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Analise de niveis de significancia gendmica na identificacéo de
marcadores moleculares em caracteristica de baixa
herdabilidade*

Marcelo Jangarelli*

Resumo

Objetivou-se analisar diferentes niveis de significancia na identificacdo de marcadores moleculares relacionados a uma
caracteristica quantitativa de baixa herdabilidade. Uma comparagéo entre os niveis de 1%, 5%, 10% e 20% foi
realizada por meio do programa computacional de simulago genética (GENESYS), utilizando-se a sele¢éo assistida por
marcadores moleculares para avaliagdo desses niveis. Os resultados indicaram superioridade dos niveis de significancia
de maior magnitude (10% e 20%), em relagdo aos de menores valores (1% e 5%), quanto aos ganhos fenotipicos
obtidos apos a selegdo, além de beneficios em alguns pardmetros genéticos (menor endogamia média; maior nimero de
marcadores identificados e menor fixagdo de marcas). Assim, apesar de 0s niveis de 1% e 5% apresentarem uma maior
precisdo na deteccdo de marcadores — QTLs (quantitative trait loci), eles deixam a desejar no que diz respeito as

melhorias genéticas, resultando em ganhos fenotipicos e genéticos inferiores.
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INTRODUCAO

O melhoramento genético molecular
(MGM) é visto como uma area que visa a inte-
grar as metodologias e técnicas empregadas no
melhoramento genético tradicional com as
tecnologias e estratégias da biologia molecular.
Mais recentemente, 0 MGM passou a conside-
rar e a utilizar diferentes ferramentas, também
disponibilizadas pela ciéncia genbmica
(DEKKERS, 1999).

Os marcadores moleculares sdo sequén-
cias de DNA que podem ser identificadas e
mapeadas, sendo utilizados para identificar e
localizar genes especificos nos cromossomos
(ANDERSON et al., 1994). Entre os varios
tipos de marcadores existentes, destacam-se 0s
marcadores moleculares de DNA, que permi-

tem ao geneticista “enxergar” 0s genes e 0 seu
arranjo nos cromossomos, sem ter de confiar
apenas na expressao da caracteristica.

O ganho genético, para caracteristicas de
dificil mensuracdo, baixa herdabilidade e limi-
tadas pelo sexo, poderad ser aumentado com a
utilizacdo de marcadores moleculares no auxi-
lio & sele¢do. A identificacdo individual em ni-
vel molecular ird certamente contribuir para uma
melhor utilizacdo dos recursos genéticos. Essas
novas ferramentas gendmicas, baseadas na
tecnologia do DNA, irdo possibilitar entender
a biologia dos genes envolvidos nas caracteristi-
cas de interesse.

A selecdo assistida por marcadores
moleculares (SAMM) é condicionada pela

“Este artigo é parte integrante da dissertacdo de mestrado do autor em Genética e Melhoramento Universidade Federal de Vigosa — UFV
Doutorando do Programa de Pds-graduacdo em Genética e Melhoramento. Universidade Federal de Vigosa — UFV

Correspondéncia para / Correspondence to:
Marcelo Jangarelli

Rua Pio X, 11 — Bairro Novo Horizonte.
29.902-090. Linhares — Espirito Santo — Brasil.
Tel.: (31) 9245-2042; (27) 3373-2417.
E-mail: gmejanga@hotmail.com

R. Ci. méd. biol., Salvador, v.7, n.1, p. 40-48, jan./abr. 2008



significancia gendmica exigida nas ligacdes ou
associagdes entre os genotipos dos marcadores e
0s QTLs (quantitative trait loci), que s&o regides
cromossémicas relacionadas com a variacdo
fenotipica das caracteristicas quantitativas
(HAYWARD et al., 1994). O uso dos
marcadores em modernos programas de melho-
ramento baseia-se no principio de que, se um
gene ou conjunto de genes esta associado a um
marcador molecular de fécil identificacédo, en-
tdo a selecdo para esse marcador sera mais efici-
ente do que para a propria caracteristica
(HAYWARD et al., 1994). A SAMM consiste
de dois passos principais: identificacdo de asso-
ciagBes entre locos marcadores e QTLS, e 0 uso
dessas associagBes para o desenvolvimento de
populacdes melhoradas (BULFIELD, 1997).
Entretanto, a SAMM deve ser encarada como
uma ferramenta auxiliar e ndo substituta dos
métodos tradicionais de melhoramento
(LANDE; THOMPSON, 1990).

