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RESUMO

CHAGAS, Francyse Edite de Oliveira, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa,
fevereiro de 2018. Analises gendmica e biométrica para escolha de
genitores e predicao de hibridos nao realizados. Orientador: Cosme Damiao
Cruz.

O langamento de uma nova cultivar ou hibrido € uma tarefa complexa e que
envolve varias etapas, sendo a primeira delas a escolha dos genitores para
montar a populagcdo de onde o novo cultivar sera retirado. Este trabalho tem
como objetivo realizar um estudo comparativo entre varias estratégias de
escolha de genitores, para fins de hibridagcdo, baseadas em analises
fenotipicas ou em analises que agregam informagdes moleculares. Também
avaliou-se a eficacia da predicdo do desempenho de hibridos nao realizados
por meio de abordagem de predicdo gendmica. Para a escolha dos genitores,
com base em informacédo fenotipica, foram consideradas as analises de
ensaios de competicdo para a caracteristica de interesse agregando
informagdes multivariadas do estudo da diversidade genética ou, ainda,
informagdes do valor genético aditivo predito por analise dialélica em
cruzamento de genitores pré-selecionados. Para a escolha de genitores, com
base em informacdes moleculares adicionais, foi empregado modelo de
predicdo genbmica a partir de dados fenotipicos e genotipicos de todos os
genitores. No estudo adicional, para a predigdo dos hibridos ndo realizados,
também foi usado a abordagem de selecdo genébmica em que o conjunto de
dados para treinamento foi constituido com as informagdes genotipicas e
fenotipicas de todas as linhagens analisadas, acrescida da informagao de 190
hibridos gerados para fins do estudo da analise dialélica anterior. O modelo de
predicao foi utilizado numa populagao de validacao constituida por informacdes
genotipicas de todos os hibridos nao realizados. Os dados foram obtidos
através de simulagao utilizando o programa computacional GENES. Das
linhagens escolhidas pelos métodos convencionais (com base em informagao
fenotipica) de 40 a 70% coincidiu na classe 6tima e quando cruzadas formaram
hibridos em que de 37,8 a 53,3% também estavam nessa classe. Pela analise
considerando as informagdes genotipicas, todas as linhagens escolhidas foram



classificadas na melhor classe e dos hibridos formados 66,7% estavam
também nesse grupo. Sobre a predi¢do dos hibridos n&o realizados, usando
um modelo genémico, foi previsto o valor genémico desses e escolhidos os 45
melhores para uso no programa de melhoramento. Quando comparados os
valores gendmicos, 82,2% dos hibridos coincidiram na classe de 6timos. Por
meio desses trabalho foi visto que a selegdo gendmica consiste em um método
util e eficaz para predigdo dos valores genéticos genémicos de linhagens e de

hibridos, devendo ser explorada em maior magnitude.
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ABSTRACT

CHAGAS, Francyse Edite de Oliveira, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa,
February, 2018. Genomic and biometric analyzes for parental selection and
prediction of hybrid of unrealized hybrids. Advisor: Cosme Damiao Cruz.

The development of a new cultivar or hybrid is a complex task and take several
steps, the first being the parental selection for the breeding population where
the cultivar will be made. The objective of this work has the objective of
evaluate a comparative study among several strategies of parental selecting, for
hybridization purposes, based only in phenotypic data or including molecular
information. The efficacy of the prediction of the performance of unrealized
hybrids through a genomic prediction approach was also evaluated. For
parental selection, based in phenotypic information, the analyses were carried
out using the information of competition tests for the phenotypic trait adding
multivariate information from the study of genetic diversity or, also, information
of the additive genetic value predicted by diallel analysis with the parents that
were selected .For the parental selection adding molecular information, a
genomic prediction model was used based on phenotypic and genotypic data of
all the parents. In the additional study, for the prediction of unrealized hybrids,
the genomic selection approach was also used, in which the training data set
consisted of the genotypic and phenotypic information of all the inbred lines
analyzed, plus the information of 190 hybrids generated for study of the
previous diallel cross analysis. The prediction model was used in a validation
population consisting of genotypic information of all unrealized hybrids. The
data were generated from simulation using the software GENES. From the
inbred lines chosen by conventional methods (based only on phenotypic
information) from 40 to 70% coincided in the optimal class and from 37.8 to
53.3% the unrealized hybrids from them were also in this class. By analyzing
the genotypic information, all the selected inbred lines were classified in the
best class and 66.7% of the hybrids formed were also in this group. In addition,
from the genomic selection prediction of unrealized hybrids, the best 45
hybrids(based in genomic breeding value estimated) were chosen in order to

use in the inbreeding program. When comparing the genomic values, 82.2% of
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the hybrids are also in the optimal class. Through this work it was seen that
genomic selection is a useful and effective method to predict genetic values of

inbreed lines and hybrids, and should be explored in greater magnitude
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1. Introdugao

Os programas de melhoramento genéticos com o objetivo de
langamento de uma nova cultivar realizam uma tarefa complexa que envolve
varias etapas. Primeiramente € feita a escolha dos genitores para montar a
populacdo de onde o novo cultivar sera retirado. Sao feitos os cruzamentos e
analisados o ganho de selecdo e a relagdo entre os caracteres do material
analisado. A ultima etapa esta relacionada a recomendagao do cultivar para o
ambiente que sera usado, sendo feitos estudos da interagcdo gendtipos x
ambientes e de estabilidade e adaptabilidade (CRUZ , REGAZZI & CARNEIRO,
2004).

Como foi relatado, tudo comega com a escolha correta dos pais para
serem trabalhados durante o programa de melhoramento. Erros em outros
procedimentos sao graves, mas nao tanto como nesse passo inicial por causa
da irreversibilidade do erro (BOREM & MIRANDA, 2013).

Muito subsidio € encontrado quando se deseja conhecer as fases
intermediaria e final de um programa de melhoramento, mas quanto a escolha
correta dos genitores a literatura cientifica ainda deixa muito a desejar, como
abordado por Borem e Miranda (2013). Estes autores relatam que um dos
maiores dilemas dos melhoristas € como escolher corretamente os genitores
para um programa de desenvolvimento de variedades, pois, embora de
importancia indiscutivel, muito pouco foi elucidado sobre as bases cientificas
da selegédo do germoplasma. Mencionam que a literatura cientifica esta repleta
de estudos sobre métodos de melhoramento e sele¢cdo, mas sobre a escolha

de genitores nao.

Com a escolha correta dos genitores aumenta-se a probabilidade de
obtencdo de caracteristicas de interesse na populagdo segregante por
maximizar a utilizagdo de genes desejaveis (BOREM & MIRANDA, 2013).

Os cruzamentos realizados para lancar novo cultivar podem envolver
genitores mais proximos ou mais distantes geneticamente que formam, nessa
ordem, populagbes segregantes com baixa e alta varidncia genética. As
populagdes segregantes com baixa variancia genética sdo usadas quando se

deseja a maximizagcdo dos ganhos genéticos, enquanto que as com alta



variancia sao usadas quando se deseja ampliar a possibilidade de
manifestacdo de individuos de alta performance na populagdo (BOREM &
MIRANDA, 2013)

Para escolher os pais € preciso conhecer o potencial, sendo feitos
ensaios de competicdo, em que a média dos genitores estabelece o
desempenho da progénie. S&o analisadas varias caracteristicas, sendo uma
das mais importantes a produtividade (BOREM & MIRANDA, 2013).

Uma outra maneira de escolher os pais € por meio de técnicas preditivas
da diversidade genética. Toma-se por base diferengas morfoldgicas, fisioldgicas
ou moleculares quantificando-as em alguma medida de dissimilariedade que
expresse o grau de diversidade genética entre os genitores (CRUZ, FERREIRA
& PESSONI, 2011).

Unindo o conhecimento da diversidade genética com o ensaio de
competicdo consegue-se escolher como pais gendtipos bons e distantes
geneticamente que seriam os mais interessantes.

Pode-se ainda, e isso € muito usado quando se tem numero muito
grande de genitores, implementar uma técnica de analise dialélica. Segundo
Cruz et al (2004), o termo dialelo tem sido utilizado para expressar um conjunto
de p(p-1)/2 hibridos, resultante do acasalamento entre p progenitores
(linhagens, variedades, clones, etc.), podendo incluir, além dos respectivos
pais, os hibridos reciprocos (quando ha efeito materno) e, ou, outras geracdes
relacionadas, como F2’s, retrocruzamentos, etc.

Com o dialelo é possivel obter estimativas de parametros Uteis para
selecdo de progenitores para hibridagdo e entender efeitos genéticos
envolvidos na determinagdo dos caracteres. Existem varias metodologias de
andlise dialélica como as propostas por Griffing, em que se estima a
capacidade geral e a capacidade especifica de combinagdo; Gardner e
Eberhart, em que se avalia os efeitos de variedade e heterose varietal; e
Hayman, em que sdo obtidas informagdes sobre o carater em estudo, os
valores genéticos dos progenitores utilizados e o limite de sele¢dao (CRUZ
REGAZZI & CARNEIRO, 2004).

As metodologias expostas até o momento sao usadas nos programas de
melhoramento convencionais, todas baseadas nos valores fenotipicos dos

individuos. Uma maneira de melhorar o processo de escolha dos pais seria se

2



basear no valor genotipico dos mesmos por meio da herdabilidade, um
parametro que mede a propor¢do da variabilidade total que tem origem
genética. Ela poderia ser usada com esse objetivo, por estimar a proporgao da
variancia fenotipica que tem origem genética (BOREM & MIRANDA, 2013).

