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Selegdo genomica no
melhoramento animal

Dr. Fernando Baldi

UNESP-FCAV

Dr. Marcos Vinicius Barbosa da Silva
EMBRAPA GADO DE LEITE

A evolugao das metodologias de estimagao
do valor genético
Vamos ser mais eficientes?

* Selecdo gendmica, associada com DEPs (single-step) ou ndo (em desenvolvimento, ja em uso
em gado de leite)

* Biologia molecular, selegdo assistida por marcadores genéticos (comegando a ser usada)
* DEP’s com alta acuracia (“Modelos Animais”, ~20 anos)
* DEP’s com média acuracia (“Modelos touro”, >30 anos)
* DEP’s com baixa acuracia (“Quad. Minimos”, >50 anos)

+ indices (desvios de grupos, e.g. provas de ganho de peso, > 60-80 anos)

* medigOes ajustadas (>80 anos)

* mediges (pesos, dimensdes, tempos, etc.) (>100 anos)
* Tradigdo, fama do criador dos animais

* Pedigree (>100 anos)

* Avaliagdo visual (>2.000 anos)

Prof. Dr. José Bento Sterman Ferraz, 2011
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Informagdes ~ incorretas influenciardo
r%gativamente a tomada de decisdao para descarte
ou selecdo de animais no rebanho e também a
avaliagao genética!!!
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Selecdo Genomica

v'A selecdo genbmica é realizada com base nos
valores gendmicos (GEBV) preditos a partir de
marcadores de alta densidade espalhados em
todo o genoma (Meuwissen et al., 2001).

v'Continuamos dentro da genética quantitativa
- Heranga poligénica
- Estudo a nivel de populagdes
- VariagOes continuas e efeitos do meio

Principio da Sele¢ao gendmica
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Cromossomo

Segmento i do
Cromossomo

g; efeito do segmento do
Ccromossomo

Dividir o genoma inteiro em segmentos, definidos por meio de marcadores adjacentes
Capturar todos os QTL = toda a variancia genética
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Selecao genoémica

Predizer os valores genéticos gendmicos (GEBV)
como soma de efeitos de todos os marcadores

Numero de marcadores

Genotipo do Animal
para o SNP;

Valor Gendmico Efeito do marcador
Sobre a caracteristica

Sele¢ao gen6mica

Segmentos de cromossomos, que
provem de um antepassado em
comum sem intervengdo da
recombinagdo (carregam alelos ou
haplétipos idénticos).

No caso de existir um QTL dentro do
segmento de cromossomo, dois
individuos parentes vdo compartilhar
alelos do QTL idénticos
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Por que é diferente?

Pedigree
o Estimagdo
Dados Produtivos dos efeitos dos

+
Dados Genomicos SNPs

Valor Genémico
(GEBV)

Valores genomicos
para animais SEM
dados produtivos!

Informacao Genomica

O Sequenciamento do genoma tem permitido a descoberta
de milhares de polimorfismos de base tnica (SNPs):

Os marcadores SNP tem como base as alteracGes mais
elementares da molécula de DNA (A, T, G, C)

\ / 4
¥ \ SN GTCAAAGATTCGA...
L e
C
..GTCAAAGGTTCGA...

RARAMENTE UM UNICO SNP E RESPONSAVEL POR VARIACAO EM
CARACTERISTICAS DE INTERESSE ECONOMICO.
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Os “genes” determinam as DEPs

Parte de 1 par de
cromossomos

SEREEEE BN EEEEE ey
-SSR EEEEEREE v

Il Bases azuis representam genes
[ | Bases amarelas sdo herdadas do pai
[ Bases vermelhas sdo herdadas da mae

Bovinos tém 30 pares de cromossomos
Cada membro do par é herdado do pai e outro da mae
Cada cromossomo possui proximo de 3.000 milhdes de pares de bases (A, G, T, C)

DEP é soma da metade dos efeitos dos marcadores

+3 -6 +5
| HHHHT M HHI — Sum=+2
=I=IIIIII3“'II6III“ISI — Sum=+8
= + +

I Bases azuis representam genes

A DEP é metade da somatdria de todos os efeitos dos marcadores
(metade porque a progénie recebe metade dos cromossomos de cada

pai)
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Selecao genomica

+3 -6 +5 P

ﬂmm MVP=2 SNP, *b,

=3 +6 +5 i

MVP ou DGV: Valor Molecular Predito

Conhecendo o efeito dos marcadores é possivel
obter o valor molecular gendmico inclusive antes
do individuo chegar a idade reprodutiva ou
expressar caracteristicas de interesse.

