EFEITOS DA TAXA DE RECOMBINACAO E FREQUENCIA
GENICA SOBRE A EFICIENCIA PARA DETECTAR LIGACAO
ENTRE MARCADOR GENETICO E UM LOCUS DE UMA
CARACTERISTICA QUANTITATIVA (QTL)'

MARTINEZ,M.L.2

" EMBRAPA e CNPgq.
2 Pesquisador. Rua Eugénio do Nascimento, 610 - D.Bosco - Juiz de Fora / MG. E-mail:martinez@cnpgl.embrapa.br

RESUMO: Com o objetivo de se avaliar os efeitos da taxa de recombinacéo (r) e a frequéncia génica (p) sobre
a eficiéncia de se detectar ligacdo entre marcador e QTL foram simulados diversas populagées de meio-irmas.
Os resultados indicam que a frequéncia génica tem um grande efeito sobre a eficiéncia. Para

p = 0,5 foram necessarios 4.000 gendtipos para se obter uma poténcia de 90% e 32.000 gendtipos se p for
igual a 0,1. A taxa de recombinacéo diferente de zero reduziu consideravelmente a eficiéncia. Em geral,para se
manter a mesma eficiéncia quando r é diferente de zero, sdo necessarios medir 1/(1-2r)**2 mais animais.
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recombinagao.

EFFECTS OF RECOMBINATION RATE AND GENE FREQUENCY ON POWER TO DETECT LINKAGE
BETWEEN GENETIC MARKER AND QTL

ABSTRACT: Data were simulated to evaluate the effects of recombination rates (r) and gene frequencies (p) on
power. Results shown that gene frequncy had a gret effect on power. For p = 0,5 only 4,000 genotypes were
necessary to get a power of 90% but if p = 0,1 it was necessary to measure eight time more animals. A
recombination rate different of zero reduced power. Overall to obtain the same power for r different of zero, it is

necessary to measure 1/(1-2r)**2 more animals.
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INTRODUCAO

Diversos estudos tém mostrado como
marcadores genéticos podem ser utilizados para
mapear locus que afetam caracteristicas
quantitativas de importancia econémica tais como
producdo de leite ou resisténcia a doencas
(GELDERMANN et al., 1985; SMITH e SIMPSON,
1986; SOLLER e GENEZI, 1978). Apds mapeados,
a selegdo com auxilio de marcadores (MAS) para
locus especificos de caracteristicas quantitativa
(QTL) pode ser mais eficiente que a selegdo
massal na carcteristica de interesse,
particularmente para caracteristicas de baixa
herdabilidade (SMITH e SIMPSON, 1986).
A eficiéncia dos delineamentos considerando-se
familias de meio-irméos, irmaos-completos,
backcross e intercross foi avaliada através do teste
F (SOLLER e GENEZI, 1978 ). Eles concluem que
para um QTL responsavel por 1% da variagcao
fenotipica sao necessarios no minimo de 10.000 a
20.000 progénies divididas entre 10 a 100 familias
para se obter uma eficiéncia de 90% para detectar
ligacdo entre um marcador e um QTL com aquela
magnitude de efeito. Semelhantemente concluem
que a taxa de recombinagao reduz drasticamente a

poténcia quando € maior do que 0.15. Neste
trabalho a frequéncia do alelo e dominancia a nivel
do QTL tiveram pequeno efeito sobre a poténcia,
exceto quando o numero de familias foi muito
pequeno. O objetivo principal deste trabalho foi
verificar os efeitos da taxa de recombinacédo e
frequéncia génica sobre a eficiéncia do
delineamento de meio-irmas em detectar ligacao
entre marcador e QTL .

MATERIAL E METODOS

A) Delineamento de meio-irmas :

O uso de marcadores genéticos para mapear QTL
estd baseado na expectativa de que se um
individuo é heterozigoto para o marcador e QTL, e
estes estando ligados, uma progénie que receber
um determinado alelo do marcador, também
recebera o alelo do QTL que a ele estiver ligado.
Assim se as progénies forem agrupadas de acordo
com o alelo marcador que receberam do pai
heterozigoto, a presenca de alternativos alelos do
QTL pode promover uma diferenga na média da
caracteristica dos dois grupos da progénie, e uma
diferenca significativa entre estas médias é uma
indicacdo de que o marcador e o QTL estdo
ligados. Este tipo de delineamento pode ser



“facilmente” utilizado em populagdes, como a do
gado de leite, onde o touro é acasalado com varias
vacas (através da inseminagdo artificial),
produzindo assim um grande numero de progénie.
B) Célculo da eficiéncia