Sendo a herdabilidade alta, havera alta correlagao entre o valor genético
e fenotipico, mas caso contrario, havera baixa correlacdo. Deseja-se em um
programa de melhoramento que o primeiro caso ocorra. E possivel, por meio
da gendmica, obter um critério mais acurado ao se construir um fendtipo
enriquecido (F*) que se aproximaria mais do genétipo. Realmente, as duas
tecnologias que tiveram maior impacto no melhoramento de plantas, como o do
milho, nos ultimos tempos, foram o uso de duplo haploides e 0 emprego de
informagdes moleculares como critério de selecdo (CHAKRADHAR et al, 2017).

O primeiro método proposto para o uso de marcadores no melhoramento
ficou conhecido como selegao assistida por marcadores (MAS). Essa técnica
tinha varias limitagées, sendo novas metodologias propostas como a genética
de associacdo (GWAS) e a selecdo genbmica ampla ou selecdo gendmica
(GWS) (CRUZ, SALGADO & BHERING, 2013).

Segundo Cruz, Salgado e Bhering (2013) a selegdo gendmica ampla
pode ser definida, de modo simplificado como um método de predicao de
fendtipo ou valor genético, visando a selegdo de individuos superiores para
uma ou mais caracteristicas, com base exclusivamente em informacdes
genotipicas. Escolhe-se os melhores individuos que servirdo como parentais
para formar a proxima geragdo com base em informag¢des de marcadores
moleculares.

Para realizar a selecdo gendmica ampla é necessaria, primeiramente, a
determinacao dos efeitos genéticos dos marcadores que serdo utilizados na
selecdo sobre as caracteristicas de interesse. Os marcadores atualmente
usados sao do tipo SNPs (Single Nucleotide Polimorphism) que consistem em
nucleotideos substituidos em pontos especificos do acido desoxirribonucleico
(DNA). A importancia biolégica da substituicdo esta relacionada ao dogma
central da biologia (CRICK & WATSON, 1956).

A informacdo contida na molécula de DNA se expressa por meio de

proteinas e a maquinaria para formagao delas esta no citoplasma. E necessaria



uma molécula que carregue a informagcao do DNA para esse espago. Essa
molécula é o acido ribonucleico (RNA) (WATSON et al, 2015).

Os ribossomos, principal peca da maquinaria que converte a informacao
do DNA em proteinas, relaciona cada trio de nucleotideos presentes no RNA
mensageiro (codon) a um aminoacido. As trocas de nucleotideos no DNA
podem levar a formacdo de proteinas diferentes que influenciardo na
expressao do fenotipo do individuo analisado (WATSON et al, 2015).

Os efeitos dos marcadores sobre as caracteristicas de interesse sao
estimados simultaneamente e modelos para predizer o valor genético
gendmico dos individuos em geragdes futuras da populagdo de melhoramento
sdo elaborados. O numero de marcadores utilizados é consideravel, cobrindo
amplamente o genoma, possibilitando que quase toda a variagdo genética do
carater quantitativo seja capturada (CRUZ, SALGADO & BHERING, 2013).

Posteriormente, sdo utilizadas duas populagbes, uma chamada de
populacdo de validacdo e outra chamada de populagcdo de treinamento. A
primeira consiste na parcela do conjunto de dados utilizado para construgao de
um modelo que por meio do gendtipo e valor fenotipico prevé o valor genémico.
A populacéao de treinamento consiste na parcela usada para aplicar o modelo.

O presente trabalho visa oferecer subsidio aos melhoristas quanto a
escolha dos genitores, mostrando a GWS como uma ferramenta valida para a
escolha de genitores e também para determinar a capacidade genética de
hibridos que ndo foram gerados usando-se como modelo a planta de milho,
portando tendo como referéncia a espécie Zea mays. Essa cultura foi escolhida
por ser ela a que mais se beneficia com novas informagdes sobre a producao
de hibridos simples, por ser a que mais trabalha com esse tipo de material de

cultivo.



2. Referencial teorico

A maioria dos caracteres de importancia econbmica e agricola é de
natureza quantitativa. Esses caracteres sdo controlados por muitos genes e
bastante influenciados pelo ambiente (CRUZ, 2012).

As técnicas usuais de melhoramento das espécies consistem na analise
fenotipica dos dados. No estudo da heranca de caracteres quantitativos a
média de um conjunto de individuos sera uma medida mais confiavel, pois os
efeitos do ambiente tende a se cancelar. Outra medida que torna os dados
mais confiaveis é a variancia do conjunto de dados (CRUZ, 2012).

Na escolha de um determinado cultivar para ser langado em uma regido
séo feitos experimentos em que se varia os genotipos testados e mantém-se
constante as condigcbes ambientais como fertilidade do solo e disponibilidade
hidrica (FILHO et al, 2005).

Uma outra forma de se realizar estudos genéticos € pelo uso de dados
simulados. Os beneficios do uso de simulagdes ja haviam sido abordados por
Bhering (2008) e Correa (2001). Segundo estes autores, uma boa alternativa
para se obter um conjunto de dados que permitam a comparacgao de eficacia
de métodos e modelos é aquela fundamentada na utilizagado das técnicas de
simulagao que permite a obtengdo de um grande volume de informagdes, sob
um sistema que se conhece valores paramétricos em que hipoteses podem
ser convenientemente testadas. Estes dados podem ser obtidos em um curto
periodo de tempo sem os custos de implantagcdo e conducao de experimentos.

O modo de reproducao da espécie influencia diretamente no método de
melhoramento que sera realizado. As plantas de reprodugao sexuada, ou seja,
em que ha formacado de gametas para formacao de novos individuos, podem
ser divididas em trés grupos: autdégamas, alégamas e autdégamas com
frequente alogamia. No primeiro ocorre a autofecundagdo com frequéncia
superior a 99%, no segundo caso ocorre a fecundacao cruzada e no ultimo
caso ha uma taxa intermediaria de fecundacdo cruzada em relacdo as
especies autdgamas e alégamas (BOREM & MIRANDA, 2013).

O milho, planta usada como modelo para simulacdo dos dados, enquadra-

se no grupo das alégamas. Ele é o cereal preferido na Africa do Sul e Oriental,



América Central e México. Ha grande diversidade de cores dessa espécie
(branco, amarelo, vermelho e preto), sendo que a cor preferida para consumo
varia de regido para regido (RANUM et al, 2014). Sua produgdo esta em
constante crescimento chegando a atingir 875,226,630 de toneladas no
mundo em 2012, sendo o Brasil responsavel por 8% dessa produgéao (FAO,
2012). Além do melhoramento genético, o uso de pacotes tecnologicos
durante o plantio como alteracdo da densidade de plantas por hectare e do
espacamento entre as plantas também tem influencia sobre o ganho por
producao (SILVA et al, 2014). O produto € procurado tanto para alimentagao
animal como humana, sendo vendido desde a forma de espiga até produtos
mais simples como farinha de milho, fuba e farelo (OLIVEIRA & BEZERRA,
2013).

Ele é uma planta C4, tendo altos niveis de rendimento em regides
temperadas. Apesar das regides tropicais ocuparem 73% da area em que é
feito o cultivo do milho, a sua produgdo € menor (2 toneladas por hectare)
quando comparada com as regides temperadas (9 toneladas por hectare)
(PRAZANNA, 2014). Seu centro de origem é o México. De la ele se espalhou
pelo mundo devido a tribos indigenas que o levaram para outras regides da
América Latina, do Caribe e depois dos Estados Unidos e do Canada. Os
exploradores europeus levaram o milho para a Europa e, mais tarde, os
comerciantes levaram o milho para a Asia e a Africa (RANUM, 2014).

Quando se trabalha com plantas alégamas o objetivo do programa de
melhoramento é obtencdo de variedades e, principalmente, de hibridos
visando a utilizagdo da heterose, que consiste na superioridade da geracéo F1
em relagdo a média dos seus pais. Teorias que tentam explicar a ocorréncia
da heterose se fundamentam na heterozigosidade e na dominancia, que
afirma que a presenga de alelos diferentes confere um efeito conjunto
favoravel para o individuo ou que um alelo dominante (ou sobredominante)
confere maior superioridade genotipica (CRUZ, 2012).

Ha trés tipos de hibridos: simples, triplo e duplo, sendo essa geralmente
a ordem decrescente de uniformidade e produtividade. No trabalho de
Emygdio et al (2007), com milho, foram encontrados alguns hibridos duplos

com potencial produtivo superior a hibridos simples e triplos, indicando que a



generalizagao da superioridade do desempenho de hibridos de acordo com o
cruzamento que o originou n&o é apropriada.

Os hibridos simples s&o obtidos do cruzamento entre duas linhagens. Os
hibridos triplos sdo o resultado do cruzamento entre um hibrido simples e uma
linhagem. Os hibridos duplos envolvem o cruzamento de dois hibridos simples
(BOREM & MIRANDA, 2013).

Para formacdo do cultivar hibrido a ser langado, o programa de
melhoramento precisa de boas linhagens. Linhagens s&o organismos que
possuem quase todos os locos em homozigose. Sdo obtidas por ciclos
sucessivos de autofecundacao de populagdes, variedades sintéticas, hibridos
comerciais, etc. Nas espécies autdgamas o cultivar a ser langcado é uma
linhagem, mas também ¢é necessaria a formagao de hibridos para obtencao de
gendtipos de alto desempenho ao final do programa (TESSELE, 2017).

Os custos de produgdo dos hibridos simples sdo muito grandes,
refletindo em seu prego de venda. Pequenos agricultores os substituem por
hibridos triplos e duplos devido a esses custos. A diminuicdo da média da
populacdo das alégamas devido as autofecundagcbes €& chamada de
depressao por endogamia (BOREM & MIRANDA, 2013).

