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RESUMO

Para a redugdo do custo na genotipagem de muitos animais em painéis de alta
densidade, pode-se utilizar a imputacéo, que consiste em um método estatistico que
infere dados genotipicos indisponiveis. A acuracia de imputacdo é diretamente
afetada por diversos fatores, entre eles, destacam-se, o desequilibrio de ligacéo (DL)
e a frequéncia do alelo de menor frequéncia ou em inglés minor allele frequency
(MAF). Neste trabalho pretendeu- se estudar o DL em painéis de maior e menor
densidade, os quais foram utilizados em diferentes cenarios de imputagdo, com o
objetivo de compreender melhor a influéncia desses efeitos na imputagdo da
populacao de bovinos estudada. Foi realizada a genotipagem de 814 animais da raga
Nelore utilizando o Illumina BovineHD BeadChip (700k). Dentre esses animais, 94
deles (23 touros e 71 progénies) também foram genotipados com o Axion Genome-
Wide BOS 1 Array Plate - Affymetrix (600k). Apds o controle de qualidade, restaram
810 animais e 538309 variantes nos painéis lllumina e 94 animais e 428060 variantes
nos painéis Affymetrix. Alguns cenarios hipotéticos de imputagao foram estabelecidos
para verificar o desequilibrio de ligagdo em cada um dos painéis utilizados, os quais
foram reduzidos para simular a genotipagem de 20k e 50k. A partir da reducéo dos
painéis, o DL foi calculado para todos os pares de SNP dentro de uma janela de 30kb.
Assim, foi possivel compara-los por meio de graficos de decaimento de DL.
Diferentemente do esperado, os painéis de baixa densidade nao apresentaram menor
média de desequilibrio de ligagdo quando comparado aos painéis de maior densidade.
Adicionalmente, houve divergéncia entre os painéis de alta densidade estudados
(600k e 700k). Conclui-se que, para a populagdo estudada, ndo houve diferenca
significativa no DL em relagdo ao parentesco, mas sim em relacdo ao numero de
animais genotipados e ao painel utilizado (lllumina e Affymetrix), os quais foram
desenvolvidos por empresas diferentes, com critérios de escolha de SNPs
divergentes.

Palavras-chave: Affymetrix, lllumina, Genotipagem, SNP.
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1 INTRODUCAO

A selegcdo gendbmica € uma técnica de melhoramento genético que utiliza
informagdes gendmicas para selecionar individuos com caracteristicas desejaveis.
Em algumas ragas de bovinos de leite, esta técnica ja estd sendo amplamente
utilizada com sucesso na industria (Hayes et al., 2009; Meuwissen; Hayes; Goddard,
2016). Por outro lado, na area da bovinocultura de corte, a sua implantagao tem sido
mais lenta. Como o volume de animais com registros fenotipicos e genotipicos
impactam na confiabilidade de predigao, o principal desafio é trabalhar com uma
populacao referéncia grande o suficiente para a obtengédo de niveis desejaveis de
acuracia de valores genéticos. Na bovinocultura de corte, a variedade de ragas
utilizadas € maior em comparacdo com a bovinocultura leiteira. Essa variedade
dificulta a montagem de populagdées de tamanhos adequados para atingir os niveis
desejados de precisao (Hayes; Lewin; Goddard, 2013).

Conjuntos especificos de marcadores genéticos selecionados com base em
sua importancia, frequéncia e distribuicdo no genoma da espécie de interesse séo
chamadas de painéis. Existem diferentes tipos de painéis genédmicos disponiveis, que
variam em quantidade e posi¢cao de marcadores utilizados. Um fator determinante na
genotipagem de muitos animais em painéis de alta densidade é o custo. Para a
reducao do custo, pode-se utilizar a imputacao, que consiste em um método estatistico
que infere dados genotipicos indisponiveis. Baseado em haplétipos compartilhados
dentro de uma populacdo, € necessario apenas uma amostra de referéncia
representativa (VanRaden et al., 2011). Exigindo alta acuracia da imputagao, garante-
se alta confiabilidade na utilizagdo dos dados gendémicos imputados (Badke et al.,
2014).

