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RESUMO

BARROS, Willian Silva, DSc., Universidade Federal de Vicosa, mar¢o de 2007.
Genotipagem seletiva e outras estratégias de amostragem no mapeamento
genético e na deteccdo de QTL em populacdes F, simuladas. Orientador:
Cosme Damido Cruz. Co-Orientadores: José Marcelo Soriano Viana e Pedro
Crescéncio Souza Carneiro.

A andlise genética ao nivel de DNA esta se tornado cada vez mais eficiente.
Grande quantidade de informacdes sobre genomas de plantas cultivadas estd sendo
gerada. No entanto, o principal desafio hoje refere-se a utilizacdo deste conhecimento
de forma integrada na préatica efetiva do melhoramento genético de plantas. O
mapeamento genético e de QTL contém um nUmero considerdvel de estudos de
natureza analitica. Porém, genotipagem de grande nimero de individuos para varios
marcadores € uma limitagdo, mesmo com a revolugdo causada pela introducdo de
técnicas baseadas em PCR “Polymerase Chain Reaction”. Dessa forma, sdo
necessarios estudos que envolvem estratégias experimentais como a genotipagem
seletiva, que permitem reduzir o nimero de individuos genotipados, mantendo-se o
poder de deteccdo do QTL. A simulacdo em computador tem sido utilizada para
obtencdo de propriedades e verificacdo do desempenho de modelos, métodos,
tamanho e tipos de populacdo no mapeamento genético e deteccdo de QTL. Portanto,
0 objetivo do trabalho foi investigar, por meio de simula¢do, tomando como
referéncia populag¢bes F, com 1.000 individuos em 36 cenarios para caracteristicas
fenotipicas, a influéncia dos niveis de herdabilidade, da acdo génica e da saturacdo
dos grupos de ligacdo no mapeamento genético e deteccdo do QTL. Outro objetivo foi
investigar a influéncia da intensidade de selecdo em amostras obtidas por

genotipagem seletiva das populacdes F, simuladas no mapeamento genético e
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deteccdo do QTL. Para intensidade de selecdo de 20%, os resultados obtidos pela
genotipagem seletiva foram comparados com outras estratégias experimentais de
amostragem sistematica, mista e aleatdria. Verificou-se no primeiro capitulo que o
mapeamento genético em todas as 3.600 populagdes F, foi de acordo com o genoma
simulado. Em relacdo & deteccdo de QTL, pode-se observar que niveis de
herdabilidade de 20% e niveis de acdo génica de 5 e 10%, independente da saturacao
do grupo de ligacdo, sdo cenarios que ndo permitem detectar facilmente o QTL. No
segundo capitulo, quando a intensidade de selecdo da genotipagem seletiva foi de
10%, em muitos cenarios, o mapa de ligacdo obtido foi diferente do esperado. Nas
outras intensidades de selecdo foi possivel a recupera¢do do mapa de ligacdo como
esperado, mesmo com distor¢es das marcas proxima ao QTL simulado. Quanto a
deteccdo do QTL, os valores médios dos “LOD scores” nas populagdes de 500, 300 e
200 individuos amostrados por genotipagem seletiva foram ligeiramente menores que
os encontrados nas populacBes com 1.000 individuos. Os resultados obtidos das
analises gendmica em estratégias experimentais de amostragem mista e genotipagem
seletiva foram satisfatorios. Eles mantiveram, em média mapas, de ligacdo proximos
ao esperado, com alto poder de deteccdo de QTL em comparacdo com resultados

obtidos em amostragem aleatdria e sistematica.
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ABSTRACT

BARROS, Willian Silva, DSc., Universidade Federal de Vigosa, March of 2007.
Selective genotyping and other sampling strategies for the genetic mapping
and QTL detection in F, populations simulated. Adviser: Cosme Damiéo Cruz.
Co-Advisers: José Marcelo Soriano Viana and Pedro Crescéncio Souza Carneiro.

The genetic analysis at DNA level has becoming more and more efficient.
Much information has been generated on the genomes of plants. Though, the main
challenge refers to the integrally application of this knowledge on the effective
practice of the genetic plant breeding. A considerable number of analytical studies on
the mapping of the genes and QTL have been conducted. However, genotyping a
great number of individuals for several markers is a limitation, in spite of the
revolution caused by the introduction of techniques based on Polymerase Chain
Reaction (PCR). So, there is a need for studies involving experimental strategies such
as the selective genotyping, that would allow to reduce the number of genotyped
individuals, but keeping the detection power of the QTL. The computer simulation
has been used for either obtainment of the properties and verification of the
performance by the models, methods, size and population types in the genetic
mapping and QTL detection. So, a study was carried out to investigate the influence
of the heritability levels, gene action, and the linkage group saturations in the genetic
mapping and QTL detection. By using simulation, some F, populations with 1,000
individuals in 36 sceneries were analyzed for phenotypic traits. Another objective was
to investigate the influence of the selection intensity in samples obtained by selective

genotyping of the F, populations simulated in the genetic mapping and QTL
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detection. For 20% selection intensity, the results from the selective genotyping were
compared to other experimental strategies for the samplings of the systematic, mixed
and random types. In the first chapter, it was found that the genetic mapping was
according to the simulated genome in all 3,600 F, populations. Concerning to the
QLT detection, it is observed that 20% heritability levels and the gene levels of 5 and
10% are sceneries that do not allow for an easy detection of QTL, independent from
the saturation of the linkage group. In the second chapter, the linkage map differed
from the expected one, when the selection intensity of the selective genotyping was
10% in many sceneries. At the other selection intensities, the recovery of the linkage
map was possible as expected, even with distorted marks near to the simulated QTL.
Concerning to QTL detection, the average values of the "LOD scores" in the
populations with 500, 300 and 200 individuals sampled for selective genotyping were
slightly lower than those found in the populations with 1,000 individuals. The results
obtained from the genomic analyses in experimental strategies of the mixed sampling
and selective genotyping were satisfactory. On average, they maintained linkage maps
close to the expected, with high power to detecting QTL in comparison to the results

obtained in both random and systematic samplings.
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1. INTRODUCAO GERAL

Nos primoérdios da agricultura, quando iniciou-se a “domesticacdo” das espécies,
utilizava-se a selecdo artificial, baseada no fenétipo, conscientemente, ou ndo. Os resultados
desses esforcos primitivos contribuiram, decisivamente, para o processo evolucionario das
espécies cultivadas. Com a descoberta da reproducéo sexual no reino vegetal, a hibridacdo de
individuos foi incorporada as técnicas de melhoramento. Com o experimento classico
desenvolvido por Gregor Johann Mendel, foram obtidas as bases para o entendimento e
manipulagdo da hereditariedade, possibilitando o melhoramento e o desenvolvimento de novas
variedades (MENDEL, 1866).

Em 1902, George Udny Yule prop6s que a variagdo continua de caracteres seria
explicavel em funcdo do efeito acumulado de varios genes, segregando segundo as leis
mendelianas (TANKSLEY, 1993). Essa teoria poligénica da variacdo continua permitia explicar a
distribuicdo gaussiana de muitos caracteres. Em 1918, Sir Ronald Aylmer Fisher generalizou o
modelo poligénico de varia¢do continua, incorporando-lhe as frequéncias dos genes e extraindo
todas as consequéncias, em termos de parentescos genotipicos e respostas fenotipicas a selecéo
(FISHER, 1941). Complementando a pressuposicdo de que caracteristicas quantitativas sdo
influenciadas por muitos genes de pequeno efeito, LANDE (1981) sugeriu que poucos genes

poderiam explicar uma proporcdo, relativamente, grande da variacdo genética para
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caracteristicas quantitativas. Estes locos sdo conhecidos como QTL “Quantitative trait loci” ou
locos controladores de caracteristicas quantitativas.

Com o desenvolvimento da biologia molecular, surgiram ferramentas novas que
possibilitaram a construcdo de mapas genéticos. Os marcadores de DNA tém permitido a
construcdo de mapas genéticos para varias espécies vegetais e animais. Tais mapas podem
atingir alto grau de saturacdo devido a disponibilidade de grande nimero de marcas genéticas,
que tém a vantagem de ndo ser influenciadas pelo ambiente, além de serem altamente
polimorficas.

No estudo genético de determinada caracteristica, tem interesse em conhecer o nimero de
genes e alelos envolvidos no controle da sua expressdo, a localizagdo e posicao relativa desses
genes nos cromossomos, assim com a sua relagdo com outros genes. Neste contexto, 0s mapas
genéticos sao de fundamental importancia, uma vez que permitem a visualizacdo, mesmo que de
forma relativa, da organizagao dos genes nos cromossomos.

No mapeamento genético podem ser usados, dependendo da espécie de interesse, varios
tipos de populages segregantes, tais como populagdes F,, retrocruzamentos, F; “pseudo-
testcross”, duplo-haploides e linhas endogamicas recombinantes “RILs - Recombinat Inbred
Lines”.

Na construcdo de mapas genéticos e deteccdo de QTL, sdo usados modelos estatisticos
para descrever sistemas genéticos e bioldgicos reais. No entanto, estes sistemas sdo complexos,
impossibilitando a inclusdo de todas as varidveis nos modelos utilizados. Portanto, existem
diversos modelos estatisticos para estudos de popula¢des segregantes e para 0 mapeamento de
QTL. Alguns destes sdo muito complexos, enquanto outros sdo bastante simples.

O conhecimento das propriedades dos estimadores dos parametros desses modelos é de
fundamental importancia. Essas propriedades podem ser obtidas parametricamente, quando a

distribuicdo do amostral do estimador é conhecida e bem caracterizada. Contudo, na maioria dos
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modelos de mapeamento e deteccdo de QTL, € dificil obter, parametricamente, as propriedades
do estimador. Portanto, a simulacdo em computadores tem sido utilizada para obtencdo de
propriedades e verificacdo do desempenho de modelos, métodos, tamanhos e tipo de populacao.
Né&o € possivel examinar o desempenho de um modelo por meio de dados experimentais, devido
ao desconhecimento dos verdadeiros valores dos parametros. No entanto, na simulacdo de dados
via computador, os parametros sdo conhecidos e podem ser usados para comparacdo da
eficiéncia dos diversos modelos.

Este trabalho foi conduzido para avaliar a eficAcia da genotipagem seletiva, via
simulacdo, sobre a deteccdo de QTL e suas conseqliéncias no mapeamento de marcadores
moleculares. Como a deteccdo de QTL depende de vérios fatores, como a herdabilidade da
caracteristica, o controle da acdo génica e o tamanho e saturacdo do genoma, avaliou-se a
influéncia destes fatores no mapeamento e detec¢do do QTL em F, simuladas sem restri¢cdo do

tamanho.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. Mapeamento genético

2.1.1. Marcadores genéticos

O termo marcador tem sido utilizado para designacdo dos fatores morfologicos,
fisioldgicos, bioquimicos ou genéticos, passiveis de serem identificados e que permitam o estudo
comparativo de gendtipos e de suas progénies (SAKIYAMA, 1993). O marcador genético
corresponde a uma caracteristica do organismo, que pode ser facilmente detectada, visualmente,
ou com auxilio de algum instrumento tecnologico e que co-segrega mendelianamente com genes
de interesse (BOREM & CAIXETA, 2006). Para ser util como marcador genético, a caracteristica
deve apresentar polimorfismos entre os individuos analisados (Liu, 1998).

Até meados da década de 60, em estudos de genética ¢ melhoramento, eram utilizados
basicamente marcadores morfolégicos, em geral fendtipos de facil identificagdo visual, como cor
do hipocétilo, de pétalas, de brotacdes, de sementes e morfologia foliar, entre outros. Esses
marcadores contribuiram bastante para o desenvolvimento teorico da analise de ligagdo génica e
para a construcao das primeiras versoes de mapas genéticos (BOREM & CAIXEITA, 2006).

Apesar de sua extrema importancia na elucidacdo de uma série de eventos genéticos, 0s

marcadores morfoldgicos e citoldgicos apresentam desvantagem, pois, ocorrerem em numero

4



reduzido, o que limita sua aplicacdo em analise genética e conseqiientemente, a probabilidade de
encontrar associacdes entre esses marcadores e caracteristicas de interesse (FERREIRA &
GRATTAPAGLIA, 1998). Esta limitacao foi resolvida a partir do desenvolvimento de outra classe
de marcadores, denominados como marcadores moleculares, que incluem os protéicos e os de
DNA. A utilizagdo de marcadores moleculares no estudo teoérico e aplicado a espécies vegetais
vem sendo cada vez maior. Estes marcadores possuem vdrias caracteristicas desejaveis, como
heranca mendeliana simples, auséncia de efeitos epistaticos, abundancia e alto polimorfismo
(FERREIRA & GRATTAPAGLIA, 1998; BOREM & CAIXETA, 2006).

Atualmente, diversos tipos de marcadores moleculares estao disponiveis e sdo facilmente
conhecidos ¢ identificados por meio de suas siglas. Geneticamente, pode-se separa-los em dois
grupos principais: (a) marcadores moleculares loco-especificos codominantes, como o RFLP -
“Restriction Fragment Length Polymorphism” (GRODZICKER et al., 1974; BOTSTEIN et al., 1980),
os SSR - “Simple Sequence Repeats” (LITT & LUTY, 1989; SCHLOTTERER, 2000) e marcadores
bioquimicos isoenzimaticos; e (b) marcadores loco ndo especificos dominantes, como o RAPD -
“Random Amplified Polimorphic DNA” (WELSH & MCCLELLAND, 1990; WILLIAMS et al.,
1990) e 0 AFLP - “Amplified Fragment Length Polymorphism” (VOS et al., 1995).

Com desenvolvimento de variedade e quantidade de marcadores moleculares é possivel
obter mapas genéticos, cada vez mais saturados, sendo que varios ja foram construidos para

plantas e animais (BENTO, 2006).

2.1.2. Ligacao fatorial e recombinacao

Ligacdo fatorial ¢ definida como a associagdo entre genes localizados num mesmo
cromossomo, sendo que, para estes genes, a segunda Lei de Mendel (Lei da Segregagdo

Independente) ndo se aplica, exceto quando eles estdo separados por uma grande distancia.
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Portanto, genes ligados tendem a ser herdados em conjunto (CRUZ, et al., 2001; VIANA et al.,
2003). Assim, a ligagdo fatorial possibilita a construcdo de mapas de ligagdo. A base genética
para a construgdo de um mapa de ligacdo ¢ a recombinagdo genética, resultante do “crossing
over” entre cromossomos homologos durante a meiose. A recombinagdo ¢ medida pela fracao de
recombinacao, que ¢ a razdo de gametas recombinantes pelo total de gametas (LIu, 1998).

Na construgdo de um mapa de ligacdo, geralmente, envolve a obtengdo de uma populagio
segregante a partir de duas linhagens progenitoras, a identificacdo de varios marcadores no
genoma ¢ a utilizacdo de diversas metodologias de andlises estatistica e computacional, para
estimar a ligacdo e distdncia entre marcadores (LYNCH & WALSH , 1998; SCHUSTER & CRUZ,
2004).

Para gerar um mapa de ligagdo, ¢ necessario avaliar o padrao de segregacdo dos alelos
dos marcadores, individualmente, em uma populagdo, detectar o desequilibrio de ligagdo entre
marcadores, juntamente com a determinag¢do da distancia entre locos e o ordenamento dos
mesmos em grupos de forma linear (LiU, 1998). Desequilibrio de ligagdo ¢ qualquer desvio das
freqliéncias alélicas dos locos em relagdo as freqiiéncias esperadas, sob a hipotese destes nao
estarem ligados e segregando independentemente, indicando ligagdo entre os locos (FALCONER
& MACKAY, 1996).

A distancia entre locos pode ser expressa em porcentagem de recombinagdo ou traduzida
em centiMorgans (cM), utilizando-se diferentes fun¢des de mapeamento (SCHUSTER & CRUZ,
2004). Estas fungdes sdo utilizadas para a correcdo de distancias calculadas em porcentagem de
recombinacdo para distancias calculadas em cM, levando-se em conta, ou ndo, o fenomeno da
interferéncia, que ocorre quando um “crossing over” em uma regido interfere na ocorréncia de
mesmo fendmeno em uma regido adjacente (Liu, 1998).

Um centiMorgan equivale a 1% de recombinagdo, aproximadamente, quando os

marcadores estdo bem proximos, mas pode diferir consideravelmente da porcentagem de
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recombinac¢do, quando os marcadores estdo mais distantes. Isto ocorre devido ao aumento da
probabilidade de “crossing over” duplos e triplos, que podem influenciar a estimativa da
propor¢ao de gendtipos recombinantes em relagdo a gendtipos parentais (FERREIRA &
GRATTAPAGLIA, 1998).

A relagdo universal entre distancia de mapeamento (cM) e tamanho fisico do fragmento
de DNA (em pares de bases) ndo existe, pois um cM pode variar entre 10.000 ¢ 1.000.000 pares
de bases, dependendo da espécie, podendo também existir grandes diferengas entre segmentos de
um mesmo cromossomo (LYNCH & WALSH, 1998).

No mapeamento genético, ¢ necessario estimar a probabilidade de recombinagdo entre
cada par de marcas. Por exemplo, a geracdo F,, pode ser avaliada a partir das informacdes
considerando-se, para cada par de marcas, marcadores apenas codominantes, dominantes ou
marcadores codominantes e dominantes, simultaneamente.

No processamento de dados, para estimagdo da freqiiéncia de recombinagdo, ¢
fundamental a codificacdo adequada das classes fenotipicas, de modo a possibilitar a associagao
do niimero de ocorréncias de individuos na populacdo e a freqiiéncia esperada em cada situagao,
estabelecida pelo tipo de marcador e pela fase de ligacdo. Para a populagdo F, derivada do
cruzamento entre individuos AjA; e AyA,; (SCHUSTER & CRUZ, 2004, CRUZ & SILVA, 2006),

pode ser utilizada a escala, apresentada a seguir.



Caodigo Genotipo Referéncia

0 AA, Homozigoto para P1'

1 AlA, Heterozigoto

2 ALA, Homozigoto para p2?
3 Ay — Nao homozigoto para P1
4 A — Nao homozigoto para P2
9 - Valor perdido

"\ P1 corresponde ao parental 1
*\ P2 corresponde ao parental 2

Considerando-se uma populacdo F,, derivada de F, em fase de aproximacdo, quanto
marcadores codominantes, as freqiiéncias esperadas dos nove genotipos, observados na
populacdo, sdo apresentadas na Tabela 1, com a codificagdo numérica de cada individuo, para os

dois locos.

Tabela 1 - Freqiiéncias genotipicas esperadas na populacdo F,, utilizando marcadores

codominantes, derivada do cruzamento entre individuos com genétipo A;A;B1B; x A,A;B,B;

Gendtipo  Codigo Numero observado  Freqiiéncia esperada Pi(R|G)
A1A BB, 0-0 n p1 ="V (1-1)’ 0,0
A1A BB, 0-1 n, p2="r1(1-1) 0,5
AIA BB, 022 n3 p3=Var 1,0
A1A;B B, 1-0 ny pa=Yr (1-1) 0,5
A1A;B B, 1-1 ns ps=% (11 +%r*  t/[(11)+’]
A1AB>B, 1-2 ng pe = V2 1(1-1) 0,5
AABB;  2-0 n; pr="Yar’ 1,0
A>A>B B> 2-1 ng ps="21(1-1) 0,5
A2A2BB,  2-2 ng po =Y (1-r)° 0,0

Pi(R|G) ¢ a probabilidade de que um gameta seja recombinante dado o genotipo dos dois locos.



Na Tabela 1, verifica-se que

1
pP1=po= =z(1—r)2

1
P2=Pps=P6=PpPs= 0€2=5r(1—r)
o 1,
Ps—P7—0°3=Zf
1 » 1,
= o, =—(-r)"+=r
Ps 4 2( ) 5

Para facilidade de célculos, pode-se utilizar:
n, =n; + ng

n, =N, + ng + ng + ng

n. =nsz +ny
ng = ns
e N=n,+n,+n.+nyg

Nos trabalhos de mapeamento, 0 método da maxima verossimilhanga para estimac¢do das
freqliéncias de recombinagao, conforme descrito a seguir tem sido utilizado (SCHUSTER & CRUZ,
2004). Para a utilizacdo deste método, ¢ necessario o conhecimento da funcdo densidade de
probabilidade (f.d.p.) da distribuicdo de uma varidvel aleatéria X. Para populacdes F,, esta
funcdo segue uma distribui¢do multinomial. Portanto, a fungdo de maxima verossimilhanga para
uma populagdo de tamanho N, com n possiveis classes, assumindo distribuicdo multinomial, &

dada por
L(p; [n;)=Ap,"'py’ .. Py’

sendo



em que,
n; € o numero de ocorréncia do evento Xx; com probabilidade p;.

ou, de forma equivalente,
n, _n n, ., n
L(p;[n))=Aa} oy a5 oy

ou ainda,

L(r|n,)=A [%(l—r)z} ) [%r(l—r)} " [%rz } : {%(l—r)2 +%r2 } )

Tem-se, portanto, a fungdo suporte, aplicando o logaritmo natural,
((p;[n)=In(h o oy af af)
ou ainda

{(p;|n;)=In(A)+n,In(a,)+n, In(a, )+n, In(a ;)+n,In(a ,)

O ultimo passo do processo de estimagdo, pelo método da maxima verossimilhanga, ¢ a

obtencdo da fungdo escore, que ¢ dada pela primeira derivada da funcdo suporte, em relagdo ao

pardmetro que se deseja estimar.

ol(p[n)

f'Le(p; Iny)]= o

Como o tnico parametro a ser estimado, neste caso, € a freqiiéncia de recombinacdo entre

duas marcas, o estimador de maxima verossimilhanca ¢ obtido, igualando-se a equagao anterior a

Z€ro.

ol(pln) _,

f'Ll(p; In;)]= op
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Tendo demonstrado o processo de obtencao dos estimadores de maxima verossimilhanca,
a estimacdo per se fica dependente, apenas, do conhecimento dos valores de n; (nimero de
ocorréncia de cada classe genotipica) e da probabilidade p; associada a cada uma dessas classes.
A obtengao destes valores ¢ apresentada na Tabela 1.

