativos, e que já foram associados a P16, 

houve também a identificação da ação do gene TENM1, localizado na janela 9, sendo essa 

a de maior contribuição (0,040%) para o efeito genético da característica. Esse último 

gene possui homologia em humanos, ratos e na espécie caprina, estando associado nessa 

última espécie, segundo Lai et al. (2016), com o tamanho da ninhada das matrizes. Essa 

característica está muito associada com o número de oócitos ovulados no período fértil e 

de certa maneira tem relação direta com IPP, uma vez que, para a fêmea ser fertilizada e 

apresentar uma menor idade ao parto, é necessário que além da manifestação do estro, 

esse seja acompanhado de uma ovulação. O gene TENM1, está ligado também com o 

desenvolvimento embrionário e diferenciação sexual do feto, como reportado por Zhu et 

al. (2016) é um dos genes responsáveis por anormalidades do desenvolvimento do ducto 

Mülleriano, dessa forma, contribuindo com a presença de infertilidade em mulheres.    

Diante dos resultados encontrados, observa-se que dentre as cinco janelas de 

maior contribuição para a variância genética, três delas foram similares a ambas 

características, indicando o efeito pleiotrópico dos genes localizados nessas janelas, 

portanto, espera-se que os genes KLHL4 e FGF13 possuam efeitos pleiotrópicos, pois 

atua em duas características diferentes, sendo ainda a pleiotropia uma das causas de 

correlação genética. 

Esses resultados corroboram as avaliações quantitativas de estimação da 

correlação genética entre as características estudadas. Os resultados encontrados indicam 

que elas têm correlações altas e negativas, como reportado por Eler et al. (2014) e Paterno 

et al. (2017), apresentando estimativas iguais a -0,85 e -0,91 respectivamente. Apesar de 

essas características serem interdependentes, ou seja, fêmeas que concebem mais 

precocemente possuem menor idade ao parto, o resultado encontrado no presente estudo 

confirma a hipótese de que os mesmos genes estão atuando sobre a expressão fenotípica 

delas. 

Quando comparado os resultados encontrados com as avaliações dos marcadores 

distribuídos nos autossomos, verifica-se que as janelas localizadas no cromossomo X 

contribuíram com pouca informação para a determinação genética das características 
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indicativas de precocidade reprodutiva nas fêmeas. Para animais da mesma raça, nota-se 

que os marcadores distribuídos nos autossomos apresentaram maior contribuição para a 

determinação das características.  

De acordo com Irano et al. (2016), 10 janelas significativas foram localizadas em 

autossomos, essas juntas explicaram 8,91% da variância genética. Essa mesma 

característica também foi estudada por Regatieri et al. (2017), sendo encontrados SNPs 

significativos distribuídos entre os autossomos. Estudos de associação avaliando a IPP 

identificaram SNPs significativos distribuídos entre os cromossomos autossomos. Para a 

raça Nelore, Costa et al. (2015) encontraram 19 SNPs significativos distribuídos entre 

autossomos, os quais explicaram 6,42% da variância fenotípica da característica. A 

mesma característica foi avaliada para estudo de precocidade reprodutiva em vacas da 

raça Hanwoo, por Hyeong et al. (2014), sendo encontrados 15 SNPs significativos 

distribuídos entre os autossomos, onde em apenas dois deles explicaram-se 22% da 

variância fenotípica. 

Perante os resultados encontrados, algumas hipóteses podem ser sugeridas. Uma 

delas se deve ao elevado desequilíbrio de ligação encontrado no cromossomo X 

(0,2248±0,17) quando comparado aos outros autossomos compatíveis em tamanho 

(BTA1 e BTA2) (0,1965±0,14 e 0,1967±0,14, respectivamente), indicando uma menor 

possibilidade de variabilidade genética para o cromossomo. O resultado indica que os 

genes localizados nesse cromossomo se encontram parcialmente ligados, apresentando 

baixa taxa de recombinação. Porto Neto et al. (2014), avaliaram o DL para bovinos de 

raças taurinas, zebuínas e compostas, sendo encontrado maior DL no cromossomo X, 

quando comparado com demais autossomos, como o encontrado no presente estudo. 

Esses resultados de maior DL para o cromossomo X, deve-se ao efeito da hemizigose nos 

machos, o que não possibilita a ocorrência de crossing-over entre os cromossomos 

sexuais nesses indivíduos, visto que possuem apenas um cromossomo X. A baixa 

recombinação resulta em menor variabilidade e por consequência menor influência 

aditiva, podendo explicar a pequena participação das janelas do X nos estudos de 

associação. 