A acuracia de imputacao é diretamente afetada por diversos fatores, entre eles,
destacam-se, o desequilibrio de ligacdo (DL) e a frequéncia do alelo de menor
frequéncia (minor allele frequency - MAF). O DL é a associagéo nao aleatdria entre
alelos de dois ou mais /oci, ndo necessariamente no mesmo cromossomo, dentro de
uma mesma populagdo. A MAF ¢é a frequéncia do menor alelo, medida que pode ser
utilizada para fornecer informagdo de variagdo de gendtipos para determinado
polimorfismo de nucleotideo Unico (single nucleotide polimorphism - SNP), em

determinada populagao, ou seja, informa o quao comum € o SNP.



1.1 Objetivo

Este estudo tem como objetivo investigar o desequilibrio de ligagao em painéis
de diferentes densidades, uma vez que este possui influéncia na acuracia da

imputacao genbémica.
1.1.1 Objetivos especificos

1. Revisar os principais conceitos de sele¢gao genémica.

2. Definir de forma clara a metodologia para o estudo.

3. Processar os dados coletados para mensurar o desiquilibrio de ligagao.
4

. Analisar os dados processados para apresentar e discutir os resultados.



2 REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1 A selecao genémica na bovinocultura de corte

No Brasil, mais de 80% do rebanho bovino é da raca Nelore e seus
cruzamentos com outras ragas zebuinas criados em sistema de pastagem, sujeitos a
variagdes sazonais e curtos periodos de confinamento (Magalhaes et al., 2019). Existe
uma relagao negativa entre a maciez da carne e o percentual de gado zebu, no sentido
de que, aumentando o percentual de gado zebu, diminui-se a maciez da carne
(Dransfield, 1994). As caracteristicas de carne, como maciez, coloracao e teor de
gordura de carne estao intimamente relacionadas a deciséo de compra por parte dos
consumidores, que cada vez mais se preocupam com a qualidade dos alimentos que
consomem (Scollan et al., 2006).

Considerando-se métodos classicos de melhoramento genético, a obtengao de
fendtipos para caracteristicas de qualidade de carne era limitada, pois seriam
definidos por ultrassonografia e algumas caracteristicas apenas post mortem. Com
isso, faz-se necessaria a adogao de testes de progénie para avaliagdo de reprodutores
geneticamente superiores. Embora eficazes, estas alternativas sdo mais onerosas e
demoradas, fato que reduz o progresso genético anual. Frente a estas dificuldades, a
selecdo genbémica se mostrou uma alternativa para a melhoria de caracteristicas de
qualidade de carne (Magalhaes et al., 2019).

A selecao genbmica é baseada no uso de informagdes de marcadores
genéticos moleculares distribuidos por todo o genoma, como o SNP. A ideia central
da selecdo gendmica proposta por Meuwissen, Hayes e Goddard (2001) é que a
maioria dos loci de caracteristicas quantitativas (QTLs) esta em desequilibrio de
ligacdo com os marcadores genéticos, o que significa que a presenga de um marcador
em alto desequilibrio de ligagdo pode indicar a presenga do QTL e, portanto, da
caracteristica desejavel. Usando uma amostra de animais para o0s quais as
informagdes gendmicas e fenotipicas sdo conhecidas, é possivel criar um modelo que
relacione os marcadores genéticos com a caracteristica desejavel e, em seguida, usar
esse modelo para prever o desempenho futuro dos animais com base em seus

marcadores genéticos (Meuwissen; Hayes; Goddard, 2001).



2.2 Desequilibrio de ligagao (DL)

O desequilibrio de ligagao é a associagédo nao aleatéria entre alelos de dois ou
mais loci, ndo necessariamente no mesmo cromossomo, dentro de uma mesma
populacdo (Bernardes, 2018). Esta associacdo pode nao ser igual ao longo do
genoma, uma vez que, na heranga genética, os alelos sdo passados para a progénie
em blocos, chamados de haplétipos, que possibilitam que alelos herdados juntos
apresentem maior associagao (O’Brien et al., 2014).

