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RESUMO

Foi realizado um estudo por meio de simulagdo para avaliar a eficiéncia e o poder dos modelos aleatorios
na estimacdo da localizagdo e dos componentes de varidncia relativos a dois QTLs presentes no mesmo
cromossomo, posicionados no mesmo intervalo, em intervalos adjacentes ou ndo. Admitiram-se
diferentes tamanhos e nimeros de familias de irmaos completos e varidncias dos QTLs, em caracteristica
com herdabilidade igual a 0,25. A estimagdo dos parametros foi obtida por meio do método da maxima
verossimilhanga, baseado no quadrado da diferenca de pares de irmdos, sob mapeamento por intervalo.
As proporgoes de genes idénticos por descendéncia (IBD) dos QTLs foram estimadas a partir da
proporg¢do IBD de dois marcadores flanqueadores. Os fatores que mais influenciaram as estimativas dos
parametros foram a propor¢do da variancia atribuida aos QTLs e o niimero ¢ o tamanho das familias.
Com numero suficiente de familias e de individuos nas familias e altas propor¢des de variancia genética,
o modelo aleatorio pode detectar QTLs com alto poder, apresentando estimativas das posi¢des com boa
acuracia.

Palavras-chave: mapeamento por intervalo, marcador genético, método dos pares de irmdos, modelo
aleatorio, QTL.

ABSTRACT

A study was carried out by simulation to evaluate the efficiency and robustness of the random model
approach for estimation of the QTL location and variance components in an outbred population with full-
sib_family structure. Two QTL were positioned in the chromosome in the same interval, in adjacent and at
no adjacent intervals. The population was created with different sizes and numbers of families and
variances due to QTL in a trait with b’ = 0.25. The estimations of QTL parameters (locations and
variance components) were based on the sib-pair approach. The proportions of genes identical-by-
descent (IBD) at the two QTL were estimated from the IBD at two flanking markers. The most important
factors afeccting the estimates of QTL parameters and power of detection were the proportion of variance
due to QTL, and the number and size of the full-sibs families. Given a sufficient number of families and
high proportions of genetic variance due to QTL, the random model approach can detect a QTL with high
power and provides accurate estimates of the QTL position if there are no two QTL in the same interval.
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INTRODUCAO

A utilizagdo de modelos aleatérios foi proposta,
inicialmente, para a analise de dados de pares de
irmaos (Haseman e Elston, 1972) em estudos de
genética humana, onde hd predominancia de
pequenas familias de irmdos completos. Esse
método ¢ baseado na regressdo linear dos
quadrados das diferengas fenotipicas entre dois
irmaos, dentro de uma familia, em fungdo da
propor¢do de genes idénticos por descendéncia
(IBD) compartilhados por eles. Apesar de ser
considerado robusto para diversas distribuigdes
dos dados e independéncia do modelo genético
do QTL, esse método mostrou-se limitado, pois o
efeito genético atribuido ao QTL e a taxa de
recombinac¢do estavam confundidos.

Na tentativa de separar a varidncia devido ao
QTL e ao parametro de ligagdo e, ainda, localizar
o QTL em uma posigdo especifica do
cromossomo, Fulker e Cardon (1994)
desenvolveram o procedimento de pares de
irmdos usando o mapeamento por intervalo.
Entretanto, apesar do maior poder estatistico,
esse procedimento ¢ baseado no método dos
quadrados minimos e ndo otimiza o uso de toda a
informagdo contida nos dados, como as
propriedades distribucionais, como ocorre com 0
uso do método da maxima verossimilhanga
(ML).

Segundo Martinez e Vukasinovic (2000), o
primeiro método para estimar a variancia
genética atribuida a determinada regido
cromossdmica, com base na ML, chamado
método de pontos multiplos de IBD, foi proposto
por Goldgar (1990). Schork (1993) expandiu este
método de modo a estimar simultaneamente a
variancia de multiplos intervalos e o efeito de
ambiente comum partilhado por dois irmdos no
mesmo ambiente. Embora esses métodos
utilizassem marcadores flanqueadores para
definir o segmento cromossdmico, eles nao
foram elaborados para o mapeamento por
intervalo.