A maioria das caracteristicas quantitati-
vas € determinada por muitos genes, cada um
deles com pequeno efeito. Entretanto, alguns
desses genes podem ter maior importancia no
controle de determinada caracteristica fenotipica.
Nesse contexto, é possivel identificar o QTL
através da utilizacdo de marcadores genéticos
em uma populagdo. O mapeamento de QTL
tem sido utilizado para mapear genes para vari-
as caracteristicas em diferentes espécies, em es-
pecial, para os caracteres de baixa herdabilidade,
em que a avaliacdo fenotipica torna-se de me-
nor precisdo em funcdo do baixo vinculo entre
0 genotipo e o fendtipo do individuo e, conse-
guentemente, do elevado efeito ambiental so-
bre a expressdo fenotipica do carater. A capaci-
dade de deteccdo de QTL é limitada pelo ta-
manho da populagdo, exigéncia estatistica para
deteccdo dos locos (nivel de significancia
gendmica), numero de marcadores utilizados
no mapeamento e herdabilidade da caracteris-
tica em estudo (LIU, 1998).

Como poucos locos economicamente
importantes sdo conhecidos, e 0s QTLs ndo tém
suas bases moleculares definidas, eles atualmente
tém sido referidos mais como uma associagao
estatistica do que como uma entidade biol6gi-
ca, sendo a heranga acompanhada pelos
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marcadores (GUIMARAES; PINHEIRO,
1996). Portanto, os QTLs tém sido identifica-
dos como associagdes estatisticas entre dados
relativos a uma regido gendmica e a variabilida-
de fenotipica existente entre populagfes
segregantes (LI, 1998).

Por serem assim caracterizados, eles po-
dem ter a magnitude de seus efeitos mensurada
e avaliada em diferentes niveis de significancia.
Os procedimentos para identificacdo e estima-
¢do de um QTL sdo tipicamente baseados em
testes estatisticos, dentre eles a regressdo linear
simples, detectando-se alteracdes nas médias das
caracteristicas entre classes de individuos defi-
nidas por um marcador ou por um intervalo
entre marcadores (BURROW,; BLAKE, 1998).
A localizacdo de um dado QTL pode ser inferida
pela identificagdo de marcadores mais fortemen-
te associados com o surgimento de um deter-
minado fenétipo (WILLIAM, 1998).

Dessa forma, 0 presente trabalho trata de
assuntos relacionados a genética ndo so por meio
de fundamentacfes biogenéticas, mas também
se alicerca em associacOes estatisticas.

Em virtude dos argumentos apresenta-
dos, objetivou-se, com este trabalho, analisar a
identificagdo ou detec¢do de marcadores
moleculares associados aos QTLs, utilizando-
se diferentes niveis de significancia genémica,
em populagdes submetidas a selecdo assistida
por marcadores moleculares, para caracteristica
de baixa herdabilidade de interesse no melho-
ramento genético.

MATERIAIS E METODOS

Os dados utilizados neste trabalho foram
simulados via o programa computacional de si-
mulacdo genética GENESYS (versdo 2006),
desenvolvido por Euclydes (1996). Esse pro-
grama é escrito na linguagem de programacao
FORTRAN, permitindo a criacdo de genomas
de certa complexidade, que podem ser utiliza-
dos para formacédo de populac6es de acordo com
a estrutura desejada, sob influéncia de
guestionamentos propostos a serem analisados,
através de métodos de selecdo, pressuposicdes
estatisticas, sistemas de acasalamentos, dentre
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outros fatores, dispensando, portanto, animais
e laboratorios.

