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Resumo: Estimar a endogamia nos rebanhos é importante para determinar os melhores acasalamentos
dentro de uma propriedade. Nosso objetivo nesse estudo foi avaliar diferentes metodologias para estimar a
endogamia populacional, utilizando informag6es gendmicas e verificando a correlagdo entre elas. Para a
andlise da consanguinidade, foram utilizados 16 rebanhos bovinos, com 15 ragas distintas. Cinco modelos
da estimativa do coeficiente de endogamia foram analisados durante o estudo. O primeiro método baseou-
se na observacdo dos gendtipos em homozigose, o segundo método baseou-se na varidncia aditiva do
genotipo, o terceiro baseou-se na homozigose dos gendtipos, o quarto modelo considerou a correlacéo da
unido entre os gametas e o Gltimo método baseou-se no comprimento das regides ricas em homozigose. As
correlagBes mais elevadas foram observadas entre o primeiro e o terceiro método. Porém, ao relacionar o
método baseado no comprimento das regides ricas em homozigose com as demais metodologias, todas as
correlagbes foram baixas ou moderadas. O avanco do conhecimento gendmico permitiu avaliar os indices
endogdmicos sob diferentes metodologias, sem a necessidade do conhecimento prévio do pedigree de uma
populacdo. Determinar a endogamia com base no conhecimento molecular pode favorecer o processo de
selecdo, permitindo o monitoramento mais acurado das taxas de endogamia de populacfes de interesse
zootécnico, como 0s bovinos.
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Correlation between inbreeding coefficients analyzed under different genomic methodologies in
bovine populations

Abstract Estimating inbreeding in herds is important to determine the best matings within a property. Our
objective in this study was to evaluate different methodologies to estimate population inbreeding, using
genomic information and verifying the correlation between them. For an analysis of inbreeding, 16 bovine
herds were used, with 15 different breeds. Five models of inbreeding coefficient estimation were stimulated
during the study. The first method was based on the observation of homozygous genotypes, the second
method was based on the additive variation of the genotype, the third was based on the homozygosity of
the genotypes, the fourth model considered a union link between the gametes and the last method based -
no length of homozygous rich regions. The highest correlations were observed between the first and third
method. However, when relating the method based on the length of regions rich in homozygosity with the
other methodologies, all correlations were low or moderate. The advancement of genomic knowledge
assesses inbreeding indices under different methodologies, without the need for prior knowledge of a
population's pedigree. Determining inbreeding based on molecular knowledge can favor the selection
process, allowing for more accurate monitoring of inbreeding rates of zootechnical interest, such as cattle.
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Introducéo
A endogamia é consequéncia do acasalamento entre individuos aparentados, e que resulta no
aumento da homozigose ao longo das geragdes (ALEMU et al., 2021). Caso a endogamia do rebanho ndo
seja monitorada pode haver aumento da incidéncia de genes recessivos deletérios, diminuicdo do vigor
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hibrido e queda no desempenho produtivo. A analise dos coeficientes de endogamia por meio das
informacgdes moleculares permite que mesmo que a populacdo ndo possua informacdes de pedigree seja
possivel conhecer o grau de diversidade genética de determinados rebanhos, o que contribui para um melhor
conhecimento genético do rebanho e, por consequéncia, propiciar um melhor direcionamento dos
acasalamentos. Assim, objetivou-se estimar os coeficientes de endogamia de populagdes de bovinos, por
meio de diferentes metodologias gendmicas e correlaciona-los para melhor compreender as relagdes
existentes entre as diferentes abordagens.