Assim, Xu e Atchley (1995) propuseram o
procedimento de mapeamento por intervalo
baseado no método da ML desenvolvido por
Goldgar (1990), em que se supde distribuicdo
normal dos valores genotipicos do QTL e
ajustamento do QTL e do efeito poligénico como
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efeitos aleatorios para a analise de familias de
irmaos completos.

Este trabalho teve o objetivo de avaliar a
eficiéncia e o poder deste método na estimagao
da localizagdo e dos componentes de variancia
relativos a dois QTLs posicionados no mesmo
intervalo, em intervalos adjacentes ou ndo, com
diferentes tamanhos e nimeros de familias de
irmdos completos e varidncias dos QTLs, em
caracteristica com herdabilidade igual a 0,25.

MATERIAL E METODOS
Um modelo aleatorio pode ser escrito como:

yij=H+ g;+a;+e;, em que:

yjj = valor observado da caracteristica medido na
j="™ progénie da i*"™ familia;

| = constante comum a toda observacao;
g;; = efeito genético aditivo do QTL ~ N(0, Gé );

a;; = efeito aditivo de todos os genes poligénicos,
com excecdo do QTL testado ~ N(0, csfl );

¢;j = efeito de ambiente ~ N(0, cg ).

Assume-se que todos os efeitos aleatorios do

modelo seguem distribuicdo normal; entretanto,

se G2 e o.

normalmente distribuidos, nido ¢ exigida a
normalidade para o efeito do QTL.

sdo suficientemente grandes e

Para o uso desse modelo, pressupde-se auséncia
de interferéncia e de dominancia; os crossing-
overs seguem distribuicdo de Poisson, ocorrem a
uma distancia de A Morgans, ¢ s@o uniforme e
independentemente  distribuidos na  regido
analisada.

A variancia de yj, assumindo-se equilibrio de
ligagdo, ¢ Var(y;) = 62:G§+G§+G§ e a
covariancia entre dois irmdos completos ndo-
endogdmicos, pertencentes a mesma familia ¢é
Cov(yy, yi) =
propor¢do de alelos IBD do suposto QTL
compartilhada pelos irmédos.

2 1 2 Z
T,Cg+ )50, , em que my ¢ a

O coeficiente associado a variancia poligénica é
% porque, em média, espera-se que dois irmaos
completos compartilhem tais propor¢des de IBD.
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As propor¢des de IBD do QTL (mg) serdo
diferentes para cada par de irmdos, podendo
variar de 0 a 1, para irmaos completos.

I 1,
Yil s o) 1
V;=Var =0"C; com C;=| :
Yik
i Ik

Com k irmdos em cada familia, C; ¢ uma matriz
k x k. O termo 74 é a proporg¢do de alelos IBD do
QTL compartilhados pelos individuos j e j’. Na
pratica, entretanto, esta propor¢do nao pode ser
observada. Todavia, mq pode ser estimado por
regressdo linear, por meio da informacdo dos
marcadores (Fulker e Cardon, 1994):

T, =E(my |mm,y)=0a+Pim +B,m,, em que m; e
7, sdo os valores IBD para os dois marcadores
flanqueadores. Assim, substitui-se o termo mg
por sua estimativa, ﬁ:q , quando as variancias sdo

estimadas.
1

i

f(yi)=

Yi = [yii, iz, Yiss - Yi]” € um vetor k x 1 de
valores fenotipicos observados para k irmaos
dentro da familia i, ¢ 1 = vetor k x 1 com todos
os elementos iguais a 1.

O log da verossimilhanga para n familias de
irmdos completos independentes é

L=%L,In[f(y;)]

A fung@o de verossimilhanga relaciona a posi¢ao
do QTL flanqueado pelos dois marcadores por
meio de ry. Os parametros desconhecidos a

. ~ 2 12 1.2
serem estimados sdo U, o7, hg, h; e Olq. Para

maximizar L. no mapeamento por intervalo,
considera-se a fragdo de recombinacdo entre o
primeiro marcador e o suposto QTL (6,,) como

uma constante e, gradualmente, vai-se
aumentando seu valor e, conseqiientemente,
diminuindo-se a distancia entre o QTL e o
marcador posicionado do lado direito (6, ), em

todo o intervalo, repetindo-se o procedimento até
que todo o genoma tenha sido percorrido. A
estimativa ML da posi¢do do QTL ¢ determinada
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ésima

Com k irmdos completos na i familia, a
matriz de (co)variancias entre os valores
fenotipicos dos irmdos completos ¢

_ 2.1 2
e ry =nghy+ S hy .

