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RESUMO

ANDRE, Claudomiro Moura Gomes. Avaliagio da lﬁtelhor predic@o linear
nio tendenciosa (BLUP) associada ao uso de marcadores moleculares
na andlise dialélica. Lavras: UFLA, 1999. 101p. (Dissertagio ~
Mestrado em Genética e Melhoramento de Plantag)"

O objetivo deste trabalho foi o de avaliar @ qualidade da melhor
predigdo linear nio tendenciosa (BLUP) na analise ialélica, quando existe
informagdo disponivel sobre a similaridade genética os genitores, obtida
através de marcadores moleculares de heranga dominante. Para tanto,
utilizou-se dois critérios: a eficiéncia do BLUP em relagio ao método dos
quadrados minimos ordinario (OLS), que é o procedimento padrdo de andlise
dialélica para a predi¢do de capacidades de combinagio e efeitos de
cruzamento, e a eficiéncia do BLUP em predizer efeitos relativos a
cruzamentos ndo observados (perdidos ou ndo a ,‘dos). A utilizagdo do
primeiro critério baseou-se na simulagdo de 101 li jagens de uma espécie
ficticia contendo 200 locos relativos a uma caracteristica quantitativa (QTL)
arbitraria e 100 locos marcadores de natureza dominafte. Os efeitos dos QTL
foram gerados conforme uma distribuigio exponencial, e a distribuigio dos
alelos favoraveis ao longo das linhagens foi feita de maneira sistematica, de
modo que ndo existissem linhagens de mesmo valc}r genotipico, e que a
proporgdo de locos com alelos idénticos entre pares de linhagens variasse de
0 a 99%. Fez-se a distribuigio dos alelos nos lo :os marcadores de tal
maneira que a proporgdo média de alelos idénticos entre pares de linhagens
fosse a mesma daquela dos QTL. A partir destas linhagens, construiu-se uma
populagdo de referéncia, considerando todos os 5050!cruzamentos possiveis,
e a similaridade genética entre as linhagens foi quanti cada a partir dos locos
marcadores. Nesta populag3o, variou-se a herdabilidade h? ao nivel de médias
de cruzamento (0,3, 0,5 e 0,7) e o grau de domindncia , 0,5e 1). Em
seguida, construiram-se dialelos, tomando-se 12 linhagens ao acaso,
considerando os métodos Il e IV de Griffing. Tais dialelos foram analisados
conforme os métodos OLS e BLUP, e as estimativas btidas comparadas aos
respectivos parametros (capacidades combinat rias e efeitos de
cruzamentos). Para a avaliagio da eficiéncia da predi¢iio de cruzamentos ndo
realizados, dialelos utilizando 15 linhagens dessas p pulagdes de referéncia
eram construidos, dos quais retiravam-se 30 cruzalpentos aleatoriamente.

" Orientador: Prof. Dr. Eduardo Bearzoti, DEX-UFLA. |
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Além disso, dados experimentais de um dialelo com a cultura do feijdo,
utilizando informagdo de similaridade genética por meio de RAPD, foram
também utilizados, simulando a retirada de cruzamentos. Os resultados
permitiram verificar que o BLUP mostrou-se notoriamente superior ao
método OLS, para a predi¢do das capacidades de combinagdo e do efeito de
cruzamentos, apresentando maiores correlagSes de Pearson e Spearman entre
os valores preditos e os paramétricos. Embora maiores vieses tenham
ocorrido com a predi¢do utilizando o BLUP, no tocante 2 capacidade geral de
combinagdo, a precisdo em erro quadritico médio foi sempre marcadamente
superior com o BLUP. Estas tendéncias se mantiveram ao longo dos diversos
valores de h? e graus de dominéncia. No tocante a predi¢do de cruzamentos
ndo observados, houve correlagdes de Pearson e Spearman moderadas a
elevadas, entre os valores preditos e os paramétricos, e entre aqueles e os
valores observados nos dialelos amostrados (desconsiderando a perda de
cruzamento em questio). Com os dados experimentais esta tendéncia se
manteve, ainda que sob elevados niveis de desbalanceamento, com a perda de
um numero elevado de cruzamentos. Os resultados gerais puderam, assim,
mostrar que 0 BLUP é uma altemativa eficiente para a anilise dialélica,
desde que haja informacéo disponivel sobre a similaridade genética entre os
genitores, com a vantagem adicional de possibilitar a previsio de
cruzamentos que néo puderam ser realizados, ou que foram perdidos.



ABSTRACT

ANDRE, Claudomiro Moura Gomes. Evaluation of best linear unbiased
prediction (BLUP) associated with information from molecular
markers in diallel analysis. Lavras: UFLA, 1999. 101p. (Dissertation —
Master degree in Genetics and Plant Improvement)”

This work aimed at the evaluation of best linear unbiased prediction
(BLUP) in diallel analysis, when information about genetic similarity among
parents is available, obtained from dominant molecular markers. Two criteria
for such evaluation were used: BLUP efficiency over ordinary least squares
method (OLS), the standard method of diallel analysis for predicting
combining abilities and cross effects, and BLUP efficiency on predicting
effects of non-evaluated crosses (missing or not carried out). The former
criterium was based on the simulation of 101 inbred lines of a ficticious
species with 200 quantitative trait loci (QTL) and 100 dominant marker loci.
QTL effects were generated from an exponential density function, and
distribution of favorable alleles among lines was carried out systematically,
in such a way that every line had an own genotypic value, and that proportion
of loci with identic alleles among pairs of lines ranged from 0 to 99%.
Distribution of alleles of marker loci was such that the average proportion
values of identic alleles among pairs of lines was the same of those of QTL.
Using such lines, a reference population was constructed, considering all
5050 crosses, and genetic similarities among lines were quantified using
marker loci. In this simulated population, heritability h” values at the level of
cross means were 0.3, 0.5 and 0.7, and degree of dominance was equal to 0,
0.5 and 1. Diallels were constructed by randomly taking 12 inbred lines from
the whole set of 101, considering methods II and IV of Griffing. The
corresponding diallel analyses were carried out using OLS and BLUP, and
estimates were compared to the reference parameters (combining abilities and
cross effects). The evaluation of BLUP efficiency on predicting non-observed
crosses was carried out considering diallels constructed using 15 lines
randomly taken from those reference populations, simulating cross losses.
Experimental data were also used, from a common bean diallel, using
similarity information from RAPD data, and also simulation of cross losses.
Results showed that BLUP was considerably superior to OLS, for predicting

" Adviser: Prof. Dr. Eduardo Bearzoti. DEX-UFLA.
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combining abilities and cross effcts, with higher Pearson’s and Spearman’s
correlations among predicted and parametric values. Higher biases were
observed with BLUP, with regard to general combining ability, but mean
squared error precision was considerably higher with this methodology. Such
trends were observed for different h? and degree of dominance values. With
regard to the prediction of non-observed crosses, moderate to high Pearson’s
and Spearman’s correlations were obtained, among predicted and parametric
values, and among predicted and those obtained considering the 15-line
diallels individually, without cross losses. With experimental data, similar
trends were obtained, even under high levels of unbalancement. In general,
results suggested that BLUP is an efficient altemnative for diallel analysis,
given that molecular information about genetic similarities is available, with
the additional advantage of allowing the prediction of crosses that could not
be carried out, or missing ones.
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I
1 INTRODUCAO |

O methoramento genético tem por principal ﬁ{ﬁalidade o aumento da
freqliéncia dos alelos favoriveis em uma detennina" populagdo, seja em
animais ou plantas. Este aumento é obtido restringinf_ise os individuos que
serdo utilizados como pais e que contribuirdo com al l’os para a formagdo de
novas geragdes. O processo de restrigdo de pais para geragdes posteriores é
conhecido como selegio (Falconer, 1981). |

Em situagGes reais, a selegio é baseada no otipo dos individuos,

que por sua vez é reflexo da agdo conjunta do genéltipo, do ambiente e da
interacdo entre estes (Falconer, 1981). Assim, um ﬂos pontos primordiais
para se proceder a selecdo com eficiéncia, consiste em se basear em
informagdo que reflita o mais fielmente possivel o ,y'alor genético de cada

individuo que participa do processo. ;

Com este propésito, foram desenvolvidaJ , varias metodologias
estatisticas que procuram o aproveitamento ma o das informagoes
disponiveis. O desenvolvimento da genética quantitah?a, através do emprego
de técnicas estatisticas aliadas a modelos gen ticos adequados, tem
proporcionado métodos que propiciaram um grande inr:pulso no melhoramento
de plantas. Neste sentido, os cruzamentos dialélicos consistem em uma das
técnicas que auxiliam na escolha de genitores com base nos seus valores
genéticos, principalmente por considerarem a capac(ifade de se combinarem
em hibridos, redundando em uma maior eficiéncia § programa de selegio
(Vencovsky e Barriga, 1992). “

i
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Embora os valores genéticos sejam, por definicdo, efeitos aleatérios e
devam ser preditos, os mesmos tém sido tratados, por conveniéncia dos
métodos de analise, como sendo efeitos fixos (Resende, 1997). Neste caso, a
predi¢do dos valores genéticds é realizada pelo método dos quadrados
minimos ordindrio (OLS), para o caso de homogeneidade de variancias; dos
quadrados minimos ponderado (WLS), quando a pressuposicdo de
homogeneidade ndo é atendida e pelo método dos quadrados minimos
generalizado (GLS), em casos de observagdes correlacionadas com ou sem
heterogeneidade de varidncias (White ¢ Hodge, 1989). O método dos

quadrados minimos ordinario é o comumente utilizado na analise dialélica.

Contudo, a utilizagdo do método dos quadrados minimos, em muitos
casos, dependendo da estrutura dos dados, ndo apresenta as melhores
estimativas dos valores genéticos (Henderson, 1974). Assim, a melhor
estratégia de andlise seria a de utilizar metodologias que consideram os
valores genéticos como sendo efeitos aleatorios e como tal obter suas
predi¢des (White e Hodge, 1989; Resende, 1997 e Bueno Filho, 1997).

Tomando-se os valores genéticos como efeitos aleatdrios, a sua
predi¢io pode ser efetuada utilizando-se uma metodologia que combina a
melhor estimativa linear ndo tendenciosa dos efeitos fixos (BLUE), através da
utilizagdo de quadrados minimos generalizados (GLS), com a melhor
predi¢do linear ndo tendenciosa dos efeitos aleatérios (BLUP) (Henderson,
1974, 1975a e 1984).

Esta técnica de analise tem a vantagem de considerar as covariincias
de carater genético existentes entre os individuos, através da utilizagdo de
informagdes de parentesco ou similaridade genética obtidas por dados de
genealogia ou por marcadores moleculares (Bernardo, 1994, 1995 e 1996a;

b



Euclydes, 1996 e Nejati-Javaremi et al., 1997). A utiilizat;io de informagdes
de parentesco melhora as predigées dos valores genét'J os, remove tendéncias
atribuidas aos diversos grupos genéticos, bem comoT;iiminui influéncias de
processos seletivos anteriores e pode até predizer. o valor genético de
individuos ndo avaliados (Henderson, 1984; White e Pdge, 1989; Soh, 1994
¢ Bernardo, 1994). Este ultimo aspecto adquire consl.‘:ierével importancia na
analise dialélica, na predif;ﬁo de cruzamentos nido rea’:izados, seja pela perda
aleatoria ou pela economia de recursos. ‘

A metodologia BLUP foi idealizada ¢ emp ‘:egacla inicialmente em
programas de melhoramento de gado de corte e leit ;nos Estados Unidos e
Canada, onde seu emprego ¢ comum. Nos ﬁltimosjanos, esta técnica de
analise vem sendo amplamente empregada por melho istas do mundo inteiro
em diversas outras espécies de animais e também “m vegetais, como por
exemplo: Hill e Rosenberg (1985) em alfafa; Bouchei e Goffinet (1990) em
soja; Bemmardo (1994, 1995, 1996a, 1996b e 1996c)§ em milho; Soh (1994)
em dendé; Huang et al. (1995) em gerbera; Panter e‘;Allen (1995a e 1995b)
em soja; Resende et al. (1996a e 1996b) em Pinus e éueno Filho (1997) em
Eucalyptus grandis.

Em principio, a melhor predi¢io linear nio t *‘denciosa BLUP (teoria

de modelos mistos) seria 0 método mais adequado para a predigio de valores
genéticos. Por outro lado, Henderson (1986) afirma "ue a principal restrigdo
20 uso desta técnica € a grande demanda de recursos computacionais e que,
dependendo da estrutura dos dados, com outras metojologias, inclusive a dos
quadrados minimos ordinario, pode-se obter estimat yas semelhantes as dos
modelos mistos. Neste contexto, deve-se procurar identificar sob quais

situagoes o melhorista pode langar mio de uma metodologia, em particular a




dos quadrados minimos ordinario, em detrimento dos modelos mistos, tendo
como principal vantagem a facilidade computacional.
Este trabalho teve como objetivos:
1. Comparar as metodologias de quadrados minimos ordinario (OLS) e
melhor predicdo linear ndo tendenciosa (BLUP), com informagdes
* de similaridade genética obtidas através de marcadores moleculares
de natureza dominante, em modelos dialélicos com efeitos
aleatérios, na predigdo das capacidades de combinagio, usando
dados simulados;
2. Avaliar a eficiéncia do BLUP na predigio do desempenho de

hibridos ndo realizados ou perdidos na analise dialélica.



2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 Anailise dialélica b

O termo dialelo pode ser definido como o cqﬂjunto de p® possiveis
combinagdes envolvendo p genitores, estando contidas nestas combinagdes os

p genitores, o conjunto de p(p-1)/2 hibridos F, e cfconjunto de p(p-1)12

hibridos F, reciprocos, e a apresentagdo destas numa tabela, di-se o nome de
‘tabela dialélica’ (Hayman, 1954a e Griffing, 1956). No entanto, este termo
- vem sendo usado de modo bastante geral, consideran [c) variagoes em relagdo
a este esquema. I

Em cruzamentos dialélicos pode-se utilizar a tabela dialélica de quatro
maneiras distintas (Vencovsky e Barriga, 1992; wmo, et al. 1993 e Cruz
e Regazzi, 1994). A tabela completa com todos oi§ hibridos possiveis e
também os pais; a tabela completa sem a utilizagsio ﬁos pais; a meia tabela
utilizando-se apenas os hibridos e os pais, sem os rec | rocos; e por ultimo, a
meia tabela simples, com apenas os hibridos. A uti iza¢do de reciprocos é

motivada pelo estudo de efeitos matemnos, quando :a caracteristica sofre

controle de genes extracromossémicos.

O desenvolvimento da teoria de analise dial ;ica teve imicio com a
introducéio dos conceitos de capacidade geral e especiﬁca de combinagdo por
Sprague e Tatum (1942). Os autores definiram capacidade geral de
combinagio como sendo o comportamento médio de uma linhagem, cultivar

ou material genético, em um conjunto de cruzamentps; e como capacidade




especifica de combinagdo, o desvio observado de uma determinada
combina¢do hibrida em relagio ao que seria esperado somente pelas

capacidades gerais de combinagio dos respectivos genitores.

Segundo Vencovsky e Barriga (1992), os tipos de capacidade de
combinagdo sdo diferenciadas de acordo com a natureza da acdo génica
envolvida. A capacidade geral de combinacio esti associada a genes de
efeitos predominantemente aditivos, além de efeitos de dominancia e algumas
interagdes epistaticas do tipo aditivo-aditivo. Ja a capacidade especifica de
combinagio é decorrente dos efeitos de dominancia e de outras interagdes
epistaticas; contudo, em geral considera-se que os efeitos epistiticos sio de

pequena magnitude e portanto sdo negligenciados para efeito de analise.

Dentre os varios métodos propostos para analise dialélica, os mais
utilizados s3o os métodos propostos por Jinks e Hayman (1953), o
desenvolvido por Griffing (1956) e o proposto por Gardner e Eberhart
(1966). A primeira metodologia enfoca com maior énfase o controle genético
da caracteristica, enquanto que as duas dltimas, as capacidades de
combinagdo.

O método proposto por Jinks e Hayman (1953), e ampliado por Jinks
(1954), Hayman (1954a e 1954b), Jinks (1956) e Hayman (1958), permite
que se trabalhe com gera¢des F,, F, e retrocruzamentos, utilizando-se a
tabela dialélica completa com as p’ combinagdes ou com a tabela
desconsiderando os cruzamentos reciprocos. Ha ainda a possibilidade de se
utilizar a meia tabela, através do método desenvolvido por Jones (1965) e
Ferreira (1985).

A analise baseia-se num modelo exclusivamente aditivo-dominante,

sendo que parametros genéticos de interesse podem ser estimados. Hayman



(1954a) propos ainda uma analise grafica que permite a classificacio dos
materiais genéticos utilizados com base na proporc;éog‘dos alelos dominantes
em relagdo aos recessivos presentes nos materiais, estimar o grau médio de

domindncia e estabelecer limites seletivos que mostram o potencial das

populagdes avaliadas para fins de selegdo.

A metodologia proposta por Griffing (1956) ‘Baseia-se num modelo
genético-estatistico em que podem ser obtidas estimativas das capacidades
geral e especifica de combinagdo, além do efeito de r iprocos dos materiais
utilizados no dialelo. Esta metodologia foi desenvolvi | para quatro tipos de
tabelas dialélicas, correspondendo as diferentes altern‘ tivas de sua utilizagdo
mencionadas anteriormente, podendo-se considerar aFnda o modelo fixo ou

aleatério, dependendo de como os gendtipos sio determinados.

Griffing (1956) definiu como método I, o esTema de anilise com a
tabela completa, ou seja, incluindo os hibridos, os reciprocos e os proprios
genitores. Para o método II, a analise é feita com os iiibridos e os genitores,
sem a presenca dos reciprocos. O método III utjliza os hibridos e os
reciprocos, excluindo-se os genitores. E por fim o’ método IV utiliza na

analise apenas os hibridos, sem a presenga dos pais e dos reciprocos.

Ainda segundo Griffing (1956), o modelo fix :supae que os genitores
foram escolhidos criteriosamente em relagio a uma p!opulat;éo de referéncia
e, portanto, as estimativas obtidas da analise dial‘jglica ndo poderiam ser
extrapoladas para toda a populagdo. Ja o modelo ale torio supde que os pais
foram tomados ao acaso e representam a populagio e referéncia; neste caso

as estimativas obtidas podem ser generalizadas.

Ramatho et al. (1993) avaliaram as implica¢des da escolha do model

se o modelo é fixo, o

mais apropriado, se fixo ou aleatério, afirmando qu

- AW T




interesse do melhorista esta centrado nos componentes genéticos de médias
que sdo estimados na analise dialélica. Para o modelo aleatério, o interesse se
volta para a estimagio de pardmetros populacionais, principalmente os
componentes de varidncia associados s capacidades geral e especifica de
combinacdo. Os autores discutem ainda que a escolha dos genitores deve ser
feita criteriosamente, baseando-se nos caracteres agronomicos de interesse e
que, neste caso, estes nd3o podem ser considerados uma amostra
representativa de uma populagio, sendo assim aconselhavel que os efeitos do
modelo sejam considerados fixos, tendo as estimativas dos componentes de
varidncia utilidade limitada.

Uma discussdo relevante no que diz respeito a se considerar o modelo
fixo ou aleatério, ¢ apresentada por Henderson (1984). O autor define a
escolha do modelo em decorréncia dos objetivos do trabalho. O modelo
devera ser fixo, se o objetivo ¢ a avaliagio do desempenho de um cruzamento
especifico. Neste caso, a inferéncia deve ser feita em relagio aos individuos
do cruzamento ja realizado. Entretanto, se o objetivo é avaliar o potencial
produtivo de um individuo ou de uma linhagem quando cruzados, mesmo que
estes sejam criteriosamente selecionados, deve-se considerar um modelo
aleatério, dado que se tem apenas uma amostragem dos possiveis
descendentes deste individuo, sendo as inferéncias pertinentes ao potencial

reprodutivo do individuo ou da linhagem em questao.

Um terceiro enfoque de analise dialélica foi proposto por Gardner e
Eberhart (1966), o qual possibilita a anélise de tabelas dialélicas completas e
também meias tabelas. As diferengas entre as médias da tabela sdo
analisadas, tendo por referéncia um modelo de efeitos fixos. Neste método, o

efeito de cruzamento é decomposto em efeitos de genitor e de heterose, com



significados proximos aos das capacidades geral e esl?eciﬁca de combinagdo
no modelo proposto por Griffing (1956). Entretanto, n‘o modelo proposto por
Gardner e Eberhart (1966), o efeito de heterose é ainda decomposto em

heterose média, heterose de genitores e heterose especifica.

