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RESUMO 
 

 

SANTOS, Lidiane Gomes dos, M.Sc., Universidade Federal de Viçosa, 
agosto de 2007.  Estratégias de seleção combinando informação 
individual e de família utilizando simulação de dados. Orientador: 
Ricardo Frederico Euclydes. Co-Orientadores: Paulo Sávio Lopes e 
Robledo de Almeida Torres. 

 

 

A seleção de fenótipos superiores, sejam individuais ou famílias, é uma 

prática de considerável importância para o “melhorista”, uma vez que a 

obtenção de populações melhoradas passa pela seleção e acasalamentos 

entre ou dentro de famílias. O objetivo deste trabalho foi comparar a 

eficiência de alguns arranjos entre a seleção individual e a seleção entre 

famílias na obtenção de índices de seleção combinada e em seguida 

verificar se uma análise de agrupamento foi capaz de detectar grupos 

distintos. Por meio do programa GENESYS foram simulados quatro 

genomas, cada um considerando uma única característica, variando entre si 

apenas no valor da herdabilidade; assim, tem-se duas características de 

herdabilidade baixa (0,20 e 0,10), uma de herdabilidade média (0,40) e uma 
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com alta herdabilidade (0,60). A partir desses genomas foram simuladas 

populações bases de 1000 indivíduos (500 machos e 500 fêmeas) com uma 

taxa endogâmica igual a zero. Em cada população base foram selecionados 

aleatoriamente 10 machos e 100 fêmeas correspondendo, respectivamente, 

a uma intensidade de seleção de 2% e 20%. Por meio do acasalamento 

desses indivíduos selecionados, mantendo o equilíbrio de 10 fêmeas para 

cada macho, obteve-se uma população inicial com 1000 descendentes, 

também mantendo um equilíbrio de 10 descendentes por fêmea. Para cada 

característica foram realizadas seleções com diferentes arranjos para 

obtenção de índices de seleção combinada. Assim, tem-se o primeiro índice 

que pondera 100% para o fenótipo individual (Individual); o segundo que 

considera 90% para fenótipo individual e 10% para média fenotípica da 

família (09P+01F); o terceiro com 70% para fenótipo individual e 30% 

para média fenotípica da família (07P+03F); o quarto com 50% para os 

dois valores (05P+05F); o quinto com 30% para fenótipo individual e 70% 

para média fenotípica da família (03P+07F); o sexto com 10% para 

fenótipo individual e 90% para média fenotípica da família (01P+09F) e o 

sétimo índice que considera 100% para a média fenotípica da família 

(Família). Os acasalamentos dos indivíduos selecionados foram conduzidos 

ao acaso. Totalizou-se uma população final de 1000 indivíduos. Cada 

estratégia de seleção foi conduzida por 20 gerações consecutivas com 10 

repetições visando minimizar os erros e efeitos da flutuação genética. Para 

maior clareza na interpretação dos dados foi realizada análise de 

agrupamento por otimização pelo método de Tocher em três intervalos de 

tempo, com as cinco primeiras gerações, com as dez primeiras gerações e 

com as 20 gerações totais. O comportamento das estratégias de seleção para 

os diferentes valores de herdabilidade não foram iguais. Quanto menor foi o 

valor da herdabilidade, maior foi a diferença entre as médias fenotípicas em 

cada geração e menor foi o ganho total nestas médias. A combinação do 

valor individual com a média de família foi mais eficiente para as 
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herdabilidades baixas. Para estas herdabilidades, a seleção individual e a 

entre famílias não se mostraram boa opção. A seleção apenas pelo valor 

fenotípico individual pode ser boa alternativa para a característica de média 

herdabilidade e foi a melhor opção para a característica de alta 

herdabilidade. 
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ABSTRACT 
 

 

SANTOS, Lidiane Gomes dos, M.Sc., Universidade Federal de Viçosa, 
August, 2007. Selection’s strategies combining individual and 
family information using simulated data. Adviser: Ricardo Frederico 
Euclydes. Co-Advisers: Paulo Sávio Lopes and Robledo de Almeida 
Torres. 

 

 

 The superior phenotypes’ selection, in individual or families, is a 

practice of considerable importance for the “improvers”, once to obtain 

improved populations it is necessary to select and matings among or inside 

of families. This work’s aim was to compare the efficiency of some 

arrangements between the individual selection and the selection among 

families to get combined selection indexes and soon afterwards to verify a 

cluster analysis was capable to detect different groups. Through the 

program GENESYS, it was simulated four genomes, each one considering 

only one characteristic, varying to each other just in value of heritability; 

then, we have two characteristics of low heritability (0,20 and 0,10), one of 

medium heritability (0,40) and one with high heritability (0,60). Using 
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those genomes, bases populations of 1000 individuals (500 males and 500 

females) with a rate endogâmic equivalent to zero were simulated. In each 

base population, it was  aleatory selected 10 males and 100 females 

corresponding, respectively, to 2% and 20% of selection intensity. When 

these individuals selected couple, it was maintained a control of 10 females 

for each male and, as a result, it was kept an initial population with 1000 

descending, also maintaining a balance of 10 descending for female. For 

each characteristic selections, different arrangements were done to obtain 

combined selection’s indexes. Thus, the first obtained index considers 

100% for individual phenotype (Individual); the second considers 90% for 

individual phenotype and 10% for average phenotypic of the family 

(09P+01F); the third considers 70% for individual phenotype and 30% for 

average phenotypic of the family (07P+03F); the fourth considers 50% for 

the two values (05P+05F); the fifth considers 30% for individual phenotype 

and 70% for average phenotypic of the family (03P+07F); the sixth 

considers 10% for individual phenotype and 90% for average phenotypic of 

the family (01P+09F) and the seventh index considers 100% for the 

average phenotypic of the family (Family). The selected individuals' 

matings were driven at random. A final population of 1000 individuals was 

totaled. Each selection’s strategy was led by 20 consecutive generations 

with 10 repetitions seeking to minimize the mistakes and effects of the 

genetic flotation. For a larger clarity in the interpretation of the results, a 

grouping analysis was accomplished by optimization by the method of 

Tocher in three intervals of time, with the first five generations, with the 

first ten generations and with the 20 total generations. The behavior of the 

selection’s strategies for different herdability’s values was not the same. As 

smaller the value of the heritability is, the difference among the averages 

phenotypics in each generation is bigger and the total earnings in these 

averages are smaller. The combination of the individual value with the 

family’s average was more efficient for the lowest heritabilities. For these 
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heritabilities, the individual selection or among families did not show to be 

a good option. The selection just through the individual’s phenotypic value 

can be a good alternative for the characteristic of average herdabilidade and 

it was the best to the characteristic of high heritabilities. 
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1.0 - INTRODUÇÃO 

 

 

A seleção de fenótipos superiores, sejam individuais ou famílias, é 

prática de considerável importância para o “melhorista”, uma vez que a 

obtenção de populações melhoradas passa pela seleção e acasalamentos 

entre indivíduos. 

Existem várias estratégias de seleção genética. A escolha depende da 

magnitude do ganho genético esperado e da facilidade de aplicação da 

estratégia. 

A seleção individual, ou seja, no próprio fenótipo, é a maneira mais 

fácil e prática de obter ganhos para uma única característica, sendo a 

resposta à esta seleção a modificação na média original da característica na 

população em conseqüência da seleção praticada na própria característica. 

Em um processo seletivo, quanto maior a pressão de seleção, maior será o 

diferencial de seleção e, conseqüentemente, o progresso genético.  

Os índices de seleção combinada consistem em uma modalidade de 

seleção que visa aprimorar o mérito individual com o valor genético de suas 

respectivas famílias. São resultados da obtenção de valores (índice), isto é, 
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para cada indivíduo, há um índice para a característica de interesse. O 

índice é proveniente de uma combinação ótima do valor genético de cada 

progênie e de cada um dos indivíduos que a compõe. 

A seleção entre e dentro de família é uma alternativa interessante, 

pois seleciona tanto as melhores famílias quanto os melhores indivíduos 

dentro das famílias. 

Na seleção entre e dentro famílias pode ocorre que indivíduos 

superiores de famílias intermediárias ou indivíduos intermediários de 

família superiores, às vezes, não serem considerados na seleção. Assim, 

surge como alternativa a seleção combinada, na qual a escolha é feita com 

base no desempenho individual associado ao desempenho da família, em 

um único estágio. Pela natureza de obtenção, este tipo de seleção é mais 

rico em informações e, normalmente, leva a resultados mais satisfatórios 

que a seleção entre e dentro. 

A superioridade da seleção combinada pode também ser explicada 

com base nos pesos calculados para indivíduos e famílias, os quais são 

incluídos no índice de seleção combinada. Os pesos para famílias e 

indivíduos são funções das respectivas herdabilidades. 

Para programas de melhoramento genético que se baseiam na seleção 

entre e dentro de famílias de meios-irmãos, um mesmo número de 

indivíduos são selecionados em cada uma das famílias. Essa estratégia de 

seleção fundamenta-se, portanto, em medidas fenotípicas (médias de 

famílias e desvio do valor individual). Na seleção combinada, por outro 

lado, como se baseia em um índice que considera, simultaneamente, o 

comportamento do indivíduo e de sua família, em função dos pesos de 

ponderação, é possível aproximar-se com maior segurança do valor 

genético desses animais, selecionando indivíduos geneticamente superiores. 

Logo, o uso da seleção combinada poderá proporcionar ganhos mais 

elevados que os obtidos pela seleção individual ou de família. 
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O processo de seleção combinada é especialmente recomendado nos 

casos em que há uma diferença genética entre famílias e uma baixa 

variabilidade dentro de famílias e quando as herdabilidades são baixas para 

a característica de interesse. 

Neste trabalho, utilizando simulação de dados, avaliou-se estratégias  

de seleção combinando informação individual e de família  e em seguida 

verificar se uma análise de agrupamento foi capaz de detectar grupos 

distintos. Esse procedimento foi realizado para quatro valores de 

herdabilidades. 
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2.0 – REVISÃO DE LITERATURA 

 

 

2.1 – Ganhos por Seleção 

As freqüências genéticas de uma população podem ser mudadas pela 

interferência do “melhorista” de duas maneiras. A primeira, pela escolha de 

indivíduos a serem usados como pais, que constitui a seleção, e a segunda, 

pelo controle da maneira como os pais são acasalados, compreendendo a 

endogamia e cruzamento. 

Seleção significa proporcionar diferentes taxas reprodutivas aos 

diferentes genótipos. A maior dificuldade em identificar os animais 

desejáveis deve-se ao fato do mérito genético dos indivíduos, representado 

pelo conjunto de genes (os genótipos), não ser visível, devendo ser, desta 

forma, estimado. Este processo de se avaliar animais geneticamente é 

denominado de avaliação genética. 

O objetivo de toda e qualquer investigação em genética visa indicar 

as estratégias que proporcionam avanços na direção desejada para aquelas 

características de interesse. Assim, conforme destaca Brewbaker (1969), a 
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principal contribuição dos geneticistas não é, necessariamente, a 

identificação de novas linhagens, mas sim, a promoção do aprimoramento 

adaptativo daquelas já existentes, tanto no que se refere a novos ambientes 

como às necessidades do homem, o que é obtido pela alteração nas 

freqüências gênicas, em conseqüência da seleção direcional. 

 O progresso em cada característica, a cada geração, resultante da 

estratégia de seleção adotada, constitui o fruto de todo e qualquer programa 

de melhoramento genético. Por esta razão, destaca-se a grande contribuição 

da genética quantitativa, pelo fato de permitir previsões deste progresso. 

