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RESUMO

Métodos de imputacdo visam predizer informac6es de genotipos presentes em uma populacdo
alvo genotipada com painéis de menor densidade a partir de informacgdes de uma populacéo de
referéncia genotipada com painéis de maior densidade, sendo utilizado para reducgdo de custos
de genotipagem e possivel utilizacdo na selecdo genémica. Assim, o0 objetivo deste trabalho foi
avaliar potenciais beneficios na incorporacdo de genotipos de racas fundadoras (Nelore e
Charolés) para imputacdo em animais da raca composta Canchim. Foram utilizados gendtipos
de 285 animais da raca Canchim (CA) e de 114 animais do grupo genético MA (MA), sendo
denominados de populacéo alvo. As populagdes de referéncia foram compostas por 814 animais
da raca Nelore (NE) e 897 animais da raga Charolés (CH) e em alguns casos, foram utilizados
animais CA ou MA. A populacédo de referéncia foi genotipada em painéis de alta densidade
(BovineHD - BeadChip Illumina, com 777.962 SNPs) e a populacédo alvo genotipada em painéis
de baixa densidade (BovineSNP50 BeadChip Illumina, com 54.609 SNPs). Foram elaborados
17 cenérios para analisar a acurécia de imputacdo por meio das medidas de taxa de concordancia
e r? alélico. A variacdo observada entre os cenarios de imputagdo avaliados por meio do r
alélico foi de 0,59 (NE x MA) a 0,93 (CH+CA x MA). A incorporagdo de gendtipos de animais
da raca Charolés resultou em taxas de concordancia para animais CA e MA que variaram de
70,93% a 73,61%, sendo superiores aos cenarios nos quais animais Nelore foram utilizados,
onde verificou-se taxas de concordancia que variaram de 63,24% a 65,42%. Ao combinar as
racas fundadoras na populacdo de referéncia, foram observadas taxas de concordancia que
variaram de 83,47% a 85,99%, no entanto, as quantidades de marcadores na populacdo de
referéncia nestes cendrios eram de cerca de metade em comparagdo aos cendrios descritos
anteriormente. A incorporacdo de gendtipos das racas fundadoras promoveu aumento na
acuréacia de imputacdo para CA e MA. A inclusdo da raca Charolés como populacdo de
referéncia em conjunto com animais Canchim, promoveu os maiores ganhos em acuracia
observados. Pode-se inferir que a utilizacdo de populacdes de referéncia multirraciais podera
auxiliar na reducdo de custos de genotipagem em racas compostas.

Palavras-Chave: bovino de corte; gendmica; imputacdo; melhoramento animal.



ABSTRACT

Imputation methods are applied to predict genotypes in a target population genotyped with
lower density panels using genotypes from reference population genotyped with higher density
panels, in order to reduce genotyping costs and usage in genomic selection. Thus, the aim of
this study was to evaluate potential benefits of incorporating founder breed genotypes (Nelore
and Charolais) for imputation in the Canchim composite breed. Genotypes from 285 Canchim
(CA) and 114 MA genetic group (MA) individuals were used, being called as target population.
The reference populations consisted of 814 Nelore (NE) and 897 Charolais (CH) animals, and
in some cases, CA or MA animals were used. The panels considered were: BovineHD -
BeadChip Illumina with 777,962 markers (reference population) and BovineSNP50 BeadChip
[llumina with 54,609 markers (target population). A total of 17 scenarios were created to
analyze the accuracy of imputation through concordance rate and r? allelic. The variation
observed between the imputation scenarios using the r2 allelic ranged from 0.59 (NE x MA) to
0.93 (CH+CA x MA). The integration of genotypes from Charolais resulted in concordance
rates that ranged from 70.93% to 73.61%, being higher than the scenarios in which Nelore were
used (varying from 63.24% to 65.42%). When combining the founders breed into the reference
population, concordance rates ranging from 83.47% to 85.99% were observed; however, these
scenarios presented half the quantity of markers in the reference populations when compared
to the previous scenarios. The incorporation of founders breed genotypes increased the
imputation accuracy for CA and MA. The inclusion of the Charolais as a reference population
together with Canchim promoted the greatest gains in accuracy observed. It can be inferred that
the use of multibreed reference populations may assist to reduce genotyping costs in composite
breeds.

