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Marcadores SNP: conceitos béasicos, aplicacdes no manejo e no
melhoramento animal e perspectivas para o futuro

Alexandre Rodrigues Caetanol
1 Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia, Brasilia-DF.

RESUMO - Os primeiros estudos de identificag8o, caracterizacdo e utilizagdo de marcadores moleculares para a
caracterizagao de recursos genéticos e geracéo de ferramentas para o0 melhoramento animal datam do final da década de 80.
Nos ultimos 20 anos as tecnol ogi as para geragéo de dados molecul ares passaram por varios ciclos derenovagao. A Ultimaonda
deinovagdestecnol 6gicasrepresentaumaverdadeirarevol ucdo e trouxe metodol ogias paraidentificar e genotipar marcadores
SNP (do inglés Single Nucleotide Polimorphism) de maneira massal. Chips de DNA de alta densidade foram criados para
genotipar dedezenas de milhares até centenas de milhares de marcadores SNP em um Ginico ensaio. Além disso, outrastecnol ogias
de média densidade permitem também a genoti pagem de dezenas a centenas de marcadores, em nimeros el evados de amostras,
com altissima velocidade e automag8o. Essas novas tecnologias permitiram a geragdo de novas aplicacdes, como as
metodol ogias para avaliag8o genética e selegdo com base no Valor Gendmico (Genomic Estimated Breeding Value—GEBV).
Os métodos estatisticos para avaliacao e selecdo gendmica estdo em pleno desenvolvimento, mas a tecnologia j& se tornou
uma realidade com o langamento do primeiro sumério de touros para a raca Holandesa com GEBV s para caracteristicas de
producdo e qualidade do leite em janeiro de 2009. Além disso, essas tecnologias também trouxeram novas opgdes para
desenvolvimento de testes diagndsticos para confirmacéo de paternidade, identificag8o individual, rastreabilidade, etc. Além
dessasinovacdes, as novas tecnologias de genotipagem de marcadores SNP facilitaram também o desenvolvimento de servigos
terceirizados de geracdo de dados, permitindo que qual quer grupo realize pesquisas avangadas, sempre com as tecnologias mais
avancadas, sem a necessidade de investimentos em equipamentos.
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SNP markers: basic concepts, applications in animal breeding and
management and perspectives for the future

ABSTRACT - Thefirst studiesto identify, characterize and use molecul ar markersto characterize genetic resources and
generate tools for animal breeding and management date from the end of the 80s. In the last 20 years the technologies to
generate molecul ar datawent through several innovation cycles. Thelast wave of technological innovationsrepresentsatrue
revolution, bringing methods to identify and genotype SNP (Single Nucleotide Polymorphism) markers in large scale. High
density DNA chips were generated to genotype from tens of thousands to hundreds of thousands of SNPs in a single assay.
Furthermore, other medium density technologies allow for the genotyping of tens to hundreds of makers, in high numbers
of samples, with very high speed and automation. These new technologies allowed for the generation of new applications,
such as the methods to genetically evaluate and select animals based on their Genomic Value (Genomic Estimated Breeding
Value— GEBV). The statistical methods for genomic evaluation and selection are in full development, but the technology
already became reality with the release of the first bull summary for the Holstein breed with GEBV's for milk production and
quality traits in January 2009. In addition, these technologies brought new options for development of diagnostic tests for
paternity testing, individual identification, traceability, etc. Also, these new technol ogiesto genotype SNPmarkersfacilitated
the devel opment of outsourcing companiesto generate molecular data, allowing any group to conduct advanced experi ments,
always using the most advanced technologies, without the need of investments into equipment.