Simulacdo do Genoma e das populacdes
base e inicial

Para o presente estudo, foi simulado um
genoma semelhante ao da espécie Gallus gallus
(frango de corte), o que possibilitou estudar os
efeitos de diferentes niveis de significancia ad-
mitidos na SAMM em caracteristica de baixa
herdabilidade, sobre 0s seguintes parametros:
valor fenotipico, endogamia média, nimero de
marcadores usados na sele¢cdo e numero de
marcadores fixados.

Utilizando-se o programa GENESYS, foi
simulado um genoma com 80 marcadores
moleculares. O genoma era constituido de uma
caracteristica quantitativa, designada simples-
mente como peso (kg), governada por 200 locos
quantitativos (QTLs). Esse genoma foi utiliza-
do para a construcdo de duas populagdes (po-
pulacdo base e populacdo inicial), nas quais a
caracteristica quantitativa possuia herdabilidade
de 0,10.

O genoma simulado apresentava a se-
guinte constituicdo genética:

a) genoma com 958 centimorgans de
comprimento;

b) 40 cromossomos de tamanho aleaté-
rio;

c) os efeitos aditivos dos locos quantita-
tivos foram simulados, segundo a distribuicdo
normal;

d) os locos quantitativos foram dialélicos
e ndo possuiam desvios de dominancia e nem
interacBes entre si;

e) ndo possuiam cromossoma sexual e as
frequéncias génicas iniciais eram iguais para
ambos 0S Sexos;

f) as freqiiéncias génicas iniciais para 0s
locos quantitativos sequiam distribui¢do nor-
mal, apresentando valores préximos a 0,5;

g) as freqiéncias génicas iniciais para 0s
marcadores moleculares seguiam distribuicdo
uniforme, apresentando valores proximos a 0,5;

h) os efeitos de ambiente foram simula-
dos, conforme a distribuicdo normal;
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i) apresentava uma média e um desvio
padréo fenotipico de 2,00 kg e 0,20 kg, respec-
tivamente.

Para a estrutura gendémica proposta, foi
construida uma populacdo base composta de
500 machos e 500 fémeas. Com os 1000 des-
cendentes escolhidos aleatoriamente nessa po-
pulacdo base, obtidos do cruzamento de 10
machos e 10 fémeas/macho, resultando 10 fi-
Ihos/fémea/macho, formou-se a populacdo ini-
cial que, por sua vez, foi submetida ao método
de selecdo assistida por marcadores moleculares.
A partir da populagéo inicial, os reprodutores
eram selecionados com base nos gendétipos de
um numero de marcadores moleculares, que
estariam estatisticamente associados a locos
guantitativos. Esse método de selecdo foi prati-
cado por vinte geracfes consecutivas com dez
repeti¢des cada qual, visando a minimizar o0s
erros e efeitos da oscilagdo ou flutuacdo genéti-
ca.

A cada geracdo, os 10 machos e as 100
fémeas (10 fémeas/macho) que obtiveram os
melhores desempenhos foram acasalados ao aca-
so, produzindo-se 1000 descendentes (dez fi-
Ihos por acasalamento) que, por sua vez, forma-
vam a geragao seguinte.

Dessa forma, obtida a populacdo inicial,
foram praticadas quatro selecdes assistidas por
marcadores moleculares, em que a distingdo de
cada qual estava no nivel de significancia adota-
do para a identificacdo de marcadores associa-
dos aos QTLs de interesse, todas partindo do
mesmo ponto (valor fenotipico) dessa popula-
¢do, sendo que a identificacdo se dava através de
uma analise de regressao linear simples entre 0s
genotipos dos marcadores com o0s valores
fenotipicos dos descendentes dos acasalamentos,
buscando-se verificar uma possivel relacdo en-
tre essas variaveis, em que se evidencia a influ-
éncia dos genotipos dos marcadores sobre 0s
valores fenotipicos observados nas progénies.