Keywords: animal breeding; beef cattle; genomics; imputation.
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1 INTRODUCAO

A raga Canchim, foi desenvolvida no Brasil com o intuito de combinar as caracteristicas
de rusticidade, adaptabilidade ao clima tropical e resisténcia a parasitas, presentes em racas
zebuinas (Bos taurus indicus), com as caracteristicas de rendimento de carcaca e produtividade,
tipicos de animais taurinos (Bos taurus taurus). Durante os estudos iniciais na década de 40, foi
verificado que a composicdo racial de 3/8 zebuino e 5/8 taurino apresentou resultados
satisfatorios em relacdo as demais composicOes avaliadas, para a formacédo inicial foram
utilizadas as racas zebuinas Indubrasil, Nelore e Guzera, enquanto que a raca taurina utilizada
foi a Charolés (ALENCAR, 1988). Dentre os resultados observados neste animais, destaca-se
a precocidade de desenvolvimento corporal e sexual, resisténcia ao calor, 6tima conformacao
para corte e uniformidade de pelagem (VIANNA; PIMENTEL-GOMES; SANTIAGO, 1978).
Estudos demonstraram os beneficios em utilizar o Canchim em cruzamentos com outras racas
para obter progénies com melhor acabamento de gordura e velocidade de crescimento (KUSS
etal., 2008; PEROTTO; MOLETTA,; LESSKIU, 2002; RUBIANO et al., 2009).

O desenvolvimento cientifico e tecnoldgico na producao animal, em especial no campo
da genética e melhoramento, tem auxiliado a identificar e intensificar o uso de animais com
elevado potencial, com o objetivo de promover incrementos nos ganhos genéticos anuais. Neste
sentido, a selegdo gendmica visa incorporar marcadores denominados de polimorfismos de
nucleotideos Unicos (SNP), obtidos por meio de genotipagem, em conjunto com informaces
utilizadas na selecdo tradicional para predizer valores genéticos gendmicos de individuos
candidatos a selecdo. Assim, a selecdo genémica possibilita aumentar a resposta a selecéo,
diminuir o intervalo de geracdo, avaliar de forma mais acurada caracteristicas de baixa
herdabilidade e aumentar a acurécia da avaliacdo genética de animais candidatos a selecdo
(BOISON et al., 2015). Séo utilizadas populacGes de referéncia que possuem informacdes de
pedigree, de desempenho e dos SNPs para a predicao dos efeitos dos marcadores e populacbes
de candidatos que possuem apenas informacdes de pedigree e dos SNP. Além disto, os efeitos
dos marcadores devem ser re-estimados com o passar das geragdes, pois a populacdo de
referéncia sera constantemente substituida (CALUS, 2010).

A genotipagem a larga escala apresenta custos elevados e, embora estes tenham decaido
ao longo dos anos, ainda representam um dos fatores limitantes para a aplicacdo da selecéo
gendmica. Opgdes com painéis de genotipagem de menores densidades e de custos mais
acessiveis, possibilitaram o aumento do numero de animais genotipados. A escolha da
densidade destes painéis pode impactar na aplicabilidade da sele¢do gendmica e de sua acurécia.

Logo, uma alternativa seria utilizar estratégias de imputacédo, onde individuos da populacédo de



referéncia sdo genotipados com o painel de alta densidade de marcadores, j& a populacéo de
candidatos a selecdo serd genotipada com painéis de média ou baixa densidade. A imputagdo
visa inferir marcadores ndo observados em animais genotipados em painéis de baixa densidade
com base nos individuos genotipados em paines de alta densidade. Utilizando os painéis de alta
densidade é possivel obter mais informacdes, por isso € vantajoso ter os animais em alta
densidade. Como resultado desta metodologia, todos os individuos possuirdo genotipos em alta
densidade (BOISON et al., 2015).