Independentemente se as plantas sdo autégamas ou aldbgamas ou
autégamas com frequente alogamia, os programas de melhoramento
consistem em varias etapas, sendo a primeira e mais importante a escolha de
genitores, como abordado por Borem e Miranda (2013). Estes autores relatam
que os programas de melhoramento envolvem recursos humanos, infra-
estrutura para testes e avaliagbes, métodos adequados de melhoramento e
germoplasma. A escolha inadequada de qualquer um desses componentes
limita o progresso do programa, mas a escolha inapropriada do germoplasma
talvez seja o fator mais critico e limitante.

Os objetivos do programa variam, sendo assim, a escolha dos
cruzamentos também deve variar. Usualmente, os melhoristas realizam
cruzamentos com diferentes objetivos. Os critérios de escolha de genitores,
bem como a metodologia de condugdo das populagdes segregantes, variam
com os diversos objetivos dos cruzamentos (BOREM & MIRANDA, 2013).



Um dos objetivos do programa é o desenvolvimento de cultivares, de
germoplasma ou estudos de aspectos genéticos de uma caracteristica em
dada espécie (BOREM & MIRANDA, 2013).

Para o desenvolvimento de germoplasma s&o necessarios genitores que
contenham caracteristicas que se deseja introduzir. Muitas vezes esses
genitores n&o possuem as caracteristicas comerciais adequadas, sendo
necessarios varios ciclos de melhoramento (BOREM & MIRANDA, 2013).

No estudo de aspectos genéticos, os genitores precisam ser bem
divergentes em relagdo a caracteristica analisada, possibilitando-se o estudo
do numero de genes, herdabilidade, etc (BOREM & MIRANDA, 2013).

Para escolher com maior seguranga as combinagdes que irdo resultar
em uma populacdo em que se podera ser retirado o novo cultivar € necessario
analisar as caracteristicas dos genitores. Deve-se sempre ter em mente que os
genitores escolhidos devem ser agronomicamente superiores e adaptados a
regiao de cultivo (BOREM & MIRANDA, 2013).

Escolha de genitores a partir de informagodes fenotipicas

A escolha de genitores podera ser feita por observagbes do bom
desempenho dos materiais em condi¢ées naturais de campo por meio de
ensaios de competicdo. Essa analise consiste na observagdo das médias,
obtidas a partir de informacdes de parcelas experimentais, de varios individuos,

recomendando-se as mais promissoras.

Outra forma de escolha seria a analise do histérico dos gendtipos como

pais, vendo se frequentemente originam uma prole com alto desempenho.

A analise de caracteristicas relacionadas com a caracteristica principal
do programa também é uma forma de escolha util. No trabalho de Entringer et
al (2014) foi verificado, pela analise de trilha, que dois caracteres, o volume do
grao e o volume de espiga apresentaram efeito direto sobre a produgao, sendo
essas caracteristicas eficientes no aumento do peso médio de espiga de milho

superdoce.

Escolher genitores com base unicamente em seu desempenho pode ser
questionavel, pois este critério nao contempla informagdo sobre a

complementariedade génica dos genitores além de ter confiabilidade
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questionavel quando se trabalha com caracteristica de baixa herdabilidade. A
herdabilidade é a por¢cao da variancia fenotipica que se deve a causas

genéticas.

Escolha de genitores agregando informagées sobre a diversidade
genética

O conhecimento das distancias genéticas entre os genitores podem ser
calculadas desde a analise de genealogias ou de técnicas multivariadas que
se utilizam de caracteristicas morfoloégicas como a anadlise de diversidade
genética (FILHO, 2004).

A andlise de diversidade consiste na formacdo de grupos onde os
genotipos similares sdo organizados. Pretende-se com isso que as maiores
diferencas estejam concentradas entre os grupos (CRUZ, FERREIRA &
PESSONI, 2011). A distancia entre os gendtipos pode ser medida pela
Distancia Euclidiana Média, em que n&o sdo necessarias repeticbes ou pela
Distancia Generalizada de Mahalanobis, que leva em consideragao as
variancias e covariancias residuais que existem entre as caracteristicas em
analise (CRUZ, FERREIRA & PESSONI, 2011).

Como o numero de estimativas estudadas €& muito grande, é
praticamente impossivel formar grupos pela simples analise das distancias. Por
conta disso sdo usados métodos de agrupamento ou de projegbes de
distancias em graficos. (CRUZ, FERREIRA & PESSONI, 2011)

Outra possibilidade de avaliar a diversidade genética entre os genitores
€ por meio da andlise dos componentes principais (ACP) ou de variaveis
candnicas. Estes procedimentos tém por objetivo analisar os dados a partir de
combinagdes lineares das variaveis originais. Quanto menos componentes
forem criados, melhor sera, pois eles representardo com mais clareza o
comportamento dos individuos (CRUZ, FERREIRA & PESSONI, 2011).

Apesar de toda importancia da diversidade genética, Moose € Mumm
(2008) afirmaram que a necessidade de diversidade genética deve ser
equilibrada pelo desempenho de elite, porque escolher os melhores pais € a

chave para maximizar a probabilidade de uma melhoria bem-sucedida.



Escolha de genitores agregando informagcdoes sobre a progénie em
cruzamentos dialélicos

Interessa ao melhorista, geralmente, bons genitores que ao serem
cruzados proporcionem combinagdes hibridas que apresentam elevada
capacidade especifica de combinagdo, com ao menos um dos genitores
apresentando elevada estimativa de capacidade geral de combinagao
(CANCADO, 2002).

Os cruzamentos dialélicos podem ser definidos como todas as
combinagdes duas a duas envolvendo n genitores. Ha varios métodos de
analise dialélica como a de Gardner e Eberhart, em que se avalia os efeitos de
variedade e heterose varietal; de Hayman, em que sdo obtidas informacdes
sobre o carater em estudo, os valores genéticos dos progenitores utilizados e
o limite de selecdo e o modelo de Griffing que estima a capacidade geral de
combinagao (CGC) e a capacidade especifica de combinacdo (CEC) (CRUZ
REGAZZ| & CARNEIRO, 2004). Pela CGC sao obtidas informacdes sobre a
concentracao de genes aditivos, enquanto que com os efeitos da CEC séao
medidos os efeitos génicos ndo aditivos (CRUZ, REGAZZI & CARNEIRO,
2004). Em alguns casos deve-se abrir m&o de genitores com alta CGC para
se ter uma alta CEC.

Griffing propds quatro modelos de dialelo em que a presenga dos
cruzamentos reciprocos, genitores e hibridos varia. Enquanto no tipo | todos
esses elementos estdo presentes, no tipo Il exclui-se os cruzamentos
reciprocos, no tipo lll os genitores e no tipo IV os genitores e os cruzamentos
reciprocos (FILHO, 2004).

Abordagem de escolha de genitores e hibridos envolvendo informagoes
moleculares

Até o século XX somente essas metodologias baseadas na informagao
fenotipica eram usadas. No fim desse século, estratégias de selegdo em que
eram usadas marcadores passaram a ser usadas. Marin (2005) definiu os
marcadores moleculares como segmentos de DNA que estdo fisicamente
ligados a locos que determinam caracteristicas de interesse. Podem ser
evidenciados por métodos que combinam o uso de enzimas de restricdo a

hibridizacdo entre sequéncias complementares de DNA, como no caso do
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“‘Restriction Fragment Length Polymorphisms” (RFLP) ou pela técnica de
‘Polymerase Chain Reaction” (PCR). O grande potencial do uso de
marcadores moleculares no melhoramento reside no fato de eles serem
praticamente ilimitados em numero, de facil detecgéo e se comportarem como
“caracteres” de heranga simples e previsivel, ndo sendo afetados pelo meio.

Vale lembrar que os marcadores nado sao afetados pelo meio, mas os
individuos sim, tendo diferentes genes sendo expressos de acordo com o local
em que estao situados. Um exemplo € o milho cultivado nas regides tropicais
que esta mais exposto a fatores de estresse abiodtico, como pragas e excesso
de chuvas, causando inundacdes, tendo mais alelos favoraveis relacionados a
sobrevivéncia nessas condicbes. Essa diferenca entre o milho tropical e
temperado precisa ser levada em consideragcdo quando analisado os dados
gendmicos (CHAKRADHAR et al, 2017).

Existem varios tipos de marcadores, como os Simple Sequence Repeats
(SSR), o Polymerase Chain Reaction -Random Amplified Polymorphism DNA
(PCR — RAPD), os Single Nucleotide Polimorphism (SNPS) e os RFLP. Os
primeiros a serem usados nos programas de melhoramento foram os RFLP, na
década de 1980 (GUIMARAES, 2009). Atualmente é utilizado em maior
quantidade os SNPs.

Ha milhares de SNPs espalhados pelo genoma dos organismos. A
importancia desses vai muito além do melhoramento. Eles foram usados na
identificacdo de mecanismos de resposta imune em plantas, algo que nunca
antes havia sido identificado nos vegetais (ZORZATTO et al, 2015).

Para a identificacdo e mapeamento de um marcador & necessario uma
populacdo segregante para a caracteristica de interesse que pode ser uma
populacdo F2, uma populacdo derivada de retrocruzamento ou mesmo uma
populacdo de linhagens endogamicas recombinantes (RILs) (MARIN, 2005).

As RILs podem ser definidas como um conjunto de linhas homozigoticas
derivadas de um ancestral comum, por um processo endogamico. O
desenvolvimento de RILs envolve muitas geragcdes de recombinacao, sendo os
gendtipos homozigotos normalmente fixados por autofecundagado (SCHUSTER
& CRUZ, 2013).

As informagdes moleculares s&o obtidas pela genotipagem dos
organismos. No caso das plantas podem ser retirados pedacgos de tecidos das
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folhas e realizados os procedimentos adequados para extragao do DNA a ser
analisado (EMBRAPA, 2010).

