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RESUMO

OLIVEIRA, Ana Maria Cruz e, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, novembro de
2015. Associacdo das abordagens de genética quantitativa e de genética de
populacdes no melhoramento de plantasOrientador: Pedro Crescéncio Souza
Carneiro. Coorientadores: Cosme Damiao Cruz e Leonardo Lopes Bhering.

O presente trabalho teve como objetivo estudar a associacaoosnp@ametros que
descrevem o potencial de populacdes e de suas combinac¢des hibrideis plar abordagem

de genética de populacdes, baseada em dados de marcadores mqlecoiare®btidos por

meio da abordagem de genética quantitativa, baseados em dexdipgdes. Para isso, foram
simuladasdez popula¢des genitoras, com 200 individuos cada, em equilibrio de Hardy-
Weinberg, para 50 locos independentes e dois alelos codominantes por loco, e obtidas 45
populacdes hibridas a partir da combinacado, aos pares, das dez popula¢des genitoras. Os
dados fenotipicos foram obtidos a partir da simulagédo de 12 varidveis quantitativas pela
acao de alelos de 20 locos, selecionados ao acaso entre os 50 previamente simulados, com
diferentes graus de herdabilidade, combinados com um efeito aditivo diferencial, de
acordo com a importancia do loco. As populacdes foram avaliadas quanto as medidas
descritivas da estrutura genética da populacéo e do grau de diferenciacdo entre pares de
populacdes genitoras partir da abordagem de genética de populacdes, e quanto a
complementacéo génigagr abordagem de genética quantitativa, considerando aspectos da
capacidade geral e especifica de combinatfbmve, de modo geral, concordancia de
indicagdo de combinac¢des hibridas mais e menos divergentes pelas medidas de
dissimilaridade abordadas pela teoria de genética de populactes e pode-se afirmar que é
possivel predizer a diversidade genética de combinacdes hibridas a partir da avaliacdo da
diversidade genética de suas populacdes genitoras. Observou-se que, em caracteristicas
de efeito aditivo, a escolha de genitores com maior frequéncia de alelos favoraveis pode
ser feita com base em suas médias fenotipicas apenas, sem a necessidade de realizacéo d
cruzamentos dialélicos. Além disso, pela abordagem de genética de populagbes, houve
coincidéncia de 75% na recomendacdo das populacdes genitoras potenciais ao
melhoramento genético. Nesse sentido, pode-se concluir que a associacdo da abordagem
de genética de populagcdes as informagfes quantitativas pode incrementar o ganho no

melhoramento genético.



ABSTRACT

OLIVEIRA, Ana Maria Cruz e, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, november, 2015.
Association of genetic quantitative and population genetics approaches in plant
breeding. Adviser: Pedro Crescéncio Souza Carnéd@advisers: Cosme Dami&o Cruz

and Leonardo Lopes Bhering.

This work aimed to study the association between the parameters describing the potential
of people and their hybrid combinations by means of population genetics approach, based
on molecular marker data, with those obtained through quantitative genetic approach,
based on phenotypic data. For this, ten progenitors populations were simulated, with 200
individuals each, in Hardy-Weinberg to 50 independent loci and two codominant alleles
per locus, and obtained 45 hybrid populations from the combination, in pairs, of ten
progenitors populations. Phenotypic data were obtained from the simulation of 12
quantitative variables by the action of alleles from 20 loci, selected randomly among the
50 previously simulated, with different degrees of heritability, combined with a
differential additive effect, according to the importance of the locus. The populations
were evaluated for descriptive measures of the genetic structure of the population and the
degree of differentiation between pairs of progenitors populations from the population
genetics approach, and on the genetic complementation, by approach of quantitative
genetics, considering aspects of general and specific combining ability. There was, in
general, agree indication of more and less divergent hybrids by dissimilarity measures
addressed by the theory of population genetics and it can be affirmed that it is possible to
predict the genetic diversity of hybrids from the evaluation of their progenitor populations
genetic diversity. It was observed that for the additive effect characteristics, the choice of
progenitors with highest frequency of favorable alleles can be made based on their
phenotypic medium only, without the need of performing diallel. In addition, by the
population genetic approach, there was agreement on the recommendation of 75% of the
population potential progenitors to genetic improvement. In this sense, it can be
concluded that the association of population genetics approach to quantitative information

can increase the gain in plant breeding.
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1. INTRODUCAO GERAL

Em um programa de melhoramento, uma das etapas de maior importancia é a
escolha de genitores para a formagcao de potenciais populagbes segregantes, pois dela
depende o0 sucesso das etapas subsequentes e a eficiéncia do programa (Bertan et al.
2007; Pereira et al., 2007). Neste contexto, a escolha das populacdes segregantes de maior
potencial otimiza a utilizacdo de recursos humanos e financeiros despendidos ao
programa de melhoramento (Pimentel et al., 2013). Para uma escolha eficiente das
populacdes mais promissoras tém sido utilizadas as estimativas de capacidade geral e
especifica de combinacéo, obtidas a partir de cruzamentos dialélicos. Neste tipo de andlise
se avalia o potencial e a diversidade genética de linhagens ou populacdes, a partir de
informacBes de suas combinacdes hibridas, o que permite identificar as combinacdes
parentais que gerem populacdes segregantes com maxima variabilidade genética para a
selecao, prevendo, segundo os modelos biométricos abordados pela genética quantitativa,
a heterose e as constituigdes hibridas mais promissoras.

Enfase também tem sido dada ao estudo de diversidade genética em diversas
culturas a fim de, por exemplo, identificar genétipos promissores para o0 melhoramento
genético (Coimbra et al., 2010; Pimentel et al., 2013; Santos et al., 2014), quantificar a
variabilidade genética (Rigon et al., 2012) e direcionar o melhorista na escolha mais
apropriada para a formacéao de hibridos superiores (Barili et al., 2011; Ferreira et al.,

2012). Para tanto, diferentes conjuntos de dados podem ser utilizados, como dados de



pedigree, dados fenotipicos, bioquimicos, fitopatoldgicos, moleculares, entre outros. A
diversidade genética pode ser analisada em diferentes niveis, incluindo genoétipos
individuais, acessos de germoplasma e populacdes, variando especialmente de acordo
com a natureza do material genético avaliado em cada caso. A analise da diversidade em
nivel de populagéo é considerada a mais complexa, por sofrer influéncia do nimero de
individuos amostrados, numero de locos, constituicdo genotipica e tamanho efetivo (Cruz
et al., 2011).

Atualmente, os dados de marcadores moleculares tornaram-se ferramentas Uteis
que podem aumentar a acuracia da selecdo, reduzindo cargas de trabalho em campo e
aumentando o0 sucesso em programas de melhoramento (Zhang et al., 2013). Muitos sé&o
os trabalhos que utilizam informa¢cdes de marcadores moleculares, fundamentados nas
teorias de genética de populacdes, para estimar a diversidade genética entre e dentro de
populacdes. De forma geral, estes trabalhos obtém estimativas de parametros como o grau
de endogamia, sistema reprodutivo predominante e heterozigosidade a fim de estabelecer
a estratégia mais adequada na quantificacdo da variabilidade e conservagcédo das espécies
(Viegas et al., 2011; Pimentel et al., 2013). Porém, poucos sdo os estudos que associam a
diversidade predita a partir das populagbes com o desempenho observado em seus
hibridos por estas duas correntes de fundamentos e informacgdes, ou seja, genética de
populacdes e genética quantitativa. Pode-se afirmar que uma das grandes dificuldades em
realizar tal associacao € a falta de informacéo conjunta de dados moleculares e fenotipicos
de qualidade, além da falta de conhecimento a respeito das associacdes génicas,
interacOes e efeitos ambientais. Nesse contexto, destaca-se a simulacdo de dados que
fornece resultados para analises mais elaboradas a respeito do sistema estudado, com &
possibilidade de interpretacdo mais profunda e abrangente, sem perda de confiabilidade

(Cruz, 2006).



Assim, o objetivo com o presente trabalho foi estudar a associagédo entre os
parametros que descrevem o potencial de populacdes e de suas combinacdes hibridas por
meio da abordagem de genética de populagbes, baseada em dados de marcadores
moleculares, com os obtidos por meio da abordagem de genética quantitativa, baseados

em dados fenotipicos.



2. REFERENCIAL TEORICO

2.1. Divergéncia Genética

Varios autores ja relataram a importancia da avaliagdo da diversidade genética
para a escolha de materiais promissores para a formacéo de populacbes segregantes de
maior potencial (Barili et al., 2011; Ferreira et al.,, 2012; Silva et al., 2013). Nesse
contexto, em se tratando de um programa de melhoramento vegetal, essa decisao €&
extremamente importante, uma vez que esta diretamente relacionada a otimizacao da
utilizagéo de recursos humanos e financeiros despendidos no programa (Pimentel et al.,
2013).

Enfase tem sido dada ao estudo de diversidade genética em diversas culturas a fim
de identificar genétipos promissores para o melhoramento genético (Coimbra et al., 2010;
Santos et al., 2014), quantificar a variabilidade genética (Almeida et al., 2011; Rigon e
al., 2012), direcionar o melhorista na escolha mais apropriada de genitores para a
formacao de hibridos superiores (Barili et al., 2011; Ferreira et al., 2012), entre outros.
Para tanto, diferentes técnicas e conjuntos de dados podem ser utilizados. Coimbra et al.
(2010), por exemplo, utilizaram descritores quantitativos e qualitativos para avaliar a
divergéncia genética entre populacdes de milho e identificar gendtipos promissores ao
melhoramento genético, enquanto Signorini et al. (2013) utilizaram dados bioquimicos

para analise da variabilidade genética entre espécies do género Capsicum e Moulin et al.



(2013) utilizaram dados oriundos de marcadores moleculares com o intuito de
caracterizar acessos de pimenta quanto a variabilidade genética.

As medidas de dissimilaridade comumente utilizadas em varidveis quantitativas
séo a distancia Euclidiana média e a distancia generalizada de Mahalanobis, que é a mais
apropriada quando se disp6e da matriz de covariancias residuais estimada a partir de
ensaios experimentais com repeticao (Cruz et al. 2012).

Com o advento dos marcadores de DNA, os dados de marcadores moleculares
tornaram-se informacgdes Uteis que podem aumentar a acuracia da sele¢do, reduzindo
cargas de trabalho em campo e aumentando o sucesso em programas de melhoramento
(Zhang et al., 2013). Muitos sao os trabalhos que utilizam informac¢des de marcadores
moleculares, fundamentados nas teorias de genética de populacdes, para estimar a
diversidade genética entre e dentro de populacdes (Viegas et al., 2011; Pimentel et al.,
2013). Vale ressaltar que a analise da diversidade em nivel de populacéo é considerada a
mais complexa, por sofrer influéncia do numero de individuos amostrados, numero de

locos, constituicdo genotipica e tamanho efetivo (Cruz et al.).2011

2.2. Medidas descritivas da estrutura genética da populacao
A estrutura de uma populacao é definida pela frequéncia dos alelos que comp&em
os diferentes gendtipos dos individuos que a constituem e seu entendimento pode
direcionar acdes em programas de melhoramento (Malhado et al.,, 2008; Cruz et al.,
2011). No estabelecimento da estrutura populacional, identificar a ocorréncia de
equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW) e estimar parametros como conteddo de
informacé&o polimorfica (PIC), coeficiente de endogamia (F) e heterozigosidade (H) sao

primordiais (Santos et al., 2012).



i) Equilibrio de Hardy-Weinberg

No inicio do século 20, Hardy (1908) e Weinberg (1908) afirmaram que, na
auséncia de migracdo, mutacdo, selecdo ou deriva genética e sob condigbes de
acasalamento ao acaso, a frequéncia genotipica de uma populagédo é determinada pelo
quadrado de suas frequéncias alélicas. Tal fato € hoje conhecido por Equilibrio de Hardy-
Weinberg (EHW) e a possibilidade de predi¢do das frequéncias alélicas e genotipicas de
geracOes futuras permite aos pesquisadores estabelecer estratégias de melhoramento €
manipulacéo da populacao (Cruz et al., 2011).

Desvios no equilibrio de Hardy-Weinberg podem sugerir problemas com a
estrutura populacional (Wigginton et al., 2005; Ziegler et al., 2011) e atencdo deve ser
dada a ocorréncia de fluxo génico, mutacdes, deriva genética, acasalamentos
preferenciais, dentre outros, que sao fatores perturbadores do equilibrio, porém, podem
nao ser estatisticamente detectaveis. A ocorréncia de deriva genética, por exemplo, €
especificamente perceptivel apenas em pequenas populacdes, desta forma, € importante
considerar informacdes de vérios locos, a fim de se obter maior credibilidade sobre as
reais condi¢Oes da populacdo em estudo (Cruz et al., 2011). Neste sentido destacam-se 0s
dados de marcadores moleculares.

Ha grande importancia em avaliar se uma determinada populacdo, ou melhor, se
cada loco independentemente, encontra-se, ou ndo, em equilibrio de Hardy-Weinberg.
Havendo informacdes sobre a frequéncia dos genotipos, pode-se verificar as condi¢cdes
de equilibrio por meio do teste de qui-quadrado, teste da razao de verossimilhanca e,
ainda, teste exato de Fisher (Cruz et al., 2011). A hipétese de nulidade a ser testada € a de
gue 0s genotipos observados sdo produtos da unido aleatoria de gametas masculinos e

femininos.