Diante do exposto, o objetivo deste estudo sera avaliar a acuracia de imputagéo e 0s
potenciais beneficios na incorporagdo de genoétipos de ragas fundadoras (Nelore e Charolés)

para imputacdo em animais da raca Canchim.
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2 REVISAO DE LITERATURA
2.1A raga Canchim

Em 1940, estudos sobre cruzamentos foram realizadas nas dependéncias da Unidade
Experimental de Pesquisa de Ambito Estadual (UEPAE), localizada no municipio de S&o
Carlos-SP, pertencente a Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria (Embrapa), pelo
pesquisador Dr. Antonio Teixeira Vianna. O intuito dos cruzamentos foi avaliar o desempenho
de animais mesticos em comparagdo aos puros e obter individuos com composi¢des genéticas
adequadas ao sistema de producdo brasileiro. Foram utilizados animais taurinos da raca
Charolés, oriunda da Franca e que apresentavam grande musculosidade e precocidade de
acabamento de carcaca; e zebuinos das racas Indubrasil, Nelore e Guzera, oriundos da India e
gue apresentavam elevada rusticidade e adaptabilidade as condic@es de criacéo de clima tropical
(ALENCAR, 1988).

No primeiro esquema avaliado, foram feitos cruzamentos entre reprodutores Charolés
com fémeas zebuinas, gerando o “meio-sangue” 2 Charolés 2 Zebu, em seguida individuos
“meio-sangue” eram cruzados com zebuinos, gerando o ¥ Zebu Y Charolés e, por fim, os
animais % Zebu ¥4 Charolés eram cruzados com animais Charoleses, gerando o 5/8 Charolés
3/8 Zebu. O cruzamento entre animais com composi¢cdo 5/8 Charolés 3/8 Zebu resultou em
progénies que possuiam maior produtividade, precocidade, rusticidade e adaptabilidade em
relacdo as demais composic¢des genéticas, sendo indicado para posteriores estudos (ALENCAR,
1988).

Os primeiros animais denominados de Canchim, nasceram em 1953 na Fazenda de
Criagdo S&o Carlos. No ano de 1971, foi fundada a Associagdo Brasileira de Criadores de
Canchim (ABCCAN) por criadores que tinham interesse de formar seus rebanhos com esta raga
e em 1983, o Canchim foi reconhecido como raca pelo Ministério da Agricultura, Pecuaria e
Abastecimento. Foram utilizados diferentes esquemas de acasalamento para obtencdo de novas
linhagens Canchim, denominados de alternativo, absorvente, cruzado/absorvente e UEPAE. O
objetivo destes esquemas foram o de ampliar a base genética da raga.

O esquema denominado “alternativo”, resulta em animais 5/8 Charolés 3/8 Zebu. O
esquema “cruzado ou absorvente” utiliza touros Canchim em cruzamentos com vacas zebuinas,
gerando o grupo genético “A”, que cruzadas com touros Canchim, geram o grupo genético
“T1”, e que por sua vez, cruzadas novamente com touros Canchim, geram o grupo genético
“V”. Por fim, o grupo genético “V” cruzado com touros Canchim resultard em progénies da

raca Canchim.
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O esquema “cruzado e absorvente” utiliza touros Charol€s em cruzamentos com vacas
zebuinas, gerando o grupo genético “T2”, que cruzadas com touros Canchim, geram o grupo
genético “V”, ¢ que por sua vez, cruzadas novamente com touros Canchim, geram progénies
da raga Canchim. De forma semelhante, o esquema “UEPAE” utiliza reprodutores Canchim
cruzados com vacas zebuinas, gerando o grupo genético “A”, este grupo genético € cruzado
com reprodutores Charolés, gerando o grupo genético “MA”. Por fim, reprodutores do grupo
genético “MA” ou animais Canchim podem ser cruzados com fémeas “MA”, gerando progénies
Canchim (ABCCAN, 2020). Todos os diferentes sistemas de cruzamentos irdo resultar em
animais Canchim com proporgoes Charolés-Zebu similares. Estudos de introgresséo racial
realizados por Buzanskas et al. (2017) confirmaram a existéncia de variabilidade presente em
animais oriundos destes diferentes esquemas de cruzamentos.

