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Resumo — O objetivo deste trabalho foi avaliar a eficiéncia do método ssGBLUP quanto a selecdo e a
associagdo gendmica ampla, com atribuicdo de pesos a marcadores genéticos e uso de informacdes de
gendtipos e fendtipos, com ou sem informagdes de pedigree, com diferentes coeficientes de herdabilidade.
A populagao estudada foi obtida por simula¢do de dados com 8.150 animais, 5.850 dos quais eram genotipados.
Utilizou-se o método ssGBLUP para a andlise dos dados, com duas matrizes de relacionamento — com ou sem
informagodes de pedigree —, e pesos para os marcadores genéticos obtidos em cada iteragdo. O aumento do
coeficiente de herdabilidade melhorou os resultados de seleg@o e associagdo gendmica. O melhor desempenho
quanto a habilidade preditiva foi obtido quando ndo se utilizaram informacdes de pedigree. O tipo de matriz
de relacionamento utilizada ndo influenciou a identificacdo de regides associadas a caracteristicas de interesse.
O método ssGBLUP ¢ eficiente tanto para a selecdo quanto para a identificacdo de regides associadas as
caracteristicas estudadas.

Termos para indexacgdo: coeficiente de parentesco, habilidade preditiva, herdabilidade, validagdo cruzada.

Genome-wide selection and association in animal breeding using ssGBLUP

Abstract — The objective of this work was to evaluate the efficiency of the ssGBLUP method for genome-wide
selection and association, attributing weights to genetic markers and using genotype and phenotype information,
with or without pedigree information, considering different coefficients of heritability. The studied population
was obtained by data simulation with 8,150 animals, 5,850 of which were genotyped. The ssGBLUP method
was used for data analysis, with two relationship matrices — with or without pedigree information —, and weights
for the genetic markers obtained in each iteration. Increasing heritability coefficients improved the results of
genomic selection and association. The best performance for predictive ability was obtained without pedigree
information. The type of relationship matrix used did not affect the identification of regions associated with
traits of interest. The ssGBLUP method is efficient both for selection and identification of regions associated

with the studied traits.

Index terms: kinship coefficient, predictive ability, heritability, cross-validation.

Introducio

No melhoramento genético tradicional, os valores
genéticos dos animais sdo preditos por meio de dados
fenotipicos e de pedigree, com uso da metodologia dos
modelos mistos. Neste caso, a matriz de parentesco
ou de relacionamento (denominada A) é obtida por
meio do valor esperado da propor¢do de loci idénticos
por descendéncia (IBD). Tal valor é geralmente
denominado de coeficiente de parentesco. Porém, ao
utilizar informagdes de marcadores genéticos de alta
densidade, tal matriz pode ser substituida pela matriz de
parentesco gendmica (ou realizada), que ¢ construida

apenas com as informagdes destes marcadores; ou seja,
ela apenas tem validade para animais genotipados.
Nessa matriz (denominada G), os coeficientes sao
dados pela proporcdo de loci idénticos por estado
(IBS), os quais geralmente capturam mais informacao
do que o coeficiente tradicional. Existe, ainda, a
possibilidade de se utilizar uma matriz que combina
os coeficientes IBD e IBS, denominada H, que permite
utilizar informacdes de parentesco de individuos
genotipados e ndo genotipados simultaneamente. Esse
tipo de matriz ¢ atualmente utilizado na maioria dos
programas de melhoramento animal, que nem sempre
apresentam todos individuos genotipados.
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Nos métodos denominados multi-step, as
informacdes gendmicas ¢ de pedigree sdo utilizadas
separadamente nas andlises. O pedigree ¢ geralmente
utilizado em uma primeira etapa, para a obtengdo
de pseudofenodtipos, tais como os valores genéticos
tradicionais e os valores genéticos desregredidos.
Em uma segunda etapa, estes pseudofenotipos sdo
considerados variaveis dependentes, em diferentes
modelos, para estimar valores genético-gendmicos,
que s3o gerados apenas para animais genotipados.
A utiliza¢do da matriz H € postulada de forma diferente
com o0 método denominado single-step, ou ssGBLUP
(Legarra et al., 2009; Aguilar et al., 2010), que tem-se
mostrado altamente eficiente quanto a predi¢do de
valores genéticos, em comparacdo aos métodos
multi-step (Wang et al., 2012).

