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RESUMO

ALMEIDA, isis Fernanda de M.Sc., Univegside Federal de Vicosa, fevereiro de 20009.
Melhor Predicdo Linear Imparcial (BLUP) no melhoramento vegetal: sele¢cdo dentro
de familias ndo endogamica®rientador: José Meaelo Soriano Viana. Co-orientadores:
Fabyano Fonseca e Silva e Cosme Damiao Cruz.

A Melhor Predicdo Linear Nao Viesad(BLUP) tornou-se a metodologia mais
empregada na avaliacdo genética animallee espécies perenes, sendo potencialmente
relevante para espécies anuais. O objetivo desisalho foi avaliar a metodologia na selecao
dentro de familias ndo endégamas, em progral@aelecao recorrente. Ajustou-se o modelo
animal. Os dados foram valores fenotipicogl#mtas nos lotes de recombinacédo de dois a
trés ciclos de selecdo na populacdo dénonidipoca Vicosa, com failias ndo endégamas.

Em cada planta foram mensuradas a producéo e a capacidade de expansdo. Nas analises foi
utilizado o programa SA®or meio dos procedimentasbreede mixed Houve reducdo da
variabilidade genética relatiaaCE e producdo com os ciclos sidecao. Os valores aditivos
preditos por BLUP/REML foram mais acurados que os valores fenotipicos. A analise multi-

geracdes foi mais acurada que a analisegeoacdo apenas em relacdo a CE. Esses dois

métodos proporcionaram valores aditivos altamente correlacionados. Contudo, a porcentagem

vii



de coincidéncia entre os iniluos selecionados revela difieca entre os métodos BLUP. Na
populacao estruturada em familias de meios-irnndogtodo de melhoramento mais eficiente
foi selecdo massal. Na populacao estruturad&aerilias de irméos completos destacou-se a

selecéo dentro de progénies.
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ABSTRACT

ALMEIDA, isis Fernanda de M. Sc., Universidade Federal de Vigcosa, February of£28a9.
Unbiased Linear Prediction (BLUP)in plant breeding: selection inside non-
endogamic families. Adviser. José Marcelo Soriano Viana. Co-advisers: Fabyano
Fonseca e Silva and Cosme Dami&o Cruz.

The Best Linear Unbiased PredictionBLUP) became the most employed
methodology in the genetic evaluation of aaisnand perennial species, with special
relevance for annual species. The objective of this work was toateahis methodology in
the selection inside non-endogamous families, in recurring selection programs. The animal
model was adjusted. The data were phenotypidakseaof plants in the recombination lots of
two to three selection cycles in the popiglatof the popcorn maize Vigcosa. The production
and expansion capacity were measured in eéatit. The SAS software system was used in
the analyses by means of timbreed and mixed proceduresThere was a reduction in the
genetic variability related to the CE and thedarction with the selean cycles. The additive
values predicted by BLUP/REML were moaecurate than the phenotypical values. The

multi-generation analysis was more accurate than the analysis by generation only in relation

to the CE. These two methods provided higborrelated additive values. However, the



percentage of coincidence ang the individuals selectedvesls a difference between the
BLUP methods. In the population structured ifamilies of half-brothers, the most efficient
breeding method was the massal selection. Ipdipailation structured into families with full

brothers, the selectiondide progenies stood out.



Introducao

A selecéo recorrente visa 0 acréscimoticw® na freqiiéncia dos genes favoraveis.
Sua eficiéncia, qualquer que seja a unidadseliecdo, depende da correta identificagcdo dos
individuos com melhor valor getigo aditivo. Uma metodologia aquada para a predicéo de
valores genéticos aditivos de individuos sob selecdo, de uso comum no melhoramento animal
e de espécies perenes, € a Melhor Predig@ar Nao Viesadaproposta por Henderson
(1974). Idealmente a predicado é feita levaedo conta o parentesco entre os individuos,
usando estimativas dos componentes de vaaatcimodelo (genéticos e ndo genéticos), com
correcdo para os efeitos fixos.