Segundo Cruz e Vencovsky (1989), uma criti J comumente levantada
ao método de Griffing, referente aos modelos em que Jéo incluidos os pais, é
a consideragio do parimetro ‘s;’, que é a capfcidade especifica do

i

cruzamento de um genitor com ele mesmo. Segundo ele

, para outros autores,
0 parametro ‘sy’ ndo teria significado genético, sendo também discutivel o

fato de a capacidade geral de combinagio ser evida aos efeitos do

|
4

desempenho dos genitores ‘per se’, quando em combinag3es hibridas. Neste
caso, o método proposto por Gardner e Eberhart se}‘a mais apropriado, ja
que este estima separadamente os efeitos de variedade e heterose de genitores,

que seriam desdobramentos dos efeitos de capacidade geral de combinagio.

No entanto, Cruz e Vencovsky (1989) estud:#am os parametros do
modelo de Griffing (1956), considerando os genitor%s como populacdes em
equilibrio de Hardy-Weinberg, e concluiram que o lvarémetro ‘s’ indica a
dire¢do dos desvios de dominancia, sendo negativo, q Eando os desvios forem
predominantemente positivos; e positivo, em caso coWrério; e quanto menor
for o valor absoluto de ‘s;’, mais préxima estara a ﬁ'equéncia alélica do i-

ésimo genitor da frequéncia média da populagdo. Ainda ao comparar as duas

metodologias em termos dos pardmetros genéticos e mados e da quantidade

de informagdo obtida da analise dialélica, os autores Foncluiram que os dois
métodos sdo equivalentes e também consideram o |método II de Griffing

igualmente eficiente em termos de informagdes o;jntidas nos efeitos do




modelo, apesar de reconhecerem o modelo de Gardner e Eberhart como mais

parametrizado.

O emprego dos cruzamentos dialélicos, na forma definida
anteriormente, tem se limitado, na pratica, a um pequeno nimero de pais,
pois além do numero elevado de cruzamentos a serem realizados, existem
ainda as dificuldades das operagdes sob condigdes de campo, com nivel
desejavel de precisdo experimental. Essas limitagdes fizeram surgir uma série
de altemativas para viabilizar sua utilizagio (Cruz e Regazzi, 1994). Assim,
surgiu o conceito de dialelos parciais, com um nimero menor de
cruzamentos, permitindo a avaliagio de um niimero maior de pais com os
-mesmos recursos. Os sistemas dialélicos parciais se adaptam perfeitamente
aos programas de melhoramento que visam a obtengéio de hibridos, ja que

estes avaliam um nimero elevado de linhagens.

Kempthome e Cumow (1961) desenvolveram uma metodologia para
analise de cruzamentos dialélicos baseada em uma amostra de todos os
possiveis cruzamentos de um nimero elevado de genitores. Esta metodologia
passou a ser denominada de anélise de dialelos parciais circulantes. O
nimero de cruzamentos é reduzido em relagio ao dialelo completo, mas a
eficiéncia da metodologia‘ para estimagdo de componentes de varidncias
genéticas e capacidade de combinacdo nio é afetada, desde que sejam

avaliados um grande nimero de genitores.

Miranda Filho e Geraldi (1984) propuseram um modelo para analise
de dialelos parciais que representa uma adaptagdo do modelo proposto por
Gardner e Eberhart (1966). A metodologia baseia-se na decomposi¢io da
variacdo total dos cruzamentos, em efeitos associados a dois grupos de

genitores distintos, ao contraste entre estes e também aos efeitos de heterose.
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Adicionalmente, é realizado um estudo detalhado da heterose manifestada nos
hibridos, dividindo a heterose total em heterose média, heterose de variedade
dentro de cada grupo e, por fim, a heterose especi L";a manifestada em cada

combinagio hibrida.

Posteriormente, Geraldi e Miranda Filho (1 i88) apresentaram uma

a de combinagio e um
contraste envolvendo os dois grupos de genitores, além do calculo das somas

de quadrados associadas a cada efeito. i

A utilizacdo de esquemas dialélicos é bastabte difundida entre os

melhoristas, dado que uma parcela importante| do melhoramento é

representada pela hibridagdo de cultivares ou linh gens, possibilitando a
i recombinagdo da variabilidade existente, para prcluzir novos materiais

(cultivares ou hibridos) adaptados as mais diversas condi¢des (Ramatho et
“al,, 1993). ‘

2.2 A metodologia dos quadrados minimos

Considerando que a maioria das caracteristicas quantitativas de

interesse apresentam efeitos ambientais significativos, ffundamental o uso de

técnicas estatisticas adequadas para a predigio de ;eitos genéticos. Em
geral, estimadores lineares nio tendenciosos sio conve ientes e, dentre estes,

¢ usual buscar os melhores no sentido de apresentarem variincia minima.

Segundo Henderson (1974), a primeira descric;i‘ completa da técnica
dos quadrados minimos, como método de estimagdo de|valores genéticos, foi

feita por Yates em 1934, Desde entdo, esta tem sido a f;principal metodologia
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de andlise de dados em melhoramento, seja pela sua facilidade
computacional, seja pelo nimero e tipo de pressuposicdes a serem
consideradas no modelo em estudo. Em casos mais simples, com relagdo a
estrutura de variancias e covariancias entre os efeitos, e também sobre o grau
de desbalanceamento dos dados, sua eficiéncia é satisfatéria, sendo suas

estimativas ditas ndo tendenciosas e de varidncia minima.

O método apresenta algumas restri¢des quanto & sua aplicagdo, tais
como nao poder estimar o valor genético de individuos ndo observados; as
suas fungdes nem sempre sdo estimaveis, mas apenas algumas combinagdes
lineares destas; e, dependendo do grau de desbalanceamento dos dados, os
valores genéticos para alguns individuos podem ser sub ou superestimados
(Henderson 1974).

O objetivo do método dos quadrados minimos é estimar os efeitos
genéticos ou fungdes lineares destes ajustados, para os demais fatores nio

genéticos, através do emprego de modelos lineares (Martins, 1995).
Considerando-se um conjunto de observagdes fenotipicas dispostas no

vetor ¥ =[y, », ... ], distribuido conjuntamente com os valores

genéticos g’ = [g, & - & ], pode-se admitir o modelo linear:

y=Xp+X,g+e 1)
em que,
Y: vetor de observagbes;
X,: matriz de incidéncia dos efeitos fixos;
X,: matriz de incidéncia dos efeitos genéticos, tomados como fixos;
B:  vetor de efeitos fixos a serem estimados;

12



g: vetor de efeitos genéticos a serem preditos e,

e: vetor de erros aleatorios associados a c&fda observacio.

Ao se utilizar o método, os efeitos genéticos sdo tiﬁios como fixos e assim -

pode-se admitir que a distribui¢do conjuntade y e e é:

R A

{

em que ¢ ¢ um vetor nulo e R é a matriz de variérw'(:ias e covaridncias das

observagoes de y, admitida positiva definida. |

O critério de estimagdo do método consiste em.

encontrar estimadores

lineares de B e g, tais que as E(8°) e E(g°) s¢jam iguais a B e g

respectivamente, e que a varidncia dos estimadores
implica que E[é-e]’ seja minimo. Isso equivale a

g°, solugdes do sistema:

seja minima, o que

contrar vetores f° e

XR'X, XR'x,][p] [XRY 0a)
X;R'X, XIR'X,||g°| | X.R'y

ou:

B | X R'X, XR'X,| |XR"
g ] |XiR'X, XR'X,| |XRY

Se os residuos sdo ndo correlacionados, ou seja,

Ne

e

‘] (2b)

¢

todas as observag¢des

tomadas sdo independentes e admite-se variancias iguais (homogeneidade de

varidncias), ¥ pode ser escrita da forma ¥ = /o2, em

residual; neste caso S° e g° de (2b) sdo ditos estin

que & é a varidncia

;§dores de quadrados

minimos ordinario (OLS) e o sistema (2a) é chamado de sistema de equagdes
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normais. Se os residuos sdo ndo correlacionados, mas nio ha homogeneidade
de varidncias entre os diversos niveis dos fatores fixos, V' pode ser escrita da
forma ¥ = Do?, em que D=Diag(n,) com 7, o nimero de observagdes
em cada sub-classe. Neste caso, os estimadores sio ditos de quadrados
minimos ponderado (WLS). Finalmente, para o caso em que as observagdes
contidas em y sdo correlacionadas com ou sem homogeneidade de
varidncias, /' é uma matriz ndo diagonal, admitida positiva definida; tem-se
entéo as estimativas de quadrados minimos generalizados (GLS).
Uma restrigdo a utilizagdo do método dos quadrados minimos, como
(metodo de predicdo de valores genetxcos € que, na maioria dos casos, as

\
}matnzes X, e X nao  possuem posto coluna completo, sendo 0 sistema dado

~ em- (2a): consnstente mas mdetermmado adrmtmdo um nimero infinito de

solugges para B e g. Entretanto, algumas fungdes lmeares de interesse de

7 B e g sdo perfeitamente estimaveis e invariantes (Searle 1971 e 1987)

Uma solu¢do para o sistema indeterminado em (Za), consiste na
aplicagdo de restrigGes aos pardmetros a serem estimados, de tal forma que se

complete convenientemente o posto das matrizes X, e X ,. As restri¢gdes

podem ser nos parimetros ou nas solugdes do sistema de equagdes normais.
Desta forma, dependendo do tipo de restrigdes utilizadas, pode-se obter
solugdes distintas para o mesmo parimetro (Searle, 1971). Segundo
Henderson (1975a e 1975b) utilizando-se 0 método dos quadrados minimos
em modelos mistos, com efeitos fixos e aleatdrios, as estimativas encontradas

podem ser tendenciosas, além de n3o apresentarem variincia minima.

Descrigbes mais detalhadas do método dos quadrados minimos e

também sobre as propriedades pertinentes as suas estimativas podem ser
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encontradas em publicagdes sobre modelos lineares tais como: Searle (1971 e
1987), Graybill (1976), dentre outros.

2.3 A metodologia BLUP

Na utilizagdo dos quadrados minimos p ra avaliagdo genética,
admite-se que os valores genéticos sejam fixos, qu 1do na realidade ndo o
sdo, visto que, mesmo admitindo que as observagde realizadas sejam fruto
de agregados génicos determinados, e desta forma, p ) endo ser considerados
como de efeitos fixos, deve-se considerar a segregacdo alélica, tratando o
individuo como um veiculo de alelos que segregam e inovamente se agregam
aleatoriamente formando novos genétipos, cuja obserirac;ﬁo da expressdo se
realiza na descendéncia (Martins, 1995). Some-se a is 6 o fato de que, em um
determinado experimento, ndo se avalia todos os ‘:descendentes de cada
individuo, mas apenas uma amostra deste quando cruzado com a populagio.
A pressuposicdo errénea de que o valor genético seja %xo induz a distorgaeg\i

’nas avalia¢des e influi nas estimativas dos valores genéticos (I'Ienderson,:\b 1
1974, 1975a ¢ 1984). | /

Uma metodologia que consiste na avaliagio ;ios valores genéticos
tratados como sendo de efeito aleatério, corrigindo-os 'ara os demais efeitos
fixos contidos no modelo, sendo também apropriada ;ra graus elevados de
desbalanceamento, foi proposta por Henderson em l§49. Esta técnica foi
denominada de Metodologia de Modelos Mistos (M jM), em que pode-se
obter o melhor predi¢io linear nio tendenciosa, * “est Linear Unbiased
Prediction - BLUP”, dos valores genéticos de cada indi “'duo, além da melhor
estimativa linear nio tendenciosa, “Best Linear UII

BLUE”, dos efeitos fixos (Henderson, 1974 e 1975a).

biased Estimation -
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Um modelo misto pode ser expresso na forma geral:

y=Xp+Zg+e 3)

em que:

y: o vetor de observagdes;

>

a matriz de incidéncia dos efeitos fixos;
Z: a matriz de incidéncia dos efeitos genéticos, tomados como
aleatorios;
B: o vetor de efeitos fixos a serem estimados;
g: o vetor de efeitos genéticos a serem preditos, e,
e: o vetor de erros aleatérios associados a cada observagdo.
Considerando-se que a média e a distribuigdo conjunta de y e g ndo
si'o conhecidas, mas que se conhecem as varidncias e covaridnciasde y e g,

pode-se obter o vetor de predigdes W, o BLUP de w (Henderson 1974,

1975a e 1984), que por sua vez é um vetor de varidveis aleatdrias dados por:
w=K'f+L'g

em que X e L sdo matrizes conhecidas de contrastes estimaveis, ou seja,

pertencentes aos espacos gerados pelas colunas de X e Z, respectivamente.

Segundo Henderson (1974), um preditor linear de w pode ser obtido
por:

Ww=a+By
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em que @ e B sdo escolhidos de forma que s
quadratico médio de predigdo dado por E[w—-w]. I
a expressio:

E{(@+By-K'B-L'g)y A(a+By—-K'f~-

em que A € uma matriz simétrica positiva definida s

tendenciosidade, ou seja, E(W) = E(w).

Sendo a distribuigio conjunta de y e w tal que:

V
L’Cl

LC
L'GL

XB

y
KBl

w

el va)

em que C € a matriz de covaridncias entre y e w; G
e covaridncias entre os valores genéticos a serem predj

O preditor produzido pela minimizagio de (4

(1984) e Searle et al. (1992) é:

W=K'B+L'C'V(y- XB°)

em que B° é a solugdo GLS para os efeitos

y=XB+Zg+e,com y~ N(XB,V), dada por:

ﬂo = (XrV-IX)- X:V-ly

¢ja minimizado o erro
5to equivale a minimizar -
i

{

L'g)] €Y

.ijeita a restri¢do de ndo
f

a matriz de variancias
tos.

), segundo Henderson,

',

i fixos, num modelo

(5)

|

K'f3°¢é o melhor estimador linear ndo tendencjoso (BLUE) de K ‘B,

enquanto que:
§=CV(y- Xp°)

¢ o melhor preditor linear nio tendencioso (BLUP) de

17
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O modelo utilizado para estimagdo de S° em (5) ndo ignora a
presenca dos efeitos genéticos, porque estes s3o coerentemente tomados como
aleatdrios e, desta forma considerados no modelo, e sua matriz de variincias
e covaridncias estd contida em V, cuja inversa é utilizada na estimagdo de
B°, o que ndo acontece para solugio GLS em (2b), quando os efeitos
genéticos sdo considerados fixos. E preciso evidenciar que, em (2b), R
contém apenas covaridncias residuais, enquanto que ¥ de (5) apresenta
também covariancias genéticas. Sdo portanto, matrizes diferentes que levam a

solugdes distintas para S.
A obten¢io de BLUP, na forma como descrito em (5) e (6),
B =XV XYy XV 'y
§=CV - Xp%)
envolve frequentemente grande esforco computacional, uma vez que ¢
necessaria a obtengao da inversa de V', a matriz de varidncias e covarincias
de y, a qual € frequentemente de grande dimensdo. Contudo, Henderson et al.
(1959) ja haviam derivado uma forma alternativa para obten¢io de BLUP,

através da maximizacdo da fungdo densidade de probabilidade conjunta de y e

&, em relagdo aos efeitos fixos e valores genéticos.

Reconsiderando o modelo (3), e admitindo-se que:

y XB|(ZGZ'+R ZG R
g|~Nl| Ol Gz G ¢
e 0 R ¢ R

em que,

0 é um vetor nulo;
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¢ é uma matriz nula;
G=A0':,, sendo 4 a matriz que indica|'0 grau de associagdo
genética entre os individuos (matriz de parentesco genético aditivo) e 0'2 a
variancia genética;

R é a matriz de variancia e covariancias residual.

Dessa forma, a solu¢do conjunta para os eféitos fixos e aleatorios,

segundo Henderson (1984) é dado pelo sistema de equagdes:

XR'X XxR'Z [p]_ XR-'J(, -
ZR'X ZR'Z+G'| g Z'R"y‘}
\

Essas sdo as chamadas Equacgdes de Modelos Mistos (EMM), que

permitem obter os melhores estimadores lineares nio tendenciosos para os
efeitos fixos ( XB°), através de quadrados minimos generalizados, bem como

os melthores preditores lineares nio tendenciosos para os efeitos aleatérios

~

(g).

Da absorgdo de £ na primeira linha de (7), é "ossivel a obtengdo da
solugdo para £, dada por:

B =(XR'X) (XR"'y- XR"'Z§) ®)

Substituindo-se (8) na segunda linha de (7) tém “e:
Z'R"X(XR"X)'(X'R"y—X’R"@) '
+(Z’R"Z+G")§=Z’R"y
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2. A ordem das matrizes a serem invertidas é em geral menor que a

dimensio de V.

3. amatriz R é em geral tomada como uma matriz diagonal ou bloco

diagonal, o que toma sua inversdo facilitada;

4. as solugdes para os efeitos fixos em (10) sdp solugdes de quadrados

minimos generalizados (GLS) de S, ja qtre se pode mostrar que
V'=R-RZ(ZR'Z+G™)"Z'R™ conforme mostrado em
Lopes et al., (1993); ‘

5. apesar de a matriz (Z'SZ+G™) em (9) ser de grande dimensio e

ndo diagonal, a sua inversio pode ser ob da de forma eficiente
l
através de procedimentos iterativos, como m'gstrado em Lopes et al.

(1993) e Vemeque (1994).

As propriedades pertinentes ao BLUP fora .1_ descritas de maneira

detalhada por Henderson (1984), e evidenciam a s perioridade teérica do

BLUP como metodologia de predigio de valore reprodutivos. Esta

gi
superioridade tem sido confirmada pelas comparagdes, a partir de dados de
campo e, principalmente, através do uso de simulagdes como, por exemplo,
em Sorensen e Kennedy (1984); Panter ¢ Allen (1995:11 e 1995b); Jeyaruban

et al. (1995) e Bueno Filho (1997).
White e Hodge (1989) apresentam varias pjgpriedades do BLUP,

referentes ao melhoramento vegetal, dentre as quais se destacam:
1. estimagdo e predi¢do ndo-viesadas num procedimento linear unico;
2. pode levar em conta efeitos de selegdo ¢ de endogamia ao longo

das gerages, desde que o grau de relacionamento genético

(parentesco) entre os individuos avaliados sgja conhecido;
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3. a correlagdo entre os valores genéticos verdadeiros e os preditos ¢
maxima dentre todas as classes de preditores lineares nio

tendenciosos;
4. pode-se predizer o valor genético de individuos observados ou ndo;

5. as varidncias e os erros das predigdes BLUP sio menores em

relagdo a outros métodos;

6. para dados multivariados com distribuiciio nomal, a
probabilidade de se selecionar o melhor individuo é maxima entre

as classes de estimadores lineares nio viesados com média zero.

Soretisen e Kennedy (1984), usando simulagdo de populagdes com
caracteristicas semelhantes as de suinos, compararam a eficiéncia de dois
métodos de selecio, o método de quadrados minimos ordinario ¢ o BLUP.,
Foram avaliados os ganhos obtidos com a sele¢io em cada um dos métodos
durante trés geragdes conéecutivas. O autores observaram que as estimativas
de ganho obtidos com o BLUP foram sempre superiores as obtidas pelo
método dos quadrados minimos ordinario. Além disso, os ganhos estimados
pelo método BLUP foram mais préximos das estimativas de ganho quando a

sele¢do era feita utilizando os verdadeiros valores genéticos.

Panter e Allen (1995a) estudaram a eficiéncia dos métodos de
quadrados minimos ordinario (OLS) e o BLUP, na identificagdo de linhagens
superiores em cruzamentos de variedades de soja. Os autores simularam
situagdes com igual nimero de dados em cada sub-classe (balanceamento dos
dados), e também situagdes de desbalanceamento. Em todas as situagdes
estudadas, as predigdes BLUP apresentaram menor erro padrdo, maiores

valores de correlagdo classificatéria entre os valores preditos e o desempenho
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dos cruzamentos avaliados em campo, bem como maior porcentagem de
|

identificagdo de cruzamentos superiores dentre os realizados.

Panter e Allen (1995b), ao comparar dois modelos de BLUP (com e
sem a inclusdo da informagio de parentesco genético Jas linhagens utilizadas
nos cruzamentos) com o método de quadrados minim s ordinario (OLS) para

a predi¢do de cruzamentos em soja, observaram que os erros padrdes das

estimativas obtidas pelo método OLS foram em mééiia 6% maiores que as
E

obtidas com os modelos de BLUP. Entretanto, pio foram observadas

diferengas marcantes entre os dois modelos de BLU , sendo o modelo com

informagdes de parentesco ligeiramente superior.|: Segundo os autores,
estimativas com menores erros associados permitem ao pesquisador uma
maior seguranga na discriminagdo dos genétipos, & esta caracteristica do

método de analise pode ser traduzida em maiores ganlws com a selecgdo.