Segundo Vencovsky (1987), existe uma expressão para estimar o progresso 

esperado ajustada a cada estratégia de seleção. Entretanto, todas as 

expressões baseiam-se na regressão linear simples, como a seguir: 

 
ou 

 

em que: 

 representa o ganho de seleção (GS); 

b representa o coeficiente de herdabilidade (h²); e 

 equivale ao diferencial de seleção (DS), 

desta forma, o ganho de seleção pode ser expresso por: 

 

Pereira (2001) ressalta que o interesse usual do criador é a seleção 

simultânea de várias características, porém, como a atividade agropecuária 

no Brasil é, reconhecidamente, de baixa rentabilidade, a meta mais eficiente 

pode ser o direcionamento para a característica de real importância e que 

cause impacto econômico na atividade. Deve-se destacar que a seleção, 

independente do número de características envolvidas, pode ser praticada 
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em nível de população, de indivíduos, de médias de famílias ou entre e 

dentro de famílias, cuja resposta irá depender das estratégias estabelecidas 

em cada caso. 

 A seleção visa à identificação, por meio de critérios previamente 

estabelecidos, daqueles indivíduos que devem permanecer em um programa 

de melhoramento a cada geração, tendo como resultado os avanços 

desejados. Neste sentido, a seleção pode manipular populações, famílias 

e/ou indivíduos, levando em conta os seus respectivos valores fenotípicos 

ou genotípicos. 

 Se a estrutura familiar da população for levada em conta, pode-se 

computar a média do valor fenotípico de cada família, e isso é conhecido 

como média de família. Suponhamos que haja uma população na qual os 

indivíduos estejam agrupados em famílias, nas quais podem ser meio-

irmãos ou irmãos completos, e que haja medidas de cada indivíduo e da 

média de cada família. Uma escolha do procedimento para aplicar seleção 

nessa população é, portanto, aberta, de acordo com o uso que se faz das 

médias das famílias. A escolha da estratégia é relativamente simples na 

prática, mas a explicação dos princípios básicos da escolha é mais 

complicada (FALCONER, 1981). 

Falconer (1981) destaca ainda que o valor genotípico do indivíduo 

não é a única informação acerca de seu potencial genético, uma vez que 

informações adicionais podem ser obtidas pelos valores fenotípicos de 

parentes, principalmente por famílias de meios-irmãos ou de irmão 

completos. Isto é especialmente importante quando a característica de 

interesse não pode ser medida diretamente no indivíduo a ser selecionado. 

Neste caso, o valor fenotípico de um indivíduo (P), medido como o desvio 

da média da população, pode ser obtido por: 

 

em que: 
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Pf corresponde ao desvio da média da família do indivíduo em relação à 

média da população, e 

Pw é o desvio do valor fenotípico indivíduo em relação à média de sua 

família.  

Os procedimentos de seleção variam de acordo com os critérios 

estabelecidos pelo melhorista, em relação aos dois termos da expressão 

descrita anteriormente. 

 Na seleção para várias características, três métodos são 

reconhecidos. A seleção em tandem, que consiste na seleção de uma 

característica após a outra, isto é, só muda para a característica seguinte 

quando aquela trabalhada atingiu o nível desejado. O método denominados 

níveis independentes de eliminação, que consiste no estabelecimento de 

níveis mínimos ou máximos que o animal deve atingir em cada 

característica de interesse do criador. Um terceiro método, com base nos 

índices de seleção, envolve todas as características de interesse, 

simultaneamente, por meio da geração de um valor único para cada 

indivíduo, sobre o qual se aplica a seleção, tomando como base o valor 

econômico de cada característica.  

Outro índice estabelecido para seleção de uma única característica e 

que considera o mérito do indivíduo e da família é o índice de seleção 

combinada. Esta é uma alternativa à seleção direta na característica e 

constitui modalidades de seleção que visam priorizar o mérito individual, 

em complemento ao valor de suas respectivas famílias, resultando na 

obtenção de um índice para cada indivíduo, para uma determinada 

característica de interesse, resultante de uma combinação ótima do valor 

genético de cada progênie e de cada um dos indivíduos que a compõe 

(PIRES, 1996). 

As fontes de informações para se estimar o valor genético aditivo de 

um animal podem ser do próprio indivíduo, informações dos ancestrais e 

colaterais do indivíduo e informações da progênie do indivíduo.  Outra 
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forma  de combinar de todas essas informações é pelo “Best Linear 

Unbiased Prediction” (BLUP) que foi desenvolvido por Henderson em 

1963, cujo método permite, entre varias vantagens, solucionar o caso dos 

desbalanceamentos, comuns em experimentação e possibilita a inclusão de 

informações de colaterais, ancestrais e descendentes para a estimação do 

valor genético do animal. Quanto maior o número e mais diversificada for a 

origem destas informações, maior confiabilidade terá esta estimativa 

(BERGMANN, 2001).  

2.1.1 – Seleção Individual 

 A maneira mais simples para se estimar o valor genético aditivo de 

um animal seria por meio da informação do próprio indivíduo. A seleção 

individual ou massal refere-se à forma mais simples de seleção, que 

consiste na escolha fenotípica dos melhores indivíduos que estabelecerão a 

próxima geração. Falconer (1981) ressalta, entretanto, que o termo seleção 

massal deve ser empregado quando os indivíduos selecionados são 

colocados para acasalar em massa ou ao acaso, enquanto seleção individual 

é um termo mais apropriado quando os acasalamentos são controlados, 

como ocorre nos programas de melhoramento animal. 

 Carneiro et al. (2002) com o objetivo de estudar alguns fatores que 

influenciam a seleção em longo prazo, utilizou dados simulados e 

consideraram, entre outros fatores, duas herdabilidades (0,10 e 0,50), dois 

tamanhos de população (tamanho efetivo de 13,33 e 26,66), três níveis de 

repetição (5, 10 e 15 repetições) e 20 gerações. O acasalamento foi ao acaso 

e duas estratégias de seleção foram usadas, seleção individual e BLUP. Os 

autores encontraram para os dois tamanhos de população estudados e 

herdabilidade baixa (h2 = 0,10), que a seleção pelo BLUP apresentou maior 

resposta à seleção, embora a resposta pela seleção individual em populações 

maiores tenha sido similar à do BLUP em populações menores. Observaram 
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também que a oscilação genética foi maior para as populações submetidas à 

seleção pelo BLUP. 

 Contudo, deve-se salientar que a seleção individual é recomendável 

nos casos em que se têm características de alta herdabilidade, ficando a 

eficiência de sua aplicação na dependência da experimentação do 

melhorista. 

2.1.2 – Seleção por Famílias 

Quando se fala de seleção, pode-se presumir que os indivíduos são 

medidos para o caráter a ser selecionado, e que os melhores são escolhidos 

para serem pais de acordo com o valor fenotípico individual. O valor 

fenotípico próprio do indivíduo, contudo, não é a única fonte de informação 

a cerca de seu valor genético, pois, informações adicionais são 

proporcionadas pelos valores fenotípicos dos parentes, particularmente por 

irmãos completos ou meio-irmãos (FALCONER, 1981) e, para algumas 

características, os valores dos parentes são as únicas fontes de informações 

disponíveis. 

O uso de informações de parentes é de grande importância na 

aplicação da seleção no melhoramento animal, principalmente, quando os 

caracteres a ser selecionados são de baixa herdabilidade. Assim, o valor de 

um número de parentes proporciona um guia de maior confiança para o 

valor genético do que o valor fenotípico do próprio indivíduo. Falconer 

(1981) ressalta ainda que, quando o resultado da seleção é uma questão de 

ganho econômico, mesmo um pequeno incremento na resposta 

recompensará o esforço extra de se aplicar a melhor técnica. 

Na seleção de família, são selecionadas ou rejeitadas famílias inteiras 

como unidades, de acordo com o valor fenotípico médio da família. Valores 

individuais são considerados apenas pelo fato de que eles determinam a 

média da família. Tanto famílias de irmãos completos quanto de meio-

irmãos são usadas; no entanto, quanto mais distantes as relações entre os 
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membros, menor é a relevância desta informação. Em geral o uso de 

famílias de meio-irmãos é ocasionado devido à baixa taxa reprodutiva. 

A eficiência desta seleção fundamenta-se na probabilidade dos 

desvios do ambiente dos indivíduos tenderem a se cancelarem no valor 

médio da família. Dessa forma, o valor fenotípico médio da família 

aproxima-se do valor genotípico médio, e as vantagens obtidas serão 

maiores quando os desvios do ambiente constituir uma grande parte da 

variância fenotípica, ou, em outras palavras, quando a herdabilidade for 

baixa. Por outro lado, a variação do ambiente comum aos membros da 

família limita a eficiência da sua seleção. 

Outro fator importante na eficiência da seleção de famílias é o 

número de indivíduos na família ou tamanho da família. Quanto maior o 

tamanho da família, maior será a correspondência entre o valor fenotípico 

médio e genotípico médio. Porém, há dificuldades práticas na aplicação da 

seleção de famílias, pois, em alguns casos, não é possível a aplicação da 

intensidade de seleção desejada e, também, o controle da taxa de endogamia 

torna-se mais difícil.  

Osborne (1957) usou médias de famílias de galinhas formadas por 

irmãs completas e meias-irmãs (família macho) e famílias formadas apenas 

por irmãs completas (família fêmea), para observar o incremento da 

eficiência da seleção, sob um sistema hierárquico de acasalamentos. 

Sistema de seleção de família ou seleção combinada, o mérito de família e o 

mérito individual são discutidos para uma população onde, como em aves, a 

classificação de família é hierárquica, sendo assim constituídas de vários 

reprodutores, cada um acasalado com várias fêmeas. O autor trabalhou com 

herdabilidades iguais a 0,05, 0,10 e 0,20. A estratégia que combina média 

de família macho, média de família fêmea e fenótipo individual, com um 

tamanho de 16 indivíduos por família, foi superior. Em seguida, vem a 

seleção completa de famílias macho que segundo o autor é o estratégia mais 

aconselhável para características de baixa herdabilidade como produção de 
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ovos. Abaixo se encontra ainda a seleção com base na média de família de 

irmãs completa e fenótipo individual. E a que teve menor eficiência quando 

comparado com a seleção individual foi a seleção de famílias de irmãs 

completas. 

Osborne (1957) cita ainda que em relatos anteriores sobre 

características de baixa herdabilidade, o sistema de seleção de famílias 

macho pode ser marcadamente mais eficiente que os demais sistemas. O 

valor desta estratégia declina com o incremento da herdabilidade. É, 

entretanto, incontestável que o máximo ganho teórico pode ser obtido com 

o sistema de combinação nas situações onde os registros dos indivíduos são 

disponíveis. 

2.1.3– Seleção Combinada 

 A seleção combinada baseia-se em um índice que considera, 

simultaneamente, o comportamento do indivíduo e sua família, ao contrário 

da seleção entre e dentro de famílias que consiste em identificar as 

melhores famílias e, dentro destas, os melhores indivíduos os quais irão 

forma a geração posterior, nesse esquema um mesmo número de indivíduo 

é selecionado em cada uma das famílias escolhidas, o que não é obrigatório 

na seleção combinada. 

O índice de seleção combinada é diferente da seleção por índice de 

seleção, já que este utiliza mais de uma característica (seleção para 

múltiplas características) atribuindo como pesos às características, valores 

econômicos.  O índice de seleção combinada, por sua vez, é calculado 

somente para uma característica. 

 Os índices de seleção combinada constituem modalidades de seleção 

que visam priorizar o mérito individual em complemento ao valor de suas 

respectivas famílias. Assim, tratando-se do mérito da família e dos 

indivíduos que a compõem, pode-se adotar o índice de seleção combinada, 

que consiste na obtenção de um valor para o indivíduo, para uma 
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determinada característica de interesse, resultante de uma combinação 

ótima do valor genético de cada família e de cada um dos indivíduos que a 

constituem. Assim, Lopes (2005) define o índice de seleção combinada 

como sendo: 

 
em que: 

 corresponde ao valor fenotípico do indivíduo;  

 à média fenotípica da família;  

 à média fenotípica da população;  

 ao peso dado ao desvio do valor fenotípico do indivíduo em relação à 

média fenotípica da família e  

 ao peso dado ao desvio da média fenotípica da família em relação à 

média fenotípica da população. 