Com relagdo a utilizagdo de BLUP em cultueanuais, a aplicacdo mais relevante até
recentemente era a predicdo do desempenhdddds ndo avaliados, proposta por Bernardo
(1996), a qual é possivel apenas quando sufesemformacfes de parentesco entre as
linhagens estédo disponiveis. Em seu trabalhm 4099 hibridos de 16 combinagbes entre
nove grupos heteroticos de milho, avaliadosatén 15 locais, ele encontrou estimativas de
correlacao entre o valor preditoo desempenho fenotipico, paraducdo de graos, variando
de 0,49 a 0,70, com uma tendéncia de estimathais elevadas pa@s grupos com maior
namero de hibridos avaliados. Segundo o rautstes valores podem ser considerados
moderadamente elevados e sugerem que o Bhaife ser eficiente pa identificacdo de
cruzamentos néo realizados, com desempenho superior.

Ao longo dos ultimos cinco anos outras aplicacdes relevantes, de uso comum no
melhoramento animal e de espécies pexerferam incorporadas aos programas de
melhoramento de anuais alégamas e autégaRiapho et al. (2008) analisaram o uso da
metodologia BLUP no melhoramente plantas, demonstrando sua relevancia, mesmo sem o
uso da informacdo de pedigree. Dentreapbcacdes destacam-seawaliacdo genética de

individuos (predicdo de valoresrgicos aditivos), e de linhasiras e linhagens (predicdo de



valores genotipicos e de efeitos de capacidguial de combinacdo), com e sem 0 uso das
informacfOes de pedigree, em analises umticaracteristica. Flachenecker (2006a, b)
empregaram BLUP na predicdo dos valores genéticos aditivos médios dos pais de familias de
irmaos completos de uma populacdo de milho, os quais permitiram satisfatéria predicdo do
desempenho das progénies do ciclo subsequiente, em relacdo a umidade dos gréos e/ou ao
carater indice de selecdo, calculado comugdio da producdo de grédos e do contetdo de
matéria-seca. A partir da analise de genétigg@drigo em varios ambientes, Crossa et al.
(2006) concluiram que a predicdo de valores genéticos por BLUP com informacao de
parentesco foi mais precisa, comparativameérgteanalises tradicionais, assumindo efeitos

fixos e efeitos aleatérios. Reit al. (2005) empregaram BP na andlise dialélica de
linhagens de milho, em combinacdo com a té&cdie bootstrap. Eles verificaram, em relacdo

a producdo, que a correlacdo entre as médéalkitas e observadas dos hibridos diminuiu com

a reducdo do numero de genitores, destacando que a reducdo foi menos acentuada pelo
emprego do método BLUP, comparativateesio método BLUE (modelo fixo).

O mérito da inclusdo das informacdes mligree foi investigado por Nunes et al.
(2008), empregando simulacdo. Eles conalnirque a inclusdo das informacdes de
parentesco proporcionaram maiores ganhos preditos. Bauer et al. (2006), que utilizaram
informacdo de marcas moleculares para o céldalmatriz de parentesco, concluiram que a
metodologia BLUP pode ser empregada no melhendonde aldgamas, na selecdo de linhas
puras. O mesmo foi verificado p&ebolai et al. (2005), a partde simulacdo, na selecao
precoce de linhas puras, Em outro estudo de simulacdo, Bauer e Léon (2008) analisaram a
eficiéncia da selecdo de linhas superiores pelo BLUP multicaracteristica. Os resultados
evidenciaram que essa analise foi superior a unicaracteristica, quanto a identificacdo das
linhas superiores e acuracia das predi¢c&esuk (2004) empregou o modelo animal na

estimacdo de parametros genéticos de populagdes naturais, concluindo que a metodologia



BLUP permitiu o0 uso mais eficiente dos dadasponiveis, além de proporcionar maior poder
estatistico dos testes.

Visando contribuir para quessa metodologia passeser regularmente empregada
pelos melhoristas de espécies anuais, antagee alégamas, o objetivo desse trabalho foi
avaliar seu emprego na selecdo de plantas em familias ndo enddégamas, em programas de
melhoramento populacional recorrente.

Material e Métodos
Aspectos Teoricos

A eficiéncia da selecdo em programasndelhoramento populacional recorrente é
proporcional a eficiéncia deedtificacdo dos genitores de et valor genético aditivo, uma
vez que os demais componentis valor genotifio ndo tém correlacdo com o nimero de
genes favoraveis presentes. Embora valor ¢ginot(G) e valor genético aditivo (A) sejam
correlacionados com o numero de genes favasgdi, em geral a correlacdo de A com N é
maior ou igual (na auséncia de dominaéi correlacdo de G com N (Viana 2005).

