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Resumo: Foram genotipados 400 animais Canchim que apresentavam fendtipos para area de olho de
lombo (AOL) e espessura de gordura subcutanea (EGS). Ap6s o controle de qualidade, foi realizado
analise de associacdo dos SNPs com AOL e EGS por meio da metodologia de RandomForest. Os 400
individuos foram também reamostrados 10 vezes formando grupos de 200 individuos mais
representativos e menos aparentados. Foi criado um grupo de SNPs contendo apenas 0s SNPs que foram
selecionados em todas as analises, considerados os SNPs mais robustos totalizando 197 SNPs para AOL
e 162 SNPs para EGS. Apos o ajuste de uma regressédo selecionou-se um conjunto de 20 SNPs para AOL
com R?=0,59 e um conjunto de 17 SNPs para EGS com R?=0,49. Esses SNPs ainda precisam ser
validados para entdo serem utilizados para sele¢do assistida por marcadores moleculares.

Palavras—chave: area de olho de lombo, bovino de corte, espessura de gordura subcutanea, randomforest
SNP association with carcass traits in a population of Canchim cattle

Abstract: A set of 400 Canchim cattle that were previously evaluated for ribeye area (AOL) and backfat
thickness (EGS) were genotyped. After data quality control, SNP association analysis with AOL and
EGS were carried out using RandomForest methodology. The 400 individuals were also resampled 10
times to build groups of 200 individuals that were more representative and less related. A SNP group was
created only with the SNPs that were selected in all the analyses, with those being considered the most
robust SNP vyielding a total of 197 SNPs for AOL and 162 SNPs for EGS. After adjusting a regression
model, one group of 20 SNPs for AOL with R?=0.59, and one group of 17 SNPs for EGS with R?=0.49
were selected. These SNP still need to be validated before they can be used for marker assisted selection.
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Introducéo

As caracteristicas de area de olho de lombo (AOL) e espessura de gordura subcutanea (EGS) sédo
importantes para o sistema de produgdo de carne, visto que AOL é relacionada a musculosidade do
animal e ao rendimento de cortes nobres, a EGS é relacionada com a precocidade do animal e importante
para a protecdo da carcaga durante o processo de resfriamento (Luchiari Filho, 2000). Tanto AOL quanto
EGS sdo caracteristicas avaliadas por ultra-som, o que demanda maior custo e tempo para a obtengdo das
medidas, sendo assim, o desenvolvimento de programa de selecéo assistida por marcadores moleculares
facilitara o processo seletivo e também aumentard o ganho genético esperado para as caracteristicas
consideradas.

O objetivo neste estudo foi de prospectar marcadores do tipo SNP (polimorfismo de base Unica)
associados as caracteristicas de AOL e EGS que possam ser utilizados em programas de sele¢do assistida
por marcadores moleculares na raga Canchim.
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Material e Métodos

De uma populacéo inicial de 987 animais que foram avaliados geneticamente, selecionou-se 400
animais extremos para AOL para serem genotipados no chip Illumina Bovine HD. Apos a genotipagem,
realizou-se o controle de qualidade por amostra e por SNPs. O controle de qualidade considerou o desvio
maximo de heterozigosidade, “call rate” minimo por amostra, desvio maximo do Equilibrio de Hardy-
Weinberg (HWE), frequéncia alélica minima (MAF), frequéncia genotipica minima e “call rate”
minimo por SNP. Para realizar as analises de associacdo foi utilizado o valor genético desregredido
(VGD) (Garrick et al., 2009) como fenétipo. Como os animais genotipados foram selecionados pela
estratégia de extremos para AOL, os VGD foram discriminados em maiores ou menores do que zero,
tomando os valores 0 ou 1 para AOL. Para EGS, foi utilizado o valor genético desregredido como
fenGtipo continuo.

A analise de associagdo deu-se pela metodologia de RandomForest (Breiman, 2001), que é uma
combinacdo de arvores de classificagdo e regressdo (CART) (Breiman et al., 1984) com bootstrap
agregado (chamado de bagging) (Breiman, 1996). CART é uma ferramenta efetiva para a construgdo de
classificadores, mas tende a ser dado-dependente. Bagging é um processo de amostragem de dados com
reposicao, e o classificador aumenta usando esta reamostragem. Apds muitas iteracoes, os resultados de
todas as arvores obtidas sdo combinados para criar um classificador menos variavel com menor erro de
predicdo quando comparado com o classificador original. No processo de bagging, a redugdo da
variancia é limitada pela correlago entre as arvores: quando a correlagéo é diminuida ou minimizada, o
potencial para reducédo é aumentado.

Assim, selecionou-se inicialmente 1% dos SNPs mais discriminantes por cromossomo, e apos,
foi realizada nova anélise por RandomForest (Breiman, 2001) selecionando-se apenas 1% dos SNPs
entre os previamente selecionados. Esta andlise foi realizada com os 400 individuos da populacdo. No
entanto, como os 400 individuos ndo eram balanceados entre familias, optou-se por re-amostrar 200
individuos de forma que estes 200 individuos fossem 0s mais representativos e menos aparentados dentro
da amostra inicial de 400 individuos. Esse processo repetiu-se por 10 vezes. Cada grupo de 200
individuos foi entdo submetido a andlise de associagdo dos SNPs pela metodologia de RandomForest
(Breiman, 2001), como descrito para a amostra total.

Resultados e Discussédo

Apos a selecdo dos SNPs nas andlises com os 400 individuos e com as 10 subamostras de 200
individuos, foi realizada uma busca pelos SNPs mais robustos, ou seja, SNPs que foram associados as
caracteristicas (AOL e EGS) em todas as analises realizadas pelo RandomForest (Breiman, 2001). Esta
busca resultou na selecdo de 197 SNPs para AOL e 162 SNPs para EGS.

Foi entdo, ajustada uma analise de regressdo seguindo um processo “stepwise” de selecdo de
variaveis de interesse (SNPs) para AOL e EGS. Assim obtendo-se um conjunto de 20 SNPs para AOL
com R?=0,59 e um conjunto de 17 SNPs para EGS com R?=0,49.

Dentro do conjunto de 20 SNPs para AOL foi possivel verificar pelo NCBI BioSystems database
(Geer et al., 2010) que 13 desses SNPs encontram-se dentro de 13 diferentes genes, e para EGS 11
desses SNPs encontram-se dentro de 11 diferentes genes. Ainda é preciso verificar a funcéo desses genes
encontrados, e também verificar as regides para QTLs descritos para as caracteristicas de interesse.

Conclusoes
Esses resultados ainda precisam ser melhor analisados em conjunto com informac@es de blocos de
desequilibrio de ligagdo, anotacéo génica, rotas metabdlicas e afins para que entdo possam ser validados
na populagdo e utilizados pelos programas de melhoramento para selecdo assistida por marcadores
moleculares.
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