Jeyaruban et al. (1995), usando simulagio deé populagdes durante 10
geragoes de sele¢do, encontraram uma maior eﬁc'iéncia do BLUP como
método de selegdo, quando comparado com outros cinco indices de selegdo.
Entretanto, a eficiéncia diminuiu & medida que o valor da herdabilidade da
caracteristica estudada aumentou. Um fator ressaltado pelos autores para a
maior eficiéncia do BLUP, quando aplicado a caracteristicas de baixa
herdabilidade, é o fato de esta metodologia lTj.'ar em consideragdo
informa¢des da covaridncia genética entre os genitores que participam do
processo seletivo, informagdes estas desprezadas pelas outras metodologias
utilizados no estudo. Contudo, em algumas situagdes de herdabilidade
elevada (h*>0,6), alguns indices apresentaram res l_ostas semelhantes ao
BLUP, sendo a sua aplicabilidade vantajosa devido a‘io' fato de o dispéndio

computacional envolvido ser menor, ou seja, em algumas situag3es a perda de




informagdes seria compensada pela facilidade e agilidade dos calculos

envolvidos.
Zhu e Weir (1996) compararam diferentes métodos de predi¢do, como
o BLUP com componentes de varidncias conhecidas, com suas estimativas, e
um modelo denominado como “Adjusted Unbiased Prediction” (AUP) em
modelos dialélicos em presenca de efeitos maternos. Foram utilizados dados
simulados e dados reais. Os autores encontraram boa adequagdo com o
BLUP; .entretanto, as predicdes BLUP com estimativas siniulténeas dos
componentes de varidncia mostraram-se menos eficientes que o BLUP com
varidncias conhecidas, sendo que o método AUP foi considerado o de melhor

adequagdo ao fenémeno estudado.
Embora a teoria BLUP tenha sido inteiramente desenvolvida e

/
/‘! aplicada com sucesso em programas de melhoramento animal, sua extensio
:"\ para o melhoramento vegetal também tem sido proposta, como por exemplo
i em White e Hodge, 1989; Resende, 1997 e Bueno Filho, 1997. A predi¢ao de
valores genéticos se daria em modelos mistos onde todos os parimetros
ambientais fossem tidos como fixos e os valores genéticos tomados como
aleatorios.
! Uma das principais caracteristicas do BLUP é a de utilizar
informagdes de parentesco genético aditivo entre todos os pares de
individuos. Os individuos aparentados tém uma propor¢io maior de alelos em
comum relacionada ao grau de parentesco (ex: o parentesco genético aditivo
entre pai e filho é de 50%, entre meios irmdos 25%, entre irmios germanos
50%, etc.), sendo este parentesco levado em consideragio na analise.
O termo definido como “parentesco genético aditivo” refere-se a

j
o Lga . Q- A . . .
propor¢éo de alelos idénticos por @@scendéncia entre dois individuos e é
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AN
equivalente ao dobro do valor do coeficiente de parentesco de Mallecot“(\’an
Vleck, 1993b). !

Dado que individuos aparentados tém alelos em ]comum, 0 uso de suas
observagGes nas avaliagdes incrementa a precisdio das predigdes.
Adicionalmente, a inclusio de parentes permite ma or conexio entre os
diferentes experimentos, sem a necessidade da inclLsio de testemunhas
adicionais. De forma similar, a utilizacio de infom‘nag:ﬁes de parentesco
também possibilita a comparagio de individuos pertencentes a geragdes
distintas de selegdo, o que geralmente nio ¢ possivel na pratica (Bueno Fiiho,
1997). ‘

J

| O BLUP possibilita, além da predi¢io mais precisa do meérito
‘;"‘ genético, a obtenc¢do do coeficiente de endogamia par ?todos os individuos
L) avaliados, se toda a informagao de parentesco é fornecidf (Henderson, 1974 ¢
1984). Quando se dispde de pouca ou nenhuma informagio de um individuo,
informagdes de parentes podem contribuir para a predigio do seu valor

genético. A magnitude desta contribui¢gio ¢ determinada pelo grau de

parentesco entre os individuos envolvidos na analise, sendo que, quanto maior
for o grau de relacionamento genético, maior sera esta contribuicio (Wood et
al., 1991; Van Vleck,11993a; Panter e Allen, 1995a ).

Bueno Filho (1997) afirma que, para fins de sel Eﬁo, a utilizagdo do

BLUP seria uma excelente estratégia, desde que b és estimativas dos

. componentes de varidncia estejam disponiveis. Entretanto, na pritica do
.{ melhoramento vegetal, ainda é dada preferéncia a métod $ de selegdo fazendo
‘\‘uso de médias fenotipicas gerais, derivadas de um mod io fixo (OLS), pois
estes fazem pressuposices (em geral falsas) sobre a dependéncia entre os

valores genéticos dos individuos sob selegao.
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Em casos de balanceamento de dados (niimero igual de observacdes
em cada classe ou subclasse), e auséncia de parentesco entre os genotipos
avaliados, as predigGes BLUP e de quadrados minimos ordinario apresentam
a mesma ordem de classificagdo, sendo as predigses BLUP, as que
apresentam menores estimativas de erro padrdo de predi¢io (White e Hodge,
1989 e Van Vleck, 1993b).

Até recentemente, a utilizagio de dados de parentesco pelo método
BLUP restringia-se apenas aos casos em que se dispunha de informagdes
confiaveis da genealogia dos individuos avaliados, definida como identidade
alélica por #scendéncia, ou seja, a semelhanga entre os individuos sé é
levada em consideragdo para os alelos idénticos advindos de um ancestral
comum (identidade por bq/scendéncia definida por Mallecot, 1948).
Entretanto, com o avango das técnicas de amostragem molecular, alguns
autores propdem a substituicdo da matriz de parentesco genético aditivo,
obtido através de informagdes de genealogia por valores de similaridade
alélica em estado, como por exemplo: Bemardo (1994, 1995 e 1996a);
Euclydes (1996) e Nejati-Javaremi et al. (1997).

Segundo Nejati-Javaremi et al. (1997), a vantagem da utiliza¢do de
dados de similaridade alélica em estado seria a possibilidade de levar em
consideragdo, para efeito de anilise, toda a semelhanca alélica existente entre
os individuos avaliados, sendo até mesmo possivel diferenciar graus de
similaridade entre diferentes pares de individuos irmios germanos, o que nio

ocorre com dados de genealogia.

Bemardo (1994) comparou os resultados das predigdes BLUP obtidos
por meio de informacdes de parentesco através de dados de genealogia de

dois grupos de linhagens de milho, com o uso de dados de marcadores
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moleculares do tipo RFLP, sendo que o principal objetivo do trabalho
consistiu em avaliar a eficiéncia do BLUP em predizer cruzamentos nio

realizados. Nido foram verificadas alteragdes significativas nos resultados

obtidos pelos dois procedimentos; desta forma, a utilizagéio da informagio de
marcadores moleculares seria uma alternativa via vel, desde que ndo se
disponha de informagdes confidveis da genealogia das linhagens avaliadas.

Uma restricdo a utilizagdo desta abordagem seria |a elevagio dos custos

experimentais decorrente do processo de amostragem ]'nolecular.

Euclydes (1996), em estudo de selecdo poff varios procedimentos
estatisticos, entre eles, duas abordagens do método B iUP; sendo a primeira,
com informagdes de parentesco genético aditivo decorrente de genealogia; e a
segunda, com a matriz de parentesco através de m ircadores moleculares,
simulou 100 ciclos seletivos para situagdes de alta e, baixa herdabilidades,
com cinco repeti¢des cada. Ao longo das 100 geragéez- de sele¢do, ndo foram
observadas diferencas elevadas entre as estimativas &e ganho para as duas

abordagens do método BLUP, sendo que em algumas Jituaq‘aes o BLUP, com

uso de marcadores moleculares, apresentou uma peque?_a superioridade.

Nejati-Javaremi et al. (1997) avaliaram {-a possibilidade de

substituicio da matriz de parentesco genético a itivo, por dados de
similaridade alélica, substituindo os valores de pare iesco genético aditivo
por aqueles. Foram simuladas populag¢des com herdabilidades 0,1 € 0,3, e a
selegdo foi aplicada a familias de irmdos germanos e meios irmdos por quatro
geragdes, com 10 repetigdes cada. Em todas a situagd : estudadas, o BLUP,
com informagdes de similaridade alélica, apresentou maiores estimativas de
correlagdo entre o valor predito e o verdadeiro valor gei:tnico. Além disso, foi

o método que propiciou maiores estimativas de ganho genético, ao longo das
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geragdes estudadas. Os autores concluem que a inclusdo de informagdes de
identidade alélica dos individuos avaliados é uma importante fonte de
controle do erro de predicio, e ainda que este tipo de informagio aumenta

consideravelmente os ganhos com a selego.

Uma possivel utilizagdo do BLUP em melhoramento vegetal, citada
por Bemardo (1994 e 1995), consiste na predi¢do do desempenho genético de
hibridos que ndo estejam presentes ou que porventura tenham sido perdidos.
Assim, existindo uma estrutura de covaridincias genéticas entre as linhagens a
serem cruzadas, pode-se predizer o desempenho genotipico de alguns dos seus

cruzamentos, sem que estes sejam avaliados.

A vantagem desta técnica seria a de predizer o desempenho de uma
quantidade consideravel de combinagdes hibridas, com um nimero reduzido
de cruzamentos avaliados em campo. Apesar de a correlagio entre o
. desempenho genotipico do cruzamento predito e o seu valor fenotipico ser em
muitos casos baixa, no maximo igual & raiz quadrada da herdabilidade da
caracteristica (Bernardo, 1994), o autor considera relevante o uso de técnicas
preditivas como uma altemativa viavel para diminuir os custos e também o
tempo com a avaliagd3o de hibridos em um programa de melhoramento de
grande porte, onde sdo avaliados milhares de combinagSes hibridas
anualmente e apenas uma pequena quantidade (<1%) ¢ aproveitada como

hibridos comerciais.

A utilizagio de métodos precisos de predicio do desempenho de
cruzamentos ainda ndo realizados pode aumentar consideravelmente a
eficiéncia de programas de melhoramento. Contudo, esfor¢os neste sentido
nio tém obtido éxito (Bernardo, 1994). A utilizagio do BLUP, como método

de predicio de cruzamentos ndo realizados, tem mostrado eficiéncia
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consideravel, conforme relatado por Bernardo (19941,‘ 1995, 1996a e 1996b).
A habilidade da metodologia BLUP em prediLer o desempenho de
cruzamentos nio realizados, bem como o nimero de ipreditores {cruzamentos
a serem realizados) necessirios para obter prédicdes suficientemente
- confidveis, depende do grau de parentesco dos pais utrlizados como preditores

(Bernardo, 1995).

Bernardo (1994), usando a metodologia de: modelos mistos, com
estimativas de parentesco obtidas através de marcadJ;es moleculares do tipo
RFLP, para predizer o desempenho de alguns cmzaantos ndo realizados em
um grupo de 54 hibridos de milho, provenientes de d‘ is grupos de linhagens
avaliadas em um dialelo parcial, obteve estimativas i‘de correlagdo entre o
valor genotipico predito e o desempenho do cruzam nto em campo para a
producdo de gréos, variando de 0,654 a 0,800. Apesar de o autor considerar
os valores de correlagdo entre o valor observado 4 o predito ndo muito
elevados, estes representam cerca de 70 a 90% do alor maximo possivel
(raiz quadrada da herdabilidade estimada para a caracteristica). A eficiéncia
na predicdo de cruzamentos nio realizados aumenta a1 medida que se utiliza
um maior numero de cruzamentos como preditores, o que mostra a
viabilidade da utilizagdo desta metodologia, como fo la de identificacio de
cruzamentos promissores antes de sua realizag3o. Contudo, o niimero de

hibridos utilizados no trabalho era bastante restrito, de penas 54,

Bernardo (1995) observou resultados semelhantes aos anteriores, ao

testar alguns modelos genéticos de anilise e igraus elevados de

desbalanceamento do dialelo. Os valores de correlaq:ﬁT entre o desempenho

quando foi utilizado um grupo de 67 hibridos. Os valo

observado e predito para produgio de grios, variaram entre 0,58 a 0,74,
}:s das estimativas de
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correlagdo foram considerados elevados, mesmo em situagdes em que o
numero de preditores utilizados era menor que 20% do nimero de hibridos
com desempenho a ser predito (maiores graus de desbalanceamento do
dialelo). Estes resultados sdo indicios de que o BLUP pode ser eficiente na
predicdo do valor genético de um nimero elevado de hibridos, avaliando-se

um mimero bem menor de cruzamentos que o utilizado geralmente.

Em soja, a utilizagdo da metodologia BLUP, como método de
predicdo do desempenho genotipico de cruzamentos ainda nio realiiados,
comparado com o valor médio dos pais (método ‘Mid Parent’) estimado por
quadrados minimos ordinario, foi investigada em virias situagdes por Panter
e Allen (19952 e 1995b). As predigSes obtidas pela metodologia BLUP foram
sempre mais proximas do desempenho fenotipico dos cruzamentos avaliados
em campo; de todos os possiveis cruzamentos, o método BLUP foi o que
apresentou a maior propor¢io de cruzamentos superiores identificados, bem
como maior coincidéncia na classificagdo dos cruzamentos, mesmo quando o

numero de observagdes era restrito.

Bemardo (1996a e 1996b), utilizando um conjunto de 4099 hibridos
de 16 combinagdes entre nove grupos heteréticos de mitho avaliados em até
15 locais dos EUA, Canada, Itilia e Franga, encontrou estimativas de
correlagdo entre o valor predito e 0 desempenho fenotipico para a produgio
de grios de hibridos de milho variando entre 0,49 a 0,76, com uma tendéncia
de estimativas mais elevadas para os grupos com maior nimero de hibridos
avaliados. Segundo o autor, estes valores podem ser considerados
moderadamente elevados, e sugerem que o BLUP seja empregado de forma
eficiente para identificagdo de cruzamentos ndo realizados com desempenho

superior. Entreténto, sua utilizagdo em larga escala, como método preditivo
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de cruzamentos nio realizados, necessita ser investigada, principalmente no
tocante a quantidade e ao tipo de cruzamentos a 'serem utilizados como

preditores, bem como aos modelos genéticos mais ade*:]uados.

2.4 Componentes de variincia

O uso da metodologia de modelos mistos, para a predigdo de valores
;nentes de variancias e

covaridncias envolvidos. Desta forma, uma dete

genéticos, requer o conhecimento prévio dos comp

r'minat;io precisa das

-estimativas dos componentes da varidncia melhora tanto o processo de
estimagdo, como o de predi¢do, podendo resul 1" em alteracGes nas

estimativas dos efeitos fixos, bem como nas predigdes :os efeitos aleatdrios.

Diversas metodologias tém sido sugeridas pai a estima¢io desses
La IIl de Henderson ou
métodos da analise de varidncia (ANAVA) ou ainda, “ étodo dos momentos
(Henderson, 1953); Método dos Estimadores Nio L(\]/iesados de Norma
Minima, ou MINQUE (Rao, 1970 e Rao, 1971a), Me’tf o de Estimagdo Nio
Viesada de Minima Varidncia Quadratica, ou MI “QUE (Rao, 1971b);
ML (Hartley e Ra; 1967);
Verossimilhanga Restrita, REML (Paterson e Thompson, 1971) e o da

dulley, 1990).

componentes. Dentre elas, citam-se os métodos I, I1

Mixima Verossimilhanga, Maxima

>

Maxima Verossimilhanga Integrada, VEIL (Gianola e F

O método I de Henderson aplica-se a procedi::fnentos de analise de

varidncia para dados balanceados ou desbalanc
completamente aleatdrios, consistindo em igualar os

suas esperancas matematicas e resolver o sistema de eq
método fornece estimativas ndo viciadas, com varianci

dados sdo balanceados e os efeitos sdo nio correlaciona

Eaclos, em modelos

uadrados médios as
iacSes formado. Esse
} P

minima, quando os

1
0S.




Tendo em vista a limitagio do método I de Henderson, a de exigir
modelos completamente aleatérios, o autor desenvolveu os métodos II e I,

os quais podem ser aplicados a modelos mistos.

O método Il consiste em estimar os efeitos fixos do modelo, ignorando
os efeitos aleatorios, ajustar os dados para os efeitos estimados e,
posteriormente, aplicar o0 método 1, considerando-se o modelo completamente
aleatério. Esse método fornece estimadores tnicos para os componentes de
variancia e covaridncia. Além disso, pode ser utilizado para qualquer modelo
misto, desde que ndo haja interagdes entre os efeito fixos e aleatérios ou

aninhamento de fatores aleatorios dentro de efeitos fixos (Henderson, 1984).

O método Il de Henderson € capaz de estimar componentes de
varidncia para qualquer tipo de modelo misto, utilizando o método de
ajustamento de constantes de Yates, em que a soma de quadrados de cada
fator é calculada pela diferenga entre as somas de quadrados obtidas pelo
ajuste de um modelo completo ¢ de um submodelo que exclui o fator em
questdo (reducdes de formas quadraticas). Apds a obten¢do das somas de
quadrados, sdo calculados os quadrados médios que, igualados &s suas
respectivas esperancas matemaiticas, formecem as estimativas dos

componentes de varidncia.

Este método fornece estimadores ndo viciados e invariantes a
translagdo, mas tais estimadores ndo sdo tnicos, uma vez que se podem
definir ou obter mais redugdes do que as necessirias para estimar os
componentes de variancia; em alguns casos, o método fomece estimativas
mais precisas do que as dos métodos I e II, mesmo nos casos em que estes
possam ser plenamente aplicados (Verneque, 1994). Em populagdes sob

sele¢do, o caso mais comum em melhoramento, este método produz



estimativas dos componentes de varidncia viesados (Sorensen e Kennedy,

1988).

Os métodos dos Estimadores Nio Viesados de Norma Minima
(MINQUE) e dos Estimadores Nio Viesados de Minima Variancia
Quadratica (MIVQUE), sdo baseados diretamente na estimacdo de fungdes
quadraticas dos componentes de varidncia, por meio de formas quadraticas

do vetor de observacdes.

A estimagdo de tais fungdes € sujeita as restricdes de ndo
tendenciosidade e de invariancia a translacdo. Os dois métodos diferem
apenas na forma usada para estabelecer a precisio dos estimadores, sendo
que o primeiro assume que a norma Euclidiana da matriz niicleo seja minima,
e o segundo impde-se a restri¢do de que a varidncia dos estimadores seja
minima. Estes critérios ndo asseguram que estes sejam os estimadores mais
adequados e também dependem do conhecimento prévio dos valores dos

componentes a serem estimados (Henderson, 1984).

Brown (1976) propés a utilizagdo do procedimento MINQUE como
um processo iterativo denominado I-MINQUE (Iterative-MINQUE), em que
a solucdo MINQUE de um determinado passo serve de aproximagio dos
verdadeiros valores e estes geram uma nova solucgdo, o processo se repetindo
até uma convergéncia estabelecida. As solugdes I-MINQUE apresentam
propriedades estatisticas mais vantajosas, quando comparadas as do

MINQUE original.

Sob normalidade, os estimadores obtidos pelos dois métodos sdo
equivalentes. Assim, o método MIVQUE ¢ mais utilizado e conhecido, tendo
em vista que na maioria dos trabalhos cientificos, na area bioldgica, assume-

se que os dados seguem distribui¢do normal (Verneque, 1994).
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O meétodo da Maxima Verossimilhanga para estimacio de
componentes de variancia foi desenvolvido por Hartley e Rao (1967). O
método consiste em maximizar a funcdo densidade de probabilidade das
observacdes, em relagdo aos efeitos e aos componentes de variincia dos
efeitos aleatorios considerados no modelo, pressupondo normalidade. Esse
método € iterativo e fornece estimativas ndo negativas para os componentes
de variancia, bem como elimina o viés atribuido as mudancas nas frequéncias
génicas, decorrente da selegdo, caso o parentesco entre os individuos for

considerado.

Embora os estimadores de maxima verossimilhanca apresentem
propriedades estatisticas otimas, estes apresentam viés, por ndo considerar a
perda de graus de liberdade, resultante da estimacdo dos efeitos fixos. A
perda dos graus de liberdade faz com que os estimadores dos componentes
variancia obtidos, pelo método, em geral, ndo coincidam com aqueles
estimados pelo método do tipo ANAVA, mesmo quando os dados sio

balanceados.

O viés presente com o método da maxima verossimilhanca pode ser
removido, considerando-se apenas a parte da fungio de verossimilhanga que
independe dos efeitos fixos. Este procedimento, pelo qual cada observacdo é
dividida em duas partes independentes, uma referente aos efeitos fixos e outra
aos efeitos aleatorios, foi sugerido por Thompson (1962). Mas foram
Patterson e Thompson (1971) que desenvolveram o método para modelos
mistos balanceados ou ndo, o qual foi denominado de Maxima
Verossimilhanga Restrita (REML). Para dados balanceados os componentes

de variancia sdo os mesmos encontrados pelos métodos do tipo ANAVA.



. o

Para a derivagdo dos estimadores REML, o Frocedimento requer que
o vetor de observagdes y tenha distribui¢io normal, e ¢ utilizada a funcdo de
verossimilhanga de L’y (fungdo de verossimilhanga L‘bstrita), um conjunto de
contrastes de erros com esperan¢a nula, que redtesenm efetivamente as

observagdes ajustadas para os efeitos fixos.

