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RESUMO

O objetivo deste trabalho foi avaliar a eficiénaandétodo de regressdo em detectar QTL com bastlinagdo de
dados da estrutura de familia (irmaos completossm®syirmaos), como aqueles gerados em um ndcleo MOET
Foram simulados dados fenotipicos e genotipicosuera estrutura de nicleo MOET fechado de selecas. Tré
arquivos foram analisados, contendo: a) informag@eguntas de irmaos completos e meios-irmaos;penas
informagBes de irmdos completos e c¢) apenas inf@fer de meios-irmaos. Verificou-se que o método da
regressao, para dados discretos ou continuosapaizcde detectar associagfes entre marcador e @Thiveis
bastante expressivos de significancia (P<0.0010:0P81), quando se utilizou o arquivo que contimfiarmacdes
conjuntas de irmaos completos e meios-irméos. Osltadss indicaram a possibilidade de utilizacdosdes
metodologia para estudos de detecgao/validacdo dee@Trebanhos ou nucleos de selegéo que utilizam™MOE

Palavras-chaveQTL, poder de detec¢do, marcador molecular, estrute familia
ABSTRACT

The objective of this study was to evaluate theieficy of the regression method to detect QTL udatg from full

and half-sib families, like those generated in a MQttiCleus. For this study, genotypic and phenotypia were

simulated in a structure of a closed selection MOEKi€leus. Three files were analyzed containing: &) jiint

information of full and half sibs; b) only full siltkata; and c) only half sibs data. The method ofesgion, for

continuous or discrete data, was able to detecbessions of marker and QTL in very expressive lewdls
significance (P<0.001 P<0.0001), when the file @ning the joint information of full and half sissewas used.
The results indicated the possibility of using tmsthodology for studies of QTL detection / validatio MOET

nucleus or herds under selection.

Keywords:QTL, power of detection, molecular marker, family stwe
INTRODUCAO

A utilizacdo de marcadores tem sido indicada compontante ferramenta para o monitoramento da diedsi
genética, o planejamento de acasalamentos e @gedssistida (Brascamp et al., 1993). Apesar dei@rafia da
selecdo assistida por marcadores néo estar beaeciwcumentada (Dekkers, 2004), tal selecao aoinstita das
muitas estratégias propostas para aumentar o pemyigenético em nulcleos MOET de selegcao, minimizando
endogamia.

A deteccdo de marcadores associados a QTL dependsstadura depedigree da afericdo sistematica das
caracteristicas, do numero de individuos medidogirdu de desequilibrio de ligagdo marcador-QTLn@imero de
marcadores genotipados e do efeito do QTL sobreagteaistica (Martinez e Vukasinovic, 2000; Isra&Veller,
2002). Em animais de produgdo, o mapeamento de @FLmeio de marcador depende também da fonte de
desequilibrio e da historia prévia da populagéo.

Os primeiros métodos de detecgdo basearam-se izag#td de marcadores Unicos, considerados eféios fia
andlise de variancia. Existem, entretanto, quemstimtos sobre o poder de deteccdo e resolucéo pEamanto
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por meio desses métodos. Outros delineamentos lmsseadcruzamento entre linhagens divergentes (Simps
1989), cruzamentos entre populagbes segregantegnfdan e Soller, 1989) e estudos de familia (Kaslal.e
1990) foram propostos para investigar a ligacdocatr-QTL. O delineamento mais eficiente baseia@e n
obtencéo de linhagens endogamicas divergentespmi®sequilibrio maximo de ligacdo é produzido ei@gho F1
do cruzamento entre as linhagens.

Uma série de metodologias foi desenvolvida, perahtintilizar toda a informagéo disponivel e maximiagoder
de deteccdo de QTL (Nicholas, 2006). Dentre estalisande informacbes de segregacgdo incerta por dwio
método da méaxima verossimilhanga (Fernando e Grasst9&89), mapeamento de grupo de ligacdo em pdjmsac
exogamicas (Haley e Knott, 1992), mapeamento peniato para cruzamentos F2 e retrocruzamentos (Blaeva
al., 1993), delineamento de filhas, netas e bisn@appieters et al., 1999) e analise de informag@epopulagdes
exogamicas, por meio da amostragem de Gibbs e dodméta Cadeia de Markov/Monte Carlo (Bink e van
Arendonk, 1999; Bink et al., 2000).