O teste de qui-quadrado compara a quantidade de individuos observados na
populacdo com a quantidade de individuos esperada sob condicdo de EHW. E uma
estimativa altamente influenciada pelo tamanho amostral, portanto, amostras pequenas
podem nédo ser suficientes para quantificar a verdadeira ocorréncia de certas classes
genotipicas. O teste da razdo de verossimilhanca € indicado para situagcdes em que se tem
mais de dois alelos por loco e se deseja trabalhar com as frequéncias das classes
genotipicas. Este € baseado na razao entre duas fun¢gfes de méxima verossimilhanca, uma
definida pelas frequéncias genotipicas esperadas e outra pelas frequéncias observadas. O
teste exato de Fisher, por sua vez, € indicado quando se tem apenas dois alelos por loco.
Entretanto, quando da utilizacdo na ocorréncia de alelos mudltiplos, recomenda-se
transformar os dados. Este esta baseado na probabilidade assumida por um possivel
arranjo genotipico, condicionado as frequéncias alélicas amostradas na populacéo (Weir,

1996).

i) Endogamia

Endogamia significa o acasalamento entre individuos aparentados e o grau de
parentesco dos individuos numa populacdo serd medido por meio do coeficiente de
endogamia, que é a probabilidade de dois genes em qualquer loco, num individuo, serem
idénticos por ascendéncia. Os genes séo considerados idénticos por ascendéncia quando
derivam ou séo copias de um alelo comum encontrado nos ancestrais daquele individuo
(Cruz et al., 2011).

Numa populacéo de individuos bissexuados, todo individuo'tant@strais (t =
geracoes passadas) e, segundo Falconer (1987), o numero de individuos necessarios pare
proporcionar ancestrais separados, para todos os individuos atuais, torna-se maior do que

0 que qualquer populacéo real poderia conter. Portanto, qualquer par de individuo deve
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estar relacionado com um ou mais ancestrais comuns e, quanto menor for o tamanho da
populacdo da geracao anterior, maior serd o seu humero.

A principal consequéncia de dois individuos terem um ancestral comum é que 0s
dois podem carregar réplicas de um dos genes presentes no ancestral e, no caso de se
acasalarem, podem transmitir essas réplicas a sua progénie.

O grau de parentesco, expresso pelo coeficiente de endogamia (F), compara a
frequéncia de heterozigotos da populagédo em estudo com a frequéncia de heterozigotos
esperada em uma populacao supostamente em equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW). De
acordo com Cruz et al (2011), os valores obtidos geralmente variam de zero a um,
entretanto, valores negativos também podem ocorrer e 0s mesmos devem ser
interpretados como nulos, de forma a caracterizar a auséncia de acasalamento entre
aparentados na populacao.

Em programas de melhoramento de variedades, por exemplo, a depressao por
endogamia é a principal consequéncia resultante da autofecundacéo artificial visando
obter linhagens para formacdo de hibridos (Scapim et al., 2006). Além disso,
caracteristicas agrondmicas importantes, como rendimento de grdos, podem ter seu
desempenho altamente prejudicado pela diminuicdo do vigor das linhagens obtidas.
Segundo Vencovsky & Barriga (1992), para aumentar a probabilidade de obtencao de
linhagens vigorosas, a populacéo deve apresentar alta frequéncia de alelos favoraveis em

relagcdo a caracteristica de interesse.

iii) Heterozigosidade e Contetdo de Informacgé&o Polimorfica

A heterozigosidade retrata a proporcéo de individuos heterozigotos na populacao
e € considerada um indicativo de variabilidade genética (Ferreira et al., 2012), essencial

para a manifestacéo da heterose na populacéo (Cruz et al., 2008).

8



O conteudo de informacéo polimérfica (PIC) apresenta papel relevante na selecéo
de genitores e marcadores informativos, permitindo avaliar o grau de heterozigosidade de
um loco, calculado com base na frequéncia do loco em estudo. Seu valor fornece uma
estimativa do poder discriminatério do marcador, por considerar ndo somente o niimero
de alelos por loco, mas também a frequéncia relativa desses alelos. De maneira geral, 0s
valores de PIC s&o inferiores aos obtidos para a heterozigosidade.

Segundo Ott (1992), um loco serd considerado polimorfico quando sua
heterozigosidade observada for maior do que 10% (situacéo em que o alelo mais frequente
tem frequéncia menor que 95%) e altamente polimoérfico quando sua heterozigosidade

observada for maior do que 70%.

iv) Média e Variancia

O cruzamento entre duas popula¢des em equilibrio de Hardy-Weinberg produzira
uma populagdo hibrida de maior desempenho, pelo incremento da heterose manifestada
e maior variabilidade, quanto mais divergentes forem as populacfes genitoras. Varios
estudos de avaliacdo da diversidade genética entre populacdes tém sido realizados com o
objetivo de identificar aquelas divergentes e de bom desempenho, que possibilite a
formacao de populag@es hibridas com variabilidade, melhor desempenho e presenca de
individuos transgressivos, com valores fenotipicos que superam os limites estabelecidos

pelas populacdes genitoras (Cruz et a., 2011).

2.3. Medidas descritivas do grau de diferenciacdo entre populacoes
Varios sdo os meétodos para estimacdo da distancia entre e dentro de populacdes a

partir de informacdes moleculares e a escolha do mais apropriado € um importante



componente da analise da diversidade genética. Os estimadores podem ser baseados ernr
medidas de dissimilaridade ou em indices de fixagao.

As medidas de dissimilaridade podem considerar tanto a frequéncia alélica das
populacdes, como no caso da Distancia Euclidiana e da Distancia Angular, como a
frequéncia genotipica, através da Distancia Genotipica de Hedrick, ferramenta
particularmente importante, uma vez que populagcbes podem ser erroneamente
classificadas como idénticas, quando a andlise est4 baseada apenas em suas frequéncia
alélicas. Segundo Cruz et al. (2011), a utilizacdo de informacdes de frequéncias alélicas,
por sua vez, é de fundamental importancia em analises de diversidade genética de
materiais elites, como linhagens endogamicas, a fim de estabelecer grupos heteréticos
para o desenvolvimento de hibridos promissores.

Os indices de fixacdo sdo usados para medir qualquer desvio da condi¢do de
equilibrio de Hardy-Weinberg quando ha dois alelos para um determinado loco (Wright,
1951). O indice de fixagcdo segundo o modelo de Nei (1973) estima parametros de
identidade, heterozigosidade e diversidade genética para estabelecimento do indice de
Diversidade, avaliando sempre o que ocorre dentro da populacdo e entre pares de
populacdes.

O indice de fixacdo de Wrigth (1951) compara as frequéncias dos genes entre as
populacdes e descreve trés coeficientes aplicaveis a uma popul&géd-sT e Fs,
medindo, respectivamente, o desvio das frequéncias genotipicas da populacao em relacdo
ao equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW), a probabilidade de dois individuos de
populagdes diferentes possuirem um alelo idéntico por ascendéncia e a probabilidade de
dois alelos em um loco do mesmo individuo serem idénticos por ascendéncia.

Vale ressaltar que na decomposicédo do indice de fixacdo de Wright (1951) sao

consideradas algumas pressuposicdes basicas:
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a) A populacdo e as subpopulacbes sob investigacdo s&o derivadas de um
ancestral comum ao mesmo tempo;

b) Todas as subpopulagdes s&o igualmente relacionadas umas com as outras ou
ndo h& migracéo entre elas e

c) As populagdes sdo consideradas amostras ao acaso de um conjunto infinito de

subpopulacdes igualmente relacionadas.

2.4. Cruzamentos Dialélicos

Quando se deseja obter populacdes segregantes com alto potencial genético, o
estabelecimento de quais genitores devem ser cruzados é de fundamental importancia
para o sucesso do programa de melhoramento. Escolher os genitores apenas com base Nnc
desempenho pese pode nao ser suficiente para formacédo de populacdes segregantes
promissoras. Aliado ao comportamento per se das variedades também deve ser
considerada a divergéncia entre elas.

O termo dialelo tem sido utilizado para expressar um conjunto de hibridos
resultante do acasalamento entre genitores, que podem incluir, além dos respectivos pais,
os hibridos reciprocos e outras geracdes relacionadas (Cruz et al., 2012). Por meio da
andlise dialélica, o melhorista acessa informacdes em relacdo ao comportamento dos
genitores entre si e suas combinacdes hibridas, especificados pelas capacidades geral e
especifica de combinacao, respectivamente.

Entre os métodos propostos de andlise dialélica, o0 mais conhecido é o de Griffing
(1956), que permite estimar as capacidades geral e especifica de combinacédo, além do
efeito reciproco, detectando variacdes genéticas a partir do comportamento do hibrido F1
e do seu reciproco.

A capacidade geral de combinacéo (CGC) representa o0 comportamento médio de

um genitor em suas combinacdes hibridas, e seu efeito é funcdo da acéo de gatees de efe
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predominantemente aditivos (Sprague e Tatum, 1942). Os efeitos aditivos sao
responsaveis pela proporcdo da variacao fenotipica que pode ser transmitida para as
sucessivas geracfes, sendo, portanto, responsavel pelo desempenho das linhas puras
obtidas em cada populacdo quando a homozigose € alcancada (Ramalho et al., 1988).

A capacidade especifica de combinagdo (CEC) esté relacionada com efeitos
génicos nao aditivos (Sprague e Tatum, 1942) e indica o grau de complementaridade entre
0s genitores envolvidos nos cruzamentos (Cruz et al., 2012). O efeito da CEC é util, pois
sua magnitude indica a dimenséo da variabilidade que pode ser expressa em cada
populacao, esperando-se maior probabilidade de obtencdo de segregantes transgressivos

quando os efeitos da CEC forem elevados (Barelli et al., 2000).

2.5. Simulacao de dados

O desenvolvimento da tecnologia permitiu 0 avanco da ciéncia baseada na area da
bioinformética, responsavel por estudar e relacionar dados biol6gicos, com o auxilio de
métodos computacionais e simulacdo de dados (Prosdocimi, 2007). Segundo Banks
(2000), a simulacéo de dados permite representar um sistema real a partir de um modelo
computacional e realizar observacdes e inferéncias nas caracteristicas avaliadas. Além
disso, no processo de simulacédo de um fenémeno biolégico sdo estabelecidos parametros
e restricdes que tornam o cenario emulado o mais fiel possivel a realidade, de forma que
possibilite a descricdo do fendmeno conforme o sistema natural (Naylor,1971; Dachs,
1988; Cruz, 2006).

O processo de simulacdo tem sido utilizado desde 1950, com diversas areas de
aplicacao, incluindo os sistemas computacionais e de telecomunicacodes, logistica, militar,
treinamento e cientifica (Banks et al., 1998; Harrell et al., 2000; Law e Kelton, 2000).
Atualmente, a simulacéo de dados vem sendo utilizada em varios ramos da genética como

em analise discriminante em estruturas de populacdes (Jombart et al., 2010), estudos de
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genoma (Price et al., 2006, Cruz et al., 2013) e andlise da variancia genética (Blyattacha
et al., 2011). Os estudos sao baseados em modelos mais simples que os sistemas reais
entretanto, tal simplicidade ndo afeta seu desempenho em comparacao ao modelo real.

A simulacdo de dados merece grande destaque, uma vez que nem sempre €
possivel realizar experimentos com todas as observacdes e repetiches necessarias a
obtencdo de uma estimativa precisa. Desse modo, as técnicas de ampliacdo dos dados,
por meio da simulacdo, tém poupado recursos demandados na instalacdo de um
experimento em campo e permitido estudos mais diversificados e abrangentes.

