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Resumo1

Análises de predições genômicas necessitam de um grande número de 
marcadores e de animais genot ipados. Neste contexto, a imputação 
destaca-se por permit ir predizer genót ipos de marcadores ausentes 
baseando-se em haplót ipos presentes na população, reduzindo, assim, 
custos com genotipagem. Objet ivou-se avaliar a acurácia entre dife-
rentes metodologias de imputação, a part ir de painéis de marcadores 
do t ipo Single Nucleot ide Polimorphism em baixa (LD) e média (MD) 
densidade, para alta densidade (HD). Foram genotipados 431 animais 
da raça Canchim em HD, que após o controle de qualidade dos dados, 
foram agrupados em população de referência com 284 animais e popu-
lação de validação com 143 animais. As análises foram conduzidas sob 
duas metodologias, sendo uma baseada em haplót ipos encontrados na 
população, implementada no softw are BEAGLE e outra em informações 
de pedigree e população, implementada no softw are FImpute. Foram 
testados dois cenários, sendo que no primeiro genótipos LD foram 
imputados diretamente para HD, já no segundo, genótipos LD foram 
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imputados para MD e, posteriormente, para HD. Para avaliar a acurácia 
de imputação, os genót ipos da população de validação foram mascara-
dos para LD e MD e, após a imputação, os genót ipos verdadeiros foram 
comparados com os imputados por correlação, coef iciente de determi-
nação (r²) e percentagem de genót ipos imputados corretamente (PERC). 
FImpute apresentou valores médios para correlação e r² que variaram 
de 0,89 a 0,96 e 0,80 a 0,93, respect ivamente, já para BEAGLE, de 
0,83 a 0,92 e 0,69 a 0,85, respect ivamente. A PERC variou de 87,5% 
a 95,9% para FImpute e 81,7% a 90,6% para BEAGLE. A acurácia de 
imputação aumentou conforme o aumento na densidade do painel de 
validação. FImpute apresentou melhores resultados que BEAGLE nos 
dois cenários. Estudos de associação ampla do genoma com genóti-
pos imputados e verdadeiros serão conduzidos para avaliar o efeito da 
imputação no poder de detecção dos testes estatíst icos.
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