44

CAPITULO 3

Pais desconhecidos em pedigrees de animais domésticos:

abordagem e metodologias aplicadas

Daniele Alves, Saymon Rocha, Thais Machado, Jeriel Dias, Heloisa Furlani,

Kettlen Neves, Sirlene Lazaro, Hinayah Rojas de Oliveira, Thaise Pinto de Melo

https://doi.org/10.69570/mp.978-65-84548-39-8.c3

Resumo

Informacdes perdidas no pedigree podem reduzir as acuracias de avaliagfes
genéticas em animais domésticos. Algumas metodologias que incluem
informacdo gendmica tém auxiliado a melhorar as acuracias dos valores
genéticos nestas situagdes. Métodos como metafundadores (MFs), grupos de
pais desconhecidos (UPGs) e pedigrees truncados tém sido combinados a
informacdo gendmica, com resultados positivos em algumas espécies de
animais domésticos como solugdo a problemética dos pais desconhecidos. Este
capitulo tem como objetivo apresentar as bases teodricas e exemplos de
aplicacbes praticas utilizando as metodologias dos UPGs, metafundadores e
pedigrees truncados, incluindo um tutorial passo a passo de como realizar estas
metodologias nos programas da familia BLUPF90:
https://github.com/danielealves-sys/TutorialUpgMfTrunc.

Palavras chave: avaliacdo genética, BLUPF90, grupos de pais desconhecidos,
metafundadores, pedigree truncado.

1. Introducéo

A avaliacao genética tem sido primordial nos programas de melhoramento
genético, evoluindo constantemente com o0 acesso a novas tecnologias.
Inicialmente, as avaliacbes genéticas eram baseadas somente em dados
fenotipicos e de pedigree, o que apesar de eficazes, apresentavam algumas
limitacdes, principalmente quando confrontadas com dados genealdgicos

incompletos ou erros de coleta de dados (Pimentel et al., 2024).
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A inconsisténcia de informacfOes genealOgicas, como em pedigrees
incompletos, pode comprometer a construgcdo das matrizes A e H, e,
consequentemente, a precisdo dos valores genéticos dos animais (Masuda et
al., 2022). Atualmente, diferentes estratégias tém sido utilizadas para contornar
essa limitagcdo, como o uso de metafundadores (MFs). Segundo Christensen
(2012), o conceito de MFs prop6e a inclusdo de uma matriz de covariancia entre
fundadores, possibilitando que eles compartilhem a ancestralidade parcial, o que

difere da suposicéao tradicional onde os fundadores ndo séo relacionados.

Além disso, outra solugdo amplamente utilizada € uso de Unknown Parent
Groups (UPGs) proposta por Quaas (1988), a qual modela efeitos genéticos
médios para animais com registros parentais desconhecidos, utilizando como
base o ano de nascimento, sexo ou origem geografica. O uso de pedigrees
truncados também pode ser utilizado como uma estratégia para lidar com a
problematica de pedigrees perdidos, o qual consiste em remover animais de

geracdes mais antigas.

Nesse sentido, Lourenco et al. (2014) afirmam que ao utilizar fenotipos
dos ultimos dez anos ou das Ultimas trés geracdes, podemos reduzir o viés de
selecdo acumulado ao longo do tempo nos dados historicos, tornando as
predicdes genéticas para os animais candidatos a sele¢cdo mais acuradas e
menos influenciadas por informacBes ancestrais com erros ou ausentes
(Bussiman et al., 2023). Entender a teoria, as aplicacbes e os desafios
associados ao uso de pedigree incompleto € um importante passo para melhorar

os modelos de avaliacdo genética em animais domésticos.