Key Words: molecular markers, genomic selection, Single Nucleotide Polymorphism

Introducéo publicacbes relatam resultados de estudos de

caracterizacdo de marcadores RFLP (do inglésRestriction

Osprimeirostrabalhosparadesenvol ver ecaracterizar Fragment Length Polymor phism) em suinos (Chardon et
marcadores moleculares para espécies de interesse al., 1985) ebovinos (Beckmann et al., 1986, Georgeset al .,
zootécnico datam do inicio dos anos 80. As primeiras 1987). Foram estudos iniciais, com metodologias
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trabalhosas e com muitos limites, mas que naépocaeram
consideradas inovadoras, uma vez que as alternativas
disponiveis resumiam-se a estudos com grupos
sanguineoseal oenzimas. Tipicamente, paraproduzir um
dado mol ecul ar (um genétipo) eram necessariosemmédia

cinco dias de trabalho, utilizando radioisétopos e
enfrentando vérias questdes técnicas quedificultavam o

trabalho.

Nos anos seguintes, foram realizados os primeiros
estudos paraisolar e caracterizar marcadores do tipo SSR
(Simple Sequence Repeats). Esforgossignificativosforam
empregados para identificar microsatélites em bovinos
(Frieset a., 1990; Moore et a., 1994; Vaiman et a., 1994;
Stoneet al., 1995; Kirkpatrick et al., 1995; Stoneetal., 1997,
Reed et al., 2001), suinos (Johansson et al., 1992; Miller et
a., 1992; Coppieters et a., 1993; Fredholm et al., 1993;
Alexander et al., 1996) e eqiinos (Johansson et al., 1992;
Marklund et al., 1994; Hopman et al., 1999; Murphie et al.
1999; Ruth et al., 1999). Tal metodologia trouxe muitos
beneficios, associados, principalmente, as bases
molecul aresdessetipodemarcador (Tabelal). Inicialmente
a genotipagem destes marcadores erarealizada com o uso
de radioisétopos. Posteriormente, com a invencao dos
equi pamentos dos seqiienci adores automati cos, tornou-se
possivel utilizar fluorocromosparadeteccéo dosvariantes
alélicos. Os primeiros mapas genéticos abrangentes para
espécies de interesse zootécnico foram construidos com
marcadores microssatélites (Barendse et al ., 1994; Rohrer et
al., 1994; Guerin et a., 2003).

Avangos tecnoldgicos recentes trouxeram
metodol ogiasde alto desempenho e acuracia, e baixo custo
e mao-de-obra para prospeccao, caracterizagcdo e
genotipagem de marcadores SNP (Single Nucleotide
Polymorphism). Essas tecnhologias trouxeram novas
solucdes para aplicagdes ja solidificadas e também estéo
permitindo o desenvolvimento de novas aplicagoes,
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produtos e processos, com uso direto nas cadeias
produtivas dapecuariamundial. O objetivo dessetexto é
esclarecer essesrecentesavangosefornecer perspectivas
de como essas tecnol ogias poderado impactar a pecuaria
nacional .

Bases moleculares dos mar cadores SNP

Os marcadores SNP tem como base as alteracbes mais
elementares da molécula de DNA, ou seja, mutacdes em
bases Unicas da cadeia de bases nitrogenadas (Adenina,
Citosina, TiminaeGuanina). Asmutagdesmai scomunssao
astransi¢Oes, onde ocorremtrocas de umapurinapor outra
purina(A ! G) oudeumapirimidinapor outrapirimidina(C
"1 T). Menosfrequentes, astransversées ocorrem quando
h&trocade umapurinapor umapirimidina, ou vice-versa(C/
T"1 A/G). Normalmente, os marcadores SNP sdo bi-al élicos,
ou seja, geralmente sdo encontrados apenasdoisvariantes
emumaespécie (Ex: umalel o correspondeaum par debases
A/T eooutroaumG/C). Os SNPspodem ocorrer emregifes
codificadoras ou com funcéo regulatéria, porém, na maior
parte dasvezes sdo encontrados em espacosintergénicos,
sem fun¢do determinada.

Os SNPs séo extremamente abundantes nos genomas
de espécies ndo endogamicas. Estudos com humanos, e
com espéci es de interesse zootécnico, mostram que pode
haver milhdes de polimorfismos SNP no genoma de um
individuo (Bovine Genome Sequencing and Analysis
Consortium, 2009; Li etal., 2009). Além dosmarcadoresSNP
serem abundantes, suas bases moleculares permitem que
haja uma distribui¢cdo homogénea de SNPs pelo genoma.

