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RESUMO

SOBREIRA, Fabio Moreira, M. Sc., Universidade Federal de Vigosa, maio de 2009.
Melhor Predicdo Linear Nao Viesada (BLUP) multicaracteristica na selecéo
recorrente de plantas anuais. Orientador: José Marcelo Soriano Viana. Co-
orientadores: Marcos Deon Vilela de Resende e Cosme Damiéo Cruz.

A metodologia BLUP, que é amplamente utilizada na avaliacdo genética animal e

florestal também pode ser aplicada no melhoramento de culturas anuais. O objetivo

deste estudo foi comparar a acuracia e a eficiéncia da selecdo entre e dentro de
familias de meios-irméos através da utilizagdo do BLUP multicaracteristica, BLUP
unicaracteristica e selecdo fenotipica. Dados de capacidade de expansdo e producgédo
de dois ciclos de selecdo recorrente em uma populacdo de milho-pipoca foram
analisados. Os testes de progénies foram delineados como um latice. Visando
maximizar a acuracia da predi¢do dos valores genéticos as analises BLUP incluiram
valores fenotipicos dos dois ciclos. Todas as analises estatisticas foram realizadas
utilizando o software ASREML. O método BLUP multicaracteristica apresentou
maior acuracia e eficiéncia de selecdo de familias. No caso da sele¢do dentro de
familias a acurécia e a eficiéncia dos métodos BLUP multicaracteristica e BLUP
unicaracteristica foram equivalentes. A eficiéncia de selecdo do BLUP
multicaracteristica foi dependente dos parametros genéticos estimados,

particularmente da diferenca entre as correlagdes genéticas e ambientais das

caracteristicas.
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ABSTRACT

SOBREIRA, Fabio Moreira, M. Sc., Universidade Federal de Vigosa, May, 2009.
Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) multi-trait in recurrent selection of
annual plants. Advisor: José Marcelo Soriano Viana. Co-advisors: Marcos
Deon Vilela de Resende and Cosme Damiéo Cruz.

The BLUP methodology, which is widely used in animal and forestry genetic

evaluation, can also be applied to annual crop breeding. The objective of this study

was to compare the accuracy and efficiency of among- and within-half-sib family
selection through the use of multi-trait BLUP, single-trait BLUP and phenotypic

selection. Expansion volume and yield data from two recurrent selection cycles of a

popcorn population were analyzed. Progeny tests were designed as a lattice. In order

to maximize accuracy of the prediction of breeding values, the BLUP analyses
included phenotypic values of the two cycles. All statistical analyses were performed
using the ASREML software. The multi-trait BLUP method demonstrated greater
accuracy and efficiency in family selection. In the case of within-family selection,
both accuracy and efficiency of multi-trait or single-trait BLUP methods were
equivalent. The selection efficiency of the multi-trait BLUP was dependent on the

estimated genetic parameters, particularly the difference between the genetic and

environmental correlations of the traits.
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1. INTRODUCAO

A predicdo acurada dos valores geneticos aditivos dos individuos candidatos
a selecdo é desejavel em qualquer programa de melhoramento. A correlagdo entre 0s
valores preditos e verdadeiros € denominada acuracia (Van Vleck et al. 1987).
Henderson (1975) afirma que a acuracia da predicdo dos valores genéticos aditivos
pode ser melhorada pela utilizagdo de todas as informag6es de parentesco entre 0s
individuos que estdo sendo avaliados. Isto pode ser realizado pela metodologia de
modelos mistos para obtencdo do BLUP (Melhor Preditor Linear Ndo-Viesado), em
que se utiliza a matriz de parentesco completa. O uso dessa matriz e de todos 0s
dados disponiveis, simultaneamente, faz com que o BLUP apresente grande
superioridade sobre outros métodos de predigdo, especialmente para caracteristicas
de baixa herdabilidade.

Normalmente a selecdo dos individuos superiores € feita com base em varias
caracteristicas, as quais podem ser geneticamente e fenotipicamente correlacionadas.
Vies de selecdo pode ocorrer se tais caracteristicas forem analisadas individualmente,
principalmente com selecdo em niveis independentes de corte (Pollak et al. 1984, Im
et al. 1989). Visando evitar este viés e obter predi¢bes dos valores genéticos aditivos
mais precisas e acuradas, Henderson e Quaas (1976) propuseram uma extensao da
metodologia de modelos mistos, denominada BLUP multicaracteristica. Esta anélise
tende a apresentar maior acurécia por considerar simultaneamente um maior nimero
de informacBes e utilizar as correlagdes genéticas e fenotipicas entre as
caracteristicas.

O BLUP multicaracteristica tem sido empregado no melhoramento florestal e
em outras culturas perenes. Costa e Silva et al. (2000) primeiro conduziram uma

avaliacdo BLUP unicaracteristica para identificar progenitores superiores de abeto



vermelho (Picea abies). Depois os autores aplicaram um modelo multicaracteristica
para construir um indice para 0 melhoramento genético de multiplas caracteristicas.
Um modelo BLUP multicaracteristica também foi utilizado na analise de dados de
nogueiras (Juglans regia). Neste estudo o BLUP baseado nas estimativas de
desempenho dos progenitores foi superior a média comum da familia (Aleta et al.
2004). Em péssego (Prunus persica), de Souza et al. (1998a, b) usaram um modelo
BLUP multicaracteristica para estimar correlacdes genéticas e fenotipicas entre
caracteristicas. Em geral, tanto para caracteristicas reprodutivas como dos frutos, a
correlacdo genética entre pares de caracteristicas foi maior que a correlacdo
fenotipica. O uso do BLUP multicaracteristica na predicdo dos valores genéticos
aditivos de culturas anuais ainda € raro, sendo recomendado por Piepho e Md&hring
(2006) e Piepho et al. (2007).

