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Genotipagem



Genotipagem

Coleta do material biológico (pelo, sêmen, sangue, etc.)

Identificação e individualização

Conservação  



Genotipagem

Processamento do material biológico 

Quantidade e qualidade do DNA



Genotipagem

Genotipagem

Escolha da plataforma: GGP50K Illumina 



Genotipagem

Armazenamento das informações 



~3500 genótipos GGP50K (Illumina) 



Aplicações 



Avaliação genômica Genômica funcional 



Avaliação genômica



Glossário dos termos 

BLUP = Best Linear Unbiased Predictor (Melhor Preditor Linear Não-Viesado)

Fração genética do desempenho médio do animal. 

Apenas metade é transmitida para a progênie, por isso, nos sumários, a 

estimativa é divida por dois (DEP).



Glossário dos termos 

BLUP = Best Linear Unbiased Predictor (Melhor Preditor Linear Não-Viesado)

Fração genética do desempenho médio do animal. 

Apenas metade é transmitida para a progênie, por isso, nos sumários, a 

estimativa é divida por dois (DEP).

BLUP  Fenótipos + Pedigree

GBLUP  Fenótipos + Genótipos

Single-Step GBLUP  Fenótipos + Pedigree + Genótipos



No sumario

Característica

Diferença estimada da progênie 

Acurácia
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0 +5-5

DEP: 1,5

0 +5-5

0 +5-5

Acurácia 
baixa

Acurácia 
elevada

Intervalo DEP

-1,5 / 4,5

Intervalo DEP

0,5 / 2,5



Como melhorar a acurácia? 

Dados PD 170 touros – Sumario 2018
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Como melhorar a acurácia? 

TOP10 Acurácia
Acurácia: 82

N. filhos: 468

Ano nascimento: 2000

BOTTOM10 Acurácia
Acurácia: 39

N. filhos: 24

Ano nascimento: 2005

Dados PD 170 touros – Sumario 2018
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Como melhorar a acurácia? 

TOP10 Acurácia
Acurácia: 82

N. filhos: 468

Ano nascimento: 2000

BOTTOM10 Acurácia
Acurácia: 39

N. filhos: 24

Ano nascimento: 2005

Aumentar numero de filhos

... mas ...

precisa de muito tempo!

Dados PD 170 touros – Sumario 2018





Avaliação genômica



Correção de parentesco

Em um sistema de registro genealógico de excelência erros ocorrem em 
percentuais expressivos



Correção de parentesco

Em um sistema de registro genealógico de excelência erros ocorrem em 
percentuais expressivos

Oliehoek & Bijma (2009) - DOI: 10.1186/1297-9686-41-9



Correção de parentesco

10% de erros de genealogia 

correspondem 

a uma redução de 15% no progresso genético 



Correção de parentesco

• Comparação entre pedigree e parentesco genômico para 

detectar problemas de registro

• Com a genômica é possível avaliar o parentesco entre 

todos os animais genotipados 



Correção de parentesco

• Comparação entre pedigree e parentesco genômico para 

detectar problemas de registro

• Com a genômica é possível avaliar o parentesco entre 

todos os animais genotipados 

Animal ID1 ID2 ID3 ID4
ID1 1 0 0 0

ID2 0 1 0,25 0

ID3 0 0,25 1 0

ID4 0 0 0 1

Matriz de pedigree



Correção de parentesco

• Comparação entre pedigree e parentesco genômico para 

detectar problemas de registro

• Com a genômica é possível avaliar o parentesco entre 

todos os animais genotipados 

Animal ID1 ID2 ID3 ID4
ID1 1 0 0 0

ID2 0 1 0,25 0

ID3 0 0,25 1 0

ID4 0 0 0 1

Animal ID1 ID2 ID3 ID4
ID1 1,05 0,05 0,03 0,01

ID2 0,05 1,1 0,35 -0,05

ID3 0,03 0,35 1,01 0,52

ID4 0,01 -0,05 0,52 1

Matriz de pedigree Matriz genômica 



Avaliação genômica



Avaliação genômica



Avaliação genômica

Modelo para descompor o valor da DEP 

em pequenas partes, correspondentes 

aos marcadores



Avaliação genômica

• Animais jovem

• Vacas

• Embriões 



Avaliação genômica



+10 -2

+4

+4

+4

DEP



+10 -2

+4

+4

+4

A

A

A

B

A

A

A

B

B

B

A

B

+4     0    +6 0    -2     0

DEP



+10 -2

+4

+4

+4

A

A

A

B

A

A

A

B

B

B

A

B

+4     0    +6 0    -2     0

A

A

A

B

A

B

A

B

B

B

A

B

A

B

A

B

A

A

DEP



+10 -2

+4

+4

+4

A

A

A

B

A

A

A

B

B

B

A

B

+4     0    +6 0    -2     0

+4

+6

-2

DEP DEPg

A

A

A

B

A

B

A

B

B

B

A

B

A

B

A

B

A

A



+10 -2

+4

+4

+4

A

A

A

B

A

A

A

B

B

B

A

B

+4     0    +6 0    -2     0

+4

+6

-2

DEP DEPg

A

A

A

B

A

B

A

B

B

B

A

B

A

B

A

B

A

A



∆G =
i * r *σ a

L



∆G =
i * r *σ a

L



∆G =
i * r *σ a

L







Genômica funcional 



Aplicações

• Ancestralidade

• Consanguinidade 

• Mapeamento e diagnostico de variantes de alto impacto



Ancestralidade 
(resultados preliminares)



Quem é o Senepol?