Combinag¢ao do MVP com informagao do pedigree:

GEBYV = w,MVP + w,DEP,

GEBV: Valor genomico estimado ou DEP gendmica

ais

13

Multiplas fontes de informacao

U|

Pedigree e fendtipos |

ni

Informacdo gendmica |
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Avaliacao Genética Convencional

.. genes estao atuando
estatisticos
acumulativo dos genes
DEP: Diferenga Esperada na Progénie

Limitantes da Avaliacao Genética Tradicional

1. Dependéncia das informag¢oes de parentesco
e informacgoes fenotipicas;

2. Dificuldade de sele¢dao para caracteristicas
“nao tradicionais” e de baixa herdabilidade;

3. Caracteristicas avaliadas tardiamente.

4. Baixa acuracia na sele¢cao de animais jovens;
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Animais Jovens: DEP é a média dos pais

” /\

. o

DEPp +5 45 +5 +5 +5 +5 +5 +5 +5 +5
DEPp= DEP de pedigree

Animais Jovens: com mais informacgoes

s )

A
DEEpPNEO 1D, +5 45 45 45 15, +5 5 ts
DEPv #1 +20 +0 -5 -10 +20 -5 -25 +50 48

Precisamos dos fenétipos para identificar os animais que tém

uma DEP maior a média dos pais (segregacao Mendeliana)
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Limitagoes da Avaliagdao Genética Convencional

* As DEPs sdo preditas a partir das informacdes
do fenétipo e pedigree (na era pre-gen6mica)

* Com suficiente informacdo é possivel chegar
proximo da DEP "verdadeira” para cada
caracteristica.

* Na era da genOmica temos os genotipos!!

Informacao Gendmica

O sequenciamento do genoma tem permitido a descoberta
de milhares de polimorfismos de base tnica (SNPs):

Os marcadores SNP tém como base as alteragdes mais
elementares da molécula de DNA (A, T, G, C)

Dificilmente um tnico SNP é responsavel pela variacdo em
caracteristicas de interesse economico
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DEP é soma da metade dos efeitos dos genes

I Bases azuis representam genes

MVP ou DGV: Valor Molecular Predito

D Conhecendo o efeito dos marcadores, é possivel

MVP = ¥ SNP, *b,

i

obter o valor molecular gendmico, inclusive
antes do individuo chegar a idade reprodutiva ou
expressar caracteristicas de interesse.

DEP da progénie jovem: média dos pais +

Qq DEP+9 ))

DEP+1 Qq

/

Suponhamos que Q é +5 melhor que q

N g
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Melhoramento Animal para uma Pecuaria Eficiente

Predicdo do Ganho Genético (AG) com gend6mica:

Acuracia (Intensidade] . (Desvio padrdo j

(de predigdo deselecao genético aditivo

Intervalo de geragoes

AG

23

Abordagens em Avaliagoes Gendomicas

Inclusao da informagao genémica:

Método de dois passos (Two-step): Método de um passo (ssGBLUP):
= | e — 5 T
5=CE + Kl +laet | B=B  + Kl +fin

Pedigree Fenétipo Progénies colaterais PEDIGREE FENOTIPO PROGENIES E

+ + COLATERAIS

Valor molecular predito (DGV) Parentesco Gendmico

DEP

gendmica DEPgenémica
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Avaliacao Gendmica: Método de dois passos

Pedigree

Valor molecular predito (DGV)

DEP

genOmica

Sele¢ao gendmica: calculo do DGV

+3 6 +5 »
sammmmm- DGV =) SNP*b
6

+5 i

MVP ou DGV: Valor Molecular Predito
| C

onhecendo o efeito dos marcadores é possivel
obter o valor molecular gendmico, antes do
individuo chegar a idade reprodutiva ou
expressar caracteristicas de interesse.