Diversos softwares podem ser utilizados para realizar a simulagédo dos dados,
existindo dois deles que sdo diretamente relacionados com estudos gen&gos
programas GENES e GQMOL, disponiveis para download gratuito, sem restricdo de uso
ou divulgagcédo, no endereco <http://www.ufv.br/dbg/biodata.htm>. Os dois programas
tém sido de grande utilidade na area de melhoramento genético, pois contam com recursos
para andlise e processamento de dados baseados em diferentes metodologias biométricas
Além disso, diferentes genomas, tipos de marcadores, tipos de popula¢gdes segregantes,
caracteristicas quantitativas, entre outros, podem ser estabelecidos através do modulo de
simulacédo, proporcionando valiosas contribuicdes na experimentacao cientifica (Cruz et

al., 2013).
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CAPiTULO 1:
PREDICAO DA DIVERSIDADE GENETICA DE COMBINACOES HIBRIDAS

A PARTIR DA ABORDAGEM DE GENETICA DE POPULACOES
EM SUAS POPULACOES GENITORAS
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Predicdo da diversidade genética de combinag¢@es hibridas a partir da abordagem

de genética de popula¢des em suas populacdes genitoras

1. Resumo

Com o objetivo de avaliar a estrutura populacional e o grau de diferenciacao entre
pares de populacbes para predizer o potencial de suas combinac¢des hibridas por
abordagem de Genética de Populagbes, foram simuladas dez populacdes genitoras e
obtidas 45 combina¢Bes hibridas a partir do cruzamento, aos pares, das populacdes
genitoras. As populacdes eram constituidas de 200 individuos com 50 locos
independentes e dois alelos codominantes por loco e foram avaliadas quanto a condicao
de equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW), coeficiente de endogamia (F), heterozigosidade
(H) e contetdo médio de informacao polimérfica (PIC). Além disso, foram utilizadas
cinco medidas de dissimilaridade Distancia Euclidiana, Angular e Genotipica de
Hedrick e indice @r de Nei e Er de Wright— para avaliacéo da diversidade genética
entre pares de populacdes genitoras e obtida as estimativas de correlacdo de Mantel entre
estas medidas e os valores de PIC, H e F observados nas combinagdes hibridas. As
populacdes genitoras estavam todas em EHW e a combinacao hibrida que mais saiu desta
condicéo foi a 3x5, com apenas 26% dos locos manifestando EHW. Esta combinacéo esta
também entre as de menores estimativas de F e maiores valores de H, indicando maior
divergéncia entre as suas populacdes genitoras. Houve, de modo geral, concordancia de
indicagdo de combinac¢des hibridas mais e menos divergentes pelas medidas de
dissimilaridade e, pela correlacdo de Mantel, pode-se afirmar que € possivel predizer a
diversidade genética de combina¢bes hibridas a partir da avaliacdo da diversidade

genética de suas populagcdes genitoras.
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2. Abstract

In order to evaluate population structure and differentiation degree between pairs
of populations to predict the potential of their hybrid combinations by population genetics
approach, ten progenitors populations were simulated, and 45 hybrids were obtained from
crossing, in pairs, of the progenitor populations. Population consisted of 200 individuals
with 50 independent loci and two codominant alleles per locus, and were evaluated for
the condition of Hardy-Weinberg equilibrium (HWE), inbreeding coefficient (F),
heterozygosity (H) and mean polymorphic information content (PIC). In addition, five
dissimilarity measures were useduclidean Distance, Angle Distance and Genotypic
of Hedrick Distance, & Index of Nei, and & Index of Wright- in order to evaluate the
genetic diversity between pairs of progenitor populations and obtain the Mantel
correlation estimates between these measures and the PIC, H and F values observed in
hybrid combinations. All progenitor populations were in HWE. Hybrid combination 3x5
was the one that least fit in this condition, and had only 26% of the loci expressing HWE.
This combination also had the lowest F estimates, and the highest H values, indicating
greater divergence between the progenitor populations. In general, there was agreement
of indication of more and less divergent hybrid combinations by the dissimilarity
measures. Moreover, by the Mantel correlation, it can be affirmed that it is possible to
predict the genetic diversity of hybrid combinations from the evaluation of the genetic

diversity of their progenitor populations.

3. Introducgéo
Em um programa de melhoramento vegetal, uma das etapas de maior importancia
€ a escolha de genitores para a formacao de potenciais populacdes segregantes, pois dele
depende o0 sucesso das etapas subsequentes e a eficiéncia do programa (Bertan et al.

2007; Pereira et al., 2007). Neste contexto, a escolha das populacdes segregantes de maior
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potencial otimiza a utilizagdo de recursos humanos e financeiros despendidos no
programa de melhoramento (Pimentel et al., 2013). Para uma escolha eficiente das
populagcées mais promissoras tém sido utilizadas as estimativas de capacidade geral e
especifica de combinacgéao, obtidas a partir de cruzamentos dialélicos. Neste tipo de analise
avalia-se o potencial e a diversidade genética de linhagens ou populagdes, a partir de
informacBes de suas combinac¢des hibridas, o que permite identificar as combinacgdes
parentais que gerem populacdes segregantes com maxima variabilidade genética para a
selecdo, prevendo, segundo os modelos biométricos abordados pela Genética
Quantitativa, a heterose e as constituicdes hibridas mais promissoras (Rocha et al., 2014;
Baldissera et al., 20).2

Enfase tem sido dada ao estudo de diversidade genética em diversas culturas a fim
de, por exemplo, identificar gendtipos promissores para o melhoramento genético
(Coimbra et al.,, 2010; Pimentel et al., 2013; Santos et al., 2014), quantificar a
variabilidade genética (Rigon et al., 2012) e direcionar o melhorista na escolha mais
apropriada para a formacéo de hibridos superiores (Barili et al., 2011; Ferreira et al.,
2012). Para tanto, diferentes conjuntos de dados podem ser utilizados, como dados de
pedigree, dados fenotipicos, bioquimicos, fitopatoldgicos, moleculares, entre outros. A
diversidade genética pode ser analisada em diferentes niveis, incluindo genétipos
individuais, acessos de germoplasma e populacdes; variando especialmente de acordo
com a natureza do material genético avaliado em cada caso. A andlise da diversidade em
nivel de populagéo é considerada a mais complexa, por sofrer influéncia do nimero de
individuos amostrados, numero de locos, constituicdo genotipica e tamanho efetivo (Cruz
et al., 2011).

Atualmente, os dados de marcadores moleculares tornaram-se informacdes Uteis
gue podem aumentar a acuracia da selecao, reduzindo cargas de trabalho em campo e

aumentando o sucesso em programas de melhoramento (Zhang et al., 2013). Muitos sé&o
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os trabalhos que utilizam informagdes de marcadores moleculares, fundamentados nas
teorias de Genética de Populagbes, para estimar a diversidade genética entre e dentro de
populacdes (Viegas et al., 2011; Pimentel et al., 2013). De forma geral, estes trabalhos
obtém estimativas de parametros como o grau de endogamia, sistema reprodutivo
predominante e heterozigosidade a fim de estabelecer a estratégia mais adequada na
quantificacao da variabilidade e conservagdo das espécies.

Porém, poucos sdo os estudos que associam a diversidade predita a partir das
populagdes com o desempenho observado em seus hibridos a partir dos fundamentos da
Genética de Populacdes, como endogamia, heterozigosidade, equilibrio de Hardy-
Weinberg e diferenciagédo. Pode-se afirmar que uma das grandes dificuldades em realizar
tal associacdo é a falta de informacdo conjunta de dados moleculares e fenotipicos de
gualidade. Nesse contexto, destaca-se a simulacdo de dados que fornece resultados pare
andlises mais elaboradas a respeito do sistema estudado, com a possibilidade de
interpretacdo mais profunda e abrangente, sem perda de confiabilidade (Cruz, 2006).

Assim, o objetivo com este trabalho é estudar, via simulacéo de dados, a estrutura
populacional e o grau de diferenciacdo entre pares de populagdes, a fim de predizer a
diversidade de suas combina¢des hibridas por abordagem de genética de populacgées,
considerando aspectos de endogamia, heterozigosidade, equilibrio de Hardy-Weinberg e

diferenciacgéao.

4. Material e Métodos
4.1. Simulacdo dos dados
Foram simuladas dez populac¢des genitoras, com 200 individuos (Bhering et al.,
2008) cada, em equilibrio de Hardy-Weinberg, para 50 locos independentes e dois alelos
codominantes por loco, e obtidas 45 popula¢gdes hibridas a partir da combinacao, aos

pares, das dez populagbes genitoras.
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4.2. Avaliagéo do potencial das populacbes

A fim de validar o processo de simulagéo, as dez populagbes genitoras foram
avaliadas em relacéo a sua condi¢ao de equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW) pelo teste
de qui-quadrado (Cruz et al., 2011). Apds confirmacdo da condi¢cdo de EHW, os dados
das combinacdes hibridas foram utilizados para estimacao dos parametros descritores da
estrutura populacional, incluindo o coeficiente médio de endogamia (Cruz et al., 2011) e
o contetdo médio de informacao polimérfica (Botstein et al., 1980).

Considerando Hcomo a frequéncia de heterozigotos esperada em uma populacéo
supostamente em equilibrio de Hardy-Weinberg=£pq) e H como a frequéncia de
heterozigotos observada na populagédo em avaliacdo, para locos com dois alelos, temos o
coeficiente médio de endogamia (F) estimado por meio de:

H,
F=1--2
H,

E o contetido médio de informacao polimorfica (PIC) foi estimado por:

PIC=1-3 p? -3 3 p2p?
i=1

i- =1 (%)

em que pé a frequéncia do i-ésimo alelo (a) do loco estudado.

4.3. Grau de diferenciacéo entre as populacfes
Para estimar o grau de diferenciacéo entre os pares de populacdes genitoras foram
utilizadas trés medidas de dissimilaridade, duas baseadas em informacédo de frequéncia
alélica (Distancia Euclidiana e Distancia Angular) e uma em informacado de frequéncia
genotipica (Distancia Genotipica de Hedrick), e dois indices de fixacdo (insticke G

Nei e st de Wright), conforme descrito em Cruz et al. (2011), apresentado a seguir:
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Considerandoip e pijk a frequéncia do k-ésimo alelo para o j-ésimo loco das
respectivas populagdes i e i’; aj, 0 numero de alelos do j-ésimo loco; e L, o nimero de

locos analisados, a distancia euclidiana foi estimada por:

Deir = \/ii(puk ~ Pij )2

=1 k=1

A Distancia Angular € outra forma de representacéo da distancia geométrica entre
duas populacdes, cuja medida de distancia € dada pelo apgtdonfado entre as linhas
de projecao que unem a origem aos respectivos pontos das populacdes (Cavalli-Sforza e
Edwards, 1967; Edwards, 1971). Esse angulo corresponde ao comprimento da corda que

liga as duas populagc”)eQZ{DéE ). Considerando apenas um loco com dois alelos para

cada uma das populacdes,’, temos que:

cos(y) = \/pubin + /PizPirz
Se as populagdég i’ ndo apresentam alelos em comum, entdowps Q. Caso
as frequéncias alélicas sejam as mesinas {), entdo cosy) = 1. Assim, é adequado
caracterizar o cosy) como uma medida de similaridade e:
Dép =1 — cos(y)

A estimativa da Distancia Genotipica de Hedrick (1971) foi dada por:

g

ZZPijggPi'jgg'

IHii' = —
1 a; a a; a
E3es 33, |
g g g g

em que B e R sdo as freqiiéncias do gg’-ésimo genotipo nas populagdesie 1,
respectivamente, em relacdo ao loco j; € @ niumero de alelos para o loco em
consideracao.

O numerador expressa a probabilidade de se tomar ao acaso genotipos idénticos

provenientes da populacdo i e 1, ¢ o denominador ¢ a probabilidade média de extrair
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gendtipos idénticos provenientes de uma mesma populacdo em duas sucessivas retiradas
independentes.

O indice Gr de Nei (1973) é estimado baseando-se na identidade,
heterozigosidade e diversidade genética. A identidade genética entre os pares de

populacdes foi fornecida por:

Ji = 2 PPk

k=1
em que [ é a frequéncia do k-ésimo alelo, do j-ésimo loco, na i-ésima populacédo e
prik, a freqiéncia do k-ésimo alelo, désjmo loco, na i’-ésima populacéo.

Para os 50 locos foi calculada a heterozigosidade média da populacao, dada por:

H=-H

L
i(J)
=1

|l N

J
em que k) € a estimativa de heterozigosidade no j-ésimo loco e L, o numero de locos
amostrados. Em uma populacdo em equilibrio de Hardy-Weinberg, a estimativa h é
igual a proporcéo esperada de heterozigotos.

A diversidade genética foi estimada por:

H +H.
D, =H, - '; -,comDbD =0 e [ =Dy

A partir desses valores, foram estabelecidas as seguintes estatisticas:

FV Identidade Heterozigosidade Diversidade
Dentro | Jg He =1-Jq D=0
— _ - I:_)ST = j|s - jST
Entre Jsr He,=1-Jd;s _ _
Der =Hgr —Hgs
Entao,
Dsr
GST == 100H_

ST
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O indice kT de Wright (1951) é uma medida da correlacdo de gametas entre as

populacdes, dada por:

em que H corresponde a heterozigosidade na populagéo total:

aj _ _ g
Hy=1- Zpﬁk € Pi= Zwipijk
P i

sendo i a frequéncia do alelo k, do loco j, na populagéo i,@wamanho relativo
da i-ésima populacdo e sHcorresponde a heterozigosidade esperada entre as

populacoes:
g a; )
Hs :1_Zwi Zpijk ’
i=1 k=1

com w = 1/g para todo i (popula¢gdes com 0 mesmo nuamero de individuos).

4.4. Correlagéo entre matrizes
O teste de Mantel (Manly, 1997) foi utilizado para correlacionar as matrizes de
distancia das populacdes genitoras com as matrizes dos valores de conteudo médio de
informacéao polimérfica (PIC), heterozigosidade (H) e coeficiente de endogamia (F) das
combinac¢des hibridas, a fim de predizer o desempenho dessas combinacdes a partir de

suas populacdes genitoras.