Nos ultimos anos, principalmente devido aos lavangos da computagao,
tem-se dado preferéncia ao método REML, qu ido se trata de dados

1
desbalanceados (Vemeque, 1994). As razdes para esta preferéncia baseiam- |

se nas propriedades estatisticas desejaveis que J<:~s estimadores REML

apresentam, a maioria das quais, comuns ao méto 0 ML. Algumas dessas

propriedades sio: !

¥

1. os estimadores sdo fungdes estatisticas suficientes, consistentes e

assintoticamente normais e eficientes;
|

2. as aproximagdes sdo sempre bem definidas;

- . ey
3. o uso da restricio de nio negatmdadg dos componentes de
ia . - I A =
variancias ou de outras restri¢des no espj'qo dos parametros, nido

causam dificuldades conceituais na aplicagfio do método;
4. as solugdes pertencem quase sempre ao espaco dos parametros;

5. varidncias amostrais e erro quadratico xlnédjo menores do que
aqueles obtidos por outros métodos que produzem estimadores nio
viciados;

6. o método REML reduz ou elimina o viés ;de pequenas amostras
e/ou decorrente da selecio. §

A desvantagem do método REML, que é tamibém uma desvantagem
adicional do método ML, é o fato de o procedimento :le procura do ponto de

maximo da funcdo de verossimilhan¢a em geral requerer esquemas iterativos,
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e a convergéncia, além de ser lenta, ndo ¢é garantida. Todavia, o avango
consideravel na drea da informatica, bem como a adaptagdo e implementagio
de eficientes algoritmos computacionais, tém permitido um uso generalizado

deste método na area de methoramento.

Durante a ultima década, o método REML tem-se tornado o método
preferido para estimagio de componentes de varidncias e covariancias,
principalmente em melhoramento animal, onde os dados sdo, via de regra,
desbalanceados. Esta escolha deve-se, ndo apenas as propriedades estatisticas
desejaveis que o método apresenta, mas também i grande evolugdo dos
recursos computacionais disponiveis, ao desenvolvimento e adaptagio de
algoritmos especializados, explorando caracteristicas especificas da estrutura
dos dados ou do modelo de anilise, e a utilizagio de uma variedade de

técnicas numeéricas (Verneque, 1994).

A utiliza¢do de componentes de varidncia pelo método REML, para
dados ndo balanceados, geralmente requer esquemas iterativos (Searle et al,
1992). A analise numérica geralmente classifica os procedimentos para
encontrar o ponto de étimo (maximo ou minimo) de uma fungdo, conforme a
quantidade de informagdo requerida de suas derivadas (Vemeque, 1994). Ha
basicamente trés grupos: os métodos denominados de Newton, que utilizam
primeira ¢ segunda derivadas, métodos que utilizam apenas a primeira
derivada e, finalmente, os métodos livres de derivadas, que envolvem
estratégias de procura direta ou aproximagio numérica de derivadas.

Até recentemente, os principais algoritmos empregados na irea de
melhoramento faziam uso das duas primeiras categorias. Os algoritmos
principais delas sdo, respectivamente, o método do Escore de Fisher e o de

Newton-Raphson, que requerem os valores esperados da primeira e segunda
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derivadas do logaritmo da fungdo de verossimilhangai Os métodos de Newton
|

um menor numero de

apresentam a vantagem de convergéncia regular, co
iteragdes; entretanto, exigem a inversio de matrizes e dimensdes elevadas, o

que, em alguns casos, torna a sua utilizagdo restrita (} emeque, 1994).

Dentre os algoritmos que utilizam apenas informacdes da primeira
derivada, destaca-se o algoritmo Maximizagio da speranga (EM-REML)
descrito por Dempster et al. (1977). Pela facilidade de se impor restri¢des as
solugSes e também pelo menor requerimento co putacional frente aos
procedimentos de Newton, quando se utiliza o algoritmo EM, o uso deste é
defendido por varios autores, entre eles Henderson, (1984 e 1986) e Laird et

al. (1987).

Por outro lado, a grande critica que se faz ao uso do EM-REML, ¢é
que ele pode apresentar convergéncia lenta, mesmo nas situagdes em que
outros algoritmos convergem rapidamente (Vemeque; 1994). A razio para
isto € que o algoritmo EM é um método de subsi:ituigées sucessivas de
primeira ordem e exibe convergéncia linear ao térming;p' das iteragdes (Laird et
al., 1987). Isto pode ocorrer especialmente quan&o 0s componentes de
variancia sdo proximos de zero, quando a matriz de variancias e covariincias
“V'” tende a tomar-se ndo positiva definida. Igualmente em modelos com
poucas observagoes e muitos fatores aleatérios, podelin ocorrer problemas de
convergéncia. No entanto, a convergéncia normalmenté OCOrTera, se 0 numero
de observacGes for grande, e esta corresponderi ao maximo da funcdo de

verossimilhanga (Vemneque, 1994).

A maxima verossimilhanga integrada VEIL, proposto por Gianola e

Foulley (1990), baseia-se em métodos bayesianos. Através deste método, os

37




componentes de varidncias e covaridncias sio estimados a partir de

verossimilhangas integradas.

Pelo método da maxima verossimilhanga ML, as fdrmulas sio
derivadas a partir da fungdo de verossimilhanca de y. No método REML, as
férmulas sdo derivadas a partir da funcdo de verossimithanga de um vetor de
contrastes livres dos efeitos fixos. Na terminologia bayesiana, a maxima
verossimilhanca € derivada da maximizagdo da fungiio densidade conjunta a
posteriori dos efeitos fixos e dos componentes de varidncia e covaridncias de
Y. Se a fungdo de densidade conjunta for integrada em relagdo aos efeitos
fixos e em seguida a fungdo marginal for maximizada em relagdo aos
componentes de varidncia e covaridncias, os estimadores resultantes serio os

| estimadores REML.

~

O método VEIL utiliza o mesmo conceito, um passo a frente,
integrando a verossimilhanga marginal em relagio a cada componente da
matriz ¥, assumindo que outros valores destes componentes de variincia
tenham sido estimados. As formulas resultantes sio similares as obtidas pelos
métodos ML e REML; a diferenga basica é que o método VEIL considera os
graus de liberdade utilizados para estimar os efeitos fixos e cada um dos
componentes de varidncia. Além disso, o uso de procedimentos bayesianos
permite ainda que informagGes passadas sobres os componentes de varidncia

sejam levadas em conta na analise.



3 MATERIAL E METODOS

A utilizagdo da melhor predi¢io linear ndo endenciosa (BLUP) foi
avaliada mediante dois critérios: pela comparat;.{) com o método dos
quadrados minimos ordinario (OLS) na predicdo das capacidades de
combinagdo, e pela eficiéncia do BLUP em predizer ; capacidade especifica
de combmnacdo e o valor genotipico de cruzament{')s ndo realizados. Em
ambos os critérios, dados simulados foram utilizadoéj sendo que no segundo

também foram utilizados dados reais.

3.1 Dados simulados

Uma populagio de 101 linhagens totalmente endogémicas foi
simulada, considerando 200 locos quantitativos | (QTL) e 100 locos
marcadores de natureza dominante, todos de distribui¢io independente. A
finalidade dos marcadores foi a de simular um proclso de quantificacdo de

similaridades genéticas entre as linhagens.

Os efeitos dos QTL (diferenca entre os dois homozigotos) foram
gerados a partir de uma fungio densidade probabil dade exponencial, com
meédia igual a 1. Esta funcdo caracteriza-se por apre éntar frequéncias mais
elevada de valores com menor efeito. A distribui¢io dé frequéncia dos efeitos
gerados dos 200 QTL pode ser visualizada na Figura | :

A distribui¢do dos alelos para composx;jo dos gendtipos das

lmhagens foi feita de forma sistematica, de tal forma Tue foi atribuido para a

primeira linhagem os 100 primeiros locos (os de m: ior valor), com alelos
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favoraveis fixados, sendo os demais desfavoraveis; para a segunda linhagem,
os locos com alelo favoravel foram também em mimero de 100, a partir do
segundo de maior efeito; e assim por diante, sendo que a ultima linhagem
apresentava alelos favoraveis fixados para os 100 locos com menor efeito.
Este critério de distribuicio foi adotado objetivando que:

1. cada linhagem apresentasse 50% dos locos com o alelo favoravel

fixado;

2. ndo existissem linhagens com o mesmo valor genotipico ou
reprodutivo;
3. a proporgio de locos com alelos idénticos entre pares de linhagens

variasse de 0 a 99%.

120 1 110
100 1
£ 804
&
< 60
g
g 46
2 40
23 .
20 A . 1 11
14 3 1
0 1 1 :
o S H & 8 o= &
o o o o ; o o
A S S R S
Efeito do QTL

FIGURA 1. Distribuigdo de frequéncia absoluta dos valores atribuidos aos
200 genes, gerados pela fungdo densidade de probabilidade
exponencial.
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A distribuigdo dos alelos marcadores foi feita tomando-se como
referéncia a similaridade alélica existente no tocante 65 QTL. Para isso, foi
calculada a similaridade genética (proporgdo de loco$ com alelos idénticos)
para todos os pares de linhagens. A composicio dos; genétipos marcadores

das linhagens foi feita como descrito a seguir.

Considerando as linhagens ordenadas como dgscrito na distribui¢do
dos QTL, para cada loco marcador da primeira linhagem, foi sorteado um
alelo podendo assumir os valores 0 (auséncia) ou il (presenga) do alelo
marcador com probabilidade % para cada. Para este ésmo loco, nas demais

linhagens, o alelo foi definido com base na similaridade genética entre as

linhagens, sendo que a probabilidade de o alelo ser idéntico ao sorteado para
a primeira linhagem foi igual ao valor da similaridade ntre esta linhagem e a

outra em quest3o.

?

Apds definidos todos os genétipos marcad ‘fes, foi calculada a
similaridade genética com base nos marcadores, simul%ndo o que seria feito
em uma sitnagdo real. Para isso, utilizou-se o coeficie ite de similaridade de
Sorensen-Dice, o qual, segundo Duarte (1998), é aprop iado para marcadores
de natureza dominante, como simulado no presente estugo:

2a

1= Gatbig o

sendo §; o valor de similaridade alélica entre hs linhagens i e j,

respectivamente; a o niimero de presen¢as simultineas do alelo marcador
dominante nas linhagens i e j; b ¢ ¢ o nimero de presengas do alelo

marcador dominante em apenas uma das linhagens consideradas.

Apés definido o genétipo das 101 linhagens, estas foram cruzadas em

esquema dialélico, considerando trés tipos de interagdes alélicas no tocante
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aos QTL: auséncia de dominancia, grau de dominéncia 0,5 para todos os
locos e domindncia completa. Para cada uma das situagGes de interagdo
alélica (graus de dominincia) consideradas, foi obtida uma populagdo de

referéncia contendo todos os 5050 cruzamentos e as 101 linhagens.

Conforme definido originalmente por Sprague e Tatum (1942), o
efeito da capacidade geral de combinagio (CGC) foi considerado como a
diferenca entre a média dos cruzamentos de um individuo e a média da
populagio. A capacidade especifica de combinagio (CEC) correspondeu ao
desvio do valor de cada cruzamento, em relagdo ao esperado, baseando-se nas
capacidades gerais de combinagdo de cada genitor. Este valores de CGC e
CEC foram calculados para as trés populagdes de referéncia, sendo tomados

como valores paramétricos, uma vez que foram calculados sem erro.

3.2 Dados experimentais

Para avaliagdo da eficiéncia do BLUP na predigio de cruzamentos
nao realizados, foram utilizados dados experimentais, referentes a
produtividade (kg/ha), de um dialelo, envolvendo 22 linhagens de feijdo
comum, conduzido por Abreu (1997). Devido a problemas de
incompatibilidade entre as diversas linhagens, foram realizados apenas 120
dos 253 cruzamentos possiveis. Os cruzamentos foram avaliados em 3 locais
do Estado de Minas Gerais, em litices simples. Detalhes sobre as
caracteristicas das linhagens e também da condugdo dos experimentos foram
descritos em Abreu (1997).

Os dados de similaridade genética entre as 22 linhagens utilizadas
neste estudo foram obtidos por Duarte (1998), através de marcadores

moleculares do tipo RAPD. Foram utilizados 33 iniciadores (primers), que
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geraram 265 produtos de amplificagdo (bandas), das quais, 137 apresentaram
polimorfismo. Os valores de similaridade genética fo@m calculados a partir

- . I
do coeficiente de Sorensen-Dice, conforme recomendajp pelo autor.

3.3 Analise dialélica

Dois enfoques de analise dialélica foram empregados, utilizando o
método dos quadrados minimos ordinario (OLS) e a melhor predigdo linear
ndo tendenciosa (BLUP).

Com o método dos quadrados minimos ordinario, as estimativas dos

efeitos fixos e dos efeitos das capacidades de combinagdo, foram obtidas a

partir das expressdes propostas por Griffing (1956), e apresentadas por Cruz
e Regazzi (1994). ‘

Com o método BLUP, as estimativas dos efeitos fixos e as predicdes
das capacidades de combinagio foram obtidas de maneira semelhante a

apresentada por Bernardo (1995), em cruzamentos dialti.licos parciais.
O modelo linear considerado foi dado por:
Y=XB+Z,g+Z,s+e

sendo

Y : o vetor de observagdes;

X : a matriz de incidéncia dos efeitos fixos;

B : o vetor de efeitos fixos (efeitos de bloco, local e méiia geral);

Z, : a matriz de incidéncia dos efeitos da capacidade ge'xal de combinagio;

£ : o vetor de efeitos da capacidade geral de combinaqiq;




Z, : a matriz de incidéncia dos efeitos da capacidade especifica de
combinacio;

s : o vetor de efeitos da capacidade especifica de combinagdo;

e : o vetor de residuos.

Admitiu-se que:

. -

Y Xp rZz,c;,.z;ﬂuk ZG, Z,G, R
0 i=] ,

& ~N 0 G,Z, G, ¢ ¢

* Gz, ¢ G ¢

e 0 ] R ¢ ¢ R_

em que

0 € um vetor nulo;

¢ é uma matriz nula;

R=10" a matriz de variancias e covaridncias residual, com / uma
matriz identidade e &% a varidncia residual.

G, = A0, a matriz de varidncias e covaridncias das capacidades
gerais de combinagdo das linhagens, com A4, a matriz de similaridade
genética aditiva entre as linhagens e 0'; o componente de varidncia da

capacidade geral de combinagdo. Os elementos da matriz A, na diagonal sio

iguais & unidade e fora da diagonal igual aos valores do coeficiente de

similaridade de Sorense-Dice, calculados conforme (11),

G, = 4,02, a matriz de varidncias e covaridncias das capacidades

especificas de combinacdo das linhagens, com A4, a matriz de similaridade
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2

genética de dominincia entre os cruzamentos e o’

0 componente de
varidncia da capacidade especifica de combinagio. Os elementos da matriz

A, na diagonal sio iguais a unidade e fora da diJ onal iguais ao valor
definido como coeficiente de dominancia (Kyyeamy) de fcordo com Henderson
(1984) e Van Vleck (1993b), como descrito a seguir.

Henderson (1984) e Van Vieck (1993b) definiram o coeficiente de

domindncia como sendo a proporgdo de gendtipos idénticos ao longo de todos

os locos, entre dois individuos relacionados geneticamente. Considerando dois
hibridos H;; e H,

m» Tesultantes dos cruzamentos das I[nhagens (L x Lj) e

(L, x L,), respectivamente, se essas quatro linhag! ns sdo relacionadas,
entdo o coeficiente de dominancia £, ,,, entre os hibwdos H; e H, édado

por:
1 L
Kgyeiimy = Z[Sﬂ X Sy + S X S, ,-:] ‘ (12)

A solugdo conjunta para os efeitos fixos e aleatorios, foi obtida pelo

sistema de equag¢des (Henderson, 1984): l

gl [xx Xz, xz, T'l[xy
gl=1Zix Z2)z,+ Ay, 2z, Zly (13)
§| LZix Zz, Z:Z,+ 4'r.] |Z;y

i

ou
i Coo Co ColXy
g = Cio Cu C): VA Y
§ Co Gy Ci]Zy




o’ o’
com ¥, =6'—; ey, =6_—§-.

As estimativas dos componentes de varidncia foram obtidas pelo
método da méxima verossimilhanga restrita (REML), utilizando o algoritmo
de maximizagdo da esperanca (EM-REML), proposto por Dempster et al.
(1977) e apresentado por Henderson (1984).

As estimativas dos componentes de variincia em uma determinada

iteragdo foram obtidas por:

2 - Y'Y-ﬂ"’XfV—é" |’y_§'zz’y

5 14a
N-r(X) .
5 - g4 g+m(4'C,))6 (14b)
g
Ar 4=l 2 -1 ~2
5 $'4,$+r(4,°C )0 (14¢)

q;

sendo N o nimero de observagdes, 7(X) o posto da matriz X , (- )o

operador trago matricial, ¢, o niimero de linhagens e ¢, o nimero de

hibridos avaliados.

Deve-se ressaltar que ndo existem solugées explicitas para o sistema
apresentado em (13), dado que as estimativas dos efeitos fixos e as predi¢des
das capacidade de combinagio dependem dos valores atribuidos aos
componentes de varidncia, e estes, por sua vez, como observado em (14),
dependem das estimativas dos efeitos fixos e das predigdes dos efeitos

aleatorios.

46



A solugdo para o sistema consistiu em atribuir valores iniciais para os

|
componentes de varidncias e obter uma solugido para os efeitos fixos e

aleatorios. Com esta solugdo, eram recalculados
varidncia, que eram utilizados em (13), obtendo uma
efeitos fixos e aleatérios. O processo era assim con
ocorressem mudangas significativas nas estimativas

variancia,

os componentes de
nova solucdo para os
tinuado até que nio

dos componentes de

As estimativas dos efeitos do modelo linear, bem como dos

componentes de varidncia, permitiram a predigdo

realizados, quando este fosse o caso.

de cruzamentos ndo

Sendo ¥ 4 © vetor das predigdes observadas para,conjunto de hibridos

avaliados em um determinado experimento, tem-se

representado pelo seguinte modelo linear:

I;A =i +Z,,8+Z,,5,

. que 1": pode ser

{

sendo / a estimativa da média geral, Z,, a matriz de

incidéncia dos efeitos

E
da CGC, & o vetor de predigdes da CGC, Z,, a maﬁiz de incidéncia dos

efeitos da CEC, e §, o vetor das predigdes da CEC.

A predigdo do desempenho de um conjunto de hibridos ndo avaliados

( ?p ), foi feita por:
Y, =C»GLY,

na qual C,,, é a matriz de covaridncias genéticas entre

(15)

i

0s hibridos avaliados

b} e .
e os hibridos com desempenho a ser predito, G, é a matriz de variancias e
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covaridncias genéticas dos hibridos avaliados e I"; o vetor das predigdes dos
hibridos avaliados.

Os valores dos elementos de C, , ¢ G,, foram calculados por:
Cor = 20pG1pZ}, + 2,5G,52, , e,
Gu=2,G2,+2,,G,Z,
com Z,, e Z,, as matrizes de incidéncia das capacidades geral e especifica

de combinacdo dos hibridos com desempenho a ser predito, respectivamente,

G, e G,, as matriz de covaridncias genéticas das capacidades gerais e

especificas de combinago entre os hibridos avaliados e os com desempenho a

ser predito, calculados de acordo com (11) e (12), respectivamente, G e G,

definidos anteriormente, tomando-se as estimativas dos componentes de

varidncias no lugar dos pardmetros.

De maneira analoga a (15), os valores preditos das capacidades
especificas de combinagio dos hibridos néo avaliados foram obtidos

mediante:;
- =]
5,=C0pG;'5p
em que C,,, é a matriz de covariincias genéticas das capacidades

especificas de combinagdo entre os hibridos avaliados e os com desempenho a

ser predito, calculados de acordo com (12).

3.4 Comparacio entre os métodos BLUP e OLS

A partir das populagdes de referéncia descritas anteriormente, foram
tomados sub-dialelos, considerando os métodos II e IV de Griffing, a partir

de 12 linhagens amostradas ao acaso. A todos os cruzamentos dos sub-
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dialelos, tomados em trés repetigdes, foi adicionadb
1

residual com distribuicdo normal de média 0 (zeroi

um efeito aleatério

e variincia ¢2. Os

valores de o foram gerados de tal forma que fossem simuladas situacdes de

herdabilidade ao nivel de médias igual a 0,3, 0,5 ¢ 0,7.

Ao todo foram simuladas 18 situagdes distintas, envolvendo trés graus

de dominincia (auséncia de dominincia, dominincia 0,5 e dominancia

completa), dois métodos dialélicos (Griffing II e “IV)

herdabilidade (0,3, 0,5 e 0,7). Para cada situagiio si

e trés niveis de

ulada, foram gerados

300 dialelos, que foram analisados segundo os métodosBLUP e OLS.