 Como o valor fenotípico do indivíduo é formado por duas partes, o 

desvio da média da família do indivíduo em relação à média da população e 

o desvio do indivíduo em relação à média de sua família, e cada parte 

fornece alguma informação sobre o valor genético do indivíduo, precisa-se 

encontrar quais são os pesos apropriados a serem usados na seleção 

combinada. De acordo com Falconer (1981), os pesos mais eficientes são as 

herdabilidades apropriadas para cada desvio, já que temos a herdabilidade 

como a regressão do valor genético sobre o valor fenotípico. Porém, esta 

idéia só pode ser aplicada se as partes que compõem o valor fenotípico do 

indivíduo não forem correlacionadas. Logo, o critério de seleção, sob 

seleção combinada, será um índice I na forma: 

 

Onde: 
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 e  são, respectivamente, a herdabilidade das médias das famílias e a 

herdabilidade dos desvios dentro da família.  

Se as herdabilidades forem calculadas, obtem-se um índice cujo 

valor pode ser obtido em função do número de indivíduos na família (n), da 

correlação intraclasse (t) e genética (r) dos membros da família. Falconer 

(1981) conclui ainda que, na prática, é mais adequado trabalhar com os 

valores individuais ao invés dos desvios dentro da família. Lush (1947b) 

ressalta que a média da família é usada como suplemento à informação 

proporcionada pelo valor individual e propõem um índice de seleção 

combinada atribuindo pesos a essas duas informações. Assim, tem-se: 

 
em que:  

P é o valor fenotípico do indivíduo e  

 é a média da família, na qual o próprio indivíduo é incluído.  

O valor que acompanha  mostra como podemos fazer um melhor 

uso da média da família, para suplementar o valor individual, quando se 

pratica a seleção. 

 Morais (1992) salienta a necessidade de considerar o desvio do 

indivíduo em relação à média da parcela no caso de experimentos com 

repetições, a fim de evitar o efeito de repetição no índice obtido. Pires 

(1996) adotou o índice utilizado por Morais (1992) com modificações, pois 

considerou o desvio do indivíduo em relação à média do bloco, visto que a 

média da parcela reflete um forte componente ambiental. Assim, o índice 

proposto por Pires (1996) seria: 

 

Sendo: 
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  o índice estimador do valor genético da k-ésima observação, da i-ésima 

família, na j-ésima repetição;  

 o valor fenotípico do indivíduo ijk;  

 a média da repetição j;  

 a média da família i;  

 a média geral da população;  e  os pesos que maximizam a 

correlação entre o índice (I) e o verdadeiro valor genético dos indivíduos, 

conforme a teoria dos índices de seleção. 

  A figura 1 apresenta um diagrama adaptado do diagrama 

apresentado por Falconer (1981), no qual o autor ilustra diferentes 

estratégias de seleção. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1 – Diagrama para ilustrar as diferentes estratégias de seleção. Os pontos e 
círculos representam indivíduos agrupados numa escala vertical de méritos, e aqueles 
com as melhores medidas estão no topo. Os indivíduos para serem selecionados são os 
representados por círculos cheios. Os quatros arranjos de 25 indivíduos são idênticos. 
Linhas verticais pontilhadas representam as famílias. A média de cada família é 
representada por um travessão. (Adaptado de Falconer, 1981).  

 O BLUP (Best Linear Unbiased Prediction) também é uma 

estratégia que se fundamenta na combinação de informações do valor 

fenotípico do indivíduo e da média fenotípica da família, entre outras. O 

problema é que combinar todas estas diversas fontes, ponderando-as pelos 
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corretos fatores muitas vezes, o “melhorista” não tem o controle sobre os 

pesos que são atribuídos a cada parte do valor genético gerado. 

2.1.3.1 – Eficiência do índice de seleção combinada 

A eficiência do índice de seleção pode ser elevada pela aplicação de 

alguns artifícios, dentre os quais se podem mencionar a inclusão da 

informação de famílias na obtenção do índice, resultando em um índice 

combinado, isto é, que inclui informações de indivíduos e de famílias, 

assim como a aplicação de restrições nas estimativas, como as de Binet e 

Kempthorne (SILVA, 1980), sendo o índice restrito recomendado 

especialmente para os casos de características com correlações 

desfavoráveis. 

Falconer (1981) salienta que, embora a seleção combinada seja igual 

ou superior a todas as outras estratégias de seleção (seleção de família, 

dentro de família e individual), sua superioridade será maior nas situações 

em que se tenham famílias grandes com uma correlação genética (r) entre 

seus membros de 0,25 ou 0,75, mesmo assim, sua superioridade não é 

muito maior que 10%. Quando se têm famílias de dois indivíduos e 

correlação genética (r) de 0,875, sua superioridade chega a 20%, portanto, 

ficam muito restritas as circunstâncias em que a seleção combinada é 

superior. 

Lush (1964a) apresentou os princípios básicos da seleção combinada 

com base no mérito da família e do indivíduo. Verificou que a seleção pelo 

índice de seleção combinada é, pelo menos teoricamente, superior ou no 

mínimo equivalente à seleção apenas de famílias ou individual. A resposta, 

salienta o autor, será maior sempre que a correlação fenotípica intraclasse 

(t) for menor que a correlação genética intraclasse (r), porém maior que 

zero. 

Wilson (1973), na tentativa de projetar resultados teóricos sobre 

eficiência entre as estratégias de seleção, conduziu dois experimentos com 
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Tribolium analisando duas características em cada experimento, uma com 

herdabilidade igual a 0,40 e outra igual a 0,20. No primeiro, a população foi 

acompanhada por dez gerações e a seleção individual foi superior à seleção 

de família e a combinada. No segundo, para diminuir o efeito da 

consangüinidade, realizaram-se dez acasalamentos formando dez testes de 

geração única, porém não houve diferença estatística entre as respostas 

totais produzidas pelas três estratégias de seleção. 

Costa et al. (2000), visando comparar os ganhos genéticos obtidos 

por meios da seleção entre e dentro de família, individual e combinada, 

analisaram quatro diferentes características em seringueira e constataram 

que a seleção combinada proporcionou ligeira superioridade para todas as 

características, embora nas que tinham herdabilidades consideradas médias 

os ganhos adicionais tivessem sido de pequena magnitude em relação à 

característica de herdabilidade mais baixa. Estes resultados foram 

compatíveis com trabalhos de autores como Martins et al. (2005) e Maêda 

et al. (2001). 

McBRIDE e ROBERTSON (1963) informam que a seleção 

combinada foi ligeiramente mais efetiva que a seleção individual, 

aumentando o número de chaeta abdominal em Drosophila melanogaster. 

KINNEY Jr. et al. (1970) comparou seleção individual, família de 

macho, família de fêmeas e índice de seleção para produção de ovos para 

40 semanas de idade em galinhas, quando a intensidade de seleção foi 

unificada, a seleção individual foi ligeiramente mais eficiente que os outros 

sistemas. 

Alguns trabalhos mostram que o processo de seleção combinada é 

especialmente recomendado nos casos em que há uma diferença genética 

entre famílias e uma baixa variabilidade dentro de famílias. Outros autores 

verificaram que o processo de seleção combinada apresenta estimativas de 

ganhos superiores aos processos de seleção entre e dentro de famílias 
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(FALCONER, 1981; LUSH, 1947; PAULA, 1997; PIRES, 1996; SILVA, 

1982). 

No contexto geral, a eficiência mínima de seleção pode ser 

estabelecida já no planejamento de um programa de melhoramento, com 

base na definição dos materiais genéticos, no tipo de cruzamento, no 

delineamento experimental e na intensidade de seleção (BUENO FILHO, 

1992). 

2.2 – Análise de Agrupamento 

 A análise de agrupamento tem por finalidade reunir, por algum 

critério de classificação, os progenitores em vários grupos, de tal forma que 

existam homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre grupos. 

Alternativamente, as técnicas de análise de agrupamento têm por objetivo 

dividir um grupo original de observações em vários grupos, segundo algum 

critério de similaridade ou dissimilaridade entre os progenitores, e a 

segunda etapa envolve a adoção de uma técnica de agrupamento para 

formação dos grupos (CRUZ & REGAZZI, 1994). 

Para obtenção do critério de similaridade, a distância euclidiana 

média ou a distância generalizada de Mahalanobis têm sido usadas na 

rotina. A última, entretanto, pode ser estimada apenas quando se dispõe da 

matriz de covariâncias residuais, estimada a partir de ensaios experimentais 

com repetições. A distância generalizada de Mahalanobis considera a 

variabilidade de cada unidade experimental e não somente a medida de 

tendência amostral, sendo recomendada para dados provenientes de 

delineamentos e quando as características são correlacionadas (CRUZ, 

1990). 

A segunda etapa do processo de agrupamento consiste na escolha do 

método de agrupamento. Os mais utilizados, em estudos de divergência 

genética, são os hierárquicos e os de otimização, com destaque para o 
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método de otimização de Tocher, muito utilizado nesses estudos (PIASSI, 

1994). 

Carneiro et al. (2002) ressalta que a diversidade genética entre 

grupos de progenitores tem sido avaliada com o objetivo de identificar as 

combinações de maior heterozigose, de forma que, em suas gerações 

segregantes, tenha-se maior possibilidade de obtenção de genótipos 

superiores. Na predição da divergência genética, vários métodos 

multivariados podem ser aplicados. Dentre esses, citam-se as análises por 

componentes principais e por variáveis canônicas e os métodos 

aglomerativos. A escolha do método mais adequado tem sido determinada 

pela precisão desejada pelo pesquisador, pela facilidade da análise e pela 

forma como os dados foram obtidos (CRUZ & REGAZZI, 1994). 
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3.0 - MATERIAL E MÉTODOS 

 

 

3.1 - Simulação dos Genomas e das Populações 

Foi utilizado neste trabalho dados simulados pelo programa Genesys 

(Genetic System), versão 2007. Esse programa computacional foi 

desenvolvido para permitir a simulação de genomas complexos, partindo 

dos genes, para estudos de estratégias de seleção, teste de pressuposições, 

avaliação de novas metodologias de seleções, entre outras possibilidades 

(EUCLYDES et al., 2000).  

Foram simulados, separadamente, quatro genomas em relação a uma 

única característica que se distinguem entre si apenas no valor da 

herdabilidade. O genoma foi projetado com 958 centiMorgans (cM) de 

comprimento, 250 locos quantitativos (QTL) associados à característica 

com distribuição normal ao longo de 40 cromossomos de tamanho aleatório 

com uma variação no tamanho total de 20%. Foram considerados apenas os 

efeitos aditivos, desconsiderando qualquer efeito de dominância ou de 

epistasia. Os efeitos de ambiente seguiram distribuição normal. Nenhum 
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efeito fixo ou de sexo foram analisados. A característica foi definida com 

uma média fenotípica de 2,3 unidades e desvio padrão de 0,3 unidades; 

estes valores foram escolhidos arbitrariamente e com o intuito de se 

assemelharem com a característica peso, em kilogramas, de ave ao abate. A 

seleção foi direcionada para o incremento do valor fenotípico da 

característica. Foram simuladas quatro valores de herdabilidade para a 

característica em estudo:  

i) herdabilidade alta (h² = 0,60);  

ii) herdabilidade média (h² = 0,40);  

iii) herdabilidade baixa (h² = 0,20);  

iv) herdabilidade baixa (h² = 0,10). 

