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Resumo: A utilizacdo de informagdes de marcadores distribuidos ao longo do genoma pode aumentar a
acuracia associada aos valores genéticos preditos de animais jovens candidatos a selecdo. O objetivo
deste estudo foi comparar diferentes metodologias (Bayes Cr, GBLUP, LASSO Bayesiano) para avaliar
0 impacto na acurécia das predicoes dos valores genéticos para as caracteristicas produtivas e qualidade
de leite nas bifalas. No presente estudo foram utilizados 2835 registros de primeiras lactacées completas
de bifalas filhas de 112 touros, das quais foram genotipadas 384 bufalas utilizando o chip Illumina
Infinium® bovineHD BeadChip. Os resultados mostraram que ao incluir as informacfes do SNP nas
analises, estas apresentam maior acuracia, indicando que as estimativas dos valores genéticos sdo mais
confiaveis. As correlacOes de Pearson, em relacdo aos valores genéticos e valores genémicos aplicando
diferentes metodologias, foram acima de 55 %, indicando que existe evidéncia de conflitos na
classificacdo dos touros quando utilizamos o BLUP. Dados os conflitos de selecdo dos touros observados
para todas as caracteristicas em estudo, indica-se que a selecdo dos animais seja realizada com base nos
valores gendmicos estimados, uma vez que esses apresentam estimativas mais acuradas do que os valores
geneticos estimados pelas avaliacBes classicas.
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Accuracy of methods of genomic selection in buffaloes

Abstract : The use of information markers distributed throughout the genome can increase the accuracy
associated with the predicted breeding values of young animals, candidates to selection. The objective of
this study was to compare different methods (Bayes Cn, GBLUP, Bayesian LASSO) to evaluate the
impact on accuracy in predictions of breeding values for production traits and quality of milk in
buffaloes. The present study used 2835 records of first complete lactation’s daughters of 112 complete
buffalo bulls, of which 384 were genotyped using the buffalo chip lllumina Infinium ® BeadChip
BovineHD. The results showed that by including the information in the SNP analyzes, these have higher
accuracy, indicating that the estimates of breeding values are more reliable. The Pearson correlation
towards breeding values and genomic values applying different methodologies were above 55%,
indicating that there is evidence of conflicts in rankings of bulls, when using the BLUP. According the
conflicts selection of bulls observed for all traits under study, indicating that the selection of animals is
carried out based on genomic estimated values, since these have more accurate estimates of the breeding
values estimated by classical evaluates.
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Introducéo

O advento de plataformas de alto rendimento de genotipagem para muitas espécies de animais
habilita a genotipagem em grande nimero de individuos para os painéis densos de polimorfismos de
nucleotideo de base Unica (SNPs) que abrangem todo o genoma. Métodos de regressao maltipla podem
ser aplicados na estimagdo dos efeitos dos SNPs, entretanto, dificuldades sdo impostas pelo fato de se ter
um maior nimero de parametros e menor nimero de observacBes. Este problema foi contornado
(Meuwissen et al., 2001) considerando os efeitos dos SNP como aleatério. No primeiro caso foi 0 RR-
BLUP (Ridge regression — BLUP) que considera uma variancia Unica para os efeitos dos SNP, logo foi
proposto GBLUP, onde a variancia de cada SNP ¢ diferente, posteriormente foram considerados os
diferentes métodos bayesianos onde existe sele¢do de variavel.
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O presente trabalho tem por objetivo comparar diferentes metodologias de avaliacdo gendmica,
de forma a avaliar o impacto na acuracia das predicdes dos valores genéticos para as produgdes de leite e
de seus constituintes em bufalas leiteiras.

Materiais e Métodos

No presente estudo foram utilizados 2826 registros de primeiras lactacGes completas de bifalas,
filhas de 112 touros. As caracteristicas estudadas foram: producGes acumuladas a 305 dias de lactacdo
para producéo de leite (PL305), gordura (PG305) e proteina (PP305), as porcentagens de gordura (%G) e
proteina (%P) e escore de células somatica (SCS). A %G, %P e os valores de SCS foram obtidos
calculando a média dos controles mensais por lactacdo. A média da contagem de célula somatica (CCS)
foi transformada para uma escala logaritmica, utilizando a seguinte equacdo: SCS
=[log,(SCC/100.000)]+3.

Em virtude de ndo existir um chip especifico para espécie, 384 animais foram genotipados
utilizando o Bovine HD BeadChip, que possui 777.962 marcadores do tipo SNP espalhados pelo
genoma. Para efeitos do presente estudo, apenas marcadores em cromossomos autossémicos com
frequéncias de alelos menores (MAF) superiores a 0,05 foram incluidos na analise de LD. Apenas
marcadores com Call Freq maiores a 0,93 e excesso de heterozigotos (Het Excess) menores a 0,30 foram
considerados, de forma a serem utilizados nas analises gendmicas 15745 SNP.