Apesar da perda de poder de detecgdo, consideraedoeg todos os individuos séo informativos e stéxcia de
diferencas individuais quanto a fase de ligag@mé&ise dentro de uma populacdo exogamica podartewidentes
as diferengas na segregagdo do QTL (Lynch e WaB®8)1 Em gado de leite, usualmente, o desequilitheio
ligacdo entre marcador e QTL pode ser encontradtralde familias de meias-irmas paternas, sendpquanto

maior o nimero de filhas por reprodutor, maior dgyode deteccdo do QTL. Com vistas a aumentar anais o

poder de detecgdo, um algoritmo utilizando as méades de familias de irmés-completas e meias-ipagsnas
foi proposto (Le Roy et al., 1998).

No mapeamento de QTL por meio de marcadores, consquei dos métodos ou delineamentos empregados, as
informagBes fenotipicas sobre a caracteristicatigatva de interesse referem-se a irmas completaa meias-
irmas (van der Beek et al., 1995). Esquemas de&elem ndcleos MOET tém sido implantados em algafsep
(Strathie e McGuirk, 1995; Penna et al., 1998; Jakiat al., 2003). Nesses esquemas, sdo produzidéd@msade
irmdos completos e meios-irmaos, cujos dados prausdo utilizados na avaliacdo genética dos asin@a
objetivo deste estudo de simulacéo foi avaliariciéfcia de metodologias baseadas no método dessEy em
detectar QTL com base na utilizacdo de dados datest de familia (irmaos completos e meios-irmaosjno
aqueles gerados em um nucleo MOET.

MATERIAL E METODOS

O programa GENESYS foi utilizado para simulacdo dasoslagenealégicos, fenotipicos e genotipicos, em uma
estrutura populacional de um ndcleo MOET (familiesrchdos completos - IC/ meios-irméos - MC), usaseloim
modelo génico (Euclydes, 1996). Os métodos numédessnvolvidos incluem procedimentos para mapedr QT
em populacdes exogamicas, com meios-irmédos e irnc@ospletos, usando-se multiplos marcadores, para
caracteristica Unica.

Foram gerados 50 marcadores e 100 QTL, ambos d@éldistribuidos em cromossomos autossdmicosndegu
regides de consenso detectadas em estudos de nesppeate QTL para caracteristicas de producgéo te 186
efeitos genéticos aditivos e de meio foram normatmalistribuidos, de modo que a varidncia resdtass
herdabilidade de 0,29. Interacdes dos efeitosvad#i ndo-aditivo foram ignoradas. Assumiram-seiairitente,
frequéncias alélicas intermediarias (0,5) e unifssram ambos 0s sexos.

A populacéo-base do nucleo (cinco touros e 25 vdcaselecionada de 25 touros e 500 vacas. A cads@e,
foram obtidos cinco irmdos completos por familia2® filhos (irmaos completos e meios-irméos) paoirdo dos
guais se selecionaram os pais da geracao segenmitido-se acasalamento entre individuos apamentégpos 20
geracdes, acumularam-se 2500 registros dos indisjcile seus respectivos pai e mae, sexo, gendignas50
marcadores e de seu valor genético para a caslici@ri Baseando-se nesse arquivo, dois outros foram
aleatoriamente constituidos: um com dados de umédidapor touro e apenas irmaos completos (IC),uemtotal

de 100 individuos, e outro com apenas um filhofporilia e apenas meios-irmaos (MI) paternos, emtatal de

500 individuos.

Para qualquer estrutura de familia, a covariantieees irmaos j e j’ dentro da familia i, assunoisg endogamia
nula, é igual a:

Y.
_ i
V, =Var {Y } =0°Ci g que:

ij
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B 1 Covly,.Y,.
Ci = covly,.v, ] 1

—_ 2 2
Cov [Yij Y ] SOt %‘7 a (irmaos completos)
— 2 2
Cov [Yij Y ] S T,oC %C’ & (meios-irmaos),
sendc’ly a proporcéo de alelos idénticos por descendéndace candidato compartilhado pelos irméos.

