V11 Simposio Brasileiro de Melhoramento Animal
Sao Carlos, SP, 10 e 11 de julho de 2008

M A 200s

Analise de Componentes Principais como ferramenta na avaliacdo da diversidade
genetica de suinos

Bruna Pena Sollero*, Marcos Yamaki!, Simone Eliza Facioni Guimaréesz, Paulo Luiz
Souza Carneiro®, Samuel Rezende Paiva®, Arthur da Silva Mariante®

'Estudante de doutorado da Universidade Federal de Vicosa, email: brunasollero@yahoo.com.br, email:
marcos.yamaki@sadia.com.br

*Professora adjunta da Universidade Federal de Vicosa, email: sfacioni@ufv.br

*Professor adjunto da Universidade Estadual do Sudoeste da Bahia, email: plscarneiro@gmail.com
*Pesquisador da Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia, e-mail: samuel@cenargen.embrapa.br,
mariante@cenargen.embrapa.br

Resumo - A anélise de Componentes Principais (PCA) é uma técnica de estatistica
multivariada de grande aceitacdo na analise de dados genéticos. Aplicada no presente
trabalho para avaliar cinco grupos genéticos de suinos brasileiros (n=182), genotipados por
meio de 28 marcadores microssatélites, a PCA foi capaz de, essencialmente, identificar a
relacdo genética atual existente entre estes grupos, de forma a representar grande parte da
variacdo total existente (74,15%) por apenas dois componentes principais. Comparada com
0 método baseado em distancias genéticas (UPGMA), a hipdtese de que 0s grupos
genéticos naturalizados e comerciais se mostraram geneticamente diferenciados ndo foi
refutada. O ndo agrupamento da raga naturalizada Moura com 0s outros grupos genéticos
enfatiza, ainda mais, a relevancia destes resultados para programas de conservacao
genética.
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Principal Component Analysis as a tool in assessing genetic diversity of pigs

Abstract - Principal Component Analysis (PCA) is a multivariate statistical technique of
great acceptance in genetics data analysis. Applied in this study to evaluate five genetic
groups of pigs (n=182), genotiped through 28 microsatellite markers, the PCA was able to
identify the current genetic relationship among these groups, in order to represent most part
of the total variance (74.15%) by only two principal components. Compared with the
method based on genetic distances (UPGMA), the hypothesis that the naturalized and
commercial genetic groups were genetically differentiated was not refuted. The absence of
clustering of the Moura naturalized pig breed with the others emphasizes, even more, the
relevance of these results for conservation genetic programs.
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Introducéo

A espécie suina, entre outras de animais domésticos, se destaca, como importante
recurso complementar da diversidade genética mundial. Por isso, varias sdo as
metodologias estatisticas testadas e aplicadas na investigacdo da variabilidade genética,
estrutura populacional e relacdo genética atual destes grupos genéticos.

A Andlise de Componentes Principais (PCA) é capaz de reduzir linearmente a
dimensdo de um conjunto de dados, de modo que este novo conjunto, em ordem de
estimacdo, retenha 0 maximo de informag6es em termos de variagdo total. Esta técnica tem
se mostrado uma poderosa ferramenta na identificacdo da estrutura e relagcdes genéticas
entre populacbes de acordo com suas distribuicBes geograficas (Rout et al., 2008). Desta
forma, a PCA é eficientemente aplicavel em painéis de dados em mdaltiplas dimensoes, que
se estendem desde experimentos com marcadores genéticos, como 0s microssatélites, até
amplos experimentos para analise de expressao génica.

Este trabalho objetiva identificar a relacdo genética existente entre cinco grupos
genéticos de suinos por meio da técnica de PCA, a partir de um painel de 28 marcadores
microssatélites utilizados na avaliacdo da diversidade genética de suinos.

Material e Métodos

Foram utilizados neste trabalho, dados de genotipagem de 182 animais a partir de
28 marcadores microssatélites. Estes animais representaram trés racas naturalizadas de
suinos (Piau, n=31; Monteiro, n=37 e Moura, n=35), uma raca comercial (Landrace, n=31)
e um composto comercial (MS60, n=48). Com a perspectiva de abranger a maior parte do
genoma suino, os marcadores microssatélites propostos para a analise foram: S0313,
SW240, SW72, SW445, S0227, S0226, SW2425, SW995, SW2406, S0025, SW632, OPN,
SW2410, S0225, SW539, SW951, SW830, S0230, SW2008, SW957, SW1962, SWR1008,
SW769, S0007, SW857, S0088, S0026 e SW24.