Uma vez obtidos os valores de n; e as probabilidades p; associadas, realizam-se as devidas

substitui¢des na equagdo de maxima verossimilhanga, de modo a obter

L(r|n,)=A [%(l—r)z} ) [%r(l—r)} " [%rz } ) [%(l—r)2 +%r2} )

Tem-se, portanto, a fungdo suporte
/(r|n;)=In(A)+n,In(a,)+n,In(a,)+n In(a ;)+n,In(a )
Obtém-se, por derivacao da fungdo suporte em relagdo a r, a fungdo escore dada a seguir:

n,
r(1-r)

ol(rjn;) _ n,
or  (l1-r)

_2(1-r)(-1)+

(1=2)+ £ 21 ——4_[2(1—r)(~1)+2r]
T T

(I-1)"+
de forma que

ol(r|n;) _(n,+2n,)-2r(n,+n,+n.) 2(2r-Dn,
or r(1-r) N (1-1)*+1?

igualando a zero a fungao escore, tem-se
(n, +2n,) -2(n,+2n,+3n_+n,)f +2(2n,+3n, +4n_+3n )i’ - 4Nf’ =0
Assim, a solucdo de maxima verossimilhanca ¢ obtida, utilizando-se uma das raizes da

equacdo polinomial, de grau 3, descrita anteriormente.

2.1.3. Populacdes segregantes para mapeamento genético

Para o mapeamento genético, diferentes tipos de populagdes segregantes podem ser

empregados. Tradicionalmente, sdo utilizadas populagdes derivadas do cruzamento de linhas
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puras, o que origina uma geracao F;, a que ¢ autofecundada ou retrocruzada com um dos pais
para a producdo de uma geragao F, ou RC,, respectivamente (FERREIRA & GRATTAPAGLIA,
1998; SCHUSTER & CRUZ, 2004). Alternativamente, sao utilizadas populacdes F, (n= 3, 4,..., ),
duplo-haploides (DH) e linhagens endogamicas recombinantes ou RILs “Recombinat Inbred
Lines” (BURR et al., 1988; KNAPP, 1991). Na escolha da populacao, deve-se levar em conta os
objetivos, bem como o tempo ¢ os recursos disponiveis para a execugdo do trabalho. Nas plantas
Fi, o desequilibrio de ligagao ¢ maximo. Assim, estudos das populacdes derivadas a partir destas
plantas F; sdo conduzidos no sentido de explorar este desequilibrio (SCHUSTER & CRUZ, 2004).

Nas populagdes F, derivadas de cruzamentos de progenitores homozigotos contrastantes,
os marcadores codominantes segregam na propor¢ao 1:2:1 e os dominantes na propor¢ao 3:1.
Estas populagdes apresentam as vantagens de maior rapidez em sua obten¢do e maior precisiao
no mapeamento genético e na detec¢do de QTL, devido a disponibilidade de informagdes dos
trés genotipos (AjA;, AjA; € AzA;). No entanto, ha perda de precisdo na mensuragdo de
caracteristicas quantitativas, podendo ocorrer a impossibilidade do mapeamento de genes de
resisténcia a doengas, em que seja necessaria a inoculagdo da populacdo segregante com
diferentes ragas fisiologicas ou diferentes patogenos, uma vez que nao ¢ possivel a replicagdo
dos individuos da populagdo (Liu, 1998; SCHUSTER & CRUZ, 2004).

Estas desvantagens podem ser contornadas por meio da propagagdo vegetativa ou com a
utilizagdo de populacdes F,.,, geralmente F,3. Neste caso, os gendtipos das plantas sdo
determinados na geracdo F,, enquanto as caracteristicas fenotipicas sdo medidas em plantas Fs,
com repeti¢des. Os dados das médias das familias F3 sdo, geralmente utilizados como o valor
fenotipico das plantas F,, que originaram estas familias. Entretanto, isto s ¢ verdadeiro na
auséncia de dominancia. Para a utilizagdo de dados de familias F3, na analise de plantas F, ¢
necessario levar em consideragdo a composi¢do genotipica das plantas na geragdo F; (SCHUSTER

& CRuz, 2004; ZHANG & XU, 2004).
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2.2. Deteccéo de QTL
2.2.1. Carater quantitativo

A maioria dos caracteres de importancia econdmica sao governados por muitos genes de
pequeno efeito, que sdo influenciados pelo ambiente e sdo denominados como caracteres
quantitativos ou métricos (MATHER & JINKS, 1984; VENCOVSKY & BARRIGA, 1992; FALCONER
& MACKAY, 1996; Cruz, 2005). Os caracteres quantitativos possuem natureza complexa e
devido a sua importancia sdo muito estudados, porém pouco compreendidos, tanto do ponto de
vista evolutivo quanto do melhoramento genético (COELHO, 2000). Embora os principios
genéticos de segregacdo das caracteristicas quantitativas sejam mendelianos, a identificagdo da
segregacdo dos genes, individualmente, ndo ¢ uma tarefa facil. Por este motivo, a média e a
variancia da distribuicao dos valores das caracteristicas quantitativas sdo essenciais ao estudo da
heranca e variagao destas caracteristicas (TANKSLEY, 1993; MACKAY, 2001).

No estudo da heranga de caracteres quantitativos, os geneticistas e melhoristas utilizam
uma abordagem biométrica, em que um carater ¢ fungdo da sua constituicdo genética, do efeito
ambiental e da interagdo de genotipos com ambientes (HALLAUER & MIRANDA FILHO, 1988S;
RAMALHO et al., 1993; FALCONER & MACKAY, 1996; LYNCH & WALSH, 1998; Cruz, 2005).
Viarios delineamentos genéticos foram propostos com o intuito de estimar as varidncias
associadas aos efeitos genéticos (aditivo e dominancia) dos genes, que controlam os caracteres
quantitativos (CRUZ et al., 2004).

A aplicacdo de técnicas de marcadores moleculares, no estudo de caracteristicas
quantitativas permite identificar maior fragdo da variancia genética total, relacionada a expressao
de determinada caracteristica, possibilitando, ainda detectar as regides dos cromossomos, ou
grupos de ligagdo, que sdo mais determinantes para a expressao da caracteristica. O termo QTL
“Quantitative trait loci” foi criado por GELDERMANN (1975) e baseia-se no principio de

existéncia de locos de maior importancia, relacionados a expressdo de determinada caracteristica
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quantitativa. Além da determinagdo da posi¢ao do QTL ao longo do grupo de ligagdo, a
utilizacao de técnicas de marcadores moleculares permite a obtencdo de estimativas de agao
génica (efeito aditivo) e de interacdo entre os alelos (efeito de dominancia) e ndo alelos (efeito
epistatico) (BENTO, 2006).

A deteccdo e caracterizagdo dos QTL dependem, principalmente, do mecanismo de
heranca da caracteristica, da populagdo avaliada, do numero de individuos genotipados e do tipo
de marcador molecular utilizado (DEKKERS & HOSPITAL, 2002; MACKAY, 2001; SCHUSTER &
Cruz, 2004). O efeito do QTL na expressio da caracteristica ¢ associado a precisdao
experimental, a herdabilidade da caracteristica avaliada e aos efeitos aditivos e de dominancia
(L1u, 1998; LYNCH & WALSH, 1998; SCHUSTER & CRUZ, 2004). Além destas trés caracteristicas,
também destacam-se o efeito do QTL na expressao da caracteristica, a precisdo experimental ¢ a
herdabilidade.

Portanto, utilizando-se informagao indireta dos marcadores, ¢ possivel construir um mapa
de QTL. Entende-se por mapeamento de QTL ndo apenas sua localizagdo fisica no genoma,
mediante alguma escala apropriada, mas também a quantificacdo e caracterizagdo de seus
efeitos, como interagdes alélicas (grau de dominancia) de cada um, ¢ mesmo interagdes
espistaticas ou pleiotropicas (ROCHA, 2004; MACHADO, 2004). Estudos mais detalhados
possibilitam, ainda, a detecg¢@o ¢ a decomposi¢do da interagdo gendtipos x ambientes em nivel de
cada QTL (SILVA, 2001; BENTO, 2006).

O mapeamento de QTL pode ser, também, til no melhoramento genético. Embora a
selecdo assistida por marcadores (SAM) seja possivel sem o mapeamento de QTL, este pode ser
util no direcionamento de cruzamentos especificos, maximizando tanto o nimero de QTL com
alelos favoraveis, como o valor genotipico global, incluindo os efeitos espistaticos (FERREIRA &

GRATTAPAGLIA, 1998).

14



2.2.2. Mapeamento por marcas simples

A primeira metodologia desenvolvida para detec¢ao de QTL foi o mapeamento de marcas
simples, que consiste na associacdo da expressao do QTL a presenga de um marcador, sendo
realizadas andlises para cada marcador separadamente. O método baseia-se no mapeamento de
QTL, sendo o procedimento adotado desde as primeiras tentativas de se associar um carater
quantitativo a um marcador genético de qualquer natureza, o qual poderia corresponder inclusive
a algum outro carater, cujo controle genético fosse mais simples, responsavel pela expressio da
coloracdo ou morfologia de uma determinada estrutura da planta (SAX, 1923; RASMUSSON; 1933;
MCMILLAN & ROBERTSON, 1974; SOLLER et al., 1976). A analise ¢ feita, verificando-se a
diferenga entre as médias fenotipicas do carater para cada uma das classes genotipicas de um
dado marcador, que devem possuir distribuicdo de freqiiéncia correspondente ao tipo de
populacdo utilizada, como 1:2:1 no caso de populacdes F, e marcador codominante ou 1:1 no
retrocruzamentos (KNAPP, 1991). Se as diferengas entre as médias fenotipicas das classes forem
estatisticamente significativas, pode-se inferir que existe um QTL ligado a marca analisada (LIU,
1998; LYNCH & WALSH, 1998; SCHUSTER & CRUZ, 2004). Varios procedimentos estatisticos
podem ser utilizados como o teste t, analise de variancia, regressao linear simples ou método da
maxima verossimilhanga (KEARSEY & HYNE, 1994; ZENG, 1994; DOERGE et al., 1997).

O método possui a vantagem de ser simples, mas apresenta limitacdes. Como cada
marcador ¢ analisado, individualmente, ndo ¢ possivel identificar se uma marca esté ligada a um
ou mais QTL simultaneamente e, assim, determinar o numero de QTL em questdo (HYNE &
KEARSEY, 1995). O método também confunde efeito e posi¢do de QTL, ndo havendo distingao
entre a ocorréncia de um QTL de pequeno efeito, situado préximo ao marcador ¢ de um QTL de
grande efeito mais distante do mesmo marcador. Além disso, os efeitos genéticos do QTL sdo

subestimados, pois, seus estimadores sdo viesados pela fracdo de recombinacdo entre o marcador
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e o0 QTL. Este viés, por sua vez, gera a necessidade de se utilizar amostras de tamanho grande na
analise (LANDER & BOTSTEIN, 1989). Deve-se notar, entretanto, que se a abordagem for
realizada por meio do método da méxima verossimilhanga ¢ possivel a estimacao dos parametros
relativos aos efeitos e a distancia entre o QTL e o marcador, uma vez que os estimadores de
maxima verossimilhanca s3o ndo viesados (BEARzOTI, 2000). Nao se pode, entretanto,

determinar se o QTL esta posicionado a direita ou a esquerda da marca.

2.2.3. Mapeamento por intervalo simples

Para contornar os problemas da analise de marcas simples, LANDER & BOTSTEIN (1989)
propuseram o mapeamento por intervalo, que passou a ser o método padrdo de mapeamento de
QTL, nos anos subseqiientes (BOHN et al., 1997). Neste método, ao invés de marcas individuais,
sdo considerados na analise pares de marcas adjacentes. A detec¢do da presenca ¢ a estimagao
dos efeitos dos QTL sdo realizados, dentro de cada intervalo entre marcas, analisando-se cada
intervalo, separadamente e utilizando o método da maxima verossimilhanga.

Por exemplo, a constru¢do de um mapa de ligagdo, utilizando-se um conjunto de “n”

marcadores, M,,M,,---,M . Como principio, o método assume a existéncia de um QTL “Q” no
intervalo entre as marcas adjacentes [M,,M,,,], sendo realizado o teste da razdo de

verossimilhanga (TRV) para a presenga do QTL, em cada posi¢do ao longo do

intervalo[M ,M_,,], obtendo-se as estimativas de verossimilhanga, tanto para os efeitos do

possivel QTL quanto para sua posi¢do. Em seguida, o procedimento ¢ repetido no intervalo

seguinte [M, ,M,,,] e, assim, sucessivamente até que todo o genoma coberto pelos

marcadores seja mapeado.
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Dentre as vantagens do mapeamento por intervalo, tem-se a representacdo mais clara da
presenca dos QTL ao longo do genoma, mostrando, para cada posi¢do o valor do TRV
correspondente, sendo apresentado mais facilmente o indicio da presenca de um ou mais QTL
controlando o carater. As estimativas dos efeitos genéticos sdo ndo-viesadas, o que ¢ garantido
pelo método da maxima verossimilhanga. Outra vantagem ¢ o menor niumero de progénies,
requeridas para a analise (LANDER & BOTSTEIN, 1989). E possivel, ainda, o estabelecimento de
intervalos de confianca para as posicdes estimadas dos QTL, utilizando-se o valor do TRV
expresso na forma de “LOD score”, de acordo com o critério denominado “one LOD support
interval” (LANDER & BOTSTEIN, 1989; LYNCH & WALSH, 1998).

O mapeamento por intervalo apresentou consideravel avanco, em relagdo ao de marca
simples, mas possui também restricdes. A principal restricdo refere-se as situagdes em que
multiplos QTL estdo presentes em um mesmo cromossomo, pois, nesses casos, os efeitos de
QTL situados fora do intervalo sob analise influenciardo o mapeamento do QTL em questao,
cujo efeito nao pode ser individualizado pelo modelo empregado. O TRV para a presenga do
QTL, por sua vez, perde confiabilidade e, mesmo que nao haja nenhum QTL presente, 0 mesmo
pode ser significativo devido a influéncia do efeito de QTL presentes em outros intervalos, no
mesmo cromossomo. Os QTL inexistentes, detectados nessas situagoes, sdo denominados “QTL
fantasmas”. Devido a esta deficiéncia, o método ndo possibilita a estimagao precisa do numero ¢
da posicdo dos QTL. Além disso, o uso de apenas duas marcas por vez limita a eficiéncia do
método, que ndo aproveita a informagdo de marcas fora do intervalo mapeado e que porventura
possuam associagcdo com o carater (LANDER & BOTSTEIN, 1989; ZENG, 1994).

Uma questdo de grande importancia para o mapeamento de QTL ¢ a determinagdo do
limite critico ou “threshold” a ser utilizado na andlise, que corresponde ao valor do TRV acima
do qual o QTL sera declarado presente. Conforme detalhadamente discutido por ZENG (1994), de

acordo com uma das propriedades da regressdo multipla, os coeficientes de regressao parciais
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associados a quaisquer dois marcadores ndo sdo correlacionados, a menos que esses marcadores
sejam adjacentes. Por conseqiiéncia, os TRVs correspondentes a dois intervalos adjacentes nao
sdao independentes, apresentando pequena correlagdo entre si. O autor afirma que, sendo esta
correlagdo de pequena magnitude e tratando-se de uma situacdo de testes multiplos, em que a

presenca de QTL ¢ verificada para todo o genoma, a razao de verossimilhanga em um intervalo

qualquer pode ser aproximada pela distribuigio dey_, o » sendo o o nivel de significAncia

global ¢ M o nimero de intervalos, com GL graus de liberdade. Essa aproximagao supde os
intervalos como independentes entre si, o que nem sempre ¢ considerado pelos autores, sendo
adequada para situagdes em que a amostra utilizada ¢ de grande tamanho e o numero de
marcadores presentes no modelo ndo ¢ excessivo. O limite critico pode ser obtido, também, a
partir de permutagdes ou da estimativa do nimero de testes independentes (JIN et al., 2007).

O valor do TRV pode ser expresso na forma de “LOD score”, o que facilita a
compreensdo da magnitude do teste pelo uso de escala logaritmica. A relagdo entre os valores do

TRV e do “LOD score” ¢ dada por (LANDER & BOTSTEIN, 1989; LYNCH & WALSH, 1998), como

_ TRV _ TRV

LODscore - =
2In10 4,6052

Assim, um valor de “LOD score” igual a 3, em uma dada posi¢do no intervalo mapeado
indica que a hipotese deocorréncia do QTL ¢ 1.000 vezes mais provavel que a hipotese da ndo

ocorréncia.
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2.3. Genotipagem seletiva

A genotipagem seletiva ¢ uma estratégia, que pode reduzir significativamente o nimero
de individuos genotipados para um dado poder de detec¢ao de QTL, a partir de um grande
numero de individuos fenotipados (LANDER & BOTSTEIN, 1989; DARVASI & SOLLER, 1992). O
termo genotipagem seletiva ¢ usado, quando se determina a ligacdo entre os locos dos
marcadores ¢ locos que controlam a caracteristica quantitativa, genotipando somente o0s
individuos presentes no extremo superior e inferior da distribui¢do normal dos fenétipos de uma
grande populagdo. Esta metodologia dispensa a genotipagem de todos os individuos para todos
os marcadores e permite uma analise preliminar, indicando marcadores que, possivelmente,
estejam associados a QTL (DARVASI, 1997).

Individuos de uma parte da progénie contribuem mais para a informacao de ligagdo do
marcador com o QTL que outros. Os individuos, que fornecem maior informagao, sdo aqueles
cujo genotipo pode ser claramente inferido do seu fendtipo, ou seja, os organismos com
fenotipos extremos contribuem com maior informagdo de ligacdo que os organismos
concentrados proximos a média fenotipica da populacdo (VAN OOLEN, 1992). Progénies com
valores fenotipicos de mais de um desvio-padrao da média compreendem cerca de 33% de toda a
populacdo e contribuem com cerca de 81% de toda a informagdo de ligagdo (VAN GESTEL et al.,
2000). Quando a populagdo ¢ grande e genotipam-se apenas os extremos, pode-se reduzir em até
5,5 vezes o numero de individuos genotipados com a mesma informagao de ligagdo (LANDER &
BOTSTEIN, 1989).

A partir de uma populagdo de 500 individuos e genotipando-se a metade (p=0,5),
DARVASI & SOLLER (1992) afirmaram que o poder de detec¢do de QTL ¢ reduzido de 0,80 para

0,77. Isto significa que metade da populagdo pouco contribui com informacao para a analise e,
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quando o tamanho da populacdo ¢ grande, uma propor¢ao muito menor da populagdo pode ser
selecionada.

A propor¢ao 6tima de individuos a serem genotipados, do ponto de vista de minimizar
custos para uma dada precisdo experimental, depende da relagdao entre o custo da genotipagem
completa de um individuo para todos os marcadores incluidos no experimento € o custo da
fenotipagem. O numero de individuos, selecionados para a genotipagem seletiva, nunca devera
ser maior que 50% da populagao (25% de cada extremo), segundo LANDER & BOTSTEIN (1989).
Por outro lado, quando o efeito do QTL ¢ grande, foi constatado um viés de grande magnitude na
posicao do QTL, mesmo selecionando 50% da populagdo (LIN & RITLAND, 1996).

Ao aplicar a estratégia de genotipagem seletiva, LANDER & BOTSTEIN (1989), DARVASI
& SOLLER (1992), MURANTY et al. (1997) e BOVENHUIS & SPELMAN (2000) afirmaram que ¢
possivel aumentar, significativamente, o poder de deteccdo do QTL para a caracteristica pelo
quais os individuos foram selecionados.

A genotipagem seletiva ¢, em esséncia, uma amostragem. A amostragem ¢ um campo da
estatistica bastante sofisticado, que estuda técnicas de planejamento de pesquisa para possibilitar
inferéncias sobre um universo, a partir do estudo de uma pequena parte de seus componentes.

O termo amostragem refere-se ao processo (probabilistico ou ndo probabilistico), pelo
qual se obtém uma amostra, devendo ser realizado com técnicas adequadas (amostra
probabilistica) a fim de garantir a representatividade da populacdo em estudo. Cabe ainda
ressaltar que, geralmente, sempre que possivel cada elemento da populacdo deve ter igual
probabilidade de participar da amostra, evitando, assim, um viés de amostragem. As pesquisas
por amostragem proporcionam algumas vantagens, como menor custo, resultado em menor
tempo, objetivos mais amplos e dados fidedignos.

A amostragem pode ser aleatdria em que se toma ao a caso, na populagao, individuos que

constituirdo a amostra a ser genotipada, ou sistematica quando os elementos que constituirdo a
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amostra sdo coletados, segundo um padrao estabelecido pelo pesquisador. Neste caso, por
exemplo, amostraram-se individuos representativos das varias classes da distribuicdo da
caracteristica analisada. A amostragem por conglomerado, que ¢ o caso da genotipagem seletiva,

ocorre quando a populacao ¢ subdividida em estratos sobre o qual se pratica a amostragem.

2.4. Efeito da genotipagem seletiva sobre mapeamento

Ao realizar a andlise gendmica, dentre os varios objetivos, hd o interesse de estabelecer
mapas de ligacao e a deteccdo de QTL para fins de melhoramento. Em termos de redugdo nos
custos € aumento relativo no poder de detecgdo de QTL, as vantagens tém sido ressaltadas
quando para a genotipagem seletiva (RUY et al., 2005). Por outro lado, o processo de
amostragem pode conduzir a perda da estrutura genética da populagdo, causando problemas de
distorcao na segregacao dos marcadores € comprometendo o mapeamento genético.

Em populagdes segregantes, a distor¢ao da razao de segregacao ¢ o desvio da propor¢ao
mendeliana esperada nos individuos, em dada classe genotipica (SANDLER & GOLIC, 1985).
Resulta na falha ou violagao de pressupostos da teoria genética convencional e suas analises (LU
et al., 2002). Esta ocorréncia tem sido relatada em diversos organismos, incluindo plantas, nas
quais espécies ou racas hibridas exibem, preferencialmente, disfuncdo de gametas (XU et al.,
1997) ou problemas relativos a selecao genotipica. As causas podem ser bioldgicas ou atribuidas
a amostragem, incluindo os processos de amostragem nao aleatorio.