Esse DNA é levado as empresas de genotipagem como a lllumina.
Estando o genoma da espécie sequenciado sao produzidos adaptadores
universais de DNA ou RNA que se complementam com o DNA enviado. Esses
adaptadores sdo chamados de SNPchip. As bases nitrogenadas dos
nucleotideos da amostra sdo corados diferentemente por meio de técnicas
modernas de fluorescéncia. Essas cores sao detectadas por comprimentos de
ondas diferentes (RAFFAN & SEMPLE, 2011).

Os fragmentos de sequéncia estdo alinhados com a sequéncia de
referéncia. Onde ha discordancia com a sequéncia de referéncia, sua
frequéncia é usada para determinar se a variante é heterozigética ou
homozigotica. Bancos de dados de referéncia sdo pesquisados para determinar
se as variantes s&o novas ou previamente reconhecidas como SNPs (RAFFAN
& SEMPLE, 2011).

Tendo-se identificados os SNPs, é possivel seu uso nos programas de
melhoramento. A primeira técnica de uso dos marcadores no melhoramento foi
chamada de selegdo assistida por marcadores (MAS). Ela se baseia na
detecgdo de locos de caracteristicas quantitativas (QTLs) para identificar genes
envolvidos na expressao de caracteristicas complexas.

Essa técnica nao foi muito util, pois nem todos os QTLs segregados séo
identificados em um estudo e estdo superestimados (LADO, 2017). Estudos
envolvendo a MAS incluem a alteracdo da proporcdo de aminoacidos
presentes no endosperma do milho. Ha baixa quantidade dos aminoacidos
lisina e triptofano e se tem como objetivo criar um milho com o dobro da
quantidade desses aminoacidos presentes no milho comum. Utilizando-se
marcadores microssatélites, por meio da MAS, foi possivel acelerar o ritmo
dos programas de melhoramento que tem esse objetivo (BABU et al, 2014).

Devido aos problemas inerentes a MAS, outros métodos usando
marcadores foram criados, como a selecdo gendbmica ou selecdo gendmica
ampla (GWS). Para a GWS é importante apenas a presenga ou auséncia de
SNP na amostra analisada.

Ela é uma técnica melhor por fazer a predicdo do desempenho

genotipico analisando simultaneamente todos os efeitos do marcador no
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genoma. O objetivo da GWS ¢é obter um modelo que prediz o valor genético do
individuo, mas que nao necessariamente determina genes especificos
envolvidos no controle do carater. Ela trabalha com duas populagcdes: de
treinamento e de validagao (CRUZ, SALGADO & BHERING, 2013).

A populagdo de treinamento € usada para a genotipagem dos
marcadores moleculares e fenotipagem das caracteristicas de interesse,
obtendo-se equacgdes de predi¢cado dos valores genético-gendmicos.

Na predigdo dos valores genéticos gendmicos dos individuos por meio
da analise dos marcadores ocorre o problema de multicolinearidade e
dimensionalidade. A multicolinearidade deve-se ao numero de marcadores
usados ser bem maior do que o numero de individuos. A dimensionalidade é
devido a falta de independéncia entre os marcadores, por muitos destes
estarem no mesmo grupo de ligagao (desequilibrio de ligagao). Devido a esses
problemas ndo € possivel a realizagdo de uma analise de regressao
multivariada para predi¢cdo dos valores genéticos dos individuos.

A predicao é entao realizada usando-se os efeitos estimados com base
na populacdo de treinamento e submetidos a analise de correlagdo com os
valores genéticos obtidos via andlise dos dados fenotipicos, conseguidos por
metodologias-padrao (BLUP) (CRUZ, SALGADO & BHERING, 2013).

A populagao de validagao € usada para testar as equagdes de predigao
e avaliar a acuracia do modelo previamente estabelecido. Sendo a acuracia a
proximidade entre os resultados obtidos pelos modelos preditivos e os valores
reais. Ela também €& composta por individuos analisados quanto aos
marcadores moleculares e a fenotipagem (CRUZ, SALGADO & BHERING,
2013).

Para ser possivel analisar a acuracia das equacdes de predicao é
necessario que a populacdo de validacdo e de treinamento sejam
independentes, pois assim o0s erros associados aos valores preditos e
observados sado também independentes, e toda a correlacdo entre esses
valores é de natureza genética e indica a capacidade preditiva da GWS (CRUZ,
SALGADO & BHERING, 2013).

Sendo o0 modelo acurado é possivel utiliza-lo para predicao dos valores
genético-gendmicos dos individuos em geragdes futuras da populagdo de
melhoramento, sem que haja a necessidade de realizar-se a fenotipagem deles
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para as caracteristicas de interesse. A acuracia dos individuos nas geragdes
futuras é equivalente a acuracia estimada na populacao de validagdo (CRUZ,
SALGADO & BHERING, 2013).

As equacgobes de predicao dos valores genéticos gendmicos obtidas com
os dados fenotipicos e genotipicos associam a cada intervalo (delimitado pelos
marcadores moleculares), ou a cada marcador individual, o efeito na
caracteristica de interesse (CRUZ, SALGADO & BHERING, 2013).

Varios fatores atuam sobre a capacidade preditiva do modelo criado pela
selecdo gendbmica ampla como o desequilibrio de ligagdo populacional, a
herdabilidade, numero de QTLs e numero de locos que controlam a
caracteristica. Quanto menor o tamanho populacional, maior sera o
desequilibrio de ligagdo notado. O numero de QTLs influencia negativamente a
acuracia do modelo quando € usado baixa densidade de marcadores, o que faz
com que nem todos os QTLs estejam em desequilibrio de ligacdo com pelo
menos um marcador (CRUZ, SALGADO & BHERING, 2013).

E possivel adaptar os modelos preditivos da GWS em estudos de
predicdo de valores gendmicos de genitores e principalmente predizer
comportamento de hibridos de um conjunto grande de genitores. A
determinacao da capacidade genética de hibridos que nao foram realizados se
deve a obtencao gratuita do gendtipo de todos os individuos hibridos devido a
combinagdo dois a dois das marcas moleculares presentes nos pais, obtida
inicialmente para construcdo do modelo de predicdo para construcdo dos
melhores hibridos. Com o sucesso dessa metodologia, a recomendagao das
linhagens sera melhorada, podendo-se recomendar as superiores, mesmo que
estas estejam dentro de um grupo muito grande. Acredita-se que, além disso
sera possivel recomendar diretamente os melhores hibridos, fazendo-se
somente os cruzamentos que irdo resulta-los, sem gastos desnecessarios. Tais
fatos deverao ser investigados e proporcionarao valiosas informagdes para o

melhoramento de plantas cujo objetivo € a utilizagc&do de hibridos.
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3. Material e Métodos

3.1 Materiais

Os dados utilizados neste trabalho foram oriundos de simulacao
realizada no Laboratério de Bioinformatica da Universidade Federal de Vigosa,
localizado no Instituto de Biotecnologia aplicada a Agropecuaria (BIOAGRO)

utilizando o aplicativo computacional Genes (CRUZ, 2013).
Obtencao de informagoes fenotipicas e genotipicas de genitores

Foi simulado um experimento de avaliagdo de 200 linhagens, em relagéo
a cinco caracteristicas e feita a genotipagem de 1000 marcadores. A espécie
modelo usada foi Zea mays, conhecida popularmente como milho. Ela é uma
espécie diploide ( 2n =2x = 20) estando seu material genético concentrado em
dez grupos de ligagao que possuem tamanhos variados.

Foi considerado um grupo de marcas distribuidas nos dez grupos de
ligacdo com distancia entre locos variavel e que o marcador utilizado era do
tipo codominante. De todos os gametas possiveis de serem realizados (2'°%)
foram tomados 5000 e esses foram combinados aleatoriamente formando cada
individuo de uma populacao que, por sucessivas geracdes de autofecundacao,
derivou 200 linhagens endogamicas recombinantes (RILS).
Foi suposto que esses gametas originaram-se de F1s obtidas de dois genitores
homozigotos contrastantes.

O valor genético total expresso por um determinado individuo foi
estimado a partir da expresséo (CRUZ, SALGADO & BHERING, 2013):

G= M+ ai+d; (1)

Em que:
di sdo os efeitos de dominancia no gendtipo i, ou seja, o efeito dado
pela presenga de dois alelos diferentes no mesmo loco em cromossomos

homalogos;

a; séo os efeitos aditivos presentes no gendtipo i, dado por:
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g
a; = zpjaj (2)
j=1

Em que:

a;€ o o efeito do alelo favoravel no loco j, considerado igual a 1, O ou -
1 para as classes genotipicas AA, Aa e aa, respectivamente;

e

p;€ a contribui¢do do loco j para a manifestagéo da caracteristica estabelecida

no trabalho a partir de pesos gerados por valores de uma distribuicdo binomial
(p+q)" sendo p=q = 0,5 e n igual a g-1 (g= numero de genes que controlam o
carater). Assim, no processo de simulagao foi admitido que ha genes que tem
maior efeito sobre a caracteristica do que outros.

As caracteristicas que foram simuladas estdo detalhadas na Tabela 1. As
informacgdes estabelecidas para fins de simulagdo foram obtidas tomando por
base informagdes disponiveis na literatura para um conjunto de caracteristicas
consideradas relevantes para a cultura do milho. Trata-se de apenas valores
referenciais utilizados para fins de comparagdo do desempenho das
metodologias utilizadas sem prejuizo na extrapolagao dos resultados obtidos.
Alguns dados foram estabelecidos levando em conta os outros parametros da

caracteristica analisada.

Tabela 1 - Valores estabelecidos, para fins de simulagdo, tomando como

referéncia algumas caracteristicas mensuradas na espécie modelo Zea mays

Caracteristica Numero Média Coeficiente de Grau médio Herdabilidade
de genes variagdo de dominancia
X4 12 4,38 19,06 0,47 0,86
Xo 23 7,03 7,42 0,56 0,7
X3 31 27,67 9,99 1 0,5
X4 14 238,94 11,05 0,89 0,4
Y 60 149,16 12,56 0,3 0,33

Fonte: SOLFERINI 2010, BRITO 2010, FALUBA et al 2010, SOUZA et al 2016.