A selecdo no melhoramento de plantas anuais tem sido feita com base em
valores fenotipicos: médias fenotipicas na etapa da selecdo de familias e valores
fenotipicos individuais na etapa da selecdo dentro de progénies (Hallauer e Miranda
Filho, 1995). Os métodos de predicdo BLUP multicaracteristica e BLUP
unicaracteristica podem ser alternativas mais eficientes nesse processo de selecao
recorrente.

O objetivo deste estudo foi comparar a acuracia e a eficiéncia de sele¢cdo dos
metodos BLUP multicaracteristica, BLUP unicaracteristica e selecdo fenotipica, no
melhoramento de plantas anuais, empregando selecdo entre e dentro de familias de

meios-irmaos.



2. MATERIAL E METODOS

No caso de selecdo entre e dentro de familias de meios-irmdos o uso de
BLUP visa a predicdo dos valores geneéticos aditivos dos pais comuns das progénies
(Faria, 2008) e dos individuos no lote de recombinacdo (Almeida, 2009). Os modelos
adequados as analises sdo empregados comumente na avaliacdo genética animal:
modelo de reprodutor e modelo animal. Como ndo € possivel ajustar o modelo
animal com dominancia, mesmo combinando dois ou mais ciclos, pois em qualquer
ciclo com progénies de meios-irmdos a matriz de parentesco genético devido a
dominéancia dos individuos no lote é uma identidade, ambos os modelos incluem
apenas um vetor de valores genéticos. Se cada familia e cada individuo foram
mensurados em relacdo a t caracteres e y, € o vetor de valores fenotipicos em
relacdo ao k-ésimo carater, entdo, assumindo avaliacdo das progénies em latice, com
efeito fixo de repeticdo e efeito aleatério de bloco dentro de repeticdo (anélise com
recuperacdo da informacg&o interblocos), os modelos de anélise dos dados do teste e
do lote de recombinacdo sdo:

y:X[3+ZlU1+ZZU2 + &

y=XB+Zu+¢
emque y' =[y; Y5 .. Yi], X éa matriz de incidéncia dos efeitos fixos,} € o
vetor de efeitos fixos (B'=[M; nr, . 1 AV CPRP P
B'=[M; .. M,], respectivamente, sendo M, a média populacional do k-ésimo

carater), Z,;, Z, e Z s&o as matrizes de incidéncia dos efeitos aleatorios, u; € o
vetor de efeitos de bloco dentro de repeticéo

(ui:[(b|r)11 (b|r)b1 (b|r)1t (b|r)bt]), u, € o vetor de valores

genéticos aditivos dos pais comuns das familias, divididos por 2



(uy =[A/DA, .. WA, .. WA, .. L2AL]), u é o vetor de

valores genéticos aditivos dos individuos no lote
(u’ :[A11 v Ap e Ay Apt])' e €& €& o vetor de residuos
('=[e; & .. &)).

O critério de obtencdo do melhor preditor linear ndo-viesado de um vetor
aleatorio é a maximizacdo da funcdo densidade de probabilidade conjunta de y e
do(s) vetor(es) aleatério(s), obtendo, sob normalidade, as equagdes de modelo misto
(MME) (Henderson 1974). Alternativamente obtém-se as MME pela maximizagéo

da funcdo densidade de probabilidade conjunta do(s) vetore(s) aleatério(s) e €. Em

relagdo ao modelo y = XB + Z;u; + Z,u, + € tem-se

Tt
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A maximizagéo de f(y, uj, Up) com respeito a 3, u; e U, requer a minimizagao
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de
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Derivando em relagéo a B, u; e uy e tornando as derivadas identicamente

nulas, resulta que

-1 n-1 - | o
X'R™X XR™Z XR™Z, 8| | XR 1y
| ‘o1 -1 | ~ ‘o1
| g | ‘ol -1 G ‘o1
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em que:

R =CoV(E) ) ® (), sendo Cov(E)y amatriz de variancias residuais relativa aos t

caracteres;



Gy =Cov(B|R) ) ® Iy, sendo Cov(B|R)y a matriz de variancias dos efeitos de

bloco dentro de repeticéo, relativa aos t caracteres; e

G, =(1/4).Cov(A) ) ® Ay, sendo Cov(A)) a matriz de variancias genéticas

aditivas relativa aos t caracteres, e A a matriz de parentesco genético aditivo dos pais
comuns das familias.

Em relacdo ao modelo y=XB+2u+eg, tem-se que

Var(u) =G = Cov(A) ) ® Ay, sendo A a matriz de parentesco genetico aditivo
dos individuos no lote.

As acuracias das analises BLUP multicaracteristica e BLUP unicaracteristica
séo:

raz =.|1— L\fz , para os dados do teste, e
(1/ 4)GA

PEV

MaA = 1_(TJ , para os dados do lote,
oA

sendo PEV a variancia do erro de predicdo e EZAO estimador de maxima

verossimilhanga restrita da variancia aditiva.