A eficiéncia das metodologias em questdo foil'avaliada segundo os

seguintes critérios:

Viés médio (VM). A estimativa do viés médic! foi tomada como a

média, em modulo, dos desvios observados entre o valor paramétrico e a

média das predi¢Ses para o mesmo parametro, dado por}

Ji

] 1
M ==
I fr=

i j=

N"‘v‘ .

JLZ(&, -9,.)| G=1,2, .., lej=l,

s s )

sendo 8, o pardmetro i (efeito de CEC, CGC ou de cru?amento); I o nimero

de parametros a serem preditos; J, o nimero de vezes (dialelos) em que o

pardmetro i foi predito; e éy a j-ésima predi¢io de 6, . !:

Erro médio (EM). A estimativa do erro médiI foi tomada como a

média dos médulos dos desvios observados entre o

meédia das predi¢des para 0 mesmo pardmetro, dado por:

1 1120 -
M =3 25280

! s
lor paramétrico e a
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Erro quadritico médio (EQM). A estimativa do erro quadratico
médio foi tomada como a média dos quadrados dos desvios observados entre

o valor parameétrico e o predito do mesmo parametro, dado por:

1g L - 2
M=72752 6;-6,)

Correlagdes. A partir das predigdes de CGC, CEC e valor de
cruzamentos obtidas pelas duas metodologias, em todos os dialelos
amostrados, foram estimados os valores dos coeficientes de correlagdo
simples (Pearson) e classificatoria (Spearman), entre os valores preditos e os
paramétricos (Steel e Torrie, 1981), para verificar semelhangas entre tais

valores, tanto em magnitude como no ordenamento.

3.5 Predi¢iio de cruzamentos nio avaliados

A eficiéncia da melhor predicdo linear ndo tendenciosa (BLUP) na
predi¢do de cruzamentos nio realizados foi avaliada considerando os dados

simulados no item 3.1, e os dados experimentais descritos no item 3.2

3.5.1 Dados simulados

A partir das popula¢des de referéncia descritas no item 3.1, foram
tomados sub-dialelos eanvolvendo 15 linhagens tomadas ao acaso,
considerando o método IV de Griffing. Em todos os cruzamentos dos dialelos,

tomados em trés repetigdes, foi adicionado um efeito aleatério residual com

distribuicdo normal de média O (zero) e varidncia o*. Os valores de o*
foram gerados de tal forma que fossem simuladas situagdes de herdabilidade

ao nivel de médias igual a 0,3, 0,5 ¢ 0,7.
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Da mesma maneira, como feito na comparagiio entre BLUP e OLS, ao
todo foram simuladas 6 situagdes distintas, envolvendo trés graus de
dominancia (domindncia 0,5 ¢ dominincia compl ‘), e trés niveis de

herdabilidade (0,3, 0,5 e 0,7). Para cada situagio simnlada, foram gerados

100 dialelos, que foram analisados segundo o método BLUP.

Apés a analise de cada sub-dialelo completo, |foram eliminados 30

cruzamentos, simulando o arranjo de um dialelo parcial circulante, em que

cada linhagem era cruzada com outras 10. As informa¢bes das 75

combina¢des hibridas serviram de base para a pr

icdo dos valores da

capacidade especifica de combinagio e do valor dos 30 libridos retirados.

Em seguida, foram estimadas as correlagdes simples e classificatoria,
entre o valor predito, quando o hibrido nio foi avaliado, com os valores
paramétricos e também com os obtidos da analise pelo BLUP com o sub-

dialelo completo, sem perda de cruzamentos.

3.5.2 Dados experimentais

A eficiéncia da melhor predicdo linear nio tendenciosa (BLUP)
também foi avaliada, considerando os dados experimentais descritos no item
3.2. Para tanto, a predi¢do dos efeitos da CEC e do |valor genotipico dos
cruzamentos foi feita considerando duas situagdes. Na primeira, foi retirado
um dos hibridos e, com a informac¢do obtida da analise envolvendo os 119
restantes, foi predito o valor da CEC e do cruzamsLnto eliminado. Este
processo foi repetido em todas as 120 combina¢des hibridas. Na segunda
situagdo, foram retirados grupos de 10, 20, 30, 40, 50 /60 hibridos e, com o

restante realizou-se as predig¢des do valor da CEC e do cruzamento referentes
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aos hibridos retirados da anilise. Este processo foi repetido 100 vezes, para
cada grupo considerado.

A eficiéncia do BLUP na predigiio de valores de CEC e dos valores
genotipicos dos cruzamentos foi avaliada através do calculo das correlagdes
de Pearson e de Spearman, entre os valores preditos considerando a retirada

de hibridos e aqueles ndo considerando tal retirada.

Finalmente, foi ainda realizada a predicio do desempenho e da
capacidade especifica de combinacio dos 133 hibridos que, originalmente,
ndo puderam ser obtidos por Abreu (1997), devido a problemas de

incompatibilidade.
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 Comparacio entre os métodos BLUP e OL.;

4.1.1 Auséncia de dominancia

Na Tabela 1 sdo apresentados os valores da iestimativas de erro
quadratico médio, erro médio e viés médio, referen (‘es as predigdes das
capacidades geral e especifica de combinagdo e ao valor dos cruzamentos de
dialelos ao longo de 300 simulag¢des, obtidas pelas meiodologias de analise
BLUP e OLS, considerando os métodos dialélicos Grifﬂi?g II e IV, trés niveis

de herdabilidade e auséncia de efeitos de domindncia. Também sido
apresentados na Tabela 1, as estimativas daqueles meLmos parametros, no
tocante as capacidades de combinagéo, obtidas sem efeito ambiental, ou seja,
refletindo as variagdes resultantes do processo de amostragem dos genitores,

na simulagdo de dialelos.

Pode-se observar a ndo existéncia de diferengas marcantes quando se
i

compara os dois métodos de Griffing. Entretanto, hia uma pequena tendéncia

de o método II apresentar uma maior precisdo em suas estimativas, & excegdo
das estimativas de capacidade especifica, com os quais os valores de viés
médio, erro médio e erro quadratico médio foram inferiores com o método IV.
Estes resultados sugerem que nio haja diferengas de eficiéncia substanciais,
no processo de predigdo, ao se incluir ou n3o os g,euitoresj na analise dialélica,
ao menos considerando modelos aleatorios, como ho presente estudo

(amostrando genitores de uma populagéo).

‘
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TABELA 1. Erro quadratico médio (EQM), erro médio e viés médio das

predicdes de efeitos em 300 dialelos simulados com 12 pais,
tomados de uma populagdo de 101 genitores, desconsiderando
efeitos ambientais (variagSes apenas de amostragem), e
considerando-os em associagio com os métodos BLUP e de
quadrados minimos ordinario (OLS) em auséncia de dominincia, e
utilizando os métodos II e IV de Griffing.

EQM Erro Médio Viés Médio

Meétodo II Método IV Método IT Método IV Método II Meétodo IV

Amostragem (h* = 1,0)

CEC 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0.0000
CGC 86.5705 89,3042 7,4380 7.5923 2.3405 2.3916
=03

Capacidade Especifica de Combinagio
BLUP 0,0001 0,0001 0,0089 0,0086 0.0059 0,0056
OLS 5035,6200 4725,0000 56,6583 54,7299 31,0710 30,2433
Capacidade Geral de Combinagio
BLUP 241,2830 282,8090 12,2987 13,6060 5,4989 6,5341
OLS 473,0670 598,9440 17,3506 19,7747 3,4072 3,9447
Cruzamento
BLUP 443.0510 515,1780 16,6626 17,9772 10,7132 12,1686
OLS 5834.3300 5720,4600 61.0191 60,1258 33,2835 33.2764
h*=05
Capacidade Especifica de Combinagio
BLUP 0,0003 0,0002 0,0127 0,0125 0,0080 0,0081
OLS 2097,0700 2009,0000 36,5708 35,8249 19,7983 19,7840
Capacidade Geral de Combinagio
BLUP 158.2630 178,9580 9.9184 10,6122 3,6940 4,5394
OLS 253,4720 3143690  12.6890 14,1042 2,7833 3,3688
Cruzamento
BLUP 240,4580 289,4620 12,2899 13,4919 7,5415 8,7102
-OLS 2431,6200 2470,8300 329.3415 39.7224  21.3107 22,0499
h*=0,7
Capacidade Especifica de Combinacio
BLUP 0,0006 0,0005 0,0187 0,0184 0,0113 0,0112
OLS 908,4280 872.5480 24,0522 23,5661 13,0408 13,1056
Capacidade Geral de Combinagio
BLUP 109,7070  124,6330 8,3235 8,9235 3,1335 3,1830
OLS 146.9320 1850650 9,6885 10.8495 2,4068 2,5816
: : Cruzamento
BLUP 119,3160  149,0700 8.7073 9,7101 35,1179 5.9960
OLS 1047.5600 1065.6900 25.7066 25.9830 13.9840 14.4963
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Na Tabela 1, pode-se observar que o erro qui’klrético médio, o erro
médio e o viés médio das capacidades de combinacio foram sempre menores,
quando ndo foram considerados efeitos ambientais, em relagio ao uso dos

métodos OLS e BLUP, em que tais efeitos foram

“onsiderados. Aqueles
valores refletem essencialmente o efeito da amostrag : de genitores, para
compor os dialelos simulados, e podem ser tomados como valores minimos.
Na auséncia de dominancia e de efeitos ambientais, # CEC é nula, e isso

resultou nos valores também nulos de amostragem. i

O método BLUP apresentou um desempenho marcadamente superior
em todas as situagdes simuladas, na predi¢do da capacidade especifica (CEC)
e do valor do cruzamento, sendo que as estimativas do viés médio
observadas, para a capacidade geral de combinagio (CGC) das linhagens,
foram superiores as observadas pelo método OLS. iparentemente, houve
uma tendéncia de subestimagio dos valores das predigdes da CGC, ao se
utilizar o BLUP (dados nido apresentados), resultando n%te viés médio maior.
Deve-se enfatizar, contudo, que foram as menores diferengas em relagio aos
valores de amostragem, levando em conta o erro quadritico médio e o erro
médio. Além disso, uma vez que o BLUP apresentou p ecisdo marcadamente
superior na predi¢cdo da CGC, este método deve ser preferido, apesar do viés
médio maior, 4 semelhan¢a de outros métodos esta{tisticos, como o da
regressdo em cristas (Draper e Smith, 1981). De qualquer maneira, se o
objetivo principal da analise dialélica for o da predic 6 de cruzamentos, o

BLUP foi superior quanto a todos os parametros (Tabela 1).

As estimativas do viés médio e erro meédio, para o valor do

cruzamento pelo método BLUP, foram, em média, 3 vest menores que as do

|
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OLS, enquanto que, quanto ao erro quadritico médio, as estimativas do
BLUP foram em média 9 vezes inferiores as do método OLS.

Estes aspectos de maior precisdo com o BLUP, de uma maneira geral,
foram coerentes com o critério de deriva¢io do método, ou seja, o de
minimizar o erro quadritico médio das predicdes, gerando as melhores

predi¢des lineares ndo viesadas.

Como era esperado, a eficiéncia das metodologias de analise aumenta
~com o acréscimo da herdabilidade, em virtude do aumento de Precisio,
decorrente da redugdo relativa da variagio ambiental. Foram observadas
reducdes de aproximadamente 57%, nas estimativas do viés médio e erro
médio; e mais de 80%, no erro quadratico médio para a CEC, pelo método
OLS. Redugdes de mesma magnitude nas estimativas de viés médio, erro
médio e erro quadratico médio também foram observadas para as predigdes
do valor do cruzamento pelo método OLS. Com o BLUP a reducdo nas
estimativas do viés médio e erro médio, com o aumento da herdabilidade de
0,3 para 0,7, foi de aproximadamente 50 e de 70%, para o erro quadratico
médio.

As médias dos valores de correlagdo entre os valores de cruzamento e
CGC. e suas respectivas predigdes, acompanhadas de seus erros padrio,
estimados a partir da variagio ao longo das simula¢des, para as duas

metodologias de analise (BLUP e OLS), sdo apresentadas na Tabela 2.
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TABELA 2. Média e erro padrio (entre parénteses), da correlagio simples
(Pearson) entre o valor genético e o predi ) pelos métodos BLUP
e OLS em auséncia de dominancia, trés niveis de herdabilidade, e
considerando os métodos II e IV de Griffing.

BLUP * OLS
Método 11 Método IV Métodp 11 Método IV
h’ =073
CGC 0,9187 (0.049) 0,9093 (0,064) 0.8570 (0,085) 0,8208 (0,109)
Cruzamento _0,9186 (0,049) 0,9093 (0,064) 0,5338 (0,105) 0,5086 (0,117)
h’=0.5 ,
CGC 0,9538 (0,027) 0.9420 (0,039) 0,9352 (0,042) 0,9084 (0,061)
Cruzamento _0,9538 (0.027) 0,9420 (0.039) 0.7055 (0,084) 0,6623 (0,094)
=07
CGC 0,9755 (0,014) 0,9681 (0,020) 0,9696 (0,022) 0,9586 (0,033)
Cruzamento  0,9755 (0,014) 0.9681 (0.020) 0.8260 (0,068) 0.8042 (0,073)

Observa-se diferengas pouco marcantes emtre as estimativas,

considerando os métodos II e IV de Griffing, embora|possa ser vista uma

ligeira superioridade com o método 11, especialmente com 0 OLS. Além disso,

1
o método II apresentou erros padrio menores em todos os casos.

Os valores médios de correlagdo entre o valor paramétrico ¢ o predito,
para os valores de CGC e de cruzamento obtidos pelo lg'LUP, foram sempre
mais elevados e com menor erro padrio que aqueles do jétodo dos quadrados
minimos ordinario. As diferengas entre os dois :xétodos foram mais
marcantes, no tocante a predi¢io dos cruzamentos, ondl;e, com herdabilidade
igual a 0,3, os valores médios de correlagio para o Tnétodo BLUP foram
72,09 e 78,78% maiores que os do OLS, para os métedos II e IV de Griffing,
respectivamente; e estas diminuem, 4 medida que se aumenta o valor da
herdabilidade, passando para 18,10 e 20,38%, com a herdabilidade igual a

0,7.
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Nejati-Javaremi et al. (1997), em estudo simulado da utilizagdo do
BLUP com informagSes de similaridade alélica, através de marcadores
moleculares, e do método dos quadrados minimos ordinario, observaram o
mesmo comportamento para os valores da correlagdo, em fungdo da variagdo
do valor da herdabilidade, ou seja, em situagdes de baixa herdabilidade (h? =
0,1), as diferengas entre as duas metodologias foram maximas. Um fato
ressaltado pelos autores, foi o de que a correlagfio entre o valor predito e o
genético com o método OLS, é funcdo apenas da herdabilidade da
caracteristica, enquanto que o BLUP faz uso de informagdes adicionais de
similaridade genética, entre os individuos avaliados, aumentando assim a

precisdo das suas predigdes.

Com o método OLS, o valor médio das correlagdes entre o valor
gehe’tico do cruzamento e o predito foi sempre inferior, embora sémpre
préximo a raiz quadrada das herdabilidades ao nivel de médias de cruzamento
(iguais a 0,5477, 0,7071 e 0,8367), que é o valor de referéncia no caso do
método OLS, correspondendo & correlagdo entre o fendtipo e o genétipo. Com
o método BLUP, ¢ int_eressante notar que as correlagdes foram maiores que
estes valores de referéncia, sendo resultado do uso da informagdo de
similaridade genética entre os cruzamentos. As estimativas de correlagdo para
a CGC foram as mais elevadas e com menor variagio em tomo da média,
enquanto que, para o valor do cruzamento, foram observados menores valores
médiosre com uma maior variagdo (maiores erros padrio).

Os valores médios da correlagdo classificatoria de Spearman para as
300 simulagdes, em auséncia de dominancia considerando os métodos Il e IV

de Griffing, em trés niveis de herdabilidade, estio apresentados na Tabela 3.
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TABELA 3. Média e erro padrio (entre parénteses), da correlagio
classificatéria (Spearman) entre o valor genético e o predito pelos
métodos BLUP e OLS em auséncia de dominancia, trés niveis de
herdabilidade, e considerando os métodos II e IV de Griffing.

BLUP ~__OLs
Métado II Meétodo IV Método II Meétodo IV

h*=0,3 !
CGC 0.8889 (0,053) 0.8344 (0,072) 0,7947 (0,084) 0,7583 (0.072)
Cruzamento _0,9114 (0,054) 0.9031 (0,040) 0,5127 (0,092) 0,4908 (0,100)
h’=0.35 ‘
CGC 0,9169 (0,034) 0,9115 (0,062) 0,8741 (0,062) 0,8482 (0,083)
Cruzamento _0,9457 (0.034) 0.9337 (0.040) 0.6827 (0.075) 0,6456 (0.099)
h=0,7 !
CGC 0,9414 (0,029) 0,9358 (0,059) 0,9186 (g,osz) 0,9067 (0,082)

Cruzamento _ 0.9678 (0,030) 0.9601 (0.038) 0.8044 (0,080) 0,7883 (0.089)

Nota-se que o desempenho das duas metodologiJé de analise seguem o
mesmo padrio observado pela correlagdo simples dét Pearson. O método
BLUP foi o mais eficiente no ordenamento da capacidade geral de
combinagdo e dos cruzamentos avaliados. A difentenqa entre as duas
metodologias foi maxima para a situagio de baixa herdabilidade (h* = 0,3),
sendo que a eficiéncia dos métodos de analise, como era esperado, aumentou
com o valor da herdabilidade, em virtude do aumento de precisdo decorrente
da menor variagio ambiental. O método BLUP ap !'sentou ordenamento
quanto & CGC e ao valor dos cruzamentos de qualidadejsuperior a observada
pelo método OLS, mesmo no nivel mais elevado de herdabilidade estudado.
Isto refor¢a o aspecto de que, ainda que o BLUP teh a apresentado viés
médio superior ao do OLS (Tabela 1), este método deva ser o preferido na
selecio de genitores (quando esta é baseada na CGC), em virtude de sua
maior precisdo acarretar um ordenamento das pred Tco:'aes da CGC mais

semelhante ao dos valores paramétricos. I
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- Bueno Filho (1997) obteve resultados semelhantes, ao comparar os
métodos BLUP e OLS, para a selecdo de progénies de meios-irmios de E.
grandis. O autor observou valores de correlagdes entre as predigdes obtidas
pelo BLUP e OLS, para quatro caracteristicas avaliadas, superiores a 0,94.
Apesar dessas correlagdes elevadas entre os valores genéticos preditos pelas
duas metodologias, foram observadas diferengas de 15 a 25%, nas progénies
selecionadas pelas duas metodologias ao se utilizar intensidades seletivas de
20 a 30%. Em relagdo as estimativas de ganho com a selecdo, o BLUP foi
sempre superior ao método OLS. Este fato, somado as melhores propriedades

do método, faz com que o BLUP seja preferivel ao OLS.

Na anilise dialélica, pode-se dizer que, de uma forma geral os
resultados do presente estudo apontam claramente a superioridade do BLUP,

quando ndo ocorrem efeitos de dominancia.
4.1.2 Presenca de dominéncia

As estimativas de erro quadratico médio, erro médio e viés médio para
a predi¢do das capacidades de combinagio e do valor dos cruzamentos,
considerando os métodos 1I e IV de Griffing, em trés niveis de herdabilidade,
em situagdes de grau de dominancia ignal a 0,5 e dominincia completa estio
apresentadas nas Tabelas 4 e 5, respectivamente.

Novamente, pode-se observar, que as estimativas, considerando
apenas as variagdes de amostragem, foram as menores, conforme o esperado.
Aqui, ao contrario da situagio de auséncia de dominéncia, os valores para a
CEC foram diferentes de zero, refletindo o fato de a CEC ser funcdo da

ocorréncia de dominincia.
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TABELA 4. Erro quadratico médio (EQM), erro médio e viés médio das
predi¢Ses de efeitos em 300 dialelos simulados com 12 pais,

tomados de uma populagio de 101 genif

efeitos

tores, desconsiderando
ambientais (variagbes apenas |de amostragem), e
considerando-os em associa¢gio com os
quadrados minimos ordinario (OLS) er

métodos BLUP e de
i presenga de grau

dominancia igual a 0,5, e utilizando os métodos II e IV de Griffing.