O grau médio de dominéancia (gmd) tem influéncia sobre os individuos
heterozigotos, situando-os em uma posigéo diferente do ponto médio entre os
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homozigotos dominante e recessivo. Podendo, nos casos em que o gmd &
superior a 1, segundo a teoria da sobredominancia, causar a heterose, ou seja,
a superioridade do F1 em relacdo a média de seus pais (CRUZ, 2012).

Os fendtipos dos individuos (i) foram gerados segundo o modelo (CRUZ,
SALGADO & BHERING, 2013):

Fi= G+ M (3)
Em que:

G é o efeito genético dado pelo somatério dos efeitos genéticos de cada
loco e pelo desvio de dominancia, conforme exposto na equagao (1)

e

M; o efeito ambiental, gerado segundo uma distribuicdo normal com
meédia zero e variancia compativel com a herdabilidade da caracteristica
simulada, dada pela seguinte expressao:

95

h? = = (4)

of
Em que:
0g2 refere-se a variancia genética associada a caracteristica simulada;
afz corresponde a variancia fenotipica.

Foram atribuidos entre quatro e oito genes em comum entre as
caracteristicas e ha muitos genes que estdo no mesmo grupo de ligagéo, ou
seja, ha genes que determinam tanto a caracteristica x4 como a caracteristica
X2 e/ou que estdo localizados no mesmo cromossomo, indicando a existéncia
de correlagdes genéticas proporcionadas tanto por ligagdo génica quanto por

pleiotropia.

Obtencao de informagodes fenotipicas e genotipicas de hibridos

A partir do conjunto de informagdes genotipicas e fenotipicas de cada
linhagem foram gerados um novo conjunto de dados representados pelas
combinagdes hibridas, num total de 19900 hibridos (C?200).

Valores reais continuos e discretos dos hibridos e genitores

Para fins de comparagao foram utilizados os dados referentes aos
valores genotipicos simulados dos hibridos e dos genitores. Outra alternativa
utilizada foi a transformacao destes dados com distribuicdo continua em

valores discretos. Assim, os valores genotipicos dos hibridos foram
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organizados equitativamente em cinco grupos em relagdo a sua qualidade,
tomando por base a caracteristica principal (Y), em 6timos, bons, médios, ruins
e péssimos. Para organizagao das informagdes das linhagens nesses grupos
foi usada a informagcdo da capacidade geral de combinagdo das mesmas,
obtidas por meio do dialelo de Griffing a partir da analise dos valores
genotipicos.

O modelo de dialelo de Griffing usado foi do tipo Il, em que se exclui os
F1’s reciprocos (CRUZ, SALGADO & BHERING, 2013).

O modelo estatistico usado nesse dialelo esta representado a seguir:

Yj=m+ g+ g;+s;+ & (5)

Sendo:

Yjj o valor médio da combinagé&o hibrida (i # j) ou do progenitor (i = j);

m a média geral;

gi e g; os efeitos da capacidade geral de combinacdo do i-ésimo e do j-
€simo progenitor, respectivamente;

sj o efeito da capacidade especifica de combinagdo para os
cruzamentos entre os progenitores de ordemii e j;

& 0 erro experimental medio.

A capacidade geral de combinagéo para cada um dos 200 genitores foi

dada por:

A~ 1 2
gi =G Wa+ Yi— S Y] (6)

Onde:
gi a capacidade geral de combinagao do genitor i;
p o numero de progenitores analisados;
Y; total do cruzamento do genitor i com o genitor i;
Y. total da caracteristica analisada para o gendtipo i;
e

Y .. total para a caracteristica analisada em relagao a todos os genétipos.
3.2 Estratégias de escolhas de genitores para fins de hibridagao

3.2.1 Abordagem tradicional (apenas informagao fenotipica)
O método tradicional de escolha dos pais leva em consideracdo apenas

o valor fenotipico dos mesmos. Foram abordadas trés metodologias
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tradicionais diferentes para fins de escolha de genitores destinado a hibridagéo
para derivagdo de populagdes segregante: baseada apenas na informacao da
caracteristica de interesse obtida em ensaio de competicdo; baseada na
informacao fenotipica da variavel de interesse agregando-se informagdes sobre

a diversidade genética multivariada; e baseada em analise dialélica.

Analise do desempenho per se acompanhado de analise de diversidade
genética

Apesar do interesse ser a escolha de 10 linhagens superiores tendo-se
como referéncia a caracteristica Y, adotou-se como critério fazer uma pré-
selecdo. Assim, primeiramente foram consideradas as informagdes obtidas no
desempenho per se a partir das quais foram pré-selecionados 20 genitores
levando-se em consideragdao seu desempenho em relacdo a caracteristica Y.
Posteriormente foi realizado a analise de diversidade genética apenas com
este grupo pré-selecionado. A distancia entre os gendtipos foi medida pela
distdncia Euclidiana média. Essa distadncia pode ser medida pela seguinte

expressao:

-
=

o 5,0, — %)
R ™)
Em que:

d;,: distancia euclidiana média entre os genitores i e i’;
v: numero de caracteristicas estudadas;

e

¥;;: valor médio do i-ésimo genitor em relagdo a j-ésima variavel.

Foi suposto durante a simulagcdo que havia genes em comum e no
mesmo grupo de ligacdo entre as caracteristicas e, portanto, uma certa
correlagao. Apesar disso, foi usada a distancia euclidiana média porque em
estudos de melhoramento praticamente ndo existem caracteristicas que n&o
tenham nenhuma relagado (CRUZ, FERREIRA & PESSONI, 2011).
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Com a matriz de distdncias em méos foi realizado o método de
agrupamento de Tocher. Segundo Cruz, Ferreira & Pessoni (2011) esse método
consiste na identificacdo do par de individuos mais similares para formar o
grupo inicial. Posteriormente é avaliada a possibilidade de inclusdo de novos
individuos, tendo-se como critério que a distancia meédia intragrupo deve ser
menor que a distdncia média intergrupo. Como critério para inclusdo dos
genotipos em um grupo € analisado se o valor médio das distancias dentro do
grupo (d (grupo)/n) esta abaixo do valor maximo da medida de dissimilaridade
encontrado no conjunto das menores distancias envolvendo cada individuo (8).

Assim:
Se d grupoy/n = 8, inclui-se o individuo k no grupo;
Se d grupoy/n > 06, o individuo k n&o € incluido no grupo.

Como o objetivo da analise era escolher os pais mais distantes
geneticamente, a matriz de dissimilaridade foi transformada em similaridade
estando as menores distancias associadas aos gendtipos mais diferentes,
tendo-se um Tocher invertido. Deve-se portanto fazer a escolha dos genotipos

mais distantes analisando-se o interior dos grupos.

Para analise complementar foi usada a analise de componentes
principais que consiste em uma técnica da estatistica multivariada que
transforma um conjunto de variaveis originais em outro conjunto de variaveis de
mesma dimensao denominadas de componentes principais com o objetivo de
redistribuir a variagdo observada nos eixos originais de forma a se obter um
conjunto de eixos ortogonais nao correlacionados. Essa analise € muito util nas
analises genéticas por agrupar os individuos de acordo com sua variagao, ou
seja, segundo seu comportamento dentro da populagao, representado pela
variagdo do conjunto de caracteristicas que define o individuo, portanto, a
técnica agrupa os individuos de uma populagao segundo a variacdo de suas
caracteristicas (VARELLA, 2008).

Para realizar a analise de componentes principais & conveniente
padronizar as variaveis, pois normalmente elas estdo em unidades de medida
distintas. Uma das formas € estabelecer que a varidncia entre as

caracteristicas seja 1:
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x..
J_i=12,.,nej=12,..,p (8)
S(xj)

Zij =

Em que:

S(xj) € 0 desvio padrao da caracteristica j;

z; € o valor padronizado da caracteristica j no individuo i

e

X;j € o valor da caracteristica.

Em seguida faz-se necessario ter a matriz de correlagdo entre as
caracteristicas R. Os componentes principais sdo determinados resolvendo-se
a equacgao caracteristica da matriz R, isto é:

detfR—AI]= 0ou|R—AI|=0 9

Se a matriz R for de posto completo igual a p, isto €, ndo apresentar
nenhuma coluna que seja combinacao linear de outra, a equagdéo R — Al =0
tera p raizes chamadas de autovalores ou raizes caracteristicas da matriz R.

Sejam A+, A2, As, ..., Ap @s raizes da equagédo caracteristica da matriz R,
ent&o:

M>A> A ..> )\p

Para cada autovalor Ai existe um autovetor ai:
-ail-
a;,

a=| (10)

_aip_
Os autovetores a; sdo normalizados, isto €, a soma dos quadrados dos
coeficientes é igual a 1, e ainda sido ortogonais entre si. Devido a isso

apresentam as seguintes propriedades:

P
Zafj -1 (@.q=1) (11

=1

~.

E YP_ ai;.a; =0(d; .8 =0parai # k)

Sendo &; o autovetor correspondente ao autovalor Ai , entdo o i-ésimo
componente principal é dado por:
Yi = ai1X1 + ai2X2 + -+ aipo (12)
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O primeiro componente é o que apresenta maior variancia e assim por
diante (VARELLA, 2008).

Dos 20 genitores disponiveis, considerados de bom desempenho para 'y,
os dez mais distantes foram escolhidos. Com esses dois procedimentos
pretendia-se obter pais bons e distantes, seu uso € recomendado pelos
melhoristas, como mencionado por Cruz, Ferreira & Pessoni (2011) que
relatam que o sucesso de um programa de melhoramento reside na existéncia
de variabilidade na populagao de trabalho. Melhoristas tém recomendado, para
a formacdo de uma populagdo base (ou populagdo de melhoramento), o
intercruzamento entre cultivares de desempenho superiores e divergentes

entre si.