As estimativas de recombinacao entre pares de locos, com distor¢do de segregacdo em
pelo menos um deles sdo viesadas (LORIEUX et al. 1995). Assim, os mapas construidos com
distorcao de segregacao seriam mapas poucos acurados (HACKETT & BROADFOOT, 2003).

Para o mapeamento, a utilizagdo ou ndo de marcadores que apresentam distor¢ao de
segregacao ¢ discutivel. De acordo com KAO et al. (1999), recomenda-se, preferencialmente, o
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descarte dos locos que apresentam distor¢cao de segregagao, para que a qualidade do mapa nao
seja comprometida. S3o raros os casos em que conjuntos de dados, com a presenca de
marcadores com distor¢ao de segregacdo, sao utilizados para o mapeamento (HARUSHIMA et al.,
1996).

Em muitas situacdes, apds a constru¢ao de mapas de ligacao, segue-se a analise de QTL.
Assim, se fragcdes de recombinacdo ou a ordem dos marcadores forem inferidas incorretamente,
as pressuposicdes basicas da andlise de QTL serdo violadas e os resultados poderdo ser
imprecisos (Vogl & Xu, 2000).

O tamanho da populacdo ¢ fundamental para a detec¢do da distor¢do de segregacao.
Tamanho minimo para detec¢ao de segregagdo ambigua deve ser observado quando ha suspeita
de marcadores sob selecdo. Distor¢des proporcionadas por inviabilidade gamética ou genotipica,
que ocorre apo6s fertilizagdo, afetam de forma diferencial o mapeamento genético. Os efeitos da
distor¢do genotipica sobre o mapeamento genético sdo mais drasticos e erraticos. Mapas
genéticos estabelecidos a partir de fungdes de verossimilhanga que negligenciam a distor¢ao de
segregacdo de marcadores, proporcionam estimativas viesadas da distdncia entre marcas

(FERREIRA, 2006).
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1. INTRODUCAO

Muitas das caracteristicas econémicas desejaveis em varias espécies de plantas sdo
controladas por grande nimero de genes, geralmente, influenciados pelas condi¢cdes ambientais.
Estas caracteristicas, conhecidas como caracteres quantitativos ou poligénicos, exibem fenétipos
com variagdo continua, cujos valores sdo normalmente distribuidos (FALCONER & MACKAY,
1996). A maioria desses genes tém, teoricamente, pequeno efeito e sdo responsavel pelo controle
genético dos diversos processos metabdlicos da caracteristica. O termo “Quantitative Trait Loci”
(QTL), tem sido usado para denominar regides cromossomicas (locos), que controlam caracteres
quantitativos. No estudo da herancga de caracteres quantitativos sdo utilizadas as estimativas de
pardmetros populacionais, tais como média, variancia, coeficientes de regresséo e correlagéo.

Com o surgimento dos marcadores moleculares baseados na técnica de PCR “Polimerase
Chain Reaction”, como o RAPD (WiLLIAMS et al., 1990), o AFLP (Vos et al.,, 1995) e os
microssatélites (LITT & LuTy, 1989), a construcdo de mapas genéticos de alta cobertura
genbmica tornou-se possivel para, praticamente, todas as espécies. A obtencdo destes mapas
possibilita 0 mapeamento de QTL, ou seja, a localizagdo em grupos de ligacéo, a quantificacdo e
a caracterizacdo de seus efeitos, 0 nimero de locos envolvidos e a respectiva distribuicdo no

genoma. Este conjunto de informacdes genéticas € um recurso poderoso no estudo da heranca
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desses caracteres, pois, viabilizam novas perspectivas para o aperfeicoamento dos métodos de
selecdo e melhoramento genético.

Diversas metodologias para 0 mapeamento de QTL estdo disponiveis. Inicialmente foi
desenvolvida a andlise de marcas simples (KEARSEY & HYNE, 1994) e em seguida, o
mapeamento por intervalo simples (LANDER & BOTSTEIN, 1989), 0 mapeamento por intervalo
composto (ZENG, 1994; JANSEN & STAM, 1994), o mapeamento por intervalo composto
expandido para multiplos ambientes ou caracteres (JIANG & ZENG, 1995) e 0 mapeamento de
maltiplos intervalos (KAo et al., 1999), com sucessivo avanco tanto em relacdo a obtencdo de
informagdes quanto a precisdo das mesmas. Metodologias mais recentes possibilitam, além da
obtengédo das informacGes essenciais a0 mapeamento como a presenca, a localizacdo e efeitos
dos QTL, a determinacdo do efeito da interacdo QTL x ambientes e de efeitos epistaticos entre
QTL (SiLva, 2001; BENTO, 2006). Uma das principais aplicagdes da tecnologia dos marcadores
moleculares consiste na utilizacdo de informacdes, obtidas com o mapeamento de QTL, no
processo de selecdo de gendtipo. Contudo, o sucesso na deteccdo de QTL por meio de
marcadores moleculares depende da magnitude do efeito do QTL, do tamanho da populagdo em
estudo, do nivel de saturacdo do mapa genético, da herdabilidade da caracteristica e da utilizacéo
de métodos e modelos estatisticos adequados. Estudos envolvendo estes fatores sédo
fundamentais para a escolha de metodologias mais adequadas a sua detec¢do, bem como para
orientacdo na utilizacdo de recursos para prover as situacdes mais apropriadas em analises

gendmicas.
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2. OBJETIVOS

Este trabalho teve como objetivo geral:

Investigar, por meio de simulagdo, tomando como referéncia populacbes Fo,,
supostamente sem restricdo quanto ao tamanho, a influéncia dos niveis de herdabilidade, da acdo
génica e da saturacdo dos grupos de ligacdo no mapeamento genético e na deteccdo e localizacdo

de QTL.

Os objetivos especificos foram:

- Avaliar a eficacia do mapeamento de marcadores codominantes, em populagdo F,, por
meio da avaliacdo da segregacdo mendeliana de locos individuais, distancia entre pares de
marcadores, ordenamento e estabelecimento do nimero de grupos de liga¢des esperados.

- Avaliar a eficAcia da andlise genémica na deteccdo da presenca de QTL para
caracteristica fenotipica, em varios cenarios.

- Avaliar a eficicia da analise genbmica na mensuracdo da contribuicdo do QTL na
variacdo do carater quantitativo, em varios cenarios.

- Avaliar a eficacia da analise gendmica na estimacdo do efeito génico exercido pelos

QTL sobre a caracteristica, em varios cenarios.
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3. MATERIAL E METODOS

3.1. Simulacéo de dados

Para a geracao dos dados de populagdes F», com marcadores de natureza codominante, de
uma espécie diploide hipotética (2n = 2x = 12), utilizou-se o modulo de simulacdo do aplicativo
computacional GQMOL (Cruz, 2007), o qual permite gerar informacdes sobre genomas,
genotipos de genitores, individuos de diferentes tipos de populacdes e dados de caracteristicas

quantitativas.

3.1.1. Simulacédo do genoma, niveis de saturacao e tipos de marcas

Foi gerado um genoma com seis grupos de ligagcdo, com 100 cM de tamanho cada um e,
portanto, com comprimento total de 600 cM. Visando avaliar individuos recombinantes,
provenientes de uma configuracdo gendomica mais verossimil, para as analises de recuperagdo da
informagdo bioldgica, foram gerados grupos de ligacdo com trés niveis de saturagdo (pouco
saturado, medianamente saturado e saturado), com intervalos entre marcas adjacentes de 20, 10 e
5 cM, respectivamente (Figura 1). O numero de marcas nos trés pares de grupos de ligacao foi de

6, 11 e 21, respectivamente. Foram geradas marcas de natureza codominante, com vantagem de
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identificar os individuos heterozigotos. Os grupos de ligacdo 1, 3 e 5 possuem locos, que alteram
a expressao da caracteristica quantitativa (QTL), identificados como Qy;, Q31 € Qs;. Os grupos
de ligagdo 2, 4, e 6 ndo apresentam locos, que alteram a expressao da caracteristica quantitativa,

sendoutilizados como controle.

o GL1 Marca o GL2 Marca L GL3 Marca chd GLa Marca
B cn B co1 B ca B cat
10.00 10.00
2000 2000 c32 caz
10.00 10.00
c12 c22 c33 ca3
10.00 10.00
20,00 20.00 34 Cag
10.00 10.00
c13 c23 c35 ca5
10.00 10.00 10.00
Q11 20.00 s c38 a8
10.00 : Q31 10.00
c14 c24 500 c37 ca7
10.00 10.00
20.00 20,00 c38 cas
10.00 10.00
c15 c25 c39 c4a9
10.00 10.00
20.00 20,00 €310 €410
10.00 10.00
ci18 L. 31 ca11
g g g g
chd GLS Marca
o GLE Marca
B s
5.00 poits _— B et
5.00 o83 0 cB2
500 a3
5.00 c54
5.00
5.00 c64
£55 5.00
5.00 = cas
3 é0n ces
5.00 c57 5,00
5,00 cna 5'00 Ca7
5.00 CED 5'00 ces
5.00 c510 5'00 Ce9
5.00 c511 : C810
i = o
7 M 5.00
5.00 i s ce12
5.00 514 5'00 CB13
500 cE1H 5'00 ce14
5.00 - . CB15
500
5.00 e co16
500 o 817
c518 500
5.00 i ce18
9 5.00
5.00 C819
520 500
5.00 e = CB20
Q 00 E_0321

Figura 1 - Genoma com seis grupos de ligacao (GL) de saturagdes de 20, 10 e 5 ¢cM, contendo 6,

11 e 21 marcas, respectivamente. Total de 76 marcas do genoma simulado.
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3.1.2. Simulagéao de genitores

Todas as populacdes simuladas foram obtidas por eventos de recombinagdo derivadas da
mesma disposicao de genes na geracao Fi, isto €, um genitor homozigoto dominante (A;A;) € o
outro homozigoto recessivo (AzA;). Esta situa¢do produziu uma geragao F; com todos os locos

em fase de acoplamento (Figura 2).
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Figura 2 - Genoma dos genitores (Pai 1 e Pai 2) dos seis grupos de ligagdo considerados nas
posteriores analises, de recuperacao da informacdo gendmica paramétrica. O numero 1 identifica

a presen¢a da marca e 0 a sua auséncia.
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3.1.3. Procedimento de simulagéo dos individuos da populagéo

Para cada individuo, foram produzidos os dados genotipicos referentes aos marcadores de
acordo com a informagdo do genoma. A estratégia basica de simulagdo ¢ baseada em permutas
nos intervalos entre marcas adjacentes em cada cromossomo, de acordo com as distancias dos
marcadores, conforme apresentado a seguir:

1) A partir do genoma simulado, foram construidos os genotipos parentais homozigotos e
contrastantes para os marcadores, de forma que a geracdo F; estivesse em fase de acoplamento
para todos os pares de marcadores;

i1) A partir do gendtipo da geragdo F;, foram gerados os gametas para a formagdo dos
individuos das populacdes F,. A producdo de gametas foi feita, simulando-se o pareamento dos
homologos e realizando permutas ao longo dos cromossomos, nas regides delimitadas por dois
marcadores adjacentes. A probabilidade de ocorréncia de recombinagdo, numa regido entre
marcadores adjacentes, foi dada pela distancia desses marcadores no genoma simulado. Apos
decidir, por meio da simulagdo de evento probabilistico, se ocorrera ou ndo a recombinacao nesta
regido, passava-se para a proxima regido delimitada pelo segundo e terceiro marcadores.

O procedimento prosseguiu até que todas as regides entre marcadores adjacentes no
cromossomo fossem sido alcangadas. Para a formagdo de cada individuo nas populagdes, foram
simulados varios gametas do genitor F;, sendo sorteado apenas um gameta para formagdo de
cada individuo, sendo, que o gendtipo do individuo F, foi obtido pela jungdo dos dois gametas

tomados, aleatoriamente, do conjunto de gametas do genitor F;.
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3.1.4. Simulacéo das populag@es e da caracteristica quantitativa

Foram simulados 36 cenarios diferentes de populagdes F,, para a caracteristica
quantitativa. Para cada uma das situacdes, foram geradas 100 populacdes de 1.000 individuos. A
caracteristica foi controlada por varios locos, porém, apenas um QTL foi identificado em cada
populacdo. Estabeleceu-se que o carater quantitativo apresentava média igual a 1.000 unidades,
avaliado em condigdes experimentais com coeficiente de variagdo de 10%, controle génico,
caracterizado por grau médio de dominancia igual zero. A variagdo fenotipica explicada, pelos
QTL (Qq1, Q31 € Qs;), foi avaliada em quatro niveis de agdo génica (5, 10, 20 e 40%) e também
trés niveis de herdabilidade (80, 60 e 20%), totalizando 12 situagdes diferentes para cada QTL
(Tabela 1). Foram, portanto, gerados 3.600 genomas analisados provenientes de um genoma
simulado (trés niveis de herdabilidades x quatro niveis de a¢do génica x trés saturagdes para o

grupo de ligacdo com presenca do QTL simulado x 100 repeti¢des).

Tabela 1 - Disposicao e identificacdo das populacdes F, em diferentes niveis de herdabilidade,

de acdo génica para cada saturagao do QTL (Q;1, Q31 € Qsy)

h2 AQ&O génica Q11 Q31 Q51

5% POP 1 POP 13  POP 25

0% 10% POP 2 POP 14  POP 26
20% POP 3 POP 15  POP 27

40% POP 4 POP 16 POP 28

5% POP 5 POP 17  POP 29

60% 10% POP 6 POP 18  POP 30
20% POP 7 POP 19 POP 31

40% POP § POP 20 POP 32

5% POP 9 POP 21  POP 33

20% 10% POP 10 POP 22  POP 34
20% POP 11 POP 23  POP 35

40% POP 12 POP 24  POP 36

h? = herdabilidade em porcentagem; POP = Populagdo F, simulada; Q,; = QTL do grupo
de ligagdo um; Q3 = QTL do grupo de ligagdo trés; Qs; = QTL do grupo de ligacdo
cinco.
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3.2. Analises gendmicas - mapeamento genético

3.2.1. Analise de segregacao de locos individuais - teste de qui-quadrado

Foram aplicados testes de qui-quadrado (PEARSON, 1932), para verificar a razdo de

segregacao de cada marca em todas as populacdes geradas. A estatistica qui-quadrado ¢ dada por

em que
x> é valor de qui-quadrado calculado;

O; e Ei, sd3o os valores observado e esperado, para a i-ésima classe fenotipica

(i=1, 2...., n), respectivamente.

A hipotese (Hp) de segregacdo do loco, de 1:2:1 (AjA1:A1A2:A2A,), foi testada ao nivel
de 5% de probabilidade (erro tipo I). Quando o valor de probabilidade calculado era inferior ao
preestabelecido, a hipotese Hy era rejeitada, ou seja, a segregacdo nao ocorreu de acordo com o

esperado.

3.2.2. Analise de pares de marcas - estimacéo da porcentagem de recombinacgdo

Apo6s a aplicagdo dos testes de segregagdo, seguiu-se a etapa de estimagdao da
porcentagem de recombinagao entre pares de marcas. Para esta estimacao, utilizou-se o método

da maxima verossimilhanca.
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3.2.3. Anélise de pares de marcas - determinacdo dos grupos de ligacdo e ordenamento das

marcas

Os grupos de ligagao foram obtidos pelo agrupamento, baseado na freqiiéncia maxima de
recombinacdo de 30% e o LOD minimo de 3. Apods a formacdo de um grupo de ligacdo
preliminar, verificou-se a melhor ordem dos marcadores constituintes do grupo pelo método
SARF “Sum of Adjacent Recombination Fractions” (FALK, 1989; Liu, 1998). A soma das
fragdes de recombinagdo adjacentes, como critério de estabelecimento do melhor ordenamento, ¢
considerada um método robusto e foi utilizada neste trabalho, para determinar a ordem dos

marcadores nos grupos de ligacao.

3.2.4. Comparacao de genomas

Nesse trabalho, o termo genoma simulado refere-se, genericamente, aos genomas
simulados, conforme descrito nos itens 3.1.1 e 3.1.2, devendo ser referenciado como o
paramétrico. O termo genoma analisado refere-se aos genomas, construidos a partir das
populacdes simuladas, o qual ¢ varidvel em razdo do processo de estimagdo, amostragem,
critério de agrupamento e outros.

Nos genomas analisados, estimaram-se, em cada situacdo, o numero de grupos de ligagdo
obtidos, o numero de marcas por grupo, o tamanho dos grupos de ligacdo, a distancia média
entre marcadores adjacentes nos grupos de ligacdo, as varidncias das distdncias entre marcas
adjacentes nos grupos de ligagdo e o estresse (KRUSKAL, 1964). Também foi verificado se
houve, ou ndo, inversdo na ordem dos marcadores, quantificando o evento pela correlagdo de
Spearman (SPEARMAN, 1904). Todas essas comparagdes foram realizadas com a utilizagdo do

moédulo de “Comparacao de genomas” do aplicativo computacional GQMOL (Cruz, 2007).
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3.3. Analises genémicas - deteccdo de QTL

Os métodos utilizados neste trabalho para deteccdo de QTL, nas 3.600 populagdes F; e
marcadores codominantes, foram o mapeamento por marca simples e de intervalo simples. Todas

as analises moleculares foram realizadas, utilizando-se o programa GQMOL, 2007.1.2

(http://www.ufv.br/dbg/ggmol/ggmol.htm) em desenvolvimento na Universidade Federal de

Vigosa - UFV.

3.3.1. Método de mapeamento de QTL por marca simples

O método da marca simples foi empregado, para avaliar a associacdo entre genotipos, que
possuem uma forma alélica especifica, utilizando-se regressao linear, em relagdo a significancia
da diferenga entre grupos que apresentam determinadas marcas moleculares. Considerando duas

formas alelicas Aj e A, de um unico loco A e valores de médias, respectivamente W, . , Haa, ©
Ha,a, dos grupos portadores de cada uma das formas.
A hipotese nula de regressio H,: B,=0 foi testada contra a hipotese alternativa

H,: B,#0 e B,#0, aplicando-se o modelo

Yj =B+ BlX1j+B2X2j+8j

em que

Y, = vetor de observagdes da caracteristica para o j-¢simo individuo da populagio F;

X, i = codigo do marcador para o efeito aditivo (A1A; = 1; AjA, = 0; ArAy =-1);
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X, = Codigo do marcador para o efeito dominante (AjA; =0; AjA; = 1; AyA, =0);
B, = intercepto da regressao (média da caracteristica);

B, = inclinacdo da reta para o efeito aditivo;

B, = inclinagdo da reta para o efeito de dominancia; e

g; = erro aleatorio na j=€sima observagdo, em que &; ~NID(0,6%) .

Segundo SCHUSTER & CRUZ (2004),

E(By)=p+2r(1-1)d;
E(B,)=(1-2r)a; e

E(B,)=(1-2r)’d.

Sendo p+a, p+d e p—d os valores genotipicos, associados aos genotipos QQ, Qq e qq,
respectivamente.

Como neste estudo estabeleceu-se que a média genotipica da populagdo F» (n,) fosse
igual a 1.000 unidades e o grau médio de dominancia nulo, entdo, para uma populagdo F
(p=9g=0,5) tem-se

E(BO)=ug=l.000,pois u,=p+3d e E([gz)=0

Também foi estabelecido o coeficiente de variagdo igual a 10%, o que equivale a:

cv=2100%=10%
u

Logo, espera-se um valor de magnitude de variagao residual igual a:
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s’ =10*

Os valores paramétricos das herdabilidades possibilitam obter, indiretamente, a variagao

genotipica esperada na populacao sob influéncia do ambiente. Assim, sabe-se que

2 2 2
2_ % 2 _ c | ]
h™= ol+ol’ logo, o, T de forma que:

g

para h” = 80%, deve-se ter :=4,00.10";
para h”> = 60%, deve-se ter 6;=150.10"; ¢
para h’ = 20%, deve-se ter o =0,25.10*.

Uma populagdo F, apresenta valor esperado, para a variancia genotipica de

Sendo @ ¢ d a contribuicao total de todos os locos. Neste estudo, foi estabelecido
apenas um loco, sob avaliacdo, controlando uma propor¢cdo “p” da varidncia genotipica

equivalente a 5, 10, 20 e 40%. Assim, o valor de “a” associado ao loco sob investiga¢cdo ¢ dado

por

a=,/2pc

g

Tém-se, portanto, os seguintes valores esperados de “a”, apresentados no Tabela 2.
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Tabela 2 - Valores esperados de “a” para os niveis de herdabilidade (h?), propor¢io do controle

génico na variagdo genotipica (p) dado sua variancia genética ((5;)

h? -
e 5% 10% 20% 40%
80% 4,00.10* 63,24 89,44 126,49 178,89
60% 1,50.10* 38,73 54,77 77,46 109,54
20% 0,25.10* 15,81 22,36 31,62 44,72

3.3.2. Método de mapeamento de QTL por intervalo simples

O método de deteccdo de QTL por intervalo foi proposto, com a finalidade de incorporar

a informag¢do dos marcadores, que flanqueiam o suposto loco controlador da caracteristica , para

cada intervalo de um determinado grupo de ligacdo, dentro de um modelo de regressdao. Este

modelo de regressao, para populagdes F,, ¢ dado por

Y, =p+ax;+dz; +g;

em que

Y, = ¢ o valor mensurado para a caracteristica Y no individuo j;

u = ¢ a média da caracteristica na populagao;

a = efeito aditivo do loco que estd sendo estudado sobre a caracteristica;

d = efeito de dominancia do loco que esta sendo estudado sobre a caracteristica;
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* * .y . . . 5 :
X; e z; = variaveis condicionadoras e dependentes dos genotipos marcadores que flanqueiam
0 QTL, no individuo j; e

g; = erro aleatorio na j - é¢sima observagdo em que g, ~NID(0,6%) .