2. Grupos de pais desconhecidos (UPGS)

Os UPGs podem ser definidos como "grupos de pais fantasmas" ou uns
ancestrais representativos. Quando o pai ou a made de um animal €
desconhecido, ao em vez de manter a informacgéo perdida assumindo que ele
vem de uma base genética antiga com valor genético zero, este individuo é
incluido em um grupo. Esse grupo representa a média genética esperado para

aguele grupo de pais e/ou mées desconhecidos.
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Modelos que ignoram os UPGs tendem a subestimar severamente o
progresso genético real da populagdo, comprometendo o monitoramento do
programa e as projecdes econdmicas (Meyer, 2021). A metodologia ndo apenas
aumenta a acuracia das predi¢cdes, mas também reduz drasticamente o viés

sistematico, especialmente para animais jovens (Bradford et al., 2019).

A principal consequéncia da inclusédo das UPGs é a corregdo da tendéncia
genética nas estimativas. O efeito dos UPGs sobre os valores genéticos é
estatisticamente e quantitativamente relevante (Misztal et al., 2013), sobretudo
em populacdes com animais jovens com pedigrees incompletos. Segundo
Masuda et al. (2022), a auséncia de pedigree pode introduzir vies nas predicdes
gendmicas pelo ssGBLUP. A inclusdo de UPG corrige parte dessas distorgoes,
ajustando diferencas genéticas meédias entre animais sem ascendéncia
informada e reduzindo tendéncias genéticas. No entanto, os autores destacam
que, em bases de dados pequenas ou incompletas, o modelo pode subestimar

os efeitos dos UPG.

Na pratica, o pedigree passa a apresentar uma codificacdo para o UPG
que fica no lugar do Pai desconhecido. Esse UPG se torna um ponto de partida
na rede de parentesco, conectando os animais com pais desconhecidos atraves

de uma média estimada para os UPGs. A Figura 1 ilustra tais relacdes.
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Figura 1. Representacdo esquematica dos UPGs, que substituem os pais

ausentes no pedigree e conectam o0s animais por meio de meédias genéticas
estimadas para cada grupo.
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A construcdo dos UPG é uma das primeiras etapas da analise e deve
levar em conta possiveis diferencas entre os individuos da populacéo. O objetivo
nesta etapa € construir UPGs mais homogéneos possiveis. Ao avaliar uma
populacdo multirracial de bovinos de corte, por exemplo, os UPGs podem ser
construidos combinando as informacfes do sexo (no caso de caracteristicas
avaliadas em ambos 0s sexos), ano/geragéo de nascimento e composigao racial,

como segue:

a) UPG1l: MACHO_BRAFORD_ 2000-2010: Representa o valor
genético meédio de todos os pais desconhecidos da raca Braford, nascidos entre
2000 e 2010.

b) UPG2: FEMEA_NELORE_2011-2015: Representa o valor genético
meédio de todas as mées desconhecidas da raca Nelore, nascidas entre 2011 e
2015.

A inclusdo de UPGs modifica o modelo animal classico, conforme descrito

por Legarra et al. (2014). Assim, o modelo ajustado se torna:
y=XB +ZQg +Za* +e

Neste modelo, y é o vetor de observacgdes, B é o vetor de efeitos fixos, X
€ a matriz de incidéncia dos efeitos fixos que relaciona as observacées no vetor
y aos seus respectivos niveis de efeitos fixos no vetor B, Z é a matriz de
incidéncia dos efeitos aleatérios, relaciona as observacfes no vetor y aos
animais correspondentes no vetor a; e e é o vetor de erros ou residuos aleatdrios.
Assume-se que e segue uma distribuicdo normal com média zero. O valor
genético dos animais (ai) € decomposto em efeito médio do grupo ao qual seu

pai desconhecido pertence (gj) e o desvio do individuo em relagcédo a essa média
(a”).

