XIlI:Reuniao €

-

Resquisaleilecnoelogial parafelCrescimentoldafAquiculturaie Pesca

o

CONSTRUCAO DE MAPA GENETICO E IDENTIFICACAO DE MARCADORES SNP
ASSOCIADOS A DETERMINACAO DO SEXO EM Megaleporinus macrocephalus
(CHARACIFORMES, ANOSTOMIDAE)*

Carolina H. S. BORGES 14, Agustin BARRIA?, Raquel B. ARIEDE!, Natélia ]. MENDES!,
Milena V. FREITAS!, Vito A. M. FILHOY, José M. YANEZ2, Ricardo UTSUNOMIA?, Diogo T.
HASHIMOTO?!

"Universidade Estadual Paulista, Centro de Aquicultura, Campus Jaboticabal

2Universidad de Chile, Facultad de Ciencias Veterinarias y Pecuarias, Chile

3Universidade Estadual Paulista, Departamento de Ciéncias Bioldgicas, Campus Bauru

4Endereco/Adress: Universidade Estadual Paulista, Centro de Aquicultura, Campus Jaboticabal. Via de Acesso Prof. Paulo
Donato Castellane/n ,14884-900, Jaboticabal-SP/Brasil. e-mail: carolhsborges@gmail.com

*Apoio financeiro: FAPESP (2016/21011-9), CNPq (305916/2015-7, 446779/2014-8) e CAPES.

Palavras-chave: GWAS, piaucu, ddRAD-seq

INTRODUCAO

A construcdo de mapas genéticos é uma etapa essencial em andlises de mapeamento
de regides gendmicas relacionadas a caracteristicas de interesse zootécnico e, portanto,
fundamental no melhoramento genético assistido por marcadores moleculares. As espécies
de peixes nativas brasileiras carecem de pesquisas compreendendo este tipo de informacao.
O objetivo deste estudo foi a construcao de um mapa genético e também sua utilizacdo em
andlise de associagdo gendmica ampla (GWAS) para determinacdo do sexo em Megaleporinus

macrocephalus.

MATERIAL E METODOS

Inicialmente, foi realizada a extracdo do DNA, a preparagdo das bibliotecas
genOmicas, e o sequenciamento na plataforma Illumina NovaSeq, por meio da metodologia
double digest restriction-site associated DNA sequencing (ddRAD-seq). Como a espécie ndo
apresenta genoma de referéncia, foi realizada a construcao dos loci de novo com o programa
STACKS (CATCHEN et al.,, 2011), bem como a identificagdio dos SNPs. Os SNPS foram
filtrados utilizando-se os parametros geno=0,8 e maf=0,05. O mapa genético foi feito usando
um minimum logarithm of odds (LOD) de 7 e uma progénie de 67 individuos F1 e seus

parentais. A andlise de GWAS foi feita através do método single-step GBLUP (ssGBLUP),
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utilizando-se janelas exclusivas de 20 SNPs adjacentes, que permitem capturar melhor o

efeito de um loci de carater quantitativo (QTL).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Foram obtidas 202.627.568 reads e apds a construcdo dos loci, 10.309 SNPs (sem
filtro). Posteriormente aos processos de filtragem de qualidade, foram identificados 3.320
SNPs, dos quais 2.046 foram distribuidos em 27 grupos de ligacdo (LG), que corresponde ao
nimero cromossdmico da espécie. O mapa genético teve tamanho total de 2.652,26 ctM e o
comprimento dos LGs variou de 4,74 cM (LG22) a 170,61 cM (LG3), com média de 98,23
cM/LG. O ntimero de marcadores assignados a LGs variou de 17 (LG25) a 184 (LG1), com
média de 76 (Figura 1).
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Figura 1. Mapa genético e densidade (cM/Locus).

Na Figura 2 encontra-se a representagdo grafica do GWAS para determinagdo do
sexo em piaucu. Foi tracada uma linha no valor de 3% de varidncia genética aditiva que
corresponde ao limite minimo para considerar uma associagdo significativa (WANG et al.,
2014). No total, 89 janelas de 20 SNPs sucessivos nao repetidos e nao-sobrepostos foram
utilizadas. Somente uma janela, localizada no LG 14, foi responsavel por 4,31% da varidncia
genética para a determinacdo do sexo. Trés SNPs desta janela explicaram 4,31%; 4,24% e
3,34% da varidncia genética para a caracteristica. Tais resultados indicam uma arquitetura
monogeénica para o sexo nesta populacdo e corroboram com a descri¢do citogenética da
espécie (GALLETTI-JR et al., 1981). A mesma apresenta cromossomos sexuais ligados ao sexo
e por isto é provavel que os SNPs encontrados correspondam a regiao pseudoautossomica
dos cromossomos Z e W, indicando que o loci responséavel pela determinacao do sexo esta

localizado préximo a estes marcadores.
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Figura 2. GWAS para determinagao do sexo.

CONCLUSAO

O mapa genético construido é o primeiro da espécie e poderd ser usado na
identificagdo de loci de carédter quantitativo (QTL) e em estudos de associagdo gendmica
ampla (GWAS) para outras caracteristicas de interesse produtivo, como crescimento. O

GWAS para determinagdo do sexo indica arquitetura monogénica para esta caracteristica.
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