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. Apresentar usos diferenciados de tecnicas de
visualizacao computacional na predicao de ganho
genéetico em populacdes de animais cruzados
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Selecao genomica

A selecao genomica consiste no uso de marcadores moleculares
distribuidos densamente ao longo de todo 0 genoma para predizer
o0 valor genético dos animais para caracteristicas poligénicas
(MEUWISSEN et al., 2001)
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Fonte: https://www.beefpoint.com.br/usda-publica-guia-de-genomica-animal/



SNPs (Single Nucleotide Polymorphism)

Os marcadores SNP tem como base as alteracdes mais
elementares da molécula de DNA, ou seja, mutacoes em bases
unicas da cadeia de bases nitrogenadas (Adenina, Citosina,
Timina e Guanina).
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Comparando o genoma de dois animais
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99% dos nucleotideos sdao os mesmos em todo o gado

Linked SNPs
outside of gene

no effect on
protein production
or function

1% de diferenca é baseada praticamente em SNPs.

Causative SNPs
in gene

Non-coding SNP:
@ changes amount of
protein produced

Gene . Aproximadamente ha 50 milhdes de SNPs no genoma bovino

identificados

Coding SNP:
@ changes amino
acid sequence




Os chips de genotipagem de SNPs de alta densidade
mudaram radicalmente varias questfes praticas e
técnicas em relacdo a execucéao de estudos de
mapeamento. Atualmente, a genotipagem de uma
amostra com o chip da lllumina para bovinos (Bovine
SNP50®) tem um custo da ordem de US$30 por
amostra.



diogenes@diogenes-Inspiron-5480: ~/Documenks/ICMC_SCC5836
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Chips de genotipagem
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Artigo Selecionado

Genomic clustering helps to improve prediction in a multibreed population!

R. Ventura,*12 S. Larmer,* F. S. Schenkel,* S. P. Miller,*§ and Peter Sullivanj

*Centre for Genetic Improvement of Livestock, University of Guelph, Guelph, ON,
Canada, N1G2W1; tBeef Improvement Opportunities, Elora, ON, Canada, NOB1S0; {Canadian Dairy
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. O meétodo consiste em agrupar animais puros ou
cruzados (baseado exclusivamente nos genotipos)
previamente a etapa de predicdo genomica.

. A proposta é investigar a similaridade genética de
diferentes agrupamentos (clustering) de animais
utilizando varios métodos de relacionamento gendmico
entre individuos, de tal forma a se evitar grupos distintos
em um mesmo processo preditivo.



O algoritmo escolhido foi o average-link que é
computado como sendo a distancia media entre 0s
elementos de cada subcluster.

. A acuracia da selecao genomica foi avaliada utilizando
1.500 touros com 54.609 marcadores cada.



Peso no nascimento

Ganho de peso no desmame
Ganho de peso pos desmame
Ganho de peso em um ano

Foi usada a metodologia BLUP
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1.Black Angus (https://i.ytimg.com/vi/gZCycSuQEZI/hgdefault.jpg), 2.Red Angus (https://i.pinimg.com/originals/de/80/42/de8042288b12e0cd9a7c388981bff696.jpg),
3.Simmental (https://i.ytimg.com/vilHS4FjoNlaws/hgdefault.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/7DgTYMw8H6w/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

. Composicao racial (via SNPs) de cada animal foi obtida
para fins de entendimento bioldgico de cada relacéo
animal-cluster

Table 1. Average breed composition as estimated by ancestral components in Admixture software (Alexander et al., 2009)

Breed!
Feature BLK RED SIM LIM HER CHA OTH
Number of purebreds? 160 23 191 60 23 107 4
Average breed composition 0320 0.196 0.244 0.065 0.040 0.047 0.087

Breeds were determined using pedigree information on available purebred animals. BLK = Black Angus; RED = Red Angus; SIM = Simmental; LIM =
Limousin; HER = Hereford; CHA = Charolais; OTH = ancestry component not identified to contain any purebred animals.
ZPurebreds were defined as having greater than 75% of ancestry component in Admixture,



Heat map plot

CLUSTER 2

CLUSTER 1




. Por um metodo supervisionado, foram identificados 7
grupos genéticos (CHA, HER, etc ....), representados
pelas diferentes cores. Observa-se a ocorréncia de
animais puros (unica cor na linha vertical), assim como
cruzados
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Cluster



Pedigree + Phenotypes (Whole population) + genotypes (1,500)

Clustering methods: G, EDM, MI and MI_Phase

Cluster using G: X1 to X5 (Largest Cluster (1) divided in 5 groups : k-fold)

ABCs (Converted to EBVSs, result from traditional evaluation)
Carried out using :
1) Full dataset (No phenotype deletion)
2) Large cluster to be evaluated (X1 to X5)
3) Cluster 2 containing less related animals (Extral and Extra2)

EBV Deregressed EBV Deregressed EBV
Full data set EBV X1to X5, X1to X5,
Full dataset Extral + Extra2 Extral + Extra2

Cross-validation performed
for X1 to X5 . Replacement/enlargement of training set with Extral/Extra2

gebv software
(GBLUP)

DGV (For each scenario derivation):
r (DGV, Deregressed EBV ), r(DGV, EBV)
b(DGV, Deregressed EBV ), b{DGV, EBV)




Metodo k-fold

k-fold validation
process

of Cluster 2 in the

adding 2 subsefs

k-fold

Validation of
group X1 as
part of the
k-fold strategy




Table 8. Regression coefficient (b) of genomic selection averaged across validation groups from A-fold validation
when sets from the unrelated cluster (Extra2) were added in the validation process without replacing a set from
the training population

Validation group (compared with dEBVY) Validation group {compared with EBV)

Adding Extral Adding Extral Adding Adding Extral
without and Extra? Extral and Extra?
Within ~ replacing without Within ~ without re- without
' Trait used in gebv' cluster | X1toX5'  SE  replacng X1 SE  Traditional  cluster 1 placing X1 SE replacing SE  Traditional
software {k-foldy? {#) #  wX5#  (#  evaluaion (kfoldf X5 (# XlwX5(# (¥  evaluation
Birth weight EBY N/AS 1.240 1.320 0,008 1.178 0,009 102
Birth weight dEBV 1.148 1.150 0.009 1.141 0.010 105 1.023 1.016 0.006 1.001 0007 NA
. Weaning gain EBV MN/A 1.321 1308 0.007 1.322 0007 093
" Weaning paind EBV 1086 1.092 0.027 1.113 0020 091 0.863 0.921 0,009 0.927 0.011 NiA
" Postwea ning gain EBY MN/A 1.653 1.711 0012 1.733 0.011 105
Postweaning gain dEBY 1,840 1.881 0,045 1.749 0.059 1.11 1.514 1.489 0,011 1.421 0014 NA
Yearling gain EBY N/A 1.518 1.599 0.013 1.598 0.016 102
1.820 0.036 1.600 0.016 112 1.254 1.303 0012 1.300 0,013 NiA

Yearling gain dEBY 1.650




. Foi demonstrado uma diminui¢cdo na acuracia da
selecao genomica depois de incluir animais de cluster
desconexos.

. a Predicao genomica auxiliada por clusters (GPC)
viabiliza a escolha da populacao de referéncia mais
adequada para fins de melhor precisao durante o
processo de predicao genomica de animais mesticos e
puros.



