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RESUMO - Foram utilizados 1.129 animais, 298 F1 e 831 F2 para gordura intramuscular (GIM, %) e ganho de peso
(GP, g/dia) e 324 F, e 805 F, para espessura de toucinho (ET, mm), obtidos por meio do cruzamento de suinos machos da raga
Meishan e fémeas Large White e Landrace. Os animais foram genotipados para marcadores moleculares cobrindo todo o
genoma. Foram estudados os cromossomos 1, 2, 4, 5, 6, 7, 13, 14 e¢19 para ET ¢ GIM e os cromossomos 1, 2, 4, 6, 7, 8, 13,
17 €19 para GP entre 25 ¢ 90 kg de peso vivo (PV). Analises de QTL usando metodologia Bayesiana foram aplicadas
mediante o modelo genético estatistico combinando os efeitos Poligénico Infinito (MPI), Poligénico Finito (MPF) e
de QTL. Os sumarios dos parametros estimados foram baseados nas distribui¢des marginais a posteriori obtidas por
Cadeia de Markov, algoritmo de Monte Carlo (MCMC). De modo geral, por meio dos resultados, foi possivel evidenciar
um QTL para ET, independentemente da priori estudada. Nao foi possivel detectar QTL para as caracteristicas GIM e
GP com a aplicacdo desta metodologia, o que pode estar relacionado aos marcadores ndo-informativos ou a auséncia de
QTL segregando nos cromossomos estudados. Ha vantagens em analisar dados experimentais ajustando modelos genéticos
combinados e ndo considerando unicamente o modelo poligénico ou o oligogénico. As analises ilustraram a utilidade e
aplicabilidade do método Bayesiano no qual foram utilizados modelos finitos.

Palavras-chave: analise MCMC, detec¢do de QTL, método Bayesiano

Detection of quantitative trait loci (QTL) affecting growth and carcass traits
in swine: a Bayesian approach using differents priors

ABSTRACT - Genome scan was used to identify chromosomal regions and genes that control quantitative trait loci (QTL)
of economic importance using 1129 animals from F1 and F2 populations obtained from crosses between Meishan and
commercial Dutch breeds (Large White and Landrace). Animals were genotyped for molecular markers covering the entire
genome. The chromosomes 1, 2, 4, 5, 6, 7, 13, 14 and 19 were studied for intramuscular fat (IMF, %) and backfat thickness
(BT, mm) and the chromosomes 1, 2, 4, 6, 7, 8, 13, 17 and 19 for body weight gain (BWG, g/day) from 25 to 90 kg of live
weight. QTL analyses using Bayesian methodology were applied to genetic model combining the marker-linked QTL, Finite
Polygenic (FPM) and Infinite Polygenic (IPM) effects. The summaries of estimated parameters were based on Marginal
posterior distributions obtained by Markov chain Monte Carlo (MCMC) methods. In general, the results indicated one QTL
for BT, independent of the prior. It was not possible to detect QTL for IMF or BWG probably due to non-informative
markers or to the absence of QTL segregating in the studied chromosomes. This study suggested the advantage of using
a combination of genetic models to analyze experimental data instead of fitting only the polygenic or the oligogenic model.
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Introducéo

Apesar de algumas caracteristicas serem controladas
por um ou poucos genes relativamente sem influéncia do
meio ambiente, a maioria das caracteristicas de importancia
econdmica nos animais domésticos ¢ muito complexa.

Este artigo foi recebido em 11/9/2006 e aprovado em 22/8/2007.
Correspondéncias devem ser enviadas para tarcisio@ufla.br.

Caracteristicas como gordura intramuscular, espessura de
toucinho e crescimento sdo influenciadas por muitos genes
com pequeno efeito e que sofrem grande influéncia do
meio ambiente. Em contraste a essa pressuposi¢ao, Lande
(1981) sugeriu que poucos genes poderiam ser responsaveis
por grande parte da variagdo de caracteristicas quantita-
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tivas. Esses locos génicos sdo conhecidos como locos que
influenciam caracteristicas quantitativas (QTL).

A identificacdo de marcadores ligados a QTL permite
que testes de DNA auxiliem na seleg@o de individuos com
alto mérito genético (Georges etal., 1995).

O valor genotipico de caracteristicas influenciadas por
muitos genes pode ser modelado assumindo uma distribui-
¢do continua por meio do ajuste de um Modelo Poligénico
Infinito (MPI), isto é, de um niimero infinito de locos (Fisher,
1918) ou de uma distribuig@o discreta, utilizando-se um
Modelo Poligénico Finito (MPF) (Thompson & Skolnick,
1977; Fernando etal., 1994; Lange, 1997).

O modelo genético finito fornece informagdes impor-
tantes para estimacdo de parametros genéticos e para
descrigdo da variagdo poligénica residual em analise de
pedigree complexo, em comparagdo ao modelo poligénico
infinitesimal, quando os efeitos genéticos no cromossomo
sdo causados por gene de efeito principal. E dificil distinguir
entre os efeitos causados por gene de efeito principal,
QTL e poligénico no cromossomo com o modelo poligénico
infinitesimal.

Em virtude da natureza complexa das distribui¢des
envolvidas neste estudo, com fun¢des desconhecidas,
algoritmos desenvolvidos com o uso do Método de Monte
Carlo, viaamostrador de Gibbs e Reversible Jump Sampler
(Metropolis-Hastings) (Green, 1995), tém sido usados para
estimar os parametros.

