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A apomixia, modo de reprodução assexuada via sementes, é uma característica altamente desejável na agricultura moderna, pois permite a propagação clonal de genótipos maternos por meio de sementes, capturando heterose e combinações gênicas de fenótipos de elite. Paspalum é um importante gênero de gramínea forrageira tropical de grande variabilidade genética, predominantemente poliploide e de reprodução apomítica. Representa um recurso valioso a ser explorado tanto no setor agrícola quanto como modelo biológico para pesquisas científicas. A região genômica de apomixia em Paspalum é menor que a de outros sistemas apomíticos e é conservada entre espécies distintas. No entanto, além do programa de melhoramento muito recente, os estudos em nível genômico são limitados devido ao grande desafio das complexidades genômicas dos poliploides. A introdução de métodos analíticos de aprendizado de máquina (“machine learning – ML”) tem o potencial de prever a apomixia por meio de marcadores moleculares, fornecendo informações sobre os mecanismos moleculares associados a essa característica. Este trabalho visa identificar marcadores SNP associados à apomixia em espécies poliploides de Paspalum por meio de métodos de aprendizado de máquina. Para isso, analisamos 28 amostras de plantas sexuadas e apomíticas. Bibliotecas de genotipagem-por-sequenciamento (GBS) foram sequenciadas como leituras de extremidade única de 150 pb usando o Mid Output Kit v2.5 na plataforma NGS NextSeq 500. As leituras foram alinhadas contra o genoma de referência e um transcriptoma de P. notatum, usando o programa BWA. A chamada de SNPs foi realizada usando a versão (I) Tassel 4 - poly; (II) SAMtools e (III) FreeBayes. Sete algoritmos de ML foram avaliados com e sem a incorporação de etapas de Feature Selection (FS), a fim de criar subconjuntos de SNPs com um desempenho preditivo mais alto. Um conjunto final de SNPs de 47.225 SNPs foi identificado. Através dos modelos ML obtivemos uma precisão média de 72,96%. Usando a união entre os algoritmos de FS Gradient Tree Boosting e Support Vector Machine System, conseguimos uma precisão preditiva de 96,43% com um subconjunto de apenas 47 SNPs. Além disso, investigamos os genes circundantes dos SNPs, fornecendo informações sobre as regiões genômicas associadas à apomixia. Este é o primeiro estudo em Paspalum que usa essa abordagem de ML. Nossos resultados sugerem que a abordagem desenvolvida representa uma estratégia potencial para decifrar associações entre marcadores moleculares e fenótipos e para ser implementada em programas de melhoramento de gramíneas poliploides.
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