EQM Erro Médio ! Viés Médio
Meétodo I Método IV Método II  Métedo IV [Método II Método IV
Amostragem (h? = 1.0) ‘
CEC 60,9737 61,4757 5,5590 5,7683 {. 4,5986 5.0821
CGC 159,2897 170.8767 7,9556 9,9995 {. 4,3533 4,2476
=03 ~
Capacidade Especifica de Combinagio
BLUP 535.3400 612,8840 17,1968 18,2820 14,0308 16,8476
OLS 7882,3600 7644,1100 70,7531 69,8059 | 38,8085 57,7671
Capacidade Geral de Combinacéio
BLUP 525,3490 701,3770 17.6895 20,2822 | 11,7580 12,9279
OLS 712,6620 10759100 21,1515 26,3407 | 5,4187 9.6827
Cruzamento ‘
BLUP 1221.3300 1430,3500 27.6936 29,9695 20,5234 26,5053
QLS 8961.5300 9302.9000 75,4322 77,0489 41,2377 64,2329
h’=0,5 -
Capacidade Especifica de Combinagio
BLUP 390.8450 349,2290 14,9834 14,4535 11,6259 13,7503
OLS 3418,3500 3119.4100 46,4573 44,3287 | 25,9946 36,4738
Capacidade Geral de Combinagfio
BLUP 373.5030 440,1700 14,8196 16,3163 | 8,4648 9,4358
OLS 411,4890 549.1950 16,0273 18,6576 !. 4,9909 7,1142
Cruzamento ;
BLUP 732.8500 772,3610 21,4950 22,2194 ‘ 15,3916 19,5391
OLS 3841,5100 3740.9200 49,2359 48.5766 | 26,8200 39,8955
h*=0.7 i
Capacidade Especifica de Combinagio
BLUP 291,5010 281,5480 12,9764 13,1443 ‘ 9,7825 12,0153
OLS 1523.7800 1399,9300 31,1199 29,8800 l 17,6792 24,5650
Capacidade Geral de Combinaqfo
BLUP 296.9630  300.9240 13,3306 13,5233 | 17,2746 7.1188
OLS 290,5860 299.4790 13,3794 13.7761 ‘ 5.0050 4,7069
Cruzamento
BLUP 4619500 494.2100 17.0779 17,8162 | 12,0402 15,5667
OLS 1700.9800 26.7481

1665.1200  32.8739  32.5919 | 18,0226
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TABELA 5. Erro quadritico médio (EQM), erro médio e viés médio das

predicdes de efeitos em 300 dialelos simulados com 12 pais,
tomados de uma populagio de 101 genitores, desconsiderando
efeitos ambientais (variagies apenas de amostragem), e
considerando-os em associa¢io com os métodos BLUP e de
quadrados minimos ordinirio (OLS) em presenca de dominancia
completa, e utilizando os métodos 11 e IV de Griffing.

EQM Erro Médio Viés Médio

Método I Método IV_ Método Il Método IV Métedo II  Método IV

Amostragem (b’ = 1.0)

CEC
CGC

238,2543  238,5820 11,0917 11,3808 9,1753 8,8636
261.2887 310.8047  11.4883 12,6879 6.1321 3.7507

h‘=0,3

BLUP
OLS

BLUP
OLS

BLUP

Capacidade Especifica de Combinagio
1658.1600 1638.4700 30,5653 30,8647 23,8385 26,1954

12912,2300 12690,0900 90,5841 90,1021 49,8015 61,8665

Capacidade Geral de Combinacio
1051.7900 1092,3400 24,2878 24,8439 17,7755 16,5549
1278,4300 1577,6400 28,3663 31,5074 7,2109 7,4199
Cruzamento
2679,1400 2757,0400 41,0072 41,6818 30,7878  33.9032

14802.1500 15097.1800 97,1556 97,9194 52,5298 67,1338

OLS

h*=0.5

BLUP
OLS

BLUP
OLS

BLUP
__OLS

Capacidade Especifica de Combinagio
1230,2700 1536,5100 26,5433 26,2301 20,1619 22,2104
5715,6800 5500,4900 60,3118 59,2015 33,3098 40,6877
Capacidade Geral de Combinacio
776.7870  779,4390 20,8161 21,1285 14,4076 12,8418
6513940 882,7900 20,2315 23,6849 6,6378 6,0469
Cruzamento
1677,9100 17156800 32,5203 33,1050 23,8509 26,7110
6327.9800_ 6349.8300  63.4455  63.6463  34.1157  53.5606

h*=07

BLUP
OLS

BLUP
OLS

BLUP
OLS

Capacidade Especifica de Combinagio
917,3040 852,2650 23,0742 22,6565 16,5011 19,3806
2626,8300 2444,7200 40,8477 39,4266 23,6051 27.5319
Capacidade Geral de Combinacio
587,8690 605,2810 18,3245 18,7930 11,5666 9,9293
439.6840 567,9710 16,0498 18,7366 6,6048 4,3508
' Cruzamento
1025,4000 1033,5400 25,5124 25,5369 17.4375 19.8798
2755.5000 2717.2200 42.0830 41.5976 22.8419 28.4974
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*Comparando as Tabelas 1, 4 e 5, pode ser obéervado que © aumento
no grau de dominéncia diminui a eficiéncia das predi¢des dos efeitos, em
ambos os métodos dialélicos estudados. Nota-se claraxﬁente um aumento nas
estimativas de viés médio, erro médio e erro quadréticd‘, meédio, para todas as
situagdes em que foi considerado o modelo com domixi;incia completa. Esta
tendéncia era esperada, uma vez que o erro de predigdo é fungdo da varidncia
genética, e esta, necessariamente, aumenta com a levagﬁo do grau de
dominancia. \

A semelhanga da situagio de auséncia de élominﬁncia, ha uma
tendéncia de maior precisio das predi¢des dos efeitos do dialelo quando se

utiliza 0 método II, embora nio muito marcante. Esta t?ndéncia ¢ um pouco

)
i

mais evidente com o erro quadratico médio, devido ao fTo de este ser fun¢do

de desvios ao quadrado.

Em termos da eficiéncia relativa do métodos BLL"‘P e OLS, tendéncias
muito semelhantes foram observadas, ao se conside[i'ar a presenga de
dominédncia. As estimativas de viés médio, erro médig e erro quadratico
médio para o método BLUP, foram menores que as do ' LS, a excegdo das
predigoes da capacidade geral de combina¢do. No enta.rﬂto, novamente aqui,
nio se deve concluir pela superioridade do método OLS, gm virtude da maior
- precisdo ocorrida com o BLUP, resultando em menoresFestimativas de erro

quadratico meédio e erro médio (Tabelas 4 ¢ 5). t:

|

O efeito da herdabilidade foi semelhante ao observado com o modelo

A . L et .
sem a presenca de dominancia, ou seja, a medida |que os niveis de

ere . . J ca -
herdabilidades se tornam mais elevados, ha uma melhoria da eficiéncia das

metodologias estatisticas. Em termos de estimativas do }viés médio para a




predi¢o da capacidade especifica de combinagdo, observou-se uma redugio
de 29,41 e 56,26% com os métodos BLUP e OLS, respectivamente, quando a
herdabilidade aumentou de 0,3 para 0,7, na situagdo de grau de dominancia
0,5. Para o caso de dominincia completa, a redugio foi da ordem de 28,28 e
54,21% para as duas metodologias. Ainda com relagio 2 precisio das
predicoes de CEC, o método BLUP mostrou-se bem superior ao OLS, sendo
que as estimativas de viés médio observadas com o BLUP em condigdes de
baixa herdabilidade @% = 0,3), com grau de dominancia 0,5 e dominancia
completa, sdo semelhantes as do método dos quadrados minimos ordinario,
com herdabilidade 0,7 (Tabelas 4 e 5).

Um aépecto que chama a ateng3o, é o da qualidade das predigdes dos
cruzamentos com os dois métodos em questio. As estimativas de erro
quadratico médio, para o método OLS, foram marcadamente elevadas,
quando comparadas as observadas com o BLUP. Neste aspecto, o método
BLUP, em situagdo de herdabilidade 0,3, tem desempenho superior ao OLS
com herdabilidade 0,7, nas predi¢es da capacidade especifica de combinagdo
e do valor do cruzamento. Para a CGC, os dois métodos apresentam
desempenho semelhante (Tabelas 4 e 5), com ligeira superioridade de

precisdo com o BLUP.

As Tabelas 6 e 7 mostram as médias das estimativas de correlacdo
entre o valor genético e o predito, acompanhadas dos respectivos erros
padrdo, para as duas metodologias de analise (BLUP e OLS), aplicadas aos
dois métodos dialélicos, nas situagdes de grau de domindncia 0,5 e

dominancia completa.
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TABELA 6. Média e erro padriio (entre parénteses), da correlagdo simples
(Pearson) entre o valor genético e o predito pelos métodos BLUP e
OLS em presenca de grau dominéncia igual a 0,5, trés niveis de
herdabilidade, e considerando os métodos II e IV de Griffing.
|

BLUP ! OLS
Método I Método IV Meétodo II Método IV
=03
CGC 0.8950 (0,088) 0,8638 (0,144) 0,8356 (0,111) 0,7862 (0,137)
CEC 0,2871 (0,203) 0,2822 (0,225) 0,2094 go,nz) 0,1763 (0,134)
Cruzamento _0,8286 (0,100) 0.7952 (0,122) 0.5201 (0.113) 0.4976 (0.111)
h*=0.5 e
CGC 0,9384 (0,052) 0,9214 (0.053) 0.9232 (0,050) 0,8859 (0.086)
CEC 0,4555 (0,149) 0,3889 (0.193) 0,3212 (0,113) 0,2444 (0,121)
Cruzamento 0.8949 (0.043) 0.8710 (0.071) 0.6904 (0.092) 0.6481 (0.116)
h‘=0.7 §
CGC 0,9629 (0,019) 0,9583 (0,031) 0,9581 (§,ozs) 0,9469 (0,050)

CEC 0.5812 (0,129) 0.5531 (0.151) 0.4408 (0,114) 0,3822 (0,146)
Cruzamento _0,9270 (0,029) 0.9239 (0.039) 0,8083 (0,075) 0.7974 (0.089)

i
TABELA 7. Média e erro padrio (entre parénteses), ‘ga correlagdo simples
(Pearson) entre o valor genético e o predito pelos métodos BLUP e
OLS em presenga de dominancia completa, trés niveis de
herdabilidade, e considerando os métodos Il e %IV de Griffing.

BLUP . OLS
Meétodo II Meétodo IV Método Il Método IV
] h’=0.73 i
CGC 0.8568 (0,138) 0.8486 (0,144) 0,8307 (0,}13) 0,8037 (0.118)

CEC 0.4437 (0,201) 0,4370 (0,208) 0,2869 (0,148) 0,2697 (0,139)

Cruzamento 0.8006 (0,091) 0,7646 (0,098) 0.5301 (0.110) 0.5240 (0.113)

h*=0.3

CGC 0,9169 (0,051) 0,9096 (0,054) 0.8989 (0,070) 0,8890 (0,074)

CEC 0,5490 (0,149) 0.5461 (0,155) 0,4128 (0,131) 0.3925 (0.146)

Cruzamento 0.8553 (0.068) 0.8355 (0.077) 0.6976 (0.101) 0.6765 (0.103)
h’=0.7 é

CGC 0.9686 (0,035) 0,9486 (0.031) 0.9591 (0,052) 0,9405 (0,046)

CEC 0,6561 (0.111) 0.6425 (0.130) 0.5048 (0.142) 0.4868 (0.158)

Cruzamento 0.9104 (0.044) 0.8983 (0.043) 0.8180 (0,077) 0.8049 (0.065)
|
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Como pode ser observado, ndo ocorreram diferencas expressivas entre
os métodos II e IV de Griffing, havendo uma leve tendéncia de que o método
I seja superior ao método IV, nas duas situagdes de grau de domindncia

estudadas.

Os valores médios de correlagdo entre o valor genético e o predito,
referentes s capacidades de combinagdo e ao valor do cruzamento nas duas
situagSes de grau de domindncia simulados, com o BLUP, foram mais
elevados e com menores valores de erro padrio que os observados pelo
método de quadrados minimos ordinario, evidenciando a superioridade do

BLUP, independente do grau de dominancia.

O aumento do grau de dominincia proporcionou uma diminui¢io da
correlagio das predigdes de capacidade geral de combinagdo e do valor do
cruzamento; entretanto, para a CEC, os valores médios de correlagdo tiveram
um aumento significativo. Esta tendéncia se deve provavelmente ao aumento
dos valores absolutos da CEC, que é fungdo dos efeitos de dominancia. E
interessante notar as menores correlagdes no tocante 4 CEC, em relagio a
CGC. Este aspecto, no entanto, nio impediu que houvesse altas correlagdes

na predi¢do dos valores de cruzamento, ao se utilizar o BLUP.

O aumento da herdabilidade, como observado para a situagio de
auséncia de domindncia, proporcionou uma melhoria consideravel na
predicdo dos diferentes efeitos, em especial da capacidade especifica de
combinacdo, onde foram observados aumentos superiores a 100%, no valor
da correlacio média, quando a herdabilidade passa de 0,3 para 0,7 na
situagio de grau de dominincia 0,5. Com dominincia completa, este
incremento reduziu-se para valores préximos de 50 e 75%, com os métodos

BLUP e OLS, respectivamente.
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Os valores médios acompanhados dos respectivos erros padrio, das
estimativas de correlagdo classificatoria de Spearman entre o valor genético e
o predito para os parametros do dialelo, pelos métodos BLUP e OLS, nas
situagdes de dominancia 0,5 e 1,0, estdo apresentados nas Tabelas 8 e 9,

respectivamente.

Observa-se de imediato, quando se compara os dois métodos
dialélicos (Griffing II e IV), que o ordenamento dos valores genéticos foi
semelhante entre os dois métodos. Contudo, o ordenamento observado com o
método I1, em todas as situac¢des estudadas, diferentes niveis de herdabilidade

e graus de dominancia, foi melhor que o observado com o método I'V.

TABELA 8. Meédia e erro padrio (entre parénteses) da correlagao
classificatoria (Spearman) entre o valor genético e o predito pelos
métodos BLUP e OLS em presenga de grau dominancia igual a 0,5,
trés niveis de herdabilidade, e considerando os métodos 11 e 1V de

Griffing.
BLUP OLS
Método IT Método IV Método 11 Método IV
=03
CGC 0.8415 (0,092) 0.8223 (0.089) 0.7823 (0.113) 0,7628 (0.104)
CEC 0.2619 (0.130) 0.2498 (0.124) 0.1910 (0,141) 0.1628 (0.142)
Cruzamento 0.7929 (0.112) 0.7706 (0.128) 0.4809 (0.124) 0.4432 (0.132)
h™=0.5
CGC 0.8912 (0.061) 0.8710 (0.085) 0.8118 (0.102) 0.7816 (0.112)
CEC 0.4019 (0.131) 0.3686 (0.149) 0.2986 (0.101) 0.2106 (0.150)
Cruzamento ©0.8494 (0.0135) 0.8429 (0.082) 0.6364 (0.051) 0.3919 (0.128)
h=0.7
CGC 0.9019 (0.052) 0,9114(0.078) 0.8419 (0.095) 0.8628 (0.101)
CEC 0.5284 (0.106) 0.4988 (0.161) 0.4039 (0.146) 0.3210 (0.139)

Cruzamento  0.8976 (0.043) 0.8994 (0.056) 0.7801 (0.066) 0.7426 (0.099)
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TABELA 9. Meédia e erro padrio (entre parénteses) da correlacdo
classificatoria entre o valor genético e o predito pelos métodos
BLUP e OLS em presenga de dominancia completa, trés niveis de
herdabilidade, e considerando os métodos Il e IV de Griffing.

BLUP OLS
Método 11 Método IV Meétodo 11 Método 1V
= =3
CGC 0.8246 (0.131) 0.8024 (0.129) 0.7603 (0.111) 0.7836 (0.113)
CEC 0.4073 (0.147)  0,4129 (0.148) 0.2188 (0.141) 0.2167 (0.152)
Cruzamento _0.7009 (0.099) 0.7783 (0.081) 0.4812 (0.122) 0.4925 (0.111)

=03
CGC 0.8590 (0.063) 0.8595 (0.062) 0.8078 (0.115) 0.8339 (0.077)
CEC 0.5203 (0.161) 0.5145 (0.153) 0.4081 (0.140) 0.3812 (0.131)
Cruzamento  0.7833 (0.081) 0.8355 (0.077) 0.6630 (0.103) 0.6469 (0.113)
h™=0.7
CGC 0.9308 (0.060) 0.9268 (0.040) 0.9106 (0.071) 0.9099 (0.067)
CEC 0.6664 (0.121) 0.6466 (0.132) 0.4758 (0.150) 0.4704 (0.160)

Cruzamento  0.9013 (0.061) 0.8991 (0.064) 0.8106 (0.086) 0.7908 (0.098)

O ordenamento dos valores preditos pelo método BLUP foi bem
superior ao observado pelo OLS, independentemente do grau de dominancia,
para as predigdes das capacidades de combinagdo e para os valores dos
cruzamentos. Em todas as situagdes estudadas, o BLUP apresentou melhor

ordenamento e menores estimativas de erros padrao que o método OLS.

A variagdo da herdabilidade proporcionou diferengas expressivas na
eficiéncia de ordenamento dos métodos de analise, principalmente com o
método dos quadrados minimos ordinario nas predi¢oes da CEC e do valor do
cruzamento. Com o aumento da herdabilidade de 0,3 para 0.7, na situacao de
grau de dominancia 0,5, ha um acréscimo de mais de 100 e 60%, nos valores
medios da correlagio classificatéria com o método OLS, para a CEC = dos
valores dos cruzamentos, respectivamente. Com o BLUP, estes aumentos
foram de mesma magnitude para as predi¢des da CEC, e proximos a 15%,

para o valor do cruzamento.
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O aumento do grau de dominancia diminuiu a eficiéncia dos métodos
de analise para as predigSes da capacidade geral de c?mbmacao e do valor do
cruzamento. A semelhanca da correlagdo simples (‘Fﬁbelas 6 e 7), ha uma
methoria significativa no ordenamento da CEC com os.’doxs métodos (BLUP e
OLS). Este fato, como comentado mwﬁoment9, pode ser fungdo,

. Lo Ca
principalmente, do aumento dos valores absolutos dos Qesv105 de dominancia.

. P |

Considerando a predi¢do dos cruzamentos, aumentos no grau de
dominincia diminuiram, em parte, as diferencas d'? eficiéncia entre as
metodologias, sendo que as diminuigdes na correla¢d t"gde Spearman, ao se

aumentar o grau de dominancia, foram um pouco maig;pronunciadas com o
i
BLUP.

4.2 Predicdo de cruzamentos nio avaliados

4.2.1 Dados simulados |

Nas Tabelas 10 e 11, s3o apresentados os valore'f' minimos, médios,

~ maximos ¢ erros padrao da correlagao simples, para os efeltos da capacidade

'r especifica de combinagdo e dos cruzamentos, de dlalelTs amostrados das
lpopulac;oes de referéncia. As correlagdes consxderadas~ sdo dos valores
Iprechtos dos 30 cruzamentos retirados com os valores paramétricos, -€
tambem com os valores preditos na analise dos dialelos completos quando se
pconslderou graus de dominancia 0,5 e 1,0, respectlvamente

E‘ As estimativas de correlagdo, para a predi¢ao dos cruzamentos nédo
avahados foram, de maneira geral, moderadas, sendo mais elevadas quando

os valores de referéncia sdo as predigdes, considerando os dialelos completos.
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Pode-se dizer que o BLUP ¢, assim, uma metodologia satisfatéria para a
predicdo de cruzamentos ndo realizados. Além disso, é razoavel admitir que,
a medida que o nimero de genitores aumenta (melhorando a amostragem na
populagdo de genitores), as diferengas entre os dois tipos de correlagdo

diminuam.

TABELA 10. Valores minimos, médios, maximos e erros padrao da correlagdo
simples (Pearson) entre os valores preditos referentes a hibridos
retirados e as predi¢des sem retira-los, bem como entre aqueles e os
valores paramétricos, ao longo de 100 dialelos simulados e
analisados pelo método BLUP, em situagdo de dominincia 0,5 e
trés niveis de herdabilidade.

CEC CRUZAMENTO
Paramétrico Dialelo Paramétrico Dialelo
, h*=0.3
Minimo -0,0325 0,1451 0,1016 0,1974
Média 0.1439 0.4860 0.5319 0.6421
Maiximo 0.2879 0,5819 0,6813 0.7780
Erro Padrio 0.0943 0.1129 0,1725 0.1621
h°=0.5
Minimo 0.0103 0,1053 0.1137 0.1742
Média 0.1726 0.5230 0,5814 0.6910
Miximo 0.3519 0.6901 0,7151 0.8468
Erro Padrio 0,0963 0.1426 0,1687 0.1827
h’=07
Minimo 0,0364 0,1849 0.1997 0.2653
Média 0.2313 0,5684 0,6619 0.8421
Miximo 0.3797 0.7539 0,8012 0.9210
Erro Padrido 0.0721 0.1043 0.1415 0.1319
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TABELA 11. Valores minimos, médias, maximos e erros padrio da
correlagdo simples (Pearson) entre os valores preditos referentes a
hibridos retirados e as predi¢des sem retira-los, bem como entre
aqueles e os valores paramétricos, ao \,longo de 100 dialelos
simulados e analisados pelo método BLUP, em situagdo de

dominancia completa e trés niveis de herdabilidade.