A aplicacdo dainferéncia Bayesiana no melhoramento
genético animal foi proposta pela primeira vez por Gianola
& Fernando (1986). As analises Bayesianas oferecem
op¢des importantes no ajuste de modelos matematico-
estatisticos complexos contendo muitos parametros des-
conhecidos. As vantagens deste método sdo a incorpora-
¢do de informagdes de pedigree, de parametros adicionais
de perturbacao (efeitos fixos, componentes de variancia) e
a incerteza associada as informagdes de marcadores gené-
ticos (freqiiéncia alélica, distancia genética).

Por meio do método Bayesiano, pode-se corrigir
simultaneamente para todos os efeitos associados e que
trazem problemas no mapeamento de QTL, como numero,
localizacdo, efeitos e genotipo de marcadores e QTL. Em
animais ¢ seres humanos, o mapeamento pelo método
Bayesiano tem sido desenvolvido com o uso do algoritmo
de Monte Carlo via Cadeia de Markov ndo s6 para detecgdo
de QTL multiplos mas também usando todas as informa-
¢oes de pedigree completos (Uimari & Hoeschele, 1997).

Este trabalho foi realizado com o objetivo de detectar
QTL emsuinos e o efeito desses QTL na gordura intramuscular
e na espessura de toucinho usando metodologia Bayesiana

por meio dos modelos MPI, MPF e QTL combinados a
diferentes prioris.

Material e Métodos

Foram usados 1.129 animais, 298 F| e 831 F, para as
caracteristicas gordura intramuscular (GIM, %) e ganho de
peso (GP, g/dia)e 324 F | e 805 F, para espessura de toucinho
(ET, mm). As geragdes F, e F, foram obtidas do cruzamento
de suinos machos daraga chinesa Meishan e fémeas Large
White e Landrace. A descrigdo detalhada desse experi-
mento pode ser encontrada em Janss et al. (1997).

Para a caracteristica GP, foi definido o ganho diario
obtido entre 25 e 90 kg de peso vivo. No final do teste de
desempenho, a espessura de toucinho foi medida com o uso
do ultra-som considerando a média de 4 a 8 medidas ao
longo da espinha lombodorsal.

Vinte e quatro horas apés o abate dos animais, a
quantidade de GIM foi determinada em amostra do
musculo Longissimus dorsi (Hovenieretal., 1993). Simul-
taneamente, as regides nos cromossomos 1,2,4,5,6,7,13,
14 ¢ 19 foram exploradas para ET ¢ GIM e as regides nos
cromossomos 1, 2,4, 6, 7,8, 13,17 e 19 para GP. Esses
cromossomos foram escolhidos porque neles foram encon-
trados QTL em estudos recentes (De Koning et al., 1999;
Oviloetal.,2000; Rattink etal., 2000; Grindflek etal., 2001;
DeKoningetal.,2001).

A geraglo F, e seus pais foram genotipados com
marcadores microsatélites. O numero de marcas por
cromossomo varioude 16 (cromossomo 2) a 3 (cromossomo
17) (Tabela 1). Para a construgdo de mapas moleculares,
foram utilizados os protocolos de laboratdrio descritos por
DeKoningetal. (1999).

O modelo e as pressuposigdes assumidas foram seme-
lhantes aos modelos genéticos apresentados por Uimari &
Sillanpé& (2001) e Bink et al. (2002b). As interagdes GEP x
GEP (Gene de efeito principal x Gene de efeito principal),
QTL x QTL ou GEP x ambiente e QTL x ambiente ndo foram
consideradas. As caracteristicas foram modeladas como
sendo geneticamente controladas por um nimero diferente
de QTL e possivelmente influenciadas por diversos fatores
ambientais.

Os gendtipos para um loco (GEP ou QTL) foram deter-
minados conjuntamente por meio dos alelos da populagdo
fundadora (com pais desconhecidos) e por indicadores de
segregacgdo de individuos ndo-fundadores (com pais conhe-
cidos), com os locos da populagdo fundadora em equilibrio
de ligacdo ¢ equilibrio de Hardy Weinberg (Lange &
Matthysse, 1989; Thompson, 1994; Sobel & Lange, 1996).

© 2008 Sociedade Brasileira de Zootecnia
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Tabela 1 - Mapa molecular com as marcas (M1 a M16)
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Os indicadores de segregagdo descrevem unicamente o
fluxo génico por meio do pedigree e a implementagdo
foisimilara descrita por Uimari & Sillanpdé (2001) e Bink et
al. (2002a). Para o iésimo QTL, os gen6tipos QQ, Qg e qqtém
efeitos ai, di e -ai, respectivamente. Efeitos aditivos (a;) e de
dominéncia (d;) foram obtidos juntos em um vetor
bidimensional a, [a; di]T para 0 i8Im0 Joco, para um GEP
ou QTL, isto &, foram ajustados os efeitos aditivos (a) e de
dominancia (d), considerando todos os locos bialélicos.

Um modelo matematico estatistico foi utilizado em
combinagdo aos Modelos Poligénico Infinito, Poligénico
Finito e QTL (MPI + MPF + QTL) para estudar os efeitos
poligénico e de genes de efeito principal e detectar, qualificar
elocalizar os efeitos de QTL. Assumiu-se um efeito poligénico
com grande nimero de locos e no maximo dez QTL.