E valido lembrar que, a cada nova gera-
¢do, a comecar da geracdo zero ou populagdo
inicial, foram realizadas avaliacdes consecutivas,
para se detectarem possiveis marcadores asso-
ciados aos locos quantitativos, validando-se 0s



marcadores a cada nova geracdo, ao longo das
20 geragBes analisadas.

Niveis de significancia gendmica utili-
zados na SAMM

Os niveis de significancia que caracteri-
zavam 0s quatro processos de SAMM foram:

Nivel de significancia de 1 % - Esse nivel
é considerado de alta significancia, no qual so-
mente os marcadores que estiverem mais forte-
mente relacionados ao gendtipo dos QTLSs e,
consequentemente, ao fendtipo da caracteristi-
ca de interesse, serdo selecionados e usados na
SAMM. O nivel de 1 % trabalha com uma
maior preciséo, resultando, conseqlientemente,
em um menor nimero de marcadores identifi-
cados na selecdo, em funcdo da forte ligacdo
exigida entre as associagOes dos marcadores —
QTLs.

Nivel de significancia de 5 % - Nesse caso,
0s resultados sdo ditos como significativos, se-
lecionando-se os marcadores — QTLs até o ni-
vel de 5%, ou seja, compreendendo-se 0s
marcadores altamente significativos no nivel de
1 %, assim como o0s significativos para maiores
valores de significancia gendmica, por exemplo,
para 2%, 3%, 4% ou até 5%. Dessa forma, um
numero igual ou maior de marcadores sera se-
lecionado, em comparacdo ao nivel de 1%, em
virtude da menor precisdo exigida na ligacéo
entre 0 marcador — QTL.

Nivel de significancia de 10 % — Os
marcadores — QTLs selecionados nesse nivel sao
referidos como sugestivos, tornando-se indica-
dores de possiveis associacOes entre seu genétipo
e as expressdes fenotipicas nos individuos. Como
consequiéncia, um maior nimero de marcas sera
selecionado nesse nivel, visto que ele ird com-
preender os marcadores que sdo altamente sig-
nificativos (& = 1%), os significativos (& = 5%),
assim como os sugestivos (& entre 5% e 10%).

Nivel de significancia de 20 % — Também
nesse caso, 0s marcadores — QTLs selecionados
serdo referidos como sugestivos, sendo, assim,
indicadores de possiveis associagdes do gendtipo
do marcador com o fen6tipo da caracteristica
em questdo. Entretanto, sio menos preferidos
do que os sugestivos no nivel de 10 %, em fun-
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¢do do maior erro a ele associado (20%). O
numero de marcas associadas aos QTLs a serem
selecionadas sera igual ou, na maioria dos ca-
s0s, superior ao numero de marcas selecionadas
nos niveis anteriores, pois, nesse caso, serao se-
lecionados os marcadores moleculares que sdo
significativos em relacdo a todos os niveis infe-
riores a 20 %. Ou seja, compreendera um nu-
mero de marcadores selecionados que represen-
ta a soma dos que foram significativos nos ni-
veis de 1 %, 5 % e 10 %, disponibilizando
assim, um maior nimero de informagdes, em-
bora com uma menor precisao.