2
Definindo-se hé :G% como a herdabilidade
c

2
do suposto QTL, h 20/2 como a
c

herdabilidade do componente poligénico e
2, 2
ht2 :(ng +Ga)/2 como a herdabilidade total, e
c

admitindo-se distribuig¢do normal multivariada
dos dados, a funcdo densidade conjunta das
observagoes dentro das familias é:

1 71 .
L *eXp{ %62 (yi—1W'G (yi—lu)} , em que:

pelo valor de 8;; que maximiza L ¢ a hipétese

de nulidade Hy: hz =0, ou seja, ndo existe QTL

segregando no intervalo, pode ser testada por
meio do teste de razdo de verossimilhanga (LR).
A estimativa ML sob a hipdtese de nulidade ¢
denotada por Ly. Assim, LR ¢ dado por:

LR =-2(Ly— L), que segue a distribui¢do de qui-
quadrado com 2 > GL > 1 sob Hy.

Informagdes genotipicas e fenotipicas para dois
nimeros de familias (10 e 50 touros néo-
aparentados) foram geradas por meio da técnica
de simulagdo de Monte Carlo. Foram geradas
ainda familias de irmdos completos de tamanhos
diferentes (5 e 10 individuos), onde cada
individuo possuia um segmento cromossomico
de 60cM com quatro marcadores, igualmente
distribuidos no cromossomo a intervalos de
20cM. Todos os marcadores possuiam seis alelos
com a mesma freqiiéncia. Dois QTLs, com
quatro alelos codominantes com a mesma
freqiiéncia e efeitos aditivos, foram simulados
em trés situagdes:
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situacio A - dois QTLs no mesmo intervalo

o

o

o

0cM 20 cM 22 ctM 38cM 40 cM 60 cM

Ml M2 QTL1 ' QTL2 M3 M4
situaciio B - dois QTLs em intervalos adjacentes

0cM 10 cM 20 cM 30 cM 40 cM 60 cM

Ml OTL1 M2 OTL1 M3 M4
situacio C - dois QTLs em intervalos nao-adjacentes

0cM 10 cM 20 cM 40 cM 50 cM 60 cM

M1 QTL1 M2 M3 QTL2 M4

As informagdes dos pais (touros e vacas) foram
geradas alocando-se aleatoriamente os genotipos
em cada loco, assumindo-se equilibrio de Hardy-
Weinberg. Admitiu-se serem desconhecidas as
fases de ligacdo na geragdo parental. As
informacgdes das progénies foram geradas sob
suposi¢do de auséncia de interferéncia; desse
modo, um evento de recombinagdo em um
intervalo ndo afeta a possibilidade de ocorréncia
de outra recombinagdo no intervalo adjacente. As
freqiiéncias de recombinagdo para cada loco
foram calculadas usando-se a fun¢do de Haldane.
Os dados fenotipicos foram gerados por
simulagdo admitindo-se distribui¢do normal,
média zero e varidncia igual a um, a partir do
seguinte modelo:

Yij=H+q; AT +dj) +¢; +¢j , em que:

-ésimo ésima

yij = valor fenotipico do j
familia de irmaos completos;

| = constante comum a toda observacao;

qij = efeito dos genotipos dos QTLs do
individuo;

s; = contribui¢do do pai para o valor poligénico
da progénie;

d;; = contribui¢do da mae para o valor poligénico
da progénie;

¢;; = efeito da amostragem mendeliana;

individuo na i

-ésimo

jésime
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e;j = erro aleatorio.

Para maior simplicidade ndo foram considerados
efeitos fixos na simulagdo e admitiu-se que os
touros ndo eram aparentados e que as vacas eram
tomadas aleatoriamente da populacdo e ndo
possuiam parentesco entre si, ou com 0s touros.

