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REGRESSAO VIA COMPONENTES PRINCIPAIS
APLICADA A SELECAO GENOMICA AMPLA

Camila Ferreira Azevedo'®, Fabyano Fonseca e Silva!, Marcos Deon Vilela
de Resende?, Luiz Alexandre Peternelli!, Simone Eliza Facioni Guimaraes®

RESUMO

O grande atrativo da genética molecular é a utilizacdo direta das informagdes de DNA
no processo de identificacao de animais geneticamente superiores. Sob esse enfoque, a selecao
genomica ampla (Genome Wide Selection - GWS) consiste na andlise de um grande nimero
de marcadores SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms) amplamente distribuidos no genoma.
A utilizacdo destas informacgoes é um desafio, uma vez que o nimero de marcadores é muito
maior que o nimero de animais genotipados (alta dimensionalidade) e tais marcadores sao alta-
mente correlacionados (multicolinearidade). No entanto, o sucesso da GWS se deve a escolha de
metodologias que contemplem essas adversidades. Os métodos de reducao dimensional, dentre
eles a regressao via componentes principais (PCR), tém sido aplicados na GWS com sucesso,
porém ainda existe uma caréncia de estudos nesse sentido. Diante do exposto, o presente estudo
tem por objetivo aplicar os métodos PCR (método proposto) e RR-BLUP (método tradicional)
considerando caracteristicas de carcaca em uma populagao F2 de suinos (Comercial x Piau)
desenvolvida na Universidade Federal de Vigosa. De forma geral, o método PCR mostrou-se
superior ao método RR-BLUP para a maioria das caracteristicas avaliadas.
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