Combinag¢ao do DGV com informacgao do pedigree:

GEBV =w DGV +w,DEP,

GEBV: Valor genomico estimado ou DEP genomica

26
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Avaliagdo Gendmica: método passo unico

PEDIGREE PROGENIES E

COLATERAIS

Parentesco Gendmico

DEP

genomica

ssGBLUP: pedigree + informagdes genomicas

g A inversa da matriz de parentesco H! é baseada no
pedigree e na informagao gendmica:

Inversa da matriz de parentesco (pedigree)

A” AL ) 0 0
Y. o H =A"+4 i 1
A2l A2 0 G A,
I Matriz de parentesco
L genomica .
Os animais sdo divididos em Matriz de parentesco
dois grupos, grupo 2 (A1) de animais
animais genotipados genotipados

28
Fonte: Aguilar. Journal of Dairy Science Vol. 93 No. 2, 2010
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Problemas no Pedigree

Manfred

Jezebel

O-Style

Teamster

Dima

Matriz de parentesco esperada
(avos e avés ndo aparentados)

AVGP  AVGP  AVBM AWM  Pai  Mie

Manfred . . .0 d . .0 25

Jezebel . . .0 . . .0 .25

Teamster . . . . . .5 .25
Dima
0-Man

Deva

O-Style
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e 'JVIatriz' de parentesco esperada
&| ¥ (considerando parentesco entre avds e avos)

Av6P  AvoP  AvoM AvoM  Pai
Manfred 1.053 .090 .090 105 571

Jezebel .090 1.037 .051 .099 .563

Teamster .090 .051 1.035 .120 .071

Dima .105 .099 120 1.042 .102
O-Man 571 .563 .071 102 1.045

Deva .098 .075 .578 .581  .086

- 334 319 324 342 566

. "Matriz de parentesco genémico

AVBP  AV6P AVOM AVAM Pai  Mde

Manfred 1.201 .058 .050 .093 .609 .054 .344

Jezebel .058 1.131 .008 135 .618 .079 357
Teamster .050 .008 1.110 .100 .014 .613 .292

Dima .093 135 100 1.139 131 .610 401

O-Man .609 .618 .014 131 1.166 .080 .626

Deva .054 .079 .613 .610 .080 1.148 .613

O-Style 344 357 .292 401 .626 .613 1.157
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-

@; ~ "Diferenca (Gendmico — Pedigree)

AVBP  AV6P AVOM AVOM Pai  Mie

Manfred 149 -.032 -040 -.012 .038  -.043 .010

Jezebel -.032 .095  -.043 .036 .055 .004 .038

Teamster -.040 -.043 .075 -.021 -.057 .035 -.032
Dima -.012 .036  -.021 .097  .029 .029 .059
O-Man .038 .055  -.057 .029 121 -.006 .060

Deva -.043 .004 .035 .029 -.006 .087 .040

O-Style .010 .038  -.032 .059 .060 .040 114

—

Endogariia (F=14.7%):
Duplo neto do Aerostar

Aerostar
Megastar
. Aerostar
Cromosomo 24
I _——
.|
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’.,f &enm@s ge@ =
Endogamla e

Pedigree F GenOmica F
O Man
Ramos
Shottle
Planet
Earnit
Nifty

Correlagao = .68

_—a o P . I .
ﬁv -’———Brferem;tenk‘e GeA "
=

(G =gendmica e A = pedigree =i §

> Deteccdo de clones, gémeos idénticos e
duplicidade de amostras

> Detecc¢do de amostras de DNA incorretas

> Deteccdo de erros nos pedigrees

> Exemplo:

> Deteccdo e correcao + 8% de erros no pedigree de um rebanho experimental
com mais de 1.200 animais
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Método do passo Unico

Combina todas as fontes de informacao de um individuo
em Unico passo (single step):

Contribui¢do do pedigree

Contribuicdo da progénie do dos animais genotipados
Contribui¢gdo média dos pais animal