Outra hipótese para os resultados, se devem à elevada autozigose do cromossomo 

X na raça Nelore, quando comparado aos demais cromossomos (ZAVAREZ et al. 2015). 

Ou seja, os pais possuem o mesmo genótipo e portanto a progênie não possui 
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probabilidade de ter variabilidade advinda de combinação de alelos. Isso pode ser 

consequência do pequeno número de reprodutores utilizados na formação da raça no 

Brasil, bem como, aliado ao modo de herança desse cromossomo, sendo hemizigoto nos 

machos, susceptível aos efeitos de gargalo e deriva genética.  

A baixa participação do cromossomo X em características de fertilidade de fêmeas 

no presente estudo pode ser explicada pelas duas hipóteses levantadas (desequilíbrio de 

ligação e autozigose) que geram uma menor variabilidade e por consequência uma menor 

participação do cromossomo no valor genético/fenótipo. Pode ser ainda um efeito de 

amostragem, pois todas as vacas genotipadas emprenharam. Assim, alelos indesejáveis 

para prenhez poderiam ter sido eliminados no processo de escolha dos animais.  

Todavia, esses resultados trazem à luz um pensamento de que o cromossomo X 

possa ter uma importância menor na sub-espécie zebuína no que diz respeito à fertilidade 

desses animais. Além do presente resultado, Utsonomyia et al. (2014) e Reveter et al. 

(2016) trabalhando com características fertilidade em machos Nelore e em fêmeas 

Brahman, acharam uma participação muito maior dos autossomos do que no próprio X. 

Os outros trabalhos que relatam contribuição significativa do cromossomo sexual, foram 

feitos em taurinos ou cruzados (MCDANELD et al. 2014; SU et al. 2014; LYONS et al. 

2014; DE CAMARGO et al. 2015a; MAO et al. 2016; SEABURY et al. 2017). Diferenças 

entre os cromossomos sexuais já foram reportados entre taurinos e zebuínos 

(ANDERUNG et al. 2007) e estudos recentes de translocação dos cromossomos sexuais 

foram encontrados em taurinos (McDANELD et al. 2012), mas não em zebuínos (DE 

CAMARGO et al. 2015b). Algumas poucas evidências sugerem que sub-especiação pode 

ter afetado o mecanismo de ação dos cromossomos sexuais, ajudando a explicar os 

resultados aqui encontrados. Contudo, para melhor entender e interpretar a veracidade da 

suposição, outros trabalhos devem ser feitos para chegarmos a melhores conclusões.  
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CONCLUSÕES: 

 Os resultados encontrados sugerem baixa participação do cromossomo X na 

variância genética de características reprodutivas em bovinos, sendo esse um fato pouco 

esperado e convencional. Algumas características do cromossomo X em bovinos como o 

desequilíbrio de ligação e a autozigose podem ajudar a explicar os fatos. Também, 

hipóteses sobre os efeitos da sub-especiação em bovinos, no cromossomo, foram 

lançadas. Entretanto, estudos futuros para melhor entender a dinâmica dos cromossomos 

sexuais em animais de produção, fazem-se necessários. 
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CONSIDERAÇÔES FINAIS GERAIS: 

 

 Os resultados obtidos demonstram a importância da avaliação da interação 

genótipo-ambiente (IGA) para as características reprodutivas: perímetro escrotal em 

diferentes idades e a idade ao primeiro parto para a raça Nelore. Portanto, os efeitos da 

IGA devem ser levados em consideração pelos programas de avaliação genética, devido 

à importância significativa que ela exerce sobre as características estudadas, tanto para as 

diferentes regiões do Brasil, quanto para as diferentes regiões geoclimáticas do estado da 

Bahia. 

 A caracterização ambiental, realizada com dados do estado da Bahia com a 

utilização de avaliação geoclimática, demonstrou ser uma boa alternativa para a definição 

dos diferentes ambientes de criação de bovinos. Desta maneira, o procedimento proposto 

pode ser utilizado para a definição dos diferentes ambientes para as avaliações da 

interação genótipo-ambiente. 

 Para a análise de associação genômica ampla (GWAS) realizada, ficou 

evidenciado que existem regiões genômicas localizadas no cromossomo X que são 

responsáveis por influenciar na expressão das características: ocorrência de prenhez 

precoce e idade ao primeiro parto. Os resultados corroboram as análises de correlação 

genética entre elas, uma vez que, dois genes: KLHL4 e FGF13, apresentam efeito 

pleiotrópico, agindo sobre as duas características.    