A existénciade SNPsno genomanao é novidade. Os
primeiros trabalhos de sequienciamento de fragmentos
especificosde DNA detectaram essetipo de polimorfismo
(Orita et al., 1989). Além disso, os SNPs sdo a base
molecular devariostipos de marcadores moleculares que
foram desenvolvidos com diferentes metodologias ao

Tabelal - Comparagdes entre os marcadores moleculares RFLP, Microssatélite e SNP

RFLP Microsatélite SNP
Quantidade de DNA Necesséria 10ug 50ng 50ng
Qualidade do DNA Necesséaria Otima Razoavel Boa
Baseado em PCR Nao Sim Sim
Radioatividade Sim Sim/N&o Néo
Multiplex Nao Sim SIM
Facilidade de Uso Nao Sim Sim
Automagéo Nao Sim ALTA
Reprodutibilidade Boa Boa Boa
Custo de Desenvolvimento Baixo Alto Baixo
Numero de Alelos por Loco Bi-alélico Multi-alélico Bi-alélico
Informatividade por Loco Boa Otima Boa
Abundancia/Distribuic¢éo pelo genoma 100s 1.000s Milhdes
Custo por dado gerado ALTO Baixo BAIXiSSIMO
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longo das ultimas trés décadas, como RFLPs, RAPDs,
AFLPs, entre outros.

A utilizagdo de marcadores moleculares SNP em
estudos de associagdo e mapeamento genético, assim
como em ensaios diagnésticos para confirmacéo de
paternidade, identificagdo individual (rastreabilidade),
deteccdo de doencas genéticas e/ou polimorfismos
associados a caracteristicas de producao, esteve limitada
por muito tempo devido a restri¢des tecnol égicas. Esse
quadro mudou radicalmente nos Gltimos anos com a
geracdo de novas tecnologias para descoberta e
genotipagem em massa de SNPs.

Evolucdo nosmétodosde prospeccao demar cadores SNP

Até recentemente o método padrao de prospeccao de
marcadores SNP erabaseado no método de seqglienciamento
Sanger. A deteccdo de SNPs distribuidos aleatoriamente
pelo genomasedaatravésdo alinhamento deumasequiéncia
de um fragmento aleatério do genoma com uma sequéncia
consenso (Figura 1). Esse processo é limitado pela
capacidade de geracdo e andlise de seqiiéncias de um
laboratorio, assim como pela necessidade da existénciade
uma seqiiéncia referéncia — o genoma da espécie tem de
estar seqlienciado. Programas de bioinformética com o
PHRED, PHRAP, eo CONSED (Ewin et al, 1998; Gordon et
al. 1998) foram desenvolvidos para automatizar 0 maximo
possivel afase de andlise de dados, permitindo grandes
avancos. Grandes conjuntos de SNPsforam detectadosem
todas as espécies que tiveram seus genomas seqiienciados
utilizando esta metodologia. (Referencia para humanos,
bovino, etc).

Alternativas para prospectar SNPs em regides
especificasdo genoma, utilizando seqlienciamento Sanger
também foram desenvolvidas e extensamente aplicadas. O
seqiienciamento direto defragmentosespecificosdo genoma
amplificados por PCR, e subsequiente alinhamento e

Seqiémcia Sieignn para mwﬂu}g;mu’ng:m_lmu-
.u"u-.l GCTECTATRG D,

Comsensn
AT AT EATAT TGP IO TAT A A TR TOT AL CARGRRCA TTG TETART TATTIS

Sequémcia Aleatdria

AT EGATEATATIY L CARGARCATTGTHTART TA

Figura 1 - Prospecgdo de SNPs em segiiéncias al eatérias.x

comparacéo dassequiéncias (Figura2), permiteamineracéo
deSNPsemumaregidodeinteresse. Variosestudosutilizaram
essa metodologia para prospectar SNPs em genes de
interesse (Lai et al., 1998; Fahrenkrug et al., 2002; Calvo et
al., 2006; Abatepaulo et al., 2008).

