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ASSOCIACAO NACIONAL PARA O MELHORAMENTO
DOS BOVINOS LEITEIROS

O EFEITO DE GRUPOS GENETICOS NA AVALIAGAO GENETICA
DOS BOVINOS LEITEIROS DA RACA HOLSTEIN

Por Julio Carvalheira

A avaliacdo genética do gado bovino leiteiro da raca Holstein nos ultimos anos tem mostrado
uma tendéncia negativa no melhoramento, especialmente nas caracteristicas produtivas de
quilogramas de Leite, Gordura e Proteina (Figura 1). Estes calculos foram feitos com base na
média dos valores genéticos por ano de nascimento dos touros (com 10 ou mais filhas) e das
vacas com producgado registada. A base genética de referéncia corresponde a média dos valores
genéticos das fémeas nascidas em 2010 (valor zero) e portanto, todos os valores genéticos sao
relativos a esta média.
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Figura 1. Progresso Genético do Leite por ano de nascimento do rebanho nacional de bovinos
da raga Holstein. Avaliagao de Setembro de 2016.

Em caracteristicas limitadas ao sexo como é o caso do leite e dos seus componentes, os touros
sdo avaliados com base na performance média das suas filhas. Ao nivel Nacional, os touros
apresentam uma tendéncia positiva entre 1980 e 2001 de 18 kg/ano e de 2001 em diante, um
progresso negativo de 52 kg/ano. As fémeas, por outro lado, aumentam 14 kg/ano até 2007 e
em seguida decrescem 37 kg/ano. A tendéncia decrescente do progresso genético dos touros
tem inicio por volta dos anos 2002-2003. Tendo em considera¢do que sdo necessarios cerca de
7 anos para serem pela primeira vez avaliados (3 a 4 anos para terem as primeiras filhas as
guais precisam por sua vez, de mais 3 a 4 anos para iniciar as suas vidas produtivas e portanto,
poderem ser elas préprias avaliadas), s6 por volta de 2009-2010 é que se teve a nog¢do do
impacto que a sele¢do destes touros teve na genética Nacional. As filhas destes touros (e dos
anos seguintes) comecaram a nascer depois de 2005-2006 e é por esta altura que também a
curva das fémeas inicia primeiro uma fase de estabilizacdo e depois uma fase decrescente no
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seu progresso genético (Figura 1). A evolugdo genética da producdo da Gordura e da Proteina
tém curvas tendenciais muito similares. Em termos comparativos, pode-se dizer que a média
genética dos touros nascidos por volta de 2007 (potenciais pais das fémeas nascidas em 2014,
por exemplo), estd ao mesmo nivel dos touros nascidos em 1981-1982.

E pois entre 2006 e 2010 que se deu a invers3o na tendéncia da evolucdo genética das fémeas.
E também por esta altura que a crise econdmica e financeira se manifesta com especial
gravidade em Portugal e as repercussOes estendem-se a todos os sectores de atividade
econdmica, incluindo o sector agropecuadrio do leite. Nao ha dados publicados mas, acredita-se
que o investimento (compra de sémen de touros de qualidade) na genética dos rebanhos
tenha diminuido seguindo a tendéncia nacional em todos os outros sectores. Por outro lado,
os custos das exploragdes pecudrias relacionados com outros insumos, especialmente na
formulacdo de alimentos, tiveram fortes aumentos forcando mecanismos de compensagdo um
dos quais, uma diminuicdo do investimento em genética.

Se por um lado poderdo existir justificacGes econdmicas para este fenédmeno por outro, era
necessario investigar se parte deste comportamento poderia ser também devido a existéncia
de alteragdes sistemdticas nas tendéncias genéticas ao longo do periodo em estudo devido ao
uso de muitos reprodutores nacionais e estrangeiros sem informacdo genealégica. Um estudo
deste tipo implicava incluir nos nossos modelos de avaliacdo genética outros fatores que
pudessem compensar para estes efeitos sistematicos tais como a utilizacdo de Grupos
Genéticos os quais consistem em agregar os pais desconhecidos em grupos por Pais de origem
do reprodutor, sexo e ano de nascimento. Outra possivel fonte de enviesamento dos valores
genéticos pode estar relacionada com o agrupamento de explora¢des pequenas a qual é feita
para dar dimensdo e permitir que estas possam participar na avaliacdo nacional.
Recentemente, com o aumento da capacidade de processamento de dados do nosso centro, é
ja possivel adotar novas tecnologias (e.g., assumir o efeito rebanho-ano-més de contraste
como uma varidvel aleatdria) para adaptar o modelo de avaliagdo genética de modo a permitir
que estas exploragbes de pequenas dimensdes participem nas avaliacdes de forma individual.