Porém, estudos com comparagdes para as
estimativas dos efeitos de marcadores (além dos
valores genéticos) ainda sdo escassos, principalmente
em situacdes que envolvam diferentes valores de
herdabilidade e propor¢des de animais genotipados.
Paralelamente a isto, ¢ importante que se investigue
o peso de informagdes de pedigree para estudos com
dados de marcadores genéticos, ja que elas apresentam
alto custo de coletas de dados.

O objetivo deste trabalho foi avaliar a eficiéncia
do método ssGBLUP para a selecdo e associagdo
gendmica, com uso de informacdes fenotipicas e
genotipicas — com ou sem as informagdes de pedigree
—, e diferentes coeficientes de herdabilidade.

Material e Métodos

Os dados foram simulados com o auxilio do programa
QMSim (Sargolzaei & Schenkel, 2009), tendo-se
utilizado parametros semelhantes aos considerados
por Brito et al. (2011). Para a abordagem de simulacao
de dados, utilizou-se o método forward-time, pelo qual
as forgas evolutivas e o desequilibrio de ligagdo sdo
simulados da geracdo mais antiga até a mais recente
(Calafell et al., 2001).

A populagdo historica constituiu-se inicialmente
de 1.000 individuos por geracdo, numero que foi
mantido até a geracao 1.000, seguido de uma redugdo
gradual do tamanho da populacdo até a geragdo
2.020, a qual foi composta por 200 individuos. Além
disso, esta populacdo foi gerada tendo-se considerado
acasalamentos aleatérios, sem que tenha havido
migracao ou sobreposicdo de geracdes. As frequéncias

Pesq. agropec. bras., Brasilia, v.51, n.10, p.1729-1736, out. 2016
DOI: 10.1590/S0100-204X2016001000004

alélicas na primeira geragdo foram fixadas em 0,5, e o
numero de machos e fémeas foi o mesmo em cada uma
das geragoes.

No passo seguinte da simulagdo, os animais da ultima
geracdo da populagdo historica foram considerados
como fundadores (100 machos e¢ 100 fémeas) da
populagdo de expansdo, que foi composta por oito
geragdes, tendo-se considerado: cinco progénies por
fémea, por geracdo; o crescimento exponencial do
numero de fémeas; a unido aleatéria de gametas; ¢ a
auséncia de selegao.

A populagao recente foi simulada em dois passos.
No primeiro, 640 machos ¢ 32 mil fémeas da Gltima
geracdo da populag@o de expansdo foram selecionados
e acasalados de forma aleatoria, tendo-se mantido no
rebanho, acada geragdo, os animais com maiores valores
genéticos. Considerou-se uma taxa de substitui¢do de
60% de machos e 20% de fémeas. Os animais com
menores valores genéticos, em cada geracdo, foram
descartados. O nlimero de progénies considerado foi de
um descendente por fémea, por gera¢do. No segundo
passo da simulagdo da populacdo recente, a geragao
de fundadores foi formada a partir da selecdo aleatéria
de 50 machos e 1.350 fémeas, na ultima geragdo da
populagdo recente obtida no primeiro passo. Esses
individuos formaram um rebanho constituido de cinco
geracdes, com selegdo para valores genéticos altos e,
como na populagdo anterior, os acasalamentos foram
realizados de forma aleatdria, tendo-se considerado
uma taxa de substituicdo de 20% dos machos e 5% das
fémeas, e descarte dos animais com valores genéticos
mais baixos.

O genoma foi simulado com 5 cromossomos de
100 cM cada, dos quais 7.500 marcadores bialélicos
foram distribuidos de forma equidistante, com
aproximadamente 1.500 marcadores segregantes por
cromossomo. Levou-se em consideragdo a presencga
de 30 QTLs (quantitative trait loci), distribuidos
aleatoriamente ao longo dos 5 cromossomos, ¢ os
efeitos destes foram simulados a partir da distribuicdo
gama, com parametro shape 0,4. Os QTLs e marcadores
genéticos foram obtidos levando-se em conta uma
MAF (minor allele frequency) de 0,01. As taxas de
mutagdo consideradas por geracdo foram de 1x107,
tanto para loci de marcadores genéticos como para
QTLs. Marcadores e QTLs foram considerados como
bialélicos. Assim, as mutagdes geradas alteraram o alelo
1 para 0 2, ou o 2 para o 1, tendo-se desconsiderado a
possibilidade de geragdo de novos alelos.
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Seis diferentes fenotipos foram simulados, com
coeficientes de herdabilidade de QTL de 0,10, 0,25 ¢
0,40.