RESULTADOS

Valor fenotipico

Na Figura 1, sdo apresentados os valores
fenotipicos médios obtidos pela selecdo assisti-
da por marcadores moleculares no decorrer de
vinte geragOes, realizando-se dez repeti¢des com
0 objetivo de reduzir os efeitos da oscilagdo ge-
nética. A distingdo dos quatro processos de se-
lecdo executados estava no nivel de significancia
adotado, evidenciando ser a identificagdo de
marcadores moleculares uma questdo em que a
estatistica apresenta grande relevancia, ndo se
devendo restringir os resultados apenas aos as-
pectos bioldgicos dos marcadores — QTLs, ja
que os resultados foram diferentes de acordo
com a significAncia genémica preestabelecida.
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Figura 1 - Valores fenotipicos médios para a caracteristica
de baixa herdabilidade durante 20 geracdes
sob SAMM, de acordo com o nivel de
significancia adotado (1%, 5%, 10% e
20%).
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Figura 2 - Endogamia média para a caracteristica de bai-
xa herdabilidade durante 20 geracGes sob
SAMM de acordo com o nivel de
significAncia adotado (1%, 5%, 10% e
20%)..

Figura 3 - Namero médio de marcadores identificados e
usados para a caracteristica de baixa
herdabilidade durante 20 geracGes sob
SAMM, de acordo com o nivel de
significancia adotado (1%, 5%, 10% e
20%)..

Endogamia média

Na Figura 2, sdo apresentados os coefici-
entes médios de endogamia no decorrer de vin-
te geragBes sob SAMM.

Em todos os quatro processos seletivos,
observou-se uma tendéncia crescente do coefi-
ciente de endogamia no decorrer das geracoes,
0 que conduziu a valores elevados nas ultimas
geracOes, sendo que, ao praticar sele¢do conti-
nua sobre uma populagdo, os coeficientes
endogamicos tendem a convergir para valores
bem préximos de 1,0 (FALCONER, 1987).

R. Ci. méd. biol., Salvador, v.7, n.1, p. 40-48, jan./abr. 2008

Comparngies Mifliplas

Humoro de marcadores fixados

L] 2 i L] L3 L] 12 " 1% " n

Figura 4 - Ndmero médio de marcadores fixados para a
caracteristica de baixa herdabilidade durante
20 geragBes sob SAMM, de acordo com 0
nivel de significancia adotado (1%, 5%,
10% e 20%).

NUmero de marcadores identificados e
fixados na SAMM

O resultado do numero médio de
marcadores identificados e utilizados na
SAMM, dentre os 80 marcadores moleculares
validados a cada nova geragdo, esta apresentado
na Figura 3. J& 0 nUmero de marcadores fixados
pode ser observado na Figura 4.

Considerando que a identificagdo de
marcadores — QTLs depende do desequilibrio
de ligacéo entre alelos de locos marcadores e
alelos segregantes nos locos que influenciam as
caracteristicas fenotipicas, da proximidade en-
tre esses diferentes tipos de locos e da magnitu-
de da diferenca entre os efeitos genéticos dos
alelos do loco quantitativo, espera-se que a
SAMM com um maior nimero de marcadores
selecionados apresente, em média, melhores
respostas fenotipicas e genotipicas, que envol-
vam locos marcadores (EUCLYDES, 1996).

DISCUSSAO

Valor fenotipico

Como pode ser observado na Figura 1,
todos os quatro processos de sele¢do partiram
de um mesmo valor fenotipico, que foi de 2,014
kg, referindo-se a caracteristica peso de baixa
herdabilidade (h? = 0,10), progredindo no de-
correr das geracdes. A selecdo visa a aumentar o



peso, objetivo alcancado em maior magnitude
para os niveis de 5 %, 10% e, em especial, para
0 nivel de 20 %. Nota-se que, a partir da 102
geracdo, a significancia de 1 % apresentou uma
uniformidade no progresso fenotipico, resultan-
te da aproximacgdo do limite maximo da sele-
¢éo, reducdo da variabilidade genética e dimi-
nuicdo do numero de marcadores moleculares
identificados e utilizados na selegdo, em virtu-
de da fixacdo da maioria dos locos alélicos.

E interessante notar que, a partir da 62 /
72 geracdo do processo de selecdo, ao adotar ni-
veis de significdncia de maior magnitude, ob-
tém-se 0s melhores resultados fenotipicos em
relacdo ao nivel de menor magnitude (1 %).