Desempenho per se acompanhado de analise dialélica

Foram pré-selecionados 20 genitores levando-se em consideragao seu
desempenho em relagdo a caracteristica principal Y. Posteriormente estes
genitores e suas combinagdes hibridas foram avaliados em sistema dialélico.
Os dados obtidos foram submetidos a analise dialélica e a analise da
capacidade combinatéria geral com objetivo de identificar os 10 genitores com

maior valor genético aditivo.

Desempenho per se acompanhado de analise de diversidade genética e
de analise dialélica

Neste caso realizou-se uma primeira pré-selecdo de forma que os 40
melhores genitores em relagdo a caracteristica Y foram identificados e também
analisados quanto a diversidade genética usando-se o método de Tocher
invertido e a analise de componentes principais. Desses genitores, realizou-se
nova pré-selegcédo de forma que os 20 de bom desempenho e divergentes foram
escolhidos. Posteriormente foi realizada a analise dialélica a partir das
informacdées dos 20 pais que foram cruzados entre si formando as
combinagdes hibridas. Assim, finalmente obteve-se dez genitores com bom
desempenho, divergentes e de maior valor genético aditivo tendo em vista a

sua maior capacidade geral de combinagao quanto ao carater Y.
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3.2.2 Abordagem com informagao molecular
Neste caso o critério de escolha dos genitores foi o valor genético-
gendmico predito obtido a partir da abordagem utilizada na sele¢do genémica
ampla. A Selegdo Gendmica Ampla consiste em um modelo que prediz o valor
genético do individuo, sem determinar genes especificos envolvidos no carater.
Para modelar o efeito dos marcadores foi usado o Ridge Regression-
Best Linear Unbiased Prediction (RR-BLUP), denominado de regressao
aleatdria. O RRBLUP assume que os efeitos dos marcadores sao aleatérios e
apresentam distribuicdo normal com variancia constante. Foi usado, segundo
Cruz, Salgado e Bhering (2013) o seguinte modelo para modelar os efeitos dos
marcadores:
y=Xg+e (13)
em que:
y é o fendtipo;
X é uma matrix de incidéncia de dimensdes N (numero de individuos) x
n (numero de marcadores);

g é o vetor de coeficientes de regressdo, com distribuicdo normal (0O,

e é o erro aleatério com distribuicdo normal (0, 0% ).
Os efeitos dos marcadores podem ser estimados pela equacéio:
g=(XX+I\N"Xy (14)
em
A = k = 0%/ 0% é constante para todos os marcadores. A variancia dos
marcadores é constante, e em geral k deve ser considerada como fungao da
variancia genética aditlva.
Tendo-se o efeito predito de cada marcador € possivel obter o valor
genético gendmico (VGG) predito dos individuos:
VGG = Y Xi gi (14)
em que:
n € o numero de marcadores dispostos no genoma,
Xi é a linha da matriz de incidéncia que aloca o gendtipo do i-ésimo
marcador para cada individuo
e
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di é o efeito estimado do i-ésimo marcador.

No presente trabalho, as populacdes de treinamento e validacdo foram
todas as linhagens, genotipadas para os marcadores e fenotipadas para as
caracteristicas de interesse. Os 10 melhores genitores em relagdo ao valor
gendmico predito foram escolhidos.

Como as populagdes de validacdo e de treinamento sdo as mesmas
sera usado para medir a acuracia do modelo a simples correlacédo de Pearson
entre o valor genético real dos individuos e o valor genético genémico:

Yica(xi — i — ¥)
(n — Doyoy

(15)

Pxy =

Em que:

p denota o coeficiente de Pearson;

n numero de termos;

X; e y; S&0 0s valores das variaveis X e Y para o individuo i;
X e y sao as médias dos variaveis X e Y;

oy e oy S80 0s desvios padrao das variaveis X e Y.

A significancia dessa correlagdo foi analisada pelo teste t a 1% de

probabilidade.

3.3 Comparagao dos resultados de escolha de genitores

Os resultados das técnicas apresentadas anteriormente relativas a
escolha de genitores foram comparados com os resultados genotipicos
guardados inicialmente, analisando-se em qual das cinco classes (6tima, boa,

média, ruim, péssima) as linhagens escolhidas estavam.

3.4 Capacidade de predicao do modelo frente as outras caracteristicas

Foi analisado se a capacidade de predicao do modelo variava alterando-
se a herdabilidade e o numero de genes usando-se as outras caracteristicas
simuladas. Para isso, avaliou-se a correlagao entre os valores genéticos reais e
preditos pelo modelo, também analisando-se a significancia dessa correlagao

pelo teste t a 1% de probabilidade.
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3.5 Predicao dos hibridos nao realizados

Foi também utilizada a abordagem da GWS porém, neste caso, a
populacdo de treinamento foi constituida pelas 200 RILs acrescida da
informacdo de 190 hibridos formados da combinacdo dois a dois de 20
individuos do primeiro dialelo, em que os pais foram submetidos apenas ao
ensaio de competicido. A inclusdo dos hibridos foi realizada visando adicionar
informagdes de locus heterozigoticos a populagdo de treinamento, de forma a
incrementar a acuracia preditiva da GWS para as populagdes hibridas. O
modelo de predicao foi utilizado numa populagao de validagéao constituida por
todos hibridos. Ele € um modelo simples que considera a presenca de efeitos
de dominancia ( gmd ) igual a zero para todas as caracteristicas.

Os valores gendbmicos obtidos para os hibridos via GWS foram
comparados com valores gendmicos reais, guardados inicialmente e
novamente pela correlacdo de Pearson entre os valores genéticos reais e
preditos, foi analisada a acuracia do modelo de predi¢do. A significancia da

correlagao foi avaliada pelo teste t a 1% de probabilidade.
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4. Resultados e Discussao

4.1 Estratégias de escolhas de genitores para fins de hibridagao

4.1.1 Abordagem tradicional (apenas informagao fenotipica)

Escolha de genitores com base em informacgao de ensaios de competi¢cao
acompanhado de analise de diversidade genética

Nos programas de melhoramento a analise fenotipica de dados costuma
ser rotineiramente realizada com o objetivo de escolha dos melhores
gendtipos, mas na maioria das vezes, principalmente em caracteristicas muito
influenciadas pelo ambiente e controlada por um grande numero de genes
(caracteristicas quantitativas), nem sempre os melhores fendtipos
correspondem aos melhores gendtipos.

Uma das formas de se fazer a escolha dos pais por métodos fenotipicos
€ a analise do desempenho per se em que sao analisadas as caracteristicas
dos genitores e escolhidos os melhores. As caracteristicas analisadas s&o
mensuradas em relagdo a suas médias e normalmente a escolha leva o
critério univariado, ou seja, é dado foco em uma caracteristica.

Apesar da escolha wunivariada, normalmente os genitores tém
desempenho parecido em relacdo as outras caracteristicas, por haver
correlagao entre elas, seja dado por ligacdo génica ou pleiotropia. Sendo a
ligacdo génica a presenga de genes em um mesmO Cromossomo e a
pleiotropia, um gene determinando duas ou mais caracteristicas diferentes. A
correlagdo devido a ligagdo génica muitas vezes € perdida no processo de
recombinacao para formacao de gametas, mas como a populagao de trabalho
simulada é RILS os eventos de recombinagao estao fixados e esse problema
nao existiu. Por isso que esse tipo de populagao costuma ser muito usada em
estudos genéticos. Brondani (2003) afirmou esse uso dizendo que, apesar de
ser bastante trabalhoso obter uma populacdo RIL, elas sdo uteis para a
analise genética, por terem fixado os eventos de recombinagé&o, originando um

mapa de ligagdo que pode servir como referéncia para analises de QTLs para
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varias caracteristicas, locais e anos, aumentando a confiabilidade dos
resultados.
Esta relacdo entre as caracteristicas foi vista no trabalho, como

mostrado na Tabela 2.

Tabela 2 - Correlagao fenotipica (acima da diagonal) e genotipica (abaixo da
diagonal) entre as caracteristicas. Em negrito as correlagdes com a

caracteristica Y.

Caracteristicas X1 Xo X3 X4 Y
X4 - 0,0829"™  0,1772*  -0,0324" 0,2047**
X2 0,0594" - 0,1188"  0,2449** 0,0825"°
X3 0,2400** 0,2517** - 0,1518* 0,2861**
X4 0,0063™ 0,387**  0,4608** - 0,2457**
Y 0,4691** 0,2137** 0,5498**  0,4758** -

*%*

, " significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste t

A diversidade genética geralmente é quantificada por uma medida
multivariada, por levar em consideragdo mais de uma caracteristica ao calcular
a distancia entre os genitores. Com os 20 genitores pré-selecionados por ter
melhor desempenho em relagdo ao ensaio de competicdo em Y foi empregado
o método de “Tocher invertido” uma vez que a analise foi feita a partir da matriz
de similaridade e n&do da matriz de dissimilaridade como normalmente &
realizado. Assim, com esta estratégia os grupos formados representavam
agrupamento de genitores divergentes tornando facil o reconhecimento dos
pais mais distantes geneticamente. Foram formados nove grupos por esse
método, estando na Tabela 3, os resultados da distribuicdo dos gendtipos
dentro desses grupos.

