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Resumo- As caracteristicas quantitativas sdo estudadas em nivel de popula¢cbes e sdo descritas por meio
de parametros genéticos tais como média, variancia, covariancia e herdabilidade. A herdabilidade mede o
grau de correspondéncia entre fenoétipo e valor genético que €, em Ultima instancia, aquilo que influencia a
proxima geracao. O objetivo deste trabalho foi estimar a interferéncia da herdabilidade na deteccao de QTLs
por meio de simulagdo computacional. Foram testadas 4 caracteristicas fenotipicas que variaram quanto a
estimativa do parametro genético herdabilidade (80%, 50%, 20% e 5%). Neste trabalho, com base no
estabelecimento de um critério de LOD minimo igual a 3, para tomada de decisdo da exata localizagcdo do
QTL, possivel regido gendmica que explique o carater fenotipico, apenas um QTL foi detectado pelo método
de Intervalo Simples. Este QTL detectado foi para a caracteristica com herdabilidade de 5%, no intervalo
entre os marcadores 123 e 124, a 4 cM. Os principais fatores que infuenciaram na deteccao do QTL foram o

tamanho da populacéo e o nimero de marcadores moleculares e ndo a herdabilidade fenotipica.
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Introducéo

Os estudos genéticos de caracteres qualitativos
séo feitos em nivel de individuos e a interpretacéo
da heranca é feita com base na contagem e
proporcdes definidas pelos resultados observados
nas descendéncias dos cruzamentos. Entretanto,
as caracteristicas quantitativas sdo estudadas em
nivel de populacdes e sdo descritas por meio de
parametros genéticos tais como média, variancia,
covariancia e herdabilidade.

A herdabilidade mede o grau de
correspondéncia entre fendétipo e valor genético
que é, em Ultima instancia, aquilo que influencia a
préxima geracdo. Pode, ainda, ser definida de
acordo com a variancia genética envolvida, sob
dois pontos de vista, herdabilidade no sentido
amplo e herdabilidade no sentido restrito. A
primeira definicdo envolve uma razdo entre
variancia genética e variancia total, h* = s;’/(sy” +
sez). A segunda é representada pela razdo entre a
variancia genética aditiva e a variancia total, h? =
sazl(sg2 + sez), onde s@,2 = sa2 + sdz, sendo sa2 e st
as variancias genética aditiva e de dominancia,
respectivamente.

O mapeamento de QTL (“Quantitative Trait
Loci”) € uma estratégia que torna possivel a
dissecc¢éao genética de caracteristicas
guantitativas, complexas.

O termo QTL foi criado por Geldermann (1975)
e se baseia no principio da existéncia de locos de
maior importancia relacionados com a expresséo
de determinada caracteristica métrica. Estratégias
utilizadas para deteccdo e caracterizacdo dos
QTLs dependem principalmente: da populacéo
avaliada, do nimero de individuos genotipados e
da técnica de marcador molecular empregada.
Além destas trés caracteristicas, destacam-se
também as caracteristicas do préoprio QTL, tais
como: seu efeito na expressédo da caracteristica, a
precisdo experimental para a sua avaliacdo, a
herdabilidade da caracteristica avaliada e os
efeitos de dominancia.

A maioria das caracteristicas de importancia
agronbmica é de heranca complexa e regulada por
varios genes. O mapeamento genético tem
fornecido novas oportunidades e estratégias para
a disseccdo de genes de efeito maior e
caracteristicas controladas por locos quantitativos.
Dekkers & Hospital (2002) relatam que o uso da
informacdo molecular para o melhoramento
genético sera mais efetivo quando o esbogo
génico da caracteristica quantitativa for
completamente claro. Os locos de caracteristicas
guantitativas, em geral, tém baixa herdabilidade e
pequeno efeito individual.

A construcdo de mapas genéticos € uma
das aplicacdes de maior impacto da tecnologia de
marcadores moleculares na analise genética de
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espécies e no melhoramento de plantas. Os
mapas genéticos dado a localizacdo de regides
gendmicas e a analise completa de genomas que
controlam  caracteres de importdncia, a
guantificacdo do efeito destas regibes, na
caracteristica estudada (Ferreira & Grattapaglia,
1995; Vinocur & Altman, 2005).

A simulacgao tem contribuido grandemente para
0 avanco tanto na Gendmica quanto nas demais
dreas do  melhoramento. Uma  dessas
contribuicbes é a possibilidade de serem
simulados diferentes tipos de populacdes,
permitindo menor gasto em material e méo-de-
obra, além do ganho de tempo. As simulacdes
podem também ser feitas com base em dados
reais. Frish, et al. (1999), para verificar a
confiabilidade do software utilizado, compararam o
mapa de ligagcéo original utilizado em seu trabalho,
no qual foi baseado em dados experimentais de
F,, com um mapa de ligacdo construido a partir de
dados simulados de individuos F», pelo programa
MAPMAKER (Lander et al, 1987). Pela
comparacao, foi visto que os mapas estavam em
excelente concordancia, confirmando que os
modelos usados nos dois programas eram
similares.