Admitindo auséncia de epistasia tem-se

G=M+A+D
sendo M a média populacional e D o vajenético devido a dominancia.
Entdo, o valor fenotipico de um individuo é

P=M +A + D+ (efeitofixo), +erro
k

Em termos matriciais
y=XB+Zu; +Zu, +¢
em que y é o vetor de valores fenotipico® X matriz de incidéncia dos efeitos fixps% o
vetor dos niveis de cada fator fixo (inddo a média populacional), Z é a matriz de
incidéncia dos efeitos aleatériog, @10 vetor dos valoragenéticos aditivos, e o0 vetor dos

valores genéticos devidos a dominancia é o vetor de residuos. Esse modelo é conhecido



como modelo animal. O critério de obtencdondelhor preditor lineando-viesado de um
vetor aleatdrio € a maximizacdo da funcdo diexie de probabilidade conjunta de y e dos
vetores aleatodrios, ou da funcdo densidaderdeabilidade conjunta dos vetores aleatorios e
e, obtendo, sob normalidade, as equacfes de modelo misto (Henderson 1974).

Admitindo populagédo ndo endégama (Cay(y) = ¢) e que ndo ha correlacdo entre o0s

erros (Var§) =R = Icz), as equacoes de modelo misto sé&o

XX X'z X'Z RO | XYy
ZX 7Z+c2Gy1 7'z Uy |=| zy
Z'x 7'z 2z +c%G,t|Up| L2Y

em queG, = c%A(n) e G, = G%D(n) sdo as matrizes de variancias dos vetores de valores
genéticos aditivos e devidos a dominanche,,) € D, sdo as matrizes de parentesco

genético aditivo e de parentesco genético devido a dominéncia, dadas por

27y 2 o 2 Upjp Y2 U
Ag-| 2 72 TP ep, o2 f22 T S
2 2rn vt 2 Uin UYon - Upp
em que | €& o coeficiente de parentescentre os individuos i e | e

Uij = Umfymiy = fmm Tt + Tt Ty € @ probabilidade dos individuos i e j terem gendtipos

idénticos por descendéncia, sendo m e f osgmis e m' e f' os pais de | (Lynch e Walsh
1988).

O ajuste do modelo, por meio de umg@asso iterativo, proporciona a estimacgédo dos
componentes de variancia, a predicdo de gatlar aleatorio e uma solucdo para o vetor de
efeitos fixos. O processo mais empregado para a estimacdo dos componentes de variancia é o
da méxima verossimilhancaestrita/residual (REML),desenvolvido por Patterson e

Thompson (1971). Alternativamente podenr sampregados os métodos da maxima



verossimilhanca (ML), da estimac&o quadratiéa viesada de variancia minima (MIVQUE)
e o0 método Il de Henderson (Littell et al. 2006).

Embora o modelo descrito sugira ser sengussivel a predicados valores genéticos
aditivos e devidos a dominéancia, isso infelinteendo € verdade. Por exemplo, no caso de
espécies anuais alégamas, como o mib®,a populacdo no lote de recombinacdo esta
estruturada em familias de meios-irmados, ndo € possivel o ajuste do modelo aditivo-

dominante, pois em cada ciclo a matriz plErentesco genético de dominancia € uma

identidade. Entdo, com6, = 63! e R =c?1 ndo ha convergéncia no processo REML. Isso

ndo é necessariamente verdade no caso deaign@mespécies perenes. Se a populacao esta
estruturada em familias de irmdos completos, mesmo que a matriz de parentesco de
dominancia ndo seja uma identidade, ndo gatantido ser possivel o ajuste do modelo
aditivo-dominante. Em geral, para que odalo aditivo-dominante possa ser ajustado é
necessario existir pelo menos airnovariancia entre parentes cggga funcdo da variancia
aditiva e uma covariancia entre parentes que seja funcéo da variancia aditiva e da variancia de
dominancia. Entdo, em relagéo aos individuos no lote de recombinacdo do primeiro ciclo de
selecdo com familias de irm&dos completos, cemexiste uma covariancia entre parentes, a

de irméos completos, também nao é possivel ajustar o modelo aditivo-dominante. Para ajustar
0 modelo aditivo-dominante e aumentar a agaréas predi¢des relativas aos individuos do
segundo ciclo, por exemplo, pode-se considerar conjunto os individuos dos lotes de
recombinacao dos ciclos 1 e 2 (analise multi-geracdes).

A acuracia de predicao dos valores genéticos aditivos é

sendo PEV a variancia do erro de predigé&ie) estimador de maxima verossimilhanca

restrita da varianeiaditiva (Mrode 2005).