A partir dos genomas citados, foram simuladas populações bases 

compostas de 1000 indivíduos com taxa endogâmica igual a zero, 500 

machos e 500 fêmeas, todos heterozigotos. Em cada população base foram 

amostradas aleatoriamente 10 machos e 100 fêmeas correspondendo, 

respectivamente, a uma intensidade de 2% e 20%. Por meio do 

acasalamento desses indivíduos amostrados, mantendo o equilíbrio de 10 

fêmeas para cada macho, obteve-se uma população inicial com 1000 

descendentes, também mantendo um equilíbrio de 10 descendentes por 

fêmea. 

3.2 – Seleção Combinada 

 A seleção combinada para uma determinada característica é realizada 

por meio de um índice (I) obtido de modo a conter a contribuição genética 

da família e do indivíduo dentro da família (SILVA, 1982).  

Considera-se, para a realização desse estudo, P como sendo o valor 

fenotípico do indivíduo e F a média da família de irmãos completos. Assim, 

tem-se: 
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Foram estipulados valores arbitrários dos pesos,  e , ao invés de 

estimá-los pelo método tradicional de regressão dos valores genéticos dos 

indivíduos em função dos valores fenotípicos. Esses valores foram obtidos 

de modo que ficassem distribuídos, da maneira mais homogênea e 

eqüidistante, entre a seleção individual e a seleção entre famílias. A seleção 

individual foi representada por  = 10 e  = 0 ( ) e a 

seleção entre as famílias de irmãos completos foi representada por  = 0 e 

 = 10 ( ), sendo estes os dois extremos das estratégias de 

seleção avaliadas totalizando sete índices de seleção combinada. Os demais 

valores de  e  estão representados na tabela 1. 

Tabela 1: Valores dos pesos  e  na expressão do cálculo do índice I da seleção 
combinada. 

c1 c2 Índice da 
seleção (I) 

Estratégia de 
seleção 

10 00 10P + 00F Individual 
09 01 09P + 01F Combinada 
07 03 07P + 03F Combinada 
05 05 05P + 05F Combinada 
03 07 03P + 07F Combinada 
01 09 01P + 09F Combinada 
00 10 00P + 10F Entre famílias 

 Os valores dos c’s equivalem a uma ponderação entre o fenótipo do 

indivíduo e a média da família para a obtenção dos valores dos índices. 

Logo, tem-se o primeiro índice em que se coloca 100% da ponderação no 

fenótipo individual (Individual); o segundo que considera 90% para 

fenótipo individual e 10% para média fenotípica da família (09P+01F); o 

terceiro com 70% para fenótipo individual e 30% para média fenotípica da 

família (07P+03F); o quarto com 50% para os dois valores (05P+05F); o 

quinto com 30% para fenótipo individual e 70% para média fenotípica da 

família (03P+07F); o sexto com 10% para fenótipo individual e 90% para 
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média fenotípica da família (01P+09F) e o sétimo índice que considera 

100% para a média fenotípica da família de irmãos completos (Família). 

As estratégias de seleção foram executadas na população inicial 

simulada, com uma intensidade de seleção igual a 2% para os machos e 

20% para as fêmeas, equivalendo a 10 machos e 100 fêmeas selecionadas 

por cada estratégia.  

Existem duas maneiras pelas quais a ação do criador pode mudar as 

propriedades genéticas da população. A primeira, pela escolha de 

indivíduos a serem usados como país, que constitui a seleção, e a segunda, 

pelo controle da maneira como os pais são acasalados, compreendendo a 

endogamia e cruzamento. Para este trabalho foi considerado apenas a 

seleção, sendo os acasalamentos dos indivíduos selecionados conduzidos ao 

acaso. Mantiveram-se um equilíbrio de 10 fêmeas por machos e uma 

descendência de 10 filhos por fêmea, o que totalizou uma população final 

de 1000 animais. 

Cada estratégia de seleção foi conduzida por 20 gerações 

consecutivas com 10 repetições para minimizar os erros e efeitos da 

flutuação genética, sendo que cada repetição começava sempre na mesma 

população inicial. 

3.3 – Parâmetros Avaliados 

Para comparação das estratégias de seleção, foi usado como 

parâmetros o valor fenotípico. As comparações foram feitas entre os índices 

dentro da mesma herdabilidade. 

Os valores médios fenotípicos em cada geração foram obtidos por 

uma média aritmética, ou seja, pela soma dos valores individuais dividido 

por 1000, que corresponde ao número de animais presente na geração. 

Porém, como foram realizadas 10 repetições, este valor médio obtido em 

cada geração também foi somado e dividido por 10 para representar um 
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valor único, ou seja, a média de cada parâmetro foi oriunda de 10000 

observações. 

Com base nos valores fenotípicos, os índices foram agrupados 

utilizando o método de Tocher. Este método é geralmente utilizado em 

análise de agrupamento, tendo-se por base uma matriz de dissimilaridade 

(distância) entre os acessos a serem agrupados, obtida a partir de 

informações de diversas variáveis. Neste procedimento, porém, obtêm-se as 

distâncias apenas com base na variável de interesse, sendo, portanto, uma 

medida da diferença entre duas médias (CRUZ, 2006). 

Nos métodos de otimização, como o de Tocher, realiza-se a partição 

do conjunto de indivíduos em subgrupos não-vazios e mutuamente 

exclusivos, por meio da maximização ou minimização de alguma medida 

preestabelecida. Para este trabalho os subgrupos foram obtidos a partir da 

divisão das sete estratégias de seleção analisadas e as gerações foram 

usadas como variáveis. No método de Tocher, adota-se o critério de que 

média de distância dentro de grupos é inferior à média de distância entre 

grupos. 

O método requer a obtenção da matriz de dissimilaridade, cujo 

elemento que representa a diferença entre duas estratégias de seleção é dado 

por: 

 

onde: 

Yij é a média fenotípica do índice i na geração j; 

Yi’j é a média fenotípica do índice i’ na geração j. 

Uma vez obtida a matriz de dissimilaridade, identifica-se o par de 

estratégias de seleção com médias mais similares, os quais formarão o 

grupo inicial. A partir daí, é avaliada a possibilidade de inclusão de novas 

estratégias de seleção. 



24 
 

Estas análises foram realizadas em três períodos dentro de cada 

herdabilidade. O primeiro considerando somente as cinco primeiras 

gerações, o segundo considerando as dez primeiras gerações e uma análise 

do período total considerando as 20 gerações. As análises foram rodadas no 

programa para análises estatísticas SAEG (Sistema de Análises Estatísticas 

e Genéticas) descrito por Euclydes (1983). utilizando distância Euclidiana 

média. 
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4.0 – RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

 

4.1 – Valor Fenotípico 

4.1.1 – Característica de Alta Herdabilidade (h² = 0,60) 

Na tabela 2 estão apresentados, juntamente com seu desvio-padrão, 

os valores fenotípicos médios das estratégias de seleção avaliadas em cada 

uma das 20 gerações, para característica de alta herdabilidade (h2 = 0,60). 

Esses valores médios foram usados para a análise de agrupamento por 

otimização pelo método de Tocher. O gráfico de comparação das estratégias 

de seleção está apresentado na figura 2. Nele pode-se observar, pelo valor 

fenotípico, o desenvolvimento da população inicial sob sete diferentes 

estratégias de seleção avaliadas. 
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Figura 2: Valores fenotípicos médios de uma população sob diferentes estratégias de 
seleção considerando uma característica de alta herdabilidade (h²=0,60). 

 Na figura 2 observa-se que a amplitude entre as médias fenotípicas 

em cada geração não foi constante no decorrer das 20 gerações. Enquanto 

as diferenças entre a maior e a menor média fenotípica nas três primeiras 

gerações obtiveram um valor inferior a 0,1 unidades, a partir da décima 

segunda geração estas diferenças são superiores a 0,4 unidades, atingindo 

seu máximo na vigésima geração com uma diferença de 0,5987 unidades, 

onde observa-se pequena superioridade da seleção baseada apenas no 

fenótipo do indivíduo (Individual) sobre as demais estratégias. Esta 

superioridade se evidenciou a partir da décima sexta geração. 

Antagonicamente, a estratégia de seleção entre famílias (Família) e no 

índice de seleção combinada, que pondera 90% para a média fenotípica da 

família (01P+09F), mostraram um desempenho inferior durante as vinte 

gerações estudadas, sendo que as menores médias foram obtidas pela 

estratégia Família, com exceção apenas na primeira geração. Porém, nessa 

primeira geração, observa-se um cenário que não se repete nas demais 

gerações. 
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Costa et al. (2000), comparando ganhos genéticos obtidos por meio 

da seleção entre e dentro de família, individual e seleção combinada, após 

um ciclo de geração, encontraram um aumento na produção de borracha 

seca em seringueiras de 0,50g para 0,68g, para seleção entre e dentro de 

progênies, de 0,50g para 0,97g para a seleção individual e de 0,50g para 

0,98g para a seleção combinada. Isto está de acordo com os resultados 

encontrados para a característica de herdabilidade igual a 0,60 que mostra 

uma proximidade das eficiências das estratégias de seleção Individual com 

a maioria dos índices que combinam a seleção individual com a seleção de 

família. 

Comparações entre as gerações mostram que na  geração 1 os índices 

que obtiveram maiores médias foram os que atribuíram um peso maior a 

média fenotípica da família. Nas demais gerações, as primeiras posições são 

ocupadas pela seleção individual ou pelos índices de seleção combinada em 

que a ponderação maior é atribuída a esta. Esta inversão de posição pode ter 

sido causada pelo aumento da consangüinidade nas populações que foram 

aplicadas uma estratégia de seleção baseada na média fenotípica da família. 

4.1.2 – Característica de Média Herdabilidade (h² = 0,40). 

 Submetendo uma população inicial às estratégias de seleção 

baseadas nos valores fenotípicos individuais e/ou nas médias fenotípicas de 

família durante 20 gerações e considerando que a característica possui uma 

herdabilidade média, aqui admitindo um valor h² = 0,40, tem-se como 

médias fenotípicas os valores apresentados na tabela 3, onde também 

encontra-se o desvio-padrão destas médias.  

Na figura 3, podem ser observado, pelo valor fenotípico, o 

desenvolvimento da população sob as diferentes estratégias de seleção 

avaliadas no decorrer de 20 gerações e tem-se as estratégias de seleção 

ordenadas com médias decrescentes dentro de cada geração. 
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Figura 3: Valores fenotípicos médios de uma população sob diferentes estratégias de 

seleção considerando uma característica de média herdabilidade (h²=0,40). 

 Como observado nos dados expostos na tabela 3, as estratégias de 

seleção avaliadas pouco diferiram entre si no decorrer das 20 gerações, 

quando considera-se suas médias fenotípicas. O maior valor da diferença 

entre a maior média fenotípica e a menor não foi superior a 0,30 unidades e 

foi obtida na vigésima geração. 

A partir da terceira geração, a população que foi selecionada somente 

pela média fenotípica da família, Família, começou a ter um acréscimo na 

média fenotípica menor que as demais populações. Isto é facilmente 

percebido já que a diferença entre a maior média e a média da população 

Família foi igual a 0,1273 unidades na quarta geração e 0,2709 na décima 

sétima geração, enquanto a diferença entre a maior média e a segunda 

menor, nas mesmas gerações, foram, respectivamente, 0,0764 e 0,0992 

unidades. Na geração 14, o ganho nas médias da população sob a estratégia 

de seleção 01P+09F começou também a não acompanhar as das demais 

populações. 

Fazendo análise pontual na primeira e na última geração estudada, 

pode-se observar que na geração 1 as maiores médias foram obtidas pelas 
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populações que foram selecionadas pelas estratégias que consideraram um 

peso maior para a média fenotípica da família, enquanto na geração 20 estas 

estratégias obtiveram as menores médias. 