Raça taurina adaptada ao clima tropical



Quem é o Senepol?

Raça taurina adaptada ao clima tropical



De onde vem essas características? 

Análise de ancestralidade do Senepol brasileiro 

Comparação com populações de referência de taurino europeu, taurino 

africano e zebu. 

Uso de dados públicos (HapMap)

Faltam raças ibéricas (Espanha e Portugal), Criolas e Red Poll

• Problemas na correta identificação da origem 



Da onde vem essas características? 
Admixture médio global 



Da onde vem essas características? 

Créditos: Tad S. Sonstegard

Admixture médio global 



Da onde vem essas características? 

Red Poll (?)

Raças ibéricas / Criolas  

Admixture médio global 



Da onde vem essas características? 
Admixture médio global 



Da onde vem essas características? 
Admixture médio global 



Utilização de uma nova metodologia que aplica aprendizado de 

máquina (AgroPartners)



Consanguinidade 
(resultados preliminares)



Drogemüller et al. (2011) - DOI: 10.1371/jounal.pone.0018931

Tyrol Grey 



Consanguinidade genômica recente 
(~3 gerações)



Consanguinidade genômica recente 
(~3 gerações)

Nelore

0,4%(1)

Senepol

1%

Raças taurinas 
Europeia

1,3-3,6%(2)

<<

Média reportada por populações. 
(1) Zavarez et al. (2015)
(2) Ferenčaković, Sölkner & Curik (2013). Brown Swiss 3,6%; Pinzgauer 1,3%, Tyrol Grey 1,5%



Variantes de alto impacto 









Gene



Definição  

• Variante monogênica ou oligogênica 

• Fenótipo dominante, recessivo ou aditivo 



Diagnostico de variantes conhecidas



Dupla musculatura “Slick”



Dupla musculatura

• Truncamento da miostatina (GDF8)

• Existem mais de 10 variantes conhecidas

• Mutação avaliada (“DM”): nt821 



Dupla musculatura 

“dmdm” “DMDM”



Dupla musculatura 

“dmdm” “DMDM”



Fenótipo “slick” 

• Truncamento do receptor da prolactina (PRLR)

• 3 mutações descobertas:

• cp.L462 (g.39136558:GC>G) - Littlejohn et al. (2014)

• Mutação hoje testada no Senepol por meio de marcador 

indireto (“S”)

• p.S465 (g.39136571:C>A) & p.R497 (g.39136666:C>T) -

Porto-Neto et al. (2018)



Fenótipo “slick” 

“ss” “SS”



Fenótipo “slick” 

“ss” “SS”



Rebanho Senepol

SLICK

SS Ss ss NR

D
U

P
L

A
M

U
S

C
U

L
A

T
U

R
A dmdm 52,61% 25,55% 2,29% 2,08%

DMdm 10,82% 5,63% 0,33% 0,39%

DMDM 0,12% 0,03% 0,00% 0,00%

NR 0,06% 0,06% 0,03% 0,00%

NR: não foi possível obter um 
resultado confiável

Frequência de dm: 0.91

Frequência de S: 0.81 
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Rebanho Senepol – touros (260)

SLICK

SS Ss ss NR

D
U

P
L

A
M

U
S

C
U

L
A

T
U

R
A dmdm 45,77% 31,15% 1,15% 1,15%

DMdm 11,54% 6,92% 0,38% 0,77%

DMDM 0,77% 0,00% 0,00% 0,00%

NR 0,00% 0,38% 0,00% 0,00%

Frequência de dm: 0.90

Frequência de S: 0.79 

NR: não foi possível obter um 
resultado confiável



Mapeamento de variantes de alto 
impacto



Em estudo

• Colaboração com programa Safiras 

• Fenótipos de qualidade da carne, eficiência alimentar, reprodução, etc.

• Base de dados para descoberta de novas variantes de alto impacto



Peso
PLAG1



Gene PLAG1



Gene PLAG1









Variante Q com efeitos maior em estatura e reprodução

QQ Qq qq

11.9% 47.9% 40.2%



Umbigo 

HMGA2



Gene HMGA2



Gene HMGA2



Gene HMGA2



IMPORTANTE!

A mesma variante:

• Afeita diferentes fenótipos  variante PLEIOTROPICA

• O tamanho do efeito depende do fenótipo  fenótipos OLIGOGÊNICOS

Possível uso na seleção 

MAS 

com cuidados!



Novos fenótipos 



Novos fenótipos 



Novos fenótipos 

• Qualidade da carne

• Eficiência alimentar 

• Fertilidade

• Etc.



Mais descobertas deste tipo só serão possível se

cada um desempenhar bem o seu papel



Mais descobertas deste tipo só serão possível se

cada um desempenhar bem o seu papel

PRODUTORES TECNICOS PMGS

ASSOCIAÇÃO
e colaboradores  



3 alicerces



Concluindo



Seleção Genômica “Tradicional”

+

Genômica “funcional”





Equipe AgroPartners
• Prof. José Fernando Garcia, Ph.D.

• Adam T.H. Utsunomiya, Ph.D.

• Lucas A. Da Silva, T.I.  

• Marco Milanesi, Ph.D.

• Silvana de C. Paulan, Ph.D.

• Rafaela B.P. T. Torrecilha, Ph.D.

• Yuri T. Utsunomiya, Ph.D.



contato@agropartners.com.br

Obrigado!