Um dos calculos estatisticos mais utilizados é o coeficiente de correlacéo entre
alelos de dois /oci (r?), cujo valor varia de 0 a 1, em que 0 corresponde a auséncia de
correlagao entre pares de alelos dos diferentes loci, 0 que significa total equilibrio de
ligagcao, enquanto 1 corresponde a uma correlagao perfeita, o que se traduz em total
desequilibrio de ligagéo. Outro calculo estatistico muito comum € o valor padronizado
de D, denotado por |D], em que |D| menor do que 1 indica que houve recombinagao
génica entre os pares de alelos de diferentes /oci e D igual a 1 indica total desequilibrio
de ligagao, portanto auséncia de recombinacao (Bernardes, 2018).

Varios fatores podem afetar o DL, tais como: a estrutura da populacao, a
migracgao, a seleg¢ao, a deriva genética, a mutagao e principalmente a recombinagao
génica, no sentido de que, quanto maior a taxa de recombinag¢ao, maior a chance de
ocorrer recombinagdo entre os loci ligados, reduzindo o desequilibrio de ligagéo
(Hedrick, 2013).

O interesse em utilizar animais geneticamente avaliados na populagao Zebu
surgiu ao final da década de 1980 e inicio da década de 1990, periodo em que houve
o desenvolvimento de uma série de programas destinados a avaliagdo genética. Hoje,
o valor genético dos animais pode ser obtido a partir de dados genémicos, por meio
da selegao por marcadores considerando todo o genoma (Espigolan, 2013).

Um meio de identificar e mapear locus de QTL, que normalmente estido
associadas as caracteristicas de maior interesse econémico, é a utilizacdo do
desequilibrio de ligagao na populagao, a partir da associagao (ligagao) existente entre
o marcador genético e o QTL (Goddard, 1991).

Os mapas de DL sdo fundamentais para a exploragao da base genética de
caracteristicas economicamente importantes. Comparando mapas de DL, obtém-se

graus de diversidade entre ragas de bovinos que apresentam diferentes atributos



bioldgicos, detectando assim regides genOmicas que foram sujeitas a diferentes

pressdes seletivas (McKay et al., 2007).

2.2.1 DL em taurinos e zebuinos

Racas taurinas (Bos taurus taurus) e zebuinas (Bos taurus indicus) originaram
de animais progenitores em comum, pertencentes a populagdo do extinto auroque
(Bos primigenius). Evidéncias arqueoldgicas indicam que taurinos e zebuinos
surgiram independentemente em pelo menos dois locais de domesticagdo entre
10.000 e 8.000 anos atras, provenientes de distintos grupos de auroque (Jorge, 2013).
Apds o processo de domesticacdo, durante os séculos XIX e XX, as principais forgcas
evolutivas como mutagdo, selegdo natural, migragdo, adaptagao, deriva genética,
entre outras, levaram a uma grande diversidade das populagdes de bovinos, o que
culminou com a formacgao de novas ragas para os mais diferentes propositos.

Hoje, ha cerca de 800 ragas de bovinos, das quais cerca de 480 estdo na
Europa, sendo elas todas do tipo taurino. No Brasil, existem cerca de 60 ragas, o que
representa 7,5% do total mundial de ragas (Jorge, 2013). Essa diversidade genémica
tem implicagdes importantes no desequilibrio de ligagcéo e estudos, como o realizado
por Porto-Neto et al. (2013), tém explorado essa relagdo, destacando diferengas
significativas no DL entre ragas taurinas e zebuinas. A raga Nelore (Figura 1) € uma
raca zebuina de bovinos originaria da india, que pode ser encontrada em todo o
territorio nacional, devido a facil adaptacéo ao clima tropical. Em geral, os zebuinos
apresentam menor DL que os taurinos, possivelmente devido a menor intensidade de

selecdo para caracteristicas de interesse econémico (Bernardes, 2018).



Figura 1 — Boi da raga Nelore

Fonte: Portal Embrapa.

Os estudos comparando a diversidade de desequilibrio de ligagdo entre
taurinos e zebuinos mostraram que os animais zebuinos apresentam menor DL em
curtas distancias (até 100 kb) em comparagao aos animais taurinos e cruzados (Porto-
Neto; Kijas; Reverter, 2014). Essa diferenca no DL é atribuida as caracteristicas das
estruturas populacionais durante a formagéao das diversas ragas, indicando que houve
diferentes padrbes de mistura genética e selegcdo nas populagdes de taurinos e
zebuinos.