GEBV = w,PA+ w,YD + w3PC + w,DGV+ wsPP,

Desempenho do préprio animal

Valor genémico direto

Fonte: Acuilar Journal of Dairy Science Vol. 93 No. 2. 2010

Vantagens da informac¢ao gendmica para o

melhoramento genético de bovinos de corte

* Aumentar a acurdcia na sele¢ao de animais jovens;

* Caracteristicas que dependem de teste de progénie
ou dificil mensuragao;

* Caracteristicas de baixa herdabilidade;

* Melhorar a estrutura do pedigree e controle da
endogamia;

* |dentificar QTL para caracteristicas poligénicas e
monogeénicas;

* VariagOes estruturais e adapta¢cao ambiental.

Selegdo Gendmica no Melhoramento Animal (continuagao)
Fernando Baldi e Marcos Vinicius Barbosa da Silva



Workshop de Melhoramento Genético Animal
Projeto ALT-BiotechRerGen - Recursos Genéticos Animais e Biotecnologias: projegéo para o futuro
Estagao Zootécnica Nacional — Fonte Boa, 17 de Dezembro de 2019

Avaliacao de animais jovens e

caracteristicas de dificil mensuragao

Selecao genomica

Podemos acelerar o ganho genético se identificarmos
0s animais superiores mais cedo na vida do animal?

Jovens
Progénie nascidas "
Acabamento e ‘
DEP genémica frigorifico "

Filhas em Producgao

2017 2018 2019 2020 2021 2022 2023 2024 2025 2026 2027

DEPs Tradicionais
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Cronograma de atividades de teste de progénie

Exemplo da raga Holstein no Canadd

0 Vacas de elite escolhidas e acasaladas
9 Bezerros filhos de vacas de elite
+ de 5 anos para obter dados
fenotipicos
da progénie do reprodutor

57 Primeiras estimativas de valores genéticos para
os touros jovens pelo test-day model

64 Filhas completam a primeira lactagao, selecao de
touros

Schaeffer (2006)

41

iRo,
AG=—=%

Impacto da selegdo genémica no gado de leite

SEM SELECAO GENOMICA

selecao % Selecﬁo --W“ MUdanca e deSVio padrﬁo
genético por ano
5

Estratégia de

Pai de touros 2,06 0,99 6,5 2,04 0,31
Pai de vacas 20 1,40 0,75 6 1,05 0,18
Mae de touros 2 2,42 0,60 5 1,45 0,29
Mae de vacas 85 0,27 0,50 4,25 0,14 0,03

Total 21,75 4,68

Pai de touros 5 2,06 0,75 1,75 1,54 0,88
Pai de vacas 20 1,40 0,75 1,75 1,05 0,60
Mae de touros 2 2,42 0,75 2 1,82 0,91

Mae de vacas 85 0,27 0,50 4,25 0,14 0.03
Total 9,75 4,55 @

a2
Adaptado de Schaeffer, 2006
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Avaliagcao genémica utilizando o método do ssGBLUP
Resultados de pesquisa com dados da ANCP:

Acuracia para P455 obtida pelo BLUP e ssGBLUP para diferentes grupos de animais

Categoria BLUP ssGBLUP %
Todos os animais: 60.325 0,34 0,37 10
Touros: 1363 0,46 0:>0 9
/Animais genotipados: 3809 0,26 0,53 107
Genotipados com fenétipo: 1973 0,33 0,57 72
Genotipados sem fenétipo: 1836 0,17 0,48 180
Animais jovens: 13.529 0,16 0,24 a4
/Animais jovens sem genétipo: 12.014 0,16 0,21 25

I Animais Jovens com genétipo: 1515 0,16 0,47 189 I

43

Resposta em acuracia para CAR e IMS em animais jovens

Animais sem filhos na base de dados Animais com fendtipo e sem gendtipo

Variavel Desvio | Std Dev Min Max Variavel Media| Desvio Min Max
ims_ssgblup 0.196 0.0100 0.5000 ims_ssgblup 0.350 0.160 0.500
ims_blup 0.148 +32% 0.0100 0.3400 ims_blup 0206 | *18% 0.110 0.340
car_ssgblup 0.185 0, 0.0100 0.4800 car_ssgblup 0316 0.150 0.480
car_blup 0.135 +37% 0.0100 0.3000 car_blup 0259 | *22% 0.100 0.300
Animais com fendtipo e gendtipos Animais sem fenétipo e com gendtipo