Material e Métodos

Para o estudo proposto, 2.415 gen6tipos de 16 rebanhos bovinos foram utilizados durante as analises.
Os dados foram provenientes de quatro bases de dados distintas: Purdue University — com dados dos
animais cruzados Angus x Simental (ANGSIM - 487), Pecuéaria Katayama — com dados dos animais Nelore
(NEL50 — 192, NEL35 — 209), Universidade de S&o Paulo — com dados dos animais da ragca composta
Montana (MON —271), e da plataforma WIDDE (http://widde.toulouse.inra.fr/widde/) fornecendo os dados
das racas Angus (ANG - 99), Borgou (BOR — 158), Brahman (BRM — 70), Criolo de Guadalupe (CGU —
140), Charolés (CHL — 62), Gir (GIR — 50), Hereford (HFD — 61), Holandés (HOL — 137), Jersey (JER —
84), Limousin (LMS — 87), Senepol (SEN — 153) e Santa Gertrudis (SGT —55). Na andlise de consisténcia,
a limpeza dos dados constituiu para as edi¢cdes para call rate (>0.9), SNPs duplicados, perdidos, ndo-
autossomais ou sem posicéo definidas, menor frequéncia alélica (<0.05) e equilibrio de Hardy-Weinberg
(10°%). Cinco modelos da estimativa do coeficiente de endogamia foram analisados durante o estudo, sendo
esses diferenciados quanto a metodologia de estimacéo do coeficiente endogamico. O primeiro método
baseou-se na observagao dos genotipos em homozigose observados e esperados (Frowm1). O segundo método
baseou-se na variancia aditiva dos genotipos (Ferm). Em terceiro, semelhante ao primeiro método, a
metodologia Fromz baseou-se na homozigose dos gendtipos. O quarto modelo foi testado baseado na
correlacéo da unido entre os gametas (Funi). O Ultimo método baseou-se na soma do comprimento das
ROHs do individuo, dividindo pelo total do comprimento do genoma autossomal (Frown). A identificagdo
das corridas de homozigose foi realizada por meio do software PLINK v 1.9 (Purcell et al. 2007), seguindo
0s seguintes critérios: 1 SNP heterozigoto e 1 perdido foram permitidos; O threshold considerado foi de
0.05; O gap entre SNPs consecutivos nao pdde ser maior que 1000 kb; O tamanho minimo de uma ROH
de 500 kb; o nimero minimo de SNPs consecutivos que formam uma ROH foi igual a 30; a densidade
utilizada foi de 1 SNP a cada 50 kb, utilizando uma janela de 50 SNPs. Ainda, de acordo com a classificagdo
em categorias das ROHs (<2 MB, 2-4 MB, 4-8 MB, 4-16 MB, >16 MB,1-8 MB e 8-16 MB), os calculos
de endogamia foram realizados dentro de cada classe, dividindo a soma de ROHs em cada categoria pelo
comprimento total do genoma autossomal, verificando as taxas de endogamia em cada classe. Para
correlacionar os diferentes métodos de estimativas do coeficiente de endogamia utilizou-se a op¢cdo PROC
CORR do pacote estatistico SAS (SAS Institute Inc., 2013), em que os resultados foram demonstrados
graficamente por meio de um mapa de calor.

Resultados e Discusséo

As correlagfes entre os coeficientes de endogamia avaliados por meio das diferentes metodologias
podem ser observadas na Figura 1. Fortes correlagfes foram encontradas entre as metodologias From €
Fromz, From1 € Funi, Ferm € Funi. Moderadas correlagbes foram encontradas entre Fromz € Funi € baixas
entre as metodologias Ferm € Fromez. Todas as metodologias apresentaram baixas a moderadas correlacdes
com o método de estimagdo de Fron, Sendo a menor correlagdo encontrada entre Fron € Ferm. De modo
geral, os coeficientes de endogamia nas quatro primeiras metodologias apresentaram resultados moderados,
semelhantes em cada populagdo avaliada. Ressalta-se que cada uma das metodologias tem suas
particularidades quanto aos calculos de endogamia, como os casos das trés primeiras metodologias que séo
dependentes da frequéncia alélica dos gendtipos diferente da metodologia por unido dos gametas (Yang et
al., 2011). Essas particularidades consideram conceitos que definem o que é a endogamia, como por
exemplo o método UNI que leva em consideragdo a definicdo de Wright e Malécot ou os métodos HOM,
que consideram a reducdo da heterozigose. Ainda, é importante destacar que as metodologias HOM e ROH
pesam todos os alelos igualmente, enquanto os métodos UNI e GRM dao mais pesos aos alelos raros
(Alemu et al., 2021).
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Figura 1 — Correlacdo entre as diferentes metodologias de estimacéo do coeficiente de endogamia

Por fim, ao observar as reparticdes em classes do comprimento das ROHs é possivel notar que essa
correlagdo diminui quanto menor o comprimento da ROH, reforgando que alguns métodos de estimagdo da
endogamia em suas estimagdes tém menor poder de detecgdo da endogamia mais antiga. Os resultados
condizem com alguns estudos que demonstram correla¢es baixas a moderadas entre estimativas de
endogamia calculadas pelo método de ROH e os demais metodologias aqui apresentadas. Como o caso de
Gurgul et al. (2016) trabalhando com animais da raca Holandesa e verificando a correlagdo entre
metodologia GRM e ROH, ou ainda Zhang et al. (2015) para as metodologias HOM e UNI, em relacéo a
metodologia de ROH.

Concluséo
Foram observadas baixas a moderadas correlages entre 0 método baseado no comprimento das
regides ricas em homozigose com as demais metodologias estudadas. Destaca-se que cada abordagem
utilizada para estimar o coeficiente de endogamia por meio de informacGes moleculares possui suas
particularidades, resultando em estimativas que diferem entre si e, portanto, podem resultar em baixa
correlacdo quando confrontadas.
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