As duas metodol ogias citadas sdo sélidas e eficazes,
porém, os custos envolvidos e a mao-de-obra necessaria
sao relativamente altos. A prospeccdo de SNPsaleatérios
apresenta um custo estimado de US$3 por SNP detectado.
Ja a deteccdo de SNPs em fragmentos especificos do
genoma tem um custo da ordem de US$10 por SNP.

O desenvolvimento de novas metodologias de
sequienciamento mudou radicalmente o cenario descrito,
baixando custoseacel erando tremendamente avel ocidade
na qual o trabalho pode ser realizado. As chamadas
tecnologias de seqlienciamento de segunda geracéo
(Roche 454 -Marguliesetal. 2005, Solexa-11lumina- Bennett
2004 e ABI Solid -Valouev et al., 2008) sdo capazes de
produzir vastos conjuntos de dados (da ordem de milhdes
debases seqlienciadas) em um Unico experimento altamente
automatizado, com duracgéo de 48 horas.

Ja existem exemplos praticos da aplicagdo dessas
tecnol ogias paraprospecc¢do de SNPs. Um estudo recente
com bovinos (Van Tassell et al., 2008) prospectou um
total de 62.042 SNPs, a um custo de US$0.48 por SNP,
utilizando o Illumina/Solexa Genome Analyzer. Embora
muito maiseficienteque o seqiienciamentotradicional, a
estratégiautilizadaaindadepende dadisponibilidadede
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Figura?2 - Prospecgéo de SNPsem regides gendmicas especificas

com o sequénciamento direto de produtos de PCR.

TC

cc

© 2009 Sociedade Brasileira de Zootecnia



Caetano

umaseqiénciareferénciado genoma. Alternativas para
prospeccao de SNPs em genomas nao seqiienciados
também ja foram encontradas. Novaes et al. (2008)
desenvolveram uma metodologia para minerar SNPs em
seqliéncias de eucalipto, cujo genoma ainda ndo fora
sequenciado, utilizando tecnologia Roche 454,
Adicionalmente, outrastecnol ogias, embrevedisponiveis
comercialmente, tem potencial para seqlienciar genomas
inteiros em horas, a um custo previsto entre US$500 e
$1000 (Eid et al., 2009), o que certamente trard uma nova
onda de inovacéo e aplicacdes nesse area.

Evolucédo nos métodos de genotipagem de marcadores
SNP

O método mais basico para genotipagem de SNPs em
regides especificas do genoma é baseado na técnica de
PCR-RFLP(Maedaetal. 1989). O fragmento contendo o SNP
de interesse € amplificado com iniciadores especificos,
purificado e submetido aum tratamento com umaenzimade
restricdo que reconheca apenas um dos alelos.
Posteriormente, os fragmentos sdo separados por
eletroforese para diferenciacdo dos alelos por tamanho.
Além de extremamente trabalhoso, para o emprego desse
método, é necessério que hajaumaenzimaderestri¢do que
diferencie os dois alelos, o que nem sempre € possivel.
Adicionalmente, essa metodologia ndo permite a
paralelizacdo de ensaios — geralmente, s6 é possivel
genotipar umloco por ensaio. Por outrolado, éumatécnica
gue ndo requer equipamentos avancados: apenas um
termociclador e equipamentosde el etrof orese. O PCR alel o-
especifico @llele-Specific PCR) foi outra metodologia
geradaparagenotipar SN Pssem equi pamentosespeciais,no
entanto também é laboriosa (Saiki et al., 1986).