Entretanto, nem a primeira nem a vigésima geração reflete o que 

ocorreu no decorrer das 20 gerações, onde as médias das populações 

selecionadas pelas estratégias 03P+07F e 05P+05F, nesta ordem, foram as 

maiores até a décima terceira geração. A partir dela, houve uma inversão de 

posição e a 03P+07F começou a ter uma diminuição no incremento da sua 

média fenotípica. 

Ao contrário da seleção para a característica de herdabilidade igual a 

0,60, os resultados obtidos com a utilização da estratégia de seleção 

individual não foram os melhores quando comparados com as demais 

estratégias. As médias fenotípicas da população selecionada pelo valor 

fenotípico do indivíduo foram uma das menores nas 20 gerações, chegando 

a ser a menor na primeira geração. 

Wilson (1973), na tentativa de projetar resultados teóricos sobre 

eficiência das estratégias de seleção, conduziu dois experimentos com 

Tribolium analisando característica de herdabilidade igual a 0,40, peso de 

pupa. No primeiro experimento a população foi acompanhada por dez 

gerações e no segundo, na tentativa de diminuir o efeito da 

consangüinidade, foram realizados dez acasalamentos formando dez testes 

de geração única. Ao contrário das expectativas teóricas, Wilson (1973) não 

encontrou diferença estatística entre as respostas totais produzidas pelas três 

estratégias de seleção: individual, entre família e seleção combinada. 

4.1.3 – Característica de Baixa Herdabilidade (h² = 0,20) 

 Considerando a seleção para característica de baixa herdabilidade 

com um valor de 0,20, tem-se, na figura 4, os valor fenotípico das 

populações selecionadas e, na tabela 4, estão indicadas as médias 

fenotípicas e o desvio-padrão de cada população durante as 20 gerações. 
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Figura 4: Valores fenotípicos médios de uma população sob diferentes estratégias de 

seleção considerando característica de baixa herdabilidade (h²=0,20). 

Para a característica com h² = 0,20, as diferenças entre médias 

fenotípicas obtidas pelas estratégias de seleção avaliadas dentro de cada 

geração são mais expressivas. As amplitudes entre estas médias não tiveram 

grandes alterações durante a maior parte do período de 20 gerações, 

oscilando entre 0,11 e 0,15 unidades entre as gerações 4 e 15. 

Nas três primeiras gerações, a diferença entre a maior média e a 

menor variou de 0,042 para 0,088 unidades. Em comparação com as demais 

gerações, essa diferença foi baixa. Isto já era esperado, pois, considerando 

os resultados obtidos na seleção para característica de alta e média 

herdabilidade, observa-se o mesmo. 

 Pode-se observar que a população selecionada pela estratégia 

baseada somente no fenótipo individual (Individual) obteve médias 

menores que as selecionadas por índices de seleção combinada em todas as 

20 gerações. Somente na décima quarta geração, a população com seleção 
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entre famílias (Família) começa a obter as menores médias fenotípicas, 

distanciando muito da população sob seleção Individual. Esta diferença 

chega a 0,0819 unidades na geração 20. 

As populações selecionadas por índices de seleção combinada que 

ponderam um valor maior ou igual para a média fenotípica da família 

(01P+09F, 03P+07F e 05P+05F), obtiveram maiores médias nas dez 

primeiras gerações. No entanto, as médias da população sob seleção 

01P+09F foram as maiores até a décima segunda geração, com uma 

diferença média de 0,030 unidades para a segunda maior média. Em 

seguida, as médias da população sob seleção 05P+05F começaram a se 

evidenciar, uma vez que foram as maiores obtidas até a vigésima geração e 

apresentaram uma diferença média para a segunda maior de 0,035 unidades. 

As populações que mais oscilaram foram as selecionadas pela 

estratégia 01P+09F, que se mantiveram com as maiores médias até a 

décima segunda geração perdendo posições a parti daí, e as selecionadas 

pela Família, que a partir da geração 9 começam a ter pequenos acréscimos 

em sua média fenotípica e isto acarretou na perda de posição desta 

população chegando a ficar com as menores médias a partir da geração 14. 

A exemplo das características de alta e de média herdabilidade, 

foram estas duas populações, Família e 01P+09F, que tiveram um maior 

aumento na consangüinidade (ver anexo). 

4.1.4 – Característica de Baixa Herdabilidade (h² = 0,10) 

Na tabela 5 estão apresentados, juntamente com seu desvio-padrão, 

os valores fenotípicos médios de cada estratégia de seleção avaliada em 

cada uma das 20 gerações. Estes valores médios foram usados para a 

análise de agrupamento por otimização pelo método de Tocher. O gráfico 

de comparação múltipla, referente a estes valores, está apresentado na 

figura 5. Nele, pode-se observar, pelo valor fenotípico, o desenvolvimento 

da população inicial sob as sete diferentes estratégias de seleção avaliadas. 
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Figura 5: Gráfico dos valores fenotípicos médios de uma população sob diferentes 
estratégias de seleção considerando uma característica de baixa herdabilidade 
(h²=0,10). 

Pelos dados anteriores, observa-se um maior distanciamento das 

médias fenotípicas das estratégias de seleção avaliadas dentro de cada 

geração. Para a característica com herdabilidade igual a 0,10, logo nas 

gerações iniciais, foi nítida a diferença entre as médias das populações. 

Para esta herdabilidade, as estratégias de seleção tiveram uma 

mesma tendência da primeira à vigésima geração. As médias das 

populações que foram selecionadas pelos índices de seleção combinada que 

atribuíram maior valor a seleção entre família (01P+09F e 03P+07F), 

foram as maiores juntamente com as da população que foi selecionada pelo 

índice que pondera valor igual para a seleção individual e para a de família 

(05P+05F). 

As populações que foram selecionadas pela seleção individual e 

pelo índice de seleção combinada, que considera 90% para esta seleção, 

foram as que obtiveram as menores médias fenotípicas. Enquanto a 
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população selecionada pelo índice que pondera 70% para a seleção 

individual, 07P+03F, obteve médias intermediárias. 

O comportamento das médias fenotípicas da população que sofreu 

seleção entre famílias, Família, foi a única que alterou o ritmo dos ganhos 

nas suas médias fenotípicas. Enquanto nas três primeiras gerações esta 

população obteve uma das maiores médias, após a décima quinta geração as 

suas médias foram as menores. A queda neste acréscimo pode ter sido 

causada pelo aumento da consangüinidade nesta população, visto que a 

seleção de famílias contribui para isto; porém, quando analisa-se o efeito de 

alelos desaforáveis fixados (ver anexo) percebe-se que esta população 

apresentou maior fixação de alelos desfavorável. 

4.2 – Agrupamento das Estratégias de Seleção Semelhantes 

4.2.1 – Considerando as cinco gerações inicias 

 Fazendo uma análise de agrupamento nas cinco gerações iniciais 

para a herdabilidade de 0,60, pelo método de Tocher, agrupamento por 

otimização, tem-se como resultados a matriz de dissimilaridades, pela 

distância Euclidiana média, apresentada na tabela 6 e os grupos formados 

na tabela 7. 

Tabela 6: Dissimilaridades, pela distância Euclidiana média, entre as médias fenotípicas 
das cinco primeiras gerações das sete diferentes estratégias de seleção avaliadas 
na herdabilidade de 0,60. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Estratégias 1 2 3 4 5 6 7 
1 0 0,489 0,273 1,000 0,765 1,693 2,296 
2 _ 0 0,379 1,021 1,025 1,484 1,928 
3 _ _ 0 0,853 0,796 1,593 2,215 
4 _ _ _ 0 0,700 1,106 2,097 
5 _ _ _ _ 0 1,426 2,334 
6 _ _ _ _ _ 0 1,191 
7 _ _ _ _ _ _ 0 
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Tabela 7: Grupos, limite e distância obtida utilizando o método de agrupamento de 
otimização, Tocher, nas médias fenotípicas das cinco primeiras gerações na 
herdabilidade de 0,60. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Número do 
Grupo 

Limite (θ) Distância obtida Estratégias 

1 1,1906 0,27 1  3 
1 1,1906 0,43 1  3  2 
1 1,1906 0,86 1  3  2  5 
1 1,1906 0,89 1  3  2  5  4 
2 1,1906 1,19 6  7 

 Apesar da proximidade de todas as médias nestas gerações iniciais, 

foram formados dois grupos distintos. No Grupo 2, foram arranjadas as 

estratégias de seleção entre família (Família) e o índice de seleção 

combinada 01P+09F, evidenciando a sua inferioridade sobre as demais 

estratégias de seleção avaliadas que formaram o Grupo 1. A superioridade 

na primeira geração dos componentes do grupo 2 não foi suficiente para 

que seu desempenho fosse igualado ao do grupo 1 nestas cinco primeiras 

gerações. 

Para a herdabilidade igual a 0,40, matriz de dissimilaridades pela 

distância Euclidiana média obtida pelo método de Tocher para as cinco 

primeiras gerações, encontra-se representada na tabela 8. Na tabela 9, está 

os grupos formados pela otimização. 

Tabela 8: Dissimilaridades, pela distância Euclidiana média, entre as médias fenotípicas 
das cinco primeiras gerações das sete diferentes estratégias de seleção 
avaliadas na herdabilidade de 0,40. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 
07P+03F; 4 – 05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Estratégias 1 2 3 4 5 6 7 
1 0 0,411 0,780 1,155 1,966 1,133 1,271 
2 _ 0 0,624 1,044 1,812 1,181 1,459 
3 _ _ 0 0,472 1,264 1,077 1,846 
4 _ _ _ 0 0,914 1,175 2,173 
5 _ _ _ _ 0 1,479 2,743 
6 _ _ _ _ _ 0 1,331 
7 _ _ _ _ _ _ 0 
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Tabela 9: Grupos, limite e distância obtida utilizando o método de agrupamento de 
otimização, Tocher, nas médias fenotípicas das cinco primeiras gerações na 
herdabilidade de 0,40. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Número do 
Grupo 

Limite (θ) Distância obtida Estratégias 

1 1,2705 0,41 1  2 
1 1,2705 0,70 1  2  3 
1 1,2705 0,89 1  2  3  4 
1 1,2705 1,14 1  2  3  4  6 
2 1,2705 2,74 5 
3 1,2705 ****** 7 

A aparente proximidade das médias fenotípicas nestas gerações não 

impediu a formação de grupos. O método de Tocher identificou três grupos, 

o Grupo 1 - com médias intermediárias – é composto pelas populações 

selecionadas pela seleção individual (Individual) e pelos índices de seleção 

combinada (09P+01F, 07P+03F, 05P+05F, 01P+09F). O índice que 

pondera 30% para a seleção individual (03P+07F) compõe o Grupo 2 com 

as maiores médias fenotípicas para este intervalo. No Grupo 3, foi arranjada 

a população selecionada pela média da família (Família) e esta população 

apresentou as menores médias dentro deste intervalo. 

Considerando as cinco primeiras gerações para a herdabilidade de 

0,20 tem-se, na tabela 10 a matriz de dissimilaridades obtida e na tabela 11 

encontram-se os grupos formados. Nota-se que a maior expressividade das 

diferenças entre as médias fenotípicas foi percebida na análise de 

agrupamento, pois quatro grupos foram formados. 