O teste estatistico ¢ realizado, considerando-se a hipotese de nulidade H;: a=0ed=0
contra a hipodtese alternativa H,: a#0ed=0. Assim, havendo efeito significativo, conclui-se

sobre a importancia dos efeitos genéticos aditivos e atribuidos aos desvios da dominancia. Neste
estudo, entretanto, foi estabelecido grau de domindncia nula ou auséncia do efeito da

dominancia.

3.3.3. Obtencao do limite critico

O teste estatistico, utilizado para verificagdo da existéncia de associa¢do entre um
marcador e um QTL, foi o teste de razdo de verossimilhanga (TRV). O TRV fornece o nivel
critico, pois, € considerado assintoticamente distribuido com “p” graus de liberdade, segundo a
distribuicdo de qui-quadrado (LYNCH & WALSH, 1998; SCHUSTER & CRUZ, 2004). O nimero de

graus de liberdade para uma populagdo F; foi de 2. Para a presenca do QTL na andlise de marca

simples, o valor critico foi de x§%2:5,99, que corresponde ao “LOD score” de 1,3 para todo

genoma. Para o mapeamento de QTL, realizado por intervalo simples, foram estimados os
valores criticos em “LOD score” para cada grupo de ligacdo (Tabela 3). O nivel de significancia

para os grupos de ligacao foi de 5%, com 2 graus de liberdade.
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Tabela 3 - Valores dos niveis criticos do qui-quadrado e do “LOD score” para os grupos de

ligagdo, considerando 2 graus de liberdade

GL NM NI Y a XZ LODscore
1 6 5 5% 1,02% 9,17 1,99
3 11 10 5% 0,51% 10,55 2,29
5 21 20 5% 0,27% 11,93 2,59

GL = grupo de ligagdo; NM = numero de marcas; NI = nimero de intervalo; y = nivel de significancia
para cada grupo de ligagdo; o = nivel de significancia para cada intervalo de um particular grupo de
ligagdo.
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

Neste estudo, avaliou-se a dificuldade em estabelecer mapas genéticos e, principalmente,
em detectar QTL em diferentes situacdes, correspondentes a saturacdo do grupo de ligacao,
controle génico e herdabilidade da caracteristica. Admitiu-se a situagdo em que, provavelmente,
ndo haveria restricdes quanto ao tamanho da populagdo sobre as estimativas obtidas, uma vez
que todas as analises foram realizadas a partir de informagdes de 1.000 individuos constituintes
de uma populagdo F,, com utilizagdo de marcadores codominantes em 36 cendrios para a

caracteristica quantitativa.

4.1. Mapeamento genético em populacdes F»,

Estudos de mapeamento genético ja foram realizados com populagdes F, ¢ marcadores
codominantes, por meio de simulagdo, inferindo-se que um numero minimo de 200 individuos
seria suficiente para o estabelecimento de mapas fidedignos (CrRuUz, 2006). Entretanto, ha
caréncia de informacgao sobre a adequabilidade destes mapas, quando utilizados para deteccdo e

localizagao de QTL.
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4.1.1. Andlise de segregacao de locos individuais

Previamente a realizagdo do mapeamento genético nas populagdes F, simuladas, foram
feitos testes de qui-quadrado a fim de verificar a razao de segregacao de locos individuais. Para
as 3.600 populacdes, observou-se que, em média menos de 2% dos marcadores ndo segregavam
de acordo com o esperado, que é de 1:2:1 (P < 0,05), dados ndo apresentados. Estes resultados
serviram como um indicativo da boa qualidade dos dados gerados no processo de simulagdo, o

que foi verificado também por SILVA (2005), CRUZ (2006) e FERREIRA et al. (2006).

4.1.2. Numero de grupos de ligacdo e ordenamento das marcas

O nimero de grupos de ligacdo estabelecidos pelo processo de mapeamento de todas as
populagdes F,, esteve de acordo com esperado, tendo em vista o genoma originalmente
estabelecido por simulagdo, dados ndo apresentados. Portanto, recuperaram-se os seis grupos de
ligacdo e nao foram observadas marcas nao ligadas a estes grupos. Apds a formagao do grupo de
ligagdo, verificou-se pelo método SARF a melhor ordem dos marcadores constituintes de cada
grupo.

Devido ao fato das populagdes F, serem efetivamente grandes (SOLLER et al., 1976,
Cruz, 2006), nao foi encontrada inversdo entre as marcas adjacentes, mediante comparagdo ao
se comparar com o genoma simulado, CRUZ (2006), trabalhando com populacdes F, e
marcadores codominantes, concluiu que, para intervalos entre marcas adjacentes entre 5 a 20
cM, foi desnecessario o emprego de amostras a partir de 400 individuos para obtengdo de mapas
genéticos acurados.

Problemas de mapeamento referentes a nimero de grupo de ligagdo, tamanho do grupo

de ligagdo, distancia entre pares de marcas, marcas nao ligadas, invertidas ou alocadas em outros
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grupos sao relatados, quando o tamanho da populagdo ¢ inadequado para este tipo de estudo

(S1Lva, 2005; CruUZ, 2006; FERREIRA et al., 2006).

4.1.3. Construcéo do mapa de ligacdo em populagdes F

Os mapas de ligacdo, obtidos com os 1.000 individuos para as 3.600 populagdes
segregantes F, reproduziram os 76 marcadores codominantes, distribuidos em seis grupos de
ligacdo. Um dos mapas de ligacdo, tomado ao acaso aqueles varios obtidos das populacdes
simuladas, é apresentado na Figura 3. Neste mapa de ligacdo, além de recuperar os seis grupos
de ligag¢do, conforme esperado, todos os marcadores encontram-se ligados e seu ordenamento
esta correto. Os grupos de ligacdo 1 e 2; 3 e 4; 5 e 6 tiveram, em média, distdncias entre os
marcadores adjacentes em torno de 20, 10 e 5 cM, respectivamente.

O numero de marcadores moleculares necessarios a construgdo de um mapa de ligacao
varia, em fun¢do do tamanho do genoma, do nimero de cromossomos ¢ da freqiiéncia de
recombinac¢do genética. Um mapa pode ser considerado saturado, quando o nimero de grupos de
ligacdo, obtidos na analise dos marcadores, for igual ao nimero de cromossomos gaméticos do
organismo ¢ quando todos os marcadores genéticos mapeados estiverem ligados, indicando que
todas as regides do genoma estdo representadas (FERREIRA & GRATTAPAGLIA, 1998; LANZA et
al., 2000). Varios estudos de mapeamento genético tém sido realizados em diversas culturas
vegetais, possibilitando a constru¢do de mapas de ligagdo em milho (KANTETY et al., 1995,
BENTO, 2006), arroz (BRONDANI, 2000), soja (SOARES, 2000; MIRANDA, 2002; CERVIGNI, 2003)

e feijio (CORREA, 1999).
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Figura 3 - Mapa genético com 76 marcadores distribuidos nos seis grupos de ligacdo (GL) de

uma das populagdes F,. A distancia entre os marcadores foi expressa em centiMorgan (cM).

A partir do mapa de ligacdo, torna-se possivel a obtencdo de informacdes importantes
para o melhoramento genético de uma espécie, desde a associagdo de marcadores moleculares
com caracteristicas quantitativas e sua localiza¢do nos grupos de ligacdo até a identificagcdo de
regides genOmicas, associadas as caracteristicas quantitativas (FERREIRA & GRATTAPAGLIA,
1998). Embora ndo seja o unico método para o estudo da associacdo de caracteristica
quantitativa com marcadores moleculares (TANKSLEY et al., 1982; EDWARDS et al., 1987;
OSBORN et al., 1987), o desenvolvimento do mapa genético oferece condi¢des para avaliagdo dos

marcadores, distribuidos por todo o genoma da espécie em estudo, maximizando a probabilidade
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de encontrar associagdes significativas. Uma vez encontradas essas associagdes, os marcadores
podem ser utilizados na selecdo indireta de caracteristicas de interesse agronomico.

A construgdo de um mapa gera, ainda, um grande numero de informagdes sobre a
estrutura e organizagdo do genoma da espécie estudada, tais como padrdes de distor¢ao de
segregacao mendeliana de segmentos cromossdmicos, ou a presenga de inversdes, translocagdes

e duplicagdes de segmentos de DNA (TANKSLEY et al., 1982; FERREIRA, 2006).

4.1.4. Comparacao dos genomas

Os 3.600 mapas de ligagdo, obtidos neste estudo, foram comparados ao genoma
simulado. Portando, 21.600 grupos de ligagdo foram analisados, com seu respectivo grupo do
genoma simulado.

O tamanho de cada grupo de ligacdo foi obtido, por meio de sua média aritmética, nas
3.600 repeticdoes das populacdes F, segregantes. Os valores de tamanho médio do grupo de
ligacdo (TAM) e seus respectivos desvios-padrao encontram-se na Tabela 4. O valor do TAM
esperado de cada grupo de ligagdo foi de 100 ¢cM, de acordo com o genoma simulado (Figura 1).
As saturagdes de 5 ¢ 10 cM tiveram as maiores médias para TAM, em comparagdo com a
saturagdo de 20 cM. Por outro lado, as variancias para os TAMs foram bem semelhantes, sendo
que a razdo entre a maior ¢ menor variancia foi de 1,58. A falta de aditividade das distancias
expressas em freqiiéncias de recombinacdo pode ser associada, como uma das causas da
diferenga para os TAMs em diferentes niveis de satura¢do. Para minimizar esta limitagdo, foram
propostas varias fungdes de mapeamento para conversdo da freqliéncia de recombinagdo,
expressas em unidades de mapa (cM = centiMorgan), em medidas de distdncias com

propriedades mais interessantes para o ordenamento (SCHUSTER & CRUZ, 2004). As fungdes de
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mapeamento mais conhecidas sdo as de MORGAN (1917), de HALDANE (1919) e de KOSAMBI
(1944).

O valor esperado da distancia média entre marcas adjacentes (DIM) foi de 5, 10 ou 20
cM (Figura 1) para o genoma das populagdes segregantes geradas. Observou-se que, na medida
em que se reduziu o nivel de saturagdo do grupo de ligagdo, aumentaram-se os valores dos
desvios-padrao de DIM, isto é, quanto mais saturado o grupo de ligagdo, mais preciso foi a DIM
(Tabela 4).

Os valores da variancia média das distdncias entre marcas adjacentes (VAD) e seus
desvios-padrao também se encontram na Tabela 4. Observou-se que, quanto menor os valores de
variancia, mais eqiiidistantes estavam os marcadores dentro do grupo de ligacdo. Assim, a
obtencdo de VAD de menor magnitude e DIM proximos aos valores esperados, em cada nivel de
saturagdo do grupo de ligacdo, indicam boa recuperacdo do genoma com o mapeamento das

populacdes segregantes em relacdo ao genoma simulado (SiLvA, 2005).

Tabela 4 - Tamanho médio de grupos de ligacdo, distdncia média entre marcas adjacentes,
variancia média das distdncias entre marcas adjacentes, estresse e seus respectivos desvios-

padrdo entre parénteses das 3.600 populacdes F, analisadas, para cada grupo de ligagao

GL  Saturagdo TAM DIM VAD EST
GL 1 100,14 (1,93) 19,93 (1,07) 1,71(1,16) 6,34 (4,59)
GL2 20eM 100,55 (1,88) 20,02 (1,16) 1,85(1,22) 6,56 (4,68)
GL3 102,67 (2,36) 10,27 (0,24) 0,56 (0.26) 7,74 (1,88)
GL 4 10eM 102,45 (2,11) 10,14 (0,27) 0,49 (0.21) 7,66 (1,85)
GL5 102,69 (2,18)  5,13(0,11) 0,25(0,09) 10,23 (1,86)
GL 6 > M 102,98 (2,32)  5,26(0,09) 0,22 (0,12) 10,31 (1,82)

GL = grupo de ligagdo; TAM = tamanho médio do grupo de ligagdo em centiMorgan (cM); DIM = distancia média entre
marcas adjacentes em centiMorgan (cM); VAD = variancia média das distancias entre marcas adjacentes; EST = estresse
médio em porcentagem (%).
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Os valores de estresse médio (EST) e seu desvio-padrao para cada grupo de ligacao sao
também, apresentados Tabela 4. O estresse médio ¢ uma média aritmética dos valores de estresse
obtidos das repeticdes para cada grupo de ligacao.

O valor do estresse expressa o grau de concordancia dos valores de distancia entre cada
par de marcas adjacentes, no grupo de ligacao obtido no mapeamento das populagdes simuladas,
com as distdncias dos respectivos pares de marcas no genoma, utilizado para simulacdo das
populacdes. As estimativas de estresse sdo utilizadas, para avaliar as distor¢des das escalas
multidimensionais pela simplificacdo do espago p-dimensional para bi ou tridimensional
(KRUSKAL, 1964; CRUZ & CARNEIRO, 2003, SILVA, 2005).

Apesar de valores médios de estresses apresentarem diferencas entre os niveis de
saturagdo, o valor de estresse possui significados diferentes quando se comparam genomas com
niveis de saturacdo distintos, conforme reportado por SILVA (2005). Dentro de um mesmo
tamanho de populagdo, os valores de estresse sdo maiores para os genomas mais saturados.
Contudo, SILVA (2005) decodificou em valores de desvio médio aproximado, verificando que os
menores valores de desvio estdo associados aos genomas mais saturados, em populacdes de
RILs. Assim, deve-se ter cautela para fazer qualquer inferéncia sobre o estresse de diferentes
saturagoes.

Os valores de correlagdo de Spearman foram iguais a uma unidade, indicando que a
ordem das marcas no grupo de ligacdo, obtido no mapeamento das populacdes segregantes, nao
foi alterada em relagdo a ordem previamente conhecida no genoma, o qual foi utilizado para a

geracdo das populagdes.
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4.2. Detecgdo de QTL em populagdes F;

A capacidade de detectar e localizar um QTL ¢ funcao da magnitude do seu efeito sobre a
caracteristica, do tamanho da populagdo segregante avaliada, da freqiiéncia de recombinagao
entre marcador e QTL, bem como da herdabilidade da caracteristica analisada. Portanto, quanto
maior o efeito, o tamanho da populagdo e a herdabilidade, e mais proximo o marcador do QTL,
mais facil serd a sua deteccdo (FERREIRA & GRATTAPAGLIA, 1998; LANZA et al., 2000).

Para a maioria dos caracteres, tém sido identificados QTL com efeitos maiores, mas a
maioria ¢ de pequeno efeito. Este resultado ¢ evidente, quando se considera que a maioria dos
genes segregantes em uma populagdo, provavelmente, t€m algum pequeno efeito em outros
caracteres. Este pequeno efeito de um QTL pode ainda ser detectado pelos marcadores,
dependendo dos seguintes fatores: a) distancia entre marcador e o QTL - quanto mais proximos
estiverem, menor sera a recombinacdo e, portanto mais estavel é este marcador; b) tamanho da
populacdo segregante - quanto maior a populagdo, maior a probabilidade de detec¢ao de QTL
com menor efeito fenotipico; ¢) herdabilidade da caracteristica quantitativa - quanto maior o
efeito do ambiente em um carater, isto ¢, menor a herdabilidade, menor serd a probabilidade de
um QTL de grande efeito ser detectado; d) nivel de probabilidade de erro usado para declarar um
efeito do QTL como significativo - quanto mais alta a precisdo exigida, menores as
probabilidades de identificar QTL de efeito menor. Em milho, usando uma populag¢do F, com
1.700 individuos e um nivel de probabilidade de erro de 5%, EDWARDS (1987) detectou um QTL
que contribuiu com apenas 0,3% da variancia fenotipica. Em experimentos com populacdes
pequenas ¢ alto nivel de probabilidade de erro, normalmente, ndo se detectam, QTL que
expliquem menos de 3% da variancia fenotipica (TANKSLEY, 1993).

A literatura mostra alguns casos, em que se observou uma grande propor¢ao da variagao

quantitativa, explicada pela segregacdo de poucos QTL de grandes efeitos. A propor¢do
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cumulativa, explicada pelos varios QTL detectados experimentalmente, tem variado de 30 até
70%, dependendo de uma série de fatores, tais como o cruzamento analisado (BEAVIS et al.,
1991), a caracteristica avaliada (EDWARDS et al., 1992), o delineamento experimental ¢ a
resolucdo do mapa em termos de nimero de marcadores (EDWARDS, 1987). Nao ¢ raro encontrar
QTL, que explica mais de 20% da variagao fenotipica em uma populagdo, sendo que valores tao
altos quanto 42% tém sido reportados para um unico QTL (DOEBLEY & STEC, 1991). Vale
ressaltar que a variancia fenotipica inclui a varidncia ambiental, de forma que a variancia
genética, atribuida a este QTL, deve ser maior.

A metodologia de marca simples para deteccdo de QTL ¢ amplamente utilizada, pois, nao
¢ necessario o conhecimento prévio do mapa de ligagdo. O método de marca simples foi
utilizado no mapeamento de caracteristicas agronomicas em cana-de-agucar (GUIMARAES, 1999).
Os resultados indicaram que as caracteristicas nimero de colmos, porcentagem de colmos por
inflorescéncia, didmetro médio de dois colmos, peso dos colmos, porcentagem de fibra e teor de
sacarose no colmo (%) explicaram entre 7 ¢ 17% da variancia fenotipica destas caracteristicas, €
apenas 13% das associagdes tiveram R” entre 19 ¢ 23%, ndo sendo identificados QTL com
efeitos maiores.

Em eucalipto, utilizando a mesma metodologia, ROCHA (2004) observou a existéncia de
5,8,7,8, 7, 11 e 7 marcas, proximas aos possiveis locos controladores da expressdo das
caracteristicas densidade da madeira, rendimento de polpa, teor de extrativos, teor de lignina
insoluvel, teor de lignina soluvel, crescimento de madeira e altura comercial em eucalipto,
respectivamente.

Neste estudo, foi proposto investigar, via simulagdo, a influéncia de trés niveis de
herdabilidade, quatro de acdo génica e trés de saturagdes para o grupo de ligacdo na detec¢ao do
QTL. Assim, foram esquematizados 36 cendrios diferentes para a caracteristica quantitativa ou

fenotipica, para populagdes segregantes do tipo F» com 1.000 individuos e replicadas 100 vezes,
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totalizando 3.600 populacdes. A caracteristica quantitativa teve média de 1.000 unidades,
coeficiente de variagdo de 10% e grau médio de dominancia igual a zero. Os cendrios foram
divididos em quatro niveis de acdo génica (5, 10, 20 e 40%), trés niveis de herdabilidade (80, 60
e 20%), totalizando 12 situacdes. Foram simulados trés locos controladores de caracteristica
quantitativa, o Q;1, Qs; € Qs; para os grupos de ligagdo 1, 3 e 5, respectivamente. A caracteristica
fenotipica simulada foi controlada por varios locos; no entanto, apenas um QTL foi declarado
presente em cada cendrio. Assim, os cenarios das POP 1 a 12, das POP 13 a 24 ¢ das POP 25 a
36 tiveram a presenca do loco Qy1, Q31 € Qs;, respectivamente.

As 3.600 populagdes F, foram avaliadas quanto a presenga ou ndo do QTL, dentro de
cada cenario, utilizando-se a metodologia de marca simples e intervalo simples. Em relagdo ao
método de marca simples, optou-se pela andlise de regressdo, uma vez que esta permite a
obtencdo de estimativas da contribuicdo do marcador para a variacdo da caracteristica, além de
permitir a quantificagdo dos efeitos aditivos e devido a dominancia do marcador. Quanto ao
método de intervalo simples, foi realizado também por meio de analise de regressdo, pois, a
obtencdo das estimativas foi muito mais rdpida, em relacdo as analise de maxima

verossimilhanga.

4.2.1. Deteccdo da presenca do QTL

Foram feitas analises para detec¢ao de QTL por meio de regressdo linear, pelo método de
marca simples nas 3.600 populagdes F, geradas. A detec¢do do QTL foi baseada no teste de
associa¢do dos marcadores moleculares, focalizando as marcas flanqueadoras do QTL simulado.
Sendo as marcas Ci3 e Cy4 para as POP 1 a 12, C35 ¢ C37 para as POP 13 a 24 e Cs;; e Cs); para

as POP 25 a 36 com a caracteristica fenotipica simulada de acordo com os cenarios do Tabela 1.

59



Para a verificacao e declaragdo estatistica da presenga do QTL, utilizou-se na anélise para
cada marcador, o nivel critico de 5,99 equivalente a um “LOD score” de 1,30 e o nivel de
significancia de 5% de probabilidade com 2 graus de liberdade para uma populacio F,
(SCHUSTER & CRUZ, 2004).

Foram feitas comparagdes entre o numero de repetigdes, dentro de cada cendrio, que
possuia LOD menor que o “LOD score”. Assim, estimou-se o erro tipo I para os marcadores
flanqueadores do QTL (Tabela 5).

Quando a herdabilidade da caracteristica simulada foi de 80%, observou-se que,
independente da acdo génica e da satura¢do do grupo de ligagdo, foi possivel detectar o QTL em
todas as populagdes, dentro de seu respectivo cendrio, utilizando-se o método de marca simples.
Para a herdabilidade de 60%, apenas, quando agdo génica foi de 5%, observou-se populagdes
com o LOD inferior ao “LOD score” de 1,30 (Tabela 5). Nas popula¢des com herdabilidade de
20% para o carater, com niveis de agdo génica de 5 e 10%, independente da saturagdo, observou-
se que o erro tipo I estimado foi maior ou igual a 4%. Neste nivel de herdabilidade, a medida que
aumentou o nivel de satura¢do do grupo de ligagdo, foi observada tendéncia na diminui¢do da

magnitude do erro tipo L.
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Tabela 5 - Numero de repeti¢cdes nas quais foi observada a presenga do QTL, com LOD menor
que o “LOD score” de 1,30 pelo método de marca simples, nos cenarios das POP 1 a 12, das
POP 13 a 24 e das POP 25 a 36, nos marcadores flanqueadores do QTL simulado nas populagdes

F, analisadas. O numero total de repeticoes avaliadas foi 100 para cada marcador, em cada

cenario
Saturagao
h?  Acdo génica 20 cM 10 cM 5cM
Cis Ciq Cse Csy Csii Csio

5% 0 0 0 0 0 0
10% 0 0 0 0 0 0

0
80% 20% 0 0 0 0 0 0
40% 0 0 0 0 0 0
5% 4 3 1 0 1 0
10% 0 0 0 0 0 0

0
60% 20% 0 0 0 0 0 0
40% 0 0 0 0 0 0
5% 42 47 28 30 20 25
10% 12 12 6 5 4 5

0
20% 20% 0 0 0 0 0 0
40% 0 0 0 0 0 0

h? = herdabilidade em porcentagem; C,; = marcador trés do grupo de ligagdo um; Cy, = marcador quatro do grupo de ligagdo um; Css =
marcador seis do grupo de ligagdo trés; Cs; = marcador sete do grupo de ligagdo trés; Cs;; = marcador 11 do grupo de ligagao cinco; Csj, =
marcador 12 do grupo de ligagao cinco.