A simulagdo e andlise dos dados foram realizadas no Laboratério de
Bioinforméatica da Universidade Federal de Vigosa, localizado no Instituto de
Biotecnologia aplicada a Agropecuéaria (BIOAGRO) utilizando aplicativo computacional

Genes (Cruz, 2013).
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5. Resultados e Discussao

Observou-se que todas as populagBes genitoras encontram-se em equilibrio de
Hardy-Weinberg (EHW), com pelo menos 86% de locos manifestando EHW (Tabela 1).
Dentre os fatores que perturbam o EHW, como sele¢cdo, migragdo, mutacao e deriva
genética, apenas o ultimo, funcéo de problemas com amostragem, seria fator perturbador
no processo de simulagdo. Assim, estes resultados validam o processo de simulagao
dessas populacdes. O processo de simulacdo de dados fornece resultados para analise:
mais elaboradas a respeito do sistema estudado, com a possibilidade de interpretagédo mais
profunda e abrangente, sem perda de confiabilidade (Harrel, 2000). Aimeida et al. (2012)
também relatam elevada acuracia no processo de simulagdo de populacdes utilizando o
software GENES.

Considerando as combina¢Bes hibridas, observou-se que nenhuma das 45
encontram-se em EHW, com porcentagem maxima de 62% de locos por populacao
manifestando EHW (Tabela 1), indicando elevada diversidade genética entre as
populacdes genitoras. As combinacdes hibridas 3x5, 1x9, 2x4 e 8x10 foram as que
apresentaram menor porcentagem de locos manifestando EHW (Tabela 1).

Estes resultados indicam maior divergéncia entre as populacdes genitoras destas
combinacgdes, uma vez que se espera EHW em uma populacao hibrida apenas quando este
for resultante de populacdes genitoras que apresentem as mesmas frequéncias alélicas.
Neste contexto, as combinagdes 4x9, 7x8 e 7x10, foram oriundas de populagdes menos
divergentes, com 62% dos locos por combinacédo hibrida manifestando EHW (Tabela 1).

Quanto ao coeficiente de endogamia (F), observou-se que todos os valores
estimados para as populacbes genitoras foram proéximos a zero e que, entre as
combinagdes hibridas, as estimativas foram todas negativas, variando entre -0,1146 (1x7)

e-0,2967 (8x10) (Tabela 1).
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Tabela 1- Porcentagem de locos manifestando equilibrio de Hard-Weinberg (EHW) (abaixo da diagonal) e cadierdtgamia (F)

(acima da diagonal) das populacgées hibridas e valores referentes as populacdes genitoras (nas marginais)

Populagbe: 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 EHW
1 -0,2219 -0,2404 -0,2037 -0,2416 -0,2593 -0,1146 -0,2263 -0,2651 -0,1967  100%
2 48% -0,1860 -0,2348 -0,1888 -0,2225 -0,2323 -0,1582 -0,1814 -0,2214  86%
3 44%  50% -0,1936 -0,2918 -0,1932 -0,2449 -0,1548 -0,1829 -0,2429  98%
4 54%  32%  56% -0,1771 -0,2190 -0,1452 -0,2174 -0,1317 -0,2059  90%
5 56%  54%  26%  60% -0,1968 -0,2034 -0,2031 -0,2011 -0,2248  88%
6 48%  54%  52%  52%  54% -0,2123 -0,2134 -0,2156 -0,2641  96%
7 46%  50%  34%  58%  56%  46% -0,1603 -0,2154 -0,1887  94%
8 46%  42%  56%  44%  58%  52%  62% -0,2146 -0,2967  98%
9 32% 60% 50%  62%  48%  56%  36%  56% -0,1940  96%
10 52%  40%  46%  60%  54%  52%  62%  32%  56% 88%
F 0,0048 0,0479 0,0217 0,0587 0,0179 -0,0066 -0,0425 -0,0291 -0,0352 0,0556
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Vale ressaltar que o célculo do coeficiente de endogamia, neste caso, foi realizado
com base na frequéncia de heterozigotos observados e a frequéncia de heterozigotos
esperada na populacdo sob hipotese de EHW. Desta forma, os valores obtidos podem
variar de zero a um negativo (-1). Assim, valores mais negativos de F nas populacdes
indicam maior variabilidade entre suas populacbes genitoras. Neste sentido, as
combinagdes 3x5 e 8x10 seriam as mais divergentes, enquanto as 1x7, 4x9 e 4x7, as
menos divergentes.

Na Tabela 2 sdo apresentados os valores de heterozigosidade (H) e o contetdo
médio de informacédo polimérfica (PIC) observados nas populagBes genitoras e suas
respectivas combinacdes hibridas. De modo geral, foram observados maiores valores de
H para as combinacdes hibridas, comparados aos observados para as populacfes
genitoras. As combinacdes 8x10 (0,5645), 3x5 (0,5620) e 3x7 (0,5507) apresentaram as
maiores estimativas de H. Vale ressaltar que as populagdes genitoras 10 e 5 apresentaram
0s menores valores de H, com estimativas de 0,2725 e 0,2942, respectivamente, e as
populacdes genitoras 8, 3 e 7 estdo entre as quatro de maiores valores de H.

Quanto ao PIC, observou-se que os valores variam entre 0,2353 e 0,2890 nas
populacdes genitoras e entre 0,2933 e 0,3477 nas popula¢des hibridas (Tabela 2), todos
inferiores aos valores de H. Ott (1992) relata que os valores de PIC estimados devem ser
sempre inferiores aos estimados para heterozigosidade (H) e que o valor maximo de PIC
esperado para locos com dois alelos é de 0,375.

Varios autores confirmam tal expectativa, incluindo Vieira et al. (2009), Reis et

al. (2011) e Crispim et al. (2012).
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Tabela 2- Valores de heterozigosidade (H) (acima da diagonal) e conteddo médio de informacao polimorfica (RéQ)g alegonal) das

populacdes hibridas e valores referentes as populacdes genitoras (nas marginais)

Populacoe: 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 PIC

1 0,5074 0,5275 0,5094 0,5004 0,5144 0,4442 0,5200 0,5280 0,4434 0,2467
2 0,3234 0,5043 0,5303 0,4707 0,4956 0,5433 0,4958 0,5009 0,5158 0,2760
3 0,3309 0,3309 0,5325 0,5620 0,4883 0,5507 0,4912 0,4643 0,5239 0,2817
4 0,3272 0,3332 0,3440 0,4850 0,5153 0,4922 0,5409 0,4765 0,4883 0,2890
5 0,3157 0,3117 0,3370 0,3228 0,4553 0,4939 0,4931 0,4874 0,4727 0,2433
6 0,3202 0,3184 10,3186 0,3310 0,3006 0,5097 0,5089 0,5168 0,5076 0,2457
7 0,3124 0,3415 0,3420 0,3345 0,3195 0,3275 0,4864 0,5107 0,4703 0,2756
8 0,3295 0,3324 0,3302 0,3438 0,3204 0,3268 0,3272 0,5484 0,5645 0,2844
9 0,3261 0,3312 0,3340 0,3274 0,3187 0,3297 0,3282 0,3477 0,4847 0,2870
10 0,2933 0,3285 0,3273 0,3160 0,3047 0,3142 0,3109 0,3367 0,3182 0,2353
H 0,3072 0,3279 0,3498 0,3435 0,2942 0,3084 0,3602 0,3723 0,3730 0,2725
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Entretanto, o contetdo médio de informacéo polimorfica (PIC) dos marcadores se
mostrou pouco informativo, uma vez que, segundo Botstein et al. (1980), 0 mesmo deve estar
entre 0,25 e 0,50 para o marcador ser considerado moderadamente polimérfico e superior a
0,50 para altamente polimérfico. Estes resultados eram esperados em razao de ter sido
considerado neste trabalho apenas dois alelos para cada um dos 50 locos em questao.

Na Tabela 3 sdo apresentadas as estimativas do coeficiente de correlacdo de Mantel
entre a matriz de distancias estimadas nos pares de populacdes genitoras, por diferentes
medidas de dissimilaridade, com os valores de PIC, H e F das combinacfes hibridas. Esta é
uma medida de predicdo da diversidade das combinacdes hibridas a partir da diversidade
observada nas populacdes genitoras. De modo geral, foram observadas estimativas de
correlacdo de baixa magnitude entre as medidas de dissimilaridade dos pares de populacées
com os valores de PIC das combinac¢des hibridas, com alguns valores positivos e outros

negativos. Estes baixos valores podem ser devidos a baixa variacao entre os valores de PIC.

Tabela 3—- Correlacdo da distancia genética entre pares de populacdes genitoras com a

heterozigosidade (H) e o coeficiente de endogamia (F) observado nas populacdes hibridas

Medidas de dissimilaridade Descritores populacionais

PIC H F
Distancia Euclidiana 0,1566 0,6137** -0,7910**
Distancia Angular 0,2000 0,6320** -0,7786**
Distancia Genotipica de Hedrick  0,2950* 0,6717* -0,7239**
Estatistica @r de Nei -0,1138 0,3941* -0,7641**
Estatistica Er de Wright -0,1138 0,3941** -0,7641**

* e ** significativo a 5 e 1% de probabilidade pelo teste de Mantel, respectiteame

Ja com os valores de H, os coeficientes de correlacao foram todos positivos e maiores
para a distancia euclidiana, distancia angular e distancia genotipica de Hedrick comparados

aos indices & e Fst, embora todas tenham sido significativas pelo teste de Mantel a 1% de
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probabilidade. J& considerando os valores de F, todas as estimativas foram elevadas e
negativas independentemente da medida de distancia utilizada. Estes resultados demonstram
que, para populagdes em EHW e locos com dois alelos, as distancias euclidiana, angular e de
Hedrick apresentam superioridade na predicdo da diversidade das populacdes hibridas a
partir da diversidade observada nas populacdes genitoras, comparadas aosdndi€es G

Na Tabela 4 sé&o apresentadas os trés pares de combinac¢des mais e menos divergentes
com base nas cinco medidas de dissimilaridade. Houve, de modo geral, concordancia de
indicagdo de combinagtes hibridas mais e menos divergentes pelas medidas de distancia
euclidiana, angular e genotipica de Hedrick. As distancias Euclidiana e Angular sdo baseadas
em propriedades geométricas e consideram as informagfes das frequéncias alélicas para
discriminagcdo da diversidade genética. Ja a distancia genotipica de Hedrick prop6e uma
maneira alternativa de quantificar a dissimilaridade entre populagcbes, considerando
estatisticas fundamentadas nas frequéncias genotipicas e ndo nas frequéncias alélicas.

Tal metodologia pode ser vantajosa em relacdo as demais, uma vez que populacdes
que diferem genotipicamente podem ser erroneamente consideradas idénticas, se a analise
for baseada apenas em suas frequéncias alélicas. Os indices de fixa¢do sdo usados para med
qualguer desvio da condicao de equilibrio de Hardy-Weinberg quando ha dois alelos para um
determinado loco (Wright, 1951). O indice de fixacdo segundo o modelo de Nei (1973)
estima parametros de identidade, heterozigosidade e diversidade genética para
estabelecimento do Iindice de Diversidade, avaliando sempre o que ocorre dentro da
populacao e entre pares de populacdes. A medida de fixagcdo de Wright (1951) compara as
frequéncias dos genes entre as populacdes e descreve a probabilidade de dois individuos de

populacdes diferentes possuirem um alelo idéntico por ascendéncia.
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Tabela 4- Pares de populagdes genitoras simuladas mais e menos divergentes de acordo com

as estimativas de medidas de distancia Euclidiana, Angular e Genotipica de Hedrick e com

os indices de Fixacdos@de Nei e kr de Wright

Medidas de dissimilaridade

Combinac¢6es Hibridas

Mais Divergentes

Menos Divergentes

Distancia Euclidiana

Distancia Angular

Distancia Genotipica de
Hedrick

indice Gst de Nei

indice Fstde Wright

8x10 2x10 6x10
(0,6642) (0,6550) (0,6542)
8x10 2x10 3x5
(0,4588) (0,4466) (0,4447)
8x10 2x10 2X7
(0,4207) (0,4012) (0,4010)
6x10 8x10 2x10
(0,2645) (0,2533) (0,2531)
6x10 8x10 2x10
(0,2645) (0,2533) (0,2531)

4x9 3x8 7x8
(0,4766) (0,5117) (0,5190)
4x9 3x8 3x9
(0,3179) (0,3438) (0,3471)
4x9 1x10 3x8
(0,2685) (0,2891) (0,3021)
4x9 3x8 78
(0,1354) (0,1540) (0,1604)
4x9 3x8 X8
(0,1354) (0,1540) (0,1604)

Os valores entre parénteses referem-se as medidissiimilaridadeestimadas.