CEC CRUZAMENTO
Paramétrico Dialelo . Paramétrico Dialelo
=03 |
Minimo -0.0475 0.0153 0,0941 0,2502
Média 0,1843 0.4993 0.5663 0,6983
Miximo 0.3045 0.6204 0.6992 0.8314
Erro Padriio 0.1023 0.1613 0.1515 0.1324
h’=035 {:
Minimo -0.0211 0.0902 0.1569 0.2305
Média 0,2210 0,5780 o,emg‘, 0.7684
Maximo 0.4053 0.7094 0.7508 0.8597
Erro Padrio 0.1142 0.1135 0.1303: 0.1407
h*=0.7 !
Minimo 0,0912 0.1309 0,1940; 0.3014
Média 0,2819 0.6433 0.6924|. 0.8106
Maximo 0.4001 0.8196 0.8257!" 0.9152
Erro Padrio 0.1203 0.1421 0.1232), 0.1529

i

il

Tomando-se o valor médio das correlagdes ¢ ‘m o método dos

' quadrados minimos ordinario (OLS), e herdabilidade igua;L 0,3 (Tabelas 6 e
7), o valor médio da correlagio entre o valor predito e o Ik;‘aramétrico para o
| método IV de Griffing, nos dois graus de dominincia ‘g;imulados, foram
|inferiores aos obtidos com o BLUP, quando o cruzamento e@ questdo nio foi
l%avaliado. Para niveis de herdabilidade mais elevados, o mr.zsmo ndo ocorre,

mas os valores de correlagiio sio relativamente elevados.
i

! Segundo Bernardo (1994), que igualmente simu\ou a perda de
cruzamentos, deve-se tomar como referéncia a correlagdo ientre os valores
; 1
t !
genotipico e o fenotipico do cruzamento, que nada mais ¢ que a raiz quadrada
g ‘

da herdabilidade para a caracteristica. Neste trabalho, em to‘ras as situagoes
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estudadas, trés niveis de herdabilidade e dois graus de dominancia, os valores
médios da correlagdo entre os valores preditos dos cruzamentos considerando
a perda, e aqueles dos dialelos completos, foram superiores aos niveis
preconizados (iguais a 0,5477, 0,7071 e 0,8367), excegdo feita para as
situagoes de herdabilidade 0,5 com dominéancia 0,5 e herdabilidade 0,7 com
domindncia completa (Tabelas 10 e 11), ou seja, pode-se dizer que, com
baixa herdabilidade e/ou pequeno grau de domindncia, o BLUP possibilita

predi¢des de qualidade superior ao préprio fenétipo isoladamente.

As correlagoes entre o valor predito € o observado foram mais
elevadas nas situagdes de dominincia completa. Esta tendéncia ja havia sido
observada anteriormente (Tabelas 6 e 7). Contudo, este aumento da
correlagdo ndo proporcionou maior precisio na prediio da CEC, na qual
foram constatados maior amplitude e maior erro padrio, associados para as

situagdes de dominincia completa.

- Os valores de correlagdo, observados neste estudo, sdo superiores aos
relatados por Bernardo (1996a), que avaliou a eficiéncia do método BLUP,
com informagdes de parentesco genético por genealogia, em 16 combinagdes
de cruzamentos entre linhagens de nove grupos heteréticos de milho. As
estimativas de correlagio entre o valor predito e o observado, para a
producdo de grios, variou de 0,426 a 0,762, para valores de herdabilidade
entre 0,3505 a 0,7465. Por outro lado, neste estudo, a correla¢cdo média entre
o valor predito e o observado, variou de 0,6421 a 0,842] e de 0,6983 a
0,8106, para os gfaus de dominincia 0,5 e 1,0, respectivamente, em
intervalos de herdabilidade simulada de 0,3 a 0,7.

O aumento da herdabilidade, resultante da redugdo relativa da

variagdo ambiental, proporcionou uma melhoria considerével na predigio dos
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diferentes efeitos dos cruzamentos nio avaliados, em especial para a
capacidade especifica de combinagio, com a qua}{ foram registrados os
maiores incrementos relativos na correlagdo m?ﬂia. Na situacio de
dominancia 0,5, ocorreram aumentos de 60,74%, na correlagio média entre o
valor predito e o paramétrico, e 16,95%, na correlagio com o valor
observado pela analise do dialelo completo, quando o :'Yalor da herdabilidade
gerada variou de 0,3 para 0,7. Com dominancia coméleta, o incremento na
correlagdo média foi de 52,96 e 28,84%, para as compa@i_agées com os valores

paramétricos e os obtidos com a analise do 'dialelo sem falhas,
respectivamente.
3
Os valores minimos, médios, maximos e erros f)adrﬁo da correlagdo
classificatoria (Spearman) para a CEC e cruzamento enti"g os valores preditos
dos 30 cruzamentos retirados e os valores parame’tri", s e também entre
aqueles e os preditos na analise com o BLUP dos !fdialelos completos,
‘1‘ considerando graus de domindncia 0,5 e 1,0, estio apresentados nas Tabelas

12 e 13, respectivamente.

\
| Nota-se que o desempenho do método BLUP no ordenamento dos

efeitos da CEC e do valor do cruzamento, quando estes ndo sio avaliados, é

semelhante ao observado para a correla¢io simples de Pe 1\rson (Tabelas 10 e
% 11), sendo que os valores médios da correlagio classiﬁcat‘i}ria foram sempre
, ‘
il inferiores. Para a situacdo de baixa herdabilidade (h* = Oi3), nos dois graus
'l de dominancia simulados, o ordenamento pelo método BLUP, das predigdes

1 . . . . o .
idos cruzamentos ndo avaliados, foi superior ao obtido |pelo método dos
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7 Deve-se ressaltar que as baixas correlages, observadas entre os
valores preditos e os paramétricos (Tabelas 12 e 13), também devem estar
associadas ao nimero nio muito elevado de genitores (15) dos dialelos
amostrados. E de se esperar que, a medida que esse niimero aumenta,
diminuam as diferen¢as observadas entre as correlagbes, considerando-se

valores paramétricos, e aqueles com os valores dos dialelos completos.

TABELA 12. Valores minimos, médios, maximos e erros padrdo da correlagio
classificatoria (Spearman) entre os valores preditos referentes a
hibridos retirados e as predigdes sem retira-los, bem como entre
aqueles e os valores paramétricos, ao longo de 100 dialelos
simulados e analisados pelo método BLUP, em situagdo de
dominancia 0,5 e trés niveis de herdabilidade.

CEC CRUZAMENTO
Paramétrico Dialelo Paramétrico Dialelo
c=03
Minimo -0,0412 0,0237 0.1223 0.1568
Média 0,1293 0,4615 0.5191 0,6143
‘Mdéximo 0,2743 0,5911 0,6441 0.7672
Erro Padrio 0.0968 0.1239 0.1344 0.139]
h*=0.5
Minimo -0,0248 0.0971 0,1005 0.1689
Média 0,1629 0.5344 0.5440 0.7162
Miximo 0,3716 0,6839 0,7010 0,9013
- Erro Padrio 0.1014 0.1266 0.1398 0.1912
h*=0,7
-Minimo 0,0814 0,1557 0.1380 0.2409
Média 0,2001 0.5592 0,6096 0,7828
Maximo 0.3680 0.7029 0,7519 0.9156
Erro Padrdo 0.1142 0.1635 0.1402 0.1371
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TABELA 13. Valores minimos, médios, maximos ¢ erros padrido da correlagio

classificatoria (Spearman) entre os valores preditos referentes a
hibridos retirados e as predigdes sem re$'é-los, bem como entre
aqueles e os valores paramétricos, ao ‘longo de 100 dialelos
simulados e analisados pelo método BLUP, em situacdo de
dominéncia 0,5 e trés niveis de herdabilidad%é.

CEC CRUZAMENTO
Paramétrico Dialelo Paramétrico Dialelo
=03 3
Minimo -0,0198 0.0205 0.0630 0.2938
Média 0.1629 0.4510 0,5481 0.6693
Miximo 0.2708 0,6169 0,6732 0.8136
Erro Padrio 0.1143 0.1816 0.1774 0,1416
h*=0.5 I

Minimo 0.0591 0.0607 0.1954 0.2172
Média 0.2069 0,4917 0.5877 0,7254
Maximo 0.3716 0.6958 0,7701 0.8743
Erro Padrio 0.1018 0.1161 0.1547, 0.1624

h*=0.7 I
Minimo 0,1033 0.1602 0.0241] 0.2601
Média 0.2691 0.5820 0,6896 0.7985
Miximo 0.3951 0.7235 0.8629"" 0,9015
Erro Padrio 0.1123 0.1212 0.1943 0.1513

|

1
|

Em todas as situagdes estudadas, diferentes niveis%;de herdabilidade e

A - . | -
- graus de dominancia, o valor da correlagdo classificatoria para a predi¢do do
| ]

t

cruzamento considerando os valores dos dialelos complet

I

foi superior a 50%, mesmo nas situa¢des de baixa herdabi \,'dade (Tabelas 12

T. como referéncia,

\e 13). Estes valores sugerem que o método BLUP, em associagdo com

b

linformat;ées de similaridade genética obtidas por marcad’ores moleculares,

\l:ode ser empregado com eficiéncia razoavel na predi¢do chruzamentos ndo

l ealizados ou ndo avaliados em esquemas dialélicos.

b

1
'fealizados pelo método BLUP, aumenta com a eleva

; Como esperado, a eficiéncia na predi¢io do valor de‘\,cmzamentos nao
1

do do nivel de
|

herdabilidade. A semelhanga da correlagdo simples de Pearson (Tabelas 12 e
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13), foram observados acréscimos significativos, nos valores médios da
correlagdo classificatoria para as predigbes da capacidade especifica de
combinagdo e para os valores dos cruzamentos, nas duas situa¢des estudadas,

de grau de dominancia.

A variagio no ordenamento das predi¢des da CEC e valor do
cruzamento, em fungdo do grau de dominancia, apresentou comportamento
semelhante ao observado para a correlagio simples de Pearson, ou seja, a
medida que se aumentou a participagdo relativa dos efeitos de dominancia no
valor do cruzamento, observou-se maior eficiéncia no ordenamento pelo
método BLUP.

4.2.2 Dados experimentais

Os valores minimos, médios, maximos e erros padrao dos coeficientes
de correlagdo simples (Pearson) ao longo de 100 simulagdes, para a predigido
dos efeitos da capacidade especifica de combinagio (CEC) e valor do
cruzamento, considerando diferentes nimeros de cruzamentos retirados, sdo

apresentados na Tabela 14.

As estimativas da correlagdo, para os efeitos da capacidade especifica
de combinagdo, foram menores e com maior variagdo (maiores estimativas de
amplitude e erro padrdo), que para a predi¢io do valor do cruzamento.
Todavia, podem ser observados valores maximos semelhantes para as
predicdes da CEC e do cruzamento, especialmente nas situagdes em que
foram simulados os menores niveis de perda (10 e 20 cruzamentos). E
interessante notar que estes valores foram até maiores que o observado para a

situagdo em que foram preditos os valores da CEC, retirando-se um hibrido
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por vez. Este valor, calculado a partir de 120 pares de valores (pois sio 120
cruzamentos), foi igual a 0,5968. )

Vale ressaltar a ocorréncia de estimativas liem inferiores ao valor
médio e até mesmo correlagdes negativas, como é o ci#so das situagdes onde
foram retirados 50 e 60 cruzamentos. Entretanto, ado L"‘ do-se o valor 0,5968
(correlagdo entre o valor predito e o observado, qlihndo foi retirado um
hibrido de cada vez), como um padrio de referéncia, correspondendo a um
desbalanceamento minimo, foram observados 63, 6?, 58, 41, 31 e 28
estimativas de correlagdo superiores a este limite éstabelecido, para as
situacdes em que foram retirados 10, 20, 30, 40, 50 e 60 hibridos,
respectivamente. E rezoavel, assim, admitir que o m'%pdo BLUP pode ser
eficiente na predi¢io da capacidade especifica de comblaqio de hibridos ndo

avaliados, ainda que sob elevados niveis de desbalanceamento.
i

TABELA 14. Valores minimos, médios, maximos e erros j)adriio da correlagédo
simples (Pearson) entre o valor genético observado e o predito ao
longo de 100 simulagdes, nos diversos niveis de retirada de
cruzamentos para o dialelo envolvendo 22 linhagens de feijao.

-

Niimero de Hibridos Retirados

10 20 30 490 | 50 60

CEC L

Minimo 0,018 0.1432 0,0379 00695 |-0,0531 -0.1224

Média 0.6258 0,6128 06072 0.5367 10,4855 0.4833

Maximo 0.9521 09205 0.8492 08215 \0,8217 0.7771

Erro Padrio  0.2226 0.1581 0,142 0.1566 [0,1886 0.1932
CRUZAMENTO !

Minimo 0,2325  0,2909 04013 03593 0.0594  0.0901

Meédia 0.7517 0.7427 07440 0.7035 0.6658  0.6635

Méximo 0.9624 09482 09052 0.8940 0.9100 0.8533

Erro Padrio  0,1630 0,1276 00982 0.1125 3.1537 0.1482

|
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Os valores médios das estimativas da correlagio, entre o valor predito
e o observado, para a capacidade especifica de combinagdo, variou de 0,4833
a 0,6258, para as situagbes em que foi simulada a retirada de 10 a 60
cruzamentos. Estes valores sdo bem superiores aos reportados por Bernardo
(1995), ao estudar varios modelos genéticos na predigio dos mesmos efeitos,
em um dialelo parcial com 67 hibridos de milho. Contudo, no estudo
realizado, a contribuigio dos efeitos de dominincia foi considerada
relativamente pequena, quando comparada com outros estudos com a cultura

do milho.

A estimativa do coeficiente de correlagio entre o valor predito de
cruzamento e o observado, para os 120 cruzamentos, quando foi retirado 1
cruzamento por vez, foi igual a 0,7852, sendo este valor mais elevado que os
valores encontrados por Bemnardo (1996a), ao avaliar a eficiéncia do método
BLUP, com informagdes de parentesco genético por genealogia, em 16
combinacdes de cruzamentos entre linhagens de nove grupos heterdticos de
milho, em cruzamentos dialélicos parciais, utilizando o mesmo processo de
validagdo utilizado neste estudo, sendo que os valores, encontrados pelo

autor, variaram de 0,426 a 0,762.

Para as situagBes em que foi simulada a retirada de 10 a 60 hibridos
Por vez, os valores médios da correlagiio entre o valor predito de cruzamento
e o observado, variou de 0,6635 a 0,7517. Ao se adotar o valor 0,7852
(correspondente 4 perda de apenas 1 cruzamento), como valor de referéncia
para a validagdo do método, foram observadas 33, 45, 40, 28, 15 e 15
estimativas de correlagdo superiores ao limite estabelecido para os niveis de
retirada de 10 até 60 hibridos. Embora estas frequéncias tenham sido

inferiores as observadas para a predicio da capacidade especifica de
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combinacio, deve-se considerar que este valor limite (0,7852), como
comentado anteriormente, ¢ elevado, superior ao relatado na literatura.
Com estimativas de correlagio entre o valorlobservado e o predito,

1994, 1995 e 1996a)
afirmou que a utilizagdo do método BLUP, assoélado a estimativas de

inferiores as observadas neste estudo, Bernardo

parentesco, pode ser uma altemativa viavel na 1dent1ﬁca¢ao de cruzamentos
!

promissores, na cultura do milho. O presente estudo contribui para a

generalizagdo dessa idéia em outras culturas, utililéando informagdes de

similaridade genética, a partir de marcadores moleculai"es.

No presente experimento, as estimativas iaos componentes de
varidncias foram 14272,55, 5242,79 e 10890,72 kg’ a , para os efeitos de
capacidade geral de combinacdo, especifica e err l; respectivamente. A
estimativa de herdabilidade (h?), ao nivel de médias de% ‘cruzamento, foi igual
a 66,91%. As médias de correlagdo entre o valor predifo e o observado pela
analise com o BLUP, aqui observadas, sio inferiores fs obtidas com dados
simulados para os niveis de herdabilidade 0,7 nas duas!‘ %situaqées de grau de
domimincia estudados (Tabelas 10 e 11). Entretanto, “ioram superiores aos

valores médios observados com a herdabilidade 0,5. Certamente, as falhas

originalmente ocorridas e, consequentemente, a nio avaliagio de todos os
cruzamentos possiveis para cada linhagem, podem ter contribuido para a
redugdo das estimativas de correlagdo. Neste experimento, o nimero médio

de cruzamentos, em que cada linhagem participou, foi re aproximadamente

12, variando de 6 até 17 (Abreu, 1997).

L
Na Tabela 15, estio apresentados os valores‘i~ minimos, médios,

.. . . [ . -
maximos e erros padrio das estimativas de wnel?qao classificatoria

(Spearman), ao longo de 100 simulagdes, para a predit;éo dos efeitos da
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capacidade especifica de combinagiio (CEC) e dos valores dos cruzamentos,
considerando diferentes niimeros de cruzamentos retirados. A estimativa da
correlagdo classificatoria, quando foi simulada a retirada de um hibrido por
vez, para as predigbes da CEC e do valor do cruzamento, foram iguais a
0,6065 e 0,7852, respectivamente. Para as situagdes em que foram simuladas
retiradas de 10 a 60 cruzamentos, o valor médio da correlagdo classificatéria,
variou de 0,4591 a 0,6198 ¢ de 0,6303 a 0,7492, para as predigdes da CEC e
do cruzamento, respectivamente. Este valores foram bastante préximos aos
observados para a correlagdo simples (Tabela 14). Em linhas gerais, quando
se aumentou o numero de hibridos com desempenho a ser predito, foram
observadas tendéncias de reducdes, na eficiéncia do ordenamento, tanto para
a predi¢do da CEC, quanto do valor do cruzamento, observando-se menores
médias para a correlagdo classificatoria e também maiores estimativas dos

erros padrio.

TABELA 15. Valores minimos, médios, maximos e erros padrio da
correlagio classificatéria (Spearmam) entre o valor genético
observado e o predito ao longo de 100 simulagdes, nos diversos
niveis de retirada de cruzamentos para o dialelo envolvendo 22

linhagens de feijdo.
Numero de Hibridos Retirados
10 20 30 40 50 60
CEC
‘Minimo -0.0151 0.1392 0,1351 0.1051 0.0241 0.0485
Média 0.6198 0.6056 0,592+ 0.5409 0,4763 0.4591
Maiximo 09183 08973 0.8963 0.83021 0,8037 0.8114
Erro Padrao 0.2134 0,1614 0.1507 0.1679 0,1740 0.1827
CRUZAMENTO

Minimo 02146 0,2650 02367 0.1350 0.1493  0.1051

. Média - 07492 0.7391 0,6970 0.6636 0,6315 0.6303
Miximo 0.9074 0,8980 0.9122 0.8530 0.8812 0.8306

Erro Padrdo 0.1401  0.1387 0.I1353 0,1485 0.1632 0.1649
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A eficiéncia no ordenamento das prediqﬁes, foi semelhante &
observada para os dados simulados nas situacdes deihlta herdabilidade (> =
0,7), para os dois graus de dominancia estudad h (Tabelas 12 e 13),
principalmente para a capacidade especifica de combi’;iac;ﬁo, nas situagées em
que foi simulada a retirada de até 30 hibridos, nas ciuais os valores médios
das estimativas do coeficiente de correlagio classiﬁc%téria foram superiores
aos observados, para os dados simulados. E iﬂt:eressante salientar a

concordancia de resultados, considerando dados simul#dos e experimentais.

Uma metodologia eficiente, para predi¢do de hibridos n3o realizados,

pode contribuir sobremaneira no sucesso de pro as de obtencdo de

hibridos comerciais, na medida em que permitel; avaliar um numero
economicamente viavel de cruzamentos por linhagem, “redizer o desempenho
dos hibridos possiveis e entdo partir para avaliagdes das combinagGes mais
promissoras, €m menor nUmero € em testes mais ei;tensivos, com maior

precisio experimental. ;

Os processos de predigdo de hibridos tém sido |propostos e avaliados

por diversos autores, sendo sua eficiéncia dependente, tanto do modelo
adotado, como da precisio das estimativas dos paﬁmaros envolvidos.
Jenkins (1934), utilizando dados de hibridos de milho, s!ugeriu a utilizagdo de
quatro alternativas para predi¢io de hibridos duplds, conhecidos como
meétodos A, B, C e D de Jenkins. 1

Os métodos diferem com respeito a0 tipo de a¢do génica envolvida,
sendo que os métodos A, C e D pressupdem apenas efeitos aditivos, enquanto
que o método B considera efeitos aditivos e nao aditivoscj’(dominéncia e varios

tipos de epistasia). O autor apresentou um estudo sobre a eficiéncia dos
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métodos em questio, obtendo valores de correlagdo entre a produgdo predita
e a observada iguais a 0,75, 0,76, 0,73 e 0,61, para os quatro métodos,
respectivamente; porém, sendo o valor da correlagiio ligeiramente superior e
também o fato de considerar o método B mais completo, o autor recomendou

a utilizagio deste como o mais eficiente.