Para solucionar as equacdes de modelo misto, a inversa da matriz de
parentesco € modificada para acomodar os UPGs, tratando-os como "animais
fantasmas" sem variancia de segrega¢do Mendeliana, conforme a transformacao
de Quaas-Pollak (Quaas, 1988). A inversa da matriz de covariancias para o0s
efeitos genéticos e de grupo (A*-1) é entdo construida da seguinte forma:

A_l _A—lq

=1 _
A - [_Q:A—l Q:A—IQ
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Nesta matriz, A*-1 € a inversa da matriz de parentesco por pedigree de
todos os animais, e Q é a matriz de incidéncia que aloca a fracdo de cada
ancestral desconhecido de um individuo ao seu respectivo UPG. Esta estrutura
permite que o modelo ajuste corretamente o valor genético do animal,

considerando a média do seu grupo de origem.

A inclusdo da informacdo gendbmica nas avaliacdes genéticas tém o
potencial de melhorar as estimativas dos efeitos dos UPGs. Ao incluir a
informacdo gendmica junto aos UPGs no método Single-Step GBLUP
(ssGBLUP) por exemplo, a matriz de parentesco baseada no pedigree (A) &
combinada com a matriz de parentesco gendémico (G), que é calculada a partir
dos efeitos marcadores (SNPs) (Vanraden, 2008). O resultado é uma matriz
unificada, a matriz H, cuja inversa (H-1) substitui a A-* nas equacfes do modelo
misto. A forma geral da H-! € dada por (Aguilar et al., 2010):

H =47+ [g 6! ° Azl

Onde A,; é uma subconjunto da matriz A, considerando apenas 0s
animais genotipados. Ao considerar os UPGs nas analises, a informacdo dos
mesmos precisa ser incluida em ambas as matrizes, do pedigree tradicional (A™)
e do pedigree apenas dos animais genotipados (Az271), para garantir a
compatibilidade entre as bases genética e genémica. A abordagem mais comum
e robusta, conhecida como altered QP model (Masuda et al., 2022) inclui o UPG

na matriz A e traz a seguinte modificacdo para a H*:

Hype = Agpe + [g G-1_ IE:l—1
22.UPG
Nesta equacdo, A7 e A3lyp; S840 as inversas das matrizes de
parentesco ajustadas para os UPGs. Alternativamente, outra abordagem
(ssGBLUP/H_UPG) consiste em incluir os UPGs em todos os elementos da
matriz H. A sua inversa (H-1) € construida da seguinte forma, conforme detalhado
por Masuda et al. (2022):
0 0 0
Hob= Aghe+|0 67— 4n —(67' - 437)e;
0 —Q(¢"— 43) Q:(6¢7'- 43,)Q:
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Onde: é a A ;7 inversa da matriz de parentesco por pedigree ja ajustada
para os UPGs; G-! e A ;1 sdo as inversas das matrizes de parentesco gendémico
e por pedigree (apenas para animais genotipados), respectivamente; Q2 é a
submatriz de alocacdo que relaciona 0s animais genotipados aos seus
respectivos UPGs. A principal diferenca desta matriz para a anterior € a inclusao
dostermos —(G™1 — A37)Q:€ Q'2(6™1 — A37)Q,, que explicitamente modelam
a covariancia entre os valores genéticos dos animais genotipados e os efeitos
dos UPGs.

3. Uso de metafundadores em avaliacdo genética com pais desconhecidos

Tradicionalmente, a utilizacdo dos UPGs tem sido uma das principais
estratégias adotadas para representar ancestrais desconhecidos em pedigrees
de animais domeésticos. Entretanto, sua principal limitacdo reside na suposicao
de independéncia entre os grupos formados, desconsiderando possiveis
relacbes de parentesco. Visando superar essa restricdo, podemos aplicar a
metodologia dos metafundadores (MF), que expande a teoria dos UPG ao
incorporar informacdes de relacionamento e endogamia entre populacdes
fundadoras, configurando-se como uma alternativa promissora para aprimorar a
compatibilidade entre as matrizes de parentesco (A) e matriz gendmica (G)
(Masuda et al., 2022).