A

Resultados

PCR

ATGCCGATCGATCOCTGCAGTCAACTGATTITA

= TACGGCTAGCTAGCGACSTCAGTTOACTAAAT

U

MiniSequenciamento

— ATGCCGATCGATCCCTGCAGTCAACTGATITA :
— [

——  TACGGCTAGCTAG GACGTCAGTTGACTAAAT =

i

R
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O proximo avango tecnolégico para genotipagem de
SNPssurgiucommetodol ogiasqueutilizam seqiienciadores
autométicos para a realizac8o da eletroforese de produtos
de PCR marcados com corantes fluorescentes. Apés a
amplificacdo do fragmento desejado, realiza-se uma
mineracdo do sequenciamento com a finalidade de se
determinar o genétipo na base desejada (Figura 3A). A
metodol ogia permite agenotipagem de maisdeum SNPem
um mesmo fragmento, ou em fragmentos diferentes. Em
termos praticos, é possivel genotipar até 10 SNPs em um
mesmo ensaio. Embora essa metodol ogiatenhatrazido um
grande avanco, e seja baseada em equipamentos que
normalmente sdo encontrados em institui¢cdes de ensino/
pesquisa (sequienciadores automaticos de DNA), ainda é
necessario umagrande quantidade detrabal ho parageracao
de dados. Seguindo a mesma tendéncia, foram geradas
metodol ogias paragenotipar SNPs utilizando equipamentos
de PCR em Tempo Real (Real Time PCR), que até entdo
haviam sido concebidos para quantificagdo de RNA
mensageiros, para a condugdo e estudos de expressado
génica (Figura3B).

M etodol ogias de genotipagem de SNPs baseadas em
microarranjosde DNA fabricados através daimpressao de
oligonucleotideos em |aminas devidro (Haciaet al. 1999)
trouxeram novosavancgos, com aplicagdes sendo geradas
inclusive paraespéciesdeinteresse pecuario (Kamifiski et
al., 2005; Chessaet al., 2007; Figura4A). Essatecnologia
permite a genotipagem de dezenas de marcadores no
mesmo ensaio com uma diminuicao significativa de méo-
de-obra. Porém, o sucesso daimplementacao desse método
esta na fase de produg&o dos microarranjos que por sua
vez requer grande expertise e ndo € simples de ser
padronizada.

B

Tagman PCR Chemistry | Tagman PCR Chemistry 2

= S

Togman POR Chemistry 3 Togman PER Chemistry 4

Dng 36t o, et DA i
chavms the rgorter dys $u the prike Tt

® 0

Figura 3 - Genotipagem de SNPs por minisequenciamento (A) e por ensaio Tagman com equipamento de PCR Tempo Real.
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Outra alternativa para genotipagem de dezenas de
SNPsem paral el ofoi estabel ecidacom uso deequipamentos
deespectometriademassa(MALD-TOF, Figura4B). Essa
tecnol ogia of erece ensai os extremamente reprodutiveise
de baixo custo, porém o investimento inicial em
equipamentos € muito alto (Tang et al., 1999). Mais
recentemente, variasnovastecnol ogiasparagenotipagem
de SNPsnessaescal atém sido apresentadaspor diferentes
empresas (Illumina — BeadExpress, ABI/BioTrove —
OpenArrary, ABI-SNPlex, ABI-TagMan, etc.). Cada uma
dessas tecnologias tem vantagens e desvantagens
técnicas e custos variados. O ponto em comum entre
qualquer uma dessas plataformas é que os ensaios para
SNPs especificos podem ser adaptados para todas as
tecnologias, permitindo que a mesma informagéo
genotipica possa ser acessada, independentemente da
tecnologia utilizada.

O desenvolvimento de metodol ogias para genotipar
dedezenasdemil haresatéum milh&ode SNPsemum unico
ensaio (Figura 5) trouxe novos beneficios e aplicacdes,
levando os custos de geragdo de dados de US$0,10 a
US$0,001 por SNP genotipado (Tabela 1). Chips de
genotipagem de alta densidade ja foram gerados e
validados para humanos, bovinos, ovinos, eqlinos,
suinos e caninos (vejalllumina), contendo em médiamais
de 50 mil SNPs. Em algumas espécies, novos chips,
contendo maiores nimeros de SNPs j& estdo em
desenvolvimento, refletindo o uso extenso que a
tecnologia alcancou e as necessidades de aplicacbes
especificas de cada setor.

A

. .

