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Resumo

Este trabalho foi realizado com o objetivo de testar diferentes porcentagens de MAF e Call Rate na
avaliagdo da qualidade dos dados genotipados, e suas implicacdes nas predicdes dos valores genéticos
gendmicos dos individuos. Para tanto, foram utilizados dados de eucalipto, contendo 1000 clones fenotipados
para diametro da altura do peito (DAP), altura (ALT) e volume (VOL), e, 936 clones fenotipados para
densidade basica pelo p110dyn® (PIL) Todos os clones foram genotipados com 2668 marcadores DATT. Os

valores genéticos gendomicos (gg) foram predltos via Ridge Regression e a capacidade preditiva ( TirTés

g4

) foi calculada pela correlagdo entre os == ¢ os fenodtipos observados (f). Para verificar o viés da predigao,

brabra foi obtido pela regressao de f'em 99 A qualidade da genotipagem foi satisfatoria, uma vez que a
maioria das marcas apresentaram elevado Call Rate e a maioria dos marcadores apresentou MAF acima de
10%. Verificou- se em todos os casos, que as predi¢des dos efeitos dos marcadores nao foram viesadas. Dessa
forma, ¢ importante levar em consideragao o controle de qualidade. Em uma analise de selecao gendmica,
recomenda-se averiguar diferentes valores de controle de qualidade, visando adotar o melhor corte para
cada situacao.

Introducao

O uso de marcadores moleculares tem contribuido de forma importantissima nos programas de
melhoramento, isto porque possibilita a aplicagao direta das informagdes de DNA na selecao, consequentemente
ajuda a aumentar a eficiéncia seletiva e a ter uma maior rapidez na obten¢do de ganhos genéticos com a
selecdo. Ademais, possui baixo custo, em comparagao com a tradicional selegao baseada em dados fenotipicos.
De acordo com Resende et al., (2008), a sele¢do genomica ampla (genome wide selection— GWS) proposta
por Meuwissen et al. (2001), tornou-se um método muito atrativo, sendo que, geneticistas e melhoristas
renomados, adeptos de métodos tradicionais, tém demonstrado e confirmado a superioridade e exequibilidade
pratica do método em beneficio do melhoramento animal e vegetal.

A selegdo gendmica ampla consiste na predigao simultanea dos efeitos genéticos de inimeros marcadores
de DNA dispersos em todo o genoma de um organismo, de forma a capturar os efeitos de todos os locos, de
grandes e pequenos efeitos, e explicar toda a variagdo genética de um carater quantitativo. O procedimento
RR-BLUP (RR - Random Regression; BLUP - Best Linear Unbiased Prediction) usa preditores do tipo
BLUP e ajusta os efeitos dos marcadores como variaveis explicativas, permitindo assim, a predi¢do de
valores genéticos gendmicos dos individuos, o que demonstra grande utilidade no melhoramento genético.

Contudo, uma das fases da selegdo gendmica ampla consiste na avaliagdo da qualidade dos dados
genotipados. O Call Rate (taxa de atendimento, qualificacdo ou repetibilidade) é uma medida de qualidade
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utilizada para eliminar marcadores com grande quantidade de valores perdidos, normalmente, opta-se por
trabalhar com Call Rate maior que 95%. Outra medida de qualidade ¢ a MAF (frequéncia do alelo menos
comum), que esta relacionada com o polimorfismo dos locos marcadores na populagido, quando estes sdo pouco
varidveis ndo apresentam relevancia genética na populagao. Geralmente utiliza-se MAF entre 1% ou 5%.