Dados de 196 familias de meios-irméos de dois ciclos de sele¢éo recorrente
na populacdo de milho-pipoca Vigosa foram analisados para a sele¢do entre familias.
Os experimentos foram delineados como latice 14 x 14 simples e conduzidos no
campo experimental da Universidade Federal de Vigosa, em Coimbra, Minas Gerais,
nos anos agricolas de 99/00 e 01/02. As seguintes caracteristicas foram avaliadas em
cada parcela experimental: estande final (covaridvel), producdo (kg/ha), umidade dos
grdos (covariavel) e capacidade de expansdo (CE; ml/g), avaliada em pipoqueira de

ar quente, utilizando amostra de 30g. Comparou-se a acuracia e as eficiéncias de



selecdo das 20 melhores familias do segundo ciclo pelos métodos BLUP
multicaracteristica e BLUP unicaracteristica, a partir da analise dos dois ciclos
conjuntamente, e por selecdo fenotipica com base na media de familia, utilizando
apenas o experimento do segundo ciclo.

Para a selecdo dentro de familias dados de 400 plantas dos lotes de
recombinacdo foram analisados. Os experimentos foram realizados no campo
experimental da Universidade Federal de Vigosa em Ponte Nova, Minas Gerais, nos
anos agricolas de 00/01 e 02/03. Em cada planta foi avaliada a producdo, em
gramas/0,18m?, e a capacidade de expansdo, medida em pipoqueira de ar quente,
utilizando amostra de 10g. Comparou-se a acuracia e as eficiéncias de selecdo dos
196 melhores individuos do lote do segundo ciclo pelos métodos BLUP
multicaracteristica e BLUP unicaracteristica, a partir da andlise dos dois ciclos
conjuntamente, e por selecdo fenotipica individual (massal), utilizando apenas os
dados do segundo ciclo.

Para os métodos BLUP multicaracteristica e BLUP unicaracteristica foram
utilizados conjuntamente dois ciclos de sele¢do, enquanto que para a selecéo
fenotipica somente o segundo ciclo foi considerado, essa diferenca de tamanho
amostral conduz a distintas estimativas de componentes de variancia e impede que a
acuracia da selecdo fenotipica, obtida por meio da raiz quadrada da herdabilidade da
selecdo fenotipica seja comparada as demais. Para que a acurdcia do método de
selecdo fenotipica pudesse ser comparada as demais, esta foi obtida por meio da
multiplicacdo da acuracia do BLUP multicaracteristica, assumida como valor
paramétrico, pela coincidéncia (%) entre as familias ou individuos selecionados pelas
analises multicaracteristica e pela selecdo fenotipica. Também foram obtidas as

coincidéncias de familias e individuos selecionados pelas analises multicaracteristica



e unicaracteristica. A eficiéncia de selecdo em relacédo a analise fenotipica foi obtida
pela razdo entre as acurdcias multicaracteristica e selecdo fenotipica, e
unicaracteristica e selecéo fenotipica.

Visando analises mais acuradas na selecdo entre familias, estas foram
realizadas com recuperacdo da informacéo interblocos, ou seja, com efeito aleatério
de blocolrepeti¢do. Em todas as analises foi utilizado o software ASREML (Gilmour

et al. 2002).

3. RESULTADOS
Selecdo entre familias

As estimativas da variancia aditiva, variancia residual e herdabilidade foram
muito proximas entre as analises BLUP multicaracteristica e unicaracteristica
(Tabela 1). Observou-se maior herdabilidade para producdo do que para CE. O
BLUP multicaracteristica apresentou elevada acuracia quando comparado a selecéo
fenotipica e acuracia superior a obtida pelo BLUP unicaracteristica, resultando em
alta eficiéncia de selecdo em relacdo a andlise fenotipica e consideravel eficiéncia de
selecdo frente a analise unicaracteristica. A analise multicaracteristica foi 10%
superior ao BLUP unicaracteristica para CE e 4% mais eficiente para producao,
valores estes obtidos pela razdo entre a acurdcia multicaracteristica e
unicaracteristica para cada variavel. Independente da analise considerada, maior
acuracia foi obtida para producao e maior eficiéncia de selecdo para CE. As analises
BLUP multicaracteristica e unicaracteristica foram 150% e 128% superiores a
selecdo fenotipica para CE e 82% e 75% superiores para producdo. A correlacdo
genética entre CE e producéo foi negativa (-0,6080), a correlacdo residual foi baixa

(0,1563) e a correlacdo fenotipica foi praticamente nula (0,1262).



Em relacdo a coincidéncia envolvendo as 20 melhores familias selecionadas
do segundo ciclo pelos métodos BLUP multicaracteristica e BLUP unicaracteristica,
a partir da analise dos dois ciclos conjuntamente, e por selecdo fenotipica com base
na média de familia, utilizando apenas o experimento do segundo ciclo, 65% das
familias selecionadas para CE e producdo pela analise unicaracteristica, também
foram selecionadas pela analise multicaracteristica. Enquanto que para a selecdo
fenotipica apenas 40% das familias selecionadas para CE e 55% das selecionadas
para producdo também foram selecionadas pelo BLUP multicaracteristica.

