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RESUMO

Com o aumento do numero de marcadores SNPs (single nucleotidepoly-morphism), houve
interesse em aplicar métodos estatisticos na selecdo genémica, afim de identificar o mérito genético
de um individuo. Objetivou-se, neste trabalho, comparar o método rr-BLUP com o método Bayes
B num cenario simulado oligogénico quanto as suas capacidades preditivas e também poder de
deteccdo de mapear regiGes causais. Para isso, foram simuladas uma populacdo F2com 300
individuos cada, conforme duas herdabilidades (0,1e 0,7). Um total de 12150 marcadores SNPs,
distribuidos em dez grupos de ligagdes, também foram simulados. O método Bayes B obteve
melhor capacidade preditiva no cenario estudado em relagéo rr-BLUP.

Palavras-chave: Selecdo Gendmica, Predigdo Gendmica, Arquitetura Genética.

RESUME

With the increase in the number of SNPs (single nucleotidepoly-morphism) markers, there was
interest in applying statistical methods in genomic selection, in order to identify the genetic merit
of an individual. The objective of this work was to compare the rr-BLUP method with the Bayes
B method in a simulated oligogenic scenario regarding its predictive capabilities and also its
detection power to map causal regions. For this, a population F2 with 300 individuals each was
simulated, according to two heritability (0.1 and 0.7). A total of 12,150 SNPs markers, distributed
into ten linkage groups, were also simulated. The Bayes B method obtained better predictive
capacity in the studied scenario compared to rr-BLUP.

Keywords: Genomic Selection, Genomic Prediction, Genetic Architecture.
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1 INTRODUCAO

A selecdo gendmica ampla (GWS) foi inicialmente proposta por (Meuwissen et al.
2001)e, essa metodologia tem sido muito utilizada no melhoramento genético. Com a
disponibilidade de marcadores de polimorfismo de nucleotideo Unico de alta densidade, a
selecdo gendbmica tornou-se um importante tépico de pesquisa em melhoramento de plantas
e animais. Assim, finalidadeda selecdo genémica (SG) é prever fenétipos a partir de
genotipos (Wang et al. 2018).Em outras palavras, consiste em saturar o DNA com
marcadores moleculares, predizer seus efeitos e, posteriormente, predizer adequadamente o
valor genético gendmico dos individuos da populacdo em estudo, objetivando ganho na
selecdo para as caracteristicas de interesse.

Para mensurar 0 mérito genético, geneticistas e outros pesquisadores dessa
area, utilizam modelos estatisticos que consigam acomodar um ndmero grande de variaveis
regressoras. Ha varios modelos estatisticos utilizados para estimar 0 mérito genético. Entre
0s métodos mais utilizados, pode-se destacar os métodos Bayes B Meuwissen et al.(2001) e
rr-BLUP (Endelman 2011). Esses modelos diferem em capacidade preditiva, custo
computacional, e capacidade em lidar com diferentes arquiteturas genéticas.

Diante das consolidacdes expostas, a presente monografia visa responder como
ocorre 0 processo de comparacdo de dois métodos de selecdo genbmicas (Bayes B e rr-
BLUP), num cenario simulado, em que poucos genes explicam o carater de interesse (cenario
oligogénico)?.

Para responder essa pergunta estabeleceu-se como objetivo geral “comparar dois
métodos de selecdo gendmicas (Bayes B e rr-BLUP), num cenario simulado, em que poucos
genes explicam o carater de interesse (cenario oligogénico)” para assim identificar o método

mais curado,ou seja, com menos vicios e de melhor resultado.



2 REFERENCIAL TEORICO

A busca de geneticistas e melhoristas para encontrar uma relagdo funcional entre os
caracteres quantitativos de individuos (animais e plantas) tém trazido grandes avancos na
ciéncia gendmica. Destaca-se 0 surgimento de marcadores moleculares que permitem
quantificar a variabilidade genética existente no DNA (Deoxyribonucleicacid).

Com o uso dos marcadores moleculares foi possivel 0 mapeamento de caracteres
quantitativos que sdo controlados por muitos genes de efeitos pequenos, sendo altamente
influenciados pelo ambiente. Assim, distribuindo esses marcadores ao longo do genoma,
pode-se investigar, além dos efeitos dos principais genes, também suas respectivas
localizagbes, sendo este processo denominado como mapeamento de QTLs
(QuantitativeTrait Loci) (Lander and Botstein 1989).

Na busca pela interpretacdo genética da analisegenbmica ampla e no
desenvolvimento de métodos e aperfeicoamento de modelos, ambos eficazes para contornar
problemas relacionados a selegdo de covariaveis, tais como a multicolinearidade e/ou
multicolinearidade.

O uso de modelos tem possibilitado relacionar matematicamente variaveis, e a partir
da utilizacdo de metodologias estatisticas tem sido possivel interpretar covaridveis. Dada a
infinidade de modelos existentes adotados na GWS, a utilizagdo de modelos tais como,
Oligogénico, Poligénico e Infinitesimal tem sido frequente em pesquisas relacionadas a
gendmica (Hu et al. 2012).