_ Negp Nor
y= XI?"' WEH' ZK ZGEPO“M,K + Zl ZQTL(X'QTL,I +?

em que: X =matrizde incidéncia dos efeitos fixos; € o vetor
de efeitos ndo-genéticos, em que NID (0, sza) = dia de
abate, NID (0, Ozpa) = classes peso abate e NID (0, Gzpv) =
classes peso vivo; W = matriz de incidéncia dos efeitos
aleatorios genéticos diretos relacionada as observagoes de
efeitos poligénicos infinitesimal; Y = vetor dos efeitos
aleatorios dos valores genéticos diretos do animal, NID (0,
Aozu); ZgepeZqrL= matrizes de incidéncia dos efeitos do
gene de efeito principal e de QTL, respectivamente. As
matrizes sdo tipicamente desconhecidas, desde que o
genotipo dos individuos também ndo seja conhecido.
Entretanto, inferéncias dessas matrizes podem ser feitas
a partir do pedigree e de dados fenotipicos (Zggp) €
fendtipo mais marcadores moleculares (ZQTL); Nggp €
NQTL = numero de genes de efeito principal e de QTL,
respectivamente, considerados variaveis aleatorias e que
possibilitam inferéncia sobre suas distribuicdes a partir
dos dados analisados; e € = vetor dos erros associados
a cada observagao, NID (0, Gze).

Na aplicacdo desse modelo, foram considerados os
efeitos fixos (meio ambiente) do dia do abate, da companhia
de melhoramento, do sexo e de dez classes de peso ao abate
para GP e GIM e nove classes de peso vivo para ET.

De formasimilarausada por Sillanpdd & Arjas (1998) e
Bink et al. (2002a), as seguintes distribui¢des a priori
foram adotadas como sugestao: distribui¢ao uniforme (0,1)
para a média, o sexo ¢ a companhia de melhoramento e
distribuicdo normal e independente com média zero e
variancia desconhecida para o dia de abate e as classes de
peso consideradas nas analises.

A distribui¢do a priori assumida para os efeitos
genéticos foi N (0, AGZU), emque A ¢ amatriz dos coeficientes
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de parentesco entre os animais (determinada pelo pedigree).
Para qu . Gze, sza’ Gzpa e Gzpv’ foram presumidas a distri-
buicio de qui-quadrado (32) escalonada invertida.

Para um provavel gene de efeito principal (GEP) ou
QTL, a distribuicgdo a priori para os efeitos aditivos e de
dominancia foi assumida uniforme ¢ as freqiiéncias alélicas
seguiram a distribuigdo Beta. Utilizou-se a distribuicdo de
Poisson (truncada) com hiperparametros A =1, 5 ou 10
como as distribui¢des a priori para o numero de genes de
efeito principal (Ngpp) ou QTL (NQTL) eaposicdodoQTL
foi assumida como sendo uniformemente distribuida ao
longo dos cromossomos. Os hiperparametros foram
escolhidos para testar a influéncia da priori sobre os
resultados.

Em cada analise de MCMC, considerando-se uma unica
cadeia de Markov, via amostrador de Gibbs e Reversible
Jump Sampler (Metropolis-Hastings) (Green 1995), o numero
de ciclos de amostragem foi 500 mil. O periodo de descarte
amostral, nimero de ciclos que devem ser descartados
antes que as amostras produzidas pelo Amostrador de
Gibbs possam ser consideradas amostras da distribuicdo a
posteriori(burn-in), foi de 50 mil ciclos (amostras). A cada
50 ciclos, aamostra foi salva para reduzir a correlago serial
nas amostras armazenadas. Portanto, foram aproveitadas
para analise 9 mil amostras das distribui¢cdes a posteriori
dos parametros. Assim, as amostras armazenadas foram
usadas para se fazer as analises Bayesianas.

Naaplicacdo desta metodologia Bayesiana, utilizou-se
o pacote computacional FlexQTL™ desenvolvido por Bink
et al. (2002b) a partir dos estudos descritos por Uimari &
Sillanp&a (2001).

Resultados e Discussao

Considerando a priori A = 1, verificou-se somente um
QTL segregando no cromossomo 7 para a caracteristica ET
quando comparadas as probabilidades a posteriori no
genoma (0,368) e no cromossomo (0,482) para nimero de
QTL (Tabela2). O mesmo ndo ocorreu quando consideradas
as prioris A = 5 ou 10, ou seja, valores baixos das proba-
bilidades a posteriori no genoma (nQTL), apesar dos
valores das probabilidades a posteriori observadas no
cromossomo 7 (0,572 paraA=5¢0,361 paraA=10). Paraa
caracteristica GIM, quando considerada a priori A = 1,
observou-se QTL no genoma (0,487), mas nao nos
cromossomos estudados. Ao considerar as prioris A =5
e A= 10, ndo foi possivel evidenciar a presenga de QTL no
genoma ou nos cromossomos (Tabela 3). Para GP, inde-
pendentemente da priori estudada, os valores das proba-

bilidades a posteriori observadas (Tabela 4) ndo revela-
ram nenhum QTL segregando no genoma.

De acordo com inferéncias sobre os fatores de Bayes
para a caracteristica ET com priori A = 1, observou-se
evidéncia da presencga de um QTL segregando no genoma
(12,4) e de que esse QTL esteja no cromossomo 7 (18,0)
(Tabelas 5 a 7). Parapriori A =5, houve evidéncia positiva
de QTL no genoma (3,4) e evidéncia decisiva do QTL no
cromossomo 7 (15,1). Ao considerar a priori A = 10, a
evidénciade QTL no genoma foi baixa (1,2), mas decisivano
cromossomo 7 (12,8). Quando estudada a caracteristica
GIM para a priori A = 1, observou-se evidéncia positiva
de QTL segregando no genoma (2,8) ¢ nos cromossomos
A (3,5),2 (4,2) e 7 (3,7). Para a priori A = 5, ndo houve
evidéncias de QTL no genoma. Para a priori A = 10, no
entanto, verificou-se evidéncia positivade QTL no genoma
(3,6), mas ndo nos cromossomos estudados. Para a caracte-
ristica GP, ao observar os resultados para as priorisA=1¢
A =5 (Tabela 7), ndo houve evidéncia de QTL segregando
no genoma e, para a priori A = 10, houve evidéncia
positivade QTL no genoma (2,1) mas ndo nos cromossomos
estudados (valores negativos).