Este estudo foi iniciado em Agosto de 2016, foi experimentalmente aplicado aos dados de
Setembro desse ano e os resultados foram comparados com a avaliacdo oficial desse més. A
introdugdo dos Grupos Genéticos e as novas conexdes genéticas introduzidas pela participagao
individual das exploragdes pequenas produziram valores genéticos para os reprodutores com
maior fiabilidade, diminuiram substancialmente as alteracGes sistematicas nas tendéncias
genéticas mas também, e como era de esperar, resultaram num certo reordenamento do
ranking genético dos touros que é necessario considerar.

Grupos Genéticos

Na avaliacdo genética, os animais com pais desconhecidos sdo automaticamente considerados
como pertencentes a populacdo base de onde derivam todas as genealogias. No modelo
animal para avaliagGes genéticas, assume-se que os animais pertencentes a populacdo base
tém um valor genético médio igual a zero e a mesma variancia genética. Mesmo que sejam
reprodutores relativamente jovens (portanto com valores genéticos potencialmente
superiores aos mais antigos devido a sele¢do), se ndo tiverem ascendentes conhecidos serdo
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remetidos para a populagdo base onde irdao inflacionar o mérito genético criando tendéncias
genéticas falsas e de forma sistematica. A criacdo de Grupos Genéticos traduz-se na pratica em
atribuir aos reprodutores com ascendéncia desconhecida, pais e maes “fantasmas”, com
diferentes niveis genéticos. Desta forma, excluimos estes reprodutores de pertencerem a
populacdo base, impedindo assim que animais de elevado mérito genético contribuam para
criar desvios sistematicos no progresso genético da populagao.

O numero de animais de ambos os sexos que compdem a lista do pedigree do rebanho
Holstein nacional com relevancia para a avaliacdo genética foi de 861.547. A analise
genealdgica deste arquivo permitiu identificar 24 paises de origem. A participacdo de alguns
paises é relativamente pequena o que obrigou a formar novos grupos de acordo com a sua
proximidade geografica, ficando este nimero reduzido a 8 regides (Tabela 1). Em seguida
identificaram-se todos os animais sem pai e/ou mde e a cada um destes pais omissos
atribuiram-se cddigos de acordo com a regido de origem, sexo e ano de nascimento do animal.

Tabela 1. Lista de Paises e respetivo Grupo Genético

Grupo Genético Pais de Origem'
1 AT+IE+NZ
AU +DE+CH
BE + LU + NL
CA + US
CZ+HU+PL+SK
DK+ Fl + NO + SE
ES+ FR+IT + UK
PT

cédigo de Paises, por exemplo: AT + IE + NZ = Australia + Irlanda + Nova Zelandia.

cONO U & WN

Para o caso da producdo de leite, a base de dados analisada continha 11.168.530 de
contrastes, produzidos por 657.073 vacas (considerando apenas as primeiras 3 lacta¢des desde
1994 a 2016). O ficheiro de genealogias do Leite continha 857.372 animais assim distribuidos:
26.118 touros (pais), 657.073 fémeas com producdo e 174.181 maes sem produgdo. A
percentagem de animais com pais desconhecidos é relativamente grande. Dos 857.372
animais, 286.761 (33,5%), 20.597 (2,4%) e 2.297 (0,3%), tiveram ambos os pais desconhecidos,
s6 mde desconhecida e sé pai desconhecido, respetivamente. A todos estes pais e maes
desconhecidos foram atribuidos cédigos correspondentes ao seu Grupo Genético por sexo e
ano de nascimento, antes de serem avaliados. Para a avaliacdo do Leite criaram-se 244 grupos
de “Pais Fantasmas” e 242 grupos de “Maes Fantasmas” assegurando sempre que nenhum
grupo teria menos de 10 membros.