Em cada ciclo foram consideradas duas estratégias de selecao: selecdo de 10 plantas
em cada uma das vinte familias selecionadaslmsa no teste e selecdo de 200 plantas. Os
ganhos genéticos diretos e indiretos foram calimdaom base no controle parental (p = 1/2,
pois a selecdo ocorreu apos o florescimeatops valores genéticos aditivos preditos pela

metodologia BLUP/REML, pela funcéo

1 _ ~
AM = (1/2)(2—002"‘AJ
Dados Experimentais
Foram analisados os valores fenotipicosagacidade de expansao (EV; mL/g) e de
producéo de grdos (g/0,18)mde plantas nos lotes de recombinacado dos ciclos 1, 2 e 3, do
programa de selecdo com familias de meioéias, e dos ciclos 1 e 2, do programa de
selecdo com familias de irmédos completos, ambos com a populacédo de milho-pipoca Vigosa.
Os lotes com familias de meios-irmdos forazonduzidos na estacdo experimental da
Universidade Federal de Vicosa (UFV), enmfeoNova-MG, Brazil, nos anos agricolas de
2000/01, 2002/03 e 2004/05. Em cada lote foptantadas 20 familias selecionadas com base
no teste de 196 progénies, intercalando umadildér macho a cada quatro fileiras de fémeas.
Também foram plantadas duas fileiras do hébsinples IAC 112 (testemunha). Cada fileira
tinha 20 m, com até 100 plantas. Por ocasiddlatescimento as fileiras de fémeas e da
testemunha foram despendoadas. Os lotes com progénies de irmaos completos foram
conduzidos em campo experimental na UFV,\égosa-MG, nos anos agricolas de 2003/04
e 2005/06. Em cada lote também foram plarg&fafamilias selecionadas com base no teste
de 196 progénies. Cada fileira tinha 10 m, @50 plantas. Por ocasido do florescimento
fez-se controle de cruzamentos, de forma a serem obtidas pelo menos 19 familias de irmaos

completos em cada progénie (um macho de gatidas demais 19 progénies. Infelizmente

as plantas usadas como machosfaogam identificadas nem mensuradas.



Nos lotes com familias de meios-irmafssam mensuradas 20 plantas em cada
progénie e 10 plantas em cada fileira ddCIA12. Nos lotes com familias de irméaos
completos foram mensuradas 324 e 390 platakV foi avaliada em pipoqueira de ar
quente (1,200 w), utilizando amostras de 10 g.

Analises Estatisticas

Para as andlises foram utilizados osveafes SAS v9.1, por meio dos procedimentos
inbred e mixed e ASReml (Gilmour et al. 2006). Com@uooc mixedda versao 9.1 do SAS
nao permite a entrada da matriz de parentdsamominancia, o SAS serve atualmente apenas
para a analise do modelo aditivo. pfoc inbred calcula a matriz de parentesco genético
aditivo e oproc mixeda utiliza para analise pelmétodo BLUP/REML. O SAS program

utilizado na analise dos dados dosdatem familias de meios-irméos foi

data filel;

input individual male female

datalines;

pedigree file

proc inbreed data=filel covar noprint outcov=file2;
var individual male femate

run;

data cAmatrix; setfile2(firstobs= n1); keepcolnl-coln2;
run;

data Amatrix; setcAmatrix renamecolnl-coln2 = coln3coin4;
parm= 1;

row=_n_;

run;

data file3;

input population plant EV yield

datalines;

data file

proc mixed data=file3 method=REML covtest cl;
classpopulation plant

model one dependent variable (EV or yietdpopulatiory solution ddfm= kr;



random plant/ solution type= lin(1) Idata= Amatrix;

run;