Para o estudo de associacdo, optou-se pelo médegdessdo, para dados discretos (R) ou contifAMs
utilizando-se os seguintes arquivos, contendo afitess fontes de informacédo: irmaos completos + srieindos
(IC+Ml), apenas irmdos completos (IC) ou apenasogsigimaos (MI). Foram realizadas andlises de maread
Unicos, usando-se os procedimentos PROC REG, PROCeEROC CORR do pacote computacional SAS/2003.
O modelo fixo utilizado foi:

y = Xb + e, em que:

y= vetor de valores genéticos para a caracterjstica

X= matriz de incidéncia relacionando os efeitosd$ixlos marcadores aos valores genéticos;

b= vetor de efeitos fixos dos marcadores;

e= residuos.

A significAncia da variacdo entre as classes geica foi acessada pelo teste de F, e a dos efailibisos

associados a cada marcador, por meio de contrgséesompararam as médias das duas classes de potoezi
Para se verificar o desvio de dominancia, os cet@sacompararam a média dos heterozigotos & méslialasses
de homozigotos. Para ambos, utilizou-se o tedistefeitos de substituicdo génica foram estimadosmeio de
contrastes especificos.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Nas Tab. 1, 2, 3 e 4 sdo apresentadas as freqeé&miatipicas e alélicas dos marcadores nos diésreonjuntos

de dados utilizados nas analises de associagde-deoekrificar que, com qualguer dos conjuntosad®sl (IC+Ml,

IC ou M), as frequéncias genotipicas e alélicaadpms para cada um dos marcadores foram divedaicgporém,
guando consideradas as frequéncias para um mesmmadoR em cada arquivo, verificou-se que estas se
mantiveram semelhantes, o que permitiu efetuar eoagpes dos resultados obtidos nas analises camucadios
arquivos.

Tabela 1. Frequéncias genotipicas observadas oos fnarcadores gerados para todos os individundds
completos e meios-irmaos)

Marcador
MO1 MO02 MO03 MO04 MO05 MO06 MO7 M08 M09 M10
0 41,25 24,68 6,08 35,96 44,44 24,00 9,08 24,52 5616, 48,44
1 48,00 51,20 38,88 47,68 43,76 49,68 40,08 50,888,084 42,92
2 10,48 24,12 55,04 16,36 11,80 26,32 50,84 24,605,363 8,64
M11 M12 M13 M14 M15 M16 M17 M18 M19 M20

Genotipo

0 11,04 32,56 53,28 13,16 6,28 6,04 79,84 60,88 884, 9,12
1 47,08 49,28 38,68 45,48 35,56 36,40 18,84 34,880,966 42,44
2 41,88 18,16 8,04 41,36 58,16 57,56 1,32 4,24  624,148,44
M21 M22 M23 M24 M25 M26 M27 M28 M29 M30
0 2,56 2,00 11,32 16,24 16,12 17,16 31,96 3,76  413,020,92
1 27,08 26,40 43,04 45,16 45,36 49,88 49,92 30,608,724 48,64
2 70,36 71,60 45,84 38,60 38,52 32,96 18,12 65,648,243 30,44
M31 M32 M33 M34 M35 M36 M37 M38 M39 M40
0 28,84 38,68 42,24 42,48 29,44 36,36 512 77,84 2011 26,24
1 48,80 46,72 47,96 47,68 48,40 48,64 38,24 20,648,808 50,88
2 22,36 14,60 9,80 9,84 22,16 15,00 56,64 1,52 - .882
M41 M42 M43 M4a4 M45 M46 M47 M48 M49 M50
0 15,04 8,48 43,08 18,48 66,16 12,72 23,16 54,04 ,3231 28,40
1 48,80 40,76 45,28 50,08 30,84 44,08 49,56 40,728,284 48,20
2 36,16 50,76 11,64 31,44 3,00 43,20 27,28 5,24 40, 23,40
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Tabela 2Frequéncias alélicas observadas nos locos marcagerados para todos os individuos (irméos congpleto
€ meios-irmaos)