Para  caracteristicas de baixa
herdabilidade, os processos de sele¢cdo mais in-
dicados sdo aqueles que ndo se baseiam apenas
no fendtipo do individuo, visto que, devido a
herdabilidade baixa, o valor fenotipico ndo re-
presenta o valor genético do individuo de for-
ma confiavel.

Dessa forma, para otimizar o melhora-
mento geneético, a selecdo assistida por
marcadores moleculares torna-se um bom
indicativo para essas caracteristicas, pois as ava-
liagBes sdo no nivel de genoma, proporcionan-
do uma maior precisdo nos resultados. Contu-
do, apesar de maior precisdo em relacdo aos
outros métodos seletivos, sua eficiéncia ndo che-
ga a ser muito superior, em funcéo de a caracte-
ristica referida ser de baixa herdabilidade, em
que a parte genética ndo chega a ser de grande
importancia, ja que representa um carater pou-
co herdavel e altamente influenciado pelo am-
biente.

Isso pode ser comprovado pelo baixo gan-
ho fenotipico obtido ao término das vinte gera-
¢Oes sob sele¢do, mas diferente de acordo com a
significancia gendmica admitida, diferenga essa
bem representativa, com uma superioridade de
aproximadamente 62% no ganho fenotipico
médio, ao adotar-se um nivel de 20% (ganho
de peso de 0,4701 kg) em comparacdo ao nivel
de 1% (ganho de peso de 0,2897 kg).

Assim, é aceitavel que o nivel de
significAncia preestabelecido pelo pesquisador
para a identificacdo e caracterizagdo de
marcadores moleculares — QTLs seja relevante
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para a obtencdo de melhorias na avaliagdo
gendmica, pois a detecgdo de marcas ligadas aos
QTLs de interesse estd mais associada a estatis-
tica do que a funcdo bioldgica, em que o efeito
do marcador — QTL sobre a expressdo do cara-
ter serd estimado pela sua significancia, uma
vez que os marcadores selecionados sob niveis
elevados de significancia gendmica (1% ou até
mesmo 5%) terdo grande efeito sobre o fenétipo
em questdo, ao passo que, para 0s niveis de
maiores valores (10% e 20%), a exigéncia de
uma relagdo entre o gen6tipo do marcador com
a média fenotipica observada se reduz, tornan-
do as marcas que forem selecionadas exclusiva-
mente para os niveis de maior magnitude (mar-
cas significativas entre 5% e 10% ao adotar o
nivel de 10% de significancia e, marcas signifi-
cativas entre 10% e 20% ao adotar o nivel de
20% de significancia) de baixo efeito. Contu-
do, quando consideradas em conjunto, terdo um
efeito coletivo benéfico sobre a caracteristica
fenotipica.

Ao adotar niveis de significancia de me-
nores valores (1% e 5%), também ditos erros
do tipo I, o pesquisador estara trabalhando com
uma maior precisdo em seus resultados, visto
que, de acordo com tais niveis, espera-se que,
em 99% ou 95%, respectivamente, se esteja
trabalhando com resultados representativos no
nivel de todo o genoma. Nesse caso, tem-se uma
possibilidade baixa de erro, quando comparada
aos niveis de maior magnitude (10% e 20%).
Contudo, ao se ganhar em precisdo, identifi-
cando realmente 0s genes que estejam relacio-
nados com melhorias para a caracteristica, po-
der-se-4 estar perdendo em outros parametros
importantes para a continuidade e o progresso
do melhoramento, tais como o coeficiente de
endogamia e 0 numero de marcadores identifi-
cados e fixados na selecdo.