Devido ao menor DL em curtas distancias, sugere-se a utilizagdo de painéis de
SNPs de maior densidade para obter melhor desempenho em abordagens gendmicas
em zebuinos, como estudos de associagdo ampla do genoma (GWAS) e selegéo
genbmica. Isso porque, o uso de painéis de SNPs de maior densidade permitiria
capturar com mais precisdo a variagdo genética presente nas populagdes de
zebuinos, levando a resultados mais confiaveis em estudos gendmicos, como a
identificacdo de variantes associadas a caracteristicas de interesse e a selegao de
animais com base em seu perfil genébmico (O’Brien et al., 2014). Espigolan (2013)

analisou o desequilibrio de ligagdo entre os SNPs, com o objetivo de estudar a



associagao destes com a maciez da carne e espessura de gordura subcutanea no
genoma de bovinos da raga Nelore utilizando um painel de SNPs de alta densidade.
O autor encontrou a média, que pode ser considerada baixa, de desequilibrio de
ligacado (r?) para todos os autossomos de 0,17, a uma distancia média de 4,90 + 2,89
Kb.

Dada a necessidade de maior densidade de SNPs para mapear com precisido
a variagao genética em populagdes de zebuinos, é importante considerar o custo
elevado associado ao uso de painéis de alta densidade. Nesse contexto, a técnica de
imputagdo ganha relevancia, pois permite aumentar a densidade de marcadores de
forma mais econdmica. A imputacdo possibilita aumentar a densidade dos SNPs
genotipados, sem a necessidade de genotipar diretamente todos os marcadores em
painéis de alta densidade, melhorando a proximidade entre os marcadores e os /loci
de caracteristicas quantitativas e reduzindo os custos envolvidos. Sendo assim, a
aplicagcao da imputagdo € uma estratégia eficaz para maximizar os beneficios das
analises gendmicas, como GWAS e selegdo gendmica, em zebuinos, promovendo
uma melhor identificacdo de variantes associadas a caracteristicas de interesse e a

selecdo de animais com base em seus perfis gendmicos.



3 METODOLOGIA

3.1 Animais

Os animais tém origem em fazendas da Embrapa Pecuaria Sudeste, na cidade
de Sao Carlos, e da Embrapa Gado de Corte, no municipio de Campo Grande, além
de propriedades particulares nos estados de Mato Grosso e Mato Grosso do Sul. No
total foram utilizados 814 animais, sendo eles 780 novilhos machos, provenientes em
trés estagdes de monta. Esses novilhos nasceram nos anos de 2007, 2008 e 2009 e
descendem de 34 touros registados da raga Nelore que também compdem o conjunto
de dados. Eles formam familias de meios-irmaos, geradas por meio de inseminagao

artificial.

3.2 Genotipagem

Foram realizadas genotipagem dos 814 animais envolvidos neste estudo
utilizando o BovineHD BeadChip - lllumina, que contém 777 mil SNPs (700k). Dentre
esses animais, 94 deles (23 touros e 71 progénies) também foram genotipados com
o Axion Genome-Wide BOS 1 Array Plate - Affymetrix, que contém 640 mil SNPs
(600k). Um controle de qualidade dos painéis genotipicos com o objetivo de eliminar
erros de genotipagem foi realizado. Esse controle foi feito removendo SNPs
localizados em regides ndo autossdmicas, 0s que possuiam posi¢ao desconhecidas,
os que apresentaram MAF menor que 0,001 e os SNPs com desvios significativos
(p<0,00001) do equilibrio de Hardy-Weinberg. Além disso, foram definidos valores
minimos de taxa de leitura (“call rate”) de 0,90 para os SNPs e 0,98 para as amostras.
Apds o controle de qualidade restaram 810 animais e 538309 variantes nos painéis

lllumina e 94 animais e 428060 variantes nos painéis Affymetrix.