Foi utilizado o nivel critico mais restritivo (LOD = 3), a fim de verificar a ligacdo entre
um marcador e a caracteristica. Verificou-se, em todos os niveis de herdabilidade, a ocorréncia
de pelo menos um cenario com mais de 5% das observacdes com LOD menor que trés (Tabela
0).

Quando o nivel de herdabilidade era de 80%, apenas a situacdo da POP 1, com ag¢do
génica de 5% e saturagdo 20 cM, teve erro tipo I superior a 5%, porém a magnitude foi menor
que 10%. Nas populagdes com o nivel 60% de herdabilidade, verificou-se em qualquer nivel de
saturagdo, para 5% de agdo génica, nos cenarios das POP 5, POP 17 e POP 19, em que estas

tiveram mais de 5% dos LODs menores que trés. Quando o nivel de herdabilidade era de 20%,
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somente as situagdes com nivel de acdo génica de 40% tiveram menos de 5% dos LODs abaixo
de trés. Neste nivel de herdabilidade em relacdo a Tabela 5, que teve o nivel critico de 1,30,
incluiu-se apenas a situagdo da POP 11, que teve mais 5% dos valores dos LODs superiores a

trés.

Tabela 6 - Numero de repeti¢des nas quais foi observada a presenca do QTL, com LOD menor
que trés, pelo método de marca simples, nos cenarios das POP 1 a 12, das POP 13 a 24 ¢ das
POP 25 a 36, nos marcadores flanqueadores do QTL simulado nas populagdes F, analisadas. O

numero total de repeti¢cdes avaliadas foi 100 para cada marcador, em cada cenario

Saturagdo
h?  Acdo génica 20 cM 10 cM 5¢cM
Cis Ciq Cse Csy Csii Csio
5% 5 9 4 4 0 1
10% 1 1 0 0 0 0
0
80% 20% 0 0 0 0 0 0
40% 0 0 0 0 0 0
5% 32 30 14 12 5 6
10% 0 1 0 1 0 0
0
60% 20% 0 0 0 0 0 0
40% 0 0 0 0 0 0
5% 85 88 83 78 73 76
10% 57 50 38 35 26 30
0
20% 20% 14 11 0 0 3 1
40% 0 0 0 0 0 0

h? = herdabilidade em porcentagem; C,; = marcador trés do grupo de ligagdo um; Cy, = marcador quatro do grupo de ligagdo um; Css =
marcador seis do grupo de ligagdo trés; Cs; = marcador sete do grupo de ligagdo trés; Cs;; = marcador 11 do grupo de ligagao cinco; Csj, =
marcador 12 do grupo de ligagao cinco.

Na Tabela 6, além da inclusdo de cinco novos cendrios, cujos erros tipo I foram
superiores a 5%, verificou-se também o aumento na magnitude deste nos demais cenarios. No
entanto, assim como na Tabela 5, & medida que aumenta o nivel de saturacdo do grupo de

ligacdo, hé tendéncia na diminui¢do da magnitude do erro tipo I.
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4.2.2. Deteccdo da presenga QTL no grupo de ligagcéo

Para efeito de comparacao de metodologias, a detec¢ao da presenga do QTL foi realizada
também por meio de regressao linear, pelo método de intervalo simples nas 3.600 populagdes F,.
Este método baseia-se no teste de associagao de pares de marcas moleculares adjacentes. Foram
analisados, somente, os grupos de ligacdo 1 para as POP 1 a 12, 3 para as POP 13 a 24 e, 5 para
as POP 25 a 36, com a caracteristica quantitativa.

Para verificacdo da presenga do QTL, utilizou-se o nivel significancia de 5% para cada
grupo de ligacdo. Os niveis criticos e seus respectivos “LOD score” encontram-se na Tabela 3.

Em cada cenario, foram feitas comparacdes entre o numero de repeti¢des, que possuiam
LOD maximo (LODp;x) menor que o “LOD score” de 1,99; 2,29 e 2,59, para os grupos de
ligacdo 1, 3 e 5, respectivamente. Estes numeros possibilitaram estimar o erro tipo I na detecgao
do QTL, em cada grupo de ligagdo (Tabela 7).

Nos niveis de herdabilidade de 80 e 60% observou-se que, independente da acdo génica e
da saturagdo do grupo de ligacdo, todos os cendarios tiveram menos de 5% dos LODy;x inferiores
aos “LOD score”, considerado para cada grupo de ligacdo (Tabela 7). Quando o nivel de
herdabilidade para o carater foi de 20%, para os niveis de acdo génica de 5 ¢ 10%, independente
da saturagdo, observou-se que o erro tipo I estimado foi maior ou igual a 5%. Entretanto, ao
contrario do que foi verificado nas analises de marca simples, na medida em que aumentou o
nivel de saturacdo do grupo de ligagdo nao foi observada tendéncia na diminui¢do da magnitude
do erro tipo I. Este fato foi associado a adogdo de “LOD score” diferentes para cada grupo de

ligacdo (HALEY & KNOTT, 1992; ZENG, 1994; XU & ATCHLEY, 1995).
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Tabela 7 - Numero de repeticdes nas quais foi observado o efeito do QTL pela andlise de
intervalo simples com LOD maximo menor que “LOD score” 1,99; 2,29 e 2,59, nos grupos de
ligacao 1 (POP 1 a 12), 3 (POP 13 a 24) e 5 (POP 25 a 36), respectivamente. O nimero total de

repeti¢des avaliadas foi 100 para cada cenéario

Saturacao
h?  Acdogénica 20cM 10cM  5cM

5% 0 0 0
10% 0 0 0

0
80% 20% 0 0 0
40% 0 0 0
5% 3 1 1
10% 0 0 0

0
60% 500 0 0 0
40% 0 0 0
5% 39 43 41
10% 12 11 15

0
20% 20% 0 0 0
40% 0 0 1

h? = herdabilidade em porcentagem; Q;, = QTL do grupo de ligagdo um;
Q31 = QTL do grupo de ligagdo trés; Qs; = QTL do grupo de ligagdo cinco.

Utilizou-se também o nivel critico mais restritivo (LOD = 3), para verificar o erro tipo |
na deteccdo de QTL (Tabela 8). Verificou-se o mesmo padrao da Tabela 7, com excecdo do
cenario da POP 5, que teve para erro tipo I valor igual a 10% (Tabela 8). No entanto, as

magnitudes do erro tipo I foram superiores aquelas observadas na Tabela 7.
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Tabela 8 - Numero de repeticdes nas quais foi observado o efeito do QTL pela andlise de
intervalo simples com LOD maximo menor que trés, nos grupos de ligacdo 1 (POP 1 a 12), 3

(POP 13 a 24) e 5 (POP 25 a 36). O numero total de repeti¢des avaliadas foi 100 para cada

cenario
h? Acdo génica Saturagio
20 cM 10 cM 5cM
5% 1 1 0
10% 0 0 0
V)
80% 20% 0 0 0
40% 0 0 0
5% 10 3 3
10% 0 0 0
V)
60% 20% 0 0 0
40% 0 0 0
5% 77 68 59
10% 36 20 22
0
20% 20% 4 0 0
40% 0 0 1

h? = herdabilidade em porcentagem; Q;; = QTL do grupo de ligagio um; Q;; = QTL do grupo de
ligagdo trés; Qs; = QTL do grupo de ligagao cinco.

4.2.3. Detecgdo do QTL pelo método de marca simples e sua contribuicdo para a variagdo

da caracteristica

As andlises de regressao pelo método de marca simples, para os marcadores
flanqueadores dos QTL dos grupos de ligagao 1, 3 e 5, possibilitaram a estimagao dos valores do
LOD e do coeficiente de determinagio (R?). Os resultados encontram-se nas tabelas 9, 10 ¢ 11,
respectivamente.

Observou-se que a razao entre 0 LOD médio de uma dada herdabilidade pelo LOD médio
de outra herdabilidade, para o0 mesmo nivel de acdo génica, foi aproximadamente igual a razao
entre as herdabilidades (Tabelas 9, 10 e 11). Por exemplo, considerando o LOD médio do
marcador Cs;; igual a 8,62 (Tabela 11) com nivel de herdabilidade de 80% e acdo génica de 5%

e o0 LOD médio do mesmo marcador igual a 6,37, porém com nivel de herdabilidade de 60% e
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mesma agao génica, a razao foi de 1,35 e a razdo entre as herdabilidades foi 1,33. Pode-se inferir
que o valor médio do LOD ¢ estimavel, para um nivel de herdabilidade intermediario de um

dado nivel de acao génica e saturacao do grupo de ligagao.

Tabela 9 - Estimativas médias do LOD e R* do modelo de regresséo linear por marca simples, e
seus desvios-padrdo, entre parénteses, em funcao do nivel de herdabilidade e de agdo génica para
os marcadores C;3 e Cy4 do grupo de ligacdo 1. O nimero total de repeticdes avaliadas foi de 100

para cada situagdo (POP 1 a POP 12)

h? Ac¢do génica LOD R’
Cis Cis Cis Cus

5% 6,17 (2,40) 5,92 (2,33) 2,80 (1,07) 2,69 (1,04)

cove 0% 1138 (327) 10,99 (3,27) 510(1,43) 4,92 (1,43)
20% 23,93 (4,98) 23,70 (5,09) 10,41 (2,06) 10,32 (2,10)

40% 47,53 (7,98) 48,18 (7.85) 19,61 (2,94) 19,85 (2,88)

5% 422 (2,03) 428 (1,93) 1,92(0,91) 1,95 (0.87)

v 0% 8,66 (2,39) 8,78 (2,47) 3,90 (1,05) 3,96 (1,09)
20% 16,80 (4,02) 16,23 (4,05) 7,43 (1,71) 7,19 (1,72)

40% 34,50 (5,98) 3437 (6,15) 14,66 (2,34) 14,61 (2,41)

5% 1,79 (1,21) 1,67 (1,22) 0,82(0,55) 0,76 (0,55)

oy, 10% 3,08 (1,74) 3,01 (1,57) 1,41(0,79)  1,38(0.71)
20% 5,54 (2,32) 5,68 (2,38) 251 (1,04  2,58(1,07)

40% 10,92 (3,34) 11,11 (3,52) 489 (145) 498 (1,54)

h? = herdabilidade em porcentagem; [ op = média do LOD; R = média do coeficiente de determinagdo; C,; = marcador trés do grupo de

ligagdo um; C,4 = marcador quatro do grupo de ligagdo um.
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Tabela 10 - Estimativas médias do LOD e R? do modelo de regressio linear por marca simples, e
seus desvios-padrao, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de agdo génica para

os marcadores Css € C37 do grupo de ligagdo 3 (POP 13 a 24)

P — D 2
h? Acao génica LOD R
Cse Cs7 Csse Csy

5% 745(2,86) 7,39 (2,65) 336 (127) 334 (L.17)
w0y 10% 14,06 (3.92)  13.94 (3.75) 626 (1.69) 621 (1.61)
° 0% 2073(533) 2950 (5.85)  1277(213) 12,67 (2.33)
40% 62,88 (9,36) 62,70 (8,66) 25,08 (3,20) 25,03 (2,97)
5% 538(2,05)  535(2,15) 2.44(092)  2.43(0.96)
000 10% 10,57 3,14) 10,22 (3,05) 474(137) 459 (133)
° 0% 2225485 2191 (441) 9.72(2.00)  9.58(1.82)
40% 45,46 (6,66) 45,71 (6,84) 18,86 (2,48) 18,95 (2,52)
5% 2,04(125) 2,13 (1,35) 0.94(0.57) _ 0.98(0.61)
o 10% 3.63(161)  3.81(1.77) 1.66 (0.73) 1,74 (0.80)
° 0% 785(2,65) 7,59 (2,74) 354 (117)  3.43(1.22)
40% 14.64(3.70)  14.67 (3.60) 651 (1.59) 652 (1.54)

h? = herdabilidade em porcentagem; [ op = média do LOD; R* = média do coeficiente de determinagio; Cs¢ = marcador seis do grupo de
ligagdo trés; C3; = marcador sete do grupo de ligagéo trés.

Tabela 11 - Estimativas médias do LOD e R* do modelo de regressdo linear por marca simples, e
seus desvios-padrdo, entre parénteses, do nivel de herdabilidade e acdo gé€nica para os

marcadores Cs;; € Csi, do grupo de ligagao 5 (POP 25 a 36)

h? Ac¢do génica LOD R’
CSll C512 CSll C512

5% 8,62 (3,08) 8,49 (2,92) 3,88 (1,36) 3,83 (1,28)

R0% 10% 15,75 (3,82) 15,50 (3,94) 6,98 (1,63) 6,88 (1,68)
20% 32,93 (6,38) 33,10 (6,40) 14,04 (2,50) 14,10 (2,51)

40% 72,64 (9,09) 72,19 (9,44) 28,38 (2,97) 28,22 (3,09)

5% 6,37 (2,20) 6,27 (2,25) 2,89 (0,98) 2,84 (1,01)

60% 10% 11,90 (3,55) 11,91 (3,44) 5,32 (1,54) 5,33 (1,50)
20% 2428 (5,11) 24,18 (4,78) 10,56 (2,10) 10,52 (1,96)

40% 51,95 (8,24) 52,46 (8,25) 21,23 (2,98) 21,41 (2,98)

5% 2,32 (1,34) 2,35 (1,45) 1,06 (0,61) 1,08 (0,66)

20% 10% 4,34 (2,06) 4,26 (2,14) 1,97 (0,92) 1,94 (0,96)
20% 8,23 (2,78) 8,22 (2,90) 3,71 (1,23) 3,71 (1,28)

40% 16,10 (3,76) 16,10 (3,93) 7,13 (1,60) 7,13 (1,68)

h? = herdabilidade em porcentagem; T op = média do LOD; R* = média do coeficiente de determinagdo; Cs;; = marcador 11 do grupo de
ligacdo cinco; Cs;, = marcador 12 do grupo de ligagao cinco.
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Independente da posi¢do do marcador, se anterior ou posterior ao QTL simulado, em
qualquer grupo de ligacdo, todas as médias e desvios-padrio do LOD e R* foram muito
semelhantes em magnitude e tendéncia (Tabelas 9, 10 e 11). Esse fato foi devido a posigao
equiidistante entre os marcadores € o QTL simulado.

Verificaram-se também perdas nos valores dos R? médios, estimados em relagdo ao nivel
de acdo génica paramétrico, em todos os cendrios estudados, independentemente do grupo de
ligagio analisado. Para o grupo de ligacdo 1, as perdas médias do R” nos niveis de herdabilidade
de 80, 60 e 20 % foram, respectivamente, 50, 62 ¢ 86%. A razdo entre o maior desvio-padrdo do
R? médio e o menor foi de 5,34.

Em relagdo ao grupo de ligacdo 3, detectou-se uma perda do R? em torno de 36% quando
o nivel de herdabilidade foi de 80%. No entanto, para o nivel de herdabilidade de 60%, a perda
média foi de 52% e no nivel de 20 % a perda foi de aproximadamente 83%. A razdo entre o
maior desvio-padrio do R* médio e o menor foi de 5,61.

No grupo de ligagdo 5, quando o nivel de herdabilidade foi de 80%, houve uma perda
média de 36%, para o nivel de herdabilidade de 60% a perda foi de 46% e no nivel de 20 % a
perda chegou a 81%. A razio entre o maior desvio-padrio do R* médio e o menor foi de 5,06.

Além disso, pode-se inferir que o R* médio para herdabilidade de 20%, em todos os
grupos de ligacdo, teve uma perda superior a 80%, em relagdo ao nivel de agdo génica
paramétrico, mesmo para os niveis de a¢ao génica de 20 e 40%. Por outro lado, independente do
grupo de ligagio, nos niveis de herdabilidades de 60 ¢ 80%, os R* médios tiveram suas perdas
reduzidas, significativamente, a medida que o nivel de saturagdo foi aumentado. Considerando
os cenarios das POP 1 a 12 com o QTL simulado presente no grupo de ligacdo 1 (20 cM) com
referéncia, verificou-se que o incremento médio do R* foi 27 e 47% para os cenérios das POP 13

a 14 grupo de ligagdo 3 (10 cM) e, das POP 25 a 36 grupo de ligacdo 5 (5 cM), respectivamente.
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4.2.4. Deteccao e localizacdo do QTL pelo método de intervalo simples e sua contribuicéo

para a variacao da caracteristica

Foram realizadas analises de regressao pelo método de intervalo simples, para os grupos
de ligagdo 1, 3 e 5, pois, além de permitir a deteccao do QTL e sua contribuigdo para a variagao
da caracteristica (R?), possibilitou estimar a localizagdo do QTL ao longo do grupo de ligagdo.
Os valores médios de LOD maximo, da posicdo relativa do QTL e do coeficiente de
determinagdo e seus desvios-padrdo, referentes aos grupos de ligagdo 1, 3 e 5 s@o apresentados

nas tabelas 12, 13 e 14, respectivamente.

Tabela 12 - Estimativas médias do LOD maximo, da posic¢ao relativa do QTL e do coeficiente de
determinagdo e seus respectivos desvios-padrao, entre parénteses, obtidos por regressao linear,

utilizando o método de intervalo simples, em funcdo do nivel de herdabilidade e de agdo génica

do grupo de ligagdao 1 (POP 1 a 12)

h* Acado génica LOD i T R?

5% 7,79 (2,67) 50,10 (6,65) 3,52 (1,18)

20% 10% 14,30 (3,96) 50,59 (3,42) 6,37 (1,71)
20% 31,84 (6,70) 51,11 (2,10) 13,61 (2,67)

40% 69,93 (12,02) 51,36 (1,99) 27,45 (3,97)

5% 5,49 (2,24) 51,24 (8,90) 2,49 (1,01)

60%% 10% 11,16 (2,81) 51,38 (4,22) 5,01 (1,23)
20% 21,60 (4,87) 50,92 (3,02) 9,46 (2,02)

40% 47,62 (8,17) 51,20 (1,95) 19,65 (3,01)

5% 2,47 (1,30) 47,46 (19,56) 1,13 (0,59)

0% 10% 4,03 (2,21) 48,64 (13,46) 1,84 (0,99)
20% 7,16 (2,73) 50,76 (7,44) 3,24 (1,22)

40% 14,19 (4,14) 51,11 (3,30) 6,31 (1,78)

h? = herdabilidade em porcentagem; top,, = média do LOD méximo; 7, = média da posigdo relativa do QTL; R =

média do coeficiente de determinagao.



Tabela 13 - Estimativas médias do LOD maximo, da posic¢ao relativa do QTL e do coeficiente de
determinagdo e seus respectivos desvios-padrdo, entre parénteses, obtidos por regressdo linear,

utilizando o intervalo simples, em fun¢do do nivel de herdabilidade e de acdo génica do grupo de

ligacdo 3 (POP 13 a 24)

h? A¢do génica LOD i T R?

5% 8,64 (3,03) 5622 (3,15) 3,89 (1,33)

20% 10% 16,25 (4,46) 56,46 (2,33) 7,20 (1,90)
20% 3547(7,62) 56,50 (1,91) 15,03 (2,98)

40% 83,23 (15,66) 55,53 (1,40) 31,69 (5,07)

5% 6,34 (227) 56,12 (3,55) 2,87 (1,01)

0% 10% 12,06 (3,50) 56,57 (2,85) 5,40 (1,52)
20% 2624 (5,70) 56,55 (2,01) 11,37 (2,30)

40% 57,86 (9,31) 55,04 (1,18) 23,34 (3,23)

5% 2,72(141) 56,59 (9,75) 1,24 (0,64)

0% 10% 445(1,82) 55,53 (5,04) 2,02 (0,82)
20% 8,98 (2,96) 56,46 (3,20) 4,05 (1,31)

40% 17,02 (4,23) 56,22 (3,15) 7,53 (1,79)

h? = herdabilidade em porcentagem; top,, = média do LOD méximo; ;,, = média da posigio relativa do QTL; R* =

média do coeficiente de determinagdo.

Tabela 14 - Estimativas médias e seus respectivos desvios-padrdo, entre parénteses, do LOD
maximo, da posicdo relativa do QTL e do coeficiente de determinagdo, obtidos por regressao

linear, utilizando o método de intervalo simples, em fun¢do do nivel de herdabilidade e de agao

génica do grupo de ligagdo 5 (POP 25 a 36)

h? Acdo génica LOD i T R?