Endogamia média

A Figura 2 evidencia uma distingdo nos
coeficientes endogamicos médios ao término das
vinte geragdes sob SAMM, em que se observa
uma maior média endogamica para o nivel de
1% ja a partir da 32 geracdo, que se perpetua
no decorrer das demais. Ja o nivel de 5% mos-
trou-se superior em relacdo aos niveis de maio-

R. Ci. méd. biol., Salvador, v.7, n.1, p. 40-48, jan./abr. 2008



46

res valores a partir da 122 geracdo. Os niveis de
10% e 20% ndo diferiram muito e apresenta-
ram 0s menores valores endogamicos médios.
Essas médias endogamicas menores podem ser
fundamentais para beneficios fenotipicos futu-
ros, como observado na Figura 1, visto que se
faz necessaria a existéncia de variabilidade ge-
nética para otimizar a deteccdo de marcadores
ligados a QTLs, em que quanto maior for o ni-
vel endogdmico da populacdo, menor sera o
ntmero de marcas identificadas e posteriormen-
te usadas na SAMM.

Admitindo-se niveis de significancia de
menores valores (1% e 5%), o rigor exigido na
associacdo do gendétipo do marcador com a ex-
pressao fenotipica do carater podera afetar a va-
riabilidade genética da populacdo. Ao ser
criterioso na selecdo de individuos que carre-
gam apenas determinados genes de interesse
com alta significancia, o pesquisador favorecera
uma uniformidade genética entre eles, pois, de
acordo com cada genoma animal, somente 0s
que apresentam respectivos genes (marcas —
QTLs) seréo selecionados, uniformizando-se e
propiciando-se a ocorréncia de maiores coefici-
entes de endogamia (acasalamentos entre indi-
viduos aparentados), como pode ser observado
na Figura 2. Assim, uma das raz0es da superio-
ridade do valor fenotipico para selecdes que ado-
taram niveis maiores (10% e 20%) esta numa
menor média endogamica entre seus individu-
os, fator relevante para deteccdo de marcadores
- QTLs de interesse.

NUmero de marcadores identificados e
fixados na SAMM

Observa-se, na Figura 3, um maior nu-
mero de marcadores identificados e usados na
SAMM, ao se adotarem 0s niveis de maiores
valores (10% e 20%) em virtude do efeito
acumulativo, visto que, os marcadores que sao
significativos em nivel de 1% também o serdo
para o nivel de 5%. Os significativos no nivel
de 5% também o serdo para o nivel de 10%, e
assim sucessivamente para 0s demais niveis.

Nota-se, na Figura 3, que 0 namero de
marcadores se reduz no decorrer das geragdes,
para os quatro processos de selecdo praticados,
de acordo com o nivel de significancia, como
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consequiéncia da fixacdo de marcadores que ocor-
re no decorrer das geragdes, conforme apresen-
tado na Figura 4. Os individuos selecionados
com base nos marcadores — QTL significativos
serdo utilizados nas geracdes seguintes de for-
ma continua, favorecendo-se a fixacdo e dimi-
nuido-se, assim, o namero disponivel de
marcadores de interesse a serem utilizados na
SAMM. A fixacdo de marcas foi superior para
0s niveis de 1% e 5%, devido a exigéncia de
grande efeito entre o gendtipo das marcas e a
expressdo fenotipica, assim como do numero
restrito de marcas selecionadas, o que favorece
uma uniformidade entre os marcadores em re-
lacdo ao seu gendtipo e, conseqlientemente, o
uso mais exaustivo dessas poucas marcas
selecionadas.

Como caracteristicas quantitativas sdo
governadas por um grande nimero de genes,
cada qual com pequeno efeito, em que a expres-
sdo do carater é resultante do efeito coletivo de
todos eles, ao se adotar um método de identifi-
cacdo de marcadores que use niveis de menores
valores (1% ou 5%), poder-se-a prejudicar o
efeito coletivo dos genes relacionados com a ca-
racteristica, pois somente os marcadores de alta
significancia, que apresentam marcadores —
QTLs de elevado efeito, serdo selecionados, des-
prezando-se demais marcas que nao apresen-
tam grande relevancia. Ja ao se adotarem o0s
niveis de 10% e 20%, serdo selecionados 0s
marcadores — QTLs de maior efeito, assim como
também os que apresentam efeitos de forma
sugestiva sobre a expressao fenotipica, os quais,
qguando considerados de forma coletiva com
outros marcadores — QTLs de menor
significancia (sugestivos), trariam resultados
benéficos para o caréter, conforme pode ser ob-
servado na Figura 1.

