Parentesco genômico: uma alternativa para incrementar a sustentabilidade futura dos programas de melhoramento de bovinos de corte.
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As decisões de seleção e acasalamento são orientadas pelos resultados das avaliações genéticas realizadas por meio do modelo animal (BLUP) há mais de 3 décadas. Nesta metodologia, o aumento na acurácia dos valores genéticos ou DEPs pode ser obtido com a inclusão de informações fenotípicas de parentes com auxílio da matriz de parentesco ou relacionamento entre os animais. Entretanto, esta abordagem eleva a probabilidade de selecionar parentes colaterais para o acasalamento, o que aumenta a taxa de endogamia e a perda de variabilidade genética na população ao longo dos ciclos seletivos (WOOLLIAMS et al. 2015). Além disto, no caso da avaliação genética de animais jovens sem progênie e sem registros produtivos, o modelo animal assume que progênies oriundas de um mesmo acasalamento, ou seja, animais filhos do mesmo touro e mesma vaca, recebam exatamente o mesmo conjunto de genes de seus pais,  não levando em conta os efeitos de segregação mendeliana (efeito de segregação aleatória de genes durante a formação das gametas), e consequentemente, atribuindo o mesmo valor genético ou DEP para todas as progênies jovens, sendo esse valor igual à DEP média dos pais.
O coeficiente de endogamia (FPED) é estimado utilizando as informações provenientes dos dados de pedigree, desde a publicação do trabalho de Wright (1922). Entretanto, o desenvolvimento de painéis de alta densidade com milhares de marcadores genéticos do tipo SNP (Polimorfismos de base única) conduziu a um crescente interesse em calcular os coeficientes de endogamia a partir de informações moleculares em populações de bovinos (FERENCAKOVIC et al., 2011; MARRAS et al., 2014; SAURA, et al., 2015; ZAVAREZ et al., 2015, PERIPOLLI et al., 2016). A informação genômica é mais eficaz para estimar a autozigosidade e para detectar os efeitos da endogamia, quando comparada com a informação fornecida pelos dados de pedigree. Isso ocorre porque a informação de pedigree é baseada em relações de parentesco esperadas ou proporção esperada de genes em comum que dois indivíduos compartilham pelo fato de possuir um ancestral em comum. Por outro lado, através da informação genômica é possível estimar a proporção exata de genes que dois indivíduos compartilham, mesmo que não possuam nenhum ancestral em comum no arquivo de pedigree (KELLER et al., 2011; VISSCHER et al., 2006).
Com a utilização das informações moleculares provenientes dos milhares de SNPs, podem ser citados o coeficiente de endogamia calculado por meio da matriz de parentesco genômico (FGRM) e o coeficiente de endogamia obtido por meio das corridas de homozigose ou segmentos em homozigose (FROH). Na literatura é reportado que a principal limitação do FPED consiste em assumir que o genoma inteiro não está sob seleção e eventos de recombinação, e, portando, o coeficiente não leva em consideração o viés potencial dessas ocorrências (CURIK et al., 2002). Por outro lado, FGRM e FROH predizem de maneira mais acurada a porcentagem autozigótica do genoma e podem ser estimados em qualquer animal genotipado, mesmo quando a informação de pedigree não está disponível. O FROH possui a vantagem de detectar a idade da endogamia com base no comprimento do segmento genômico em homozigose, ou seja, é possível estimar o momento em que dois animais aparentados (com pelo menos um ancestral em comum) foram acasalados, originando uma progênie endogâmica e, além disso, pode ser determinado o número de segmentos em homozigose..  
[bookmark: _GoBack]A informação genômica vem sendo utilizada pelos programas de melhoramento de bovinos de leite e corte para aumentar a acurácia dos valores genéticos genômicos para os animais jovens com o objetivo de incrementar o ganho genético e a resposta econômica. Contudo, a resposta produtiva esperada com a seleção pode ser inferior à esperada como consequência da depressão endogâmica, termo definido pela diminuição no valor fenotípico de uma característica devido à decorrência direta da consanguinidade, sobretudo para características de baixa herdabilidade ou reprodutivas e aquelas relacionadas com adaptabilidade (FALCONER & MACKAY, 1996). 
O uso da informação genômica para inferir ou corrigir o parentesco consiste em uma alternativa viável para os programas de melhoramento genético, podendo a aplicação da genômica ir além do objetivo de aumentar a acurácia. Portanto, o parentesco estimado a partir das informações genômicas permitirá um melhor delineamento e tomada de decisões nos acasalamentos, sobretudo em situações onde a informação de pedigree ou as possibilidades de acasalamentos são limitadas em rebanhos com animais de alto mérito genético, objetivando-se, desse modo,  melhorar geneticamente as características de importância econômica, sem comprometer o ganho genético nas futuras gerações por meio da manutenção da variabilidade genética e um melhor controle da endogamia.
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