Tabelas 10: Dissimilaridades, pela distância Euclidiana média, entre as médias 
fenotípicas das cinco primeiras gerações das sete diferentes estratégias de 
seleção avaliadas na herdabilidade de 0,20. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 
07P+03F; 4 – 05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Estráterias 1 2 3 4 5 6 7 
1 0 0,754 1,049 1,824 2,158 2,687 1,161 
2 _ 0 0,479 1,381 1,747 2,175 0,825 
3 _ _ 0 1,092 1,444 1,911 0,681 
4 _ _ _ 0 0,368 0,960 0,754 
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5 _ _ _ _ 0 0,778 1,082 
6 _ _ _ _ _ 0 1,548 
7 _ _ _ _ _ _ 0 

Tabela 11: Grupos, limite e distância obtida utilizando o método de agrupamento de 
otimização, Tocher, nas médias fenotípicas das cinco primeiras gerações na 
herdabilidade de 0,20. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Número do 
Grupo 

Limite (θ) Distância obtida Estratégias 

1 0,7776 0,37 4  5 
2 0,7776 0,48 2  3 
2 0,7776 0,75 2  3  7 
3 0,7776 2,69 1 
4 0,7776 ****** 6 

 Ordenando os grupos pelas médias fenotípicas de modo decrescente, 

temos o Grupo 4 composto apenas pela população sob a seleção 01P+09F 

com as melhores médias, em seguida o Grupo 1 com as populações sob as 

seleções 05P+05F e 03P+07F e o Grupo 2 com as populações selecionadas 

pelas estratégias 09P+01F, 07P+03F e Família. Com as menores médias 

para as cinco primeiras gerações tem-se o Grupo 3, no qual somente a 

população sob seleção Individual faz parte. 

A nítida formação de grupos de semelhantes na herdabilidade de 

0,10 entre as populações sob as estratégias de seleção avaliadas, observada 

na figura 5, foi detectada pelo agrupamento por otimização. Nas tabelas 12 

e 13, encontram-se, respectivamente, a matriz de dissimilaridades e os 

grupos formados em uma análise para as cinco primeiras gerações. 

Tabela 12: Dissimilaridades, pela distância Euclidiana média, entre as médias fenotípicas 
das cinco primeiras gerações das sete diferentes estratégias de seleção 
avaliadas na herdabilidade de 0,10. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 
07P+03F; 4 – 05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Estratégias 1 2 3 4 5 6 7 
1 0 0.131 0.720 1.862 2.401 1.991 1.692 
2 _ 0 0.651 1.819 2.369 1.956 1.672 
3 _ _ 0 1.206 1.756 1.366 1.133 
4 _ _ _ 0 0.627 0.294 0.450 
5 _ _ _ _ 0 0.504 0.795 
6 _ _ _ _ _ 0 0.444 
7 _ _ _ _ _ _ 0 
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Tabela 13: Grupos, limite e distância obtida utilizando o método de agrupamento de 
otimização, Tocher, nas médias fenotípicas das cinco primeiras gerações na 
herdabilidade de 0,10. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Número do 
Grupo 

Limite (θ) Distância obtida Estratégias 

1 0.6509 0.13 1  2 
2 0.6509 0.29 4  6 
2 0.6509 0.45 4  6  7 
2 0.6509 0.64 4  6  7  5 
3 0.6509 ****** 3 

 Observa-se a formação de três grupos. Um grupo com as menores 

médias, Grupo 1, composto pelas médias das populações sob seleção pelas 

estratégias Individual e 09P+01F. Outro com as maiores médias, Grupo 2, 

que reuniu as médias das populações sob seleção pelas estratégias 

05P+05F, 03P+07F, 01P+09F e Família. E no Grupo 3, com médias 

intermediarias, está presente apenas a população selecionada pelo índice 

07P+03F. 

4.2.2 – Considerando as dez gerações inicias 

Por meio da análise de agrupamento para o período das dez primeiras 

gerações os resultados, nas tabelas 14 e 15, não mostraram nenhuma 

mudança na formação dos grupos quando comparado ao período das cinco 

primeiras gerações para a herdabilidade de 0,60. Nesta análise, também 

foram constituídos dois grupos, o Grupo 2 formado pelas populações 

selecionadas pelas estratégias que obtiveram as menores médias fenotípicas 

(Família e 01P+09F) e o Grupo 1 com as populações selecionadas pelas 

estratégias de seleção que obtiveram as maiores médias (Individual, 

09P+01F, 07P+03F, 05P+05F, 03P+07F). 
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Tabela 14: Dissimilaridades, pela distância Euclidiana média, entre as médias fenotípicas 
das dez primeiras gerações das sete diferentes estratégias de seleção avaliadas 
na herdabilidade de 0,60. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Estratégias 1 2 3 4 5 6 7 
1 0 0,364 0,232 0,722 0,590 1,577 2,418 
2 _ 0 0,299 0,726 0,769 1,502 2,293 
3 _ _ 0 0,609 0,581 1,479 2,330 
4 _ _ _ 0 0,533 1,284 2,322 
5 _ _ _ _ 0 1,300 2,291 
6 _ _ _ _ _ 0 1,141 
7 _ _ _ _ _ _ 0 

Tabela 15: Grupos, limite e distância obtida utilizando o método de agrupamento de 
otimização, Tocher, nas médias fenotípicas das dez primeiras gerações na 
herdabilidade de 0,60. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Número do 
Grupo 

Limite (θ) Distância obtida Estratégias 

1 1,1410 0,23 1  3 
1 1,1410 0,33 1  3  2 
1 1,1410 0,65 1  3  2  5 
1 1,1410 0,65 1  3  2  5  4 
2 1,1410 1,14 6  7 

Para a herdabilidade de 0,40 e fazendo a análise de agrupamento 

para o período das dez gerações iniciais, encontra-se os resultados das 

tabelas 16 e 17. Semelhante a herdabilidade de 0,60 não foi observado 

nenhum mudança na formação dos grupos quando compara-se o 

agrupamento para as cinco primeiras gerações e este, para as dez primeiras. 

Tabela 16: Dissimilaridades, pela distância Euclidiana média, entre as médias fenotípicas 
das dez primeiras gerações das sete diferentes estratégias de seleção avaliadas 
na herdabilidade de 0,40. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Estratégias 1 2 3 4 5 6 7 
1 0 0,677 0,796 1,209 1,820 0,810 1,284 
2 _ 0 0,450 0,796 1,404 1,088 1,836 
3 _ _ 0 0,486 1,087 1,005 1,970 
4 _ _ _ 0 0,715 1,289 2,368 
5 _ _ _ _ 0 1,640 2,848 
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6 _ _ _ _ _ 0 1,251 
7 _ _ _ _ _ _ 0 

 

 

Tabela 17: Grupos, limite e distância obtida utilizando o método de agrupamento de 
otimização, Tocher, nas médias fenotípicas das dez primeiras gerações na 
herdabilidade de 0,40. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Número do 
Grupo 

Limite (θ) Distância obtida Estratégias 

1 1,2512 0,45 2  3 
1 1,2512 0,64 2  3  4 
1 1,2512 0,89 2  3  4  1 
1 1,2512 1,05 2  3  4  1  6 
2 1,2512 2,85 5 
3 1,2512 ****** 7 

Nesta análise, também foram formados três grupos: Grupo 1 

composto pela Individual, 09P+01F, 07P+03F, 05P+05F, 01P+09F, com 

médias fenotípicas intermediarias; Grupo 2 composto pela 03P+07F, com 

as maiores médias e Grupo 3 composto pela Família, com as médias 

inferiores. 

Analisando as dez primeiras gerações na herdabilidade de 0,20, 

encontram-se os resultados expostos na tabela 18, matriz de 

dissimilaridades e na tabela 19 com os grupos formados. Houve uma 

diminuição no número de grupos formados, que na análise do primeiro 

período, eram quatro e no agrupamento para as dez primeiras gerações 

formaram apenas três grupos. 

Tabela 19: Dissimilaridades, pela distância Euclidiana média, entre as médias fenotípicas 
das dez primeiras gerações dos sete diferentes estratégias de seleção avaliados 
na herdabilidade de 0,20. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Estratégias 1 2 3 4 5 6 7 
1 0 1,029 1,350 2,061 2,105 2,958 1,349 
2 _ 0 0,430 1,225 1,365 2,076 0,623 
3 _ _ 0 0,922 1,093 1,779 0,518 
4 _ _ _ 0 0,365 0,957 0,797 
5 _ _ _ _ 0 0,997 0,871 
6 _ _ _ _ _ 0 1,646 
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7 _ _ _ _ _ _ 0 
 

 

Tabela 19: Grupos, limite e distância obtida utilizando o estratégia de agrupamento de 
otimização, Tocher, nas médias fenotípicas das dez primeiras gerações na 
herdabilidade de 0,20. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Número do 
Grupo 

Limite (θ) Distância obtida Estratégias 

1 1,0290 0,37 4  5 
1 1,0290 0,83 4  5  7 
1 1,0290 0,84 4  5  7  3 
1 1,0290 0,91 4  5  7  3  2 
2 1,0290 2,96 1 
3 1,0290 ****** 6 

Esta análise diferenciou apenas a população sob seleção 01P+09F, 

Grupo 3, e a sob seleção Individual, Grupo 2. As demais populações 

formam o Grupo 1. Apesar da diferença no número de grupos formados, as 

posições que as médias destes grupos ocupam não tiveram alterações. 

Assim, a população selecionada pelo índice de seleção combinada 01P+09F 

(Grupo 3) teve as maiores médias e a população sob seleção Individual 

(Grupo 2) as menores médias. As populações que compõem o Grupo 1, as 

quais foram selecionadas pelos estratégias 09P+01F, 07P+03F, 05P+05F, 

03P+07F e Família, possuem médias fenotípicas intermediárias. 

Os resultados para a análise com a herdabilidade de 0,10 encontra-se 

nas tabelas 20 e 21. Nesse agrupamento, foram detectados quatro grupos 

devido à mudança no comportamento das médias da população sob seleção 

de Famílias. Esta foi contida em um grupo separado, o Grupo 4, e nos 

demais grupos não houve mudanças em sua formação. 

Tabela 20: Dissimilaridades, pela distância Euclidiana média, entre as médias fenotípicas 
das dez primeiras gerações das sete diferentes estratégias de seleção avaliadas 
na herdabilidade de 0,10. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Estratégias 1 2 3 4 5 6 7 
1 0 0.121 0.779 1.950 2.384 2.033 1.456 
2 _ 0 0.766 1.947 2.384 2.033 1.465 
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3 _ _ 0 1.205 1.650 1.309 0.852 
4 _ _ _ 0 0.513 0.252 0.717 
5 _ _ _ _ 0 0.421 1.050 
6 _ _ _ _ _ 0 0.756 
7 _ _ _ _ _ _ 0 

Tabela 21: Grupos, limite e distância obtida utilizando o método de agrupamento de 
otimização, Tocher, nas médias fenotípicas das dez primeiras gerações na 
herdabilidade de 0,10. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Número do 
Grupo 

Limite (θ) Distância obtida Estratégias 

1 0.7661 0.12 1  2 
2 0.7661 0.25 4  6 
2 0.7661 0.47 4  6  5 
3 0.7661 0.85 3 
4 0.7661 ****** 7 

4.2.3 – Considerando as vinte gerações 

Similarmente aos dois primeiros períodos analisados anteriormente 

para a herdabilidade de 0,60, ocorreu a formação de dois grupos. As 

estratégias de seleção que compõem os grupos também não foram alteradas 

como observado nas tabelas 22 e 23. 
Tabela 22: Dissimilaridades, pela distância Euclidiana média, entre as médias fenotípicas 

das sete diferentes estratégias de seleção avaliadas durante 20 gerações na 
herdabilidade de 0,60. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Estratégias 1 2 3 4 5 6 7 
1 0 0,283 0,218 0,547 0,519 1,587 2,527 
2 _ 0 0,264 0,545 0,621 1,539 2,456 
3 _ _ 0 0,436 0,445 1,439 2,382 
4 _ _ _ 0 0,398 1,309 2,345 
5 _ _ _ _ 0 1,234 2,245 
6 _ _ _ _ _ 0 1,090 
7 _ _ _ _ _ _ 0 

Tabela 23: Grupos, limite e distância obtida utilizando o método de agrupamento de 
otimização, Tocher na herdabilidade de 0,60. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 
07P+03F; 4 – 05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Número do 
Grupo 

Limite (θ) Distância obtida Estratégias 

1 1,0896 0,22 1  3 
1 1,0896 0,27 1  3  2 
1 1,0896 0,51 1  3  2  4 
1 1,0896 0,50 1  3  2  4  5 
2 1,0896 1,09 6  7 
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 Como foi observado, o agrupamento realizado nos três períodos teve 

o mesmo comportamento, sendo formados apenas dois grupos. Grupo 1 

com as maiores médias fenotípicas e no qual faz parte a estratégia de 

seleção individual (Individual), os índices de seleção combinada que 

ponderam um maior valor para o fenótipo do indivíduo (09P+01F e 

07P+03F), o índice que pondera valores iguais para cada informação 

(05P+05F) e o que considera somente 30% para a informação do indivíduo 

(03P+07F). No Grupo 2 estão presentes, com médias fenotípicas inferiores, 

a seleção entre família (Família) e o índice que pondera 90% para o valor 

fenotípico médio da família (01P+09F). 