Informacdes sobre os comandos devem ser obtidas em Littell et al. (2006). Os termos
nl e n2 referem-se ao primeiro e ao ultimdividuos considerados na analise. Como 0s
dados do IAC 112 foram utilizados nas analidaspopulacdo estruturada em familias de
meios-irmaos, os numeros foram 197 e 597andlise dos dados dote do ciclo 1,
recodificando o IAC 112 como individuo 53¥ eliminando os demais individuos (ver
pedigrees completos no Anexo 1). Na analisedhalos do lote do ciclo 2 os numeros foram
597 e 997, agora recodificando o IAC 112 coimdividuo 997 e eliminando os demais
individuos. Em relacdo ao ciclo 3 os renos foram 997 e 1397, recodificando o IAC 112
como individuo 1397. Na analise combinando oksil e 2, por exempl 0s nimeros foram
197 e 997, recodificando o IAC 112 como iriduo 997. Em todos os casos o IAC 112 foi
inserido no pedigree como um individuo de mesconhecidos. Os termos n3 e n4 sdo 0s
cadigos dos individuos no argoi de dados. Na andlise dosdda dos ciclos 1, 2 e 3 0s
valores foram 1 e 401, 1 e 801 e 1 e 1201,diicando as plantas do IAC 112 como planta
401, 801 e 1201, respectivamente, e eliminanddersais valores fenotipicos. Na analise
combinando os ciclos 1 e 2 os numerosrfofae 801, recodificando as plantas do IAC 112
como planta 801 e eliminando os demais valores fenotipicos. A inclusdo da testemunha
implicou na necessidade de ins® efeito fixo de populagao {® p), sendo utilizados os
valores 1 para a populacdo Vicosa e 2 palA® 112. Entdo, as médias populacionais de

Vicosa e do IAC 112 foram estimadadgseseguintes fungdes previsiveis

M :M°+pf+(1/400)ZAi eMiac112=M°+p2 +Ajac112
|

sendoM®, p;} e p?, os elementos da solugdo para o vetor de efeitos fixos. A média dos

selecionados é dada por

Mg =M°+pf+ (L/199Y A;
i



As analises dos dados dos lotes demdsonacao com familias de irmédos completos
foram feitas com o SAS (modelo aditivo)cem o ASReml (modelo aditivo-dominante).
Contudo, certamente pela falta dos vaorienotipicos dos machos utilizados nos
cruzamentos, 0s quais também ndo foramtifigados (para permitir o ajuste do modelo
aditivo-dominante, foi admitido que os mackwam individuos no lote de recombinac&o nao
utilizados como fémeas; codigos 717 a 9¢&r Anexo 1), ndo hme convergéncia na
estimacédo dos componentes de variancia, qus@@justou o modelo aditivo-dominante.

Resultados

Os testes de nulidade da variancia adi{estatistica z) revelam, independente da
estruturacdo da populacdo em familias de meio&es ou irmaos completos, a existéncia de
variabilidade genética em relacdo a CE e producdo de graos (Tabelas 1 e 2). Dois testes,
contudo, estdo associados a valores de priodedi maiores que 5% (26.42%, em relacédo a
CE no ciclo 3 da populacao adtirada em progénies de meiomaos, e 14.56%, também em
relacdo a CE no ciclo 1 da populagdo estruturada em progénies de irmdos completos).
Levando em conta o valor de probabilidade deetesh magnitude da variancia aditiva, tem-
se evidéncia de reducdo da variabilidade com selecédo entre e dentro de familias de meios-
iIrmaos.

As estimativas de correlacdo genética eGfee producdo sé foram consistentes nas
duas populacdes em relagéo ao ciclo 2 (aproximadge -0.1) (Tabelas 1 e 2). Em relag&o ao
primeiro ciclo obteve-se estimativa negativapgguena magnitude na populagao estruturada
em progénies de meios-irmaos (-0.15) e da¢do proxima de zenwa populagdo estruturada
em progénies de irmaos completos. Os resoftathtidos revelam que a selecdo com base em
qualidade n&o deve implicar em alterag&o relevante na producéo de gréos.

A analise de eficiéncia de identificac@ilos individuos de melhor valor genético

aditivo revelou que os valores preditos polBI/IREML, nas andlises uni e multi-geracées,



sdo mais acurados que os valores fenotip{d@bela 3), principalmente na populacéo

estruturada em familias de irmaos complefosacuracia dos valores aditivos preditos por

BLUP/REML superou a acuracia dos valoresiotépicos (dada pela raiz quadrada da
herdabilidade) em 12% a 42% para CEere 19% a 67% para producdo, na populacéo
estruturada em progénies de meios-irmaos, 82%na 208% para CE e em 98% a 200% para
producéo, na populagao estruturada em progénies de irméaos completos.

Independente da estruturacdo da populacdo em familias de meios-irmdos ou irmaos
completos, observou-se aumento da acurécia pelo método BLUP/REML multi-geragfes, em
relacdo a andlise por geracdcemrs em relacdo a CE (Tabela 3). Quanto a producgéo, pode-se
considerar que ndo houve incremento da acurécia pela combinacdo de duas a trés geracdes.