O programa GQMOL foi desenvolvimento com
0 proposito de analisar dados obtidos de estudos
moleculares. Pode ser usado em andlise de
segregacdo de locos individuais, estimacdo de
porcentagem de recombinacdo, agrupamento de
marcas moleculares e mapeamento, incluindo
estudos de QTL com populacBes controladas,
populacdes exogamicas, simulacdo e andlise de
imagem. Além disso, conta com um médulo de
ensino, apresentando varios procedimentos para
entendimento de principios estatisticos e
genéticos envolvidos na analise genémica.

O objetivo deste trabalho foi estimar a
interferéncia da herdabilidade na deteccdo de
QTLs por meio de simulagdo computacional.

Metodologia
Simulacéo dos dados

Para a geracdo dos dados utilizaram-se o
modulo de simulacdo do aplicativo computacional
GOQMOL (CRUZ, 2010), o qual permite gerar
informacdes sobre genomas, genotipos, genitores,
individuos de diferentes tipos de populacdes e
dados de caracteristicas quantitativas.

Foram simulados genomas parentais e
amostras de populacdes F,. As amostras geradas
foram de 200 individuos, com 10 grupos de
ligacdo cada. Também foram geradas matrizes de
distancias entre pares de locos.
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Simulacdo do Genoma

Para este estudo foi tomada como referéncia
uma espécie diploide ficticia com 2n = 2x = 20
cromossomaos, cujo comprimento total do genoma
foi estipulado em 1.000 cM. Foram gerados
genomas com niveis de saturacdo de 21 marcas
moleculares 5 cM por grupo de ligacdo. Cada
genoma foi composto por 10 grupos de ligacéo,
100 cM em cada grupo, com um comprimento total
de 1.000 cM.

Neste estudo foram usadas nas simulacdes
marcas codominantes, para populacées F,.

Simulacéo dos Genitores

Na analise de ligagdo génica com dados de
populacdes F, para cada grau de saturagdo do
genoma estudado foi simulada a situacdo em que
0s pais sdo homozigotos, sendo um dominante e
outro recessivo. Também foi concebido que todos
os locos estivessem em aproximacao.

Procedimento de simulagdo dos individuos
das populacbes F ,

A estratégia basica de simulagdo é caminhar
ao longo dos cromossomos, realizando permutas
em cada intervalo entre marcas adjacentes, de
acordo com as distancias dos marcadores,
conforme descrito por Silva (2005).

O processo de simulacdo das populacbes F2
seguiu 0s seguintes passos:

i) A partr do genoma simulado, foram
construidos os gendétipos parentais homozigotos e
contrastantes para os marcadores, de tal forma
gue a geracao F; estivesse em aproximacao para
todos os marcadores.

i) A partir do genétipo da geragdo F;, foram
gerados o0s gametas para a formacdo dos
individuos das populagbes F,. A producdo de
gametas foi feita simulando-se o pareamento dos
homologos e realizando-se permutas ao longo dos
cromossomos e considerando a n&o-existéncia de
interferéncia nas regides delimitadas por dois
marcadores adjacentes. A probabilidade de
ocorréncia de recombinacdo numa regido entre
marcadores adjacentes foi dada de acordo com a
distincia desses marcadores no genoma
simulado. Ressalta-se que maior distancia implica
maior possibilidade de ocorréncia de
recombinacao (Figura 1).
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CARACTERISTICA H*=50%