Dessa forma, ao adotar niveis de menor
significancia (niveis de maior valor), o pesqui-
sador estaria selecionando um maior nimero
de marcadores possivelmente relacionados com
a caracteristica, maximizando a acuracia no que
diz respeito as detecgBes génicas no melhora-
mento gendmico. Entretanto, a possibilidade
de falhas na deteccdo de marcas ligadas a QTLs
aumenta nesses niveis, em comparagdo com 0s
niveis de 1% e 5%. Essas falhas observadas nas



detecgBes dos maiores niveis terdo menor efei-
to, visto que os marcadores selecionados exclu-
sivamente para esses niveis terdo uma
significAncia apenas sugestiva, ou seja, de baixo
efeito. Ja para os niveis de menores valores (alta
significancia), a deteccdo de marcas associadas
ao fendtipo tera um efeito maior, em virtude da
exigéncia estatistica estabelecida, e uma possi-
vel falha atribuida a existéncia de erros na or-
dem de 1% ou 5% de probabilidade poderia
resultar em maiores prejuizos, quando compa-
rada as dos niveis de 10% e 20%, para 0 pro-
gresso fenotipico da caracteristica.

CONCLUSAO

Adotando-se diferentes niveis de
significancia na SAMM, foram obtidos ganhos
fenotipicos distintos como resposta a selecdo.
Para 0s niveis de menores valores (1% e 5%),
observaram-se os piores resultados; ja para o0s
niveis de 10% e 20%, as melhores respostas.
Esses resultados mostram-se expressivos, pois a
distincdo entre os dois niveis extremos (1% e
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20%) foi de aproximadamente 62% em rela-
¢do aos valores fenotipicos, evidenciando ser de
grande relevancia a escolha de determinados
niveis de significancia gendmica a serem utili-
zados na SAMM para as caracteristicas de baixa
herdabilidade.

Estudando os parametros genéticos, ao
admitir niveis de alta significancia (1% e 5%),
um menor nimero de marcadores foi selecio-
nado, assim como também se observou uma
maior fixacdo de locos marcadores, o que leva a
uma maior média endogamica, minimizando
as respostas a serem alcancadas com a SAMM.
Em contrapartida, os niveis de baixa
significancia (10% e 20%) levaram a menores
médias endogdmicas e a um menor numero de
marcadores fixados, além de um maior nimero
de marcadores identificados na selecdo, trazen-
do como consequiéncia, maiores respostas (gan-
hos) na selegdo.

Assim, 0 sucesso da implementacdo de
estratégias para a selecdo assistida por marcadores
moleculares é dependente da agdo conjunta de
areas como a biogenética e a estatistica, que,
quando assim consideradas, otimizardo os pro-
gramas de melhoramento gendémico.

Genomic significance level analisys on the identification of the molecular marker

in low heritability characteristics

Abstract

The aim of this work was to analyze different significance levels in the identification of molecular

markers related to a low heritability characteristic. A comparison among the levels of 1%, 5%, 10% and
20% was accomplished through a computer system of genetic simulation (GENESYS), using an assisted
selection of molecular markers for their evaluation. The results indicated superiority of the higher magnitu-
de significance levels (10% and 20%) compared to the lower values (1% and 5%), related to its phenotypic
gains after the selection, besides the benefits in some genetic parameter (lower medium endogamy, higher
number of identified markers and lower marker setting). This way, although the levels of 1% and 5%
present a higher precision detecting the markers- QTLs (quantitative trait loci), they still need to improve
the genetic benefits, resulting in phenotypic and lower genetics gains.

Keywords: heritability; molecular markers - significance level - selection; QTL.
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