Para todas as caracteristicas, levou-se em
consideragdo a varidncia fenotipica de 1,0.
As simulagdes foram repetidas 10 vezes para cada
caracteristica, e os resultados foram obtidos a partir
das médias e desvios-padrao das repeticdes, em dois
cenarios: um com dados de pedigree, gendtipo e
fenotipo (cenario 1); e outro com dados de fenotipo e
genoétipo, mas sem pedigree (cenario 2).

Para as andlises de associacdo e predicdo dos
valores genético-gendmicos, o método empregado
foi o ssGBLUP, e os dados foram analisados no
programa BLUPF90. No caso do cenario 1, a matriz
de parentesco utilizada foi a H, conforme Aguilar
et al. (2010), em que s3o combinados dados de
genotipos e pedigree. A inversa da matriz H é dada por:

. 4 |0 0
H =A +|:0 G —A‘}
22

em que: A é o numerador da matriz de relacionamento
para todos os animais, A,, ¢ o numerador da matriz de
relacionamento para os animais genotipados; e G ¢ a
matriz de relacionamento gendémico. Para o cenério 2,
a matriz de relacionamento utilizada foi a gendmica
(G), que ¢é construida apenas com as informagdes dos
marcadores genéticos. Nos dois cenarios, o modelo
utilizado foi: y = ul, + Za + €, em que: y € o vetor de
fendtipos simulados; p ¢ a média geral dos fendtipos; 1
¢ o vetor com valores um ¢ tamanho n; Z é a matriz de
incidéncia que relaciona os individuos aos fenotipos;
a € o vetor de efeitos individuais dos animais; €, € € 0
vetor de residuos.

Para as analises de associa¢do, consideraram-se 0s
genoétipos de cinco geragdes para a seguinte selegdo:
na primeira selecionaram-se de forma aleatoria
1.300 animais; e, na tltima, 500 animais.

Para as analises de validacdo cruzada, as geragoes 1,
2, 3 e 4 formaram o grupo de treinamento, enquanto a
geragdo 5, para a qual os fenotipos foram zerados, foi
considerada como grupo de validacdo, o que possibilita
a avaliacdo da habilidade de predicdo nas geracdes
futuras.

Apbs a andlise de associagdo, calcularam-se as
correlagdes entre valores genéticos verdadeiros
e preditos, e as correlagdes entre valores
genético-gendmicos e fenodtipos, que foram obtidas

em diferentes iteragdes, tanto para o grupo de
validagdo quanto para o rebanho. As andlises de
associacdo gendmica ampla foram representadas com
graficos Manhattan e efeitos de single nucleotide
polymorphisms (SNPs) e QTLs, para cada cenério,
tendo-se considerado apenas a iteracdo de maior
correlagdo entre os valores genéticos preditos e
verdadeiros. Para a andlise de convergéncia, as
correlagdes entre os valores genético-gendmicos
obtidos foram calculadas para toda a populacdo, em
diferentes iteragOes; nesta analise, utilizaram-se, em
cada iteragdo, os pesos obtidos para os SNP da iteragido
anterior, tendo-se iniciado com peso 1 para todos os
marcadores genéticos. Com os pesos dos marcadores
genéticos computados a cada iteracdo, os marcadores
com maior efeito t€ém seus efeitos maximizados. Assim,
pode-se obter maior acuracia com uma combinagdo de
pesos que minimize a estimagdo dos erros (Wang et al.,
2012).

Resultados e Discussao

Os fendtipos estudados tiveram resultados
semelhantes na analise de convergéncia, com
correlagdo entre os valores preditos de 0,96 a 0,99, na
primeira e segunda iterag@o (Tabela 1), e de 0,98 a 1,00,
na segunda e terceira iteragdo, respectivamente. Essa
semelhanga entre os valores genéticos indica que nao
ha necessidade de novas iteracdes. Maiores correlacoes
foram obtidas para fenotipos com maior coeficiente
de herdabilidade; assim, o aumento da herdabilidade
diminui o nimero de iteragdes requeridas. Os baixos
valores de desvio-padrao, de 0,001 até 0,008, indicam

Tabela 1. Correlagdot+desvio-padrdao entre os valores
genéticos preditos em diferentes iteragdes, no grupo
de validagdo e em todo rebanho, tendo-se considerado
caracteristicas com diferentes herdabilidades e cenarios de
simulag¢ao.