No cromossomo 7, observou-se congruéncia somente
entre os resultados para a caracteristica ET ao ser identifi-
cado um sugestivo QTL segregando nessa populagdo
(Tabelas 2 a 7).

Independentemente da priori estudada, observou-se
significativa evidéncia de um unico QTL no cromossomo
7 influenciando somente a variabilidade observada paraa
caracteristica ET (Tabelas 2 a 7). Os resultados sugerem
que este QTL afetando ET pode representar o gene de
efeito principal identificado por Janss etal. (1997). Esses
resultados foram semelhantes aos obtidos em diversos
estudos (Moser et al., 1998; Rohrer & Keele 1998; Wang
etal., 1998; Walling et al., 1998; De Koning et al., 1999;
Marklund etal., 1999; Rohrer, 2000) para analise da presenga
de QTL em outros cromossomos e utilizando diferentes
metodologias.

O QTL detectado no cromossomo 7 para ET, inde-
pendentemente da priori considerada, apresentou con-
cordancia de localizagdo no intervalo entre as marcas
S0064 ¢ S0102, 53 cM a 60 cM (Tabela 8; Figura 1),
resultado semelhante ao obtido por Gongalves et al. (2005).
Esse QTL detectado tem expressdao génica de natureza
aditiva de aproximadamente 3,033;2,623 ¢ 2,484 mm con-
siderando as priorisA=1,A=5¢e A =10, respectivamente
(Tabela 8).

As posi¢des dos QTL foram estimadas utilizando-se
a funcdo intensidade de QTL (Sillanpédd & Arjas, 1998,
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Tabela 2 - Probabilidade marginal a posteriori do nimero de QTL (NQTL) para espessura de toucinho (ET, mm) para as prioris

A=1,A=5eA=10

P (NQTL)
Cromossomo 0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
A=1
Priori 0 0,245 0,427 0,240 0,069 0,014 0,004 0 0 0 0
nQTL? 0,368 0,368 0,184 0,061 0,015 0,003 0 0 0 0 0
1 0,949 0,049 0,002 0 0 0 0 0 0 0 0
2 0,920 0,079 0,001 0 0 0 0 0 0 0 0
4 0,962 0,038 0 0 0 0 0 0 0 0 0
5 0,911 0,086 0,002 0 0 0 0 0 0 0 0
6 0,915 0,081 0,004 0 0 0 0 0 0 0 0
7 0 0,482 0,499 0,019 0 0 0 0 0 0 0
13 0,925 0,072 0,003 0 0 0 0 0 0 0 0
14 0,956 0,043 0,001 0 0 0 0 0 0 0 0
19 0,827 0,166 0,006 0,001 0 0 0 0 0 0 0
A=5
Priori 0,007 0,034 0,085 0,142 0,178 0,178 0,148 0,106 0,066 0,037 0,018
nQTL? 0 0,014 0,082 0,176 0,216 0,188 0,149 0,086 0,050 0,027 0,012
1 0,669 0,278 0,048 0,005 0 0 0 0 0 0 0
2 0,624 0,316 0,050 0,009 0,001 0 0 0 0 0 0
4 0,724 0,228 0,045 0,003 0 0 0 0 0 0 0
5 0,777 0,199 0,024 0 0 0 0 0 0 0 0
6 0,594 0,313 0,082 0,011 0 0 0 0 0 0 0
7 0 0,572 0,330 0,088 0,008 0,001 0 0 0 0 0
13 0,694 0,255 0,045 0,006 0 0 0 0 0 0 0
14 0,729 0,244 0,027 0,001 0 0 0 0 0 0 0
19 0,473 0,422 0,089 0,015 0,001 0 0 0 0 0 0
A =10
Priori 0 0 0,004 0,013 0,032 0,065 0,108 0,154 0,193 0,215 0,215
nQTL? 0 0,001 0,005 0,023 0,065 0,112 0,158 0,188 0,175 0,155 0,118
1 0,564 0,313 0,107 0,015 0,001 0 0 0 0 0 0
2 0,477 0,368 0,125 0,028 0,002 0 0 0 0 0 0
4 0,645 0,291 0,059 0,005 0 0 0 0 0 0 0
5 0,625 0,305 0,064 0,005 0,001 0 0 0 0 0 0
6 0,388 0,393 0,171 0,039 0,008 0,001 0 0 0 0 0
7 0 0,361 0,408 0,186 0,039 0,005 0,001 0 0 0 0
13 0,454 0,391 0,137 0,017 0,002 0 0 0 0 0 0
14 0,629 0,287 0,080 0,005 0 0 0 0 0 0 0
19 0,356 0,418 0,147 0,056 0,018 0,004 0 0 0 0 0

a = probabilidade a posteriori do nimero de QTL no genoma.

