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Uso de racas fundadoras beneficiam a acuricia de gendtipos imputados em bovinos da raca
Canchim
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Resumo: Objetivou-se neste estudo avaliar melhorias na acuracia de imputag@o em animais Canchim e do
grupo genético MA com a incorporagao de gen6tipos de animais Nelore e Charolés. Foram testados oito
cenarios de imputagdo, em que os genotipos de alta densidade foram reduzidos para a densidade do painel
BovineSNP50 BeadChip (50K) comcapacidade de 54.609 SNPs apenas paraapopulagdo alvo (CAe MA).
A populagio de referéncia (Nelore e Charolés) permaneceu com genoétipos em alta densidade. Foi
determinada a acuracia de imputagdo por meio da taxa de concordancia e quadrado de correlagido alélica.
Variagoes foram observadas quanto ao nimero de marcadores apds o controle de qualidade dos gendtipos
em cada cenario. Os cenarios C5 e C7 mostraram a maior acuracia pela contribuigdo do maior parentesco
entre populagdes de animais CA e do grupo genético MA, e o C2 baixa acuraciade imputagdo devido ao
tamanho inferior da populagao referéncia. Concluiu-se que a utilizagdo de gen6tipos das ragas fundadoras
promove aumento na acuraciapara os animais CA e MA, podendo reduzir os custos de genotipagem em
racas compostas. A inclusdo da raga Charolés como parte da populacdo referéncia, em conjunto com
animais CA, resulta nos maiores ganhos em acuracia.

Palavras—chave: bovinocultura de corte; composicdo genética; gendmica; marcador molecular.
Using founder breeds may benefit the accuracy of imputed genotypes in Canchim cattle

Abstract: The objective of this study was to evaluate improvements in the imputation accuracy in Canchim
animals and MA genetic group by adding genotypes from Nelore and Charolais animals. Eight imputation
scenarios were built, in which high-density genotypes were reduced to the density of the BovineSNP50
BeadChip panel (50K) with a capacity of 54,609 SNPs for the target population (CA and MA). The
reference population (Nelore and Charolais) remained with high-density genotypes. The imputation
accuracy was determined using the concordance rate and allelic correlation square. Variations were
observed regarding the number of markers, when performing the genotype quality control of each scenario.
Scenarios C5 and C7 presented the highest accuracy dueto a greater kinship between CA and MA animals,
and C2 presented low imputation accuracy due to the smaller reference population size. It was concluded
that using founder breeds promotes an increase in accuracy for CA and MA animals, and may reduce
genotyping costs in composite breeds. The inclusion of Charolais breed as part of the reference population,
together with CA animals, results in the greatest gains in accuracy.

Keywords: beef cattle; genetic composition; genomics; molecular marker.

Introducio

A pecuariade cortebrasileira emprega diferentes estratégias de cruzamento paraa formacaode ragas
compostas, como o Canchim, que é proveniente da alternancia de cruzamentos entreragas taurinas ( Bos
taurus taurus) e zebuinas (Bos taurus indicus), resultando em individuos com composicdo genética
aproximada de 62,50% de Charolés e 37,50% de Nelore (ALENCAR, 1988). Ferramentas da genomica
tém promovido avangos na producdo animal, sendo os marcadores moleculares do tipo SNP (single
nucleotide polymorphisms) os mais utilizados nesta area. Neste sentido, métodos de imputacdo permitem a
inferéncia de genotipos entre painéis de diferentes densidades, em que s@o consideradas populagdes de
referéncia, com genotipos em alta densidade, e populagdes de imputagdo, com genotipos em menores
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densidades (SARGOLZAEI;, CHESNAIS; SCHENKEL, 2014). A incorporacdo informacdes familiares
(pedigree) (HAYES et al.,2012) e a combinacdo de dados de diferentes ragas (LARMER; SARGOLZAEI;
SCHENKEL, 2014) permite melhores acurdcias de imputagao.

Para ragas compostas, a adi¢do de informacdes das ragas fundadoras na imputacao possibilita o
aumento do niimero de animais com informagdes de painéis de alta densidade e proporciona avaliagdes
genéticas mais confiaveis e com menor custo (VENTURA et al., 2014). Desta forma, o objetivo desse
trabalho foiavaliara melhoria da acuracia de imputagdo emanimais Canchime do grupo genético MA com
a incorporagdo de genotipos das ragas fundadoras Nelore e Charolés.

Material e Métodos

Utilizou-se genotipos de 285 animaisdaraga Canchime 114 animais do grupo genético MA, cedidos
pela Embrapa Pecuaria Sudeste, localizadaem Sao Carlos, SP. Como ragas fundadoras, foram utilizados
genotipos de 897 animais da raga Charolése 809 animais da raca Nelore. Os animais foram genotipados
com painel de alta densidade BovineHD BeadChip (HD), que apresentam 777.962 marcadores.
Considerou-se apenas 0s cromossomos autossdomicos e em posi¢des conhecidas de acordo com o mapa
ARS-UCD 1.2 (ROSEN etal.,2020). Por meio do programa computacional PLINK v.1.9. foi realizado o
controle de qualidade dos dados e foram excluidos SNPs e amostras com taxas de leitura inferiora 90%,
SNPs com minor allele frequency inferior a 0,10% e SNPs com desvio do equilibrio de Hardy-Weinberg
inferiores a 104,

Construiram-se oito cenarios de imputacdo, em que os gendétipos de alta densidade foram reduzidos
para a densidade do painel BovineSNP50 BeadChip (50K) com capacidade de 54.609 SNPs, apenas paraa
populacdo alvo (Canchim e MA). As populagdes de referéncia permaneceram com genotipos em alta
densidade (HD), alternando-se as racas (Tabela 1). Para a imputagfo, utilizou-se o algoritmo
disponibilizado no programa FIMPUTE.