Alelo Marcador
MO1 MO02 MO03 MO04 MO05 MO06 Mo7 M08 M09 M10
Ay 0,65 0,50 0,26 0,60 0,66 0,49 0,29 0,50 0,41 0,70
A, 0,35 0,50 0,74 0,40 0,34 0,51 0,71 0,50 0,59 0,30
M11 M12 M13 M14 M15 M16 M17 M18 M19 M20
Ag 0,35 0,57 0,73 0,36 0,24 0,24 0,89 0,78 0,50 0,30
A, 0,65 0,43 0,27 0,64 0,76 0,76 0,11 0,22 0,50 0,70
M21 M22 M23 M24 M25 M26 M27 M28 M29 M30
Ag 0,16 0,15 0,33 0,39 0,39 0,42 0,57 0,19 0,37 0,45
A, 0,84 0,85 0,67 0,61 0,61 0,58 0,43 0,81 0,63 0,55
M31 M32 M33 M34 M35 M36 M37 M38 M39 M40
Ag 0,53 0,62 0,66 0,66 0,54 0,61 0,24 0,88 0,56 0,52
A, 0,47 0,38 0,34 0,34 0,46 0,39 0,76 0,12 0,44 0,48
M41 M42 M43 M44 M45 M46 M47 M48 M49 M50
Ag 0,39 0,34 0,66 0,44 0,82 0,35 0,48 0,74 0,55 0,52
A, 0,61 0,66 0,34 0,56 0,18 0,65 0,52 0,26 0,45 0,48

Tabela 3. Frequéncias genotipicas observadas oos toarcadores gerados considerando apenas faddliasios-
irmaos

o Marcador
Genotipo —yg57 MO02 MO3 MO4 MO5 MO06 MO7 MO8 M09 M10
0 2420 23,60 5,20 36,60 44,60 24,40 8,40 26,40 8013, 46,00
1 46,80 52,80 41,20 4620 42,80 49,00 42,60 47,20 2,406 45,20
2 9,00 23,60 53,60 17,20 12,60 26,60 49,00 26,40 813 8,80
M11 M12 M13 M14 M15 M16 M17 M18 M19 M20
0 9,40 33,80 5200 12,60 5,80 5,20 7840 62,40 (7,6 820
1 49,40 47,00 3940 4620 36,80 3440 20,40 32,60 9,004 43,00
2 4120 19,20 8,60 4120 57,40 60,40 1,20 500 (23,4 48,80
M21 M22 M23 M24 M25 M26 M27 M28 M29 M30
0 3,00 2,00 11,32 1780 17,80 1580 30,40 340  012,6 21,80
1 28,60 27,00 4560 4500 4520 50,60 50,20 30,00 8804 47,60
2 6840 71,00 4320 3720 37,00 3360 19,40 66,60 8,603 30,60
M31 M32 M33 M34 M35 M36 M37 M38 M39 M40
0 2820 3880 4220 41,80 30,80  37.60 4,00 77,00 - 26,20
1 49,80 4880 49,40 4980 47,00 4580 40,60 21,20 2,80l 49,40
2 2200 12,40 8,40 8,40 2220 16,60 55,40 180 (87,2 24,40
M41 M42 M43 M44 M45 M46 M47 M48 M49 M50
0 14,00 6,60 42,00 1920 67,60 13,20 2340 56,40 4081 28,40
1 48,00 42,40 4720 4980 29,40 4340 4880 37,60 7,004 49,00
2 3800 51,00 1080  31.00 3,00 4340 27,80 6,00 611, 22,60

Tabela 4. Frequéncias genotipicas observadas oos marcadores gerados considerando apenas faddliandos
completos

Marcador
MO1 MO02 MO03 MO04 MO5 MO06 MO07 M08 M09 M10
0 45,00 16,00 5,00 30,00 48,00 31,00 4,00 36,00 0017, 47,00
1 39,00 43,00 51,00 45,00 42,00 48,00 35,00 50,00 5,005 41,00
2 16,00 41,00 44,00 25,00 10,00 21,00 61,00 14,00 8,002 12,00
M11 M12 M13 M14 M15 M16 mM17 M18 M19 M20