Caracteristica Cenario Tii Tii3
i -+ 1+
Herdabilidade de 0,40 Com ped}gree 0,99+0,002 1,00+0,001
Sem pedigree 0,98+0,004 0,99+0,001
. Com pedigree 0,98+0,003 1,00+0,001
Herdabilidade de 0,25
Craabiidace €8 B2 Sem pedigree 0,980,005 0,990,001
i + -+
Herdabilidade de 0,10 Com ped?gree 0,97+0,008 0,99+0,006
Sem pedigree 0,960,006 0,98+0,003

r;;.» Correlag@o entre os valores genéticos preditos nas iteragdes 1 € 2; e 1y 3,
correlagdes entre os valores genéticos preditos nas iteragdes 2 e 3.
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pequena variagdo entre as repetigdes, para cada
fendtipo e cenério.

A acurécia dos valores genético-gendmicos preditos
¢ obtida a partir de sua correlagdo com os valores
genéticos verdadeiros, no grupo de validagdo e no
rebanho estudado (Tabela 2). No grupo de validacao,
as acuracias foram maiores para fendtipos com
maior coeficiente de herdabilidade, em cada cenario.
No entanto, nos fendtipos 1 e 2 — coeficientes de
herdabilidade de 0,40 e 0,25, respectivamente —, as
acuracias foram semelhantes, o que € indicio de que,
nesta faixa de herdabilidade, a acuracia da predic¢ao
dos valores das caracteristicas varia pouco.

O uso da matriz H aumentou as acuracias obtidas,
em comparacao ao uso da matriz G, tanto no rebanho
quanto no grupo de validag¢do. Assim, o uso de uma
matriz de relacionamento que combine informagdes
de pedigree e gendmicas parece ser mais eficiente na
predi¢ao dos valores genético-gendmicos do que o uso
de uma matriz apenas com informacdes gendmicas.
Nos resultados obtidos para os desvios-padrao das
acuracias, houve maior variacdo quando se utilizou
a matriz G, em substitui¢do a matriz H. Além disso,
houve menor variagdo entre as repeticdes no rebanho
do que no grupo de validagao.

Wang et al. (2012) estudaram um feno6tipo com
coeficiente de herdabilidade de 0,50, oriundo apenas
dos efeitos aditivos dos QTL, em uma populagio que

continha cinco geracdes, pedigree com 15.800 animais
e 1.500 individuos genotipados. Nesse caso,
para o método ssGBLUP com processo iterativo,
com uso da matriz H para obtencdo dos valores
genético-gendmicos, foram obtidas as correlagdes
(£desvios-padrao) de 0,87 (+0,01), 0,89 (+0,01), 0,88
(£0,01), para a primeira, segunda e terceira iteracao.
Os valores mais altos obtidos no presente estudo podem
estar associados ao maior coeficiente de herdabilidade
utilizado; e as diferencas entre iteracdes, as diferentes
estruturas das populagdes. Segundo os autores, as
vantagens do uso de iteragOes para recalcular os valores
genético-gendmicos estdo relacionadas ao numero
e a distribuicdo dos efeitos dos QTLs, e, quando ha
pequeno numero de QTLs, a melhoria da acuracia na
predicdo desses valores é imperceptivel.

Ainda em relagdo a eficiéncia do método ssGBLUP
iterativo, Wang et al. (2014), ao avaliar a selecdo
gendmica do peso corporal de frangos de corte,
obtiveram valores de acurécia iguais a 0,91, 0,90 e
0,88, para a primeira, segunda e terceira iteragoes,
respectivamente. Estes resultados sdo corroborados
pelos obtidos no presente trabalho.

A capacidade preditiva foi avaliada a partir das
correlagdes entre os valores genético-gendmicos
preditos e os valores fenotipicos, para o grupo de
validagdo e para o rebanho (Tabela 3). Para fenotipos
com baixo coeficiente de herdabilidade (0,10), no