Na Tabela 5 sdo apresentadas as populacbes genitoras simuladas mais e menos
divergentes, entre si, com base nas cinco medidas de dissimilariD&iéncia Euclidiana,
Distancia Angular, Distancia Genotipica de Hedrick, indiee @ Nei e indice & de
Wright. Nota-se que houve, de modo geral, concordancia na indicacdo de quais sdo as
populacdes genitoras mais e menos divergentes pelas medidas de dissimilaridade. Tal
resultado corrobora com o apresentado na Tabela 3, que indica que as medidas de
dissimilaridade s&o equivalentes na predicdo da diversidade das combinacdes #ibridas

partir da diversidade observada nas populacfes genitoras.
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Tabela 5- Diversidade relativa para cada uma das 10 populac¢des genitoras simuladas, com
base nas cinco medidas de dissimilaridade genética: Distancia Euclidign®idancia
Angular (Dn), Distancia Genotipica de Hedrick{]) indice GST de Nei (&) e indice FST

de Wright (Fsv)

Mais Divergentes Menos Divergentes

Populagéo Genitor: Populagéo Genitor:

De Da Dn Gst Fst De Da Dn Gst Fst
1 6 6 6 6 6 1 7 10 10 7 7
2 10 10 10 10 10 2 8 5 4 4 4
3 5 5 5 5 5 3 8 8 8 8 8
4 6 6 6 6 6 4 9 9 9 9 9
5 3 3 3 3 3 5 2 2 6 2 2
6 10 10 10 10 10 6 3 3 5 3 3
7 2 2 2 2 2 7 8 8 9 8 8
8 10 10 10 10 10 8 3 3 3 3 3
9 6 1 6 6 6 9 4 4 4 4 4
10 8 8 8 6 8 10 1 1 1 4 4

Nota-se ainda que a diversidade relativa das populacfes genitoras, com base nas cinco
medidas de dissimilaridade genética, concorda com o0s descritores populacionais das
respectivas combinacdes hibridas. Deste modo, as estimativas de heterozigosidade, contetdo
médio de informacao polimorfica, porcentagem de locos manifestando EHW e coeficiente
de endogamia (Tabelas 1 e 2), medidas nas populacdes genitoras, podem auxiliar na predi¢ao

da diversidade genética de combinacdes hibridas.
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Abordagem de genética de populacdes na escolha de progenitores potenciais ao

melhoramento genético

1. Resumo

O objetivo com o presente trabalho foi avaliar a abordagem de genética de populacdes na
escolha de progenitores potenciais ao melhoramento genético. Para obtencdo das
informacdes genotipicas, foram simuladas dez populacdes genitoras, com 200 individuos
cada, em equilibrio de Hardy-Weinberg, para 50 locos independentes e dois alelos
codominantes por loco, e obtidas 45 combinac6es hibridas a partir do cruzamento, aos pares,
das dez populacdes genitoras. Além disso, para as informacdes fenotipicas, foram simuladas
12 variaveis guantitativas pela acéo de alelos de 20 locos, selecionados ao acaso entre os 50
previamente simulados, em delineamento inteiramente ao acaso, com valores de
herdabilidade de 20, 40, 60 e 80%, combinados com um efeito aditivo diferencial, de acordo
com a importancia do loco, estabelecidos a partir de uma distribuicdo binomial e grau médio
de dominancia com valores iguais a zero, meio e um. Observou-se que, em caracteristicas de
efeito aditivo (gmd = 0), a escolha de genitores com maior frequéncia de alelos favoraveis
pode ser feita com base em suas médias fenotipicas apenas, sem a necessidade de realizagé
de cruzamentos dialélicos. Desta forma, baseando-se nas informacfes fenotipicas, as
populacdes genitoras 2, 4, 8 e 7 sdo as que apresentam potencial para formacdo de
combinacdes hibridas heteréticas, e as populacdes 9, 8, 7 e 4, baseando-se nas informacde:
moleculares. Notaeque, pela abordagem de genética de populagbes, houve coincidéncia de
75% na recomendac¢éo das populacdes genitoras potenciais ao melhoramento genético, sem
a necessidade de realizacdo dos cruzamentos dialélicos. Nesse sentido, conclui-se que a
associacdo da abordagem de genética de populacdes as informacdes quantitativas pode

incrementar o ganho no melhoramento genético.
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2. Abstract

The aim of this study was to evaluate the population genetics approach in selecting
potential progenitors for genetic improvement. To obtain the genotypic information, ten
progenitor populations were simulated, consisted of 200 individuals each, all in Hardy-
Weinberg equilibrium, with 50 independent loci and two codominant alleles per locus, and
45 hybrids were obtained from crossing, in pairs, of the progenitor populations. To obtain
the phenotypic information, 12 quantitative variables were simulated by the action of alleles
of 20 loci, randomly selected among the 50 loci previously simulated, in a completely
randomized design. Heritability values were 20, 40, 60 and 80%, combined with differential
additive effect, according to the importance of the locus, established from a binomial
distribution, with medium degree of dominance of 0, 0.5 and 1. It was observed that, in
additive effect characteristics (gmd = 0), the choice of parents with highest frequency of
favorable alleles can be made based on their phenotypic means only, without the need of
diallel crossing to evaluate the hybrid combinations. In addition, diallel analysis for such
characteristics was insufficient to detect the genetic divergence between the progenitor
populations. Thus, progenitor populations 2, 4, 8 and 7 were chosen based on phenotypic
information; and populations 9, 8, 7 and 4, were chosen based on molecular information. It
was observed that, by the population genetics approach, there was agreement of 75% on the
recommendation of potential progenitor populations for genetic improvement, without the
need of diallel crosses. In this sense, it is concluded that the association of genetic approach

of populations with quantitative information may increase gain in plant breeding.
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3. Introdugéao

A divergéncia genética tem grande importancia em programas de melhoramento genético
envolvendo hibridacdes, pois as popula¢ges segregantes de maior efeito heterético associado
aquelas de bom desempenho proporcionam maior chance de sucesso na obtencdo de
linhagens superiores (Cruz et al., 2012).

A divergéncia genética de um grupo de gendtipos ou populagbes pode ser avaliada
por técnicas biométricas e, ou processos preditivos. Os cruzamentos dialélicos,
fundamentados no comportamento das combinagdes hibridas oriundas dos cruzamentos entre
as populacbes genitoras, estdo entre as técnicas biométricas desenvolvidas com essa
finalidade (Baldissera et al., 2012; Pimentel et al., 2013). Nos processos preditivos a
diversidade genética é estimada a partir apenas do desempenho per se dos genoétipos ou
populacdes. Teorias relativas as analises dialélicas foram apresentadas a bastante tempo
(Sprague e Tatum, 1942). Esta técnica permite estimar a capacidade geral e especifica de
combinacdo, que sdo funcdes, respectivamente, da frequéncia de alelos favoraveis
envolvidos no controle genético da caracteristica em questao e da diversidade dos genitores
cruzados (Cruz et al., 2012; Engelsing et al., 2011).

De maneira geral, as analises dialélicas tém sido utilizadas com sucesso nos
programas de melhoramento (Silva et al., 2013; Rocha et al., 2014). Entretanto, &S causa
genéticas que determinam a maxima expressao da complementariedade génica entre duas
populacdes, no contexto da estruturacao da populagéo, ainda sdo desconhecidas. Os estudo:
da capacidade combinatodria sdo realizados a partir de informacdes fenotipicas dos potenciais
genitores e, portanto, os efeitos que séo estimados estdo restritos a esta natureza de dados
nao permitindo qualificar e quantificar quais as propriedades populacionais sdo mais

determinantes do sucesso da combinagé&o hibrida.
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Com o advento dos marcadores de DNA, muitos foram os trabalhos desenvolvidos,
fundamentados nas teorias de Genética de Populacdes, os quais possibilitam melhor
entendimento da estruturacdo das populacdes de trabalho. De forma geral, estes trabalhos
obtém estimativas de parametros como o grau de endogamia, sistema reprodutivo
predominante, heterozigosidade, equilibrio de Hardy-Weinberg e diferenciacdo (Viegas et
al., 2011; Pimentel et al., 2013).

E conhecido pela biometria, em que se consideram efeitos médios ou acgio
monogénica, que o vigor hibrido é determinado pela diferenca de frequéncia génica das
populacdes que se cruzam e pelo desvio da dominancia. Estudos praticos, fundamentados
apenas em valores fenotipicos, sdo incapazes de prover informacdes sobre a dindmica
populacional de cada populagdo genitora, envolvendo informagdes sobre endogamia,
heterozigose, equilibrio, desequilibrio de ligacédo, dentre outros. Assim, nestes estudos, ndo
h& complementariedade de informacg&o molecular e fenotipica.

Frente ao exposto, torna-se fundamental conduzir estudos biométricos sobre
capacidade geral e especifica de combinacéo, agregando ou associando conhecimento sobre
as populacdes de trabalho. Espera-se com esta atitude ter maior entendimento de causa e
efeito sobre 0 sucesso e insucesso no investimento em cruzamentos de potenciais genitores.
Assim, o objetivo com este trabalho foi avaliar a abordagem de genética de populacdes na

escolha de progenitores.
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4. Material e Métodos
4.1. Simulacao dos dados genotipicos
Foram simuladas dez popula¢des genitoras, com 200 individuos cada (Bhering et al.,
2008), em equilibrio de Hardy-Weinberg, para 50 locos independentes e dois alelos
codominantes por loco, e obtidas 45 popula¢des hibridas a partir da combinacéo, aos pares,

das dez populagdes genitoras.

4.2. Simulacdo dos dados fenotipicos

Foram simuladas 12 variaveis quantitativas (Quadro 1) pela acdo de alelos de 20
locos, tomados ao acaso entre 0s 50 previamente simulados, com média igual a 100 e valores
de herdabilidade de 20, 40, 60 e 80%, combinados com grau médio de dominancia com
valores iguais a zero, meio e um.

Neste trabalho, o interesse € pelos gendétipos com as maiores médias fenotipicas e as
maiores capacidadggral e especifica de combinacgdo para as caracteristicas simuladas.

O modelo estatistico utilizado para simular o valor fenotipico foi o aditivo-dominante:

YVij=u+ G+ g

em que:

Y;;: observacdo simulada de uma dada caracteristica para o i-ésimo individuo
pertencente a j-ésima populacao;

u: média geral da caracteristica, estabelecido a priori;

G, efeito associado ao i-ésimo genatipo e

&;;. erro aleatorio, sendn; ~ N(0, 6).
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Quadro 1: Parametros para simulacdo dos dados fenotipicos

Caracteristicg Numero Critério Locos controladores da caracteristica Efeito gmd| média] h?2 | Modelo
de Locos aed

X1 40421649393122184932388533123528 6 0.2

X2 | 54737736832252041492915439261182| 0.4| Aditivo-
20 Aleat6rio Binomial| 0.0 | 100 :

X3 2436403211105047 484642820305 341435 0.6 Dominante

X4 44537311754792112923117 33325 36439 0.8

X5 4154828630824 25415121842 32 17 4703344 0.2

X6 | 481491650539362522242743215372926 | . . 0.4| Aditivo-
20 Aleatdrio Binomial| 0.5 | 100 :

X7 374750191451021164 206 40 48 31 12 246342 0.6 Dominante

X8 30152345162017 214637 3834393526248 0.8

X9 3120262748 44 24 3249 11 34 18 12 8 22 38 87420 0.2

X10 L. | 3392327113214647 3414315443031 33914 | . . 0.4| Aditivo-
20 Aleatorio Binomial| 1.0 | 100 :

X11 32142923016212017 439151 26 44 24 304514 0.6 Dominante

X12 2115493343 346 14 40 30 2 28 8 50 46 20 369372 0.8

a = aditivo; d = dominante; gmd = grau médio de dominancia (d/a); h2 = herdabilidade
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4.3. Andlise dialélica dos dados fenotipicos

Com base nas informacfes obtidas a partir da simulacdo fenotipica, foi realizada a
analise dialélica proposta por Griffing (1956), para estimacdo das capacidades geral e
especifica de combinacdo. O modelo estatistico proposto por Griffing (1956) decompde a

média Yda combinagéo hibrida (i # j) ou da populagao genitora (i = j) nos seguintes efeitos:

Yij=m+ gi+ gj+ Sij+ e‘l-j

em que:

m: efeito médio de todos os tratamentos;

gi: efeito da capacidade geral de combinacdo da populagéo genitora i;
gj-efeito da capacidade geral de combinacgdo da populacéo genitora j
s;j-efeito da capacidade especifica de combinagédo do cruzargnto

e;j-erro experimental médio associado as meédias da tabela dialélica.

4.4. Analise de dissimilaridade entre genitores
a. Diversidade fenotipica
Foi calculada a distancia generalizaddthalanobis (D?) entre as populagdesiei’,
dada por:
Df = (X;— X;)'ST'(X; — X))
em que:
S: € a matriz de variancias e covariancias amostral comum a todos os individuos e

X;: vetor de médias fenotipicas observadas nas populagdesiei’.
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b. Diversidade molecular

b.1. Coeficiente de Heterozigosidade (H) e Endogamia (F)

Considerando Hcomo a frequéncia de heterozigotos esperada em uma populacao
supostamente em equilibrio de Hardy-Weinberg ¥Hpq) e H como a frequéncia de
heterozigotos observada na populacdo em avaliacdo, para locos com dois alelos, temos o

coeficiente médio de endogamia (F) estimado por meio de:

H,
F=1--2
H

e

b.2. Distancia Euclidiana
Considerando ip e pjx a frequéncia do k-ésimo alelo para o j-ésimo loco das
respectivas populagdes i e i’; aj, 0 nUmero de alelos do j-ésimo loco; e L, o nimero de locos

analisados, a distancia euclidiana foi estimada por:

Deir = \/ZL:Zj:(pijk ~ Pij )2

=1 k=1

b.3. Distancia Genotipica de Hedrick

A estimativa da Distancia Genotipica de Hedrick (1971) foi dada por:

ZZPUQQ'PVJ'QQI

IHii' = e 9
1 aj 3 a; g
ZEZZFﬁégv +ZZF’iigg-}
9= g gz g

em que Ry e Rjg sdo as freqiiéncias do gg’-ésimo gendtipo nas populagdes i e i’,
respectivamente, em relacdo ao loco j;; & @& numero de alelos para o loco em

consideracgao.
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O numerador expressa a probabilidade de se tomar ao acaso genoétipos idénticos
provenientes da populacdo i e i’, ¢ o denominador ¢ a probabilidade média de extrair
gendtipos idénticos provenientes de uma mesma populagdo em duas sucessivas retiradas

independentes.

b.4. indice Grde Nei
O indice Gt de Nei (1973) é estimado baseando-se na identidade, heterozigosidade

e diversidade genética. A identidade genética entre os pares de populacdes foi fornecida por:

Ji = zpijk P
k=1

em que fx é a frequéncia do k-ésimo alelo, do j-ésimo loco, na i-ésima populagé@p e p
a frequiéncia do k-ésimo alelo, désjmo loco, na i’-€sima populacao.