A raca Canchim tem se consolidado no pais, expandindo-se para as regides Nordeste e
Norte do Brasil, assim como para outros paises da América Latina (MAIO, 2018). O Canchim
tem sido utilizado em cruzamentos industriais como touro de repasse em propriedades que
realizam inseminacdo artificial e em regides onde o uso de animais taurinos puros ndo seria
viavel (ALENCAR, 2018). Além disto, a progénie oriunda destes cruzamentos apresenta
elevado nivel de heterose e, consequentemente, maiores ganhos em produtividade sao
esperados (ALENCAR; PACKER, 2005).

2.2 Selecdo gendmica e imputacao de genotipos

Estudos realizados por Nejati-Javaremi, Smith e Gibson (1997) e Meuwissen, Hayes e
Goddard (2001) indicaram que a utilizacdo de uma densa quantidade de marcadores
moleculares para a predicdo de valores genéticos gendmicos poderia auxiliar no aumento da
taxa de ganhos genéticos e reducdo do intervalo de geracdo em animais e plantas. Schaeffer
(2006) indicou que a selecdo genémica poderia resultar em maiores ganhos genéticos quando
comparado a sele¢do tradicional, podendo aumentar a acurécia da avaliacdo genética de animais
jovens e reduzir o intervalo de geragdes, consequentemente, a intensidade de selecdo seria
aumentada.

Diante deste cenario e com o sequenciamento do genoma bovino (ELSIK et al., 2009),
observou-se a rapida evolugdo das tecnologias que resultaram na reducdo dos custos de
genotipagem (MILLER, 2010) e no desenvolvimento de paineis de marcadores moleculares de
diferentes densidades, aplicacGes e valores. O marcador molecular mais utilizado nestes painéis

sdo0 0s SNPs, sendo estes bi-alélicos, amplamente distribuidos no genoma das espécies e, muitas
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vezes, funcionalmente relevantes para caracteristicas produtivas dos animais (CAETANO,
2009).

Para a implementacdo da selecdo gendmica ou para outros estudos que utilizem
informacdes de marcadores, os animais que sdo escolhidos para serem genotipados em alta
densidade e até mesmo sequenciados sdo individuos de elevado valor genético para
determinadas caracteristicas de interesse econémico, também denominados de populagdo
referéncia. Ja a populacdo denominada como alvo, € composta por candidatos a selecéo, ou
seja, individuos jovens, com poucas progénies avaliadas e, até mesmo, sem idade para a
avaliacdo de uma caracteristica de interesse, sendo que estes animais poderiam ser genotipados
com painéis de menores densidades para a reducdo de custos (VANRADEN, 2020).

Algoritmos de imputacdo de gendtipos podem auxiliar na combinacdo de populagdes
genotipadas com painéis de diferentes densidades. E possivel inferir os marcadores n3o-
observados em uma populacdo genotipada com painéis de menores densidades utilizando
informacdes de individuos genotipados com painéis de maiores densidades (SARGOLZAEI;
CHESNAIS; SCHENKEL, 2014). A qualidade da imputacdo dependerd da densidade de
marcadores utilizados, estrutura da populacdo, quantidade de individuos nas populacbes de
referéncia e alvo, a qualidade dos marcadores, do parentesco entre as populacdes e do método
de imputacgéo adotado (CHUD et al., 2015; HUANG et al., 2012; PAUSCH et al., 2013).