1999) (Figura 1). Napratica, cadacromossomo foi dividido
em muitos intervalos de igual comprimento (1 cM); cal-
culou-se a proporgéo de QTL em cada intervalo a partir
dasamostrasdo MCMC. As regiBes com maior freqiiéncia
de QTL sdo aquelascom maior chance de localizacdo de QTL.
Para locos multiplos, a densidade a posteriori é
denominada funcéo intensidade de QTL. Observou-se con-
centracdo de QTL em regides semelhantes para a caracteris-
tica ET no cromossomo 7 ao serem estudadas as trés
prioris (Figura 1), ou seja, um pico (maior valor da funcéo
intensidade de QTL) no intervalo semelhante ao encon-
trado anteriormente pela estimativa da posicdo (moda).
Em razdo da complexidade das caracteristicas GIM e
GP, do baixo numero de marcadores considerados (baixa
saturacdo dos cromossomos) e da possibilidade de o

QTL estar segregando em outros cromossomos, nao foi
possivel detectar QTL para essas caracteristicas. Esses
resultados foram diferentes dos obtidos para a caracte-
ristica GIM no cromossomo 6 por Grindflek etal. (2001),
Ovilo et al. (2000) e De Koning et al (1999); e no
cromossomo 4 por De Koning etal. (1999) e Rattink et al.
(2000). Paraa caracteristica GP, também foram detectados
QTL segregando no cromossomo 8, observado por Malek
etal. (2001) e Bidanel etal. (2001).

Das variagdes fenotipicas observadas nos animais
F, paraas caracteristicas ET, GIM e GP, quando estudada
a priori A = 1, parte (38,32; 5,04 e 2,92%) pode ser
atribuidaao efeito do QTL e da porcentagem das variacdes
parai =5 (38,88; 10,07 e 13,55%) e A =10 (40,61; 15,22 ¢
20,78%, respectivamente), ao QTL segregando.
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Tabela 3 - Probabilidade marginal a posteriori do nimero de QTL (NQTL) para gordura intramuscular (GIM, %) para as prioris | =1,

| =5el =10
P (NQTL)
Cromossomo 0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
=1
Priori 0,368 0,368 0,184 0,061 0,003 0 0 0 0 0 0
nQTL2 0,221 0,487 0,217 0,053 0,014 0,004 0,003 0,001 0 0 0
1 0,939 0,060 0,001 0 0 0 0 0 0 0 0
2 0,876 0,123 0,001 0 0 0 0 0 0 0 0
4 0,806 0,188 0,005 0 0 0 0 0 0 0 0
5 0,887 0,112 0,001 0 0 0 0 0 0 0 0
6 0,854 0,142 0,004 0 0 0 0 0 0 0 0
7 0,924 0,075 0,001 0 0 0 0 0 0 0 0
13 0,955 0,045 0 0 0 0 0 0 0 0 0
14 0,818 0,165 0,016 0 0 0 0 0 0 0 0
19 0,831 0,134 0,032 0,003 0 0 0 0 0 0 0
| =5
Priori 0,007 0,034 0,085 0,142 0,178 0,178 0,148 0,106 0,066 0,037 0,018
nQTL2 0,029 0,105 0,191 0,243 0,189 0,129 0,072 0,029 0,010 0,002 0
1 0,825 0,151 0,024 0,001 0 0 0 0 0 0 0
2 0,770 0,213 0,015 0,002 0 0 0 0 0 0 0
4 0,711 0,245 0,039 0,004 0,001 0 0 0 0 0 0
5 0,677 0,282 0,039 0,002 0 0 0 0 0 0 0
6 0,582 0,346 0,066 0,006 0 0 0 0 0 0 0
7 0,702 0,250 0,043 0,005 0 0 0 0 0 0 0
13 0,651 0,303 0,041 0,005 0 0 0 0 0 0 0
14 0,689 0,257 0,051 0,003 0 0 0 0 0 0 0
19 0,515 0,393 0,084 0,008 0 0 0 0 0 0 0
| =10
Priori 0 0 0,004 0,013 0,032 0,065 0,108 0,154 0,193 0,215 0,215
nQTL2 0 0,005 0,017 0,056 0,113 0,170 0,197 0,177 0,133 0,087 0,045
1 0,515 0,313 0,135 0,035 0,002 0 0 0 0 0 0
2 0,560 0,333 0,095 0,011 0,001 0 0 0 0 0 0
4 0,424 0,366 0,172 0,036 0,002 0 0 0 0 0 0
5 0,494 0,344 0,130 0,029 0,002 0,001 0 0 0 0 0
6 0,449 0,394 0,128 0,025 0,004 0 0 0 0 0 0
7 0,581 0,315 0,092 0,009 0,002 0 0 0 0 0 0
13 0,463 0,419 0,097 0,018 0,003 0 0 0 0 0 0
14 0,535 0,383 0,075 0,007 0 0 0 0 0 0 0
19 0,353 0,441 0,148 0,043 0,010 0,004 0 0 0 0 0

a = probabilidade a posteriorido numero de QTL no genoma.

Independentemente da priori considerada, a contri-
buicdo genéticado QTL paraavariacdo observadaem ET
foi semelhante. Para as caracteristicas GIM e GP, acontri-
buicdo genética do QTL variou de acordo com a priori
considerada, apesar de as contribuic¢des terem sido seme-
Ihantes em cadapriori para GIM e GP.