Para os 50 locos foi calculada a heterozigosidade média da populagdo, dada por:

H = Hi(j)

| il SN

L
j=1
em que k) é a estimativa de heterozigosidade no j-ésimo loco e L, o numero de locos
amostrados. Em uma populagédo em equilibrio de Hardy-Weinberg, a estimativa h é igual
a proporcado esperada de heterozigotos.

A diversidade genética foi estimada por:

H +H.
D. =H. - '; -, comDbD =0 e [ =D
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A partir desses valores, foram estabelecidas as seguintes estatisticas:

FV Identidade Heterozigosidade Diversidade
Dentro | Jg He =1-Jq D=0
- — - I5ST = Js - jST
Entre Jgr Hop =1- s _
Der =Hgr —Hgs
Entéo,

D
Gor = 100 —2
HST

Todo processo de simulacédo e analise dos dados fenotipicos e genotipicos foram
realizados no Laboratorio de Bioinformética da Universidade Federal de Vicosa, localizado

no Instituto de Biotecnologia aplicada a Agropecuaria (BIOAGRO), utilizando aplicativo

computacional Genes (Cruz, 2013).

5. Resultados e Discussao
5.1. Andlise com base nos dados fenotipicos
I.  Andlise dialélica
Pela andlise de variancia dialélica (Tabela 1) observou-se efeito significativo de
tratamentos (P < 0.01) para todas as caracteristicas simuladas. A capacidade geral de
combinagdo (CGC) também foi significativa (P < 0.01) em todas as caracteristicas avaliadas,

indicando a existéncia de pelo menos um genitor superior aos demais, com relacdo ao

comportamento médio das combinac¢des hibridas.
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Tabela 1- Resumo da analise de variancia dialélica para as caracteristicas quantitativas simuladas (X1 a X12) das popula¢@es genitoras
suas combinac¢@es hibridas

M
\% GL Q
X1 X2 X3 X4 X5 X6 X7 X8 X9 X10 X11 X12
Tratamentos 54 52410,27* 22820,35** 56669,55** 51250,10** 8543,27** 18122,33** 68497,24** 44303,53** 60248,79** 79244,54** 103934,12**  47440,78*
C.G.C. 9 311961,39** 134430,81** 336730,36** 303863,97** 29090,15** 80685,00** 381506,72** 245129,99** 293086,86** 370859,13** 484097,43** 194078,60**
CE.C. 45 500,04 498,25° 657,385 727,335 4433,90** 5609,80**  5895,34**  4138,24** 13681,18* 20921,62** 27901,46** 18113,22**
1094
Residuo 5 1933,59 955,97 770,48 580,56 2560,62 1320,36 785,23 708,24 4150,96 1775,74 1208,04 1058,37
Média Geral 91,28 98,72 97,18 91,43 130,41 117,03 123,34 103,08 138,64 131,32 143.27 136,64

* e **: significativos a 5 e 1% de probabilidade, pelo teste F
"s ndo significativo
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Ja a capacidade especifica de combinacao (CEGigfaficativa (P < 0.01) para as
caracteristicas simuladas com grau médio de dominancia (gmd) iguais a 0,5 e 1, e ndo
significativa para gmd igual a zero (Tabela 1). Estes resultados indicam que, de fato, os
efeitos génicos ndo-aditivos sdo determinantes no estabelecimento de diferencas entre o vigor
manifestado nas combinacdes hibridas quando genes que exibem dominancia estdo
envolvidos no controle da caracteristica (Sibiya et al., 2010). Além disso, indicam que o
processo de simulacdo, baseado no modelo biométrico adotado, foi suficiente e valido para
gerar as informacdes genotipicas e fenotipicas necessarias para a inferéncia sobre importantes
fendbmenos genéticos.

Segundo Cruz et al. (2012), a CGC é funcéo direta dos efeitos aditivos enquanto a
CEC depende dos desvios de dominancia, indicando, respectivamente, o potencial médio e
diversidade dos genitores. Segundo Pinto et al. (2007) e Guineaede®009), conhecer e
explorar os efeitos aditivos e ndo aditivos de genes no melhoramento de populacdes é crucial
para a escolha dos métodos a serem empregados na conducéo do programa de melhoramentc
pois possibilita alcancar maiores ganhos com a selecao. Assim, percebe-se que os resultados
obtidos ratificam tais afirmativas pois contribuem para identificar e qualificar as populacdes
e hibridos de melhor condicao de utilizacédo para fins de melhoramento.

Vérios autores tém utilizado as estimativas de CGC e CEC na experimentacdo com
plantas e animais. Bastos et al. (2003) obtiveram informacfes das capacidades geral e
especifica de combinacgéo, a fim de determinar a agdo génica predominante em caracteres de
importancia econémica da cana-de-agucar e identificar cruzamentos com potencial genético
favoravel para o desenvolvimento de novos cultivares. Silva et al. (2013), avaliando 14
linhagens de feijdo, também utilizaram informacgfes de suas capacidades geral e especifica

de combinacéo, a fim de obter populagbes segregantes promissoras que associassem alte
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produtividade, boa arquitetura de plantas e grados do tipo carioca. Rocha et al. (2014),
avaliaram o potencial de quatro genétipos do feijoeiro, a fim de obter as estimativas de CGC
e CEC e determinar quais seriam 0S mais promissores para uso em programas de

melhoramento.

Capacidade geral de combinacéo

Na Tabela 2 sdo apresentados os valores das estimativas de capacidade geral de
combinacdo (CGC){;) das dez populacdes genitoras, de acordo com as 12 variaveis
quantitativas simuladas. A avaliacdo da CGC é importante, pois ela representa o
comportamento médio de um genitor em suas combinacdes hibridas, e seu efeito € funcéo da
acdo de genes de efeito predominantemente aditivos (Sprague e Tatum, 1942). Os efeitos
aditivos sdo responsaveis pela propor¢ao da variacéo fenotipica que pode ser transmitida aos
descendentes (Ramalho et al., 2008). Considerando que se deseja selecionar as populacoe:
genitoras que proporcionem aumento da caracteristica, observou-se que, de modo geral, as
populacdes genitoras 4, 7, 9 e 10 se destacaram com as maiores estimativas de CGC para ¢
maioria das caracteristicas e que a populacdo genitora 1 apresentou as menores estimativas
de CGC em todas as caracteristicas avaliadas (Tabela 2), ndo sendo, portanto, recomendada
De acordo com Cruz et al. (2012), quando se tem baixa estimatjya ole seja valores
préximos a zero, o valor da CGC do progenitor ndo difere muito da média geral dos
cruzamentos dialélicos, entretanto, quando essas estimativas sao altas, positivas ou negativas,
0 progenitor em questéo é superior, ou inferior, aos demais, com relacdo ao comportamento

médio dos cruzamentos.
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Tabela 2- Estimativa dos efeitos da capacidade geral de combinacdo (CGC) entre as populacdes genitorasaptedsikasguantitativas
simuladas (X1 a X12)

Populacdes Efeito da CGC
Genitoras X1 X2 X3 X4 X5 X6 X7 X8 X9 X10 X11 X12
-14,3018 13,1292 -20,2763 -13,9505 -0,6324 -2,6820 -4,3225 -9,8324 -14,1407 -14,2085 0,7544 -18,2034
10,3208 2,6008 -14,1992 12,0308 2,7664 1,2586 -1,9601 1,9563 6,9577 -13,5981 -20,5742 8,7258
-1,6826 -0,4777 17,1914 -3,7744 -5,9041 4,6698 17,7484 3,0286 5,4404 7,4313 -3,1692 3,6840
14,4421 11,8156 4,4603 23,9787 4,1381 -5,6288 9,2916 10,7878 5,4212-11,6681 6,1912 3,9780
-15,6596 -6,1910 -3,0159 -10,3280 3,0941 -3,3278 -13,8426 -6,5050 -13,9923 -9,1799 -5,8327 4,0014
4,8476 -15,8124 12,1609 -5,9662 -3,4984 -7,4448 -11,7668 -3,5346 -18,1811 16,5097 -23,7730 -11,1336
50583 19,4343 4,8157 2,0136-1,5716 -2,7348 -15,3028 1,8537 19,6491 17,9200 16,6030 6,6699
14,2595 -6,1477 -8,3314 -5,3818 -2,7571 11,7577 -3,0580 -11,5242 12,0176 -6,4950 3,4402 8,6748
-9,0732 5,1078 -1,8380 4,8530 0,2276 5,1919 2,5574 21,1560 1,9076 8,0796 5,7969 -0,8831
10 -8,2112 6,5410 19,0325 -3,4753 4,1373 -1,0598 20,6554 -7,3862 4,9207 5,2098 20,5633 -5,5136
DP (Gi) 0,8515 0,5987 0,5375 0,4666 0,9799 0,7037 0,5426 0,5154 1,2476 0,8160 0,6731 0,6300
DP (Gi-Gj) 1,2694 0,8925 0,8013 0,6956 1,4608 1,0490 0,8089 10,7682 1,8599 1,2165 1,0033 0,9391

O©CO~NOUIAWNPE
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Capacidade especifica de combinacao

Na Tabela 3 sdo apresentadas as estimativas da capacidade especifica de combinacac
(CEC) para as populagdes genitoag € combinagdes hibridag (). A estimativa do efeito
da CEC é util, pois sua magnitude indica a dimenséo da variabilidade que pode ser expressa
em cada populagdo, esperando-se maior probabilidade de obtencdo de segregantes
transgressivos quando os efeitos da CEC forem elevados (Barelli et al., 2000).

Segundo Cruz e Vencovsky (1989), os valores;gd&m grande significado genético,
tanto no seu sinal, quanto na sua magnitude, e seu somatorio € funcéo linear da heterose
média. O sinal negativo ddg’s (Tabela 3) indica a existéncia de desvios da dominancia
unidirecionais e predominantemente positivos e sua magnitude € indicativo da divergéncia
genética do progenitor i em relacdo a média dos outros progenitores considerados no dialelo
— quanto maior for o valor d&;, maior sera o efeito da heterose varietal, que é manifestada
em todos os seus hibridos.

Considerando que o somatério fie (33;;) é funcéo linear da heterose média,
observase na Tabela 3 que as estimativas do > §;; estdo conforme o esperado, uma vez que
as caracteristicas X1 a X4 foram simuladas sob condi¢ao de grau médio da dominancia (gmd)
nulo; X5 a X8, gmd = 0.5 e X9 a X12, gmd igual a um.