De acordo com Carvalheiro et al. (2014), os métodos de imputacdo dependem
parcialmente do desequilibrio de ligacdo (associacdo ndo-aleatéria dos loci) entre 0s
marcadores para inferir genotipos ndo observados. Chud et al (2015) afirma que os métodos de
imputacdo também dependem das informagdes de parentesco. Dentre os métodos disponiveis
para imputagdo, o presente no programa FImpute (SARGOLZAEI; CHESNAIS; SCHENKEL,
2014) assume que todos os individuos considerados possuem algum grau de parentesco e,
também, considera a montagem de janelas de segmentos cromossdmicos (haplo6tipos) de
diferentes tamanhos e que se sobrepdem, sendo utilizadas para predizer o geno6tipo faltante.

A imputacdo tem sido testada em diversas espécies e racas. Na raca Nelore, Carvalheiro
et al. (2014) observaram acuracia de imputagdo, medida pela porcentagem de gendtipos
imputados corretamente, que variou 90,56 a 99,05%. Estes autores observaram que o cenario
de melhor resultado era composto apenas por touros nas populagdes de referéncia, quando
foram consideradas informac6es de parentesco e um painel customizado de 48 mil marcadores
imputado para o painel de alta densidade. Em Gir leiteiro, Boison et al. (2015) estudaram
diferentes cenarios de imputacao e observaram que a acurécia de imputacgao foi maior & medida

que a densidade dos painéis LD eram maiores. Também observaram que melhores acuracias
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eram observadas quando o nimero de animais na populacdo de referéncia era maior, sendo a
acurécia variou entre 0,957 a 0,988 quando a imputacéo foi realizada entre animais genotipados
com o painel de 50 mil marcadores para a alta densidade.

Estudos com ragcas compostas ou multirraciais sdo mais complexos devido a composi¢éo
genética dos individuos ser oriunda de duas ou mais ragas. Oliveira Junior et al. (2017)
realizaram estudo com as ragas Gir, Holandés e Girolando, sendo que a raca Girolando é
composta e oriunda do cruzamento entre Gir e Holandés. Os autores verificaram que a
populacdo de referéncia formada pelas trés racas e utilizada para imputar genotipos na
populacéo alvo formada apenas por animais Girolando resultou em acuracias que variaram 0,96
a 0,97. Na raca Canchim, Chud et al. (2015) avaliaram a acuracia de imputacdo utilizando
diferentes painéis comerciais de baixas e médias densidades para a alta densidade e observaram
maiores acuracias em painéis com mais de 50 mil marcadores. Além disto, dentre 0s cenarios
testados, maiores acuracias foram verificadas quando animais mais velhos eram considerados
na populacéo de referéncia, enquanto que os mais novos na populagéo alvo, em que foi obtida

acuracia de 97,74%.
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3 METODOLOGIA

Foram utilizados gendtipos de 285 animais da ragca Canchim (CA) e de 114 animais do
grupo genético MA (MA), sendo denominados como populacdes alvo para a imputacdo. A
populacgéo alvo constituida por CA e MA em um mesmo conjunto de dados foi denominada de
CAN. J& as populaces de referéncia foram compostas por 814 animais da raga Nelore (NE) e
897 animais da raca Charolés (CH). Em algumas analises, animais CA e MA também foram
considerados na populacdo de referéncia. Os dados de CA, MA e NE foram fornecidos pela
Embrapa Pecuaria Sudeste (Sdo Carlos/SP), enquanto que os dados de CH foram fornecidos
pela TEAGASC - Athenry Animal & Grassland Research Centre (Athenry, Irlanda). Todos os
individuos foram genotipados com o painel de alta densidade BovineHD - BeadChip Illumina
(HD), que possui 777.962 SNPs.

Para cada cenario foi feito o controle de qualidade dos genotipos, realizado por meio do
programa PLINK v.1.9. (CHANG et al., 2015), considerou a exclusdo de SNPs e de individuos
com taxa de leitura inferior a 90%, frequéncia de alelos raros inferiores a 1% e SNPs com
desvios significativos do equilibrio de Hardy-Weinberg (p < 0.0001). Apenas SNPs com
posicBes conhecidas e localizados nos autossomos foram utilizados, de acordo com o mapa
ARS-UCD1.2 (ROSEN et al., 2020).