Variavel Media| Desvio| Min Max Variavel Media | Desvio Min Max
ims_ssgblup 0.438 0.320 0.500 ims_ssgblup 0370 0.200 0.440
ims_blup 0.292 +50% 0.240 0.330 ims_blup 0.165 +124% 0.100 0.220
car_ssgbl 0415 0.280 0.480 car_ssgblup 0362 0.190 0.430
carji\g]p *® 0.255 +63% 0.200 0.300 car_blup 015y | +134% 0.090 0.210

22 .
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Selecao genoémica

Implementagcao da sele¢do gendmica conceitualmente
procede em duas etapas:

1. Os efeitos dos marcadores sao estimados em uma
populacdo de referéncia

- Com gendtipos e fendtipos

- Equagdo de predi¢do (GEBV =b x,+b,x,+ ...... b.x,)

2. Predicdo da DEP genOmica (GEBVs) para os animais
candidatos a sele¢do (sem informacao fenotipica)

45

Passos para implementar a selecao genémica

Populagio de referéncia Candidatos a selegdo

r - r' i

Fendtipos e genétipos

. Genoétipos conhecidos
conhecidos

Sele¢ao de reprodutores

Equagao de predicao - P
quag P ¢ utilizando os valores gendomicos

Valor genémico do
animal=w, X, +w,X,+w;X;
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Uma questao importante é quais animais incluir na

populagao de referéncia?

Usar touros provados

Teoricamente: a populacao de referéncia ideal
deve incluir toda a gama de fendtipos e
genotipos, para permitir a previsdes confidveis

Populacdao de referéncia deve incluir todas as
linhagens dentro de racgas (varias racas?)

Importancia da densidade de marcadores

47

Metodologias para selecao genémica

* Diversas metodologias tém sido propostas para a
incorporacao de dados de marcadores densos em
modelos de regressao.

— Métodos que explicitamente regridem registros
fenotipicos sobre os marcadores através da fungao de
regressao: u,=g(x;, B)

— Métodos onde os valores genéticos sao uma funcao
dos individuos e utiliza a informac¢dao dos marcadores
para construir uma matriz de (co)variancia entre os
individuos

48
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O modelo em GS

O modelo para predizer os GEBVs, considerando-se

apenas os efeitos aditivos é descrito como:

y; = Efeitosfixos + animal, + 2(SNP,;) + ¢,

onde y; pode ser um fendtipo (DEP; DEP desregredida; o media de
producgdo de leite das filhas); Efeitos fixos e o conjuntos de efeitos
fixos; animal; e o efeito poligénico do animal; SNP;, e a somatéria

de todos os efeitos de SNP (k= 1, 2)

49

Metodologias para selecao genémica

* Vérias abordagens tém sido propostas para
estimar os efeitos dos marcadores (b,)

* Uma das principais diferencas entre estas
abordagens é a suposicdo sobre os efeitos e
variancias dos marcadores

— Suposicao mais simples é que a variancia dos
efeitos dos marcadores é a mesma para todos os
segmentos de cromossomos

50
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Metodologias para sele¢ao genémica

Metodologias propostas para estimar os efeitos de
cada marcador associado a  caracteristicas de
importancia econOmica:

* Método dos quadrados minimos
* Regressao de cumeira ou “ridge regression”

e “Best Linear Unbiased Predictor” — BLUP

* |Inferéncia Bayesiana
— BayesA, BayesB, BayesC, Lasso

51

Sele¢ao gendmica com BLUP

e BLUP = Melhor Preditor Linear ndo Viesado “Best Linear
Unbiased Prediction”

* Os efeitos dos marcadores sdo estimados todos ao mesmo
tempo

Em BLUP assumimos a mesma variancia para os efeitos dos
marcadores (SNPs ou haplétipos)

E(g)* N0,07), onde g = [g,, &5, 83, ------ g.]