Em relagdo as combinagdes hibridas, baixos valorég dredicam que os hibridos
F1’s, dentre os progenitores em questdo, comportam-S€ COmo 0 esperado com base na
capacidade geral de combinacéo (CGC) dos progenitores; enquanto altos valdies de
demonstram que o comportamento de um cruzamento em particular é relativamente melhor

do que o esperado com base na CGC de seus progenitores (Cruz et al., 2012).
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Tabela 3—- Desempenho das populagcbes genitoras e suas combinagfes hibridas, por meio de informapies felostancia generalizada de
Mahalanobis (D?) e capacidade especifica de combinacao (CEC)

Efeito da CEC

Cruzamentos  — X2 X3 X4 X5 X6 X7 X8 X9 X10 X1 X12 D2
x1 07785 03492 06873 05204 -43571 -7.1362 -10.3742 -3.0413  -9.7880 -156217 -12.2696 -26.1184 -
2x2 12881 08876 0.6458 19361 -6.8140 -2.4039 -10.6467 -3.9561 -14.7778  -6.1095 -17.3058 -12.3509 -
3x3 14667 -12371 -1.0056 -1.5005 -8.5348 -12.7263 -8.6926 -9.2197 -12.0281 -19.1302 -20.9585 -7.4501 -
4x4 13722 21557 -1.7760 -1.0998 -6.3774 -6.8159 -7.8085 -62119 -9.8636 -17.8855 -18.1138 -14.8417 -
55 01402 06857 12115 07064 -7.0802 -54410 -6.3196 -4.8918 -10.5059 -9.3936 -16.5553 -17.4495 -
6x6 -0.8026 -0.3623 0.3212 -0.1854 -10.0498 -9.7167 -7.0698 -5.8760 -16.7139 -19.4672 -16.6098 -12.2931 -
7x7 -0.8031 -0.9760 -0.5174 -0.5606 -7.4437 -8.8108 -6.5410 -6.8153 -13.7490 -15.2990 -16.5691 -7.9596 -
8x8 15655 -1.4955 -2.8212 -2.3364 -9.9350 -85741 -55428 -6.2943 -18.5256 -19.1217 -10.6367 -18.9513 -
9x9 02415 02671 01222 09262 -46835 -44907 -3.1901 -6.3682 -10.3677 -8.6323 -9.3308 -5.3422 -
10x10 07375 06516 -02655 01278 -4.7292 -7.0356 -9.9845 -7.2102 -11.8800 -14.2371 -23.7052 -14.3875 -

S Sii 22,8243 -3.3854 -3.3977 -14658 -70.0047 -73.1512 -76.1698 -50.8848 -128.1996 -144.8978 -162.0546 -137.1623 -

DP (Sii) 25674 1.8052 16206 14068 29545 21216 16361 15538 37617 24604 20293  1.8994 -

X2 03272 -0.6710 07298 03089 -08138 22053 7.1815 09370 32344 08882 22087 80315 13.5634
1x3 -0.1158 0.6067 1.0455 03035 44995 49430 32424 17426  7.9981 145901 21871  6.2816 13.2397
1x4 -0.1370 -0.1682 -1.3598 -0.9891 1.7901 -14128 02663 -02119 03113 -89554 -6.3528  3.0923 16.9213
1X5 00174 05732 15779 24577 -06903 -0.2969 7.4786 49711 23341 26074 124212 185698 4.9745
1x6 1.3846 -1.0124 -02727 22314 17115 44337 44726 -2.0273 -0.7411 147950  1.1666  6.5225 13.1955
1x7 -0.3621 1.0146 -0.4667 -0.3835 -1.6796 45361 -24879 -07870 -42067  3.3106  9.2890 53950 12.6694
1x8 0.5704 -0.6965 -12342 -1.6880 509346 47785 -0.6505 -1.3388  3.2597 123616 62565 53024 7.6149
1x9 02516 0.7351 05158 1.0076 09855 4.0341 06471 39515 96573 -05011  3.1619 57068 10.1269
1x10 -0.7242 -1.0799 -0.4504 0.1735 -3.0234 -45379 05983 -1.1544 22712 -0.8618 -14448 -7.5653 0.0746
2x3 13057 -1.1162 -2.1737 -2.0062 22776 -08454 21821 -0.0692  2.8673 -2.3280 -55305 -2.9214 11.3749
2x4 -0.2627 15175 22228 00088 54543 18906 47981 14540 109711  2.3644 152709  3.6928 54353
25 -0.6795 -1.6430 -1.9735 -0.8280 -3.0032 -1.0087 -2.4823 -1.6993 -51572 -2.1330 15680  4.8044 8.8052
2x6 -4.2603 -53510 -3.6207 -53217 -4.8646 -04116 -53746 -7.0048 62900  -4070 -16.5282 -3.3467 13.0455
2x7 04319 1.0488 15296 06114 7.0470 58240 1.8882 50079 41619 71373 129345  2.9346 11.7371
2x8 05835 1.4606 13085 05957 -00225 17839 02855 21032 -13908 -1.0428 -5.8124 104901 8.1860
2x9 05862 0.4340 06153 1.0036 4.3883 -1.9108 46880 00228 43884 14192 62192  6.0772 7.4092
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Continuacao da Tabela 3

2x10 2.0030 2.5451 15297 1.7551 3.1651 1.6913 8.1270 7.1605  4.1903  8.0973 24.2614  -5.1327 15.5768
3x4 1.2456 0.1711 -0.3619 0.4558 -0.5334 53827 22042 19929 22116 89143  7.3377 -0.5858 9.5892
3x5 0.9507 -0.5289 1.0320 -0.6768 6.1485 9.9672 59802 6.8472  7.0002 10.1930 16.4215  8.1316 7.2707
3x6 -0.0339 1.6663 1.7499 1.8706 6.1861 2.6280 2.7301 25959 24555 -4.3793 -1.3515 -54375 7.2114
3x7 31072 1.6936 1.5615 1.3195 3.5741 6.9119 7.2234 52815 11.3253 92739 145865  8.7165 10.8902
3x8 -0.6743 0.4887 -0.6416 1.3339 -4.4383 -6.1771 -0.0910 -0.0802  0.2417 -11.2943  3.6173  6.2323 7.8964
3x9 0.3790 0.4506 -1.0089 -0.0423 -1.7260 -0.9223 -0.4423 -0.0867 -9.4198 04595 -1.3010 -5.7550 7.1594
3x10 -0.6193 -0.9577 0.8083 0.4431 1.0815 3.5648 -5.6439 02153 -0.6237 12.8312 10.3242  0.2560 3.5292
4x5 -1.4911 -0.7678 -1.8784 -3.9815 0.3335 -3.5294 -2.0373 -1.1502  1.5294 19148  4.7673  5.5852 11.9367
4x6 25160 1.7968 3.6045 17388 22378 29170 6.3553 55121 -0.2197 17.6688  8.9531  9.0078 14.6957
4x7 -1.1790 -0.5666 -1.8079 0.1348 0.0681 -2.5155 -0.9538 -3.4591 -3.9454  0.4119 -0.5659 -2.7816 10.8166
4x8 44150 4.3174 6.0697 5.9374 35718 9.6721 85436 92340  4.1513 94049 16.1939  3.2212 10.4122
4x9 -1.6222 -1.8208 -2.1559 -1.5673 -1.3060 -1.8223 -2.9783 -3.9019  0.6291 -0.1410  -1.8058  1.1907 6.5177
4x10 -0.7399 -0.1679 -0.7807 0.4618 1.1384 3.0494 -0.5812 29540  4.0883  4.1883 -7.5706  6.3606 11.1610
5x6 0.8111 2.1841 -0.2434 22840 1.4907 3.3823 -2.2520 -1.4422 -2.6998 27969  4.3633 54565 6.1669
5x7 -1.2071 -0.6812 -1.3762 0.1357 2.7584 -1.6365 -0.1907 1.5513  5.9484 56505 -5.9941 -5.8651 5.6920
5x8 -0.0921 -1.0355 -0.1625 0.1043 3.9401 4.8467 0.8559 -0.6345  9.2679 85918 -5.8229  -6.0698 4.6298
5x9 -0.0150 -0.3987 -1.2270 -2.0614 0.0194 -0.7379 -0.5256 -0.0659 -3.3462  -2.8470 22091 -4.1083 6.7466
5x10 14254 0.9264 1.8282 1.1531 3.1632 -0.1047 58124 14062  6.1351 -2.7724 31771  8.3048 8.1029
6x7 32782 1.6310 -0.5185 2.0722 3.3689 -0.0399 29034 6.6734 6.0826  6.6453 11.1184 25211 11.7025
6x8 1.2547 0.0434 -0.5178 1.7498 2.9688 1.7528 -1.2986 0.6622  6.4193 -5.6627 -0.4487  7.4071 11.2660
6x9 0.9518 1.3748 0.3171 05133 4.9474 33766 24619 3.6095  7.6417  9.4915 97608  0.4840 12.7322
6x10 -1.5279 -1.6083 -1.1408 -2.3046 2.0529 1.3943 4.1412 31731  8.1993 -2.0140 16.1858  1.9711 11.9493
7x8 -0.2778 -0.4025 1.7172 -1.1333 23775 -0.6387 -2.3856 -0.5125  4.4764  4.7988 -3.6680 -4.8955 6.7646
7x9 -0.6832 -0.9114 0.2462 -0.8967 -0.2535 3.6739 1.0263 04940 82600 -2.4492 -1.7670  0.8081 6.7780
7x10 -1.5018 -0.8743 0.1497 -0.7389 -2.3736 1.5061 6.0588 -0.6189  -4.6045 -4.1812 -2.7951  9.0860 9.6688
8x9 -1.5945 -0.7481 1.4845 -0.4187 1.7978 -1.5439 29364 52920 24521  9.8659  3.9348  3.5005 8.8360
8x10 -1.0537 -0.4365 -2.3812 -1.8083 3.7400 2.6736 2.8899 -2.1366  8.1735 11.2202  7.0230 12.7142 7.1836
9x10 1.2633 0.3499 0.9683 0.6094 05141 4.8343 -1.4333 3.4210 04727 19668 -1.7503  2.7803 gg597
DP (Sij) 2.8641 2.0138 1.8079 15693 3.2959 2.3668 1.8252 1.7333  4.1964 27447 22638  2.1189 -

DP (Sii-Sij)  3.5903 2.5245 2.2663 1.9673 4.1316 29669 22880 2.1729 52605  3.4406  2.8378 26562 -

Singh (1981) (%) 5.3203 4.3734 14.2019 17.3987 0.6240 2.0288 15.2158 10.2796  2.0719  6.0572 13.5832  8.8453 -
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As combinacfes hibridas de maiores estimativas de CEC foram as 2x7, 2x4 e 6x9,
para a caracteristica X5; 4x8, 3X7 e 2x7, para X6; 4x8, 2x10 e 3x7, para X7; 4x8 62710 e
para X8; 3x7, 2x4 e 1x9, para X9; 4x6, 3x10 e 8x10, para X10; 2x10, 4x8 e 6x10, para X11
e 8x10, 7x10 e 4x6, para X12 (Tabela 3). Vale ressaltar que essas combinacdes hibridas
foram indicadas com base nas populacdes genitoras com as maiores estimativas de CGC (4,
7, 9 e 10) e que para os caracteres X1 a X4 (gmd = 0) ndo se indicou nhenhuma combinacéo,

pois a CEC foi néao significativa.

Il. Diversidade fenotipica das populacdes

Na Tabela 3 também sao apresentadas as medidas de dissimilaridade genética entre
0S genitores, a partir da distancia generalizada de Mahalanobis (D?2), e a importancia relativa
de cada caracteristica para diferenciacdo das popula¢des genitoras, de acordo com Singh
(1981). Pela medida de distancia generalizada de Mahalanobis (D?), que é uma medida
preditiva do desempenho da combinacédo hibrida a partir da diversidade dos genitores,
destacam-se as combinacdes hibridas Dx4(16,92), 2x10[§ = 15,58), 4x6 % = 14,70),
1x2 (0% = 13,56) e 1x3[? = 13,24) entre as mais divergentes. Entretanto, apenas as
combinagdes 2x10 e 4x6 foram divergentes e complementares, com elevadas estimativas de
§;; para a maioria das caracteristicas (Tabela 3). Tal resultado confirma a importancia de se
levar em consideracdo nao apenas a diversidade entre os genitores, mas a capacidade gera
de combinacdo (CGC) dos genitores que participam do cruzamento, ao se avaliar qual
cruzamento € considerado favoravel para o aumento da caracteristica. Assim, se
considerarmos as populagcdes genitoras 4, 7, 9 e 10, de maiores estimativas de CGC, as
combinagbes hibridas 2x10 (D? = 15,58), 4x6 (D? = 14,70), 6x9 (D? = 12,73), 1x7 (D? =
12,67) e 6x10 (D? = 11,95) seriam as de maior desempenho pela medida de distancia

57



generalizada de Mahalanobis (D2). Observa-se que quatro, das cinco combinag¢des hibridas
indicadas pelas estimativas de D?, estdo entre as indicadas pela capacidade especifica de
combinagéo (CEC).

Avaliou-se ainda a importancia relativa das caracterist@amalise da diversidade
genética entre as populacdes genitoras, de acordo com a metodologia proposta por Singh
(1981) (Tabela 3). Véarios autores recomendam essa metodologia, que é uma técnica
multivariada baseada na distancia generalizada de Mahalanobis, para tal finalidade (Silva et
al., 2009; Coimbra et al., 2010; Cardoso et al., 2015; Domiciniano et al., 2015). Entre as 12
caracteristicas simuladas, as caracteristicas que mais contribuiram para a dissimilaridade
entre as populagdes genitoras foram aquelas de maior herdabilidade (60% < h* < 80%),
independente do grau médio de dominancia (gmd) dos locos (Tabela 3). A caracteristica que
menos contribuiu para a diferenciacéo das populacdes genitoras foi a X5, com apenas 0,6%
de contribuicdo. No Quadro 1 estdo apresentados os locos controladores das caracteristicas
em estudo e pode-se observar a correlacdo existente entre a caracteristica X5 e 0s outros
caracteres avaliados, tornando-a redundante e, dessa forma, dispensavel ao estudo da

diversidade genética (Cruz et al., 2012).