Para a elaboracgdo dos cenarios de imputacao, os genotipos em HD foram reduzidos para
a densidade do painel BovineSNP50 BeadChip Illumina (50k), com 54.609 SNPs, apenas para
apopulacéo alvo. As populacdes de referéncia permaneceram com genétipos em alta densidade,
alternando-se as racas (NE, CH, ou NE+CH), onde também foram incluidos os genétipos de
CA ou MA para cenérios especificos. A quantidade de SNPs e de individuos apds o controle de
qualidade, para cada cenério avaliado, é apresentada na Tabela 1.

Utilizou-se o programa FImpute v.3 (SARGOLZAEI; CHESNAIS; SCHENKEL, 2014)
para realizar a imputacao de genotipos faltantes, o qual considera informacdes de desequilibrio
de ligacdo entre os marcadores para identificacdo de haplétipos longos e curtos. Estes
haplotipos estdo, respectivamente, relacionados ao parentesco proximo ou distante entre 0s
individuos. Nao foram utilizados dados de pedigree para as populacfes estudadas.

A acurdcia de imputagdo foi avaliada por meio das medidas de taxa de concordancia
(TC) e correlacdo de Pearson (r? alélico) utilizando o programa computacional R. Para TC, foi
verificada a porcentagem de genoOtipos imputados corretamente ao comparar genotipos

presentes no painel HD original e imputado. O r? alélico por marcador pode ser definido como:
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s T —9)(@r-9)
\/ZZ;(gjk - 9_)2 Zl:il(gjk - 9;)2

onde N é o nimero total de marcadores sendo imputados; g, € g Sd0 0s genotipos observados

r

e imputados, respectivamente, para 0 SNP j do individuo k; e g e g sdo os valores médios para

0s gendtipos observados e imputados, respectivamente.
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

A variacio observada entre os cenarios de imputacio avaliados por meio do r? alélico
foi de 0,59 (C5: NE x MA) a 0,93 (C11: CH+CA x MA) (Tabela 1). Os mesmos cenarios
apresentaram as menores (63,24%) e maiores (92,16%) taxas de concordancia. Ja o cenario C16
(NE+CH+CA x MA) apresentou a segunda maior acuracia. A inclusdo de genétipos CH na
populacédo de referéncia em conjunto com CA (cenario C11) contribuiu com o aumento de 0,02
e 2,23% para o r? alélico e TC, respectivamente, quando comparado ao cenario C1 (CA x MA).
Ja entre os cenarios C2 (MA x CA) e C12 (CH+MA x CA), houve aumento de 0,04 e 4,49%
para o r? alélico e TC, respectivamente. O niimero de marcadores, a maior quantidade de
animais presentes na populacéo de referéncia e a incorporacao de gendétipos de animais CH
podera promover beneficios na acuréacia de imputacdo para animais Canchim e MA. Devido a
maior contribuicdo do Charolés na constituicdo genética do Canchim e MA, pode-se supor que
existam haplétipos longos entre as ragas, desta forma, CH contribuiu diretamente para este
resultado.

A incorporacdo de apenas NE (C3, C4 e C5) e CH (C8, C9 e C10) como populacdes de
referéncia para a imputacdo de CAN, CA e MA, ndo resultou em acurécias de imputacdo
elevadas. No entanto, o r? alélico e TC para C8, C9 e C10 (apenas CH na populagdo de
referéncia) foram cerca de 0,11 e 8% superiores quando comparados com C3, C4 e C5 (apenas
NE na populacéo de referéncia). Estes resultados também podem indicar que, devido a maior
contribuicdo genética de CH com Canchim e MA, sdo esperadas maiores acuracias de
imputacdo. A combinacao das racas fundadoras na populacao de referéncia (cenarios C13, C14
e C15) resultou no aumento das acuracias de imputagdo quando comparados com 0S cenarios
em que foram utilizadas as racas fundadoras separadamente. Logo, hapl6tipos curtos que
estejam relacionados ao parentesco distante entre os individuos, ou seja, entre Canchim e MA
com Nelore, podem ter contribuido para este resultado. Deve-se destacar que, nos cenarios C13,
C14, C15, C16 e C17, a combinacdo de NE e CH na populacdo de referéncia resultou em
aproximadamente 300 mil marcadores apds o controle de qualidade de genotipos. Este fato
pode ter contribuido para as acuracias observadas nestes cenarios, uma vez que nos demais, 0
namero de marcadores nas populagées de referéncia eram de aproximadamente 600 mil.