52
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Selecao genébmica com BLUP

a,~N[002

04
i

Poucos <<grandes>> efeitos 7

1

o1

0o
L
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Sele¢ao gendmica com BLUP

o
I
"’q\.v
—
A,

*Podemos estimar os efeitos dos marcadores ou segmentos como:
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Sele¢ao gendmica com BLUP

* As estimativas de variancias dos marcadores
com maiores variancias tendem a ser
superestimadas com BLUP

— Diminuigao na precisao da selegao gendmica

* Estimativas de GEBV mais acuradas podem ser
obtidas por métodos que permitem diferente
variancia para os efeitos dos marcadores (ou
segmentos cromossOmicos)

55

Inferéncia Bayesiana e sele¢ao genémica

* BLUP assume igual variancia para todos os efeitos
dos marcadores

* Nao considera o conhecimento prévio sobre a
distribuicao dos efeitos de QTL no modelo

* Com abordagem bayesiana: existem alguns
segmentos do cromossomo de grande efeito
(conhecimento a priori), e outros segmentos com
efeitos moderados a pequenos ou sem efeito
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Softwares para selecao gendomica

* Gebv (Sargolzaei et al., 2010)
— Inclui G-BLUP e R-BLUP para a sele¢dao gen6mica
— Testes de paternidade

— Imputa genétipos (family-based haplotype
reconstruction algorithm)

— Opcao de predizer (novos gendtipos)

— Limpeza de SNPs por MAF ou baixa qualidade de
genotipagem

57

Softwares para selecao gendomica

* GS3 (Legarraetal. 2011)

— Estima os efeitos fixos e aleatdrios, os valores genéticos e
efeitos SNP para selecao gendmica

— Modelo linear e ndo linear (threshold model)

— Distribui¢do de mista (BayesCPi), BayesC, normal (GBLUP),
ou dupla exponencial (Bayesian Lasso)

— Incluir efeitos poligénicos e ambientais, e também a
inclusao de variancias heterogéneas

— Opgdes: VCE e PREDICT

— Disponivel: http://snp.toulouse.inra.fr/~alegarra/
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800 <y gblup_train.par

DATAFILE
./train_1

PEDIGREE FILE

pea st ot BLUP
GENOTYPE FILE

./geno_sf.new

NUMBER OF LOCI3

369722

METHOD (BLUP/MCMCB3LUP/VCE/PREDICT)
BLUP

SIMULATION

GIBBS SAMPLING PARAMETERS

NITER

1000000
BURNIN

[

THIN

CONV_CRIT (MEANINGFUL IF BLUP)
4-12

CORRECTION

1000

VARIANCE COMPONENTS SAMPLES

var

SDLUTIDN FILE

soluti

TRAIT AND WEIGHT COLUMNS

2 0 #weight

NUMBER OF EFFECTS

FOSITION IN DATA FILE TYPE OF EFFECT NUNBER OF LEVELS
cross 1

1 add_: arumal 5746

4 add

wmmce " COMPONENTS (#1xed for any BLUP, starting values for VCE)

1.24(1—06 2

vard

02

varg

0.14 2

varp

02

vare

1.13 2

RECORD ID

1

CONTINUATION (T/F)

MODEL (T/F for each effect)

TTT

A PRIORI a

a PRIORI D

USE MIXTURE

#OPTION BayesianLasso Tibshirani

800 s bayesc.par
DATAFILE

pheno. txt

PEDIGREE FILE

pedigree.txt

GENDTVPE FILE Bayesc
geno. t

NUMBER OF LOCI (might be @)

446!
WETNDD (BLUP/MCMCBLUP/VCE/PREDICT!