5.2. Abordagem de genética de populacdes na escolha de progenitores
Na Tabela 4 sdo apresentadas as estimativas das médias fenotipicas, capacidades gera
e especifica de combinacgdo, baseadas em informacdes biométricas, além das estimativas de
heterozigosidade e coeficiente de endogamia, baseadas em informa¢bes moleculares.
Observa-se que a média fenotipica das caracteristicas X1 e X4, de efeito aditivo (gmd = 0),
€ diretamente proporcional a capacidade geral de combinacdo (CGC) das populacdes

genitoras, independente da herdabilidade da caracteristica.
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Tabela 4 - Estimativas relacionadas a abordagem quantitativédias, capacidade geral de combinacédo (CGC) e capacidade especifica de
combinacédo (CEC) e a abordagem moleculdreterozigosidade (H) e coeficiente de endogamia (F) das populacdes genitoras para as

caracteristicas quantitativas simuladas X1, X4, X9 e X12

Populagde: Médias CGC CEC Y E
Genitoras X1 X4 X9 X12 X1 X4 X9 X12 X1 X4 X9 X12
1 63.4499 64.0446 100.5697 74.1168 -14.3018 -13.9505 -14.1407 -18.2034 0.7785 0.5204 -9.7880 -26.1184 0.3072 0.0048

2 113.2049 117.4228 137.7769 141.7340 10.3208 12.0308 6.9577 8.7258 1.2881 1.9361 -14.7778 -12.3599 0.3279 0.0479
3 86.4430 82.3758 137.4918 136.5513 -1.6826 -3.7744 5.4404 3.6840 -1.4667 -1.5005 -12.0281 -7.4591 0.3498 0.0217
4 118.7869 138.2826 139.6179 129.7566 14.4421 23.9787 5.4212 3.9780 -1.3722 -1.0998 -9.8636 -14.8417 0.3435 0.0587
5 60.0960 71.4756 100.1486 127.1957 -15.6596 -10.3280 -13.9923 4.0014 0.1402 0.7064 -10.5059 -17.4495 0.2942 0.0179
6 100.1676 79.3073 85.5630 102.0820 4.8476 -5.9662 -18.1811 -11.1336 -0.8026 -0.1854 -16.7139 -12.2931 0.3084 -0.0066
7 100.5885 94.8917 144.1883 142.0226 5.0583 2.0136 9.6491 6.6699 -0.8031 -0.5606 -13.7490 -7.9596 0.3602 -0.0425
8 118.2285 78.3250 144.1487 135.0407 14.2595 -5.3818 12.0176 8.6748 -1.5655 -2.3364 -18.5256 -18.9513 0.3723 -0.0291
9 73.3701 102.0575 132.0867 129.5340 -9.0732 4.8530 1.9076 -0.8831 0.2415 0.9262 -10.3677 -5.3422 0.3730 -0.0352
10 75.5902 84.6023 136.6005 111.2276 -8.2112 -3.4753 4.9207 -5.5136 0.7375 0.1278 -11.8800 -14.3875 0.2725 0.0556
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As populacdes genitoras 4, 8 e 2 sdo as que se destacam para a caracteristica X1 e 4,
2 e 9, para a X4, com base tanto em suas médias fenotipicas, quanto em suas capacidade:s
gerais de combinac&o. Assim, para caracteristicas de efeito aditivo, nota-se que a escolha de
populacdes genitoras com maior frequéncia de alelos favoraveis pode ser feita sem a
necessidade de realizac&do dos cruzamentos dialélicos, podendo-se escolher apenas com bas
em suas medias fenotipicas.

Para as caracteristicas X9 e X12, simuladas sob condicdo de dominancia completa
(gmd = 1), podemos observar que essa relagcdo nao ocorre (Tabela 4). Para a caxacteristic
X9, as populacdes genitoras recomendadas, com base has maiores meédias fenotipicas, serian
as populacoes 7, 8 e 4, com médias iguais a 144,19; 144,15 e 139,62, respectivamente. Tal
recomendacado ndo seria coincidente, se for baseada nas estimativas de CGC, devendo-se
recomendar as populacdes genitoras 8, 7 e 2, com estimativas de CGC iguais a 12,02; 9,65 e
6,96, respectivamente. Nota-se que a populacdo genitora 7, que apresenta a maior média
fenotipica (144,19), ndo apresenta a maior estimativa de CGC (9,65). O mesmo acontece para
a caracteristica X12 e, nesse caso, as populacdes genitoras recomendadas, com base na
maiores médias fenotipicas, seriam as populac¢des 7, 2 e 3, entretanto, se basearmos nas
maiores estimativas de CGC, as populacdes recomendadas seriam as 2, 8 e 7. De maneira
geral, baseando-se apenas em informacdes fenotipicas, as populacdes genitoras com maior
destaque forama 2, 4,8 e 7.

Entretanto, apenas o desempenho das popula¢des genitoras ndo € indicativo suficiente
do potencial das combinacdes hibridas quanto a segregacao transgressiva. Considerando as
estimativas de heterozigosidade (Tabela 4), as populagbes genitoras potenciais séo as 9, 8, 7
e 4. Assim, nota-se que h& coincidéncia de trés das quatro populagfes recomendadas com

base nas informacdes fenotipicas.
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Pela Tabela 5 podemos observar o desempenho e a divergéncia das combinacdes
hibridas, baseadas em informacdes fenotipicas e genotipicas, respectivamente. As
populacdes genitoras 1, 5 e 6 foram as que apresentaram as menores médias fenotipicas, con
a maioria das combinac¢des hibridas com média inferior a média geral. Considerando a
diversidade entre as populacdes pela abordagem de genética de populagbes, por meio das
medidas de distancia Euclidiana, genotipica de Hedrick e indiade@ei (1973), baseadas
em dados moleculares, as combinacdes hibridas que mais se destacaram foram: 2x10, 2x7,
3x5, 3x10, 6x10, 8x9 e 8x10. Entretanto, muitas dessas combinacfes hibridas néo
apresentaram bom desempenho, destacando as populacdes 2, 4, 7 e 8 como as de melho
desempenho. Assim, considerando o desempenho médio das popula¢cdes associado a
diversidade de suas combinagfes, as populagdes 8x10, 2x10 e 2x7 foram as que mais se
destacaram.

Comparando estes resultados com os obtidos na analise dialélica, percebe-se que o
desempenho médio das populacdes genitoras associado com a diversidade molecular
refletem suas capacidades geral e especifica de combinacdo, possibilitando escolher as
populacdes com maior potencial para a obtencéo de populacdes segregantes promissoras par:
a extracao de linhagens superiores em programas de melhoramento.

Em geral, o melhorista dispde de um elevado numero de populacdes ou linhagens
elites em um programa de melhoramento e muitas vezes se depara com a limitagdo do uso de
cruzamentos dialélicos em virtude da quantidade de cruzamentos necessaria para avaliar
determinado grupo de genitores, como também dificuldade na obtenc&o de sementes para a
avaliacdo das combinacdes hibridas ou impossibilidade de avaliar todas as combinacdes
hibridas possiveis (Freitas Junior et al., 2006; Silva et al, 2013; Rocha et al., 2014). Para
contornar tal situacdo, o melhorista pode optar por utilizar um namero reduzido de genitores

em esquema de dialelo parcial, por exemplo (Carvalho et al., 2014).
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Tabela 5- Estimativas relacionadas a abordagem quantitativaédias e distancia
generalizada de Mahalanobix®) e aabordagem moleculardistancia euclidiana @xidiang,
distancia genotipica de Hedricki{&xicy) e indice Grde Nei (G1) das populacdes genitoras

para as caracteristicas quantitativas simuladas X1, X4, X9 e X12

Combinacde: Médias
Hibridas X1 X4 X9 X12
1x2 87.62117 89.81431134.6907 135.1961 13.5634 0.5853 0.3397 0.2078
1x3 75.17473 74.00381 137.937 128.404513.2397 0.6022 0.3699 0.2139
1x4 91.27827 100.4642 130.231 126.4092 16.9213 0.5841 0.3388 0.2021
1x5 61.33097 69.6043€ 112.8403 141.0101 4.9745 0.6248 0.3643 0.2430
1x6 80.43618 69.2769% 105.5762 113.8278 13.1955 0.6451 0.3752 0.2528
1x7 81.6694 79.10462 129.9408 130.5038 12.6694 0.5282 0.3237 0.1757
1x8 91.80314 70.40477 139.7758 132.4161 7.6149 0.5982 0.3573 0.2106
1x9 68.15157 83.33537 136.0634 123.2626 10.1269 0.5754 0.3591 0.1984
1x10 68.03781 74.17282127.1478 105.3598 9.0746 0.5398 0.2891 0.1961
2x3 98.60747 97.6752€ 153.9047 146.1307 11.3749 0.5500 0.3307 0.1773
2x4 115.7752 127.4434161.9893 153.039 5.4353 0.5432 0.3130 0.1722
2x5 85.25667 92.2998€ 126.4473 154.264 8.8052 0.5479 0.3133 0.1890
2x6 102.183 92.16793 133.7058 130.8878 13.0455 0.5841 0.3517 0.2077
2x7 107.0861 106.081 159.408 154.972811.7371 0.6232 0.4010 0.2196
2x8 116.438S 98.66988 156.2237 164.5331 8.1860 0.5426 0.3281 0.1725
2x9 93.10884 109.312€ 151.893 150.5623 7.4092 0.5433 0.3253 0.1731
2x10 95.38775 101.7357 154.708 134.7218 15.5768 0.6550 0.4012 0.2531
3x4 105.28 112.0853151.7124143.7186 9.5892 0.5860 0.3396 0.1920
3x5 74.8835€ 76.6458¢ 137.0874 152.4595 7.2707 0.6503 0.4002 0.2434
3x6 94.40601 83.5551€ 128.354 123.7552 7.2114 0.5552 0.3240 0.1884
3x7 97.75794 90.98388 165.054 155.712910.8902 0.5939 0.3527 0.2005
3x8 103.177€ 83.6028€ 156.3389 155.2336 7.8964 0.5117 0.3021 0.1540
3x9 80.8981€ 92.4614 136.5673 133.6884 7.1594 0.5283 0.3039 0.1628
3x10 80.76187 84.6185F 148.3765 135.0689 3.5292 0.6328 0.3695 0.2366

D2 DEucIidiana DHedrick GST

62



Continuagao da Tabela 5

4x5 88.56631 101.0943 131.5975 150.2071 11.9367 0.5702 0.3427 0.1966
4x6 113.0807 111.176¢ 125.6594 138.4946€ 14.6957 0.5862 0.3493 0.2038
ax7 109.5964 117.5522 149.764 144.5087 10.8166 0.5520 0.3443 0.1766
4x8 124.3917 115.9594 160.2293 152.5164 10.4122 0.5785 0.3396 0.1872
4x9 95.0216 118.689¢ 146.5971 140.9281 6.5177 0.4766 0.2685 0.1354
4x10 96.7659€ 112.3903 153.0694 141.467411.1610 0.5616 0.3171 0.1944
5x6 81.2741S 77.41497 103.7659 134.9667 6.1669 0.5556 0.3123 0.2030
5x7 79.46656 83.24642 140.2444 141.4486 5.6920 0.5913 0.3452 0.2132
5x8 89.78283 75.81968 145.9324 143.2488 4.6298 0.5614 0.3223 0.1924
5x9 66.52712 83.8886€ 123.2082 135.6524 6.7466 0.5549 0.3379 0.1892
5x10 68.82969 78.7749 135.7026 143.435 8.1029 0.6109 0.3573 0.2408
6Xx7 104.4591 89.5447t 136.1898 134.6998 11.7025 0.6064 0.3675 0.2200
6Xx8 111.6368 81.82694 138.895 141.5907 11.2660 0.5843 0.3568 0.2035
6Xx9 88.00126¢ 90.8253 130.0074 125.1097 12.7322 0.6098 0.3709 0.2181
6x10 86.38347 79.67892 133.5781 121.9663 11.9493 0.6542 0.3857 0.2645
78 110.315 86.9235% 164.7823 147.0916 6.7646 0.5199 0.3065 0.1604
7X9 86.5769 97.39504 158.456 143.2374 6.7780 0.5255 0.3057 0.1636
7x10 86.6202¢ 89.22444148.6044 146.8847 9.6688 0.5550 0.3273 0.1954
8x9 94.86678 90.47758 155.0165 147.9347 8.8360 0.6049 0.3580 0.2021
8x10 96.26957 80.7596% 163.751 152.5178 7.1836 0.6642 0.4207 0.2533
9x10 75.25402 93.41224 145.9402 133.0261 8.6597 0.5647 0.3422 0.1973
Média Geral 91.28 9143 138.64 136.64 - - - -

Desta forma, a ferramenta de predicdo proposta pela utilizacdo conjunta das
informagOes biométricas e moleculares torna-se fundamental na escolha dos genitores
potenciais a formacéo de hibridos superiores.

A andlise dialélica também apresenta limitagcdes na escolha de genitores na formacao
de populagbes segregantes promissoras quando no controle das caracteristicas predomina

auséncia de dominancia. Também neste caso, esta limitacdo pode ser superada pela
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associagcdo do desempenho das populagdes segregantes com a diversidade das populacoe

pela abordagem de genética de populagdes.
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4. CONCLUSOES GERAIS

Os parametros que descrevem a estrutura populacional, como equilibrio de Hardy-
Weinberg, coeficiente de endogamia e heterozigosidade séo ferramentas Uteis na avaliagdo
da diversidade genética da populagéo.

E possivel predizer a diversidade genética de combinacdes hibridas a partir da
diversidade genética de suas populacdes genitoras.

A diversidade molecular das populacdes genitoras, por abordagem de genética de
populagBes, associada aos seus desempenhos meédios, refletem suas capacidades geral
especifica de combinacdo, possibilitando economia de recursos em um programa de
melhoramento genético.

A abordagem de genética de populacbes associada as informagBes quantitativas

aprimoram a escolha de populacdes genitoras pela anélise dialélica.
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