A Figura 2 ilustra, de forma esquematica, o conceito de metafundador e
como 0S mesmos sao considerados nos pedigrees. No diagrama, o
“Metafundador” representa uma populagao ancestral hipotética, conectada aos
individuos da populacdo base (animais 2 a 6) por linhas pontilhadas que
caracterizam um pseudo-pedigree, isto €, uma relacao genética estimada a partir
de frequéncias alélicas, sem registro genealdgico real. A partir dessa base, o
fluxo de descendéncia segue pelas geracdes seguintes (animais 7 a 13),
evidenciando como a inclusdo do metafundador permite modelar a variabilidade
genética original e corrigir a falta de informacf6es completas do pedigree. Essa
representacéo facilita compreender como os MFs incorporam a estrutura da
populacdo fundadora na matriz de parentesco, melhorando as acuracias de

predicéo dos valores genéticos estimados.
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Figura 2. Representacdo esquematica de uma populacdo de bovinos com
metafundador. Adaptado de Legarra et al. (2015).

Os MF podem ser definidos como pseudoindividuos que representam os
ancestrais base de uma populacdo. Em contraste com os UPGs tradicionais, que
sdo considerados efeitos fixos no modelo estatistico, os MFs apresentam
vantagens, pois permitem a modelagem da endogamia e das relacdes genéticas
entre grupos de base, sendo tratados como efeitos aleatérios. Além disso,
promovem ajustes na matriz de parentesco A, de modo a torna-la compativel
com a matriz gendémica G, considerando frequéncias alélicas baseadas em 0,5
(Aguilar et al., 2010; Christensen, 2012).

No ssGBLUP, a matriz de relacionamento H integra pedigree e gendmica,
sendo escrita na forma classica (sem metafundador) como:

0 0
-1 _ -1
=4+ [0 G—l—Agzl]

Em que A €& a matriz de parentesco do pedigree, A22 0 bloco entre
genotipados e G a matriz genbmica. Quando se utiliza metafundadores, a base
ancestral passa a considerar parentesco entre fundadores e A é substituida por
A*, incorporando a matriz de covariancia I' (Gama), conforme descrito em
Legarra et al. (2015) e Kluska et al. (2021) e :
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0 0

r=Aa14 _ e

Segundo Masuda et al. (2022), a versao sem MF assume fundadores nao
relacionados, podendo gerar incompatibilidade entre A e G em pedigrees
incompletos, enquanto a inclusdo de MFs ajusta essa base, reduz viés e melhora
a consisténcia das estimativas gendmica. O elemento central dessa abordagem
€ a matriz I', que descreve as relacbes dentro e entre MFs. Essa matriz

apresenta interpretacdes especificas:

. Ii < 1: indica uma populagdo base com elevada variabilidade
genética;

. i > 1: caracteriza uma populacao base endogamica,;

. Iij > O: reflete sobreposicéo genética entre populacdes fundadoras;

. Ij < 0: sugere divergéncia entre populagdes fundadoras.

A estimacéo de I é realizada a partir de dados genotipicos, geralmente
por meio de métodos de minimos quadrados generalizados (Generalized Least
Squares — GLS). Para garantir acuracias adequadas com o uso da metodologia,
€ necessario um numero adequado de animais genotipados que apresentem

conexao com os metafundadores.

Uso de MFs tem sido aplicado em diferentes espécies, especialmente em
estudos com populacdes multirraciais de bovinos de corte (Junqueira et al., 2020;
Tonussi et al., 2021) e suinos (Aldridge et al., 2020; Fu et al., 2021). Neste
sentido, a utilizacdo de MFs tem trazido maior acuracia de sele¢cdo em cenarios
multirraciais e envolvendo cruzamentos. No entanto, apesar desses avangos, a
aplicacéo pratica ainda enfrenta desafios relevantes. Em especial, a estimagéo
da matriz I', que representa as covariancias entre os MFs, pode resultar em
valores pouco plausiveis do ponto de vista biologico, sobretudo em populagbes
mais complexas (Kudinov et al., 2022). Além disso, a obtencdo de estimativas
robustas requer quantidade adequada de dados gendmicos, ja que a baixa

conectividade entre individuos pode comprometer os resultados.

