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Analises preliminares de controle de
qualidade em um banco de dados de
SNP genotipados em alta densidade para
futuros estudos de assinaturas de selecao
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Estudos com genotipagem permitem analisar regides especificas do ge-
noma, associando-as com o fenétipo do animal, por isso sdo de grande
utilidade na producéao animal. A genotipagem com chips de alta densidade
baseia-se em marcadores genéticos de alta densidade, dentre os quais es-
tao, atualmente, os polimorfismos de unico nucleotideo, Single Nucleotide
Polymorphism (SNP), que sdo mudangas de um unico par de bases do DNA
e que permitem a identificagdo, em cada animal, de grande nimero de mar-
cadores moleculares. Além de permitir analisar regides do genoma associa-
das a uma caracteristica (estudos de associagao), estudar marcadores SNP
também permite identificar regides que estdo sendo mantidas de geragéo
para geracao devido a selecdo. Tais regides sao denominadas assinaturas
de selegao, e sao detectaveis por diferentes tipos de metodologias, utilizan-
do dados de animais genotipados.

A identificagcdo de regides de assinaturas de selegdo em um rebanho de
bovinos de corte, que apresenta grande adaptabilidade ao clima brasileiro
como o Canchim, permite que se estude os genes presentes nessas regi-
Oes e sua relagdo com os fenétipos utilizados na selegcao da populagéo. Isto
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permite uma melhor compreensao dos processos bioldgicos envolvidos nas
manifestacdes fenotipicas e pode fornecer subsidios para estudos futuros
de selecdo genémica ampla. Por isso, o estudo de regides de assinaturas
de selegéo é de grande importancia para o melhoramento animal e, em par-
ticular, para a raga Canchim.

A genotipagem esta sujeita a erros, e devido a alta densidade de dados
(> 700.000 SNP), estes erros podem alterar de forma significativa os re-
sultados, criando vieses. Portanto, para se realizar um estudo com dados
genotipados de alta densidade, inicialmente € preciso realizar um controle
de qualidade nestes dados, tanto com critérios para os SNP quanto para os
animais (amostras). Este trabalho tem por objetivo analisar um banco de
dados de bovinos de corte da raga Canchim genotipados com painéis de
alta densidade, representantes de animais sob selecdo, para posteriores
escaneamentos em busca de assinaturas de selecéo.

Foram utilizados registros de 400 animais genotipados com o painel lllumina
BovineHD BeadChip (777.692 SNP), provenientes da base de dados geno-
micos da Embrapa Pecuaria Sudeste, Sao Carlos, SP. O conjunto de dados
é constituido por 205 fémeas e 195 machos, em que 192 animais s&o oriun-
dos da fazenda da Embrapa Pecuaria Sudeste com origem em 17 touros,
sendo 184 animais Canchim e 8 animais pertencentes ao grupo genético MA
(filhos de touros Charolés e vacas 122 Canchim X 12 Zebu). O restante das
amostras pertence a fazendas do Estado de Sao Paulo (38 animais Canchim
e 9 animais MA) e de Goias (60 animais Canchim e 95 animais MA), e 6
touros (5 Canchim e 1 Charolés) que sao pais de alguns dos individuos ge-
notipados. O critério para escolha dos animais genotipados foi baseado em
animais (machos e fémeas) com valores genéticos extremos (altos e baixos)
para a caracteristica area de olho de lombo.

O controle de qualidade dos SNP pode ser verificado por meio da frequéncia
minima de alelos (MAF), das porcentagens de SNP validos por animal e de
cada SNP em toda a populagéo (call rate) e pelo escore de qualidade de
genotipagem de cada SNP (GC score). Os valores minimos para estes crité-
rios foram estabelecidos pela avaliagdo do banco de dados e baseados em
revisao de literatura. Para realizar estas analises de controle de qualidade
foi utilizado o pacote “snpStats” (CLAYTON, 2012) do software estatistico R
(R CORE TEAM, 2012). Na reviséo de literatura, em trabalhos para fins de
busca de assinaturas de selecao, foi possivel encontrar alguns valores de
referéncia para inicio das analises até o presente momento (Tabela 1). Os
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resultados apos o controle de qualidade com os paréametros citados estao
na Tabela 2.

Tabela 1. Valores referéncia para parametros de controle de qualidade para os
dados disponiveis e objetivos propostos.

Utsunomiya et al. (20130 (CQ 1) 0,03 90 % 90 %
Somavilla (2012) (CQ 2) 0,01 95 % 90 %

Tabela 2. Resultados preliminares para CQ utilizando os pardmetros
encontrados (CQ 1 e CQ 2).

cQ1 742.851 597.629
CcQ2 742.851 591.465

Os parametros foram similares quanto ao numero de SNP excluido, ficando
a critério do pesquisador qual sera utilizado em futuros estudos, buscando
assinaturas de selecao.
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