GENOTYPES: GENOTYPES:
CSNISI BE CSNIST cC
CSN2 AR SN2 A242
CSN3 AB CSN BE
LGB B LGB Ad
PromCSNIST 24 PromCSNIST 1
Bov-A2 AB Bov-A2 BB

Fonte: Chessa et al., 2007

Aplicac0es e relacdes com tecnologias anteriores

Astecnologias de genotipagem de SNP citadas foram
aplicadas primeiramente paradesenvol vimento de ensaios
diagndsticosparadoencasgenéticas(Holloway etal., 1999).
Nesses casos, ademandadaaplicagdo é testar um nimero
baixo de polimorfismos em um grande nimero de amostras,
comrapidez ealtaacuracia. Assolugestecnol égicasmais
adequadas para essas aplicagdes sdo 0s ensaios Tagman
ou de minisequenciamento (Figura3). Questdes como alta
repetibilidade erobustez, efacilidade de padronizagdo dos
ensai ostrouxeramgrandesvantagensparaai mplementacdo
de diferentes testes com diferentes plataformas e em
diferentes laboratorios.

Metodol ogias para testes de excluséo de paternidade
e identificac@o individual também foram desenvolvidas
com marcadores SNP (Heaton et al ., 2002). Adicional mente,
painéis de baixa densidade foram gerados para
rastreabilidade de amostras (Heaton et al ., 2005) e também
para diagnosticar polimorfismos em genes associados a
caracteristicas de producdo (Chessa et al., 2007, Merial
Igenity®). Essas aplicagbes requerem a genotipagem de
algumas dezenas de marcadores em grandes nimeros de
amostras, demandando quesitos ndo oferecidos pelos
ensai os Tagman e de minisequenciamento. Astecnol ogias
geralmenteutilizadas nessasaplicagdesforamasplataf ormas
baseadasem espectrometriademassa(MALD-TOF, Heaton
etal., 2005) eemmicroarranjos(Kaminski etal ., 2005; Chessa
et al., 2007).

Umadasgrandesvantagensdosmarcadores SNPcitada
éafécil conversdodosensaiosentrediferentesplataf ormas.

S EQUENOM

Figura4 - Exemplo de genotipagem de SNPs com microarrajos (A) e com tecnologia de espectrometria de massa MALD-TOF (B).
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Figura5 - Ilustrac8o de Tecnologias para Genotipagem de Dezenas de Milhares até MilhSes de SNPs em paralelo (A — Affymetrix/

ParAllele, B — IlluminalScan).

Novas plataf ormas paragenotipagem de painéisde SNPsde
bai xaemédiadensi dade estéo disponiveisesendo geradas
(Ilumina—BeadExpress, ABI/BioTrove—OpenArrary,). A
facil transferéncia dos ensai os entre plataformas aumenta
a competicdo ente as empresas geradoras de tecnologia,
levando a melhoras das tecnologias e reducao de custos.

Os chips de genotipagem de alta densidade, com
dezenas de milhares de marcadores SNP (Bovine HapMap
Consortium, 2009; Matukumalli et al., 2009) trouxeram
grandes avancgos para 0s estudos direcionados para
identificacdo de genes que controlam caracteristicas de
interesse econdmico. Até o desenvolvimento dessa
tecnologia, um estudo inicial de mapeamento em bovinos
erati picamente executado com um minimo de 150 marcadores
microssatélites, com espacamento médio minimo de 20cM
(equivalente a~18 milhdes de pares de bases), a um custo
de US$10 por gendtipo. Posteriormente, em fases
subsequientesdo projeto, marcadoresadicionaistinhamde
ser adicionados ao mapa pararefinar regifes de interesse.
Como os ensai 0s com microssatélites ndo aceitam um alto
nivel de paral elizacao (tipicamente, apenas3a5|oci podem
ser genoti padosnamesmareacgao), umamesmaamostratem
deser manuseadadezenasdevezes, aumentando aschances
de erros laboratoriais. Comumente, a fase de geracéo de
dados moleculares para um estudo de mapeamento com
microssatélitesseestende por meses, envolvendo otrabalho
de vérias pessoas em |aboratérios diferentes.