Os resultados do presente estudo podem ser comparados ao estudo semelhante de
Oliveira Junior et al., (2017), que utilizou as racas Gir, Holandés e Girolando (raca composta
oriunda do cruzamento entre as ragas puras mencionadas), em que verificou, ao utilizar animais
Girolando, Gir e Holandés, separadamente, como populacdo de referéncia (HD) para imputar

gendtipos em animais Girolando (50k), o r? alélico foi igual a 96%, 59% e 74%,
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respectivamente, enquanto que TC foi igual a 0,96, 0,51 e 0,75, respectivamente. Encontramos
resultados semelhantes no presente estudo, onde os cenérios C1 (CA x MA), C3 (NE x CAN)
e C8 (CH x CAN) resultaram em r? alélico de 89,93%, 65,13% e 72,97%, respectivamente, e
TCigual a 0,91, 0,61 e 0,72, respectivamente.

Tabela 1. Cenarios de imputagdo (C1 a C17), r? alélico’, taxa de concordancia®, nimero de
marcadores nas populacdes referéncia e alvo (em negrito e italico, respectivamente) e nimero
de individuos nas populacGes referéncia e alvo (entre parénteses, em negrito e itélico,

respectivamente).

Populacao de

Populacéo alvo

referéncia CAN CA MA
C1:0,91" — 89,93
CA - - 705.272 (283)
39.490 (112)
C2: 0,88* - 86,25%
MA - 658.480 (112) -
39.490 (283)
C3:0,61" - 65,13* C4:0,61" — 65,42* C5: 0,59" - 63,24*
NE 654.258 (809) 654.258 (809) 654.258 (809)
35.185 (395) 35.277 (283) 33.814 (112)
C6:0,91" - 89,61*
NE+CA - - 654.258 (1.092)
35.185 (112)
C7:0,87" - 86,17*
NE+MA - 607.043 (921) -
35.233 (283)
C8:0,72" - 72,97* C9:0,72" - 73,61* C10: 0,73" - 70,93*
CH 643.733 (897) 643.733 (897) 643.733 (897)
39.669 (395) 39.782 (283) 38.275 (112)
C11: 0,93" - 92,16*
CH+CA - - 635.757 (1.180)
37.969 (112)
C12: 0,92 - 90,74*
CH+MA - 705.567 (1.009) -
40.935 (283)
C13:0,86" - 84,27* C14:0,85" - 83,47* C15: 0,88" - 85,99*
NE+CH 301.572 (1.706) 301.572 (1.706) 301.572 (1.706)
19.965 (395) 19.857 (283) 19.369 (112)
C16: 0,93" - 91,53*
NE+CH+CA - - 306.859 (1.989)
19.748 (112)
C17:0,89" - 87,72*
NE+CH+MA - 310.726 (1.818) -

20.514 (283)

CA = Canchim, MA = grupo genético MA, CAN = Canchim e MA, NE = Nelore, CH = Charolés, C1 a C17 =

Cenérios de imputagéo.

Cenarios que combinaram as diferentes racas na formacéo das populacées de referéncia
foram estudados por Oliveira Junior et al. (2017), que utilizaram animais Girolando e Gir,
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Girolando e Holandés, Gir e Holandés, e as trés racas juntas. Estes autores observaram nestes
cenarios, r* alélico que variou de 0,94 a 0,97 e TC que variou de 93% a 96%. Os resultados
mais préximos aos obtidos por estes autores foram observados nos cenarios C11 (CH+MA x
CA), iguais a 0,93 e 92,16%, e C12 (CH+CA x MA), iguais a € 0,92 e 90,74%.