Genotipo

0 16,00 28,00 68,00 18,00 2,00 4,00 85,00 57,00 06, 7,00
1 47,00 51,00 24,00 40,00 30,00 42,00 15,00 34,00 5,004 37,00
2 37,00 21,00 8,00 42,00 68,00 54,00 - 9,00 29,00 6,06
M21 M22 M23 M24 M25 M26 M27 M28 M29 M30
0 3,00 5,00 5,00 14,00 13,00 15,00 43,00 - 16,00 ,0@4
1 16,00 43,00 37,00 41,00 42,00 46,00 49,00 20,00 3,005 45,00
2 81,00 52,00 58,00 45,00 45,00 39,00 8,00 80,00 ,0031 31,00
M31 M32 M33 M34 M35 M36 M37 M38 M39 M40
0 17,00 46,00 32,00 35,00 23,00 35,00 2,00 78,00 - 25,00
1 44,00 45,00 59,00 56,00 46,00 43,00 40,00 17,00 ,00 3 62,00
2 39,00 9,00 9,00 9,00 31,00 22,00 58,00 5,00 97,0013,00
M41 M42 M43 M44 M45 M46 M47 M48 M49 M50
0 11,00 3,00 41,00 4,00 64,00 22,00 37,00 67,00 0032, 32,00
1 57,00 36,00 46,00 54,00 36,00 47,00 36,00 31,00 4,004 48,00
2 32,00 61,00 13,00 42,00 - 31,00 27,00 2,00 24,0020,00

Na Tab. 5 sdo apresentados os resultados daseanddisassociacao para todos os marcadores, redeadia
aqueles cujos efeitos foram significativos. Os ltados para M39 foram ignorados em funcdo da exigiéle
apenas dois dos trés genétipos possiveis (Takohsiderando-se o arquivo IC+MI, como dado disc(Bijo
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ou continuo (AV), foi verificado que a andlise dgnesséo de cada marcador sobre a variagdo gem&tideai
capaz de detectar associacdes entre 0 marcad@Té gquando a magnitude dos efeitos do QTL foi peque
(<0,0015, para R, e <0,0020, para AV), nem mesneunamdo-se valores menos conservadores de
probabilidade (P<0,05) para a aceitacdo de assmcia® magnitude minima dos efeitos estimados, que
permitiu a deteccdo de associacdo para cada almrothabilidade, foi de 0,0015 (P<0,05), 0,00270(B%) e
0,0073 (P<0,0001).

Tabela 5Efeitos do marcador, valor de probabilidade e ficAncia obtidos com os diferentes métodos e aoguiv
utilizados