Selecdo dentro de familias

As estimativas da variancia aditiva, variancia residual e herdabilidade
também foram muito semelhantes entre as analises BLUP multicaracteristica e
unicaracteristica (Tabela 2). Nestas analises verificou-se maior herdabilidade para
CE do que para producdo. A acurécia e a eficiéncia de selecdo das analises BLUP
multicaracteristica e unicaracteristica foram equivalentes. Conseqlientemente a
eficiéncia de selecdo em relacdo a selecdo fenotipica foi idéntica para as analises
multicaracteristica e unicaracteristica, correspondendo a 9% para CE e 26% para
producdo, ndo existindo eficiéncia de selecdo da andlise multicaracteristica em
relacdo a unicaracteristica. Independente da analise considerada, maior acuracia foi
obtida para CE e maior eficiéncia de selecdo para producdo. A correlacdo genética
entre as variaveis foi baixa (0,1291), enquanto as correlagbes residual (0,0431) e
fenotipica (0,0686) foram praticamente nulas.

Em relacdo a coincidéncia envolvendo os 196 melhores individuos
selecionados do segundo ciclo pelos métodos BLUP multicaracteristica e BLUP
unicaracteristica, a partir da andlise dos dois ciclos conjuntamente, e por selecdo

fenotipica com base na média de familia, utilizando apenas o experimento do



segundo ciclo, 98,5% e 96,5% dos individuos selecionados para CE e producdo,
respectivamente, pela analise unicaracteristica também foram selecionados pela
analise multicaracteristica. Enquanto que para a selecdo fenotipica 92% dos
individuos selecionados para CE e 79,5% dos selecionados para producdo tambem

foram selecionadas pelo BLUP multicaracteristica.

4. DISCUSSAO
Selecdo entre familias

A maior acuracia e eficiéncia de selecdo apresentadas pelo método BLUP
multicaracteristica, em relacdo a analise unicaracteristica, deve-se principalmente a
grande diferenca existente entre a correlacdo genética (-0,6080) e a ambiental
(0,1563), em relacdo a producdo e a CE (Tabela 1). Segundo Schaeffer (1984) e
Thompson e Meyer (1986), o incremento da acuracia proporcionado pela utilizacao
do BLUP multicaracteristica é proporcional a diferenca absoluta entre as correlagfes
genéticas e ambientais das caracteristicas.

Sendo as herdabilidades entre as caracteristicas avaliadas iguais, a eficiéncia
de selecdo do BLUP multicaracteristica em relagdo ao unicaracteristica depende
apenas da diferenca absoluta entre a correlacdo genética e ambiental das variaveis
analisadas (Resende 2002, 2007). Como foram observadas diferencas entre as
herdabilidade estimadas para CE e producdo, estas também podem ter sido fator
preponderante para o0 incremento significativo da acurdcia da analise
multicaracteristica em relacdo a unicaracteristica.

Esses resultados corroboram com os obtidos por Bauer e Leon (2008) e
Persson e Andersson (2004). Os primeiros autores simularam caracteristicas com
diferentes valores de herdabilidade e correlacdo, obtendo maior eficiéncia de selecao

com o BLUP multicaracteristica, em relacdo as analises que consideraram apenas

9



uma caracteristica, principalmente quando a correlacdo entre as duas caracteristicas
era desfavoravel. No segundo trabalho os autores utilizaram simulacdo Monte Carlo
em pinheiro silvestre (Pinus sylvestris) para comparar a predicdo dos valores
genéticos por BLUP multicaracteristica e unicaracteristica considerando diferentes
valores de correlagdes genéticas, ambientais e herdabilidades. Os autores observaram
que os preditores multicaracteristica resultaram em um menor viés médio que as
analises unicaracteristica, sendo, portanto mais acurados. A maior acuracia do BLUP
multicaracteristica foi também constatada por Da Costa et al. (2002) que avaliando o
BLUP multicaracteristica no melhoramento de seringueira (Hevea brasiliensis),
considerando interacdo gendtipo-ambiente descreveram que o0s preditores
multicaracteristica foram mais acurados que o modelo unicaracteristica. Resultado
semelhante foi obtido por Kerr et al. (1998) que compararam a eficiéncia do BLUP
multicaracteristica e unicaracteristica na selecdo de cultivares de polinizacdo aberta e
controlada de arvores florestais, observando maior eficiéncia de selecdo para a
analise multicaracteristica. Neste trabalho, os autores evidenciaram que o aumento
do numero de caracteristicas consideradas como critério de sele¢cdo proporcionou
maior vantagem da anélise multicaracteristica em relagdo a unicaracteristica. Quando
0 nimero de caracteristicas utilizadas como critério de selecdo foi trés, o incremento
da andlise multicaracteristica em relacdo a unicaracteristica foi inferior a 1% para
todas cultivares. No entanto, quando o nimero de caracteristicas utilizadas como
critério de selecéo foi cinco, o incremento em acurécia da analise multicaracteristica
foi de 3% para as cultivares de polinizacdo aberta e de 1,3% para as cultivares de
polinizacdo controlada. Kadarmideen et al. (2003) trabalhando com gado leiteiro,
compararam a acuracia da predicdo dos valores genéticos da avaliacdo

unicaracteristica para fertilidade com a acurdcia da avaliacdo multicaracteristica das
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caracteristicas fertilidade e producdo de leite. Os valores genéticos preditos e 0
ranqueamento dos animais foram significativamente diferentes entre as analises
unicaracteristica e multicaracteristica. A analise multicaracteristica melhorou a
acuracia dos valores geneticos preditos para cada caracteristica envolvida, por meio
da reducédo da variancia do erro de predicdo (PEV). A avaliagdo multicaracteristica
das caracteristicas fertilidade e producdo foi altamente recomendada pelos autores,
sendo esta analise eficiente principalmente para caracteristicas que apresentem
correlacdo genética desfavordvel. Outra vantagem da utilizacdo da anéalise
multicaracteristica observada neste trabalho é o fato desta analise permitir a predicéao
dos valores genéticos de individuos para uma caracteristica que sequer foi avaliada,
por meio da avaliacdo de uma caracteristica correlacionada. Neste estudo os valores
genéticos preditos para a fertilidade foram obtidos para animais avaliados somente
para producéo de leite.