As estimativas da eficiéncia foram calculadas
considerando apenas dois alelos no QTL, ligagdo
entre QTL-marcador, grupos de progénies de
mesmo tamanho e variancia do QTL desprezivel,
segundo a metodologia de WELLER et al. (1990).
Os dados para se calcular os efeitos da taxa de
recombinagdo e frequéncia alélica sobre a
eficiéncia foram simulados considerando-se
diferentes combinacdes de : taxa de recombinacao
(r=20, 0,1 e 0,2); frequéncia alélica (p = 0,1, 0,2 e
0,5); herdabilidade (h = 0,04 e 0,1); numero de
touros (NS = 20, 40 e 100) e numero de filhos (ND
= 25, 50 e 100). O efeito da substituigdo de alelos
foi considerado igual a 0,3 unidades de desvio
padrao (UDP).

RESULTADOS E DISCUSSAO

No quadro 1 pode-se observar o grande
efeito da frequéncia sobre a eficiéncia em se
detectar ligagdo entre marcador e QTL quando a
caracteristica tem herdabilidade de 0,1 e o efeito
da substituicdo de alelos é de 0,3 unidades de
desvio padrdo.Observa-se que quando a
frequéncia génica é igual a 0,5, sdo necessarios
4000 individuos (40 touros com 10 filhas) para se
obter uma eficiéncia de 90%, com um erro do tipo
1 de 0,01. Todavia, se a frequéncia génica é de
apenas 0,1, mesmo com 10000 individuos (100
touros com 100 filhas) se obtém apenas uma
eficiéncia de 24%. Neste caso para se obter
eficiéncia equivalente seriam necessarios 80
touros com 400 filhas, ou seja, oito vezes mais
individuos deveriam ser analisados genética e
fenotipicamente. A eficiéncia em se detectar
ligacdo se reduz substancialmente se a taxa de
recombinagéo (r) ndo for zero. Pode-se observar
(Quadro 2) que a medida que a taxa de

recombinagao aumenta, a eficiéncia diminui. Por
ex., uma eficiéncia de cerca de 90% pode ser
obtida com 8000 individuos (20 touros com 400
filhas) se houver uma perfeita ligagcado (r=0) entre
marcador e QTL. Todavia, se a taxa for igual a 0,1,
a eficiéncia ja diminui para 76%, e sera de apenas
51% para r =0,2. Em geral para se manter a
mesma eficiéncia quando r é diferente de zero, sdo
necessarios medir 1/(1-2r)**2 mais animais, pois a
taxa de recombinacdo diminui a diferenca média
em (1-2r) entre os grupos de progénies com alelos
diferentes do marcador.

CONCLUSOES

1. Gens de frequéncia proximos de 0,5 reduzem
substancialmente o numero de animais
necessarios para se detectar ligagao.

2. A detecgéo de ligagdo quando marcador e QTL
ndo estdo proximos (r > 0,2) s6 pode ser
realizada com sucesso se o0 numero de animais
medidos for muito grande.
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QUADRO 1 - Efeito de frequéncia (p) do alelo sobre a eficiéncia do delineamento de
meio-irmas para detectar ligagdo entre um marcador genético e um locus de uma
caracteristica quantitativa. Erro tipo 1 igual a 0,01, heritabilidade = 0,1, efeito da
substituicdo de alelos igual a 0,3 unidades de desvio padrao fenotipico e
recombinacao = 0,1.

Numero de Probabilidade (% de deteccao)
touros filhas por touro Frequéncia do alelo
p=0,1 p=05

25 2 8

20 50 3 25
100 7 64

25 2 14

40 50 4 45
100 11 90
25 3 33
100 50 7 85
100 24 99

QUADRO 2 - Efeito da taxa de recombinagao sobre a eficiéncia de meio-irmas para detectar ligagao
entre um locus (a) de uma caracteristica com herdabilidade igual a 0,04. Erro tipo 1

igual a 0,05.
Numero de Probabilidade (% de deteccio)
touros filhas por touro Taxa de recombinag&o

0 0,1 0,2

25 11 8 7

20 50 18 13 9
100 36 23 14

200 66 46 26

400 89 76 51

25 13 10 7

40 50 26 17 11
100 54 34 18

200 87 67 39

400 98 93 73

25 20 13 9

100 50 44 26 15
100 84 58 30

200 99 93 65

400 99 99 99

a) Frequéncia igual a 0,2 e efeito de substituicdo igual a 0,3.