Caso a quantidade de dados perdidos por marcador ndo seja elevada, a imputagcdo de marcas pode
ser uma alternativa eficiente para evitar a necessidade de eliminar marcadores, que por ventura, podem
ser importantes as caracteristicas quantitativas. Para imputac¢do existem varias metodologias disponiveis
(Gengleretal.,2011; Poland et al., 2012). A eliminag¢ao de marcadores pouco polimoérficos pode nao ser uma
estratégia interessante, pois nesse caso poderia excluir marcadores que apresentam alelos raros associados
a caracteristica quantitativa. Para melhorar a capacidade dos métodos estatisticos de selegao genomica em
detectar o efeito em alelos raros, Meuwissen et al. (2011) recomendam a padronizacao (divisao pela raiz
quadrada da heterozigose de cada loco) dos valores de incidéncia dos marcadores, com isso marcadores com
baixa variabilidade tende a aumentar seus valores na matriz de incidéncia genotipica.

Dessa forma, o objetivo deste trabalho foi testar diferentes porcentagens de MAF e Call Rate na avaliagdo
da qualidade dos dados genotipados, e suas implica¢des nas predi¢des dos valores genéticos gendmicos dos
individuos.

Material e Métodos

Para elaboracédo deste trabalho, foram utilizados dados de Eucalipto, pertencentes ao projeto de selegdo
gendmica desenvolvido pela Embrapa em conjunto com a Veracel Celulose. Foram cedidos dados de 1000
clones fenotipados para volume (VOL), altura (ALT) e didmetro da altura do peito (DAP) e, 936 clones
fenotipados para densidade basica pelo pilodyn® (PIL). Todos os clones foram genotipados com 2668
marcadores DArT (Diversity Arrays Technology) (Sansaloni et al. 2010).

Foi realizado analises para todas as caracteristicas com o modelo RR-BLUP (Meuwissen et al., 2001),
utilizando o pacote TBLUP (Endelman 2011) do software R, versdo 2.14.1 (R Development Core Team
2011), considerando diferentes niveis de eliminagdo para Call Rate e MAF. Foram utilizados call rate
iguais a 0.7, 0.8, 0.9 ¢ 0.95, em combinacdo com MAF iguais a 0.01, 0.05 e 0.1, totalizando 12 diferentes

ey L : . . . TseT s
cenarios. Para todas as combinagdes foram calculados os seguintes pardmetros: capacidade preditiva (' 91 4f

) calculada pela correlacdo entre os 89 ¢ o5 fenotipos observados (f); viés dado pela regressao de f'em a9

bsg = Cov (§.f)/azbss = Cov (g.f)/0; oi0;

por g emque, 9 4 representa a variancia dos valores genéticos

genomicos preditos. Dessa forma, a melhor predi¢@o serd aquela com brgbrs igual a 1.

Resultados e Discussao

De acordo com a Figura 1, observa-se que a maioria dos marcadores apresentou MAF acima de 10%,
esse elevado niumero de marcadores polimorficos, é coerente com a estrutura de uma populagao alégama,
como ¢ o caso do Eucalipto. A qualidade da genotipagem foi satisfatéria, uma vez que a maioria das marcas
apresentaram elevado Call Rate.

Tabela 1. Porcentagem de marcas excluidas considerando diferentes valores de MAF e Call Rate (CR), para
as caracteristicas ADV (Altura, Diametro da altura do peito e Volume) e PIL.

MAF
Caracteristica CR
0,01 0,05 0,1
0,7 0,22 6,78 16,34
0,8 1,54 8,09 17,65
ADV
0,9 11,58 18,14 27,13
0,95 33,4 39,06 46,62
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0,7 0,22 6,59 16,27

0,8 1,31 7,68 17,35
PIL

0,9 9,71 16,08 25,45

0,95 30,02 36,21 44,64

Para todas as caracteristicas ouve grande variagdo no numero de marcas eliminadas, sendo que o numero
de marcadores eliminados ao considerar menores niveis de eliminag@o por Call Rate (CR) e MAF, foi
relativamente baixo, enquanto que, com maiores valores, o numero de marcadores excluidos aumentou
gradativamente, com destaque para CR igual a 0,95, onde a eliminagdo de marcas foi acima de 30% em
todos os niveis (Tabela 1).
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Figura 1. Boxplot dos valores de MAF (A) e Call Rate (B) para as caracteristicas ADV (Altura, Didmetro
na altura do peito e Volume) e PIL (densidade basica pelo pilodyn®).