3.3 Painéis estudados

Inicialmente, foram estudados os desequilibrios de ligagdo nos painéis
utilizados nos cenarios demonstrados na Tabela 1. Embora o estudo nao seja sobre
imputacao, o desequilibrio de ligagao pode ser utilizado para inferir o desempenho da

imputagdo. Sendo assim, alguns cenarios hipotéticos de imputacdo foram



estabelecidos para verificar o desequilibrio de ligagdo em cada um dos painéis
utilizados nessa situagédo hipotética (Tabela 1). Dos 94 animais que passaram no
controle de qualidade, aproximadamente metade (46) foram selecionados como
referéncia. Novamente, houve um corte deste niumero para a metade para verificar o
efeito de uma referéncia reduzida. Os animais e SNPs que passaram pelo controle de
qualidade foram utilizados para simular a genotipagem com painéis contendo 20 mil
SNPs (20k) e 50 mil SNPs (50k), reduzindo assim a densidade dos painéis de alta
densidade para determinados animais de acordo com os cenarios definidos (Tabela
1). Um painel de 20k e um de 50k foi reduzido a partir do painel de 600k e outro painel
de 20k e um de 50k foi reduzido a partir do painel de 700k. Finalmente, apds a redugao

dos painéis, o DL foi calculado.

Tabela 1 — Cenarios utilizados em um estudo de imputacgao realizado com painéis
BovineHD BeadChip (700k) e Axion Genome-Wide BOS 1 Array Plate (600k)

Animais na
populagao Parentesco Painel imputacao Painel referéncia
referéncia
lllumina
20k :
23 Menos Affymgtnx
50k lllumina
Affymetrix
lllumina
20k :
46 Menos Affymgtnx
50k lllumina
Affymetrix
lllumina
20k :
23 Mais g
S0k Affymetrix
lllumina
20k :
% e
50k Affymetrix

Na coluna de parentesco, “menos” significa baixo grau de parentesco, i.e. foram selecionados
0s animais menos aparentados. De forma analoga, “mais” na coluna de parentesco significa

alto grau de parentesco. Fonte: elaborado pela autora.

3.4 Desequilibrio de ligagao (DL)

Neste estudo, a medida de DL foi avaliada pelo coeficiente de correlagcao entre

alelos de dois loci (r?) (Hill; Robertson, 1968), calculado com o programa PLINK
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(Purcell et al., 2007). O DL foi calculado para todos os pares de SNP dentro de uma
janela de 30 kb. Além disso, os valores de r? foram calculados entre SNPs presentes
no painel de baixa densidade e entre SNPs nos painéis de alta densidade. A analise
e a visualizagao dos dados foram realizadas utilizando o programa R (R Core Team,
2022).
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

A partir da construcdo de painéis com diferentes densidades, foi realizado o
decaimento de DL utilizando diferentes quantidades de animais e SNPs (Tabela 2).
Em geral, a associagado entre alelos em diferentes /loci diminui a medida que a
distancia fisica entre eles aumenta ao longo de um cromossomo ou regidao genémica

(Figuras2a7).

Tabela 2 — Numero de animais e numero de SNPs para cada cenario

Cenarios Numero de animais Numero de SNPs
[llum_23mais 23 538309
[llum_23menos 23 538309
Affy_23mais 23 428060
Affy_23menos 23 428060
[llum_46mais 46 538309
[llum_46menos 46 538309
Affy_46mais 46 428060
Affy_46menos 46 428060
lllum_50k_23mais 787 26769
[llum_50k_23menos 787 26769
Affy_50k_23mais 71 24408
Affy_50k_23menos 71 24408
lllum_50k_46mais 764 26769
[llum_50k_46menos 764 26769
Affy_50k_46mais 48 24408
Affy_50k_46menos 48 24408
lllum_20k_23mais 787 8570
[llum_20k_23menos 787 8570
Affy_20k_23mais 71 7819
Affy_20k_23menos 71 7819
lllum_20k_46mais 764 8570
[llum_20k_46menos 764 8570
Affy_20k_46mais 48 7819
Affy_20k_46menos 48 7819

