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Resumo

Nos programas de melhoramento de bovinos de corte, a predicao de
valores genéticos considera informacdes de desempenho e parentes-

co entre individuos. Portanto, erros no pedigree apresentam relevante
impacto sobre os resultados da avaliacdo genética e do ganho genético.
Polimorfismos de nucleotideo Unico (SNPs) possibilitam calcular a proba-
bilidade de exclusado de paternidade (PEP), permitindo corrigir eventuais
erros no pedigree. Neste contexto, objetivou-se calcular a PEP e avaliar a
acuréacia desta metodologia utilizando painéis com diferentes densidades
de marcadores. Para tanto, foi simulada uma populacdao mimetizando

a estrutura populacional da raca Nelore por meio do software QMSim.
Foram selecionados 312 individuos, sendo 12 touros, 108 matrizes, 96
irmaos completos e 96 meio irmaos. O genoma simulado apresentou
52.374 SNPs em 29 cromossomos segregando com frequéncia alélica
minima de 0.1. Cinquenta cendrios foram testados, variando entre 100 e
5.000 SNPs selecionados aleatoriamente, em incrementos de 100 SNPs
a cada cendrio. Foram realizadas cinquenta repeticées de cada cenério

e o calculo da PEP foi realizado pela contagem de homozigotos opostos
entre cada par de individuos. A acurécia foi calculada pela proporcao de
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atribuicdo de paternidade incorreta (API) e correta (APC), comparando o
pedigree calculado com o original. Observou-se do cenério utilizando 300
SNPs em diante que a API foi zero. A APC progrediu de acordo com o
incremento no nimero de marcadores e, a partir do cenario com 1.800
SNPs, observou-se 100% de acuracia. Todos os cenarios apresentaram
ao menos uma repeticdo com 100% de APC. Isso demonstra a viabilida-
de de realizar testes de parentesco com grande acurdcia utilizando SNPs
em baixa densidade, desde que seja realizada uma criteriosa selecao dos
marcadores. Frequéncias alélicas, desequilibrio de ligacdo e posicao no
genoma podem auxiliar na selecao de marcadores que capturem maior
parte da variabilidade genética e contribuam para elucidar as relacdes de
parentesco entre individuos.
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