Marcador Efeito R  Prob. E/fg'/to Prob. AE;SII\t/IOI Prob. /E\f;illtg Prob. Eff&? Prob. ERfSI'g) Prob.
1 0,0220  0,0001*  0,0220 0,0001* 00290 0,0007* 00420  0,1246ns  0,0377 0,0528*  0,0242  0,0005*
2 0,0073 ~ 0,0001*  0,0073 0,0001* 00024  05553ns  0,0422  0,1236ns  0,0046 28/  0,0001  0,8097ns
3 0,0154 0,0001* 0,0164 0,0001* 0,0375 0,0001* 0,0228 0,3275ns 0,0080 0,3768ns 0,03° 0,0001*
5 0,0002 0,5185ns 0,0002 0,7834ns 0,0004 0,9074ns,0498 0,0839ns 0,0498 0,0256* 0,0000 0,8971ns
13 0,0018 0,0354* 0,0027 0,0347* 0,0030 0,4705ns 0,0050 0,7828ns 0,0050 5648 0,0012 0,4438ns
14 0,0089 0,0001* 0,0094 0,0001* 0,0079 0,1378ns 0,0560 0,0609ns 0,05 0,0182* 0,0068 0,0657ns
15 0,0096  0,0001*  0,0097 0,0001* 00136 0,0334* 00673 0,0341* 00633 0,0116*  0,0135  0,0093*
16 0,0014  0,0625ns  0,0015  0,1544ns 0,01 0,502 00181  0,4128ns 00176  0,1877ns 0,00 0,0292*
17 0,0162  0,0001* 00172 0,0001* 00213  0,0047* 00082  0,3709ns  0,0082  0,3709ns 0,02 0,0012*
18 0,0230  0,0001* 0,230 0,0001* 00321 0,0003* 00114  05728ns  0,0019  0,6704ns 0,02 0,0001*
20 0,0121 0,0001* 0,0128 0,0001* 0,018 0,0110* 0,0306 0,2219ns 0,0291 0,0895ns 0,01 0,0061*
21 0,0043 0,0010* 0,0051 0,0017* 0,0026 0,5245ns 0,0313 0,2137ns 0,002 0/659 0,0010 0,4749ns
24 0,0056 0,0002* 0,0056 0,0009* 0,01 0,0828ns 0,0025 0,8873ns 0,0003 058621 0,0098 0,0271*
25 0,0055 0,0002* 0,0055 0,0011* 0,0097 0,0878ns 0,0036 0,8397ns 0,0005 60/82 0,0095 0,0295*
26 0,0185  0,0001*  0,0186  0,0001* 0,008 0,1362ns  0,0095  0,6280ns 0,003 0/&869 0,0077  0,0497*
27 0,0005  0,2827ns  0,0024 0,0473*  0,0003  0,9250ns  0,0326  0,2002ns  0,0008 50/  0,0003  0,7040ns
28 0,0760  0,0001* 0,760 0,0001*  0,1013  0,0001* 00175  0,1893ns  0,0175  0,1893ns 0,10 0,0001*
29 0,0121  0,0001* 00122 0,0001* 00091  0,1030ns  0,0396  0,1407ns  0,0192 90/$  0,0085  0,0391*
30 0,0040 0,0016* 0,004 0,0063* 0,0067 0,1899ns 0,0216 0,3460ns 0,0011 4ars 0,0044 0,1382ns
32 0,0019 0,0275* 0,0042 0,0053* 0,0064 0,2016ns 0,0567 0,0590ns 0,0113 2029 0,0001 0,8419ns
33 0,0007 0,1744ns 0,0008 0,3639ns 0,0051 0,2814n$€,0598 0,0503* 0,0467 0,0308* 0,0036 0,1790ns
34 0,0009 0,1268ns 0,0010 0,2860ns 0,0050 0,2888n9€,0629 0,0429* 0,0521 0,0223* 0,0034 0,1942ns
35 0,0027  0,0098*  0,0029 0,0267* 00021  05950ns  0,0120  0,5567ns  0,0015 36/&)  0,0006  0,5812ns
36 0,0015 0,0492* 0,016  0,1389ns  0,0004  0,9137ns 0,05 0,05781s  0,0092  0,3435ns  0,0001  0,8419ns
37 0,0019  0,0282* 0,020  0,0822ns  0,0015  0,6825ns  0,0227 88/@ 0,004  0,7113ns  0,0003  0,7154ns
40 0,0014  0,0594ns  0,0029 0,0250  0,0029  0,4816ns  0,0046  0,7981ns  0,0027 66/8  0,0011  0,4589ns
42 0,0100 0,0001* 0,0104 0,0001* 0,0191 0,0083* 0,0603 0,0489* 0,0241 0,1230ns 0,0151 0,0059*
43 0,0023 0,0169* 0,0028 0,0318 0,0059 0,2305ns 0,0168 0,4401ns 0,0160 209 0,0001 0,8531ns
44 0,0029 0,0076* 0,0037 0,0101 0,0046 0,3165ns 0,0186 0,4015ns 0,0040 831 0,0046 0,1292ns
46 0,0021 0,0205* 0,0024 0,0495 0,0061 0,2176ns 0,0116 0,5673ns 0,0042 Brs21  0,0056 0,0945ns
49 0,0152  0,0001*  0,0158  0,0001 0,0072  0,1675ns  0,0053  0,7722ns  0,0041 824 0,0070  0,0610ns
50 0,0030 _ 0,0059*  0,0034 _ 0,0142 0,0015  0,6929ns __ 0,067C _0,0345 0,0084  0,3657ns __ 0,0014  0,3982ns

*significativo e ns:nado-significativo.
R: regressao; AV: analise de variancia; Ml: apersaiod de meios-irméaos; IC: apenas irmdos completos.