De modo a testar o comportamento do modelo
aleatorio na detecgdo de QTL em gado de leite,
foi escolhido o wvalor igual a 0,25 para a
herdabilidade da caracteristica e trés diferentes
propor¢des de varidncia explicada pelos QTLs
(20, 40 e 100%), sendo a variancia genética total
obtida por meio da soma do componente dos
QTLs e outro do efeito poligénico. O numero de
alelos dos QTLs foi igual a quatro e o dos
marcadores, seis, sendo suas freqiiéncias iguais.

Os dados foram analisados usando-se a maxima
verossimilhanga por meio da abordagem de
mapeamento por intervalo, baseado no método
de pares de irmdos proposto por Haseman e
Elston (1972). A propor¢do de alelos IBD
compartilhados por pares de irmdos relativa a
cada loco do marcador foi calculada usando-se as
equagdes fornecidas por Haseman e Elston
(1972). A fungdo de verossimilhanca foi
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maximizada em relagdo aos parametros

. 2 2
desconhecidos hg,

algoritmo simplex (Nelder e Mead, 1965). O
cromossomo de 60 cM foi percorrido a passos de
2 cM, entre um marcador ¢ o subseqiiente, da
esquerda para a direita, calculando-se a razdo de
verossimilhanga (LR) a cada passo, aceitando-se
o maior valor de LR como a mais provavel
localizagdo do QTL. Para cada combinagdo de
parametros (tamanhos e niimeros das familias,
propor¢do de variancias do QTL etc.), a
simulagdo e as andlises foram repetidas cem
vezes. As acuracias das estimagdes das posigoes
dos QTLs foram determinadas usando o intervalo
de confianga a 95%, estimado a partir da
variancia entre repeticdes e calculado como
quatro vezes o erro-padrao empirico.

2
h; e o° wusando-se o

A distribui¢ao empirica do teste LR foi gerada da
mesma maneira para cada uma das combinagdes
dos parametros sob a hipdtese nula de que ndo
havia nenhum QTL no segmento cromossomico.
O nivel de significancia o = 0,05 foi escolhido
para todas as analises. O valor empirico de limiar
foi definido como o 95° percentil da distribuicio
empirica do teste LR sob H,. O poder de
deteccdo foi definido como o percentual das
repeticdes em que a hipotese nula foi rejeitada ao
nivel de significancia de 5%.

RESULTADOS E DISCUSSAO

As médias e os respectivos intervalos de
confianga das estimativas para as localizagdes
dos QTLs, relativos a cem repeti¢cdes, para as
diferentes situagdes, propor¢des de varidncias
genéticas devido aos QTLs e tamanhos da
amostra podem ser observadas na Tab. 1.

Pode-se verificar que as estimativas das posigoes
foram semelhantes para ambas propor¢des de
variancias estudadas (40 e 100%), para a situagdo
onde os dois QTLs estavam presentes no mesmo
intervalo (situagdo A). O mapeamento por
intervalo ndo indicou corretamente os picos de
LR no intervalo considerado, localizando um
QTL entre os dois simulados, no meio do
cromossomo (Fig. 1). Resultado semelhante foi
obtido por Da et al. (2000), os quais verificaram
que a utilizagdo do mapeamento por intervalo
pode identificar apenas um QTL em determinado
intervalo que contenha dois QTLs. Nesse caso, a
localizagdo  incorreta ndo terd  reflexos
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importantes na selegdo assistida por marcadores;
todavia, podera resultar em sérios problemas na
identificacdo e no isolamento do(s) gene(s)
associado(s) a caracteristica quantitativa.

Em relagdo as duas variancias estudadas nessa
situacdo (40 e 100%), ndo houve diferengas entre
elas, em relacdo a posi¢des dos QTLs.