Tanto para CE como para producao, nm$os 2 e 3 da populacdo estruturada em
familias de meios-irméos a correlacdo entreabsres aditivos preditos pelos métodos BLUP
uni e multi-geracdes foi elevada, com estiueat proximas a 0.9pcorrendo uma ligeira
queda do segundo para o terceiro ciclo. pdpulacdo estruturada efamilia de irmaos
completos houve uma queda menos expressivaiieipo para o segundoabo, indo de 0.97
para 0.96.

Selecionando em cada geracdo com basevalmses aditivos preditos a partir da
andlise BLUP/REML, em relacdo a CE, veniicse maior eficiéncia de melhoramento na
populacao estruturada em progénies de meiosméam selecdo massal, e maior eficiéncia
na populagéao estruturada em progénies de irm@opletos com selecdo dentro (Tabelas 1 e
2). Na primeira o incremento no ganho preéito CE com selecdo massal, em comparacao a
selecao dentro, variou entre 24% a 262%.sBgunda, a selecdo dentro superou a selecao
massal em 229% a 540%. Os ganhos indineteditos em producéao foram, como esperados
em razao da reduzida correlacéo, irrelevantes, variando de -1.5% a 3.4%. Os ganhos preditos

em CE sao de baixa magnitude, variandoO® a 4.7%. Na populacdo estruturada em
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familias de meios-irmédos os ganhos preditbminuiram com o passar das geracdes de
selecdo. Resultados equivalentes foramdoktipor Matta e Vian&2003), no ciclo 1 da
populacdo de milho-pipoca Beija-Flor estrut@rain familias de meios-irmaos, empregando
BLUE/Método Il de Henderson. Os ganhos preditos em CE, usando diferencial de selecéo,
foram de 0.53 mL/g e 0.35 mL/g, com seleg@assal e selecdo dentro, respectivamente.

Na populacéo estruturada em familias déosigmaos a coincidéncia envolvendo os
196 individuos selecionados por selecdo nigsslas analises BLUP/REML e por selecdo
fenotipica decresceram ao longo dos ciclos. &edises individuais, 85,7%; 77,5% e 53,1%
dos individuos selecionados no primeiro, seguntkrceiros ciclos, também foram indicados
como superiores pela selecao fenotipRmatanto, a medida que se adicionou a informacao de
parentesco nas andlises individuais por BIREML houve reduc¢do na coincidéncia entre 0s
métodos. Entretanto, ao se realizar a selepiio base nas predi¢cdda analise conjunta,
houve valores um pouco mais elevados de ad@mgia com a selecdo fenotipica, que foram
de 83,7% e 58,2% para o segundo e terceiro ciclos, respectivamente. Na populacdo
estruturada em familia de irmaos completaiacidéncia entre selecao dentro de familias
pelas andlises individuais BLUP/REML e pselecdo fenotipica decresceu ao longo dos
ciclos, onde as coincidéncias foram de 858%2,6 %, para o0 primeiro e segundo ciclos,
respectivamente. De maneira oposta, verifiseuum acréscimo da coincidéncia entre a
selecado fenotipica e a selecdo com base @#sarconjunta BLUP/REML, que foi de 70,0%
para 98,0% ao longo dos dois ciclos de selecao.

Discusséo

O aspecto mais importante que devesga discutido quando se emprega o método
BLUP por meio do modelo animal, entre outrmsno o modelo de reprodutor e o0 modelo de
repetibilidade, é o ajuste do modelo aaiti mesmo quando sabe-se que a expressdo do

carater depende de efeitos deiacdo entre genes alélicos (dominéncia), como a producédo de
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graos de plantas de milho, entre muitas ouimp®rtantes caracteristicde espécies animais

e vegetais. Isso, contudo, nunca € levadocenia nos estudos aplicados e de simulacao,
provavelmente por que ha um consensdreeros melhoristas de que a metodologia
proporciona adequada predicdos verdadeiros valores genéticos aditivos, em geral mais
acuradas que as obtidas por outros metodosné et al. 2008). Os estudos de simulagéo
realizados por Leclerc et al. (2008) e Stetlal. (2007), envolvendo caracteres continuos e
categoéricos, bem como dados molecularesandlise de QTL, demonstraram a grande
eficiéncia e utilidade da metodologia BLUP, usilve em andlises multiait e de regressao
aleatoria.