Diversos pesquisadores tém verificado a eficiéncia do método B na
predicdo de médias de hibridos duplos. Segundo Hallauer ¢ Miranda Filho
(1988), o método tornou-se extensamente utilizado na predi¢io do
desempenho de hibridos duplos, nos Estados Unidos, nos anos 40 a 70,
mesmo com estudos realizados, mostrando a forte influéncia da interagio

genétipo por ambiente.

Neste estudo, as correlagdes entre o valor predito e o observado,
foram superiores- aos normalmente relatados na literatura, para outros
métodos preditivos. Embora nio conclusivos, os resultados obtidos neste
estudo sugerem a potencialidade da utilizacio do método BLUP, na predi¢io
dos efeitos da capacidade especifica de combinacdo e do valor de
cruzamentos ndo realizados em cruzamentos dialélicos. Deve-se ressaltar,
contudo, que certos aspectos sobre o processo de predigdio ndo foram
abordados, como a existéncia de interagio gendtipo x ambiente, efeitos
epistaticos, grau de relacionamento genético entre as linhagens e também o

numero de hibridos a serem avaliados para predicoes eficientes.

Certamente, estudos tedricos e priticos mais detalhados sobre a
utilizagdo do método BLUP, em cruzamentos dialélicos, poderdo contribuir
para elucidar pontos importantes, especialmente quanto a0 numero de
linhagens e de cruzamentos a serem realizados, bem como modelos genéticos

adequados para obten¢do de predigdes com niveis adequados de precisdo.
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A complexidade das analises envolvidas em qualquer metodologia é
um ponto de importancia que deve ser considerado. A'. difusdo do método esta
relacionado com a disponibilidade de “softwares” ‘Xe algoritmos eficientes,
para realiza¢do das analises. O método BLUP tem de aceitacdo entre os

melhoristas da area animal, onde programas e algoritmos eficientes para

modelos genéticos especificos foram desenvolvidos, ‘ixo longo dos anos 80 e
90. Contudo, sua adaptagio ao fitomelhoramento, Emuitas vezes, torma-se
inviavel.

Ao que parece, até o presente momento néo se tem relatos, na
literatura, a respeito de programas desenvolvidos, ¢ siderando os modelos
genéticos comumente utilizados no fitomelhorame ;o, como € o caso de
cruzamentos dialélicos e/ou para casos em que a tiimilaridade genética é
quantificada por marcadores moleculares. Neste estudo, um conjunto de
rotinas foram escritas em linguagem de programa :50 SAS®, através do
moédulo de matrizes (SAS Institute, 1995), que estio Epresentados no Anexo.
Entretanto, sua utilizaciio é restrita as situagdes e #lodelos genéticos aqui

apresentados.

1

Na Tabela 16, estdo apresentados os valores |preditos de CEC e do
valor genotipico de cruzamentos, referentes aos |hibridos ndio obtidos

originalmente por Abreu (1997), em virtude: de problemas de

1

incompatibilidade entre as linhagens. Isto ndo significii que tais hibridos ndo
possam ser obtidos, mas que sdo necessarias técnica L especiais para tanto,

como o uso de cruzamentos-ponte (Sousa, 1993). Este aspecto ilustra a

4

aplicabilidade potencial do BLUP, que pode fomecer iindicativos de quais os

cruzamentos promissores que justificariam o esforgo dispendido, para a

realizacdo dos cruzamentos-ponte.
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TABELA 16. Valores preditos da capacidade especifica de combinagio e valor do
cruzamentos realizados e ndo realizados (em negrito), pelo método
- BLUP em um o dialelo envolvendo 22 linhagens de feijio".

P1 P2 Cruz. CEC PIP2 Cruz. CEC PIP2 Cruz. CEC

6 6 457.1196 35.3659 4 8 393.3804 44.3897 9 13 364.4001 26.1030
1217 441.8586 40.7014 6 16 392.2336 1.0205 2 5 364.2377 36.6147
4 6 436.0193 38.5674 15 15 391.0872 9.7111 6 18 363.2490 -28.3880
6 12 429.2644 41.7043 13 22 388.8628 47.8266 117 362.8388 17.7723
4 12 428.4066 58.4658 3 8 387.9267 51.4885 10 15 362.6294 25.7774

12 12 425.6374 48.4640 2 4 387.4779 37.9908 7 18 362.6053 28.7683
4 17 424.6370 24.7551 7 17 385.3422 19.6947 6 11 361.4484 24.5256
3 6 424.2493 39.9569 2 9 384.4897 39.7560 9 17 361.3106 -9.8290
17 17 423.2933 -1.8478 3 9 383.9662 33.9071 411 361.1514 40.5671
4 4 420.4419 45.8193 912 383.4707 35.6005 5 18 360.9715 14.8084
812 420.2365 70.2979 3 5 381.5614 41.4658 1 12 360.9672 41.6255
517 417.6865 39.7130 5 9 379.2577 50.7348 6 10 360.5801 15.8110
622 414.5215 409191 2 2 377.0824 44.1156 3 7 360.3466 34.4920
312 4129138 49.2408 7 12 376.7193 30.3957 4 10 359.2025 31.8185
6 17 412.6757 -10.7717 4 16 376.2602 8.6126 213 359.0187 11.5570
5 6 412.4091 37.0260 8 17 3758167 1.8942 516 357.4089 11.6697
6 15 412.3805 10.8156 16 17 374.3158 -18.7567 15 16 357.2300 -10.7322
6 8 409.5398 37.8040 4 7 374.2576 33.4222 17 22 356.7341 8.4607
317 4063143 18.6574 9 16 375.9298 35.0246 3 18 355.6145 -0.2320
212 405.4685 50.3984 8 15 373.9224 21.8824 3 13 355.0033 6.2368
12 15 405.0269 25.7521 6 13 373.9010 59401 7 9 354.1795 25.7866
4 9 405.0172 52.4138 5 5 373.8985 43.0925 2 8 353.5437 25.7084
18 19 404.6636 71.3227 8 9 373.8923 44.4721 10 13 352.4763 23.5972
12 13 404.3279 34.5321 8 16 373.5822 31.8941 1 4 352.3941 32,2125
2 6 404.1358 33.4239 13 13 373.0641 16.4429 12 18 351.8563 -17.4906
6 9 404.1089 353739 5 8 370.6662 43.2331 10 17 351.5569 -7.1776
3 4 403.8554 42.5020 20 20 369.8714 33.1352 12 16 351.5213 -17.4016
1517 403.7532 2.8549 1 6 369.5664 27.0088 5 7 351.3659 32,0018
512 402.6443 56.7136 13 15 369.3358 0.3371 2 11 350.7779 49.0567
18 22 398.7593 49.9253 4 13 368.8575 20.9389 17 183 350.5474 -46.7363
3 3 397.8620 47.6895 3 15 368.5618 2.7875 519 350.4493 32.4656
4 5 397.1506 44.4075 7 15 368.3030 24.5381 17 20 349.5279 -5.9913
153 17 396.8088 5.9276 8 8 366.2330 43.5292 13 16 349.2244 -9.4224
6 7 395.6892 32.1493 10 12 365.9019 30.5254 7 8 347.6352 33.2838
515 395.3320 '39.2410 2 3 365.6534 24.0837 2 15 347.5252 -9.6463
415 395.1936 17.1942 9 15 364.4048 15.1478 19 20 347.1776 23.6272
Continua...
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TABELA 16. Cont.

P1 P2

Cruz,

CEC PIP2

Cruz. CEC Pl

P2

Cruz. CEC

210
1117
13 20
217
2 7
513
310
418
1113
12 19
11 15
21 22
813
9 9
20 22
13 21
1 9
13
6 20
511
15 22
422
311
18 20
1518
16 22
510
316
19 22
1112
716
918
619
6 14
135
17 19
13 18
810
7.7

346.4086 23.0049
344.2301 -3.5782
344.1114  6.4399
343.9583 -35.0957
343.4553 27.2816
343.1577 19.1821
343.1148 16.9492
342.7582 -25.3133
342.5095 23.0882
342.4039 1.2365
340.2638 14.3380
339.3115 44.5560
339.2874 13.3051
338.9036 21.7657
338.7287 7.6350

17 21
218
115
713
219
1 8

16 16

10 22
116
8 11
1 2
910

13 19

10 16
216

337.7910 27.4505 20 21

337.5515
336.8754
335.3360
335.0994
334.6448
334.4478
334.0450
333.5768
333.4337
333.1132
333.0944
332.7894
332.7046
332.3846
332.2964 -1.1167
331.8955 -7.4336
331.5569 -31.9007
330.2083 8.4091
329.6748 31.1411
328.7993 -21.6028
327.7890 -31.2818
327.3185 23.1701
327.2138 21.0601

36.3870
30.5171
-26.8857
38.6851
-4.8786
-15.5891
23.7210
-1.5682
-38.1135
13.0409
29.8696
-22.6331
17.3983
8.5602

16 20
1116
818
12 22
15 20
522
711
421
710
12 20
911
16 18
19 19
10 10
113
1 7
414
621
118
14 17
11 18
12 14
4 20

327.0974 -9.4441 13
326.2571 -20.9864 7
325.6663  2.4824 10
325.4699 -1.4432 8
3253232 6.2591 1
325.3181 30.9872
325.3027 -35.3697 15
324.9837 16.0942
324.4211 11.5890 9
324.3340 27.7443 16
324.1216 28.7040 10
323.3691 19.9341 18
322.1353 -8.1045 15
321.7847 -4.7154 19
320.6632 -26.1564 16
318.6829 18.2850 14
317.7944 -6.4063 1]
314.4391 -1.1348 i:
J

313.2763 -28.8358 3
312.3396 -38.9726 3
312.2568 -18.1113 21
311.9379 -16.1907 11
311.7782
311.6648
311.6329
3113544
310.5558
309.7198
309.6591
309.2825
308.6914
307.8643
306.7798
305.5780
305.1191
304.8746

-7.6764 1

7.2378 9
-33.3484 22
17.6147
-52.8702

4.4976
16.9546
10.1501
22.2176
13.3037
-37.3287 10
-8.1369 8
-18.2930 7
304.0555 -11.9424 3
303.2122 3.7032 10
300.7522 -36.7640 11

N W WU N 0O R

14
19
11
14
11

110

19
21
22
19
20
18
21
21
21
15
11
1
20
14
21
22

14.7002 419

20
20
22
22
19
22
20
20
14
14
14
20
22
22
18
20

11.2992
-7.3711
16.0176
25.2744

300.5321
298.2865
298.0376
297.5486
296.8581 27.4940
295.5992 18.6495
294.7213 -29.0380
294.4931 -12.6230
293.8069 -27.4877
293.6067 -22.8515
292.5471 -13.0999
291.9868 -69.5335
291.2262 -17.7815
290.9099 6.2993
289.7783 -13.3493
289.4704 -9.8964
288.0956 17.6200
287.7077 22.7160
287.2766 -39.7876
286.6708 10.3455
285.1742 21.1144
284.2053 -13.7581
283.0409 -56.8511
282.8559 -18.0080
282.7139 -44.2232
282.2024 -43.2488
281.5708 -42.5067
280.6619 -33.2707
279.0142 -50.1948
278.3823 -56.4692
275.1361 -39.4942
274.9824 -11.0262
274.3086 -3.0971
273.6471 16.5609
271.5002 -40.3672
271.1968 -44.6057
269.2467 -68.5651
269.1866 -537.7375
268.4978 -24.3507

Continua...
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TABELA 16. Cont.

Pl P2

Cruz. CEC P1P2

Cruz. CEC PIP2

Cruz. CEC

720
%214
10 21
14 16
11 14
12 21
319
521
714
14 18

267.9528 -36.5496 2 21
265.2214 -4.2699 9 21
260.5851 -17.6087 1 22
257.8959 -33.1917 11 19
257.2321 11.0720 11 21
256.1573 -64.4593 10 19
253.8276 -73.8394 1 14
253.7749 -43.6579 1 21
253.2639 -10.7353 14 20
252.3689 -43.0116 14 22

249.8313 -48.6819 18 21
248.2363 -42.3625 721
248.2264 -46.9950 1 19
242,1926 -38.7823 9 19
240.3591 -27.5976 14 19
239.3542 -59.3904 8 21
239.1224 -4.2957 14 21
238.9870 -25.5387 14 14
238.9499 -16.2973

238.6758 -13.6002

238.6676 -74.1225
235.1180 -49.9887
234.6640 -50.4125
226.0513 -85.0984
223.9991 -25.7660
218.8418 -74.5399
218.1555 -16.9783
183.9464 -37.8982

¥ Ppajs: 1.Sanilac; 2.Brasil 2; 3.A-62; 4.Porrillo; 5.Jamapa; 6.Milionario;
7.IPA 7419; 8.A-175; 9.Rojo de seda; 10.A140; 11.Carioca; 12.Compuosto
Negro Chimaltenango; 13.Puebla 152; 14.Creat Northern; 15.Flor de Mayo;
16.A114; 17.0jo de Liebre; 18.Apetito Blanco; 19.Mont Calm; 20.Jalo;
21.Diacol Andino; 22.Perry Marrow.

A titulo de ilustragio, observa-se na Tabela 16, que dentre os 10 (dez)
Cruzamentos mais promissores (incluidas ai algumas linhagens), quatro
estiveram ausentes e tiveram o seu valor genotipico predito pelo BLUP. Sio
cruzamentos que, possivelmente, poderiam originar populagdes promissoras
para a obtencdo de cultivares superiores. Trata-se de um exemplo real que
permitiu ilustrar claramente o potencial do BLUP, na analise dialélica, dado
que se tenha algum tipo de informag&o sobre a similaridade genética entre as
linhagens. No tocante a este Witimo aspecto, os marcadores moleculares do
tipo RAPD podem ser de grande valia, pelo menor custo e maior rapidez. Por
se tratar de marcador tido como de baixa repetibilidade, em virtude de sua
alta sensitividade as condi¢Ses de laboratério (Michelmore et al., 1994) além

da desvantagem da heranga dominante, ele tem sido mais extensivamente
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empregado em estudos basicos de diversidade. Contudo, os resultados do
presente estudo permitem inferir que o0 BLUP pode | ir a corresponder a uma
das principais técnicas pelas quais 0 RAPD tenha expressiva aplicagdo em

etapas avanc¢adas de programas de melhoramento.
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5 CONCLUSOES

Os resultados deste - trabalho permitiram concluir que a
metodologia da melhor predigio linear nio tendenciosa (BLUP) ¢
altamente eficiente na analise dialélica, quando existe informac¢io
sobre a similaridade genética entre os materiais sendo cruzados, a

partir de marcadores moleculares.

A melhor predicdo linear ndo tendenciosa (BLUP) possibilita uma
precisio marcadamente superior, em relagio ao método dos
quadrados minimos ordinario, para a predicio de efeitos de
cruzamentos ¢ de capacidades de combinagio, em diferentes
condi¢ées de herdabilidade e de grau meédio de dominincia,

independentemente de se utilizar os métodos II ou IV de Griffing.

A disponibilidade de informa¢io molecular sobre o grau de
similaridade entre materiais genéticos, em associa¢do ao BLUP,
permite a predi¢do dos valores genéticos de cruzamentos nido
realizados e de efeitos de capacidade especifica de combinac3o,
com consideravel acuracia em diferentes condi¢des de
herdabilidade e grau de domindncia, bem como sob elevados

niveis de desbalanceamento.
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PROGRAMA SAS DESENVOLVIDO PARA REALIZAGAO DE ANALISE DE
DIALELOS METODOS II E IV DE GRIFFING SOB }EABORDAGEM BLUP COM
ESTIMATIVAS DOS COMPONENTES DE VARIANCIAS PELO METODO DA
MAXIMA VEROSSIMILHANGA RESTRITQ} (REML) .

options nodate nonumber ps=1000 1s=90;
data dados;

input efix pl p2 cruz yl;

cards;

run;
PXoc sort; .
by cruz; !
proc means noprint;
by cruz;
var pl p2:
output out=dadosl means; .
run; i
proc iml;
START REML;
n=nrow (x1); V
/*conta o numero de observacoes */
x=design(x1):

/*cria a matriz de incidéncia Hos efeitos fixos*/

nf=ncecl (x); ,
/*conta o numero de efeitos fixos*/
vpl=unique (pl); :
vp2=unique (p2);
vp=union(vpl,vp2) ; i
gl=nrow(vp); :
/*conta o numero de pais */
z1=3(n,ql,0);
do i=1 to qi:
do j=1 to n:
if pl[j,1l=vpli,1l] then z1[j, il=z1(j,1i]1+1;
if p2(j,1)=vp(i,1] then zl[j, 1]~21[J i)+1;
end;
end; ’

‘ .

/*cria a matriz de incidéncia ae pais (CGC) */
22=design (p3):
/*cria a matriz de incidéncia para a CEC*/

g2=ncol (z2);

/*conta o numero de cruzamentos*/
na=gl+q2; I

/*define o nUmero de efeitos aleatdrios*/
z=(zll|{z2); ,

/*crla a mat. de incidéncia dos efeitos aleat.*/
k-(xl Iz) r

/*cria a matriz de incidéncia total*/
a—1945' ]

/*valores iniciais dos componentes da variancia*/
b=1260;
r=12129;
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iter=0;

/*incializa o contador de iteracdes*/
maxiter=2000;

/*define o nimero maximo de iteracgdes*/
conv=1E-5;

/*define o critério de convergéncia*/
do until (dif<conv);
g=block((gl)/a, (g2)/b);
/*define a matriz G inversa*/
E=inv (((x"*x) 11 {x"*2))// ({2 *X) | | (2" *2+g*r)));
/*concatena e inverte a matriz nucleo (LHS) */
solucao=t*(x *y//z *y);
/*solucio do sistema*/
cgc=solucao(nf+l:nf+ql};
/*solucdo do para a CGC*/
cec=solucao[nf+ql+l:nf+ql+q2];
/*solucdo do para a CEC*/
rl=(y *y-solucao ' *k'*y)/(n-nf);
/*componente da variancia residual*/
a1=(cgc‘*gl*cgc+trace(g1*(t[nf+1:nf+q1,nf+1:nf+q1]))*r)/(ql):
/*componente da variancia CGC*/
b1=(cec‘*cec+trace(t[nf+q1+1:nf+q1+q2,nf+q1+1:nf+q1+q2])*r)/(
q2): '
/*componente da varidncia CEC*/;
dif=max(abs(r1-r),abs(al-a),abs(bl-b)):
/*cdlculo da diferenca entre as estimativas*/
if iter=maxiter then dif=0;
/*condicdo para o maximo de iteracdes*/
if iter<l then do:
var_cgc=a;
var_cec=b;
erro=r;
difer=dif;
n_iter=siter;
razao=raz;
end;
else do;
var_cgc=var_cge//a;
var_cec=var_cec//b;
erro=erro//r;
difer=difer//dif;
n_iter=n_iter//iter;
razao=razao//raz;
end;
iter=iter+l;
a=al;
b=bl:
r=rl;
end;
print , 'Estimativas dos Componentes da Variancia (REML)',
/* imprime as estimativas dos componentes de varidncia*/
n_iter {[format= 3.]
var_cgc [format= 12.6]
var_cec [format= 12.6)
erro (format= 12.6)
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Qe
difer [format= 12.8)
razao (format= 12.8];

stder=sqrt{vecdiag{t)*r):
t_val=solucao/stder;
gl=n-nf-q2+1;
p_alfa=l-probf(t_val#t_val,l, gl).

B . M

cod—(unlque(xl)) //(unlque(pl)) // (unique (p3)) °;

ef=repeat('efix’',nf,l)//xrepeat(’ g
s',q2,1);
gl=j ((nf+ql+q2),1,91);

‘,ql 1)//repeat(‘

print , 'Solucdo dos efeitos fixos e Predi¢l@lo dos Gis e S5ijs
1 .

s

ef [format= 4.]
cod [format= 3.]
solucao {format= 12.7]
stder [format= 10.5]
gl [format= 4.}
t_val [format= 7.4)
p_alfa [format= 8.6};

FINISH;

use dados;

read all into data;
xl=data(|,1t);

efeitos fikos*/

/*define o vetor de
pl=data{l, 21);

/*define o vetor de efeitos do|pai 1 (CGC)*/
p2=data(l,3]}; '

/*define o vetor de efeitos dol'pai 2 (CGC) */
p3=data(l,4l);

/*define o vetor de efeitos da| CEC*/
y=data(i{,51); j

/*define o vetor de obsevacdes*/

g0={matriz de similaridade entre as 11nhag?ns},

gl=inv{g0);
use dadosl;
read all into data;
do i=1 to nrow(b);
do j=1 to nrow(b):
if i~=j then
g00(i,3)=((g0[b[i,1],b[] 1]] g0ibli, 2], b[J,
2)1*g0(b({i,2],b(3,111))/4:
end;
end;
g2=inv(g00);
RUN REML;
quit;

1
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