Quando os QTLs foram simulados em intervalos
adjacentes (situacdo B), o mapeamento por
intervalo mostrou dois picos (Fig. 2), relativos ao
primeiro e ao segundo QTLs nas posi¢des 15,0 e
22,9 cM, respectivamente. De modo geral, as
estimativas de posi¢do dos QTLs ndo foram
proximas dos parametros verdadeiros, indicando
que o mapeamento por intervalo, na presenga de
QTLs ligados em intervalos adjacentes, pode ndo
ser o método apropriado na analise de familias
pouco numerosas. De fato, van der Beek et al.
(1993) observaram baixas acuracias na estimagao
da posigdo de QTL ligados em familias de
irmdos completos compostas por dez individuos.
Entretanto, segundo Goddard et al. (1999),
aumento na acuracia para a deteccdo de QTLs
em pequenas familias de irmaos completos pode
ser obtido se forem analisadas amostras
selecionadas de irmdos, excluindo-se individuos
ndo-informativos,  concordando com  as
afirmacdes de Guo e Elston (2000). Tal
afirmagdo ¢ confirmada por Chatziplis e Haley
(2000), os quais afirmaram que pares de irmaos
completos, oriundos de familias com baixa
variancia, ndo estariam segregando para o QTL
e, dessa forma, sdo ndo-informativos para a
analise.

A despeito do tamanho da amostra, Da et al.
(2000) verificaram que a detecgdo de QTL,
usando modelos de regressdo no mapeamento
por intervalo composto, também considerou
erroneamente dois QTLs, presentes no mesmo
intervalo, como se fossem um, sugerindo que a
consideragdo do intervalo como continuo ou
discreto pode influenciar a estimagdo correta da
posi¢ao dos QTLs.

Na situacdo B, quando a varidncia era menor
(40%), a estimativa da localizagdo foi a mesma
para ambos os QTLs. Quando a varidncia
genética foi integralmente atribuida aos QTLs,
houve o aparecimento de dois picos,
evidenciando a presenca dos dois QTLs, embora
com estimativas viesadas.
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Tabela 1. Estimativa da posi¢ao segundo o tamanho da amostra ¢ a propor¢do da varidncia genética
devido ao QTL

Propor¢do da varidncia genética atribuida ao QTL (%)
Sitt  NF* TF 100 40 20
QTLI IC* QTL2 IC QTLI1 IC QTL2 IC QTLI IC QTL2 IC
A 50 10 28,7 10,1 28,7 10,1 28,8 11,9 28,8 11,9 - - - -

B 50 10 15,0 9,9 229 10,1 9.8 12,3 98 118 - - - -
10 5 34,2 13,1 342 129 100 143 60,0 148 196 163 600 164
c 1o 10 27.8 102 528 108 0,1 128 500 13,1 00 155 448 158
50 5 30,7 126 307 11,9 33,9 13,0 339 13,0 329 139 329 139
50 10 27,1 94 521 98 274 104 542 10,7 199 114 592 114

' Sit = situagdes A (dois QTLs presentes no mesmo intervalo, nas posi¢des 22 ¢ 38 cM), B (QTLs em intervalos adjacentes, nas
posigdes 10 e 30 cM) e C (QTLs em intervalos ndo-adjacentes, nas posi¢des 10 e 50 ¢M); 2 NF = niimero de familias; * TF =
tamanho das familias; * IC = 4 x erro-padrio empirico.

Valor de LR

0 : : : : : : : : : : : ‘
0 5 10 15 20 25 30 35 40 45 50 55 60
Posigao (cM)

[----- 40% 100% |

Figura 1. Comparagao dos valores da razdo de verossimilhanca (LR) para duas propor¢des de varidncia
genética atribuida aos QTLs (40 e 100%), na situacdo A.

Valor de LR

177 Tttt e ...

O T T T T T T T T T T T 1
0 5 10 15 20 256 30 35 40 45 50 55 60

Posigao (cM)

(= = -40%

100% |

Figura 2. Comparagéo dos valores da razdo de verossimilhanga (LR) para duas proporgdes de varidncia
genética atribuida aos QTLs (40 e 100%), na situacdo B.
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Para a situagdo C, onde os QTLs foram
posicionados em intervalos ndo-adjacentes, pode
ser observado na Tab. 1 que as estimativas foram
se tornando menos viesadas com o aumento do
nimero de informagdes dentro de familias ¢ a
variacdo genética explicada pelos QTLs (20, 40 e
100%), resultado este também encontrado por
Silva (2002), embora em nenhum dos casos a
posicdo estimada tenha sido proxima da
verdadeira. Observa-se ainda que, de modo geral,
as posicdes estimadas dos QTLs tenderam a ficar
sempre a direita dos QTLs simulados.