SIMULATIDN

GIBBS SAMPLING PARAMETERS

NITER#

1000

BURNIN

200

THIN

10

CONV_CRIT (MEANINGFUL IF BLUP)

CORRECTION (to avoid numerical problems)

1

VARIANCE COMPONENTS SAMPLES

var

SOLUTION FILE

solutions

TRAIT AND WEIGHT COLUMNS

6 0 #aol

NUMBER OF EFFECTS

2

POSITION IN DATA FILE TYPE OF EFFECT NUMBER OF LEVELS
3 cross 101

0 add_SNP

1 add_animal 3909

VARIANCE COMPONENTS (fixed for any BLUP, starting values for VCE)

3.14d»05 2
vard

RECORD ID

CONTINUATION (T/F)

;DDEL (T/F for each effect)
A PRIORI a

a PRIORI D

T
USE MIXTURE

METHUD (BLUP/MCMCBLUP/VCE/PREDICT)
VCE3333
SIMULATION

GIBBS SAMPLING PARAMETERS
NITER

THIN

10

CONV_CRIT (MEANINGFUL IF BLUP)
CORRECTION (to avoid numerical problems)
1

VARIANCE COMPONENTS SAMPLES

var
SOLUTION FILE

solutions

TRAIT AND WEIGHT COLUMNS
6 0 #aol

NUMBER OF EFFECTS

2

POSITION IN DATA FILE TYPE OF EFFECT NUMBER OF LEVELS

3 cross 101

@ add_SNP

1 add_animal 3909

VARIANCE COMPONENTS (fixed for any BLUP, starting values for VCE)

3.14d—05 ;s
d

varg
02
varp
02

vare

0.72 2

RECORD ID

CONTINUATION (T/F)

MﬂnEL (T/F for each effect)
A PRIORI a

1d8 999d8

a PRIORI D

11

USE MIXTURE

T

#OPTION BayesianLasso Tibshirani

#OPTION BayesianLasso Tibshirani 59

e 0 6 <j bayescpi.par — Editado ® 00 < lasso.par — Editado
DATAFILE DATAFILE
pheno. txt pheno. txt
PEDIGREE FILE . PEDIGREE FILE
pedigree, txt pedigree. txt
GENOTVPE FILE Bayescpl GENOTVPE FILE Lasso
geno. t geno. t
NUMBER OF LOCI (might be 0) NUMBER or LOCI (might be @)
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METHOD (BLUP/MCMCBLUP/VCE/PREDICT)
CE

SIMULATION

GIBBS SAMPLING PARAMETERS

NITER

1000

BURNIN

200

THIN

10

CONV_CRIT (MEANINGFUL IF BLUP)
CORRECTION (to avoid numerical problems)
VARIANCE COMPONENTS SAMPLES
SOLUTION FILE

solutio

TRALT AND WEIGHT COLUMNS

6 0 #aol

NUMBER OF EFFECTS

POSITION IN DATA FILE TYPE OF EFFECT NUMBER OF LEVELS
3 cross

0 add_SNP

1 add_animal 3909

VARIANCE COMPONENTS (fixed for any BLUP, starting values for VCE)
vara

3.14d-05 2

vard

02

varg

02

varp

02

vare

0.72 2

RECORD ID

CONTINUATION (T/F)

MODEL (T/F for each effect)

A PRIORI a

a PRIORI D

USE MIXTURE

OPTION BayesianLasso Tibshirani
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GS3

* Arquivo de Dados

® O O | ] AGS.txt
1184792 2009PAQ1 751 564001 44.575715717
1184842 2009PA01 718 515524 43.705898027
1184948 2009PA01 718 515524 39.285197317
1185117 2009PAQ1 748 559504 44.086140847
1185373 2009PA01 744 553536 46.489898558
1185461 2009PA01 711 505521 39.969966476
1185649 2009PAQ1 710 504100 36.62649975
1185711 2009PAQ1 710 504100 45.687882742
1185899 2009PA01 707 499849 36.697591743
1186793 2009PAQ1 730 532900 33.841253254
1186899 2009PAQ1 730 532900 42.525789832
1187097 2009PAQ1 728 529984 43.957285031
1187425 2009PA01 694 481636 42.087179564