Quando a magnitude dos efeitos foi elevada, meshofrequéncias alélicas extremas, a possibilidasle d
deteccéo foi maior. Isso pode ser constatado pdrh, MI18 e M28 (P<0,0001). Para M02, M14 e M24,
encontrou-se significancia até mesmo para os efal® pequena magnitude, provavelmente porque as
frequéncias alélicas estavam proximas as intermasdi&O efeito do marcador e a frequéncia de sklssa

séo aspectos importantes na definigdo dos marcadoserem utilizados para o mapeamento fino déesqgi
candidatas (Lynch e Walsh, 1998). Israel e WeR€0R) encontraram pequenas diferencas na estinddiva
efeitos do QTL ao utilizar diferentes métodos déedgio de QTL em dados em que pequena fracdo da
populacao foi genotipada, assumindo-se diferenéggincias alélicas para os marcadores. Os aupan&sn,
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ndo verificaram diferengas expressivas no vicio ektsnativas ou nas estimativas das médias dos-erro
padrédo a frequéncias intermediarias ou extremasaaple os melhores resultados terem sido obtidrdg a
frequéncia era intermediaria.

Estes resultados sdo de grande interesse a validiec®TL identificados em algumas populacdes, com o
objetivo de auxilio a selecdo em outras populagdes vez comprovada a eficiéncia desta metodol@gia,
deteccédo/validacdo de associacdo podera se daomutapdes como a de um nicleo MOET; pequenas, mas
com estrutura de familia complexa o suficiente gases estudos. Os resultados obtidos, emboragsanes,
devem, porém, ser avaliados com cautela, vistoasueovariancias entre irmaos completos (¥2) e meios-
irméos (Y4) ndo foram consideradas no modelo e pogremtanto, viciar os resultados. Métodos que
consideram a covariancia genética entre parentste ©aso entre irmdos completos e meios-irmagsrate

ser implementados para confirmac¢do dos resultatmm&ados neste estudo.

Ao comparar os resultados das regressdes, utitizaad arquivo IC+Ml, quando a variavel foi consata
classificatéria (R) aqueles em que a variavel fonsiderada continua (AV), verificaram-se pequenas
diferencas na significAncia dos efeitos, sendo B3 e M37 foram significativos (P<0,05 e P<0,03,
respectivamente) apenas para R, enquanto M27 e(RKD05 e P<0,02, respectivamente), apenas para AV
(Tab. 5). Nas analises comparativas dos resultdel@ssociacdo obtidos por meio dos diferentes mgtdrie

AV) e apresentados nas Tab. 6 e 7, observou-sea@italacdo entre os resultados para o efeito doadar
(r=0,99) e sua significancia (r=0,88), considerasdotodos 0s resultados. Se apenas valores mais
conservadores de probabilidade (P<0,01) fossemdaraslos nas analises de correlagéo, esta seitoigal

a um, mostrando que tais métodos teriam a mesmiérefia para detectar a associacdo entre marcador e
suposto QTL com dados de IC+MI. Segundo Haley etiK{i®92), as andlises de regresséo simples para
deteccéo de QTL poderdo ser mais eficientes seaméim marcadores flanqueadores.

Tabela 6. Correlacdes entre os efeitos estimadoamdlises pelas diferentes metodologias

Método R AV R - Ml AV - MI R-IC AV -IC
REG 1 0,99 0,08 0,94 0,95 -0,02
AV 1 0,08 0,94 0,95 -0,02
REG - Ml 1 0,11 0,10 0,77
AV - MI 1 0,97 0,02
REG - IC 1 -0,04

R: regressdo; AV: andlise de variancia; MI: apersaod de meios-irméos; IC: apenas irméos completos.

Tabela 7. Correlagdes entre os valores de probabiis alcangados nas analises para cada um dedoras

gerados
Método REG AV REG - Ml AV - MI REG - IC AV -IC
REG 1 0,88 0,05 0,66 0,52 0,21
AV 1 -0,11 0,65 0,50 0,11
REG - Ml 1 0,19 0,08 0,70
AV - MI 1 0,75 0,14
REG - IC 1 0,04

R: regressdo; AV: andlise de variancia; MI: apersaod de meios-irméos; IC: apenas irm&os completos.