O QTL explicou, em qualquer priori (I =1, =5o0u
| =10), quasetodaavarianciagenéticaparaET (Tabela
9; Figura2). A médiamarginal a posteriori davariancia
genéticaexplicadapelo MPFfoi maisaltaqueaexplicada
pelo MPI para ET, GIM e GP (Tabela 9; Figuras 2 a 4).
Esses resultados foram parcial mente semelhantes aos
obtidospor Jansset al. (1997), quecomprovaramsignificante
influénciadegenedeefeito principal napresencadeefeito

adicional de poligenes influenciando avariagcdo de ET e
GIM. ParaGIM eGP, asvarianciasexplicadaspelogenede
efeito principal foram maiores que asexplicadas pelo QTL
eavarianciado MPI foi praticamente nula. Esses resulta-
dossugeremaexisténciadeoutrosgenesforadosinterval os
de mapamolecular estudado ou em outros cromossomos
que podem estar contribuindo com parte da variancia
genética observada para essas caracteristicas.

A varidncia média a posteriori explicada pelo QTL
para ET aproximou-se a do MPF conforme aumentou a
priori (paral =1, QTL = 4,5272 e MPF = 1,666; paral =5,
QTL =5,1534 e MPF = 3,9279 e paral =10, QTL =5,8098
e MPF = 4,8324), mas foi significativamente maior que a
varianciaestimadaparao MPI (paral =1, QTL =4,5272¢
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Tabela 4 - Probabilidade marginal a posteriori do niumero de QTL (NQTL) para ganho de peso (GP, g/dia) para asprioris| =1, =5el =10

P (Ngr,)
Cromossomo 0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
=1
Priori 0,368 0,368 0,184 0,061 0,015 0,003 0 0 0 0 0
nQTLA 0,663 0,263 0,068 0,006 0 0 0 0 0 0 0
1 0,948 0,052 0 0 0 0 0 0 0 0 0
2 0,962 0,038 0,001 0 0 0 0 0 0 0 0
4 0,977 0,022 0,002 0 0 0 0 0 0 0 0
6 0,936 0,060 0,004 0 0 0 0 0 0 0 0
7 0,974 0,026 0 0 0 0 0 0 0 0 0
8 0,919 0,077 0,004 0 0 0 0 0 0 0 0
13 0,930 0,069 0,002 0 0 0 0 0 0 0 0
17 0,995 0,005 0 0 0 0 0 0 0 0 0
19 0,956 0,043 0 0 0 0 0 0 0 0 0
=5
Priori 0,007 0,034 0,085 0,142 0,178 0,178 0,148 0,106 0,066 0,037 0,018
nQTLA 0,138 0,266 0,242 0,176 0,112 0,050 0,013 0,001 0 0 0
1 0,899 0,092 0,009 0,001 0 0 0 0 0
2 0,001 0,125 0,004 0 0 0 0 0 0 0 0
4 0,844 0,150 0,006 0 0 0 0 0 0 0 0
6 0,668 0,211 0,109 0,009 0,003 0 0 0 0 0 0
7 0,836 0,155 0,008 0,001 0 0 0 0 0 0 0
8 0,699 0,265 0,034 0,002 0 0 0 0 0 0 0
13 0,746 0,238 0,013 0,003 0 0 0 0 0 0 0
17 0,882 0,112 0,006 0 0 0 0 0 0 0 0
19 0,744 0,227 0,028 0,001 0 0 0 0 0 0 0
| =10
Priori 0 0 0,004 0,013 0,032 0,065 0,108 0,154 0,193 0,215 0,215
nQTL? 0,015 0,066 0,124 0,177 0,216 0,168 0,124 0,073 0,027 0,007 0,003
1 0,727 0,243 0,029 0,001 0 0 0 0 0 0 0
2 0,699 0,271 0,027 0,002 0 0 0 0 0 0 0
4 0,711 0,263 0,023 0,003 0 0 0 0 0 0 0
6 0,405 0,395 0,158 0,035 0,006 0,001 0 0 0 0 0
7 0,691 0,243 0,059 0,007 0 0 0 0 0 0 0
8 0,495 0,338 0,145 0,019 0,002 0 0 0 0 0 0
13 0,420 0,459 0,105 0,014 0,002 0 0 0 0 0 0
17 0,812 0,171 0,017 0 0 0 0 0 0 0 0
19 0,719 0,245 0,035 0,001 0 0 0 0 0 0 0
a = probabilidade a posteriorido nimero de QTL no genoma.
a b C
Cromossomo 7  Intensidade de QTL Cromossomo 7 Intensidade de QTL Cromossomo 7 Intensidade de QTL
Marca Posicio Marca Posico Marca P ODSiQéOu 0,040.06 0,080,10.
snmzs 0,0 CYEREElAE005 00500 S0025 0,0 s0025 1040,
50064 30
50064 30,0 S0064 44300 0
TNEB g8
TNFB -8 - THFEE |55 -« SWI185E - -
SW185E - SWW1555 55 50102 1167
=002 1767 S0102 4767 SW175 78,0
SW7S 78,0 SW17E —H-78,0 SW352 188
SW352 41-86.0 SW352 1-88,]
SWE32 H-110,0
SWE3Z H-110,0 SWWE32 H-110,0
S0101-H-13810
30101 - 1380 50101138 S0212-145]
S0212-H-1451 i S0212 1145 f SW7B4 1580
SW7E4 -2 1580 SW7E4 41580