Resultados

A avaliagdo genética para todas as caracteristicas produtivas e células somaticas pelo “Modelo
Novo” (com Pais Fantasmas) usou exatamente a mesma base de dados que o “Modelo
Anterior” (sem Pais Fantasmas). Por conter novos fatores (Grupos Genéticos e o efeito do
rebanho-ano-més aleatdrio), foi necessario em primeiro lugar estimar novos componentes de
variancia que se traduziram em novas heritabilidades (Tabela 2) as quais estdo refletidas nos
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novos valores genéticos obtidos. De um modo geral e como era de esperar com a mesma base
de dados, as heritabilidades obtidas pelo Modelo Novo para todas as caracteristicas e
lactagdes foram similares ao Modelo Anterior. A expectativa é obter respostas a seleccdo
também similares o que se confirma pela observacao dos graficos do progresso genético.

Tabela 2. Valores estimados das heritabilidades para os dois Modelos, Anterior e Novo, por
lactagdo e respetiva média

Heritabilidades

12 Lactagdo 22 Lactacdo 32 Lactacao Média

MA" MN MA MN MA MN MA MN
Leite 0,32 | 0,31 0,21 | 0,22 0,18 | 0,19 0,23 | 0,24
Gordura 0,26 | 0,25 0,17 | 0,17 0,15 | 0,15 0,19 ' 0,19
Proteina 0,30 | 0,28 0,21 | 0,20 0,19 | 0,18 0,23 | 0,22
% Gord 0,29 | 0,29 0,26 | 0,26 0,24 | 0,25 0,26 | 0,27
% Prot 0,39 | 0,34 0,34 | 0,31 0,34 | 0,30 0,36 | 0,32
SCS 0,20 | 0,19 0,17 | 0,16 0,15 | 0,15 0,17 | 0,17

MA = Modelo Anterior; MN = Modelo Novo.

Os valores genéticos preditos por ambos os modelos foram em seguida usados para comparar
o Progresso Genético por ano de nascimento do reprodutor (machos e fémeas). Foram
produzidos graficos (Figura 2) para cada caracteristica e sexo de modo a permitir a analise
visual do efeito dos Grupos Genéticos na correcdo dessas tendéncias.

A interpretacdo dos graficos é muito semelhante para todas as caracteristicas. O caso da
producdo de Leite entdo é paradigmatico. Os Touros no Modelo Novo tém uma progressao
positiva muito mais acentuada (112 kg/ano de 1980 a 2000) refletindo o efeito dos Grupos
Genéticos na correcdo no posicionamento dos touros, pais de vacas, fora da populacdo base.
No Modelo Anterior, pelo contrério, este progresso foi de apenas 18 kg/ano (de 1980 a 2001),
confirmando a existéncia de um certo enviesamento devido ao pressuposto de que eles
pertenceriam a populagdo base. No entanto, ambas as avaliagdes mostram claramente a
inversdo no progresso genético dos animais. A inflexdao na curva acontece pela mesma altura
em ambos os modelos (2000-2001) mas mais uma vez, a diferenca no decréscimo do valor
genético médio entre os dois modelos é grande: -15 kg/ano contra -52 kg/ano entre os
modelos Novo e Anterior, respetivamente.

Nas fémeas o cenario é semelhante. No Modelo Anterior o progresso é positivo com um
crescimento de 15 kg/ano (de 1980 a 2009) passando a negativo a partir dessa altura até ao
presente (-57 kg/ano). Com a avaliacdo pelo Modelo Novo (ja com os Pais Fantasmas), o
progresso é positivo até 2012 (96 kg/ano) e depois decresce a uma taxa de -55 kg/ano. Em
ambos os sexos, o0 Modelo Novo resulta em melhores progressos, com taxas positivas maiores
e taxas negativas menores do que o Modelo Anterior.