Tabela 2. Correlagdotdesvio-padrao entre valores genéticos preditos e verdadeiros, no grupo de validagao e em todo rebanho,
tendo-se considerado caracteristicas com diferentes herdabilidades, e cenarios de simulagdo com diferentes quantidades de

iteracdes.
Caracteristica Cenario Numero de iteragdo
1 2 3
Grupo de validagao
i + + +
Herdabilidade de 0,40 Com ped'lgree 0,68+0,03 0,67+0,03 0,67+0,03
Sem pedigree 0,53+0,09 0,53+0,09 0,53+0,09
C di 0,64+0,02 0,63+0,03 0,63+0,03
Herdabilidade de 0,25 O PeclgTee O O e
Sem pedigree 0,45+0,05 0,45+0,05 0,45+0,06
. Com pedigree 0,54+0,06 0,50+0,06 0,49+0,06
Herdabilidade de 0,10 .
erdabiiidade de Sem pedigree 0,310,09 0,3040,08 0,29+0,08
Rebanho inteiro
. Com pedigree 0,87+0,01 0,85+0,02 0,85+0,02
Herdabilidade de 0,40
erdabriidade de B, Sem pedigree 0,68-0,07 0,67+0,07 0,67+0,07
i 1+ 1 +0,02 +0,02
Herdabilidade de 0,25 Com pedigree 0.8120,0 0,79+0,0 0,79+0,0
Sem pedigree 0,61+0,04 0,60+0,04 0,59+0,04
C di 0,72+0,04 0,66+0,04 0,65+0,04
Herdabilidade de 0,10 om pedigree I OO O
Sem pedigree 0,50+0,05 0,47+0,04 0,46+0,04
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grupo de validagdo, obteve-se maior correlagdo na
segunda iteragdo, independentemente do cendrio
avaliado. Quando o rebanho foi avaliado, obtiveram-se
as maiores correlagdes entre valor genético-gendmico
e fendtipo também na segunda iteragdo, consideradas
as informagdes de pedigree; e, quando a matriz de
relacionamento G foi utilizada, a primeira e a segunda
iteracdo foram iguais. Esses resultados sdo indicativos
de que, para fenotipos com baixo coeficiente de
herdabilidade, o uso dos resultados da segunda iteragao
pode ser mais adequado do que o uso dos da primeira
iteracgdo.

Ao se considerar o rebanho, obtiveram-se
correlagdes entre os valores genéticos verdadeiros e
fendtipos mais elevadas na segunda iteracdo, com a
matriz H, para todos os fenotipos estudados. Porém,
quando utilizada a matriz G, observaram-se duas
situacdes quanto as habilidades preditivas: 1, maiores
valores na primeira iteragdo; ou 2, resultados iguais
entre primeira e segunda iteragdo. Esses resultados
foram semelhantes aos obtidos no grupo de
validacdo, em que as maiores correlagcdes na segunda
iteracdo — exceto para o fendtipo 2 — foram obtidas
quando a matriz G foi utilizada. Além disso, obteve-se
maior habilidade preditiva com uso da matriz G;
assim, as informacdes de marcadores foram suficientes
para substituir as informagdes de parentesco. Com a

diminuigdo do coeficiente de herdabilidade, houve
diminui¢do também da habilidade preditiva.

Em geral, esses resultados concordam com os de
Wang et al. (2014), que estimaram habilidade preditiva
de 0,44, 0,52 ¢ 0,52, para a primeira, segunda e terceira
itera¢des, respectivamente.

Os graficos de solu¢des dos efeitos dos SNPs
foram obtidos para a primeira iteragdo, em todos
os fenoétipos (Figuras 1, 2 e 3), em razdo da maior
acuracia na predicdo dos valores genético-genomicos
obtidos nesta iteragdo, independentemente do
fendtipo e do cenario. Os graficos, para cada fendtipo,
foram semelhantes nos dois cenarios; indicio de
que a capacidade de identificacdo de QTL ¢ igual,
independentemente da auséncia ou presenca de
informacdes de pedigree. Portanto, essas informacgdes
ndo foram determinantes para a deteccdo de QTLs.
Além disso, o uso do método ssGBLUP foi eficiente
no estudo da arquitetura genética dos fenotipos
estudados, tendo mostrado muitos loci com pequeno
efeito e poucos com grande efeito.