A eficiéncia de selecdo do BLUP multicaracteristica em relagdo a selecdo
fenotipica foi obtida pela razdo entre a acuracia da andlise multicaracteristica e a
acuracia da selecdo fenotipica, e esta apresenta reduzida acuracia quando realizada
sobre caracteristicas de baixa herdabilidade. Compreende-se assim que a diferenca
entre a eficiéncia de selecdo obtida para CE, pela analise multicaracteristica em
relacdo a selecdo fenotipica (150%), e a eficiéncia de selecdo obtida pela anélise
multicaracteristica em relacdo a selecdo fenotipica para producgdo (82%) € dada pelo
fato da producdo apresentar maior estimativa de herdabilidade (obtida pela anélise
multicaracteristica considerando os dois ciclos), resultando em maior acuréacia da
selecdo fenotipica e menor eficiéncia da selecdo multicaracteristica, quando

comparada a observada para CE. A analise da eficiéncia da sele¢do unicaracteristica
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em relacdo a selecdo fenotipica apresentou comportamento semelhante ao discutido
para a analise multicaracteristica.

A coincidéncia envolvendo as 20 familias selecionadas pelas diferentes
analises considerou a analise multicaracteristica como metodologia de selecdo ideal
por utilizar os dois ciclos de selecdo entre familias e analisar simultaneamente as
variaveis CE e producdo, e como analises mais acuradas aquelas que apresentavam
maior porcentagem de familias selecionadas em comum com a analise
multicaracteristica. Em relacdo a analise unicaracteristica, apesar da producéo
apresentar maior acuracia, a coincidéncia entre as familias selecionadas para CE e
produgdo pelas andlises unicaracteristica e multicaracteristica foi idéntica,
correspondendo a 65%. Na selecdo fenotipica, os resultados seguiram a tendéncia das
acurdcias apresentadas, sendo notada coincidéncia de 40% e 55% para CE e
produgdo, respectivamente, entre as familias selecionadas pelas analises
multicaracteristica e fenotipica. Na selecdo fenotipica a maior acuracia apresentada
para producdo j& era esperada, pelo fato desta apresentar maior herdabilidade.
Supondo que a selecdo entre familias fosse realizada considerando uma intensidade
de selecdo de 20% (40 familias selecionadas), as coincidéncias entre as familias
selecionadas pelas diferentes andlises e pela andlise multicaracteristica seriam
maiores, sendo iguais a 72,5% e 87,5% de coincidéncia entre as familias
selecionadas para CE e producdo, respectivamente pelas analises unicaracteristica e
multicaracteristica. Em relagdo a selecdo fenotipica, 52,5% das familias selecionadas
para CE e 62,5% das familias selecionadas para producdo também seriam
selecionadas pela anélise multicaracteristica. Esses resultados sdo concordantes com
as acurdcias apresentadas pelas caracteristicas, sendo notada maior coincidéncia

entre as familias selecionadas para CE que apresentou maior acuracia. Evidenciando
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que a coincidéncia entre as familias selecionadas pelas diferentes analises depende
também da intensidade de selecéo utilizada.
Selecéo dentro de familias

O BLUP multicaracteristica apresentou acuracia equivalente ao
unicaracteristica, resultando em eficiéncia de selecdo idéntica para ambos os casos,
fato que revela que, nas condi¢bes (parametros genéticos) estudadas, a selecdo
multicaracteristica ndo traz vantagem em relacdo a unicaracteristica (Tabela 2).

Como enfatizado anteriormente, a decisdo pela utilizacgdo do BLUP
multicaracteristica, ao invés de unicaracteristica, ira depender, principalmente, das
herdabilidades e correlacGes entre as caracteristicas, pois conforme a combinacéo
entre tais parametros, a eficiéncia entre esses dois modelos pode ser semelhante.
Assim, nas situacdes onde todas as caracteristicas sdo observadas em cada planta,
onde as herdabilidades das caracteristicas sdo similares, e onde todas as
caracteristicas sdo favoravelmente correlacionadas, a analise com modelo que
considera multiplas caracteristicas podera ndao fornecer um incremento significante
no valor da acuracia das avaliacBes genéticas (Schaeffer 1993). Dessa forma, os
preditores do método multicaracteristica sdo equivalentes aos preditores do método
unicaracteristica (Mrode 2005). Como a diferenca entre a correlacdo genética
(0,1291) e ambiental (0,0431), para CE e producdo, foi muito reduzida, ndo ha
nenhum beneficio com a utilizacdo do BLUP multicaracteristica em relacdo ao
unicaracteristica, conforme evidencia a eficiéncia de selecdo apresentada por estas
analises.

A equivaléncia da eficiéncia das andlises BLUP multicaracteristica e
unicaracteristica vai de encontro ao trabalho realizado por Jain et al. (2000), que

comparando a acuracia e a eficiéncia de selecdo de touros usando métodos
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convencionais e 0 método BLUP sob um modelo animal individual avaliaram varios
modelos BLUP unicaracteristica e multicaracteristica, sendo observada maior
acuracia e eficiéncia de selecdo do método BLUP multicaracteristica sob modelo
animal para a selecdo de touros. Evidenciando que a andlise BLUP
multicaracteristica utilizando modelo animal pode ser mais ou menos acurada que a
analise unicaracteristica, dependendo dos parametros genéticos estimados.