Os resultados das andlises dos diferentes conjuldodados e métodos mostraram também que as AV,
utilizando apenas informac6es de MI, e as R, atililo apenas informacfes de IC, apresentaram alta
correlacdo com AV (IC+Ml) e R(IC+MI), e detectararmlores semelhantes para os efeitos dos marcadores.
Porém, considerando-se os valores de probabilidssdas analises ndo detectaram significancia naiagdo

do marcador ao suposto QTL. Tais resultados po@eratsbuidos ao nimero de dados destes arquioas, p
neste caso, a acuracia das estimativas da variganigtica sera menor, diminuindo o poder de detedeéd
alguns QTL. Apesar da diminuicdo significativa deder de deteccdo de associacdo, uma vez que ndo se
conhecem a fase de ligagcdo e o grau de desequitibriigacéo e que o nimero de individuos genatipad
pequeno, este estudo verificou que a utilizacaguoten das informagdes IC+MI, por meio de R ou de AW
populagBes com a estrutura de ndcleos MOET, permiétectar a associacdo marcador-QTL (Le Roy gt al.
1998).

Na Tab. 8 sdo apresentados o valor de probabilidadmagnitude dos efeitos associados aos marsadise
marcadores M01, M03, M17, M18 e M28 foram os deomafeito médio de substituicdo génica (P<0,0001).
Assumindo-se niveis menos conservadores de signdia, apenas os marcadores M27 e M40 apresentaram
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desvio significativo (P<0,03 e P<0,05, respectivatee de dominancia. Para M32, os efeitos aditivdee
dominéncia foram significativos (P<0,02 e P<0,@spectivamente), o que pode ser reflexo da inéarééa

de um QTL proximo, fato que, em dados reais, padeer explicado também pela acdo epistatica. Porém,
niveis menos conservadores de significAncia forssuraidos e, portanto, estes resultados devem akaidos

com reserva.

Tabela 8. Valores e significancia dos efeitos geogtaditivos (A) e de dominéncia (D) dos marcasate
efeitos significativos, obtidos das andlises deiawaia, considerando-se todos os individuos (irméos
completos e meios-irmaos)

Marcador A Prob. D Prob. Marcador A Prob. D Prob.
MO1 4,87 0,0001 9,87 0,9873 M27 -0,94 0,13: -1,88 0,0261
M02 -2,60 0,0001 -5,21 0,8418 M28 10,66 0,0001 21,33 0,8970
MO03 5,30 0,0001 10,59 0,1012 M29 3,38 0,0001 6,76 0,6291
M13 -2,09 0,0096 -4,19 0,1299 M30 -1,93 0,0015 63,8 0,6878
M14 -3,23 0,0001 -6,46 0,2617 M32 -1,88 0,0042 -3,75 0,0177
M15 3,64 0,0001 7,28 0,6916 M35 -1,50 0,0126 -2,997,4474
M17 8,61 0,0001 17,22 0,1246 M40 -1,09 0,07 -2,18 0,0506
M18 5,25 0,0001 10,49 0,6159 M42 -3,78 0,0001 -7,55 0,2824
M20 4,13 0,0001 8,25 0,2104 M43 -1,85 0,0087 -3,710,2753
M21 -4,23 0,0018 -8,46 0,1550 M44 -1,48 0,0184 52,9 0,1517
M24 -2,24 0,0004 -4,49 0,9386 M46 -1,67 0,0145 33,3 0,4229
M25 -2,23 0,0004 -4,47 0,9563 M49 -3,59 0,0001 87,1 0,2167
M26 -4,16 0,0001 -8,32 0,7236 M50 -1,68 0,0050 53,3 0,3328
CONCLUSOES

Apesar da pouca sensibilidade dos delineamentestdas em populagdes exogamicas e de tamanho pequeno
a metodologia de analise conjunta de dados deifemie irmaos completos e de meios-irmdos por oheio
regressao permitiu detectar a associacao entreroadm e 0 suposto QTL, até mesmo em niveis de
significancia conservadores. A frequéncia alélica e&feito do marcador foram aspectos importantes pa
eficiéncia dessa metodologia.
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