Embora pelo método de Tocher tenha sido agrupadas estas duas 

estratégias de seleção, é importante observar que a distância entre elas é a 

mesma que a distância entre os demais grupos. Esta distância entre grupos 

ou limite da distância intergrupo (θ) é o que define se a estratégia de seleção 

entra ou não no grupo. Ou seja, as estratégias Família e 01P+09F foram 

arranjadas do Grupo 2, mas poderiam ser consideradas como dois grupos 

distintos. Este fato se repetiu nos três períodos analisados. Nas tabelas 4, 6 e 

8 encontra-se, respectivamente, θ = 1,1906, distância entre as estratégias 6 e 

7 = 1,19; θ = 1,1410, distância = 1,14; e θ = 1,0896, distância = 1,09. 

Sendo assim, a estratégia de seleção Família e a 01P+09F podem ser 

desvinculadas. Daí, conclui-se que a estratégia que obteve médias 

fenotípicas mais baixas nos três períodos analisados, para uma característica 

de herdabilidade igual a 0,60, considerada alta, foi a Família, seguida pelo 

índice de seleção combinada que pondera 90% para esta estratégia, 

01P+09F. As demais estratégias avaliadas obtiveram médias superiores a 

estas. 

Entretanto, quando é feita a análise de agrupamento para a 

herdabilidade de 0,40 considerando as vinte gerações, apenas dois grupos 

são formados. Mudando o agrupamento quando foi considerado apenas as 

dez primeiras gerações. A população selecionada pela estratégia 03P+07F 
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não teve expressão suficiente durante as 20 gerações para ser considerada 

num grupo a parte. Assim, somente a população em que foi usada a seleção 

entre famílias permaneceu em um grupo separado e esta continuou com as 

menores médias fenotípicas obtidas. Os resultados desta análise encontram-

se nas tabelas 24 e 25. 

Tabela 24: Dissimilaridades, pela distância Euclidiana média, entre as médias fenotípicas 
das sete diferentes estratégias de seleção avaliadas durante 20 gerações na 
herdabilidade de 0,40. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Estratégias 1 2 3 4 5 6 7 
1 0 0,546 0,719 1,058 1,401 0,652 1,719 
2 _ 0 0,417 0,684 1,041 0,910 2,106 
3 _ _ 0 0,406 0,825 1,001 2,346 
4 _ _ _ 0 0,553 1,244 2,631 
5 _ _ _ _ 0 1,359 2,749 
6 _ _ _ _ _ 0 1,481 
7 _ _ _ _ _ _ 0 

Tabela 25: Grupos, limite e distância obtida utilizando o método de agrupamento de 
otimização, Tocher na herdabilidade de 0,40. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 
07P+03F; 4 – 05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Número do 
Grupo 

Limite (θ) Distância obtida Estratégias 

1 1,4809 0,41 3  4 
1 1,4809 0,55 3  4  2 
1 1,4809 0,77 3  4  2  1 
1 1,4809 0,95 3  4  2  1  6 
1 1,4809 1,04 3  4  2  1  6  5 
2 1,4809 ****** 7   

Esta diferença no número de grupos encontrados nas análises para os 

três períodos diferentes deve se ao fato de que a população sob a seleção 

03P+07F obteve as maiores médias até a décima terceira geração. Depois 

deste ponto, sua eficiência começou a decrescer e isto refletiu no 

agrupamento quando este foi realizado para todas as 20 gerações. Como 

este índice de seleção combinada coloca um peso de 70% na média 

fenotípica da família e já se sabe que na seleção entre família a 

consangüinidade na população tem um alto incremento, é provável que 
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tenha sido a consangüinidade que causou a queda no ganho genético desta 

população a partir da geração 13. 

Costa et al. (2000), comparando os ganhos genéticos obtidos por 

meio da seleção entre e dentro de família, individual e combinada, ao 

analisar quatro diferentes características em seringueira, encontraram uma 

eficiência melhor para a estratégia de seleção combinada para todas as 

características; porém, em três características, os ganhos adicionais foram 

de pequena magnitude. Costa et al. (2000) comentam que as estimativas de 

herdabilidade para estas características são consideradas médias, o que 

explicaria os baixos ganhos genéticos quando comparado com a 

característica de herdabilidade mais baixa. 

Quando o agrupamento foi realizado para o período total (as 20 

gerações) para a herdabilidade de 0,20, não houve uma nova mudança no 

número de grupos formados; porém, as populações que compõem os grupos 

foram alteradas. Podem-se ver estes resultados nas tabelas 26 e 27 
Tabela 26: Dissimilaridades, pela distância Euclidiana média, entre as médias fenotípicas 

das sete diferentes estratégias de seleção avaliadas durante 20 gerações na 
herdabilidade de 0,20. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Estratégias 1 2 3 4 5 6 7 
1 0 1,083 1,458 2,156 1,748 2,488 1,111 
2 _ 0 0,438 1,179 0,981 1,607 1,270 
3 _ _ 0 0,820 0,798 1,321 1,482 
4 _ _ _ 0 0,728 0,814 1,980 
5 _ _ _ _ 0 0,865 1,391 
6 _ _ _ _ _ 0 1,945 
7 _ _ _ _ _ _ 0 

Tabela 27: Grupos, limite e distância obtida utilizando o método de agrupamento de 
otimização, Tocher durante as 20 gerações na herdabilidade de 0,20. (1 - 
Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 
01P+09F; 7 – Família). 

Número do 
Grupo 

Limite Distância obtida Estratégias 

1 1,1107 0,44 2  3 
1 1,1107 0,89 2  3  5 
1 1,1107 0,91 2  3  5  4 
2 1,1107 1,11 1  7 
3 1,1107 ****** 6   
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No agrupamento de Tocher, quando se utilizaram as médias 

fenotípicas das 20 gerações, foram formados três grupos. Um grupo, a 

exemplo dos outros períodos, contendo a população sob a seleção 01P+09F 

(Grupo 3), outro com médias inferiores e composto pelas populações sob as 

seleção Individual e Família (Grupo 2) e o Grupo 1 com as demais 

populações e com médias fenotípicas intermediárias. 

Estas mudanças nas formações dos grupos nos três períodos 

analisados podem ter sido causadas pela grande oscilação entre as posições 

das médias fenotípicas no decorrer das 20 gerações. Isto levou à formação 

de quatro grupos no primeiro período avaliado. Em seguida, para o segundo 

período, ocorreu a fusão dos grupos intermediários, Grupo 1 e 2. Na análise 

das 20 gerações, além de permanecer esta fusão, o Grupo 2 (que apresentou 

as menores médias) foi composto também pela população sob seleção entre 

famílias, isto porque a partir da décima geração o acréscimo na sua média 

fenotípica começa a cair. 

O fenômeno ocorrido a partir da décima segunda geração (figura 6) 

não foi detectado pela análise de agrupamento das 20 gerações. Nesta 

geração, as médias da população selecionada pela estratégia que pondera 

valores iguais para o valor fenotípico do indivíduo e para a média fenotípica 

da família, 05P+05F, começaram a se evidenciar com as maiores médias 

obtidas e isto perpetuou-se até a vigésima geração. Aparentemente, isto 

ocorreu devido à diminuição do acréscimo na média da população 

selecionada pela 01P+09F, a qual estava até então com as maiores médias. 

Martins et al. (2005), em experimento com Eucalyptus grandis, 

constatou que o processo de seleção combinada apresentou estimativas de 

ganhos superiores aos processos de seleção entre e dentro, fato este que fica 

em conformidade com o normalmente relatado em literaturas 

(FALCONER, 1981; LUSH, 1964a; PAULA, 1997; PIRES, 1996; SILVA, 

1982). Pires (1996), trabalhando com progênies de Eucalyptus 

camaldulensis, encontrou resultados semelhantes, tendo concluído ainda 
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que o processo de seleção combinada é especialmente recomendado nos 

casos em que se tem baixa variabilidade dentro de famílias. 

Novamente, para a herdabilidade de 0,10, apenas três grupos foram 

formados. A matriz de dissimilaridades e os grupos formados estão, 

respectivamente, nas tabelas 28 e 29. 

Tabela 28: Dissimilaridades, pela distância Euclidiana média, entre as médias fenotípicas 
das sete diferentes estratégias de seleção avaliadas, nas 20 gerações na 
herdabilidade de 0,10. (1 - Individual; 2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 
05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – Família). 

Estratégias 1 2 3 4 5 6 7 
1 0 0,112 0,837 1,880 2,286 1,913 1,099 
2 _ 0 0,782 1,835 2,242 1,871 1,113 
3 _ _ 0 1,074 1,484 1,125 1,019 
4 _ _ _ 0 0,453 0,186 1,499 
5 _ _ _ _ 0 0,415 1,833 
6 _ _ _ _ _ 0 1,496 
7 _ _ _ _ _ _ 0 

Tabela 29: Grupos, limite e distância obtida utilizando o método de agrupamento de 
otimização, Tocher, nas 20 gerações na herdabilidade de 0,10. (1 - Individual; 
2 – 09P+01F; 3 – 07P+03F; 4 – 05P+05F; 5 – 03P+07F; 6 – 01P+09F; 7 – 
Família).  

Número do 
Grupo 

Limite Distância obtida Estratégias 

1 1,0189 0,11 1  2 
1 1,0189 0,81 1  2  3 
2 1,0189 0,19 4  6 
2 1,0189 0,43 4  6  5 
3 1,0189 ****** 7 

 Neste agrupamento apenas a população selecionada pela Família 

permaneceu em um grupo a parte, Grupo 3, as demais foram dividida em 

dois grupos. Um com as maiores médias fenotípicas, Grupo 2, composto 

pelas populações sob seleção pelas estratégias 05P+05F, 03P+07F e 

01P+09F, e outro com as menores médias, Grupo 1, composto pelas médias 

das populações sob seleção pelas estratégias Individual, 09P+01F e 

07P+03F. 

 Martins et al. (2005), em experimento com Eucalyptus grandis, 

constatou que a eficiência do processo de seleção combinada, em 



51 
 

comparação com os processos de seleção entre e dentro, foi sempre superior 

à unidade, em alguns casos superando 1,30. Isto indica que a seleção 

combinada deve ser preferida como estratégia de ordenamento de 

candidatos à seleção, principalmente quando se dispõem de recursos 

computacionais para a sua utilização. No entanto, apesar da aparente 

superioridade da seleção combinada, os processos de seleção entre e dentro 

também proporcionaram ganhos genéticos expressivos e, como são mais 

simples de serem usados, devem continuar sendo considerados como 

instrumentos de ordenamento de candidatos à seleção. 