5% 9,58 (3,19) 53,84 (4,31) 4,31 (1,40)

20% 10% 17,43 (4,32) 53,64 (2,58) 7,70 (1,83)
20% 38,11 (7,82) 54,20 (1,98) 16,06 (2,99)

40% 92,58 (13,64) 54,35 (2,60) 34,61 (4,04)

5% 7,03 (2,28) 52,96 (6,11) 3,18 (1,02)

0% 10% 13,18 (3,87) 54,50 (3,75) 5,88 (1,67)
20% 27,32 (5,94) 54,19 (2,61) 11,80 (2,42)

40% 62,99 (11,62) 54,27 (1,74) 25,10 (4,02)

5% 298 (147)  53,02(18,29) 1,36 (0,67)

0% 10% 4,93 (2,24)  53,77(11,53) 2,24 (1,00)
20% 9,14 (2,98) 54,49 (4,66) 4,12 (1,31)

40% 17,71 (4,57) 54,00 (2,61) 7,82 (1,94)

h? = herdabilidade em porcentagem; Top,, = média do LOD méximo; ;,, = média da posigio relativa do QTL; R* =

média do coeficiente de determinagdo.
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O valor do LOD,;x médio foi 23% superior, aproximadamente, em relagdo as médias dos
LODs dos marcadores flanqueadores do QTL, obtidos pelo método de marca simples, em
qualquer cenario, independente da saturacao do grupo de ligagdo. Isto justifica o fato de haver
mais cendrios com erro tipo I na Tabela 6 do que na Tabela 8.

Em relacao ao grupo de ligacao 1 (POP 1 a POP 12), a média do rysx variou de 47,46 cM
a 51,38 cM (Tabela 12), sendo que a freqiiéncia de recombinagdo esperada (r) foi de 50 cM. Para
o grupo de ligacdo 3 (POP 13 a 24), a média ry;x variou entre 55,04 ¢cM e 56,59 cM (Tabela 13),
sendo que o valor esperado do “r” foi de 55 ¢cM. No grupo de ligacdo 5 (POP 25 a 36), a variagdo
da média do 1 ficou entre 52,96 cM e 54,50 cM (Tabela 14) e “r” esperado foi de 52,5 cM.

Como nas analises de marca simples, detectou-se também, pelo método de intervalo
simples, perdas do R? médio (referente ao LOD,:x) estimado em relagdo aos niveis de acdo
génica paramétrico, em todos os cenarios ¢ independente do grupo de ligacdo analisado. Para o
grupo de ligagdo 1, nos niveis de herdabilidade 80, 60 e 20%, foram observadas perdas de 32,
51, e 83%, respectivamente. A razio entre o maior desvio-padrio do R? médio e o menor foi de
6,72. No grupo de ligacdo 3, as perdas nos valores de R* médio para as herdabilidades de 80, 60
e 20% foram, respectivamente, 23, 43 ¢ 80%. A razdo entre o maior desvio-padrao do R? médio
e o menor foi de 7,92. Em rela¢io ao grupo de ligagdo 5, as perdas nos valores médios de R* nos
niveis de herdabilidade de 80, 60 ¢ 20% foram de 16, 39 e 79%, respectivamente. A razdo entre
o maior desvio-padrio do R* médio e o menor foi de 6,02. O valor médio do R* esteve mais
proximo ao valor paramétrico da acdo génica, para o nivel de herdabilidade alto e maior
saturagdo do grupo de ligagdo (Tabela 13). A medida que diminui o nivel de herdabilidade, os
valores da média do R” tendem a ser mais proximos, independentemente da saturagdo do grupo
de ligagcdo. Em relagdo aos desvios do R? médio, ao contrario dos desvios da média do roma, a
medida que o nivel de acdo génica aumentava, também os valores dos desvios aumentavam

(Tabelas 12, 13 ¢ 14).
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5.2.5. Estimacéo dos efeitos dos QTL sobre a caracteristica

Em se tratando de um unico loco génico com dois alelos (Q e q), € possivel encontrar,

numa populagdo, os genotipos QQ, Qq e qq com os respectivos valores genotipicos p+a, p+d e
u—d. Se a constante p for o ponto médio (média aritmética dos valores genotipicos dos

homozigotos), tem-se, em vez de trés valores desconhecidos, apenas dois: “a” e “d” (SCHUSTER
& CRuz, 2004). Ao considerar uma populacdo em equilibrio de Hardy-Weinberg e a escala de

valores genotipicos, obtém-se os estimadores da média genotipica (u,=p+3d) e da varidncia
genotipica (0'; =13? +%52) para populacao F, (p =q=0,5).

O efeito aditivo ¢ definido como o desvio da média da populacdo daqueles individuos,
que receberam um determinado alelo (por exemplo, 0 Q, para o caso de a,). Se os alelos Q e q
ocorrem com freqii€ncia p € g, respectivamente, o efeito aditivo do alelo Q serd a,, que € igual a
qo.; enquanto o efeito aditivo do alelo q serd o, que € igual a —pa.. Dessa forma, entende-se

que a ¢ o efeito médio de substituicdo génica, proporcionado pela diferenca entre os efeitos

aditivos dos alelos considerados, ou seja, a=0,,—o, (CRUZ, 2005). A partir do modelo aditivo-
dominante estimam-se também os desvios atribuidos a dominancia (8). Para as interacdes intra-
al¢licas  os estimadores sdo: O, =-2q°d, 8g,=2pqd e 3, =-2p’d. Observa-se, que as

interagdes intra-alélicas, ou desvios atribuidos a dominancia, sdo todas expressas, em funcao,
apenas do valor genotipico do heterozigoto, “d”, e da freqiiéncia génica (SCHUSTER & CRUZ,
2004).

A utilizacdo de analise de deteccdo QTL por regressdo, pelo método de marca simples,
possibilitou obter estimativas associadas & média genotipica, ao efeito aditivo e ao efeito devido

a dominancia, para os marcadores proximos ao QTL, nas populacdes F, simuladas. A média
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geral foi por meio das estimativas de 3,. No entanto, os efeitos aditivos e devido a dominéncia

estao associados as estimativas de f%l e ﬁz,pois: Blz(l—2r)a e [32:(1—2r)2d.

No caso particular de populagdes F, “a” € igual ao efeito de substituicdo génica (a),
pois, p=q = 0,5 a=a+d(q—p)=a. Além disso, nas populagdes F, simuladas o grau médio de
dominancia foi nulo e indiretamente o valor de “d” também sera proximo de zero, pois, todas as
estimativas de interacdo intra-alélicas dependem diretamente do valor de “d”.

As estimativas dos ﬁo e fil e ﬁz encontram-se nas tabelas 15, 16 e 17, para os cenarios
das POP 1 a 12, POP 13 a 24 e, POP 25 a 36, respectivamente. Nestas tabelas, observa-se que

médias das estimativas [30 variaram de 998,66 a 1002,03 unidades, de 999,22 a 1000,79

unidades e 999,03 a 1001,20 respectivamente. Portanto, independente da saturagao do grupo de

ligacdo onde o QTL foi simulado, a média geral estava em torno da paramétrica. Em relagao a
média da estimativa do f;, que reflete linearmente o efeito aditivo esperado, observou-se nos

cendrios que as médias do efeito aditivo foram similares aos efeitos aditivos paramétricos

(Tabela 2), utilizando-se a conversao al=[§_1(1—2r)_1 . Os marcadores Ci3 € Ci4, C311 € C312 €, Cs11
e Csip, estavam afastados do QTL simulado de 10, 5, 2,5 cM, respectivamente. Verificou-se que
as médias das estimativas ﬁl variaram de 11,94 a 142,27, de 13,96 a 160,46 ¢ de 15,12 a 171,20
para as saturacdes do grupo de ligagdo de 20, 10 e 5 cM, respectivamente. A média da estimativa

A

B, estd associada, diretamente, ao valor de “d” e conseqiientemente ao efeito devido a

dominancia. Assim, as médias das estimativas de B, dos cendrios das POP 1 a 36 ficaram em

torno de zero, variando de -3,88 a 2,85. O grau médio de dominancia realizado pela razdo entre
as médias das estimativas dos efeitos devido a dominancia e dos efeitos aditivos foi,

praticamente zero, em qualquer cendrio.
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Tabelas 15 - Médias das estimativas de f&o, Bl e [32 dos marcadores Ci3 e Ci4 €, Seus respectivos

desvios-padrdo, entre parénteses, obtidos por regressao linear, utilizando o método de marca
simples em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica (POP 1 a 12) das 3.600

populacdes F, analisadas com 1.000 individuos

M h*  AG B B, B,
5% 999,01 (7,37) 51,69 (10,14) 1,94 (14,62)
g0y, 10%  999,79(6,36)  71,40(1031) 0,38 (12,40)
20%  1002,03 (7,01) 101,91 (10,56) -3,88 (13,10)
40%  1000,85 (6,01) 141,72 (9,97) -1,64 (12,07)
5% 999,79 (4,75)  30,10(8,25) 0,44 (9,23)
Co 60% 10%  99950(488) 43,60 (5,:88) 1,00 (9,54)
20% 999,77 (4,42) 61,49 (7,04) 0,46 (8,72)
40%  1000,25 (546) 86,67 (6,01) -0,44 (10,35)
5%  1000,24 (3,84) 12,36 (5,12)  -0,54 (7,54)
20% 10% 1000,08 (3,02) 17,92 (5,13) -0,12 (6,08)
20% 100056 (3,38) 23,99 (5,36)  -1,06 (6,60)
40% 1000,71 (3,50) 34,74 (4,44) -1,37 (6,92)
5%  1000,09 (7,08) 50,54 (10,99) -0,01 (13,97)
g0y, 10%  999,93(691)  69,86(10,39)  0,41(13,61)
20%  1001,31(6,92) 101,29 (10,98) -2,18 (13,36)
40% 1000,40 (7,81) 142,27 (10,52) -0,36(15,35)
5% 999,06 (5,15) 30,13 (7,60) 2,01 (10,17)
C. 60% 10%  99866(499)  4373(648)  2:85(1007)
20%  1000,72 (4,82) 60,28 (6,99)  -1,17 (9,37)
40% 1000,23 (4,87) 86,41 (5,99) -0,20 (9,27)
5%  1000,11 (3,51) 11,94 (523) -0,19 (6,93)
0y 10%  999,78(366)  1735(534) 0,50 (7,28)
20%  1000,44 (3,53)  24,23(5,33)  -0,75 (7,06)
40%  1000,53 (3,34) 34,96 (521)  -0,92 (6,44)

M = marcador; C;3 = marcador trés do grupo de ligagdo um; C;4 = marcador quatro do grupo de ligagdo um;
h? = herdabilidade em porcentagem; AG = agéo génica em porcentagem.
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Tabelas 16 - Médias das estimativas de f&o, [31 e f&z dos marcadores Czs e C37 €, Seus respectivos

desvios-padrdo, entre parénteses, obtidos por regressao linear, utilizando o método de marca
simples em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica (POP 13 a 24) das 3.600
populacdes F, analisadas com 1.000 individuos

M h* AG B, B, B,
5%  1000,79 (6,96) 57,22 (11,26) -1,57 (13,81)
g0y, 10%  999,58(6,34) 79,03 (1105) 088 (12,18)
20%  1000,21 (6,42)  114,21(9,92) -0,22 (12,18)
40% 999,84 (598) 160,46 (8,88) 0,55 (11,37)
5% 999,60 (4,72) 34,21(6,93) 0,81 (9,45)
C.o 6oy 10%  1000,19 (4,69) 49,07 (7,31)  -0,32(9,03)
% 20%  1000,60 (4,64) 69,78 (6,65)  -1,03 (9,26)
40% 999,60 (4,27) 98,63 (6,60) 0,92 (8,06)
5% 999,92 (3,38) 13,96 (526) 0,19 (6,76)
00, 10% 999,86 (3,26) 19,33 (4,96) 0,30 (6,48)
20% 999,70 (3,36) 29,57 (501) 0,62 (6,69)
40%  1000,28 (3,35) 39,79 (4,77)  -0,45 (6,47)
5% 999,32 (6,86) 45,00 (11,000 1,17 (13,57)
g0y, 10%  999.34(653) 7859 (10,56) 1,26 (12,84)
20% 999,78 (7,33) 113,38(10,29) 0,36 (14,16)
40%  1000,20 (6,87) 160,09 (8,52) -0,39 (13,25)
5% 999,84 (4,97) 34,02 (6,90) 0,33 (10,02)
Co 60y 10% 100026 (4,46) 48,18 (6,76)  -0,60 (8,94)
20%  1000,55 (5,39) 69,18 (5,98) -1,10 (10,47)
40% 999,74 (4,55) 98,67 (6,08) 0,51 (8,67)
5% 999,85 (3,77) 14,04 (5,38) 0,32 (7,54)
200, 10%  1000,05 (3,34) 19,74 (5,34)  -0,11 (6,67)
20% 999,22 (3,19) 28,97 (5,15) 1,52 (6,35)
40% 999,98 (3,73) 39,76 (4,74) 0,06 (7,39)

M = marcador; C3s = marcador seis do grupo de ligacéo trés; Cs; = marcador sete do grupo de ligacéo trés;
h? = herdabilidade em porcentagem; AG = agéo génica em porcentagem.
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Tabelas 17 - Média das estimativas de [30, [31 e f&z dos marcadores Csi; € Cs12 €, Seus

respectivos desvios-padrdo, entre parénteses, obtidos por regressao linear, utilizando o método
de marca simples em funcao do nivel de herdabilidade e de acdo génica (POP 25 a 36) das 3.600

populacdes F, analisadas com 1.000 individuos

M b AG B, B, B,
5% 100120 (7,06) 61,17 (10,24) -2,33 (14,02)
g0y, 10% 100045 (7,17) 83,76 (9,08)  -0,68 (14,20)
20%  1000,89 (5,87)  117,83(9,58) -1,63 (11,74)
40%  1000,11 (5550) 17142 (8,47) 0,07 (10,70)
5% 999,03 (5,35) 37,46 (6,70) 2,01 (10,61)
Co 60y 10% 100042 (4,56) 50,96 (7,07)  -0,68 (9,04)
o ° 20%  1000,25 (4,67) 73,85(6,78)  -0,40 (9,23)
40% 999,50 (4,34) 103,62 (6,44) 1,16 (8,79)
5%  1000,18 (3,42) 15,12 (4,89)  -0,34 (6,76)
20y, 10% 100035 (3,70) 21,60 (5,06)  -0,64 (7,37)
20%  1000,37 (3,22) 29,88 (5,24)  -0,70 (6,31)
40% 999,81 (3,62) 42,40 (4,62) 0,47 (7,13)
5%  1001,02 (7,16) 60,90 (9,88) -2,02 (14,15)
g0y 10%  1000,06 (7,29) 82,95 (9,61)  -0,06 (14,40)
20%  1000,64 (6,67) 118,05 (10,12) -1,20 (13,21)
40% 999,63 (6,51)  170,85(8,90) 0,77 (12,74)
5% 999,06 (5,54) 37,03 (7,00) 1,88 (10,86)
Cor 0% 10%  1000,14(4,90) 51,12 (6,92)  -0,21(9,67)
20%  1000,45 (4,77) 73,77 (6,85)  -0,86 (9,38)
40%  999,35(4,92) 104,02 (651)  1,31(9,76)
5%  1000,08 (3,54) 15,15 (5,19)  -0,13(7,04)
o0y, 10%  1000,11 (3,78) 21,31 (532)  -0,18 (7,46)
20%  1000,25 (3,32) 29,78 (5,49)  -0,53 (6,57)
40%  1000,03 (3,76) 42,33 (5,00) 0,00 (7,45)

M = marcador; Cs;; = marcador 11 do grupo de ligagéo cinco; Cs;, = marcador 12 do grupo de ligag&o cinco;
h? = herdabilidade em porcentagem; AG = agéo génica em porcentagem.
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5. CONCLUSOES

- O mapa de ligacdo foi, satisfatoriamente, reconstituido a partir da genotipagem
simulada dos 1.000 individuos da populacdo F,. O ordenamento e o nimero de grupos de
ligacdo, obtidos pela anélise genémica, foram exatamente 0os mesmos estabelecidos no genoma
simulado.

- Cenarios das populagdes F, com herdabilidade de 20% e acfes génicas de 5 e 10% nao
possibilitaram identificar facilmente o QTL simulado, mesmo com utilizacdo da metodologia de
intervalo simples.

- A contribuicdo do QTL para variacao da caracteristica dependeu muito da herdabilidade
da caracteristica, sendo que, para herdabilidade de 20%, ndo se observou diferenca minima do
coeficiente de determinagdo, entre os cenarios com diferentes saturacées.

- Em relacdo ao nivel de acdo génica, pode-se inferir que quanto maior seu valor, mais
precisa foi a estimativa da freqliéncia de recombinacdo maxima, independente da saturacdo do
grupo de ligac&o e do nivel de herdabilidade.

- As médias das estimativas do efeito aditivo, em todos os cenérios, estavam em torno do
esperado. O grau médio de dominancia, observado pela razdo da média do efeito aditivo e do
efeito devido a dominancia, foi praticamente zero e a média geral da caracteristica aproximou-se

de 1.000, conforme esperado.
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CAPITULO 11

Genotipagem seletiva em populacdes F, simuladas para fins de mapeamento

genético e deteccdo de QTL
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1. INTRODUCAO

A associacdo entre uma caracteristica quantitativa com marcadores moleculares de
segregacdo mendeliana € a idéia principal, no mapeamento genético de locos controladores de tal
carater. Inicialmente proposta por SAX (1923), esta idéia tem sido usada por muitos estudiosos
para deteccdo e localizacdo dos locos controladores da caracteristica quantitativa (QTL) em
populacdes segregantes de espécies animais e vegetais.

Populagdes controladas sdo usadas rotineiramente para 0 mapeamento de QTL, porém
um grande namero de individuos é necessario para atingir poder de deteccdo do QTL (SOLLER et
al. 1976). Os problemas séo que os efeitos dos QTL sdo usualmente baixos, dificultando ainda
mais a sua mensuracao. A probabilidade de detectar um QTL depende também do desequilibrio
de ligacdo entre o marcador molecular e 0 QTL. Além disso, a acuracia do mapeamento de QTL
depende de um grande nimero de fatores, como a herdabilidade da caracteristica, 0 nimero de
genes envolvidos, as interacbes dos genes, a distribuicdo dos genes no genoma, o tipo de
populacdo segregante estudada, o tamanho desta populacdo e o numero de marcadores
moleculares empregados, assim como sua distribuicdo sobre o genoma (VAN OOIJEN, 1992).

A impossibilidade de obter todas as combinacOes de fatores envolvidos na acuracia do

mapeamento de QTL, devido ao desconhecimento dos verdadeiros parametros, pode ser
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solucionada por meio de simulacdo. Na simulacédo de dados via computador, 0s parametros sao
conhecidos, podendo ser usados na comparacgéo da eficiéncia dos diversos cenarios.

No mapeamento de QTL, existem estratégias como a genotipagem seletiva, que permitem
reduzir, significativamente, o nimero de individuos genotipados para um dado poder de detec¢édo
do QTL, a partir de um grande ndmero de individuos fenotipados (LEBOWITZ et al., 1987,
LANDER & BOTSTEIN, 1989; DARVASI & SOLLER; 1992).

Esta técnica tem sido empregada por diversos pesquisadores, em varias espécies vegetais,
para aumentar o poder de deteccdo de QTL. Por exemplo, a genotipagem seletiva foi utilizada
por: GROOVER et al. (1994) em Pinus; NADI et al. (1997) em arroz; WINGBERMUEHLE et al.
(2004) e VALEs et al. (2005), em cevada. Entretanto, estudos de simulagdo com genotipagem
seletiva em combinacdes de fatores, que afetam a detecgcdo de QTL, bem como as comparagdes
com outras estratégias de selecdo sdo necessarios para melhor compreensdo do efeito da selecdo
e sua relacdo em diversos cenarios. Consequentemente, novos modelos e programas de
computador sdo imprescindiveis para o desenvolvimento de algoritmos, que incorporem o

metodo cléssico de mapeamento de QTL com genotipagem seletiva.
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2. OBJETIVOS

Os objetivos gerais foram:

Investigar a influéncia da intensidade de selecdo em amostras, obtidas pela genotipagem
seletiva, nas analises genémicas de mapeamento genético, deteccdo e localizacdo do QTL.
Comparar o0s resultados obtidos, pela genotipagem seletiva e outras duas estratégias
experimentais de amostragem (sistematica e mista), com a amostragem aleatdria de individuos,

para intensidade de selecéo de 20%.

Os objetivos especificos foram:

- Avaliar a eficacia do mapeamento genético, em popula¢bes amostradas pela
genotipagem seletiva, por meio da avaliacdo da segregagdo mendeliana de locos individuais,
distancia entre pares de marcadores, ordenamento e estabelecimento do nimero de grupos de
ligagéo esperados.

- Avaliar a eficicia da analise gendémica na deteccdo de QTL e sua contribuicdo na
variacdo do carater quantitativo, em popula¢Ges amostradas.

- Avaliar a eficicia da analise gendmica na estimacdo do efeito génico, exercido pelo

QTL sobre a caracteristica, em popula¢fes amostradas.
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3. MATERIAL E METODOS

3.1. Populacdes amostradas

Uma espécie hipotética dipldide (2n= 2x = 12) foi utilizada como modelo para simulacéo
de genomas com trés niveis de saturagcdes nos grupos de ligacdo. Foram utilizados os seguintes
niveis de saturacdo: pouco saturado (grupos de ligacdo 1 e 2), mediamente saturado (grupos de
ligacdo 3 e 4) e saturado (grupos de ligacdo 5 e 6), com distancias entre marcadores adjacentes
de 20 cM, 10 cM e 5 cM, respectivamente. O comprimento dos grupos de ligacédo foi de 100 cM
e, portanto, um comprimento total do genoma de 600 cM. O genoma construido foi utilizado
para geracdo de diferentes populacfes simuladas do tipo F,, com 1.000 individuos. Foram
simulados 36 cenarios diferentes, de populagdes F, com 1.000 individuos e replicadas 100 vezes,
para uma caracteristica quantitativa, totalizando 3.600 populacdes. Admitiu-se um carater
fenotipico com média de 1.000 unidades, coeficiente de variacdo de 10% e grau médio de
dominancia igual zero. Os cenérios foram divididos em quatro niveis de acdo génica (5, 10, 20 e
40%) e trés niveis de herdabilidade (80, 60 e 20%), totalizando 12 situagdes. Foram simulados
trés QTL (Q11, Q31 € Qs1) para os grupos de ligacdo 1, 3 e 5, respectivamente. A caracteristica

simulada foi controlada por 10 locos, porém apenas um QTL foi declarado presente em cada
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cenario. Assim, nos cenarios das POP 1 a 12, POP 13 a 24 e POP 25 a 36 estiveram presentes 0s
locos Q11, Q31 € Qs1, respectivamente.
Das 3.600 populagdes F, geradas, cinco populacdes foram amostradas, aleatoriamente,

em cada um dos 36 cenarios, totalizando 180 populacGes de 1.000 individuos.