Outro aspecto importante refere-se ao escalonamento de variancias, visto
que, em alguns contextos, ndo é recomendado estimar diretamente o0s

componentes de variancia com o uso de MFs (Legarra et al., 2015). O conceito
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de MFs representa um avanco teorico e aplicado nas avaliagbes gendmicas, ao
possibilitar maior integracdo entre informacdes de pedigree e gendmica,
favorecer o tratamento de pedigrees incompletos e proporcionar incremento na

acuracia das predicfes genéticas.

4. Pedigrees truncados em avaliagdes genética de animais domésticos

Em avaliacbes gendbmicas, nem sempre € necessario utilizar todas as
informacdes historicas disponiveis do animal ou populacdo analisada. Nesse
contexto, o truncamento de pedigrees se apresenta como uma forma de limitar
a quantidade de informacbes trabalhadas, mantendo apenas as mais
significativas, visto que, pedigrees incompletos ou populacdes cuja estrutura é
incerta podem comprometer as avaliacdes genéticas (Meyer, 2021). Assim, 0
truncamento de pedigrees consiste na remocao de informacbes antigas,
desnecessarias ou incompletas do pedigree utilizado na avaliacdo (Bussiman et
al., 2023), reduzindo vieses e otimizando 0s custos computacionais sem
comprometer a acuracia das predicbes genéticas. Essa manobra é Util
principalmente quando ndo ha conhecimento sobre a genealogia dos
progenitores dos animais fundadores da populacdo. Nestes casos, utilizar o
truncamento a partir de geragcdes mais novas pode ser mais vantajoso do que

utilizar gerac6es mais antigas com informacdes inconsistentes.

Estudos em diferentes espécies mostram que o truncamento pode
contribuir no aumento dos ganhos genéticos, reduzindo vieses nas predi¢cées
dos valores genéticos. Cesarani et al. (2021), avaliando bovinos de leite,
concluiram que, a combinacdo do truncamento do pedigree com informacdes
gendbmicas de UPG trouxe vantagens em termos de predicdo. Em suinos,
Pocrnic et al. (2017) mostrou que reduzir a profundidade do pedigree para cerca
de 2-5 geracOes ndo afetou a acuracia das predicdes gendmicas para animais
genotipados. Ja em bufalos, o truncamento combinado a dados gendmicos pode
melhorar a acuracia e reduzir vieses (Melo et al., 2024). Além disso, o
truncamento pode atuar na reducgéo de viés associados a mudancas na definicao
de caracteristicas ao longo do tempo, causadas por alteracdes de manejo dos
animais, ambiente ou metodologias de mensuracdo (Tsuruta et al., 2005;
Howard et al., 2018).
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Em bubalinos da ragca Murrah, Melo et al. (2024), observam que 0 nimero
de geracles utilizadas depende da estrutura da populacdo e da caracteristica
avaliada. J4 em bovinos de leite e suinos, Lourenco et al. (2014). afirma que a
utilizacado de cerca de duas geracdes foi suficiente para manter, e em alguns
casos até melhorar, a acuracia das predicdes. Tal caracteristica €
particularmente interessante em espécies com intervalos de geracdo mais
curtos, em que a informacgao das geragdes mais antigas tém menor relevancia
(Mantysaari et al., 2020).