Excetuando a fase negativa observada no periodo mais recente, os valores genéticos
estimados dos animais mais velhos foram em geral inferiores aos dos mais novos (o que é
esperado em programas de selecdo bem desenhados), com especial enfase no modelo onde os
pais fantasmas foram incluidos.
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Figura 2. Progresso Genético para Touros e Vacas obtido dos valores genéticos preditos pelos

Modelos Novo e Anterior para o Leite, Teores de Gordura e Proteina e Células Somaticas.

Neste novo cenario, as perdas no progresso genético sdo também bem menores que no

Modelo Anterior. Voltando ao exemplo do valor genético médio dos potenciais pais das

fémeas nascidas em 2014 (portanto touros-pais nascidos por volta de 2007), esta estara ao

nivel dos touros nascidos entre 1999 e 2000, uma perspetiva bem mais favoravel que a

anterior. Finalmente é importante realcar a diferenca de escalas entre as duas avalia¢des.

Como é sabido, o importante ndo é o valor genético estimado por si. O importante é a

diferenca entre os valores genéticos dos reprodutores. E esta diferenca que nos diz quanto é

esperado que em média, as filhas de um touro irdo produzir mais ou menos do que a média

das filhas de outro touro. Com o aumento de escala, as diferengas entre os animais avaliados
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pelo Modelo Novo sdo bastante mais acentuadas do que anteriormente e permitird um maior
discernimento na selec¢do dos futuros reprodutores, potenciando uma resposta superior a
seleccao.

Entretanto, a aplicagdo do Modelo Novo também corrigiu a relacdo entre os “grupos
contemporaneos”, isto é, ao considerar todas as exploracdes de forma individual
independentemente da sua dimensdo, permitiu medir com maior exatiddo o efeito de cada
exploragdo, em cada més de contraste, na produtividade média das suas vacas as quais, por
sua vez, contribuiram para a avaliacdo dos touros (seus pais). A definicdo destes novos grupos
(rebanho-ano-més de contraste) resultou, como era de esperar, num certo reordenamento do
mérito genético dos touros comparativamente a avaliacgdo com o Modelo Anterior. As
alteracdes de ranking entre os touros é mais importante nas caracteristicas produtivas
(producdo de leite, gordura e proteina) do que ao nivel dos teores e células somaticas (Tabela
3).

Tabela 3. Correlagdes de ranking entre os valores genéticos preditos pelos Modelos Novo e
Anterior. Avaliacdo genética de Setembro de 2016.

Leite Gordura Proteina % Gord % Prot CCS

Todos Animais 0,65 0,63 0,59 0,91 0,88 0,91
Todas Fémeas 0,66 0,63 0,59 0,91 0,88 0,91
Fémeas nascidas depois de 0,87 0,87 0,86 0,94 09 092
2004

Touros com = 10 filhas 0,58 0,57 0,53 0,96 0,93 0,92

Touros com = 10 filhas

nascidos depois de 1999 0,83 0,84 e e wEr WEL

Conclusoes

Individualmente, houve muitas alteracdes de posicdo no ranking do valor genético dos
animais. Mas se analisarmos estas altera¢bGes por grupos, verificaremos que em todas as
caracteristicas os touros que eram de top continuam a ser de top. No leite, por exemplo, ha 65
touros em comum no “top-100”, 31 no “top-50” e 4 no “top-10” nas duas avaliacGes,
respectivamente. Mais, sabendo que os Grupos Genéticos ajustaram o mérito genético dos
animais mais antigos, as correlacdes de ranking que importam reter sdo as que dizem respeito
aos animais mais novos e ainda potencialmente activos, isto é, touros nascidos depois de 1999
e vacas depois de 2004 (Tabela 3) e cujas correlagGes sdo elevadas (todas superiores a 80%).
Por ultimo, as novas avaliacdes foram testadas pelos 3 métodos recomendados pela
INTERBULL tendo o resultado sido favoraveis a aplicacdo do Modelo Novo.

As vantagens que os Grupos Genéticos e as alteragdes que a formagdo dos novos grupos
contemporaneos trazem a avaliagdo do mérito genético dos bovinos da raga Holstein,
justificam a adopcdo do Modelo Novo de avaliagdo genética em Portugal o qual terd efeitos a
partir de Janeiro de 2017.