Também ha consenso de que a técnica éamiiferece adequada predicao de valores
genéticos aditivos quando ha sgtwsicdo de geracdes, falta parcial ou total de informacdes
de pedigree e acdo da selecéo, direcionaltahmenem ou natural. Kruuk (2004) considera
que a metodologia BLUP/REML é poderosa paestimacdo de componentes de variancia e
predicdo de valores genéticos aditivos em (agdies naturais, Contudo, em seu estudo de
simulacao, Cantet et al. (2000) verificaranbestimacao da herdabilidade em populacdo sob
selecdo, em razdo de disponibilidade apermarcial das informagbes de parentesco.
Adicionalmente, verificaram também que a existéncia de selecdo torna a herdabilidade
viesada.

N&o h& duavida, contudo, que o ajuste rdodelo aditivo-dominante é importante,
quando possivel, nos estudos de capacidade de combinacgdo, principalmente quando ha
interesse na predicdo da performance deamentos ndo realizados (Bernardo 1996). No
trabalho de Flacheneckar et al. (2006a, b)gem foi ajustado o modeladitivo, a predicéo
do comportamento das familias de irmaos detop pelo valor genético aditivo médio dos
pais nédo foi satisfatéria pappoducdo, mas sim para uma caracteristica de importancia menor,

a umidade dos gréos, provavelmente por ela agepender acentuadamente de efeitos de
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dominancia, e para uma segunda, denominatieeimle selecdo, a qual é funcédo da producao
e do contetudo de matéria-seca.

Embora os resultados obtidos nesse estu@on muitos outros deicos e aplicados
revelem sistematicamente superioridatte método BLUP/REML em relagcdo ao método
BLUE/Método Il de Henderson, em razdo da maicuracia dos valores preditos em relacéo
aos valores fenotipicos, nem sempre a disoagéo entre distintos métodos de selecdo é
acentuada (Kumar et al. 2008) , principalmentando os dados sao balanceados e de apenas
uma geracaainott et al. 1995).

Agradecimentos

A Fundacdo de Amparo a Pesquisa do Estado de Minas Gerais, a Coordenacdo de
Aperfeicoamento de Pessoal de Nivel Supegiao Conselho Namial de Desenvolvimento
Cientifico e Tecnoldgico, pedoauxilios financeiros.

Referéncias
Arnason T, Jonmundsson, JV (2008) Multiglait genetic evaluation of ewe traits in
Icelandic sheep. Journal of Anintateeding and Genetics 125:390-396.
Bauer AM, Léon J (2008) Multiple-trait breedingalues for parental selection in self-
pollinating crops. Theoretical and Applied Genetics 116:235-242.
Bernardo R (1996) Best linear unbiased praoiic maize single-cross performance. Crop
Science 36:50-56.
Cantet RJC, Birchmeier AN, Santos-CaistMG, de Avila VS (2000) Comparison of
restricted maximum likelihood and Method Rr festimating heritability and predicting
breeding value under selection. Jwalrof Animal Science 78:2554-2560.
Flachenecker C, Frisch M, Falke KC, MelchengAE (2006a) Modified full-sib selection and
best linear unbiased prediction of progeny @eniance in a European F2 maize population.

Plant Breeding 125:248-253.

13



Flachenecker C, Frisch M, Falke KC, Meinger AE (2006b) Trends in population
parameters and best linear wad#ed prediction oprogeny performancen a European F2
maize population under modifiedecurrent full-sib selectionTheoretical and Applied
Genetics 112:483-491.

Gilmour AR, Gogel BJ, Cullis BR, Thompsdd (2006) ASReml| UseGuide Release 2.0
VSN International Ltd, Hemel Hempstead.

Henderson CR (1974) General flexibility of éar model techniquefr sire evaluation.
Journal of Dairy Science 57:963-972.

Knott SA, Sibly RM, Smith RH, Moller H (1993)laximum likelihood estimation of genetic
parameters in life-history studies using tArimal Model’. Functonal Ecology 9: 122-126.
Kruuk LEB (2004) Estimating genetic parametarsnatural populations using the “animal
model”. Philos Trans R Soc Lond B Biol Sci 359: 873-890.

Kumar A, Gandh RS, Singh A, Haile A (2008pmparison of animal model with other
conventional methods of sire evaluation for milk production in K&maes cattle. Indian
Journal of Animal Science 78:1393-1396.

Leclerc H, Wensch-Dorendorf M, Wensch Ducrocq V, SwalveHH (2008) A general
method to validate breeding value predictgoftware. Journal of Dairy Science 91:3179-
3183.