3.2. Genotipagem seletiva

As 180 populagdes F, de 1.000 individuos foram submetidas & genotipagem seletiva. A
intensidade de selecdo foi de 50, 30, 20 e 10%, amostrando 500, 300, 200 e 100 individuos,
respectivamente, presentes nos extremos superior e inferior da distribuicdo normal dos fenétipos

de cada populacéo.

3.3. Comparacao das estratégias experimentais de amostragem

Para verificar a eficacia da genotipagem seletiva (GS), outras duas estratégias de
amostragem fenotipica, ou seja, sistemética (AS) e mista (AM) foram realizadas e comparadas
com amostragem aleatéria (AA). Na primeira estratégia, a distribuicdo de freqiiéncia do fen6tipo
foi dividida em dez classes equidistantes, sendo que 20 individuos foram amostrados dentro de
cada classe. Na segunda estratégia, metade dos individuos foi obtida pela estratégia de
genotipagem seletiva, enquanto a outra metade foi amostrada de acordo com a primeira
estratégia. Portanto, alem das 180 popula¢Bes de 200 individuos, obtidas por genotipagem

seletiva, outras 540 populac¢Ges foram obtidas por meio de outras estratégias de amostragem.

91



3.4. A Andlises gendmicas - mapeamento genético em populagdes amostradas

Nas populacGes selecionadas ou amostradas das 180 populagdes F, de referéncia,
realizaram-se analises gendémicas de mapeamento genético. As analises foram constituidas de
teste de segregacdo das marcas, pelo teste de qui-quadrado, seguindo-se a reconstrucdo do mapa
de ligagédo, sendo comparadas, posteriormente, com o genoma simulado. Para a comparacao,
utilizaram-se 0s seguintes critérios: 1) correlacdo de Spearman; 2) tamanho de grupos de ligagéo;
3) distancia média entre marcadores adjacentes; 4) variancia das distancias entre marcas

adjacentes; e 5) estresse.

3.5. Analises gendmicas - deteccdo e mapeamento de QTL em populagdes amostradas

As analises de deteccdo de QTL foram realizadas por meio do método de marca simples
em todas as populacdes, que dispensa o conhecimento a priori do mapa de ligagdo. Utilizou-se,
também, o método de intervalo simples para deteccéo e localiza¢do do QTL, quando foi possivel
a reconstrucdo do mapa de ligagdo com o mesmo numero de grupos de ligacdo, em relacdo ao
genoma simulado. Os métodos utilizados neste estudo, para deteccdo de QTL, foram descritos

nos itens 3.3., 3.3.1, 3.3.2. e 3.3.3 da Sec¢do de material e métodos, do Capitulo I.
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

Com a intencéo de avaliar o efeito da intensidade de selecdo por genotipagem seletiva na
reconstrucdo de mapas de ligacdo, deteccdo e localizagdo do QTL, foram amostradas,
aleatoriamente, cinco populacdes de cada um dos 36 cenérios nas 3.600 populagBes F,
totalizando 180 populagdes de 1.000 individuos. Apds essa amostragem, as populaces foram
submetidas a genotipagem seletiva com intensidade de sele¢do de 50, 30, 20 e 10%. Formaram-
se, entdo, populacdes amostradas de 500, 300, 200 e 100 individuos, totalizando 720 populagoes.
Para as analises gendmicas de mapeamento genético e deteccdo de QTL, realizadas nas
populacdes amostradas, foram utilizados os modelos e métodos para populagdes F, codominante,

bem como utilizado nas populac@es originais de 1.000 individuos.

4.1. Mapeamento genético em populacdes estabelecidas por genotipagem seletiva

4.1.1. Analise de segregacao de locos individuais

Em todas as populagdes F, amostradas por genotipagem seletiva, foram aplicados testes

de qui-quadrado para verificar a razdo de segregacdo de locos individuais, com nivel de 5% de

probabilidade. Verificou-se maior nimero de distor¢des nos grupos de ligacdo, que possuiam a
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presenca do QTL simulado. O nimero médio de distorcdo, em geral, foi maior & medida que se
aumentava o nivel de acdo génica, de herdabilidade e saturacdo do grupo de ligagédo, no qual o
QTL estava presente (Tabela 1). Considerando todos os cenarios (180 populacBes) dentro de
cada tamanho da populacédo, as medias das distor¢des foram 3,77 (4,96%), 3,18 (4,19%), 3,51
(4,61%) e 2,93 (3,85%) para os tamanhos de 500, 300, 200 e 100 individuos, respectivamente. A
distorcdo média maxima foi de 9,40 (12,37%), encontrada nas popula¢fes com 200 individuos,
enquanto a minima foi de 0,40 (0,53%), para aquelas com 300 individuos. Os cenarios com o
nivel de herdabilidade de 80% e o nivel de acdo génica de 40% apresentaram as maiores médias
de distorcdo. Conforme esperado, os cendrios com grupos de ligagdo mais saturados
apresentaram mais distorcGes, realcadas principalmente no nivel de acdo génica mais elevada.
Em relacdo as intensidades de amostragem, ndo se observou nenhuma tendéncia nas médias das
distorgdes.

Deve-se ressaltar que, para as populacdes estabelecidas por genotipagem seletiva, ndo ha
expectativa quanto a apresentarem estrutura idéntica a uma populacgao F,, obtida por amostragem
aleatoria, pois, a medida que a variacdo explicada pelo QTL aumenta, em relacdo a variacéo
fenotipica, a amostragem baseada no carater quantitativo leva a distorcdo dos marcadores
préximos ao QTL. A distorcdo ocorre, devido ao efeito conhecido como efeito “carona”. Assim,

as analises genémica possibilitaram comparar as populac@es F, com as popula¢Ges amostradas.
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Tabela 1 - Medias de distor¢Oes e seus respectivos desvios-padrédo, entre parénteses, de acordo
com o tamanho da populacdo amostrada por genotipagem seletiva (N), nivel de herdabilidade
(h%), nivel de acdo génica, nivel de saturacio para o grupo de ligacdo em que QTL simulado foi
declarado presente

2 A Saturagdo

N h Agdo genica 20 cM 10 cM 5 cM
5% 1,60 (1,34) 6,80 (5,02) 2,60 (2,30)
80% 10% 2,40 (3,36) 3,20 (4,09) 3,80 (2,68)
20% 5,80 (5,93) 3,00 (2,12) 5,20 (3,42)
40% 5,60 (4,04) 4,40 (3,21) 8,80 (3,83)
5% 3,00 (2,55) 1,80 (1,48) 3,20 (2,95)
500 60% 10% 2,60 (4,22) 4,40 (6,43) 2,00 (2,35)
20% 3,80 (3,90) 5,40 (2,97) 1,80 (1,48)
40% 4,00 (2,83) 5,40 (3,05) 4,60 (2,88)
5% 2,80 (2,59) 3,20 (2,95) 2,00 (1,22)
0% 10% 1,20 (1,30) 2,80 (2,28) 3,20 (3,56)
20% 6,20 (6,69) 3,20 (3,27) 2,60 (2,70)
40% 4,40 (5,32) 3,60 (1,14) 5,40 (6,11)
5% 1,20 (1,64) 4,20 (3,42) 3,20 (4,55)
80% 10% 3,80 (4,76) 3,00 (3,39) 1,60 (0,89)
20% 4,80 (4,02) 3,20 (2,77) 6,40 (1,95)
40% 4,80 (2,68) 6,80 (2,05) 8,00 (2,12)
5% 2,60 (2,61) 1,40 (1,14) 2,40 (1,52)
300 60% 10% 2,20 (3,83) 4,20 (5,67) 1,40 (2,07)
20% 3,40 (4,22) 4,20 (2,77) 2,80 (2,17)
40% 2,40 (1,52) 5,20 (1,64) 7,00 (5,29)
5% 0,40 (0,55) 3,40 (2,61) 1,60 (0,55)
0% 10% 1,20 (0,84) 2,00 (1,87) 2,80 (2,17)
20% 2,60 (2,30) 2,60 (1,34) 0,60 (1,34)
40% 3,60 (3,58) 1,20 (1,30) 2,40 (2,07)
5% 2,20 (3,90) 3,80 (3,35) 1,60 (1,14)
80% 10% 4,00 (4,64) 4,60 (2,51) 6,00 (4,95)
20% 4,40 (2,88) 2,40 (3,05) 6,60 (4,04)
40% 6,20 (4,09) 6,60 (2,88) 9,40 (3,36)
5% 2,80 (2,59) 1,80 (1,10) 2,60 (2,30)
200 60% 10% 3,40 (3,97) 2,60 (2,19) 2,40 (3,29)
20% 2,80 (2,95) 3,00 (1,87) 1,60 (1,34)
40% 2,40 (1,52) 4,80 (4,97) 6,00 (5,66)
5% 0,80 (0,84) 0,60 (0,89) 2,40 (1,67)
0% 10% 2,60 (1,82) 4,00 (4,53) 2,40 (2,30)
20% 2,60 (1,67) 4,60 (3,36) 2,40 (2,30)
40% 3,20 (3,27) 1,60 (1,67) 5,00 (3,46)
5% 2,40 (2,61) 2,20 (2,28) 2,80 (2,39)
80% 10% 3,20 (3,49) 2,60 (1,52) 2,80 (1,92)
20% 2,60 (2,70) 2,60 (2,30) 2,80 (2,17)
40% 4,40 (1,14) 8,60 (4,45) 3,40 (2,51)
5% 1,60 (1,14) 2,60 (2,07) 2,00 (1,22)
100 60% 10% 1,80 (1,30) 3,00 (3,08) 1,20 (1,30)
20% 1,80 (1,48) 5,20 (2,39) 3,00 (2,92)
40% 4,40 (2,19) 5,00 (2,74) 5,60 (5,46)
5% 1,80 (1,64) 2,20 (1,79) 1,60 (1,14)
0% 10% 2,40 (2,30) 3,80 (2,05) 1,40 (0,89)
20% 1,40 (0,89) 3,20 (3,35) 3,20 (2,39)
40% 1,20 (0,84) 1,80 (1,79) 3,80 (3,11)
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4.1.2. Numero de grupos de ligacdo e ordenamento das marcas

Para as populacfes obtidas por genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, o
numero de grupos de ligacdo de todas as populagdes F, analisadas esteve de acordo com o
esperado, mesmo na presenca de distorcdes. Portanto, os seis grupos de ligacdo foram
recuperados e ndo se observaram marcas ndo ligadas. Apds a formacdo do grupo de ligagéo,
verificou-se pelo método SARF a melhor ordem dos “n” marcadores constituintes de cada grupo.
N&o foi detectada inversdo de marcas, mesmo nas populagdes com 200 individuos, pois, a
correlacéo de Spearman foi igual a um.

No entanto, para as popula¢des de 100 individuos amostradas por genotipagem seletiva, o
mapeamento genético foi comprometido em, praticamente, todos os cenarios estudados.
Verificou-se inversdo de marcas, marcas ndo ligadas e formacdo de mais de seis grupos de
ligagdo, em muitas populagdes. Entdo, mesmo com a menor média de distor¢do entre as
intensidades de amostragem, ndo foi possivel a reconstrucdo do mapa de ligagdo igual ao
genoma simulado em muitas populagdes. Existem algumas hipoteses, que corroboraram com
este fato. Segundo uma dessas hipéteses, o tamanho da populacdo sob amostragem da
caracteristica era insuficiente para recuperacdo do mapa de ligacdo, conforme esperado. Segundo
a outra, a distorcdo causada pela intensidade de amostragem de 10% pode ter sido mais severa.

Assim, essas popula¢des com 100 individuos nao foram comparadas no mapeamento genético.

4.1.3. Construcéo do mapa de ligacéo

Duas popula¢fes com 200 individuos cada uma e contrastantes, em relacdo ao nimero de
marcadores com distor¢do, foram escolhidas e seus mapas de ligagdo foram reconstruidos. A

primeira populagdo, com 80% de herdabilidade e 40% de agdo génica, apresentou 13 marcas
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distorcidas, sendo que 11 marcas estavam presentes no grupo de ligacdo 5 no qual estava
presente 0 QTL simulado Qs; (Figura 1a). A segunda populagdo com 20% de herdabilidade e 5%
de acdo génica ndo apresentou marcas distorcidas, sendo que o QTL simulado foi 0 Qi3 (Figura
1b). Embora apresentando um numero de distorcdo elevado a primeira populagdo nédo
comprometeu a formacdo do mapa de ligacdo para o tamanho de 200 individuos. O viés que
poderia existir na estimacdo da frequéncia de recombinacdo em popula¢Ges obtidas por
genotipagem seletiva, segundo DARVASI & SOLLER (1992), pode ser por meio da técnica de

maxima verossimilhanca para estimacao da frequiéncia de recombinacéo.
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Figura 1 - Mapas genéticos com 76 marcadores distribuidos nos seis grupos de ligacdo (GL) de
duas populagdes, amostradas por genotipagem seletiva com 200 individuos. a) Mapa de ligacdo
da populacdo com 80% de herdabilidade e 40% de acéo, que apresentou 13 marcas distorcidas.
b) Mapa de ligacdo da populacdo com 20% de herdabilidade e 5% de acdo génica, néo
apresentando marcas distorcidas.
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4.1.4. Comparagao dos genomas

O tamanho médio do grupo de ligacdo (TAM), da distdncia média entre marcas
adjacentes (DIM), da variancia média das distancias entre marcas adjacentes (VAD) e do
estresse médio (EST) foram calculados nos grupos de ligagdo 1, 3 e 5, obtidos das populactes
amostradas por meio de genotipagem seletiva. Os resultados foram comparados com aqueles
obtidos das 3.600 populagBes de 1.000 individuos (Tabela 2). Para comparacdo, foram
escolhidos os grupos de ligacdo 1, 3 e 5 devido a presenca do QTL nos cenarios das POP 1 a
POP 12, POP 13 a POP 24 e, POP 25 a POP 36, respectivamente. Em seguida, nas 180
populacdes amostradas dos 36 cenarios para cada grupo de ligagdo, as analises foram separadas
em duas partes. A parte “a” foi constituida pelas 60 popula¢Bes, nas quais o QTL estava
presente, enquanto a parte “b” foi constituida por 120 popula¢des, nas quais 0 QTL estava
ausente no respectivo grupo de ligagéo.

N&o houve grande diferenca entre as partes “a” e “b” para os valores de TAM, DIM,
VAD e EST nos grupos de ligacdo, dentro de cada tamanho populacional. Observou-se que 0s
TAMs e DIMs entre populagdes com diferentes tamanhos foram bem semelhantes, quanto a seu
respectivo grupo de ligacdo. Entretanto, a medida que diminui o tamanho da populagdo por
genotipagem seletiva, verificou-se aumento nos desvios-padrdo de TAM e DIM, em relagdo as
populacdes de referéncia de 1.000 individuos. Paras as variaveis VAD e EST, os valores e seus
desvios-padrdo aumentaram a medida que intensificava amostragem por genotipagem seletiva.
Portanto, as precisdes das estimativas de TAM, DIM, VAD e EST diminuiram com a reducdo no

tamanho da populagéo.
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Tabela 2 - Tamanho médio de grupos de ligacdo, distancia média entre marcas adjacentes,
variancia média das distancias entre marcas adjacentes, estresse e seus respectivos desvios-
padrdo entre parénteses das 3.600 populagdes F, analisadas com 1.000 individuos e das 180
populacdes amostradas por genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, para 0s grupos

de ligacdo 1, 3 e 5,

N GL TAM DIM VAD EST

GL1 100,14 (1,93) 19,93(1,07) 1,71(1,16) 4,94 (1,59)

1000 GL3 102,67 (2,36) 10,27 (0,24) 0,56 (0,26) 6,98 (1,58)
GL5 102,69 (2,18)  513(0,11) 0,25(0,09) 9,91 (1,60)

GL1®  99,51(2,70) 19,90 (0,54) 2,45(1,82) 7,13 (2,36)

GL1° 100,00 (2,41) 20,00 (0,48) 244 (1,60) 7,07 (2,17)

so0 GL3  10304(295 1030(030) 118(046) 1093 (219)
GL3® 102,77(3,35) 10,28(0,33) 1,16 (0,47) 10,02 (2,11)

GL5 101,59 (2,59) 5,08 (0,14) 0,44 (0,17) 14,20 (2,36)

GL5° 101,68(2,77)  512(0,16) 0,45 (0,15) 13,93 (2,15)

GL1®  99,21(3,35) 19,84 (0,67) 4.28(3,18) 9,34 (3,19)

GL1° 100,18 (3,41) 20,04 (0,69) 3,68(2,30) 8,84 (2,77)

00 GL3  10341(397) 1034(040) 197(087) 1300(297)
GL3° 102,27 (4,92) 10,23(0,49) 1,83(0,77) 12,60 (2,97)

GL5  101,73(357)  509(0,17) 0,76 (0,22) 18,23 (2,51)

GL5° 101,58(3,75)  5,08(0,20) 0,75(0,26) 18,06 (2,93)

GL1®  99,15(505) 19,90 (0,88) 6,50 (6,16) 11,80 (4,38)

GL1° 99,96 (4,78) 19,99 (0,95) 5,14 (3,36) 10,73 (3,31)

o0 GL3  10281(505 1028(051) 279(108) 1584(329)
GL3° 101,90(578) 10,19 (0,57) 278(1,15) 15,60 (3,30)

GL5*  101,87(3,89)  509(0,22) 1722(0,39) 22,64 (3,98)

GL5° 101,70(537)  508(0,26) 1,18 (0,44) 22,22 (3,58)

N= ntmero de individuos; GL = grupo de ligac4o; ® grupo de ligacdo na presenca do QTL; "\ grupo de ligagdo na auséncia
dos QTL; TAM = tamanho médio do grupo de ligagdo em centiMorgan (cM); DIM = distancia média entre marcas
adjacentes em centiMorgan (cM); VAD = variancia média das distancias entre marcas adjacentes; EST = estresse médio
em porcentagem (%).

4.2. Deteccdo de QTL em populacdes amostradas por genotipagem seletiva

A principal dificuldade no mapeamento de QTL é o fato intrinseco, em que vérios fatores
genéticos e ambientais afetam a expressdo final do fendtipo. Os delineamentos experimentais

envolvem, assim, a medicdo e genotipagem de vérias centenas de individuos para permitir a
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resolucédo desejada. Uma populacéo F, de aproximadamente 2.000 individuos seria necessaria,
para detectar QTL com efeito igual a 2 a 3% em média (SOLLER et al. 1976).

Portanto, novas estratégias experimentais de mapeamento de QTL tém sido propostas e
utilizadas. Tais estratégias permitem reduzir o numero de individuos genotipados, a fim de obter
uma mesma poténcia estatistica de deteccdo. Para isto, aumenta-se o numero de individuos
avaliados em relagdo a caracteristica quantitativa. Entre as novas estratégias experimentais,
destaca-se a genotipagem seletiva, proposta por LANDER & BOTSTEIN (1989), cujo principio foi
descrito, inicialmente, por STUBER et al. (1980). Baseia-se no fato de que uma diferenca
significativa na freqiiéncia alélica nos QTL, nos extremos alto e baixo uma distribui¢do
fenotipica, pode ser utilizada para um teste de ligacdo entre o marcador e QTL. Fen6tipos com
uma unidade de desvio-padrdo acima ou abaixo da média constituem 33% da populacdo e
contribuem com 81% da informacdo genética (LANDER & BOTSTEIN, 1989). Nesta estratégia,
portanto, um nimero maior de individuos é gerado e tém o fenétipo avaliado para o carater
quantitativo. Entretanto, em geral, somente 10 a 20% em cada extremo da distribui¢do possuem
0s genotipos, identificados em cada loco marcador. Métodos convencionais de regressdo
superestimam os efeitos do QTL (FERREIRA & GRATTAPAGLIA, 1998).

As populacbes, amostradas por genotipagem seletiva, foram submetidas as analises de
deteccdo de QTL por regressdo linear pelo método de marca simples e intervalo simples. As
estimativas do LOD e do coeficiente de determinacdo (R®) obtidas a partir do método de marca
simples e as estimativas de LOD méximo (LODps), posicdo relativa do QTL (rms) € 0 R?,
obtidas do método de intervalo simples, foram comparadas com as respectivas estimativas das
populagdes F, com 1.000 individuos, consideradas como referéncia. Assim, foi possivel verificar
o efeito da intensidade de amostragem por genotipagem seletiva nos 36 cenarios para a
caracteristica quantitativa, tanto no método de marca simples quanto no método de intervalo

simples.
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4.2.1. Detecgdo do QTL pelo método de marca simples e sua contribuicdo para a variagdo

da caracteristica

Analises de regressdao foram realizadas pelo método de marca simples, para 0s
marcadores flanqueadores dos QTL simulado dos grupos de ligacdo 1, 3 e 5, para as populacdes
amostradas por genotipagem seletiva, sendo os dados comparados as populagbes originais.
Estimaram-se os valores do LOD (Tabelas 3, 4 e 5) e de R* (Tabelas 6, 7 e 8), respectivamente.

Como nas populagdes originais, nas populacBes submetidas a genotipagem seletiva
verificou-se que, independente da posicdo do marcador, se anterior ou posterior ao QTL
simulado, em qualquer grupo de ligacdo, todas as médias e desvios-padrdo do LOD e R? foram
muito similares quanto a magnitude e tendéncia.