A fim de visualizar a relacdo entre os grupos genéticos, foi realizada Anéalise de
Componente Principal por meio do programa PCA-GEN (Goudet, 1999) e 0s grupos
genéticos foram representados num grafico de dispersdo. Valores de bootstrapping foram
obtidos a partir de 1000 repeticOes para testar a consisténcia dos componentes principais e
gerar os resultados. Por meio desta técnica, as frequéncias de todos os alelos de um loco
foram consideradas varaveis independentes. Consequentemente, matrizes de correlagao
foram computadas a partir das frequéncias alélicas de todos os locos, bem como os
autovalores de todos 0s componentes principais, a propor¢do de autovalores individuais na
variancia total (taxas de contribuicdo dos componentes), e os scores de cada individuo para
cada componente principal.

Por meio do programa Dispan (Ota, 1993), um dendrograma foi gerado (1000
repeticdes) baseando-se no método de UPGMA a partir da matriz de distancia de Nei Da
(Nei et al., 1983) a fim de comparar o0 agrupamento proposto via PCA.

Resultados e Discussdo
A Analise de Componentes Principais incluiu todos os cinco grupos genéticos e 0s
28 locos para sumarizar graficamente a relacdo genética existente entre estes (Figura 1).
Desta forma, o primeiro e segundo componentes apresentaram valores de 41,83% e
32,32%, respectivamente, de maneira que o resultado percentual acumulativo correspondeu
a 74,15% do total da variacdo observada. Comparativamente, Fan et al. (2002) observaram
que apenas 41% da variacdo total existente entre ragas suinos chinesas foram representadas



pelos dois primeiros componentes principais. Ja Rout et al. (2008), observaram que 65% do
total da variacdo existente entre sete racas de cabras indigenas, por meio de 17 marcadores
microssatélites, foi explicada pelos trés primeiros componentes principais inferidos.

De acordo com a distribuicdo dos grupos genéticos pelos quadrantes, a presente
analise permitiu discriminar claramente 0s grupos genéticos comerciais daqueles
naturalizados de suinos. Mais especificamente, a raca Moura mostrou-se mais distinta em
relacdo a todas as outras analisadas, provavelmente em razdo do baixo fluxo génico
existente. A proximidade da raca naturalizada Piau principalmente com a raca Monteiro,
sugere a ocorréncia de compartilhamento de alelos entre estes. Por outro lado, a raga Piau
tem sido também utilizada em cruzamentos com racas comerciais, 0 que pode explicar a
sua proximidade com este grupo. O valor de Fst global de 0,12556 detectado, pode sugerir
certo grau de estruturacao de populac6es entre estes grupos genéticos de suinos.
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Figura 1- Representacdo grafica bidimensional dos dois primeiros componentes principais
que explicaram 74% da variacdo total observada entre 0s cinco grupos genéticos
de suinos, a partir de 28 locos de microssatélites. PC1 e PC2= primeiro e
segundo Componentes Principais, respectivamente.
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Figura 2- Cinco grupos genéticos representados pelo dendrograma obtido pelo método
UPGMA, com os respectivos valores de bootstrap nas raizes dos ramos.

Alternativamente, métodos baseados em distancias genéticas sao também utilizados
para explicar a relacdo genética entre populacBes, mas a eficiéncia da andlise de
componentes principais pode se sobressair, como constatado por Saitbekova et al. (1999),
em que se mostrou mais explicativa do que a arvore inferida pelo método algoritmo de
Neighbor joining para diferenciar claramente racas nativas de cabras. A presente analise



comparativa, com o método de UPGMA, sugeriu similarmente ao PCA, o padrdo de
agrupamento entre 0s cinco grupos geneticos estudados, com valores de bootstrapping que
demonstraram confiabilidade nos resultados (99, 86 e 83) (Figura 2).

Os resultados aqui expostos podem ser considerados relevantes em programas de
conservacao destas racas naturalizadas, uma vez que grupos genéticos geneticamente mais
distantes, como a raca Moura, podem ser considerados de maior grau de identidade
genética. Posteriormente, propde-se um estudo baseando-se na mesma técnica de PCA,
porém, para interpretar o peso de cada uma das variaveis originais (locos) na diversidade
entre 0s grupos genéticos.

Conclustes
A Analise de Componentes Principais foi capaz de distinguir os grupos genéticos de
suinos naturalizados daqueles comerciais de forma a visualizar o conjunto da amostra
apenas pelo grafico dos dois primeiros componentes principais, 0s quais explicaram a
maior parte da variacdo original entre os grupos. A eficiéncia desta técnica, utilizando
dados moleculares, foi reforcada pelo dendrograma obtido pelo método UPGMA, cujos
resultados corroboraram.
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