i

Figura 1 - Histograma da fungéo intensidade de QTL a posteriorisobre o cromossomo 7, com intervalos de 1 cM, para a caracteristica
espessura de toucinho (ET) quando estudadas asprioris| =1 (a),l =5 (b) el =10 (c).
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Tabela 5 - Fatores de Bayes para ET com asprioris| = 1,1 =5,1 =10
=1
1/02 2/1 3/2 4/3 5/4 6/5 7/6 8/7 9/8 10/9
Genoma 12,4 2,5 1,0 0,3 0,0 1,2 -4,3 0,0 0,0 0,0
1 -1,6 -0,9 2,3 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
2 -0,9 -3,3 4,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
4 -1,8 -2,7 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
5 0,2 -0,8 0,6 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
6 -1,0 -0,8 1,7 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
7 18,0 5,7 -1,4 -7,3 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
13 -0,7 -0,8 1,4 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
14 -1,6 -1,6 3,2 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
19 1,6 -0,5 1,3 -2,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
| =5
Genoma 3,4 1,8 0,5 0,0 -0,3 -0,1 -0,4 -0,1 0,0 -0,3
1 -0,6 -1,0 -1,4 -0,5 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
2 -0,6 -1,5 -0,4 -1,1 2,9 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
4 -0,9 -0,5 -2,1 0,8 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
5 -1,0 -1,1 -3,8 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
6 -0,7 -0,7 -1,2 -2,8 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
7 15,1 1,3 0,6 -0,9 -0,7 -0,3 0,0 0,0 0,0 0,0
13 -0,8 -0,9 -0,7 -0,8 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
14 -0,8 -1,7 -3,3 3,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
19 1,3 -0,2 0,3 -1,5 0,6 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
| =10
Genoma 1,2 -0,5 0,5 0,2 -0,3 -0,3 -0,4 -0,6 -0,5 -0,5
1 -1,4 -1,0 -2,0 -3,5 2,2 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
2 -11 -1,3 -1,4 -3,0 -0,2 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
4 -1,6 -1,8 -2,6 -1,9 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
5 -1,1 -1,4 -2,5 -1,1 3,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
6 -0,7 -1,0 -1,5 -1,1 -2,4 2,0 0,0 0,0 0,0 0,0
7 12,8 1,2 0,2 -0,7 -1,1 0,0 0,3 0,0 0,0 0,0
13 -0,5 -0,9 -2,2 -2,1 0,7 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
14 -1,6 -1,2 -3,5 -1,7 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
19 0,5 -0,5 0,5 0,7 0,6 -15 0,0 0,0 0,0 0,0

a = evidéncia de 1 QTL no modelo versus 0 QTL no modelo; 0 a 2 = baixo; 2 a 5 = positivo; 5 a 10 = forte; > 10 = decisivo.
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Figura 2 - Distribuicdo marginal aposteriori para as variancias genéticas explicadas por QTL (vQTL), gene de efeito principal (vGEP)
e poligenes (vPG) para a caracteristica espessura de toucinho (ET) quando estudadas as influéncias das prioris
| =1(a),l =5 (b) el =10 (c).
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Tabela 6 - Fatores de Bayes para GIM com asprioris| =1,1 =5,1 =10

=1

1/02 2/1 3/2 4/3 5/4 6/5 7/6 8/7 9/8 10/9

Genoma 1,6 -0,2 -0,6 0,1 0,8 2,8 -2,7 -0,8 0,0 0,0
1 -1,1 -2,4 3,5 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
2 0,1 -4,3 4,2 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
4 1,7 -1,1 -0,3 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
5 0,8 -2,7 2,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
6 0,3 -1,9 1,7 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
7 -0,8 -3,0 3,7 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
13 -1,7 -3,2 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
14 1,4 1,2 -2,4 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
19 1,1 3,3 -0,5 -3,7 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0

| =5
Genoma -0,7 -0,6 -0,5 -1,0 -0,8 -0,8 -1,1 -1,2 -2,5 -1,0
1 -2,3 -1,2 -3,6 3,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
2 -1,8 -3,1 -1,3 1,1 2,9 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
4 -0,7 -0,9 -1,0 1,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
5 0,0 -0,9 -2,2 1,9 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
6 -0,4 -1,3 -2,1 -15 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
7 -1,1 -1,1 -1,2 -0,7 -0,7 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
13 -0,3 -1,4 -1,0 -0,5 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
14 -0,6 -0,5 -2,3 0,7 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
19 1,0 -0,1 -0,9 -1,3 0,6 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0

| =10
Genoma 3,6 -0,6 -0,1 -0,4 -0,6 -0,7 -0,9 -1,0 -11 -1,3
1 -1,2 -0,5 -0,8 -3,4 0,4 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
2 -1,6 -1,7 -2,7 -2,7 1,4 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
4 -0,3 -0,1 -0,9 -2,9 0,3 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
5 -0,4 -0,2 -0,5 -1,9 1,4 1,3 0,0 0,0 0,0 0,0
6 -1,0 -1,6 -1,8 -1,8 -1,6 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
7 -1,6 -1,5 -2,7 -0,6 0,0 0,0 0,3 0,0 0,0 0,0
13 -0,4 -1,7 -1,4 -0,8 -0,7 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
14 -0,7 -1,9 -2,6 -2,5 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
19 0,6 -0,6 -0,1 0,0 1,3 -1,0 0,0 0,0 0,0 0,0

a = evidéncia de 1 QTL no modelo versus 0 QTL no modelo; 0 a 2 = baixo; 2 a 5 = positivo; 5 a 10 = forte; > 10 = decisivo.
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Figura 3 - Distribuicdo marginal a posteriori para as variancias genéticas explicadas por QTL (vQTL), gene de efeito principal (vGEP)
e poligenes (VPG) para a caracteristica gordura intramuscular (GIM) quando estudadas as influéncias das prioris