ol el e o Lo #fe e[l f= [0 _MARCADOR POSICAO LOD GMD
B Y e I PO Fl S St SN L & B 002 137 2 SD
Al e e e T Db wl T el e L 110111 004 209 -197 DC
T O e S T e EXCR . /1) 002 066 -9426 SD
Y P EC F i NS Ol F P (71 003 127 -19 DC
of b TR el el S el e L ofT 130-140 0033 116 -091 DP
N LY S e s EE s EEN Sl E R L1 B 7. 004 148 o001 DP
el TP e LT W e L) IF o 1854186 0 059 512  SD
o 7 oo T e ele I ofe Tl= 89-90 0077 081 -804 SD
e FE N ol Sl PR N E 11 51 0049 075 6183 SD
Lo oo ol 7 e TPl sl B wlT 200-201 002 0195 013 DP
B O S S e P vl KT EL i CARACTERISTICA H*=20%
el be Sle P TLe FTOTT = TR wll MARCADOR POSIGAO LOD — GMD
B T I 89 002 132 251 SD
123-124 0.054 2.8 14166 SD
Figura 1. Mapa de ligacdo com saturacdo de 21 48-49 0.04 153  -3.49 sD
marcas por grupo de ligacdo e um total de 10 ' ' ' DC
139-140 0.01 085 -599 SD
Resultados 151-152 0051 236 -093 DP
Foram testadas 4 caracteristicas fenotipicas 184-185 0.038 142 6.02 SD
que variaram quanto a estimativa do parametro 92-93 0 0.46  0.05 DP
genético herdabilidade (80%, 50%, 20% e 5%). 38-39 0.049 211 3.03 SD
Neste trabalho, com base no estabelecimento
Lo ' o= . - SD
de um critério de LOD minimo igual a 3, para 209-210 0',05 2'205 2.9
tomada de decis@o da exata localizagdo do QTL, CARACTERISTICA H'=5%
possivel regido gendmica que explique o carater MARCADOR POSICAO LOD GMD
fenotipico, apenas um QTL foi detectado pelo
método de Intervalo Simples (Lander & Botstein, 13--14 0.056 093 7.29 SD
1989). Este QTL detectado foi para a 123-124 0.04 3.72 -291 SD
caracteristica com herdabilidade de 5%, no 51-52 0.064 1.83 0.73 DP
intervalo entre os marcadores 123 e 124, a 4 cM
; ) DC
(Tabela 1). 65-66 0.04 1.27 1.22
146-147 0.03 1.85 0.22 DP
Tabelal. Estimativas da posi¢cdo do QTL, LOD 154-155 0 211 111 DC
e relacbes génicas. 178-179 0059 259 -03 DP
CARACTERISTICA H*=80% 86-87 0038 183 .187 DC
12--13 004 087 -473 SD 209-210 005 199 -082 DP
111-112 0.04 1.92 4.28 SD *Relagbes de SD (sobredominancia), DC
54-55 0.06 112 0.45 DP éd%minéncia’gorpleta), DP (dominancia parcial)
70-71 0.049 192 045 DP adas em modulo.
139-140 0033 1.03 -053 DP Discuss&o
158-159 005 227 -817 SD o N
178-179 0.059 054 509 sSD Cargpterlstlcas'fgnotlplzca,s que apresentem alta
herdabilidade genética (H") é o que os melhoristas
94-95 0.04 1.29 0.92 bP esperam para trabalhar em determinado programa
36-37 0.01 0.69 -0.62 DP de melhoramento genético.
205-206 0.06 0.71 -1.32 DC
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A selecao de gendtipos que apresentam bons
desempenhos em varios ambientes, por exemplo,
podendo ser estes em condi¢cdes de estresse ou
em condi¢cBes favoraveis é pratica dos programas
de melhoramento. Para que uma caracteristica
possa ser utilizada na selecéo indireta e se obter
ganho em condi¢cBes subdtimas ou adversas, é
necessario que os programas de melhoramento
assegurem de alta correlagdo genética entre a
caracteristica de interesse agrondmico e o0
ambiente de selecdo e alta herdabilidade da
caracteristica.

Embora o esperado fosse detectar maior
guantidade de QTLs nas caracteristicas de
maiores herdabilidade genética (80 e 50%), aqui
ocorre exatamente o contrario. Com base na
escolha do critério de LOD minimo igual a 3 e
freqiéncia de recombinacdo maxima igual a 30,
pelo método do Intervalo Simples, utilizando o
calculo da maxima verossimilhanca, a
caracteristica fenotipica de menor herdabilidade,
5%, foi a que expressou um possivel QTL.

Provavelmente, o que esteja influenciando de
fato a deteccdo de QTLs ndo seja em primeira
instdncia a herdabilidade da caracteristica
fenotipica, mas sim o tamanho da populacdo e
pelo efeito do QTL ou ainda pelo o numero de
marcas moleculares. Estas observacgdes ja foram
relatadas em estudos como os citados por Lynch
& Walsh (1998). Segundo estes autores, o
tamanho da populacdo de mapeamento
compromete a deteccdo de QTLs de efeito menor,
pelo reduzido nimero de familias avaliadas.

Caracteristicas  quantitativas,  geralmente,
apresentam muitos QTLs segregando, cada um
com pequenos efeitos individuais. O resultado é
que os efeitos, das regides individuais, ndo séo
facilmente identificados. Portanto, mdltiplas
regibes genbmicas devem ser manipuladas ao
mesmo tempo para se ter um impacto significativo
(Fasoula, 2004).

Concluséao

Um QTL foi detectado para a caracteristica
fenotipica com 5% de herdabilidade.

Os principais fatores que infuenciaram na
deteccdo do QTL foram o tamanho da populagéo e
0 numero de marcadores moleculares e ndo a
herdabilidade fenotipica.
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