Outro aspecto a ser levado em consideracédo nas avaliacdes genéticas é
o elevado processamento computacional requerido, visto que, o uso de grandes
volumes de dados aumenta consideravelmente o custo das analises gendmicas,
especialmente em popula¢cdes intensamente genotipadas. Nessa perspectiva,
Bussiman et al. (2023) destaca que o truncamento reduz o nimero de equacdes
a serem resolvidas, o que diminui 0os custos computacionais. Tal pratica foi
aplicada com sucesso em estudos com bovinos de leite, suinos e ovinos de leite
(Lourenco et al., 2014; Howard et al., 2018; Hollifield et al., 2021; Macedo et al.,
2022). Contudo, a decisdo sobre quantas geracdes manter deve considerar
fatores como herdabilidade da caracteristica, nimero de registros e intervalo de
geracgdes, contribuindo para eficiéncia e confiabilidade dos programas genéticos,
qualidade das informacfes, custo computacional e acuracia das predicdes

genéticas.

5. O Papel da gendmica na resolucao de pedigrees incompletos

Historicamente, os programas de melhoramento genético dependiam
quase que exclusivamente de informacbes fenotipicas e de registros
genealdgicos para estimar 0 meérito genético dos animais domésticos. Durante
décadas, essa abordagem foi a base do melhoramento genético, possibilitando
avancos importantes na producao de animais geneticamente superiores com as
caracteristicas desejadas (Celik, 2024). No entanto, a principal limitacdo dessa
pratica estava diretamente relacionada a qualidade e a correta coleta das
informagdes de pedigree. Em muitos casos, a falta de registros parentais ou
erros na coleta de dados compromete a confiabilidade das estimativas genéticas,

levando a interpretacdes equivocadas da contribuicdo genética dos individuos
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(Pimentel et al., 2024). Nesse sentido, Wolak e Reid (2017) destacam que, em
populacbes base, é dificil encontrar pedigrees completos, resultando em
conexdes genealdgicas incertas. Apesar de levantar tal discussdo para
populacdes de animais silvestres/selvagens, tal premissa se aplica também a
populacdes de animais domeésticos. De forma semelhante, Speed e Balding
(2015) apontam que a falta de informagdes completas nos registros implica em
coeficientes de parentesco imprecisos, prejudicando célculos de endogamia e
dificultando a distincdo entre efeitos genéticos e ambientais. Essa fragilidade
afeta ndo apenas a selecdo dos melhores animais, mas também a previsdo do
ganho genético esperado, que passa a ser subestimado em funcao da auséncia

de vinculos genealdgicos confiaveis (Gomez et al., 2021).

Com os avancos da biologia molecular, novas ferramentas comecaram a
ser incorporadas aos programas de melhoramento genético. O uso de
marcadores moleculares classicos, como microssatélites e RFLPs, que
permitem identificar associacdes entre regides especificas do genoma e
caracteristicas quantitativas de interesse. Esses marcadores possibilitaram o
mapeamento de QTLs (Quantitative Trait Loci) especialmente para
caracteristicas quantitativas, facilitando a identificacdo de genes responsaveis
por variacdes genéticas de interesse (Meuwissen et al., 2001). A selecédo
gendmica, por outro lado, significativamente impactou no aumento da acuracia
das predicdes genéticas. Koning (2016) descreve essa abordagem com base na
utilizacdo de dados genotipicos e fenotipicos da populacédo de referéncia para
construir equagdes de previsdo do mérito genético dos individuos candidatos a
selecdo. Dessa forma, foi possivel avaliar animais jovens sem depender de
informacdes de progénie ou apenas de registros fenotipicos individuais. Ibtisham
et al. (2017) reforcam que esse beneficio da selecdo genémica foi fundamental,
pois permitiu reduzir o intervalo de geracdes e aumentar a taxa de ganho
genético. Além disso, a avaliacdo pode ser aplicada inclusive em embrides,
antecipando decisdes de selecdo que antes dependiam de longos periodos de
observacdo. Especialmente no caso de pedigrees incompletos, Tonussi et al.
(2017) ressaltam que, com informagbes gendomicas, € possivel identificar

relacbes genéticas mesmo entre animais cujo pedigree € desconhecido ou
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incerto, otimizando estratégias de acasalamento e aumentando a rentabilidade

do rebanho.