* Arquivo de pedigree

e 00 | | pedigree.txt
[271595 1341625 205705

1295341 1218561 115287

1757701 1761700 105220

1291603 1248757 285526

1202718 1325094 83300

1758117 1342407 948893

1801058 1363927 997515

1802246 0 922736

1802089 0 998524

1802517 © 1007096

1802563 @ 923546

1801633 0 923528

1802501 1363915 1007878

1802880 0 1001300 61
1801240 0 921988

1801181 @ aa7574

GS3

* Arquivo de Genotipos

‘@00 AGS — less — 80x25 2

14 11111111111111102110111001122111222001111111101122201212111111111112021200
15 00211111202110211110111001211000101100020202202022200202220122111112012002
16 00121200050521112110111001122111211101050202202122200202120122222022022111
17 10120222202000200021211110222222222101121102202021210212120122222111102011
18 00222200020022002020202000222222222100020202202122200202120122222112012012
19 00222200020022002020211001122111211010111112111211110101111111111202011101
20 10121211111011101021211110222222222001020202202122101212020122222202012002
21 00222200111021111020202000211111112002121102202121210212020122222112012101
22 10221211111011101020202000222222222101020202202122200202120022222021112110
23  00222200111021511020202000211111112101121102202021210212120222222202002002
24 10121211111011101021211110222122222101020202202122201212111122222202002002
25 00222200111021111020202000211111112001121102202021210212120122212102012012
26 10522200111021111020202000211111112110111111101122205212551111111202011102
27 00221211111111101110111001222111111011121112102122201212121122222111112110
28 10115200020022002020211001122111211010111112111211110101111111112202011101
29 10121211111011101020202000222222222100020202202122200202120022222111102011
30 00222200111021111020202000211111112001111102202122201212120022222111102011
31 00222200111021111020202000211111112110111111101122201212111111111112021201
32 00222200202020220020202000200000002220202020000022202222202200000202020202
33 10221211202010210020202000211111112210111111101022201212211111111111111111
34 00221211111111101110120002122000100020212022011111111111212211111201111110
35 10121211202010210020202000211111112111111111202122101212020122222112022101
36 10221211202010210020202000211111112101121102202021210212120122222111102011
37 202212112020102100212111102110111121022121102202021211222111222222202002002
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Selecao genomica

Fatores que afetam a precisao da sele¢ao
genomica r(GEBV,TBV):

— Desequilibrio de ligagdo entre QTL e os marcadores
— Tipo de Marcadores: Unicos, haplétipos ou IBD

— Numero de Marcadores

— Numero de observagdes utilizadas para estimar os
efeitos dos marcadores
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Sele¢ao gendmica

Fatores que afetam a precisao da sele¢dao gen6mica:
— Desequilibrio de ligacao entre QTL e marcadores:

64
Calus et al. (2008)
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— Abordagem de genes IBD
— Haplétipos
— Marcadores unicos (SNPs)

—& -HAP_IBS
--a--HAP IBD

Sele¢ao gendmica

Comparando a acuracia da sele¢ao gendmica com:

Acuracia dos valores gendmicos
estimados para os animais sem
informagdes fenotipicas com trés
modelos diferentes de sele¢do
gendmica. Calus et al. (2008)
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dos marcadores:

Sele¢ao gendomica

Numero de observagdes utilizadas para estimar os efeitos

Numero de observages fenotipicas
para atingir a acurécia

—— Acuracia GEBV 0,7
—= Acuracia GEBV 0,5

0 0.1 0.2 03 0.4 05
herdabilidade (h?)
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Sele¢ao gendmica

Numero de observagdes utilizadas para estimar os
efeitos dos marcadores:

— Os efeitos dos marcadores sdao estimados numa
populacdo de referéncia

— Tamanho da populagao de referéncia

No. Observagides

500 1000 2200

Minimos quadrados 0.124 0204 0318
Melhor preditor linear nio viesado (BLUP) 0.579 0639 0.732
[BayesB 0.708 0.787 0.848

67
Meuwissen et al. (2001)

Impacto do tamanho da populacao de
referéncia e numero de marcadores

VanRaden et al. Genetics Selection Evolution 2011, 43:10 Page 9 of 11
http://fwww.gsejournalorg/content/43/1/10
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Reliability

PA only 2,500 10,000 25,000 100,000
Number of Animals
Figure 4 Expected reliabilities by number of bulls in reference population using 3,000, 50,000, or 500,000 SNP.
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