 Costa et al. (2000), comparando as acurácias e os ganhos genéticos 

estimados pela seleção entre e dentro, individual e seleção combinada, 

constataram que a seleção combinada proporcionou ligeira superioridade 

para todos os caracteres. Esses resultados estão inseridos no contexto das 

recomendações de Cotterill & Dean (1990). Segundo os autores, a seleção 

combinada é mais adequada para os casos em que a herdabilidade é baixa, 

propiciando ganhos mais elevados com a seleção. 
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5.0 - CONCLUSÃO 

 

 

O comportamento das estratégias de seleção para os diferentes 

valores de herdabilidade também não foram iguais. Constatou-se que 

quando menor for o valor da herdabilidade, maior será a diferença entre as 

médias fenotípicas das estratégias avaliadas em cada geração. 

As estratégias de seleção que utilizam a combinação do valor 

fenotípico individual com a média fenotípica da família foram mais 

eficientes para as herdabilidades mais baixas. 

Na característica de herdabilidade igual a 0,20 a seleção pelo índice 

05P+05F foi a mais eficiente a partir da geração 13. Entre as gerações 1 e 

12 o índice 01P+09F apresentou maiores médias. 

Para a característica de herdabilidade igual a 0,10 a seleção pelo 

índice 03P+07F foi a que apresentou maiores médias nas 20 gerações. 
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Nestas herdabilidades a seleção individual pura ou a entre famílias 

não mostraram ser uma boa opção, pois obtiveram médias fenotípicas 

menores que as populações selecionadas por qualquer índice de seleção 

combinada. 

A seleção apenas pelo valor fenotípico individual pode ser uma boa 

alternativa para a característica de média herdabilidade e foi a melhor para a 

característica de alta herdabilidade. 

Mesmo quando os ganhos adicionais obtidos pela seleção combinada 

forem, percentualmente, de pequena magnitude em relação à seleção 

individual, a primeira deve ser considerada como uma alternativa viável. 

uma vez que pequenos ganhos podem ser significativos se for considerada 

uma grande escala de produção. 

O método de Tocher se mostrou sensível na comparação dos dados 

simulados, sendo que os grupos identificados nesta análise estatística são 

visíveis e dedutíveis através dos gráficos das médias fenotípicas das 

populações sob as diferentes estratégias de seleçõa. 
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Figura 6: Endogamia média das populações sob as sete estratégias de seleção, 

considerando uma característica de alta herdabilidade (h²=0,60). 

 
Figura 7: Endogamia média das populações sob as sete estratégias de seleção, 

considerando uma característica de média herdabilidade (h²=0,40). 
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Figura 8: Endogamia média das populações sob as sete estratégias de seleção, 
considerando uma característica de média herdabilidade (h²=0,20). 

 

Figura 9: Endogamia média das populações sob as sete estratégias de seleção, 
considerando uma característica de média herdabilidade (h²=0,10). 
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Figura 10: Efeito dos alelos desfavoráveis fixados nas populações sob as sete estratégias 
de seleção, considerando uma característica de baixa herdabilidade (h²=0,60). 

 

Figura 11: Efeito dos alelos desfavoráveis fixados nas populações sob as sete estratégias 
de seleção, considerando uma característica de baixa herdabilidade (h²=0,40). 
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Figura 12: Efeito dos alelos desfavoráveis fixados nas populações sob as sete estratégias 

de seleção, considerando uma característica de baixa herdabilidade (h²=0,20). 
 

 
Figura 13: Efeito dos alelos desfavoráveis fixados nas populações sob as sete estratégias 

de seleção, considerando uma característica de baixa herdabilidade (h²=0,10). 
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Quadro 1: Estratégias de seleção ordenadas de forma decrescente dentro de cada geração 
pelo valor das médias fenotípicas, seleção para característica de alta 
herdabilidade (h² = 0,60). 

Gerações 
Ordem 1 2 3 4 5 

1º 01P+09F 03P+07F 03P+07F Individual 07P+03F 
2º 05P+05F Individual Individual 07P+03F 05P+05F 
3º 03P+07F 07P+03F 07P+03F 09P+01F Individual 
4º Família 09P+01F 09P+01F 05P+05F 09P+01F 
5º 07P+03F 05P+05F 05P+05F 03P+07F 03P+07F 
6º Individual 01P+09F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 
7º 09P+01F Família Família Família Família 
  

Gerações 
Ordem 6 7 8 9 10 

1º 05P+05F 09P+01F Individual Individual 09P+01F 
2º 09P+01F 07P+03F 09P+01F 09P+01F Individual 
3º 07P+03F Individual 05P+05F 05P+05F 05P+05F 
4º 03P+07F 05P+05F 07P+03F 07P+03F 07P+03F 
5º Individual 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 
6º 01P+09F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 
7º Família Família Família Família Família 
      

Gerações 
Ordem  11 12 13 14 15 

1º 09P+01F 09P+01F 09P+01F 09P+01F 09P+01F 
2º Individual Individual Individual Individual Individual 
3º 07P+03F 05P+05F 05P+05F 07P+03F 07P+03F 
4º 05P+05F 07P+03F 07P+03F 05P+05F 05P+05F 
5º 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 
6º 01P+09F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 
7º Família Família Família Família Família 
      

Gerações 
Ordem  16 17 18 19 20 

1º Individual Individual Individual Individual Individual 
2º 09P+01F 09P+01F 09P+01F 09P+01F 07P+03F 
3º 07P+03F 07P+03F 07P+03F 07P+03F 09P+01F 
4º 05P+05F 05P+05F 05P+05F 05P+05F 05P+05F 
5º 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 
6º 01P+09F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 
7º Família Família Família Família Família 
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Quadro 2: Estratégias de seleção ordenadas de forma decrescente dentro de cada geração 
pelo valor das médias fenotípicas, seleção para característica de média 
herdabilidade (h² = 0,40). 

Gerações 
Ordem 1 2 3 4 5 

1º 01P+09F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 
2º 03P+07F 05P+05F 05P+05F 07P+03F 05P+05F 
3º Família 01P+09F 07P+03F 05P+05F 07P+03F 
4º 05P+05F 07P+03F 01P+09F 09P+01F 09P+01F 
5º 07P+03F Individual Individual 01P+09F 01P+09F 
6º 09P+01F 09P+01F 09P+01F Individual Individual 
7º Individual Família Família Família Família 
  

Gerações 
Ordem 6 7 8 9 10 

1º 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 
2º 05P+05F 05P+05F 05P+05F 05P+05F 05P+05F 
3º 07P+03F 07P+03F 07P+03F 09P+01F 09P+01F 
4º 09P+01F 09P+01F 09P+01F 07P+03F 07P+03F 
5º Individual 01P+09F Individual Individual Individual 
6º 01P+09F Individual 01P+09F 01P+09F 01P+09F 
7º Família Família Família Família Família 
      

Gerações 
Ordem  11 12 13 14 15 

1º 03P+07F 03P+07F 05P+05F 05P+05F 05P+05F 
2º 05P+05F 05P+05F 03P+07F 07P+03F 07P+03F 
3º 09P+01F 07P+03F 07P+03F 03P+07F 03P+07F 
4º 07P+03F 09P+01F 09P+01F 09P+01F 09P+01F 
5º 01P+09F Individual Individual Individual Individual 
6º Individual 01P+09F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 
7º Família Família Família Família Família 
      

Gerações 
Ordem  16 17 18 19 20 

1º 05P+05F 05P+05F 05P+05F 05P+05F 05P+05F 
2º 07P+03F 07P+03F 07P+03F 07P+03F 07P+03F 
3º 03P+07F 03P+07F 03P+07F 09P+01F 09P+01F 
4º 09P+01F 09P+01F 09P+01F 03P+07F Individual 
5º Individual Individual Individual Individual 03P+07F 
6º 01P+09F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 
7º Família Família Família Família Família 
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Quadro 3: Estratégias de seleção avaliadas ordenadas em cada geração com base no valor 
das médias fenotípicas, seleção para característica de alta herdabilidade (h² = 
0,20). 

Gerações 
Ordem 1 2 3 4 5 

1º 01P+09F 03P+07F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 
2º 03P+07F 01P+09F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 
3º 05P+05F 05P+05F 05P+05F 05P+05F 05P+05F 
4º Família Família 07P+03F 07P+03F Família 
5º Individual 07P+03F Família Família 07P+03F 
6º 09P+01F Individual 09P+01F 09P+01F 09P+01F 
7º 07P+03F 09P+01F Individual Individual Individual 
  

Gerações 
Ordem 6 7 8 9 10 

1º 01P+09F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 
2º 03P+07F 03P+07F 05P+05F 05P+05F 05P+05F 
3º 05P+05F 05P+05F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 
4º Família Família Família 07P+03F 07P+03F 
5º 07P+03F 07P+03F 07P+03F Família 09P+01F 
6º 09P+01F 09P+01F 09P+01F 09P+01F Família 
7º Individual Individual Individual Individual Individual 
      

Gerações 
Ordem  11 12 13 14 15 

1º 01P+09F 01P+09F 05P+05F 05P+05F 05P+05F 
2º 05P+05F 05P+05F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 
3º 07P+03F 07P+03F 07P+03F 07P+03F 07P+03F 
4º 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 
5º 09P+01F 09P+01F 09P+01F 09P+01F 09P+01F 
6º Família Família Família Individual Individual 
7º Individual Individual Individual Família Família 
      

Gerações 
Ordem  16 17 18 19 20 

1º 05P+05F 05P+05F 05P+05F 05P+05F 05P+05F 
2º 07P+03F 01P+09F 07P+03F 07P+03F 07P+03F 
3º 01P+09F 07P+03F 01P+09F 01P+09F 09P+01F 
4º 03P+07F 03P+07F 09P+01F 09P+01F 03P+07F 
5º 09P+01F 09P+01F 03P+07F 03P+07F 01P+09F 
6º Individual Individual Individual Individual Individual 
7º Família Família Família Família Família 
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Quadro 4: Estratégias de seleção avaliadas ordenadas em cada geração com base no valor 
das médias fenotípicas, seleção para característica de baixa herdabilidade (h² = 
0,10). 

Gerações 
Ordem 1 2 3 4 5 

1º 01P+09F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 
2º 03P+07F 01P+09F Família 01P+09F 05P+05F 
3º Família Família 05P+05F 05P+05F 01P+09F 
4º 05P+05F 05P+05F 01P+09F Família Família 
5º 07P+03F 07P+03F 07P+03F 07P+03F 07P+03F 
6º 09P+01F Individual Individual 09P+01F 09P+01F 
7º Individual 09P+01F 09P+01F Individual Individual 
  

Gerações 
Ordem 6 7 8 9 10 

1º 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 
2º 05P+05F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 01P+09F 
3º 01P+09F 05P+05F 05P+05F 05P+05F 05P+05F 
4º Família Família Família Família 07P+03F 
5º 07P+03F 07P+03F 07P+03F 07P+03F Família 
6º Individual Individual Individual Individual 09P+01F 
7º 09P+01F 09P+01F 09P+01F 09P+01F Individual 
      

Gerações 
Ordem  11 12 13 14 15 

1º 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 
2º 05P+05F 05P+05F 05P+05F 01P+09F 05P+05F 
3º 01P+09F 01P+09F 01P+09F 05P+05F 01P+09F 
4º 07P+03F 07P+03F 07P+03F 07P+03F 07P+03F 
5º Família Família Família Família 09P+01F 
6º 09P+01F 09P+01F 09P+01F 09P+01F Individual 
7º Individual Individual Individual Individual Família 
      

Gerações 
Ordem  16 17 18 19 20 

1º 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 03P+07F 
2º 01P+09F 05P+05F 01P+09F 05P+05F 05P+05F 
3º 05P+05F 01P+09F 05P+05F 01P+09F 01P+09F 
4º 07P+03F 07P+03F 07P+03F 07P+03F 07P+03F 
5º 09P+01F 09P+01F 09P+01F 09P+01F 09P+01F 
6º Individual Individual Individual Individual Individual 
7º Família Família Família Família Família 

 