Os chips de genotipagem de SNPs de alta densidade
mudaram radical mente vérias questdes préticas e técnicas
em relacdo a execucdo de estudos de mapeamento.
Atualmente, a genotipagem de umaamostra com o chip da

[llumina para bovinos (Bovine SNP50®) tem um custo da
ordem de US$200 por amostra, e estadisponivel naformade
servico terceirizado por empresas prestadoras de servico,
0 que elimina a necessidade de investimentos em
equipamentos especializados e também de mao-de-obra
para a geracdo dos dados moleculares. Como a amostra é
manuseada apenas uma vez, erros laboratoriais séo
minimizados. A analise de dados é altamente automatizada
e como 0s ensaios sdo conduzidos com altos niveis de
redundancia (o mesmo SNP é genotipado mais de 10 vezes
Nno Mmesmo ensaio), erros de genotipagem sédo reduzidos
para indices menores que 0.01%. Todas essas questdes
tornaram possivel realizar a fase de geracdo de dados
mol ecul aresdeum estudo demapeamentoemdias, aoinvés
de meses ou até anos (quando os estudos sao feitos com
microssatélites).

Seleg&o genbmica

Os chips de genotipagem de alta densidade tornaram
possivel a geracdo de novas aplicagbes que prometem
trazer grandes avangos para os programas de avaliagdo e
melhoramento animal. A alta cobertura do genoma com
marcadores (1 marcador acada50.000 paresde bases) torna
possivel particionar 100% davariabilidadegenéticaaditiva
deumacaracteristi capor todo genoma, permitindo estimar-
se 0 valor de substituicdo de alelo em cada um dos loci
envolvidoscom acaracteristica. Esse procedimento permite
entdo estimar-se o valor genético deumindividuo com base
nos genotipos de todos os marcadores associados com a
caracteristica, ou seja, o valor gendmico, sem a coleta da
medida fenotipica do individuo (Meuwissen et al., 2001).
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O primeiro sumario de touros com valores gendmicos
foi publicado em janeiro de 2009 pelo USDA para araca
holandesa. Osmétodosestatisticosnecessariosparaestimar
e aplicar o valor gendmico nos programas de avaliacdo e
melhoramento genético, considerando diferentes
abordagens e estruturas de popul acdes e dados, estdo em
franco desenvolvimento e grandes avangos ainda sao
esperados (Hayes et al., 2009).

Per spectivas para o futuro

Oschipsdegenotipagem dealtadensi dadedisponiveis
para espécies de interesse zootécnico estdo sendo
extensamente utilizados por grupos do mundo para
desenvolvimento de ferramentas de sel e¢c&o gendémica. No
caso dosbovinos, emboraoschipsatuai ssejam adequados
paraestudoscom amaioriadasragastaurinas, osestudos
em andamento revelaram que em certas racgas,
principal mente do grupo zebuino, osmarcadorescontidos
noschipsapresentam informatividadereduzida. Comisso,
um numero significativo de marcadores ndo pode ser
utilizado nas andlises por estar fixado na raga ou por
apresentar MAF (Minor Allele Frequency) proximaazero.
Negociacbes para desenvol vimento de novos chips, com
mais marcadores, derivadosde um nimero maior deragas,
estdo em andamento.

Uma nova onda de tecnologias de seqiienciamento de
acidos nucléicos esta prestes a ser lancada no mercado e
promete gerar uma nova revolugdo no campo das ciéncias
gendmicas(Eidetal., 2009). A Pacific Biosciences™ detém
umatecnol ogiaque pode seqlienciar um genomamamifero
em algumas horas, a um custo total entre US$500 e $1000.
Quando disponivel, metodologias como essa mudarao
completamente a maneira como Se prospecta marcadores
SNP. Além disso, é possivel imaginar que os chips de
genotipagem de altadensidade poderao setornar obsol etos,
jaqueserapossivel determinar o genomadecadaindividuo
emum programadeavaliagdo genética, caracterizandotodo
e qualquer polimorfismo existente. A Unica certeza que se
tem do futuro é que os proximos anos trardo grandes e
estimulantes avangos para 0 melhoramento animal .
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