Pode-se notar que ha bastantes grupos formados por apenas um ou dois
genitores. Isso ocorre, segundo Vasconcelos et al. (2007), porque o método de
Tocher utiliza de um critério global de agrupamento se baseando na maior
entre as menores distancias encontradas na matriz de dissimilaridade (nesse
caso de similaridade por envolver uma modificagdo na analise) durante todo o

processo.
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Tabela 3 - Agrupamento de genitores, pré-selecionados com base no
rendimento, de acordo com o método de otimizagdo de Tocher invertido
utilizando a matriz de similaridade expressa pelo complemento da distancia

Euclidina média padronizada.

1(*) 171 152 67 167 149 150 8 175 96
137

Il 187 121

1] 65 22

v 196

\Y 83

VI 172

VI 133

VI 138

IX 37

(*) Cada grupo agrega genitores com alta dissimilaridade

Apos o método de Tocher invertido foi realizada a analise dos
componentes principais. O numero de componentes é sempre menor ou igual
ao numero de variaveis originais. As variancias simples e acumulada dos cinco

componentes principais estdo descritas na Tabela 4.

Tabela 4 - Porcentagem de variagdo simples e variagdo acumulada por
componente principal (CP) obtida da analise de componentes principais entre

20 linhagens para cinco caracteristicas fenotipicas (x1, X2, X3, X4 € X5).

CP1 CP2 CP3 CP4 CP5
Variagao Simples 39,59 24,02 18,67 13,12 4,6
Variagdo Acumulada 39,59 63,61 82,28 95,4 100

O componente principal 1 retém a maxima variabilidade dos dados. Foram
escolhidos, para a analise de componentes principais, os componentes 1, 2 e
3, sendo, portanto, tridimensional o grafico formado pela projecédo dos escores
obtidos pelos componentes (Figura 1). A escolha desses componentes deve-se
ao envolvimento deles com um minimo de 70% da variagao disponivel que,

Regazzi (2000) determinou como ideal.
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Figura 1 - Dispersdo grafica dos 20 melhores genitores segundo o ensaio de
competicdo. Os gendtipos mostrados estdo codificados para numeros entre 1 a
20 sendo correspondentes, respectivamente, a 171, 167, 65, 187, 150, 175,
196, 172, 138, 133, 37, 149, 137, 96, 8, 152, 83, 22, 67 e 121.

T Pz

; ; ’ | | I
£5 4

Por meio dessas analises foram selecionadas dez linhagens do grupo |
formado pelo Tocher invertido (152, 137, 8, 167, 96, 171, 150, 149, 175 e 67)
e, ao se formar os 45 hibridos (combinagéo dos dez pais dois a dois), tem-se,
respectivamente, que 40% e 37,8% estariam no grupo dos classificados como

otimos (Figura 2).
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Figura 2 - Distribuicdo, nas cinco classes de desempenho, das linhagens
escolhidas pela metodologia ensaio de competicdo somado a analise de

divergéncia genética e dos hibridos formados pelo cruzamento entre essas

linhagens.
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Ensaio de competicdo acompanhado de analise dialélica

Com o estudo da diversidade genética é possivel a obtengcdo de pais
distantes que deverdo se complementar para produzir os cruzamentos, mas
nao de pais com um alto valor genético aditivo, que seria o melhor para um
programa de melhoramento que se preocupa com a obtengdo do hibrido e
com a manutencdo dos genitores tendo em vista a obtengdo comercial do
hibrido em campos de produg¢dao. Uma das formas de reconhecer o potencial
genético aditivo dos genitores é por meio da analise dialélica de Giriffing,
observando, por meio deste procedimento, a capacidade geral de combinacao
dos pais, que é uma medida expressa por uma fungdo do efeito aditivo dos
genes.

No experimento em questéo, antes de ser realizada a analise dialélica foi
realizado uma pré-selecao por meio do ensaio de competicao, escolhendo-se
as 20 melhores linhagens fenotipicamente para serem cruzadas. Os
resultados da capacidade geral de combinacéo de cada linhagem, obtidas por

meio dos hibridos formados do cruzamento dois a dois entre as 20 linhagens
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anteriores e pertinentes somente a esta situagcao, sdo mostrados na Tabela 5.

Foram escolhidas as 10 linhagens de maior CGC.

Tabela 5 - Capacidade geral de combinagao (CGC) das 20 melhores linhagens

pré-selecionadas segundo o ensaio de competicéo.

Linhagens Efeito da CGC

8 -0,00557
22 -0,06383
37 0,010185
65 -0,12805
67 -0,10216
83 -0,18714
96 0,101184
121 -0,08809
133 0,134214
137 0,021983
138 0,365462
149 -0,14545
150 0,021529
152 -0,12627
167 -0,13085
171 -0,06996
172 0,088535
175 0,070472
187 -0,06522
196 0,299011

Dentre as linhagens escolhidas ( 8, 37, 96, 133, 137, 138, 150, 172, 175 e
196) e dos hibridos formados, 60% e 42,2%, respectivamente, estavam no
grupo dos 6timos (Figura 3), mais do que nas duas estratégias descritas
anteriormente, mostrando que a informacao sobre a CGC realmente conduz a

uma melhor escolha de pais e hibridos.
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Figura 3 - Distribuicdo nas cinco classes de desempenho das linhagens
escolhidas pela metodologia ensaio de competicdo somado a analise dialélica
e dos hibridos formados pelo cruzamento entre essas linhagens.
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Com a analise dialélica foram obtidos pais com uma alta concentracao
de alelos favoraveis gerando uma populagdo de trabalho com melhor
desempenho, mas esse desempenho poderia ser melhorado ao ser incorporar
uma analise de diversidade genética, pois os pais obtidos terdo alelos

favoraveis diferentes, havendo complementariedade nos cruzamentos.

Ensaio de competicao acompanhado de analise de diversidade genética e
de analise dialélica

Com o objetivo de se ter pais bons, com efeitos aditivos e
complementares foi feito o ensaio de competicio somado a diversidade
genética e a analise dialélica. Os 40 melhores pais fenotipicamente em
relagdo a caracteristica Y foram submetidos a analise de diversidade genética
por meio do método de Tocher invertido. Foram formados vinte e quatro
grupos por esse meétodo, estando na Tabela 6 a distribuicdo dos genitores
dentro desses grupos.
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Tabela 6 - Agrupamento dos gendtipos de acordo com o método de otimizagao

de Tocher invertido utilizando a matriz de similaridade.

[(*) 171 177 60 21 175 152 149 167 156
153 61 150 55

Il 6570

1] 96 137

v 8 67

\ 92172

VI 187

VI 185

VI 133

IX 37

X 11

Xl 44

Xl 196

XMl 192

XV 34

XV 131

XVI 2

XVII 139

XVII 173

XIX 121

XX 138

XXI 83

XXl 89

XX 179

XXIV 22

(*) Cada grupo agrega genitores com alta dissimilaridade

Novamente, poucos grupos concentraram a maior parte dos gendtipos e
muitos grupos foram formados por apenas um gendtipo devido ao critério
global de agrupamento do método de Tocher (VASCONCELQOS et al. ,2007).
Apos o método de Tocher foi realizada a analise dos componentes principais

que utiliza uma transformagcdo ortogonal para converter um conjunto de
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variaveis possivelmente correlacionadas em um conjunto de valores de
variaveis linearmente nao correlacionadas. A variancia simples e acumulada

dos cinco componentes principais esta na Tabela 7.

Tabela 7 - Porcentagem de variagao simples e variagdo acumulada por
componente principal (CP) obtida da analise de componentes principais entre

40 linhagens para cinco caracteristicas fenotipicas.

CP1 CP2 CP3 CP4 CP5
Variagédo Simples 34,44 22,8 22,31 13,57 6,88
Variacao Acumulada 34,44 57,24 79,55 93,12 100

Os componentes 1, 2 e 3 juntos envolveram mais de 70% da variagao
disponivel, sendo esses escolhidos para a andlise e devido a isso, novamente
o grafico formado é tridimensional (Figura 4).

Com os 20 genitores escolhidos como mais divergentes, considerando-se
os grupos do Tocher invertido e a analise grafica, foi realizada a analise

dialélica, estando a capacidade geral de combinagéo desses na Tabela 8.
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Figura 4 - Dispersao grafica dos 40 melhores genitores segundo o ensaio de
competicdo. Os gendtipos mostrados estdo codificados para numeros entre 1 a
40, sendo correspondentes, respectivamente, a 2, 8, 11, 21, 22, 34, 37, 44, 55,
60, 61, 65, 67, 70, 83, 89, 92, 121, 131, 133, 137, 138, 139, 149, 150, 152, 153,
156, 167, 171,172,173, 175, 177, 179, 185, 187, 192 e 196.
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Tabela 8 - Capacidade geral de combinagao das 20 linhagens mais divergentes

segundo a analise dialélica.

Linhagens Efeito da CGC
8 -0,06361
21 0,046135
55 -0,35756
60 -0,16322
61 -0,12744
65 0,011768
67 0,04504
70 -0,12974
96 0,065484
137 0,269265
149 -0,1244
150 -0,14762
152 0,018256
153 0,283423
156 -0,02198
167 -0,04458
171 0,238543
172 0,150209
175 0,074564
177 -0,02253

Foram selecionadas as dez linhagens de maior capacidade geral de
combinagao (21, 65, 67, 96, 137, 152, 153, 171, 172 e 175) e formados 45
hibridos estando, respectivamente, 70% e 53,3% no grupo dos 6timos (Figura
5) mais do que nas outras trés metodologias apresentadas. Além disso,
nenhum dos hibridos se enquadrou na classificagcdo de ruim, como havia
acontecido anteriormente. Esses resultados mostram a potencialidade das
técnicas biométricas apontando que a analise em que se utiliza de trés
metodologias (seleg¢ao visual, diversidade genética e analise dialélica) € melhor
do que a dupla. Essa conclusdo é sustentada por Dudley (1982) que afirmou

que os genitores selecionados para cruzamento devem apresentar elevada
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frequéncia de alelos favoraveis e a variancia genética entre si deve ser aquela
observada entre os locos favoraveis que um genitor tem e o outro ndo, sendo
esses resultados possiveis utilizando-se analises de diversidade genética e
dialélica.