Tabela 1. Cenarios de imputagao considerando populagdes de referéncia com genotipos em alta densidade
e populacdes alvo com gendtipos de baixa densidade.

Cenario de imputacio Populacio de Populagio alvo
referéncia CA MA
Cl CA - X
C2 MA X -
C3 NE + CA - X
C4 NE + MA X -
Cs CH+ CA - X
C6 CH+ MA X -
Cc7 NE+ CH + CA - X
C8 NE + CH + MA X -

C1 a C8 =cenarios; CA = Canchim; CH = Charolés; NE = Nelore; MA = grupo genético MA.

Determinou-se a acuracia de imputagao por meio da taxa de concordancia (TC) e quadrado de
correlagdo (r? alélico). Foram comparados os marcadores imputados com aqueles verdadeiros presentes no
painel HD original e, em seguida, calculada a propor¢do de gendtipos imputados corretamente,
erroncamente ¢ 0os ndo imputados, em que a taxa de concordancia corresponde a propor¢ao de genotipos
imputados corretamente e o 1> alélico determinado pelo quadrado de correlagéo entre a contagem de alelos
imputados e a contagem de alelos do gendtipo original.

Resultados e Discussao
Variagdes foram observadas quanto ao numero de marcadores apos o controle de qualidade de
genotipos de cada cenario estudado (Tabela 2). Observou-se que nos cenarios avaliados a medida de r?
alélico variou de 0,8764 (C2) a 0,9332 (C7) e a TC de 86,26% (C2) a 92,17% (C5). Essas variagdes
caracterizam o C2 com menor acuraciaem ambas medias testadas, e o C5 e C7 valores de acurdcia mais
elevados, mesmo com diferenga minima de 0,40% para a TC ¢ 0,0015 para o r? alélico.

Tabela 2. Nimero de animais das populac¢des de referéncia (NPR), e de imputacao (NPI) apos o controle
de qualidade de genoétipos, taxa de concordancia (TC) e r? alélico (r?).
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Cenirio NPR NPI SNPs HD*  SNPs S0K**  TC (%) r?
Cl 283 112 705272 39490 89,93 0,9080
C2 112 283 658480 39490 86,26 0,8764
C3 809 395 654258 35185 90,10 0,9148
C4 921 283 607043 35233 86,66 0,8812
C5 1180 112 635757 37969 92,17 0,9317
C6 1009 283 705567 40935 90,74 0,9192
C7 1989 112 306859 19748 91,77 0,9332
C8 1818 283 310726 20514 88,19 0,9021

C1 aC8 = cenarios; C1 =CA x MA; C2=MA x CA; C3=NE + CAxMA; C4=NE + MA x CA;C5=CH + CA x MA; C6=CH
+MA x CA; C7=NE + CH + CA x MA; C8 = NE + CH + MA x CA; CA = Canchim; CH = Charolés; NE = Nelore; MA = grupo
genético MA; *SNPs HD = single nucleotide polymorphisms em painel de alta densidade; ** SNPs 50K = single nucleotide
polymorphisms em painel de média densidade.

Nos C5 e C7, verificoua maior acuracia em ambas as medidas testadas. Este resultado pode ser
atribuido ao maior parentesco entre as populagdes de animais Canchim e do grupo genético MA. Tanto na
formacdo da raca Canchim quanto no grupo MA, observou-se maior predominancia das contribui¢des
genéticas provenientes da raga Charolés. Buzanskas ef al. (2017) estimaram a introgressdo racial e
constaram que em animais do grupo MA, houve uma contribuigéio genética de 24% de zebuinos e 76% de
animais Charolés. Da mesma forma, em animais do grupo CA, foi observado contribuicao de 27% de
zebuinos e 73% de animais Charolés.

O C2 ¢ caracterizado por apresentar uma populagio referéncia de menor tamanho em comparacdo
aos demais cenarios. Essa condigdo limitaa capacidade de capturartoda a variagao genética presente nos
animais daraca Canchim na populagéo imputada, resultando em baixa acuracia de imputa¢@o. Heidaritabar
et al. (2016) afirmaram que a baixa acuracia pode ser atribuida as diferencas genéticas entre as ragas
envolvidas, desequilibrio de ligacdo entre marcadores e /oci de interesse, bem como ao tamanho inferior da
populacio referéncia em relacio a populagdo imputada.

Conclusio
A utilizagdo de genotipos das racas fundadoras promove aumento na acuracia de imputagdo para os
animais Canchime MA. A inclusdo da raga Charolé€s como parte da populaco referéncia, em conjunto
com animais Canchim, resulta nos maiores ganhos de acuracia observados na imputagdo. A utilizagdo de
populagdes de referéncias multirraciais na imputagio de gendtipos pode reduzir os custos de genotipagem
em racas compostas.
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