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Objetivos

● Apresentar usos diferenciados de técnicas de 

visualização computacional na predição de ganho 

genético em populações de animais cruzados



Grupo de pesquisa

● Bioinformática e Melhoramento Animal

● VNP - FMVZ - USP/Pirassununga



Seleção genômica

A seleção genômica consiste no uso de marcadores moleculares 

distribuídos densamente ao longo de todo o genoma para predizer 

o valor genético dos animais para características poligênicas 

(MEUWISSEN et al., 2001)

Fonte: https://www.beefpoint.com.br/usda-publica-guia-de-genomica-animal/



SNPs (Single Nucleotide Polymorphism)

Os marcadores SNP tem como base as alterações mais 

elementares da molécula de DNA, ou seja, mutações em bases 

únicas da cadeia de bases nitrogenadas (Adenina, Citosina, 

Timina e Guanina).  

Fonte: http://cahartmanfiction.com/understanding-genetics-snps/ Fonte: https://www.segredosdesalao.com.br/noticia/conheca-os-8-
tipos-de-cabelos-existentes-no-brasil-e-descubra-qual-e-o-
seu_a1973/1



SNPs (Single Nucleotide Polymorphism)

Comparando o genoma de dois animais 

● 99% dos nucleotídeos são os mesmos em todo o gado

● 1% de diferença é baseada praticamente em SNPs.

● Aproximadamente há 50 milhões de SNPs no genoma bovino 
identificados



Chips de genotipagem

● Os chips de genotipagem de SNPs de alta densidade 

mudaram radicalmente várias questões práticas e 

técnicas em relação à execução de estudos de 

mapeamento. Atualmente, a genotipagem de uma 

amostra com o chip da Illumina para bovinos (Bovine 

SNP50®) tem um custo da ordem de US$30 por 

amostra.



Chips de genotipagem



Chips de genotipagem

● https://en.wikipedia.org/wiki/Illumina_Methylation_Assay#/media/File:

Dataoutput.png



Artigo Selecionado



Proposta do método

● O método consiste em agrupar animais puros ou 

cruzados (baseado exclusivamente nos genótipos) 

previamente à etapa de predição genômica. 

● A proposta é investigar a similaridade genética de 

diferentes agrupamentos (clustering) de animais 

utilizando vários métodos de relacionamento genômico 

entre indivíduos, de tal forma a se evitar grupos distintos 

em um mesmo processo preditivo.



Algoritmos hierárquicos aglomerativos

● O algoritmo escolhido foi o average-link que é 

computado como sendo a distância média entre os 

elementos de cada subcluster.

● A acurácia da seleção genômica foi avaliada utilizando 

1.500 touros com 54.609 marcadores cada.



Fenótipos registrados

● Peso no nascimento

● Ganho de peso no desmame

● Ganho de peso pós desmame

● Ganho de peso em um ano

● Foi usada a metodologia BLUP



Raças

1.Black Angus (https://i.ytimg.com/vi/gZCycSuQEZI/hqdefault.jpg), 2.Red Angus (https://i.pinimg.com/originals/de/80/42/de8042288b12e0cd9a7c388981bff696.jpg), 

3.Simmental (https://i.ytimg.com/vi/HS4FjoNIaws/hqdefault.jpg), 4.Limousin (http://fermesaintmichel.be/wp-content/themes/aripop/img/32-5.jpg), 5. Herefold 

(https://i.pinimg.com/originals/96/8b/41/968b4114078713b73dbdd1b2dd4c8648.jpg), 6.Charolais (https://i.ytimg.com/vi/7DqTYMw8H6w/hqdefault.jpg), 

https://i.ytimg.com/vi/gZCycSuQEZI/hqdefault.jpg
https://i.pinimg.com/originals/de/80/42/de8042288b12e0cd9a7c388981bff696.jpg
https://i.ytimg.com/vi/HS4FjoNIaws/hqdefault.jpg
http://fermesaintmichel.be/wp-content/themes/aripop/img/32-5.jpg
https://i.pinimg.com/originals/96/8b/41/968b4114078713b73dbdd1b2dd4c8648.jpg
https://i.ytimg.com/vi/7DqTYMw8H6w/hqdefault.jpg


Software Admixture

● Composição racial (via SNPs) de cada animal foi obtida 

para fins de entendimento biológico de cada relação 

animal-cluster



Heat map plot



Composição de raças

● Por um método supervisionado, foram identificados 7 

grupos genéticos (CHA, HER, etc ….), representados 

pelas diferentes cores. Observa-se a ocorrência de 

animais puros (única cor na linha vertical), assim como 

cruzados



Fluxograma



Método k-fold





Conclusões

● Foi demonstrado uma diminuição na acurácia da 

seleção genômica depois de incluir animais de cluster 

desconexos.

● a Predição genômica auxiliada por clusters (GPC) 

viabiliza a escolha da população de referência mais 

adequada para fins de melhor precisão durante o 

processo de predição genômica de animais mestiços e 

puros.