Fonte: elaborado pela autora.
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Maior DL foi obtido em curtas distancias, uma vez que o desequilibrio de ligagao
se refere a tendéncia de alelos em diferentes loci de um cromossomo estarem
associados de maneira ndo aleatdria, ou seja, eles tendem a ser herdados juntos com
mais frequéncia do que seria esperado se estivessem independentes. Durante a
recombinagao genética (a troca de material genético entre cromossomos homaologos
durante a formagao de gametas), os loci proximos tém menos probabilidade de sofrer
recombinacado entre eles, resultando em uma maior co-herangca desses loci nas
geragdes seguintes. Portanto, quando dois /oci estdo proximos um do outro em um
cromossomo, eles tém mais probabilidade de serem herdados juntos em comparagéao
com Joci localizados em cromossomos diferentes.

Espigolan (2013) observou que a média geral de DL entre pares de marcadores
para todos os possiveis pares de SNPs com distancia igual ou inferior a 100 kb no
mesmo cromossomo foi 0,17. Kluska et al. (2017) observaram que um dos fatores que
interfere na identificacdo do DL é a densidade de marcadores utilizados, no sentido
de que painéis com maior densidade apresentaram maior média de DL, enquanto
painéis de menor densidade apresentaram menor média de DL. Dessa maneira, o
painel da Affymetrix, que contém menor quantidade de SNPs, apresentou menor DL
em curtas distancias quando comparado ao painel da /lllumina (Figuras 2 e 3).

Diferente do esperado, animais mais ou menos aparentados ndo apresentaram
mudangas no DL em curtas distancias tanto quando considerado os cenarios
contendo 23 animais na populagao referéncia (Figura 2) quanto quando considerado
0s cenarios com 46 animais na populacéo referéncia (Figura 3).

Além disso, como podemos ver nos graficos, também nao houve diferenga no
decaimento do DL em animais mais ou menos aparentados nos painéis lllumina e
Affymetrix. De maneira geral, animais mais préximos de parentesco tém desequilibrio
de ligagcao maior e o resultado do presente estudo foi diferente do esperado. Isso pode
ser explicado pois os diferentes cenarios estudados apresentaram valores médios de
parentesco similares, sendo que as médias variam de -0,01 a 0,004, sendo uma média

sempre proxima a 0.
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Figura 2 — Grafico de decaimento de DL considerando cenarios de populagao
referéncia de 23 animais mais ou menos aparentados

Fonte: elaborado pela autora
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Figura 3 — Grafico de decaimento de DL considerando cenarios de populagao
referéncia de 46 animais mais ou menos aparentados

Fonte: elaborado pela autora.

A selecao gendmica depende do DL entre um SNP e determinado gene para

uma caracteristica de interesse. Quando os animais s&o aparentados, espera-se que
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o DL seja maior para a caracteristica e possa variar para cada populagéo e ragas.
Além disso, o grau de parentesco € um dos fatores que podem alterar a confiabilidade
de estudos que visam a estimativa da diversidade genética e aos estudos de
associagao. Adicionalmente, alguns estudos ja demonstraram que SNPs utilizados
para a selegcdo gendmica, além de detectar os niveis de DL entre SNPs e QTLs,
podem identificar relagdes familiares entre individuos (Fonseca, 2014).

Da mesma forma como observado nos primeiros cenarios apresentados, ndo
houve diferenca entre mais e menos aparentados quando considerado um painel de
50 mil SNPs (Figura 4 e Figura 5). Porém, houve diferenca entre os painéis /lllumina e
Affymetrix, o que pode ter ocorrido pelo fato de haver menor numero de animais no

painel Affymetrix quando comparados ao painel lllumina (Tabela 2).
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—— Affy_50k_23mais

Figura 4 — Grafico de decaimento de DL considerando o painel de 50k e a populagéo
referéncia de 23 animais mais ou menos aparentados

Fonte: elaborado pela autora.
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Figura 5 — Grafico de decaimento de DL considerando o painel de 50k e a populagéo
referéncia de 46 animais mais ou menos aparentados

Fonte: elaborado pela autora.