Nas familias com menor numero de individuos
houve o aparecimento de apenas um pico no
meio do cromossomo (Fig. 3 e 4), mais evidente
quando se aumentou o nimero de familias de 10
para 50. Nas populagdes nas quais foram
analisados 10 individuos por familia, houve
tendéncia de aparecimento de dois picos (Fig. 5 ¢
6), que, apesar de ndo indicarem corretamente as
posigdes, evidenciam que o nimero ¢ o tamanho
das familias avaliadas tém influéncia na
identificagdo mais correta de dois QTLs
posicionados no mesmo cromossomo.

Segundo van der Beek et al. (1995), é necessario
menor nimero de animais em experimentos

completos em relagdo a  experimentos
envolvendo familias de meios-irmdos. Silva
(2002) verificou que as localizagdes com maior
acuracia foram obtidas ao serem analisados
dados referentes a 50 familias com 40 individuos
cada uma. Confrontando os resultados desse
autor com os encontrados neste estudo,
verificou-se que a maior amostra estudada (50
familias com 10 individuos cada uma) foi
insuficiente para localizar com alta acuracia e
precisdo os QTLs, sugerindo que o numero
razoavel de individuos por familia, para as
variancias e herdabilidade estudadas, estaria
entre 10 e 40. Dessa forma, pode ser interessante
a simulacdo de situagdes para a comparagdo da
estimagao da localizagdo e do poder de detecgao
de poucas familias de meios-irmaos, compostas
por numerosos individuos, com muitas familias
de irmdos completos, compostas por poucos
individuos.

Do ponto de vista pratico, essas simulagdes
poderiam  auxiliar no  delineamento de
experimentos, pois em virtude das limitagdes na
capacidade reprodutiva de fémeas, as familias de
irmdos completos sdo em geral menores que
aquelas compostas por meios-irmdos, o que ¢
particularmente verdadeiro em bovinos e suinos.

envolvendo estruturas de familias de irméos
1,4
1,2
e 1
-
o 0,84
©
5 0,6 -
; Bl e ——
04 e R
0,2 -
0 . . . . . . . . . . . )
0 5 10 15 20 25 30 35 40 45 50 55 60
Posigao (cM)
[=— =20% = = =40% 100% |

Figura 3. Comparacdo dos valores da razdo de verossimilhanga (LR) para duas propor¢des de varidncia
genética atribuida aos QTLs (20, 40 e 100%), na situagdo C, para niimero de familia = 10 e tamanho de

familia = 5.
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Valor de LR

Posigao (cM)

‘— —20% - om -40%

100% |

Figura 4. Comparagdo dos valores da razdo de verossimilhanga (LR) para trés propor¢des de varidncia

genética atribuida aos QTLs (20, 40 e 100%), na situagdo C, para niimero de familia = 50 e tamanho de
familia = 5.

1 -

08— T~

0,6

o4 =S m---- —— —

Valor de LR

0,2
0 ‘ ‘ ‘ ‘ ‘ ‘ ‘
0 5 10 15 20 25 30 35 40 45 50 55 60

Posigao (cM)

(= =20% = = =40% 100% |

Figura 5. Comparagdo dos valores da razdo de verossimilhanca (LR) para trés propor¢des de varidncia

genética atribuida aos QTLs (20, 40 e 100%), na situagdo C, para niumero de familia = 10 e tamanho de
familia = 10.
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Figura 6. Comparagdo dos valores da razdo de verossimilhanga (LR) para trés propor¢des de varidncia

genética atribuida aos QTLs (20, 40 e 100%), na situagdo C, para niimero de familia = 50 e tamanho de
familia = 10.
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Considerando-se as situagbes A, B e C, as
estimativas mais viesadas foram obtidas quando
os QTLs estavam posicionados nas extremidades
do cromossomo, semelhante aos resultados
obtidos por Mangin et al. (1999). Ressalte-se,
ainda, que ocorreram redugdes dos intervalos de
confianga com os aumentos da varidncia
explicada pelo QTL e do tamanho da amostra.