A eficiéncia de selecdo obtida para producdo, pelas andlises
multicaracteristica e unicaracteristica, em relacdo a selecdo fenotipica (26%), deve-se
principalmente a reduzida acuracia da selecdo fenotipica quando realizada sobre
caracteristicas de baixa herdabilidade. Como CE apresentou maior estimativa de
herdabilidade a acurécia da selecdo fenotipica foi mais elevada em relacdo a obtida
para producdo, reduzindo a eficiéncia das analises multicaracteristica e
unicaracteristica em relacdo a selecdo fenotipica para (9%).

A coincidéncia envolvendo os 196 melhores individuos selecionados pelas
diferentes analises também considerou a andlise multicaracteristica como
metodologia de selecéo ideal, por utilizar os dois ciclos de selecdo dentro de familias
e analisar simultaneamente as varidveis CE e producdo, e como andlises mais
acuradas aquelas que apresentavam maior porcentagem de individuos selecionados
em comum com a andlise multicaracteristica. Considerando a anéalise
unicaracteristica 98,5% e 96,5% dos individuos selecionados para CE e producéo,
respectivamente pela analise unicaracteristica também foram selecionados pelo
BLUP multicaracteristica. Enquanto que para a selecdo fenotipica 92% e 79,5% dos
individuos selecionados para CE e producgdo também foram selecionados pela anélise
multicaracteristica. Os resultados foram concordantes com as acurécias apresentadas

pelas metodologias, sendo notada, tanto para a analise unicaracteristica como para a

14



selecdo fenotipica, maior acuracia na selecdo de individuos para CE. Na selecdo
fenotipica a maior acuracia apresentada para CE ja era esperada, pelo fato desta
apresentar maior herdabilidade.

As desvantagens do BLUP multicaracteristica em relacgdo ao BLUP
unicaracteristica sdo devidas ao fato da analise multicaracteristica utilizar modelos
mais complexos (maior numero de parametros), exigindo grande requerimento
computacional e dificuldade para a obtencdo de convergéncia nas estimativas dos
pardmetros genéticos. Adicionalmente tém-se problemas relacionados a baixa
parcimonia (necessita estimar um maior numero de pardmetros, estando mais sujeito
a erro), sendo dificultada a utilizacdo desta metodologia considerando mais de trés
caracteristicas simultaneamente (Resende 2007).

Conforme demonstrado, a eficiéncia de selecdo do BLUP multicaracteristica
depende acima de tudo dos pardmetros genéticos estudados, particularmente da
diferenca absoluta entre as correlagdes genéticas e ambientais das caracteristicas
analisadas. Na selecdo entre familias, onde existiu grande diferenca entre essas
correlagGes, 0 BLUP multicaracteristica foi 150% e 82% mais eficiente que a selecao
fenotipica para CE e producdo e 10% e 4% mais eficiente que a analise
unicaracteristica para CE e producdo, respectivamente, justificando a utilizacdo desta
metodologia. Para a sele¢do dentro de familias, apesar da reduzida diferenca absoluta
entre as correlagdes genéticas e ambientais das caracteristicas analisadas e a
conseqliente equivaléncia de eficiéncia das andlises multicaracteristica e
unicaracteristica, a utilizacdo desta metodologia também é justificada, pois
proporcionou 9% de incremento na eficiéncia de selegdo para CE e 26% de aumento

na eficiéncia de selecdo para producdo, em relacdo a andlise fenotipica. Dessa forma
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0 BLUP multicaracteristica deve ser visto como uma importante ferramenta para

aumentar a resposta a selecao recorrente no melhoramento de plantas anuais.
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Tabela 1 — Estimativas de parametros associados a selecdo entre familias de meios-irmé&os.

Multicaracteristica Unicaracteristica Selecdo Fenotipica
Parametros (2 Ciclos) (2 Ciclos) (Média de Familia)
CE Producéo CE Producdo CE Producao
(mL/g) (kg/ha) (mL/g) (kg/ha) (mL/g) (kg/ha)
Variancia Aditiva 4,5800 400000 4,6650 402792 2,6875 281462,4000
Variancia Residual 12,1400 545000 12,1194 543374 8,7860 187782
Herdabilidade 0,1586 0,2684 0,1613 0,2704 0,1326 0,4283
Acurécia 0,7067 0,7727 0,6455 0,7460 0,2826 0,4250
Eficiéncia de Selecio’ 2,50 1,82 2,28 1,75 - -
Eficiéncia de Selecao? 1,10 1,04 . - - -
Correlacdo Genetica -0,6080 - -
Correlacdo Residual 0,1563 - -
Correlacédo Fenotipica 0,1262 - -

'Eficiéncia de selecdo em relacéo a analise fenotipica (média de familia);
*Eficiéncia de sele¢do em relacéo & anélise BLUP unicaracteristica.



Tabela 2 — Estimativas de parametros associados a selecdo dentro de familias de meios-irméaos.