Piccoli et al. (2014) avaliaram a acurécia de imputacdo na raca Hereford e Braford (raga
composta oriunda de cruzamentos entre Hereford e Nelore) e utilizaram populaces de
referéncia e alvo multirraciais, compostas pelas racas Braford, Hereford e Nelore. Os autores
observaram r? alélico e TC iguais a 0,88 e 93%, respectivamente, ao imputarem do painel 50k
para HD. Além disto, ndo foi encontrada diferenca na acuracia de imputacdo quando a
populacdo de referéncia incluia animais da raca Nelore. Ao testarem diferentes cenérios de
imputacdo na raca Canchim, Chud et al. (2015) verificaram maiores acuracias de imputacdo ao
definir que a populacéo de referéncia seria formada por animais nascidos antes de 2005 (296
animais), enquanto que animais nascidos a partir deste ano iriam compor a populacéo alvo (99
animais), sendo observado r? alélico e TC ao redor de 0,94 e 96%.

Em estudo com as racas Angus e Charolés e com uma populacdo multirracial composta
por animais oriundos de cruzamentos entre as racas Angus, Charolés, Galloway, Hereford,
Simental, Holandés e Pardo-Suico. Ventura et al. (2014) verificaram que a utilizacdo de uma
populacdo de referéncia multirracial em conjunto com as ragas puras resultou em maiores
acurécias de imputacdo do painel 6k (6.909 SNPs) para 50k, onde os cenarios contendo a
populacdo alvo Angus e a populacdo alvo da estacdo experimental Elora (animais com
composicao genética de 46,86% Angus, 24,77% Simental, 6,01% Piemontés, 5,05% Charolés,
4,14% Gelbvieh, 1,93% Limousin e 11,24% de outras ragas) apresentaram TC iguais a 97,93%
e 97,53%, respectivamente.

Ao realizarem a imputacdo utilizando os painéis 50k e HD customizado (denominado
de 850k), Rowan et al. (2019) observaram acuracia de imputacédo de acima de 0,97 ao utilizarem
populacbes multirraciais. Os autores concluiram que o aumento da acurécia ocorreu devido
numero de individuos na populagéo de referéncia, sugerindo que isto beneficiara populacbes
alvo pouco representativas numericamente, ainda mais quando estas sao ragas compostas. Além
disto, foi indicado que alelos raros foram acuradamente imputados nos cenarios avaliados.

Li, Sargolzaei e Schenkel (2014) avaliaram a acuracia de imputagéo do painel HD para
a sequéncia completa do genoma utilizando as ragas Angus, Pardo-Suico, Holandés, Jersey,
Limousin e Simental. Ao compor a populacdo de referéncia considerando mdltiplas racas
sequenciadas, os autores observaram TC média e r? alélico médio para todas as ragas imputadas

(populacdes alvo) igual a 92,90% e 0,89, respectivamente. Como conclusdes, indicaram que
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existem beneficios ao utilizar a populagdo multirracial como referéncia na imputacao do painel
HD para a sequéncia completa do genoma, principalmente em ragas que possuem poucos

individuos sequenciados.
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5 CONCLUSAO

A incorporagdo de gendtipos das racas fundadoras promoveu aumento na acuracia de
imputacdo para animais Canchim e MA. A inclusdo da raca Charolés como populacdo de
referéncia em conjunto com animais Canchim, promoveu 0s maiores ganhos em acuracia
observados. Pode-se inferir que a utilizacdo de populagdes de referéncia multirraciais podera
auxiliar na reducdo de custos de genotipagem em racas compostas. O numero de marcadores
nas populacgdes de referéncia e o nimero de animais utilizados, além da presenca dos genotipos

de Charolés, podem ter interferido nos resultados das acuracias de imputacao.
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