Pelos resultados obtidos na Tabela 2, verifica-se, em todos os casos, que as predi¢des dos efeitos dos
marcadores ndo foram viesadas. Quanto a eliminagdo, ocorreu um pequeno decréscimo na capacidade
preditiva e na herdabilidade capturada com aumento da intensidade de marcas excluidas, com isto, pode-se
supor que a eliminagao considerando o MAF e Call Rate, pode ter levado a perda de marcadores importantes
para as caracteristicas em questao.

Vale ressaltar que, os valores de incidéncia dos marcadores foram centrados na média e padronizados,
com isto, o0 método de selecdo gendmica fica mais eficaz para a deteccdo de QTLs, associados a alelos
raros (Meuwissen et al. , 2011; Resende et al., 2012), destacando os efeitos da eliminagdo de marcadores
considerando o MAF, que é um critério de elimina¢ao de marcadores pouco polimorficos.

Tabela 2. Resultados da predigdo dos pardmetros capacidade preditiva (r, ), regressdo do GEBV nos valores
fenotipicos (b fg) e herdabilidade capturada (h?) pelo método de selecao gendmica considerando a eliminagéo de
marcadores para diferentes MAF e Call Rate (CR), sem a eliminagdo dos marcadores (S.E.), para as variaveis
Altura (ALT), Didmetro na altura do peito (DAP), densidade basica pelo pilodyn® (PIL) e Volume (VOL).

CR 0,7 0,8 0,9 0,95
Caracteres S.E.
MAF 0,01 0,05 0,1 0,01 0,05 0,1 0,01 0,05 0,1 0,01 0,05 0,1

087 087 087 088 087 087 087 086 086 084 083 0,83 0,88

DAP b 098 098 098 098 098 098 098 098 0,98 098 098 0,98 0,98
h? 0,87 086 085 087 08 08 085 084 0,83 0,78 0,77 0,77 0,87

r, 042 042 042 042 042 042 041 041 041 041 039 0,39 0,43
PIL b, 1,00 1,00 0,99 1,00 1,00 099 0,99 09 099 0,99 099 0,99 1,00
h? 0,38 037 036 038 037 037 036 035 034 033 031 031 0,38
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045 045 044 045 045 044 046 045 044 046 045 044 0,46

ALT bfg 1,00 1,0 099 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 0,99 1,00 1,00 0,99 1,01
h? 0,26 025 023 025 025 023 025 024 0,23 024 0,22 0,21 0,26
I, 043 043 043 043 043 042 043 043 042 042 042 041 0,44
VOL b 1,00 1,01 1,00 1,00 1,01 1,00 1,01 1,01 1,00 1,01 1,01 1,00 1,01

h? 0,30 0,30 0,29 030 030 029 029 029 0,28 0,26 026 0,24 0,31

Quando se utiliza o critério de eliminagdo pelo Call Rate, sdo excluidas marcas com elevado ntimero de
dados perdidos. Como foi observado o decréscimo da capacidade preditiva e da herdabilidade capturada,
pode-se concluir que, a imputacdo dos dados perdidos foi eficiente, uma vez que varios marcadores que
provavelmente estdo associados a caracteristicas foram mantidos na analise.

Desse modo, conclui-se que, é importante levar em consideragdo o controle de qualidade, entretanto,
deve-se considerar que este controle pode levar a exclusdo de marcadores importantes para determinadas
caracteristicas, como foi observado neste trabalho. Dessa forma, em uma analise de sele¢do gendmica,
recomenda-se averiguar diferentes valores de controle de qualidade, visando adotar o melhor corte para
cada situacdo.
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