Para a caracteristica com coeficiente de herdabilidade
de 0,40, as regides que continham QTLs na simulagio
foram identificadas por meio dos graficos de solugdes
dos efeitos dos SNPs. Identificou-se a presenga de um
QTL no cromossomo cinco, além de varios outros
de pequeno efeito. Além disso, foram encontrados
indicios da presenca de QTL no final do cromossomo

Tabela 3. Correlagdo+desvio-padrio entre valores genéticos preditos e fendtipos, no grupo de validagio e em todo rebanho,
tendo-se considerado caracteristicas com diferentes herdabilidades, e cenarios de simulagdo com diferentes quantidades de

iteracoes.
Caracteristica Cenario Numero de iteragdo
1 2 3
Grupo de validagdo
.. Com pedigree 0,31+0,07 0,330,06 0,330,06
Herdabilidade de 0,40
erdabilidade de 0, Sem pedigree 0,46+0,09 0,46+0,09 0,47+0,08
i 25+0,04 27+0,04 27+0,04
Herdabilidade de 0,25 Com pedigree 0,25£0,0 0,27+0,0 0,27+0,0
Sem pedigree 0,36+0,06 0,38+0,06 0,38+0,07
C di 0,13+0,04 0,14+0,04 0,14+0,04
Herdabilidade de 0,10 om pe -1gree > > > , R ,
Sem pedigree 0,18+0,05 0,20+0,06 0,20+0,06
Rebanho inteiro
C di 0,54+0,07 0,56+0,06 0,56+0,06
Herdabilidade de 0,40 om pedigree ~420, 56+0, ,56+0,
Sem pedigree 0,66+0,07 0,66+0,07 0,66:0,06
i 46+0,04 48+0,04 48+0,04
Herdabilidade de 0,25 Com pedigree 0.46+0,0 0.48+0,0 0,4820,0
Sem pedigree 0,57+0,04 0,57+0,04 0,56+0,04
i 0,30+0,02 0,32+0,02 0,32+0,02
Herdabilidade de 0,10 Com pedilgree ’ > > > 8 X
Sem pedigree 0,38+0,02 0,38+0,02 0,37+0,02
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Figura 1. Solucdes dos SNP —=+(e), para cromossomos 1,3 e 5, e +(

para cromossomos 2 ¢ 4 — e efeitos dos QTLs — £(*),

para o fendtipo com herdabilidade 0,40 —, com uso de informagdes de pedigree, genotipo e fendtipo (A), ou apenas de

gendtipo e fenotipo (B).
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para o fendtipo com herdabilidade 0,25 —, com uso de informagdes de pedigree, genotipo e fendtipo (A), ou apenas de

gendtipo e fendtipo (B).
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trés, no inicio do cromossomo quatro, na parte central
do cromossomo quatro e na parte final do cromossomo
cinco. Nestes locais, ha presenca de QTLs simulados
proximos. Os resultados indicam que o método
proposto ¢ capaz de identificar regides com maior
relevancia para o fendtipo estudado.

Para a caracteristica com coeficiente de
herdabilidade 0,25, os QTLs simulados tiveram
efeito menor do que com herdabilidade 0,40. Porém,
a eficiéncia na identificacdo de QTLs foi semelhante
entre os fenotipos com diferentes herdabilidades, o que
¢ indicio de ocorréncia de um QTL de grande efeito na
parte central, no quinto cromossomo, ¢ muitos QTLs
de pequeno efeito. Além disso, foram encontrados
indicios da presenca de QTLs no final do cromossomo
trés, no inicio e na parte central do cromossomo quatro,
e na parte final do cromossomo cinco, que sdo locais
com presenga de QTLs simulados proximos.

Para a caracteristica com herdabilidade 0,10, foram
identificados QTLs nas regides inicial e intermediaria
dos cromossomos dois e trés. No primeiro cromossomo,
foi simulado um QTL que ndo foi identificado pela
analise de associagdo, possivelmente por ndo haver

outros QTL proximos, o que diminuiu seu poder de
deteccdo.

Os coeficientes de herdabilidade tiveram influéncia
na identificacdo dos QTLs, pois quanto maior a
herdabilidade, maiores foram os efeitos estimados
para os marcadores genéticos presentes nas regides
proximas aos QTLs simulados.

Conclusoes

1. As informagdes de parentesco melhoram a
predicdo dos valores genético-gendmicos em uma
populagdo em selegao.

2. Quanto a habilidade preditiva, as informagodes de
marcadores genéticos sdo suficientes para substituir as
informacdes de parentesco.

3.0 método ssGBLUP iterativo € eficiente para
analise de associagdo genomica ampla e evidencia
regides de QTLs associadas a caracteristicas de
interesse econdmico.

4. Maiores herdabilidades favorecem a identificacdo
de potenciais reprodutores para as proximas geragoes
e de regides associadas a caracteristicas de interesse.
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