Foram considerados no modelo os efeitos fixos de grupo contemporéneo (rebanho, ano e estacdo
de parto), nimero de ordenhas e idade da vaca ao parto como co-variavel (linear e quadratica); e 0s
aleatérios de SNP, poligénico (genético aditivo) e residual. Foram aplicadas diferentes metodologias
genbmicas: GBLUP (Legarra et al., 2013), Bayes Cxn (Habier et al. 2011) e LASSO bayesiano (De Los
Campos et al., 2009). Estas metodologias foram executadas utilizando o programa GS3 (Legarra et al.,
2013), enquanto para obtencdo de resultados na metodologia padrao foi utilizado o programa Gibbs2f90
(Misztal, 2013). Em todas as andlises foram geradas cadeias com 2000000 iteracdes para todas as
caracteristicas estudadas, com periodo de aquecimento de 200000 e a coleta das amostras a cada 100.

Resultados e Discusséo

Na tabela 1 estdo apresentadas as estimativas de acurécia para as diferentes caracteristicas em
estudo utilizando as diferentes metodologias, bem como as informag@es dos SNP, além do pedigree e
fendtipo (GBLUP, Bayes Cn e LASSO) e a utilizagdo de pedigree e fenétipo (BLUP).
Independentemente da metodologia utilizada para estimar as acuracias das predi¢bes, os valores
gendmicos para as diferentes caracteristicas em estudo foram superiores as acuracias quando comparadas
nas estimativas através da metodologia tradicional (BLUP). As menores estimativas no BLUP podem ser
explicadas porque tém uma fonte de informagdo a menos (informagdo dos SNP). Entre os diferentes
métodos gendmicos ndo houve grandes diferengas nas estimativas das acuracias, isto pode ser devido aos
SNP, utilizados no presente estudo, ndo apresentarem grandes variagoes.

Tabela 1. Acurécia dos valores genéticos e gendmicos dos touros, utilizando métodos gendmicos
(GBLUP, Bayes Cr e LASSO) e BLUP, Para as caracteristicas associados a produgao de leite.

Touros SNP GBLUP Bayes Cn LASSO BLUP
PL305 112 15745 0,63 0,64 0,66 0,52
PG305 112 15745 0,53 0,51 0,53 0,46
PP305 112 15745 0,51 0,52 0,55 0,43
%G 112 15745 0,49 0,48 0,44 0,41
%P 112 15745 0,48 0,45 0,50 0,42
SCS 112 15745 0,51 0,53 0,55 0,41

PL305: Producdo de leite, PG305: Produgdo de gordura, PP305: Produgdo de proteina, %G: porcentagem
de gordura, %P: Porcentagem de proteina e SCS: escore de células sométicas.

As correlagdes de Pearson em relacdo aos valores genéticos e valores gendmicos aplicando
diferentes metodologias (Tabela 2) foram acima de 55 %, indicando que existe evidéncia de conflitos na
classificacdo dos touros, quando utilizamos o BLUP tradicional e utilizando as informacdes dos SNP,
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isto &€ mais evidente nos constituintes do leite e SCS. O que pode ser devido ao menor ndmero de
informaces que existem no momento de predizer o valor genético através do BLUP. Dados os conflitos
de selecdo dos touros observados para todas as caracteristicas em estudo, indica-se que a selecdo dos
animais seja realizada com base nos valores genémicos estimados, uma vez que esses apresentam
estimativas mais acuradas do que os valores genéticos estimados pelas avaliagGes classicas.

Tabela 2. Correlacdo de Pearson na selecdo nos touros classificados pelo valor genético classico (BLUP)
e o valor genémico utilizando diferentes metodologias (GBLUP, Bayes Cn e LASSO bayesiano) para as
caracteristicas associada a producdo de leite.

GBLUP Bayes Cnt LASSO
PL305 0,73 0,71 0,72
PG305 0,65 0,68 0,61
PP305 0,64 0,66 0,60
%G 0,61 0,60 0,65
%P 0,63 0,62 0,64
SCS 0,59 0,55 0,61

PL305: Producdo de leite, PG305: Producdo de gordura, PP305: Producéo de proteina, %G: porcentagem
de gordura, %P: Porcentagem de proteina e SCS: escore de células somaticas.

Conclusoes
A incorporacdo das informacbes dos SNP, nas avaliacbes gendmicas, possibilitou a obtencdo de
estimativas de valores genéticos mais acuradas para todas as caracteristicas em estudo. As correlacfes de
Pearson indicam que temos que ter cuidado na escolha dos animais ja que estdo apresentando conflitos na
classificacdo com respeito ao método tradicional.
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