3 MATERIAL E METODOS

Utilizou-se o software QGenesJoehanes et al.(2008), para simular dez grupos de
ligacdo de tamanho de 120 cM cada e distancia média de 0,001 cM no genoma, em 300
individuos pertencentes a uma populacao F», totalizando 12150 marcadores SNP. Seis SNPs
foram assumidos como QTL para representar um cenario oligogénico e seus efeitos
amostrados de uma distribuicdo normal com média igual a zero e desvio padréo igual a 3,
N(0;3).

3.1 Estimativas de efeito de marcador
O modelo estatistico para estimacdo de efeito de marcador pode ser escrito como:

p
Yi =ﬁ+zzij7j+gi (01)
=1

Em quep € o os marcadores, § € o intercepto, 7J_é o efeito do j-ésimo marcador, Z, é uma

matriz que indica o estado genotipico e ¢, € o erro, e segue uma distribuigdo normal com

média zero e variancia desconhecida ¢°.



4 RESULTADOS

Na Figura 1 encontram-se os efeitos dos QTLs simulados (painéis A e B), e os efeitos
preditos pelos métodos rr-BLUP (painéis C e D) e Bayes B(painéis E e F). Observa-se que
apenas 0s segmentos contendo grandes QTLs foram mapeados pelos os dois métodos. Os
perfis de efeito de SNP do Bayes B apresentou melhor resolucéo que o rr-BLUP (Figura 1

C:F), inclusive em magnitude de mapear regides causais.
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Figura 1. Efeitos simulados verdadeiros de QTL (painel A) ao longo do genoma para as herdabilidades 0,1 e
0,7 e estimados (painéis C:F) a partir dos métodos, respectivamente, rr-BLUP e Bayes B. Pontos coloridos
representam os seis verdadeiros QTL distribuidos em 12150 SNP ao longo de dez grupos de ligacao.

Nota-se que, com o aumento da herdabilidade, ouve uma melhora expressiva na
resolucdo de ambos os métodos, em especial, o Bays B para herdabilidade alta, obteve

melhor resolucéo.



A Tabela 1 mostra os erros quadraticos médios (EQM) e os coeficientes de

determinacéo (R?) entre os valores verdadeiros simulados (VGG) e os preditos pelos

métodos avaliados, para as duas herdabilidades, nos cenarios oligogénico (6 QTL).

Tabela 1. Coeficiente de determinacdo (R?) e Erro Quadratico Médio (EQM) entre os valores
verdadeiros e preditos, usando os diferentes métodos nos cenarios estudados.

Populagdo Herdabilidades
Modelos 0,1 0,7
EQM R? EQM R?
rr-BLUP 6.39 0.23 3.39 0.78
F-(Oligogeénico) Bayes B 6.38 0.25 3.24 0.80

Em termos de acuracia, para populacdo F2 no cenario estudado(oligogénico), o

método Bayes B obteve melhores resultados que rr-BLUP, nas duas herdabilidades.Observa-

se que com o aumento dos niveis de herdabilidades,os valores de EQM decaem, nos dois

métodos.
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5 DISCUSSAO

No presente estudo, realizou-se uma comparacdo na capacidade preditiva dos
métodos Bayes B e rr-BLUP, num cenario oligogénico. Para esse cenario, 0 métodoBayes
B foi mais eficiente do que método rr-BLUP. Esses resultados corroboram com os resultados
encontrados por (Daetwyler et al. 2010). Com os avancos na tecnologia de coleta e
armazenamento de dados, foi possivel, mensurar 0 mérito genético e reduzir o tempo para
selecdo genbmica.

As diferencas preditivas no cenario simulado estudado, pode ser o indicativo de que
a arquitetura gendmica pode influenciar os resultados preditivos. Nesse estudo, o método
Bayes B obteve maior capacidade preditiva que rr-BLUP, ao passo que também foi mais
eficiente em termo de resolucdo de mapear regides causais. No entanto, ndo se pode afirmar
que método Bayes B é melhor que o rr-BLUP, pois pode ter sido beneficiado pelo cenario
estudados. De acordo com Moura et al.(2019) a escolha do modelo mais adequado para uso
na analise do genoma pode depender de Vvarios atributos interconectados, como a arquitetura
genética (por exemplo, nimero de genes). Dessa forma, pode-se afirmar que num cenario
oligonénico, o método Bayes B é recomendado tanto em predi¢cdo quanto para mapear
regides causais.

A método Bayes B funcionou bem para dados simulados de uma populagdo F2, num
cenario oligogénico. No entanto, ndo queremos afirmar que esse método seja absolutamente
Otimo em outras arquiteturas genéticas (por exemplo, num cenario infinitesimal). Todavia,
para o cenario em estudo, além da capacidade preditiva, o grande diferencial do Bayes B foi
na alta resolucdo de mapear regides causais, obtendo resultados muitos melhores nesse

quesito em relacéo ao concorrente rr-BLUP.
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