Multicaracteristica Unicaracteristica Selegdo Fenotipica
Parametros (2 Ciclos) (2 Ciclos) Individual (Massal)
CE Producéo CE Producéo CE Producéo
(mL/g) (9/0,18m?) (mL/g) (9/0,18m?) (mL/g) (9/0,18m?)
Variancia Aditiva 12,6400 181,9000 12,6557 180,5810 8,2601 170,9940
Variancia Residual 14,6300 668,2000 14,6236 669,9680 18,4236 246,0670
Herdabilidade 0,4635 0,2139 0,4639 0,2123 0,3095 0,4099
Acurécia 0,8726 0,7643 0,8726 0,7643 0,8027 0,6076
Eficiéncia de Selecao’ 1,09 1,26 1,09 1,26 - -
Eficiéncia de Selecio® 1,00 1,00 - - - -
Correlacdo Genética 0,1291 - -
Correlacdo Residual 0,0431 - -
Correlagdo Fenotipica 0,0686 - -

'Eficiéncia de selecdo em relaco & analise fenotipica individual (massal);

“Eficiéncia de selecdo em relacdo & anélise BLUP unicaracteristica
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Anexo 1 - Saida dos componentes de variancia do software ASREML para anélise
multicaracteristica.

ASREML [15 May 2000] Fabio
02 Apr 2009 09:57:14.836 8.00 Mbyte MSWIN C:\Ano2009\Fabio\FabEFMI-BIV-P2C

* ASREML 2000 Residuals now written to .yht file, *
* convergence monitoring of parameters to .res file *

ARG *
Reading pedigree Ffile PedigreeEFMI-2C.txt : skipping 1 lines
PEDIGREE [PedigreeEFMI-2C.txt ] has 392 identities, 588 Non zero elements

QUALIFIERS: ISKIP 1 IMAXIT200
Reading SelEFMI-2C.txt FREE FORMAT skipping 1 lines

Bivariate analysis of CE and Prod

Using 784 records [of 784 read from 784 lines of SelEFMI-2C.txt]
Model term Size Type COL  Minimum Mean Maximum  #zero #miss
1 Fam 392 Direct 1 1.000 196.5 392.0 0 0
2 Rep 4 Factor 2 1 2.5000 4 0 0
3 Bloc 56 Factor 3 1 28.5000 56 0 0
4 CE 1 Variate 4 15.70 28.73 40.00 0 0
5 Prod 1 Variate 5 396.1 2806. 8301. 0 0
6 Trait 2 Traits/Variat

7 mu 2 Traits/Variat

8 Trait.mu 4 Interaction 6 Trait : 2 7 mu : 2
9 Trait.Rep 8 Interaction 6 Trait : 2 2 Rep : 4
10 Trait.Fam 784 Interaction 6 Trait : 2 1 Fam : 392
11 Trait.Bloc 112 Interaction 6 Trait : 2 3 Bloc : 56
784 identity

2 US=UnStr 14.00 50.00 557.00

1568 records assumed sorted 2 within 784

US structure MODIFIED - it was not positive definite

2 US=UnStr 0.50 4.95 50.00

392 Ainverse

Structure of Trait.Fam has 784 levels defined

US structure MODIFIED - it was not positive definite

2 US=UnStr 0.50 3.83 30.00

56 identity

Structure of Trait.Bloc has 112 levels defined

Forming 908 equations: 12 dense

Initial updates will be shrunk by factor 0.122

NOTICE: 4 (more) singularities,

LogL=-650105. S2= 1.0000 1560 df

LogL=-579672. S2= 1.0000 1560 df

LogL=-430590. S2= 1.0000 1560 df

LogL=-272283. S2= 1.0000 1560 df

LogL=-138567. S2= 1.0000 1560 df

LoglL=-71841.6 S2= 1.0000 1560 df

LogL=-38613.0 S2= 1.0000 1560 df

LoglL=-22132.2 S2= 1.0000 1560 df

LogL=-14023.9 S2= 1.0000 1560 df

LogL=-10101.8 S2= 1.0000 1560 df

LogL=-8262.00 S2= 1.0000 1560 df

LogL=-7455.52 S2= 1.0000 1560 df

LoglL=-7146.88 S2= 1.0000 1560 df

LogL=-7057.59 S2= 1.0000 1560 df

LogL=-7042.88 S2= 1.0000 1560 df

LogL=-7042.02 S2= 1.0000 1560 df

LogL=-7042.01 S2= 1.0000 1560 df

Final parameter values

Source Model terms Gamma Component Comp/SE % C
Residual US=UnStr 1 12.1355 12.1355 13.89 0 U
Residual US=UnStr 1 401.834 401.834 3.07 ou
Residual US=UnStr 2  544971. 544971. 14.06 O U
Trait.Fam US=UnStr 1 1.14465 1.14465 1.65 O0U
Trait.Fam US=UnStr 1 -205.709 -205.709 -1.92 ou
Trait.Fam US=UnStr 2 100022. 100022. 2.98 O0U
Trait.Bloc us=uUnStr 1 0.734935 0.734935 2.21 ou
Trait.Bloc US=UnStr 1 10.8428 10.8428 0.22 o0oU
Trait.Bloc US=UnStr 2 39004.6 39004.6 2.34 o0U
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Covariance/Variance/Correlation Matrix US=UnStructu
12.14 0.1563

401.8 0.5450E+06
Covariance/Variance/Correlation Matrix US=UnStructu
1.145 -0.6080

-205.7 0.1000E+06

Covariance/Variance/Correlation Matrix US=UnStructu
0.7349 0.6404E-01

10.84 0.3900E+05

Analysis of Variance DF F-incr F-adj
8 Trait.mu 2 14048.32 3656.31

9 Trait.Rep 6 77.24 77.24
Solution Standard Error T-value T-prev
9 Trait.Rep

2 1.43469 0.478393 3.00

3 5.67585 0.495762 11.45 8.55
4 3.87653 0.495762 7.82 -3.76
6 -93.4418 105.499 -0.89