Entre os modelos estatisticos que mais se destacam na incorporacéo de
informacdes gendmicas estd o GBLUP (Genomic Best Linear Unbiased
Prediction), que substitui a matriz de parentesco tradicional, derivada do
pedigree, pela matriz gendmica construida a partir de das informac6es dos
marcadores moleculares (Boichard et al., 2016). Posteriormente, Misztal et al.
(2009) desenvolveram o método ssGBLUP (Single-Step GBLUP), que combina
em um procedimento de Unico passo a informacdo de todos os animais
disponiveis, sejam eles genotipados ou ndo. Para calcular o parentesco entre 0s
animais usando esse modelo, € necessario a utilizacdo da matriz H™, que integra
informacg6es das matrizes A e a inversa da matriz de parentesco genémico (G
1) (Legarra et al., 2009; Aguilar et al., 2010; VanRaden, 2020). Enquanto, para
estimar os valores genéticos genémicos (GEBVs), € necessario substituir a
inversa da matriz A pela inversa da matriz H™. Apesar de sua ampla utilizacédo
e de sua capacidade de reduzir vieses em comparacdo a outros métodos, o
ssGBLUP ainda depende, em certa medida, da consisténcia dos pedigrees.
Quando ha muitas informacfes ausentes, a formacédo das matrizes A e G pode
ser afetada, resultando em GEBVs tendenciosos (Masuda et al., 2022).

No contexto da era gendmica, o uso de haplétipos também tem se
mostrado uma ferramenta interessante para superar as limitagdes impostas por
impostas por pedigrees incompletos no melhoramento genético animal. Os
haplétipos sdo blocos de variacbes no DNA que sédo herdados em conjunto, o
gue proporciona uma visdo mais detalhada e precisa das relacdes dos individuos
(Legarra et al.,, 2009). Essa metodologia € valiosa quando pensamos em
pedigrees incompletos, situagdo comum em muitas popula¢cdes comerciais e de
base (Junqueira et al., 2020). A partir da comparacao dos haplétipos é possivel
identificar segmentos gendmicos idénticos por descendéncia (IBD), revelando
vinculos genéticos que nao foram detectados pelo pedigree tradicional (Pértile

et al., 2016), conforme mostra a Figura 3.

A integracdo de informacgdes de hapldétipos contribui significativamente
para corrigir falhas nas informacdes parentais, reduzindo o viés nas estimativas

genéticas e aumentando a acuracia da predicdo de mérito genético, o que se
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traduz em programas de sele¢cdo mais eficientes e confiaveis (Romeiro et al.,
2013; Garrick, 2011). Isso permite que programas de selecdo superem as
barreiras tradicionais impostas por pedigrees incompletos, buscando sempre

manter um progresso continuo nos programas de melhoramento (Hayes et al.,

| nap [
! ApL

I Segmento IBD
]
r |

Figura 3. Representacdo da transmissdo de haplétipos em uma genealogia,

destacando um segmento IBD herdado de um ancestral comum.

6. Tutoria GitHub:

Link de acesso ao tutorial para 0 passo a passo para realizar analises
BLUP, ssGBLUP, com inclusdo de UPG, MFs e sistema de truncamento em

avaliacOes genéticas: https://github.com/danielealves-sys/TutorialUpgMfTrunc

7. Consideracdes finais

As metodologias apresentadas neste capitulo sdo potenciais e efetivas
para solucionar a problematica dos pais desconhecidos em pedigrees de animais
domeésticos. Cada abordagem oferece uma forma distinta de lidar com essas
incertezas, contribuindo para melhorar de maneira significativa as estimativas
dos valores genéticos em avalia¢des tradicional e gendmica. Assim a escolha
entre utilizar UPGs, MFs ou pedigree truncado deve ser cuidadosamente
orientada pelas caracteristicas especificas da populacao em estudo.


https://github.com/danielealves-sys/TutorialUpgMfTrunc
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