O numero de animais considerado nos painéis pode ter influenciado a média
do DL, que foi calculada dentro de uma janela de 30 kb, uma vez que com maior
numero de animais, aumentam-se as chances de terem SNPs com um valor de DL
muito baixo, reduzindo assim a média para o painel lllumina. Mais estudos devem ser
realizados para investigar estes resultados. A presencga ou auséncia de DL depende
da disposicdo fisica dos SNPs nos cromossomos e da forma como eles sao
transmitidos através das gerag¢des. Portanto, € importante considerar a localizagao
dos SNPs em relagao ao DL, independentemente do numero de SNPs analisados em
um estudo genético.

Semelhantemente ao decaimento dos painéis de 50k, ndo houve diferenca de
mais e menos aparentados nos painéis de 20k e houve diferenga entre os painéis
lllumina e Affymetrix (Figura 6 e Figura 7). Além disso, os decaimentos para os painéis
de 20k com o de 50k foram semelhantes na populacdo estudada. Portanto, o painel
de 20k pode ter a mesma eficiéncia do painel de 50k, o que reduz o custo da aplicagao

de selegao gendmica.
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Figura 6 — Grafico de decaimento de DL considerando o painel de 20k e a populagao

referéncia de 23 animais mais ou menos aparentados
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Figura 7 — Grafico de decaimento de DL considerando o painel de 20k e a populagao

referéncia de 46 animais mais ou menos aparentados

Fonte: elaborado pela autora.
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Adicionalmente, destaca-se que a composi¢ao da populacio estudada também
pode ter influenciado para o resultado do decaimento do Affymetrix ser maior do que
o lllumina. Quanto menor a quantidade de animais, para essa populacdo, em que
todos os animais tém grau de parentesco semelhante, aumenta-se o DL.

O estudo de Roos et al. (2008) analisou o DL e a persisténcia de fase em gado
da raga Holandés, Jersey e Angus. Assim como os resultados desta pesquisa, foi
observado que painéis com maior densidade apresentaram maior média de DL,
enquanto painéis de menor densidade apresentaram menor média de DL. Porém, em
relacdo a influéncia do parentesco, os resultados divergiram, visto que os autores
observaram diferencas na persisténcia de fase entre racas mais ou menos
relacionadas. Esta observagao sugere que as caracteristicas genéticas e a estrutura
populacional das racgas taurinas estudadas podem influenciar a dinamica do
desequilibrio de ligagao e da persisténcia de fase, o que evidencia a necessidade de
considerar a diversidade genética e a estrutura populacional ao analisar esses
fendbmenos em diferentes racas bovinas.

O gado taurino, tendo passado por diferentes pressdes de selegédo e deriva
genética em comparagédo com o gado zebuino, pode apresentar diferengas nos
padrées de decaimento do DL, o que aponta o papel da diversidade genética na
formacéao dos padrdes de DL. As diferencas no decaimento do DL entre as populacdes
taurinas e zebuinas também podem estar relacionadas a variacbes nas taxas de
recombinacgéo.

O estudo de Porto-Neto, Kijas e Reverter (2014) demonstrou que a extensao
do DL varia consideravelmente entre as racas, refletindo a histéria evolutiva distinta e
as praticas de manejo especificas de cada populagdo. Os autores observaram que
racas taurinas tendem a apresentar um decaimento mais rapido do DL em
comparagao com as ragas zebuinas. Isso sugere que as populagdes taurinas podem
ter maiores taxas de recombinacao, resultando em uma quebra mais rapida das
associagdes entre alelos ao longo do tempo. Por outro lado, as populagdes zebuinas
mostraram um decaimento mais lento do DL, o que pode ser indicativo de menores
taxas de recombinagdo ou de uma histéria de selecdo e deriva genética diferentes.
Essas observagdes reforgam a importancia da diversidade genética na formacgéao dos
padrbes de DL. As variagdes nas taxas de recombinacido e nas pressodes seletivas
entre as populagdes taurinas e zebuinas contribuem para as diferencas observadas

nos padrées de decaimento do DL.
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Animais taurinos e zebuinos podem apresentar perfis de recombinacio
diferentes devido as suas historias evolutivas distintas, levando a diferengas nos
padrdes de DL. As pressdes seletivas que atuam sobre o gado taurino e zebuino sao
diferentes, sendo o gado zebuino frequentemente selecionado para caracteristicas
como tolerancia ao calor e resisténcia a doengas. Essas diferengas genéticas afetam
a estrutura do genoma e a persisténcia do DL em diferentes populagdes, resultando
em padrdes de DL distintos, moldados por diferentes pressodes seletivas e histéricos
de cruzamentos.