=1 (a),l =5 (b) el =10 (c).
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Tabela 7 - Fatores de Bayes para ganho de peso com as priors | = 1,1 =5, =10

I =1

1/02 2/1 3/2 4/3 5/4 6/5 7/6 8/7 9/8 10/9

Genoma -1,8 -1,3 -2,7 -2,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
1 -1,5 -3,6 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
2 -2,5 -2,2 4,6 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
4 -3,1 1,0 1,9 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
6 -1,7 -0,1 1,6 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
7 -3,1 -2,4 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
8 -0,5 0,0 0,5 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
13 -0,9 -1,8 2,6 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
17 -4,0 3,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
19 -1,5 -2,8 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0

| =
Genoma -1,9 -2,0 -1,7 -1,4 -1,6 -2,3 -3,7 -1,2 0,0 0,0
1 -3,5 -2,3 -2,1 3,5 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
2 -3,2 -4,6 -1,4 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
4 -2,1 -3,6 -1,6 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
6 -1,8 0,6 -2,2 0,7 0,5 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
7 -2,5 -3,6 -1,2 2,4 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
8 -0,7 -1,5 -2,8 1,7 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
13 -1,2 -3,2 0,1 0,5 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
17 -0,9 -1,2 0,4 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
19 -0,9 -1,3 -3,9 3,8 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0

| =10
Genoma 2,1 -1,9 -1,7 -1,4 -1,9 -1,6 -1,8 -2,4 -2,8 -1,8
1 -2,5 -3,2 -5,5 1,6 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
2 -2,6 -3,9 -3,9 -0,4 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
4 -2,1 -3,6 -1,7 -11 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
6 -0,9 -1,3 -1,7 -1,6 -1,1 1,2 0,0 0,0 0,0 0,0
7 -2,6 -1,9 -2,5 -3,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
8 -1,0 -0,5 -2,0 -1,6 -0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
13 -0,1 -1,8 -2,1 -1,7 0,5 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
17 -1,3 -1,4 -3,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
19 -2,1 -2,4 -5,0 1,7 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0

a = evidéncia de 1 QTL no modelo versus 0 QTL no modelo; 0 a 2 = baixo; 2 a 5 = positivo; 5 a 10 = forte; > 10 = decisivo.
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Figura 4 - Distribuicdo marginal aposteriori para as variancias genéticas explicadas por QTL (vQTL), gene de efeito principal (vGEP)
e poligenes (VPG) para a caracteristica ganho de peso (GP) quando estudadas as influéncias das prioris| = 1 (a),
| =5 (b) el =10 (c).
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Tabela 8 - Posicdo do QTL no cromossomo (moda), efeito
aditivo e de dominéancia para ET ao considerar as
prioris (1) =1,5e 10

Cromossomo Posicao Efeito Efeito de
QTL (cM) aditivo (mm) dominancia (mm)

Priori, | =1

7 53 3,033 -1,685
Priori, | =5

7 57 2,623 -1,046
Priori, | =10

7 60 2,484 -0,793

271

MPI = 0,4649; paral =5,QTL =5,1534eMPI =0,2634 epara
| =10, QTL =5,8098 e MPI = 0,2711) (Tabela9; Figuras 2
a4). Esseresultadoreflete o grau deimportanciado efeito
do sugestivo QTL no cromossomo paravariagdo quanti-
tativa dessa caracteristica.

Conclusbes
Foi possivel detectar um sugestivo QTL segregando no

Cromossomo 7 para a caracteristica espessura de toucinho.
A combinacéo dosmodel osM PF, M Pl eQTL podeser usada

Tabela 9 - Estimativas marginais aposteriori das médias das variancias genéticas aditiva (s2a) e de dominancia (s2d) para os modelos
QTL e MPF, variancia poligénica (s?MPI), variancia do erro (s2e) e % da variancia do F2 explicada pelo QTL ao estudar as

priorisl =1, =5el =10

QTL MPF MPI Erro % da variancia do F2 explicada pelo QTL
s2a s2d s2a s2d s2M PI s2e
Espessura de toucinho (mm)?

Priori (1) =1

3,8117 0,7155 0,9534 0,7126 0,4649 5,1081 0,3832
Priori (1) =5

4,1287 1,0247 2,1260 1,8019 0,2634 3,8824 0,3888
Priori (1) = 10

4,4443 1,3655 2,6006 2,2318 0,2711 3,3657 0,4061

Gordura intramuscular (%)2

Priori (1) =1

0,0204 0,0207 0,3212 0,2703 0,0068 0,1696 0,0504
Priori(l) =5

0,0417 0,0432 0,3114 0,2991 0,0079 0,1506 0,1007
Priori (1) = 10

0,0677 0,0713 0,3206 0,3130 0,0069 0,1357 0,1522

Ganho de peso (g/dia)?

Priori (1) =1

73,000 64,000 392,000 2038,000 338,000 1520,000 0,0292
Priori (1) =5

363,000 360,000 654,000 2165,000 258,000 1233,000 0,1355
Priori () = 10

600,000 709,000 963,000 2349,000 275,000 1028,000 0,2078

para a detec¢do de QTL com efeito principal em anélises
usando pedigrees complexos, independentemente da
priori considerada. M étodos para melhorar a habilidade de
se distinguir os efeitos causados pelos genes de efeito
principal e QTL dosefeitos poligénicosinfinitesimal podem
ser explorados. O impacto navariancia poligénica, do gene
deefeito principal edo QTL, que pode ser tragado por meio
de marcadores moleculares, requer mais estudos.
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