Ferreira (1995) em seus trabalhos com milho constatou realmente que
fazer preliminarmente uma analise de diversidade genética antes do dialelo
seria util para determinar variedades que teriam uma boa capacidade de
combinagao. Assim, seriam selecionados os pais mais divergentes, sendo
feitos somente os cruzamentos necessarios que teriam maior chance de

SUCessoO.

Figura 5 - Distribuicdo nas cinco classes de desempenho das linhagens
escolhidas pela metodologia ensaio de competicdo somado a analise de
diversidade genética e anadlise dialélica e dos hibridos formados pelo
cruzamento entre essas linhagens.
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4.1.2. Abordagem com informagao molecular

O critério de escolhas dos genitores para formagédo da populagdo de
trabalho pode ser melhorado ao se fazer uso de informagdes moleculares para

prever o valor genético genémico dos pais. Assim, o melhorista podera gerar
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um novo valor fenotipico (valor genético gendmico) predito a partir de analises
segundo modelos obtidos pela abordagem da sele¢do genémica ampla.

Para constatar a capacidade dos marcadores em capturar a variagao
genética do carater quantitativo para construgdo do modelo de predi¢ao foi
analisado o comportamento de segregacdo dos marcadores, dado que a
populacdo analisada representava um conjunto de RILs, encontrando-se que
1,6% apresentavam segregacao distorcida em relacdo a esperada (1:1). Essa
frequéncia bem baixa indica que os marcadores eram de boa qualidade para a
genotipagem. Quando os dados s&o reais, os marcadores que apresentam
segregacao distorcida sdo descartados, como no trabalho de Sibov et al (2003)
de mapeamento molecular de milho tropical usando marcadores
microssatélites.

Na predicao, a populagéo de treinamento e de validagao foram todas as
linhagens, genotipadas para os marcadores e fenotipadas para as
caracteristicas de interesse. As melhores linhagens obtidas por meio do modelo
de predicéo criado se enquadravam totalmente no grupo das 6timas, indicando
a capacidade desse método de obter bons genitores.

Sendo as linhagens escolhidas cruzadas, tem-se 66,7% das populag¢des
hibridas na classe dos otimos (Figura 6), mais do que em todas as
metodologias anteriores, evidenciando que o uso da modelo de predigao

gendmico é util para na formacgao de hibridos.
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Figura 6 - Distribuicdo nas cinco classes de desempenho das linhagens
escolhidas por meio do valor genotipico predito fornecido por meio da selegéo
gendmica ampla e dos hibridos formados pelo cruzamento entre essas

linhagens.
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A correlagdo de Pearson entre o valor genético genbmico e o valor
genético real foi significativa pelo teste t a 1% de probabilidade, com valor
0,917 (Figura 7). Como anteriormente dito, essa correlagao indica a acuracia

do modelo de predicao.
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Figura 7 - Dispersdo dos valores genéticos reais e os valores gendmicos

preditos mensurados nos genitores, com estimativa de correlagao de 0,917.
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Apesar do critério de selecido univariado, como o ensaio de competicao
e a analise dialélica, a selecdo gendmica apresentou resultados muito
superiores, pois ao se utilizar dos marcadores moleculares para a escolha dos
pais, foi formado o fendtipo enriquecido (F*), que se aproximou do gendtipo,
como era desejado. Ao se utilizar apenas de informagdes fenotipicas pode-se
estar selecionando um individuo que simplesmente aproveita de forma melhor
0 ambiente e ndo necessariamente que possua alelos favoraveis, que seria o
ideal (TESSELE, 2017).

4.2 Capacidade de predicdo do modelo aplicado as outras caracteristicas

Com o objetivo de avaliar se a acuracia dos modelos de predi¢cao se
alteram em fungdo da herdabilidade e do numero de genes foi analisada a
correlagdo entre os valores genéticos preditos e reais para as outras

caracteristicas simuladas. Os valores gendmicos preditos foram obtidos por
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meio da criacdo de modelos de predicdo para essas outras quatro
caracteristicas.

Para x1, x2 e x3, os valores foram, respectivamente, 0,9711, 0,9274 e
0,8893, podendo ser considerados elevados. Ja para a caracteristica x4, a
correlagao foi de 0,401307. Comparando-se as caracteristicas x1 e x4, que
possuem quase o mesmo numero de genes (12 e 14, respectivamente), pode-
se considerar que a diferenca de predicao das duas deve-se a herdabilidade
diferenciada, que foi bem menor para x1. Resultado parecido foi encontrado
por Tessele (2017), que percebeu para a caracteristica produtividade, que tinha

baixa herdabilidade, a acuracia da GWS tinha sido reduzida.

4.3 Predicao dos hibridos nao realizados

Com a genotipagem das linhagens genitoras em méaos, realizada para
constru¢cao do modelo anterior, foi possivel, pela associacédo par a par de cada
marcador, obter a genotipagem de todos os hibridos (19900) que seriam
formados pelo cruzamento das 200 linhagens.

A populacdo de hibridos genotipada foi usada como populagdo de
treinamento de um modelo de predigdo e como populagdo de validacdo o
conjunto de informagdes relativos as 200 RILS mais as 190 combinac¢des
hibridas do dialelo em que os pais foram submetidos apenas ao ensaio de
competicao.

Com o modelo foi obtido o valor genético gendmico predito de todos os
hibridos e dos 45 apontados por ele como melhores em relacéo a caracteristica
rendimento (14643, 18005, 19596, 19518, 14518, 14585, 14622, 14619, 17984,
13680, 17981, 19497, 13581, 19545, 13622, 13659, 13656, 14620, 19400,
17685, 14615, 14580, 17982, 19524, 19495, 19490, 13791, 14540, 17977,
19379, 19376, 14618, 13692, 17627, 17664, 17661, 14441, 17816, 19725,
13657, 17980, 13733, 19469, 13770 e 19466), 82,2% estavam na classe dos
6timos (Figura 8).

41



Figura 8 - Distribuicdo nas cinco classes de desempenho dos hibridos
apontados como melhores quando usado o valor genotipico predito fornecido

pelo segundo modelo de predigao criado.
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Essa informacdo € muito util, pois mostra que o modelo de predi¢cao
construido foi adequado para prever o desempenho de hibridos que nao foram
realizados e pode ser aplicado em programas de melhoramento, poupando a
realizagao de cruzamentos que nao resultariam em um hibrido vigoroso.

Os hibridos formados foram oriundos do cruzamento de 17 diferentes
linhagens, algumas sendo usadas nos cruzamentos mais do que outras. Esse
possivel resultado havia sido abordado por Tessele (2017). Ao se fazer a
escolha dos pais por meio dos melhores hibridos é possibilitado que uma
linhagem aparecga poucas ou somente uma vez, desde que resulte em hibrido
com alto valor genético genémico predito.

A correlacdo de Pearson entre o valor genético genbmico e o valor
genético real também foi significativa a 1% de probabilidade pelo teste t, com
valor 0,7591 (Figura 9). A menor magnitude dessa correlagdo em relagcéo a
encontrada entre os pais pode ser creditada ao grau médio de dominancia, que
para todas as caracteristicas foi diferente de zero, mas que né&o foi levada em
consideragao pelo modelo de predicdo RR-BLUP utilizado. Esse grau médio

nao influencia as linhagens, uma vez que sdo individuos homozigotos, mas
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influencia os hibridos. Os melhores hibridos obtidos pelos valores genéticos
reais ocorrem quando o0s cruzamentos entre o0s pais maximizam a
concentracéo de alelos aditivos, a divergéncia e os efeitos de dominancia. Em
analises futuras seria interessante considerar esse fator no modelo de

predicao.

Figura 9: Dispersdo dos valores genéticos reais e os valores gendmicos
preditos mensurados nos hibridos, com estimativa de correlagdo de 0,7591. Os
pontos superiores do grafico formam uma linha reta porque ha varios gendétipos
com o mesmo valor genético predito devido a inumeros cruzamentos que

chegam a um mesmo genotipo heterozigoto.
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Foi visto que a selegdo genGmica ampla consiste em um método util e
eficaz para selecao de linhagens e também para predicado do desempenho de
hibridos que nao foram realizados.

Apesar de todos os seus beneficios, deve-se salientar que a selecao
genbmica ampla ndo visa substituir a analise fenotipica dos dados, obtidas via
campo, mas complementar o processo, para realizagdo de uma escolha

melhor.
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5. Conclusoes

Neste estudo foi considerada escolha de genitores, para fins de
hibridacdo, por meio das estratégias da analise fenotipica sobre a
caracteristica de interesse, analise da diversidade genética e analise dialélica.
Conclui-se que:

- Ao se utilizar informagdes de analise de diversidade genética
incorporada ao ensaio de competicdo, o numero de linhagens 6timas e de
hibridos 6timos foi relativamente baixo;

- Ao incorporar a analise dialélica ao ensaio de competicdo observou-se
mais linhagens no grupo das melhores do que na analise anterior, mostrando
a superioridade desse método;

- Utilizando-se informagbes fenotipicas e abordagens biométricas
combinadas os resultados foram ainda mais satisfatorios;

Foi avaliada a eficacia da incorporagao da informacdo molecular para
fins de escolha de genitores tendo em vista a producéo de hibridos. Concluiu-
se que o modelo de predicdo foi eficaz para predizer o valor genético
gendmico das linhagens em analise;

Por fim, foi avaliada a eficacia do uso de modelos genémicos na
predigdo de hibridos néo realizados. Conclui-se que a abordagem também foi

util para prever o desempenho de hibridos que nao foram realizados.
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