O poder de detec¢do empirico, definido como o
percentual de repeticdes nas quais o valor
maximo de LR ultrapassou o valor de limiar
empirico obtido pela simulagdo de dados sob Hy,
¢ apresentado na Tab. 2. O poder de deteccdo foi
altamente dependente da proporgdo da variancia
genética, do nimero de familias, do tamanho
destas familias e das posigdes dos QTLs.
Independentemente da varidncia atribuida aos
QTLs, o poder de detecgdo foi igual a zero para
as situacdes e combinagdes de pardmetros cujo
numero de familias ou de individuos era cinco,
mesmo resultado obtido para varidncias dos
QTLs iguais a 20 e 40%.

Nas situagoes A e B, nas quais havia 50 familias
com 10 individuos, o poder de detec¢do, apesar
de superior a zero, foi baixo, indicando que as
posicdes dos QTLs no cromossomo estdo
relacionadas com o poder de detec¢do. Ainda, ao
se distribuir a variancia genética para dois QTLs,
talvez ocorra alguma perda no poder de deteccao,
quando comparado as situagdes em que somente
um suposto QTL seja identificado, como nos
trabalhos de van der Beek (1996) e Martinez et

al. (1999). Nesse caso, talvez maior nimero de
repeticdes seja necessario para estimar o poder
com maior precisao e assegurar que os resultados
nao reflitam flutuagdes amostrais.

Outro ponto a ser destacado é que se admitiu que
os marcadores possuiam freqiiéncias iguais na
populag@o. Provavelmente, o poder estatistico
seria reduzido caso as freqiiéncias fossem
diferentes, em razdo da influéncia dos QTLs
sobre a média da caracteristica, pois um dos
gendtipos poderia ter maior freqiiéncia e, desse
modo, tornaria assimétrica a distribui¢do normal
da caracteristica.

O poder para a deteccio foi altamente
dependente do tamanho da amostra, das posigdes
e da propor¢do da variancia genética explicada
pelos QTLs, pois somente quando havia 50
familias de 10 individuos cada uma, QTLs
posicionados em intervalos ndo-adjacentes e toda
a variagdo explicada por eles, o poder foi
proximo ao considerado como satisfatorio (70%).
A dependéncia da propor¢do da varidncia foi
também observada por Martinez et al. (1999),
enquanto outros estudos, como o realizado por
Blackwelder e Elston (1982), mostraram que o
tamanho da amostra e o numero de alelos do
marcador sdo também fatores importantes e que
contribuem para o aumento do poder de
deteccdo. Elevagdes no poder de detecgdo com o
aumento do numero de familias de irmaos
completos e de progénies por familia também
foram obtidas por van der Beek (1996).

Tabela 2. Poder de deteccdo para cada situagdo, de acordo com o tamanho da amostra e a propor¢ao da

variancia genética atribuida aos QTLs.

Poder de deteccao

Situacao NF! TF? Limiar Proporcao da variancia genética atribuida aos QTLs (%)

100 40 20

A 50 10 6,08 13 0 -

50 10 5,38 11 0 -

10 5 3,86 0 0 0

C 10 10 4,01 0 0 0

50 5 6,38 0 0 0

50 10 2,58 68 0 0

'NF = ntimero de familias; °TF = tamanho das familias

CONCLUSOES

O mapeamento por intervalo, baseado em
modelos aleatdrios, pode ser aplicado em
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populagdes de irmdos completos para a
identificagdo de QTLs responsaveis por grande
propor¢do da variagdo genética sdo detectados
com alto poder, principalmente em populagdes
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compostas por, no minimo, 50 familias de irmaos
completos, com mais de 10 individuos cada uma.
O método ndo localiza com eficiéncia QTLs de
pequenos efeitos, principalmente se estiverem
localizados préximos as extremidades do
cromossomo. Por ser um método simples e
robusto, o modelo aleatéorio pode ser
recomendado para a varredura rapida do genoma,
aplicando-se, em seguida, analises mais refinadas
nos intervalos em que for indicada a existéncia
de um suposto QTL. O modelo aleatério ndo
consegue separar com eficiéncia as varidncias
poligénicas e dos QTLs. Métodos mais refinados
devem ser usados para estimar a varidncia dos
QTLs.
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