7  -1445.82 111.846 -12.93 -12.09
8 -1578.37 111.846 -14.11 -1.26
8 Trait.mu

9 26.0133 0.346828 75.00

12 3579.09 77.9393 45.92

10 Trait.Fam 784 effects fitted

11 Trait.Bloc 112 effects fitted

SLOPES FOR LOG(ABS(RES)) on LOG(PV) for Section 1
-2.11  1.26

6 possible outliers: see .res file

Finished: 02 Apr 2009 09:57:25.222 LogL Converged
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Anexo 2 - Saida dos componentes de variancia do software ASREML para anélise
unicaracteristica da variavel CE.

ASREML [15 May 2000] Fabio
02 Apr 2009 10:12:42.341 8.00 Mbyte MSWIN C:\Ano2009\Fabio\FabEFMI-UN-P2C-CE

* ASREML 2000 Residuals now written to .yht file, *
* convergence monitoring of parameters to .res file *

ARG *
Reading pedigree file PedigreeEFMI-2C.txt : skipping 1 lines
PEDIGREE [PedigreeEFMI-2C.txt ] has 392 identities, 588 Non zero elements

QUALIFIERS: ISKIP 1 IMAXIT200
Reading SelEFMI-2C.txt FREE FORMAT skipping 1 lines
Univariate analysis of CE

Using 784 records [of 784 read from 784 lines of SelEFMI-2C.txt 1
Model term Size Type coL Minimum Mean Maximum  #zero #miss

1 Fam 392 Direct 1 1.000 196.5 392.0 0] 0]

2 Rep 4 Factor 2 1 2.5000 4 0 0

3 Bloc 56 Factor 3 1 28.5000 56 0 0]

4 CE 1 Variate 4 15.70 28.73 40.00 0 0

5 Prod 1 Covariat 5 396.1 2806 . 8301. 0 0

6 mu 1 Constant Term

Forming 453 equations: 5 dense
Initial updates will be shrunk by factor 0.122

NOTICE: 1 (more) singularities,
LogL=-1421.91 S2=  11.902 780 df 0.1000 0.1000 1.000
LoglL=-1421.72 S2= 11.925 780 df  0.1000 0.9356E-01 1.000
LogL=-1421.35 S2=  11.987 780 df 0.9991E-01 0.7859E-01 1.000
LoglL=-1421.17 S2= 12.058 780 df  0.9919E-01 0.6542E-01 1.000
LogL=-1421.15 S2= 12.111 780 df 0.9748E-01 0.5865E-01 1.000
LoglL=-1421.15 S2= 12.119 780 df  0.9646E-01 0.5889E-01 1.000
Final parameter values 0.96231E-010.58851E-01 1.0000
Source Model terms Gamma Component Comp/SE % C
Fam 392 392 0.962306E-01 1.16626 1.65 OP
Bloc 56 56 0.588514E-01 0.713246 2.16 OP
Variance 784 780 1.00000 12.1194 13.76 O P
Analysis of Variance DF F-incr F-adj StndErrDiff
6 mu 1 22957.83 5697.23
2 Rep 3 49.71 49.71 0.4879
Solution Standard Error T-value T-prev
2 Rep
2 1.43469 0.474996 3.02
3 5.68189 0.494259 11.50 8.59
4 3.88257 0.494259 7.86 -3.79
6 mu
5 26.0133 0.344638 75.48
1 Fam 392 effects fitted
3 Bloc 56 effects fitted

Finished: 02 Apr 2009 10:20:08.266 LogL Converged
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Anexo 3 - Saida dos valores genéticos preditos pelo software ASREML para analise
multicaracteristica.

Trait.Rep 1.0001 0.000 0.000
Trait.Rep 1.0002 1.435 0.4784
Trait.Rep 1.0003 5.676 0.4958
Trait.Rep 1.0004 3.877 0.4958
Trait.Rep 2.0001 0.000 0.000
Trait.Rep 2.0002 -93.44 105.5
Trait.Rep 2.0003 -1446. 111.8
Trait.Rep 2.0004 -1578. 111.8
Trait.mu 1.0001 26.01 0.3468
Trait.mu 1.0002 0.000 0.000
Trait.mu 2.0001 0.000 0.000
Trait.mu 2.0002 3579. 77.94
Trait.Fam 1.000000001 -0.2995E-01 0.7866
Trait.Fam 1.000000392 -0.6330 0.8968
Trait.Fam 2.000000001 -86.76 210.8
Trait.Fam 2.000000392 178.7 250.8
Trait.Bloc 1.0001 0.4764 0.6595
Trait.Bloc 1.0056 0.7308E-01 0.6576
Trait.Bloc 2.0001 137.3 148.7
Trait.Bloc 2.0056 84.63 147.9
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Anexo 4 - Saida dos valores genéticos preditos pelo software ASREML para analise
unicaracteristica da variavel CE.

Rep 1 0,000 0,000
Rep 2 1,435 0,4750
Rep 3 5,682 0,4943
Rep 4 3,883 0,4943
mu 1 26,01 0,3446
Fam 1 -0,2854 0,8568
Faﬁ 392 -0,4926 0,9588
Bloc 1 0,4271 0,6542
Bloc 56 0,4599E-01 0,6521
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