As populagdes taurinas, originarias da Europa, tendem a apresentar um
decaimento mais rapido do DL em comparacdo com as populacdes zebuinas,
originarias da Asia. Isso sugere que as taxas de recombinacdo podem ser maiores
nas populagoes taurinas, resultando em uma quebra mais rapida das associagoes
entre alelos ao longo do tempo. Por outro lado, as populagdes zebuinas mostraram
um decaimento mais lento do DL, o que pode ser indicativo de menores taxas de
recombinacdo ou de uma histéria de selegcdo e deriva genética diferentes (Porto-
Neto, Kijas e Reverter, 2014).

Essas observagcbes reforcam a importancia da diversidade genética na
formagdo dos padrées de DL. As variagbes nas taxas de recombinagdo e nas
pressdes seletivas entre as populacdes taurinas e zebuinas contribuem para as
diferencas observadas nos padrdes de decaimento do DL (Jorge, 2013).

A selegao genbémica, conforme discutido por Goddard (2009), € uma ferramenta
que pode aumentar a precisao da selegao e melhorar a resposta a longo prazo em
programas de melhoramento, levando em consideragdo a variagao genética e as
taxas de recombinacao entre diferentes ragcas de gado. Comparar o decaimento do
desequilibrio de ligagao (DL) entre essas populagbes auxilia a avaliar a eficacia das
técnicas de selecdo genémica em diferentes grupos genéticos.

Os resultados do estudo de Porto-Neto, Kijas e Reverter (2014) indicam que
o desequilibrio de ligacdo € mais persistente em zebuinos comparado a populag¢des
taurinas, sugerindo que as associagdes entre alelos sdo mais fortes nos zebuinos.
Isso tem implicagdes significativas para a selegcdo gendmica nessas populagdes, pois
os marcadores genéticos podem ter uma associagdo mais consistente com
caracteristicas de interesse. Um aspecto importante estudado foi o decaimento do DL,

que descreve como a correlagcao entre alelos em diferentes locos diminui com a
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distancia fisica entre eles. O DL tende a decair mais rapidamente em populagdes com
maior taxa de recombinag¢ao e maior tamanho efetivo, devido ao aumento da mistura
genética. Os autores observaram que o decaimento do DL é mais lento nos zebuinos.
Este fenbmeno pode ser atribuido a um histérico de selecdo mais intenso e a um
menor tamanho efetivo da populacédo, resultando em blocos de haplétipos maiores e
menos recombinagado. A persisténcia do DL nos zebuinos sugere que os blocos de
haplétipos sdo maiores, 0 que pode ser vantajoso para a selegdo genémica, pois 0s
marcadores genéticos terdo uma associacdo mais forte e consistente com as
caracteristicas fenotipicas. Em contraste, o decaimento mais rapido do DL em taurinos
pode exigir uma densidade maior de marcadores para alcangar a mesma precisao na
selecdo gendmica.

Finalmente, dada a importancia da raga Nelore no Brasil e no mundo, este
trabalho indica que estudos futuros podem utilizar painéis de menor densidade para

reduzir o custo e ainda obter resultados satisfatérios.
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5 CONCLUSAO

Em populagdes onde todos os animais tém parentesco similar, ndo ha diferenga
significativa no desequilibrio de ligagao entre animais mais e menos relacionados. O
numero de animais e os painéis utilizados para calcular o desequilibrio de ligagao
influenciam seu decaimento. Destacou-se que, valores mais altos de DL foram
observados em painéis de 700k (/llumina) comparados a painéis de 600k (Affymetrix).
Adicionalmente, um maior DL médio foi observado em painéis de 20k reduzidos do
painel Affymetrix comparados aos do painel /llumina, tornando o painel de 20k o

cenario mais interessante para a imputagéao.
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