Littell RC, Milliken GA, Stroup WW, Wolinger RD, Schabenberger O (2006) SAS for
mixed models. % ed. SAS Institute Inc., Cary.

Lynch M, Walsh B (1998) Genetics and analysigjuantitative traitsSinuauer, Sunderland.
Mrode, RA (2005) Linear models for the preda of animal breeding values. 2.ed. CABI

Publishing, Oxfordshire.

14



Nunes, JAR, Ramalho MAP, Ferreira DF (2008)lusion of genetic relationship information
in the pedigree selection method using rdixeodels. Genetics and Molecular Biology,
31:73-78.

Patterson HD, Thompson R (1971) Recovery tdriblock informationwhen block sizes are
unequal. Biometrika 58:545-554.

Piepho HP, Mohring J, Melching&E, Buchse A. (2008) BLURor phenotypic selection in
plant breeding and variety testing. Euphytica 161:209-228.

Stock KF, Hoeschele I, Distl O (2007) Estinsaitiof genetic parameters and prediction of
breeding values for multivariate threshold and continuous data in a simulated horse
population using Gibbs sampling and residoaximum likelihood. Journal of Animal
Breeding and Genetics 124:308-319.

Viana JMS (2005) Dominance, epistasis, hbiiitées and expectedenetic gains Genetics

and Molecular Biology 28:67-74.

15



Tabela 1 -Parametros estimados por BLUP/REML, médias da populalg&0 &12, ganho direto em CE (mL/g) e ganho indireto em
produc&o (g/0,18f), relativo & populacdo estruturada em familia de meios irmaos.

Parametros Ciclo 1 Ciclo 2 Ciclo 3

CE Producao CE Producao CE Producao
Var. Aditiva 19.120:0001 646.19°90°0 12.29°0420 519.60°9°%1 41. 05°%%% 357.507%°%
(intervalo conf.) (11.76 - 26.49)  (253.87 - 1038.52) (0 - 26.27) (247.41 - 791.78) (0 - 168.71) (0 - 784.33)
Var. Residual 8.17 327.57 14.87 281.51 350.48 689.34
Corr. Genética -0.148 -0.077 -
MédiadaPop. 29.52 89.67 34.79 84.30 35.31 91.03
Ganho c/ sel. massal 1.40 0.48 0.98 0.85 0.58 0.87
Ganho c/ sel. dentro 1.13 -0.04 0.74 0.83 0.16 -0.24
Média do IAC 112 38.00 113.68 37.90 89.60 41.90 66.16
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Tabela 2 -Parametros estimados por BLUP/REML, médias da populalg&0 &12, ganho direto em CE (mL/g) e ganho indireto em
producdo (g/0,18f), relativo & populacéo estruturada em familia de irmdos completos.

Parametros Ciclo 1 Ciclo 2

CE Producao CE Producao
Var. Aditiva 3.75014%6 128.30"%4%1 2.54005°3 61.45%91°0
(intervalo conf.) (0 - 13.63) (14.48 - 282.46) (0 -5.68) (5.93 -116.97)
Var. Residual 57.51 740.96 22.46 200.63
Corr. Genética 0.0387 -0.1410
Média da Pop. 30.49 42.48 31.85 36.41
Ganho c/ sel. massal 0.1015 -0.1997 0.4459 -0.2409
Ganho c/ sel. dentro 0.6421 1.4610 1.4793 -0.5426
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Tabela 3- Acuracias do BLUP/REML e BLUE/ Método Ill de Henderson.

Andlises Familia de meios irmaos Familia de irmaos completos
CE Producao CE Producdo
Ciclol Ciclo2 Ciclo3 Ciclol Ciclo2 Ciclo3 Ciclol Ciclo2 Ciclol Ciclo2
BLUP Uni-ger. 0.93 0.87 - 0.98 0.98 0.97 0.77 0.69 0.96 0.95
BLUP Multi-ger. C1+C2 0.95 - 0.95 - 0.83 0.95
BLUP Multi-ger. C1+C2+C3 0.98 0.96

BLUE/ Método Il de

0.83 0.67 - 0.81 0.80 0.58 0.25 0.38 0.32 0.48
Henderson
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Anexo 1- Pedigrees utilizados nas analises.

Selecéo de meios irméos
Individuo macho fémea

197 . 180

596 . 192

997 . 891

1396 . 955
Selecéo de irmaos completos

393 249 53

716 208 12

913 798 422

1302 725 701