Observou-se reducdo do LOD médio a medida que se diminuia o nimero de individuos
selecionados por genotipagem seletiva. Os desvios-padrdo do LOD médio mantiveram-se
praticamente, constantes para cada situagdo, independente da intensidade de amostragem. Por
outro lado, os valores dos R* médios e os desvios-padrdo aumentaram, significativamente, &
medida que diminuia o tamanho da populacdo. Portanto, mesmo com a redu¢do do LOD médio,
a genotipagem seletiva aumentou a associacdo entre a caracteristica quantitativa, verificado em

razio do aumento do R? médio.
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Tabela 3 - Estimativas médias do LOD para os marcadores Cy3 e Cy4 € Seus desvios-padrédo, entre
parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica das 3.600 populacdes F;
analisadas com 1.000 individuos e das 180 popula¢des amostradas (cinco de cada cenério) por
genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

) LOD

M- h AG 1,000 500 300 200
5% 6,17 (2,40) 4,77 (2,27) 4,44 (1,29) 3,41 (1,36)
800¢ 10% 11,38 (3,27) 11,10 (2,64) 9,49 (3,35) 8,68 (3,57)
0 20% 23,93 (4,98) 2353(3,10) 21,08(4,62) 17,62 (6,48)
40% 4753(7,98) 4545(6,18)  38,10(5,96) 29,97 (7,53)
5% 4,22 (2,03) 2,25 (1,68) 1,91 (1,71) 1,85 (1,82)
c 60% 10% 8,66 (2,39) 6,19 (0,86) 4,15 (0,85) 3,63 (1,54)
13 0 20% 16,80 (4,02)  17,52(2,91) 1559 (2,91) 12,85 (3,83)
40% 3450(598) 31,50(3,48) 27,54(3,75) 23,55 (5,07)
5% 1,79 (1,21) 0,74 (0,64) 0,86 (0,92) 0,86 (0,75)
200 10% 3,08 (1,74) 2,33 (1,35) 2,50 (0,66) 2,24 (1,42)
0 20% 5,54 (2,32) 5,33 (2,01) 4,10 (1,66) 3,97 (1,56)
40% 10,92 (3,34) 11,12 (4,23) 9,36 (2,80) 7,69 (3,05)
5% 5,92 (2,33) 3,86 (1,80) 3,66 (1,27) 3,42 (1,05)
800 10% 10,99 (3,27) 10,49 (3,86) 9,35 (2,74) 8,06 (2,60)
0 20% 2370 (5,09)  2341(2,77) 22,10(592) 18,99 (7,83)
40% 48,18 (7,85) 49,04 (8,29)  41,03(7,09) 33,53 (4,14)
5% 4,28 (1,93) 2,78 (1,45) 2,72 (1,51) 2,50 (1,89)
Cu  60% 10% 8,78 (2,47) 5,99 (1,86) 4,31 (1,74) 3,91 (2,10)
0 20% 16,23 (4,05) 1522 (5,95)  13,71(4,70) 10,82 (3,36)
40% 34,37 (6,15) 30,81(3,32) 26,47 (3,33) 23,06 (5,00)
5% 1,67 (1,22) 1,07 (0,99) 1,32 (1,39) 1,15 (1,11)
oy 10% 3,01 (1,57) 2,28 (1,18) 2,14 (0,77) 2,08 (1,62)
0 20% 5,68 (2,38) 6,13 (1,70) 5,10 (2,10) 4,44 (0,97)
40% 11,11 (3,52) 12,00 (3,15) 9,77 (2,16) 8,24 (1,07)

M = marcador; C;3 = marcador trés do grupo de ligagio um; Cy, = marcador quatro do grupo de ligagio um; h? = herdabilidade em
porcentagem; AG = agao génica em porcentagem e | op = média do LOD.
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Tabela 4 - Estimativas médias do LOD para os marcadores Css e C37 € seus desvios-padréo, entre
parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica das 3.600 populacbes F;
analisadas com 1.000 individuos e das 180 popula¢des amostradas (cinco de cada cenério) por

genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

2 LOD

Mo h AG 1.000 500 300 200
5% 745(286) 654 (297) 552 (2.76) 412 (L73)
s L0% 14.06 (392) 1239 (1.61)  11.11(355) 10,07 (3.81)
6 200 2073(5.33)  31,65(9,08)  27.07(7.60)  21.72 (6.26)
40% 62.88 (9.36) 56,18 (7.15)  48.21(7.87)  37.93 (7.41)
5% 538 (205 426 (1,76)  3.96(3,13) 3,24 (3.24)
C ey 0% 1057 (3.14) 1142 (270) 10,67 (3.22)  9.99 (2,54)
3 0 200 2205 (4.85) 22,89 (3.33) 20,09 (3.35)  17.89 (3.64)
40% 4546 (6,66) 37.58 (4.76) 3246 (6.41)  26.22 (4.98)
5% 204(1.25)  0.85(045)  113(0,60) 129 (052)
o L0% 363 (161)  425(224)  4.67(266)  4.45(2.19)
6 20% 785(2.65)  7.86(2.86)  808(275)  6.73 (1.85)
40% 1464 (3.70) 1184(338)  9.70(218)  8.56 (1.66)
5% 739(265  714(302) 607 (249) 4,69 (2.39)
s 10% 13.94 (3.75)  1119(1.88)  10.16(3.86)  9.52 (4,01)
0 200 2050 (5.85) 30,40 (8,22) 2549 (6.37) 20,13 (6,19)
40% 6270 (8.66) 58,73 (9.41) 5056 (8.15)  41.25 (7.40)
5% 535(215) 547 (301)  468(3.82) 4,01 (3.82)
o ooy 0% 1022 (305) 1031(432)  975(4.68) 874 (3.28)
6 200 2191 (441) 22,70 (448)  20.38(5.30) 19,18 (6,59)
40% 4571 (6,84) 3840 (6.42) 29,52 (14.38)  27.66 (9.17)
5% 213(1,35  107(079)  135(1,04)  144(0.97)
o L0% 381(177)  408(245)  435(278)  4.66(251)
0 200 759(2.74)  7.90(3.82)  833(320)  6.55(2.09)
40% 14.67 (3.60) 1435 (2.84)  11.46(L75) 1017 (1.42)

M = marcador; Cs; = marcador seis do grupo de ligagdo trés; Cs; = marcador sete do grupo de ligagdo trés; h? = herdabilidade em
porcentagem; AG = agio génica em porcentagem e | op = média do LOD.
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Tabela 5 - Estimativas médias do LOD para os marcadores Cs; € Csi2 € seus desvios-padréo,
entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de ac¢do génica das 3.600 populacdes F,
analisadas com 1.000 individuos e das 180 popula¢des amostradas (cinco de cada cenério) por
genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

2 LOD

M h AG 1.000 500 300 200
5% 8,62 (3,08) 8,78 (3,20) 7,90 (2,100 8,05 (1,63)
800¢ 10% 15,75 (3,82) 17,15 (5,01) 13,71 (5,17) 12,07 (4,94)
°  20% 32,93 (6,38) 31,21 (8,96) 24,37 (6,24) 20,60 (8,52)
40% 72,64 (9,09) 70,95 (12,19) 57,45 (8,37) 43,79 (2,62)
5% 6,37 (2,20) 7,53 (0,79) 6,61(1,22) 5,41 (1,24)
c 500 10% 11,90 (3,55) 9,86 (5,88) 10,28 (7,51) 9,64 (6,11)
St 0 20% 24,28 (5,11) 24,22 (7,03) 20,08 (6,78) 16,04 (5,04)
40% 51,95 (8,24) 49,63 (10,97) 4352 (9,80) 36,31 (9,93)
5% 2,32 (1,34) 2,89 (1,33) 2,73(159) 2,35 (1,76)
200 10% 4,34 (2,06) 4,76 (2,86) 3,50 (2,03)  3,41(1,72)
°  20% 8,23 (2,79) 5,55 (2,67) 593(1,80) 4,64 (1,79)
40% 16,10 (3,76) 14,51 (4,05) 14,13 (3,67) 11,18 (2,70)
5% 8,49 (2,92) 9,24 (2,44) 8,46 (0,81) 8,68 (2,86)
800¢ 10% 15,50 (3,94) 16,38 (4,50) 13,25 (4,87) 10,70 (3,00)
O 20% 33,10 (6,40) 30,91 (8,21) 24,78 (5,59) 17,70 (5,83)
40% 72,19 (9,44) 64,09 (7,29)  53,85(10,23) 41,21 (4,35)
5% 6,27 (2,25) 7,53 (1,22) 6,47 (1,89) 5,32 (1,12)
Cor 60 10% 11,91 (3,44) 10,42 (5,41) 9,75(8,20) 10,32 (5,89)
°  20% 24,18 (4,78) 23,55 (4,47) 19,37 (4,66) 15,53 (3,05)
40% 52,46 (8,25) 48,76 (7,36) 43,43 (9,46) 35,39 (9,69)
5% 2,35 (1,45) 3,27 (1,81) 2,74 (1,71) 2,60 (1,54)
200 10% 4,26 (2,14) 4,56 (2,60) 3,46 (2,28) 3,33 (1,75)
°  20% 8,22 (2,90) 5,45 (2,67) 592 (1,19) 4,55 (1,20)
40% 16,10 (3,93) 13,46 (4,03) 12,95 (3,82) 10,64 (3,16)

M = marcador; Cs;; = marcador 11 do grupo de ligagéo cinco; Cs;, = marcador 12 do grupo de ligagdo cinco

porcentagem; AG = agao génica em porcentagem e | op = média do LOD.

105

: h? = herdabilidade em



Tabela 6 - Estimativas médias de R? para os marcadores Ci3 € Cy4 € seus desvios-padréo, entre
parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica das 3.600 populacbes F;

analisadas com 1.000 individuos e das 180 popula¢des amostradas (cinco de cada cenério) por

genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

ﬁZ

M b AG 1,000 500 300 200
5% 2,80 (1,07)  428(1,99) 6,58 (1,86) 7,52 (2,87)
80% 10% 510(1,43) 9,70 (2,23) 13,46 (4,37) 17,90 (6,77)
20% 10,41 (2,06) 19,46 (2,28) 27,50 (5,13) 32,74 (10,42)
40% 19,61 (2,94) 34,12 (3,68) 44,10 (4,84) 49,26 (8,25)
5% 1,92(0,91)  2,04(151) 2,86 (2,54) 4,11 (3,96)
c 60% 10% 390 (1,05  554(0,75) 6,16 (1,23) 7,98 (3,27)
1 20% 743(1,71)  14,88(2,29) 21,22 (3,43) 25,38 (6,44)
40% 14,66 (2,34)  2515(2,38)  34,39(3,78) 41,54 (6,88)
5% 082(055  0,68(0,58) 1,30 (1,38) 1,96 (1,70)
20% 10% 1,41(0,79)  212(122) 3,76 (0,98) 4,98 (3,06)
20% 251(1,04)  478(1,77) 6,08 (2,40) 8,68 (3,33)
40% 489 (1,45)  968(349) 13,32(3,69) 16,06 (5,76)
5% 2,69 (1,04)  348(1,59) 5,45 (1,85) 7,55 (2,22)
80% 10% 492(143)  917(327) 1331(3,64) 16,81 (4,87)
20% 10,32 (2,10) 19,38 (2,06) 28,55 (6,45) 34,62 (11,61)
40% 19,85 (2,88) 36,20 (4,68) 46,48 (5,58) 53,53 (4,28)
5% 1,95(0,87)  252(131) 4,06 (2,22) 5,53 (4,07)
Cu 60% 10% 3,96 (1,09)  536(1,64)  6,38(253) 8,53 (4,43)
20% 719 (1,72) 14,98 (4,80) 18,82 (599) 21,85 (6,21)
40% 1461 (2,41)  2468(2,27) 3332(3,43) 40,89 (6,66)
5% 0,76 (055) 0,98 (0,90) 1,98 (2,09) 2,60 (2,48)
0% 10% 1,38(0,71)  2,07(1,06) 3,86 (1,15) 4,63 (3,52)
20% 258 (1,07)  548(1,48) 7,50 (2,98) 9,70 (2,02)
40% 498 (154) 1043(258) 13,89 (2,85) 17,24 (2,01)

M = marcador; Cy; = marcador trés do grupo de ligagdo um; Ci, = marcador quatro do grupo de ligacdo um; h?* = herdabilidade em
porcentagem; AG = agdo génica em porcentagem eR’ = média do coeficiente de determinagio.
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Tabela 7 - Estimativas médias de R? para os marcadores Css € Cs7 e seus desvios-padréo, entre
parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica das 3.600 populacdes F;
analisadas com 1.000 individuos e das 180 popula¢des amostradas (cinco de cada cenério) por
genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

ﬁZ
h? AG 1,000 500 300 200

5% 336 (127)  582(258)  806(391) 9,00 (3.63)

s 10% 626(1.69) 1078(132)  1558(459)  20.46 (676)
6 0% 1277 (213) 2508 (613) 3364 (7.78) 3886 (8,49)
40% 2508 (320) 4029 (398)  5201(581)  57.76(7.18)

5% 244(092)  384(154)  581(449) 698 (683)

o 10% 474(137)  9.96(222)  1502(423) 2044 (479)
6 0% 972(200) 1898 (253) 2646 (3.83) 33,58 (564)
40% 18,86 (248) 29,20 (315  39.00(6.36) 4504 (6,08)

5% 094(057)  078(041)  172(091) 292 (116)

ooy 10% 166(073)  382(201)  6.86(387) 964 (471)
6 0% 354 (117)  696(246)  1160(375)  14.30 (3.69)
40% 651(159) 1030(280) 1380 (292)  17.84 (3.17)

5% 334 (117)  6.34(262)  884(350) 1013 (4.92)

s 10% 621(161)  9.78(L55)  14.33(494) 19,43 (7.09)
b 0% 1267 (233) 2424 (565  3211(651) 3658 (871)
40% 2503 (297) 4162 (504)  5360(594) 6084 (6.65)

5% 243(0.96) 489 (258)  682(530)  855(7.72)

o 10% 459(133)  901(353) 1374 (610)  18.06 (6.15)
6 0% 9058 (1.82) 1881(336) 2669 (594) 3518 (956)
40% 18.95 (252)  29.70 (404) 3530 (1515) 46,32 (10.18)

5% 098 (0.61)  098(0.72)  204(L56) 324 (215)

oy 10% 174(080)  3.67(218)  639(402) 10,06 (5.27)
6 0% 343(122)  6.98(328)  11.92(435)  13.92 (411)
40% 652(154) 1235(2.28)  1610(224) 2082 (257)

M = marcador; Cs; = marcador seis do grupo de ligagdo trés; Cs;; = marcador sete do grupo de ligacdo trés; h> = herdabilidade em
porcentagem; AG = agdo génica em porcentagem e R’ = média do coeficiente de determinagio.
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Tabela 8 - Estimativas médias de R? para os marcadores Cs;; e Csi, e seus desvios-padrdo, entre
parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica das 3.600 populacdes F;
analisadas com 1.000 individuos e das 180 popula¢des amostradas (cinco de cada cenério) por
genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

ﬁz

h? AG 1.000 500 300 200
5% 383 (1.36)  7.74(272) 1138 (287) 16,88 (3.17)
sy, 10% 698 (163) 1454(394)  18.77(645) 2388 (8.18)
6 2006  1404(250) 24.78(616) 3096 (650) 36,84 (11.63)
40%  2838(297) 4772(563)  58.34(506) 6346 (220)
5% 289(0.98)  6.70(068) 964 (169) 1168 (252)
s 10% 532(154)  858(482)  1416(947) 19,30 (10,54)
6 200  1056(210) 19.86(530) 2621 (755) 3052 (7.85)
40%  2123(298) 3642(6.68)  48.26(784) 5580 (9.19)
5% 106 (061)  262(120)  408(234) 520 (380)
vy 10% 197(092)  426(251)  520(296) 7'50 (3.67)
6 0% 371(1.23)  4.96(233)  868(249) 1008 (3.60)
40% 713(160) 1246 (326) 1940 (454) 2258 (4.68)
5% 383(128)  814(205  1216(1.09)  17.98 (5.31)
s, 10% 683 (168) 1394 (356)  18.21(611) 2165 (539)
5 2006  1410(251) 24.60(570) 3143 (586)  32.89 (9,07)
40%  2822(300) 4444(378) 5584 (659) 6113 (4.04)
5% 284 (L01)  6.70(L04)  9.42(264) 1150 (231)
o 10% 533(150)  9.06(440) 1339 (1021) 2059 (9.90)
6 200  1052(1.96) 1943 (335 2553 (535) 2989 (4.83)
40%  2141(298) 3604(439)  48.23(728)  54.88(926)
5% 108(0.66)  295(162)  410(254) 575 (3.36)
oy 10% 194(096)  409(231)  513(331) 732 (3.75)
6 200 371(128)  488(232) 867 (166) 9.91 (2.45)
40% 713(168) 1161(328)  17.92(486) 2158 (5.57)

M = marcador; Cs;; = marcador 11 do grupo de ligagdo cinco; Cs;, = marcador 12 do grupo de ligagdo cinco; h? = herdabilidade em
porcentagem; AG = agdo génica em porcentagem e R> = média do coeficiente de determinagéo.
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Nas populacées originais, observou-se que o R* médio para herdabilidade de 20%, em
todos os grupos de ligacdo, teve uma perda superior a 80% em relacdo ao nivel de acdo génica
paramétrico, mesmo para 0s niveis de acdo génica de 20 e 40%. Entretanto, quando foram
selecionados 200 individuos, independente do grupo de ligacéo, as perdas dos R* médios foram
reduzidas para 50%, em meédia. Assim, foi realcada a associacdo entre o marcador e o carater
quantitativo, mesmo com o nivel de herdabilidade de 20%, por genotipagem seletiva.

Em relacdo as médias das estimativas do LOD e R? das populages com 1.000
individuos, o decréscimo médio do LOD foi de 0,93, 0,81, 0,68 para os tamanhos de 500, 300 e
200, respectivamente. Por outro lado, houve acréscimo médio do R? para as intensidades de
amostragem de 50, 30 e 20% de 1,76, 2,36 e 2,80, respectivamente. Assim, a resolucdo de
deteccdo de QTL, com LOD maior que 3, em populagcdes que sofreram genotipagem seletiva,

sendo que a média de seus LOD foi similar as popula¢fes com 1.000 individuos.

4.2.2. Deteccao e localizacdo do QTL pelo método de intervalo simples e sua contribuicao

para a variacao da caracteristica

A deteccdo de QTL pelo método de intervalo foi realizada por meio de regressdo linear
nas populacBes amostradas por genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos e
comparadas com as 3.600 populacdes F, com 1.000 individuos. Este processo foi baseado no
teste de associacdo de pares de marcas moleculares adjacentes, considerando-se apenas 0s
grupos de ligacdo 1 para os cenarios das POP 1 a 12; 3 para as POP 13 a 24; e 5 para as POP 25
a 36 com sua respectiva caracteristica quantitativa.

Os valores médios para LOD méximo, para a posicao relativa do QTL e do coeficiente de
determinacéo e seus desvios-padrao, referentes aos grupos de ligacdo 1, 3 e 5, encontram-se nas

tabelas 9, 10 e 11.
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Em todos os cenarios das populacGes amostradas por genotipagem seletiva, verificou-se
que os valores de LOD € seus desvios-padrdo foram semelhantes, independente da intensidade
de amostragem. No entanto, em estudo com estratégia de amostragem aleatéria de individuos,
realizado por LI et al. (2006), verificou-se uma reducéo linear entre 0 LODnsx da populagéo
original com a amostrada em populagdes F,. Assim, se a amostragem fosse aleatoria, haveria em
média uma reducdo de 50, 70 e 80% nos LODys, para os tamanhos de 500, 300 e 200,
respectivamente (LI et al., 2006). Entretanto, para as populagdes amostradas por genotipagem
seletiva de tamanho de 500, 300 e 200 individuos, observou-se uma reducdo média dos LODmax

de 1, 3 e 12%, respectivamente, em relacdo aos LODnsx das populagdes de 1.000 individuos.
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Tabela 9 - Estimativas médias do LOD maximo e seus respectivos desvios-padrdo, entre
parénteses, obtidos por regressdo linear pelo método de intervalo simples em funcéo do nivel de
herdabilidade e de a¢do génica, nos grupos de ligacdo 1 (POP 1 a 12), 3 (POP 13 a 24) e 5 (POP
25 a 36) das 3.600 populagdes F, analisadas com 1.000 individuos e das 180 populacdes
amostradas (cinco de cada cenario) por genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos,

respectivamente

GL h2 AG LODméx
1.000 500 300 200
5% 7.79 (2,67) 5,62 (2,31) 531 (1,02) 4,80 (0,83)
aovy 0% 14,30 (3,96) 14,13 (3,98) 13,04 (4,57) 11,86 (4,64)
° 20% 31,84 (6,70) 33,14 (4,41) 33,54 (10,10) 31,51 (15,85)
40% 69,93 (12,02)  82,95(1361) 77,65(17,44) 68,06 (18,82)
5% 549 (2,24) 3,40 (1,79) 3,28 (1,95) 2,97 (2,25)
. 10% 11,16 (2,81) 8,09 (1,26) 5,59 (1,48) 5,09 (2,23)
GL1 60% 5n 21,60 (4,87) 22,20 (5,13) 20,90 (4,72) 17,51 (4,98)
40% 47,62 (8,17) 46,52 (424)  44,23(6,50) 41,33 (11,68)
5% 2,47 (1,30) 2,70 (2,26) 1,92 (1,09) 1,62 (0,98)
oovy 0% 4,03 (2,21) 2,98 (1,40) 3,03 (0,37) 2,82 (1,79)
0 20% 7,16 (2,73) 7,55 (1,97) 6,19 (2,10) 5,68 (1,26)
40% 14,19 (4,14) 1530 (5,22)  12,97(3,69) 11,30 (3,09)
5% 8,64 (3,03) 8,16 (3,54) 7,06 (3,10) 543 (2,70)
gov,  10% 16,25 (4,46) 13,89 (1,75) 13,00 (4,56) 12,50 (5,36)
° 20% 3547 (7,62)  41,45(12,20) 37,97 (11,43) 32,02 (12,26)
40% 83,23 (15,66) 91,42 (18,55) 82,61 (22,53) 81,06 (20,87)
5% 6,34 (2,27) 6,18 (3,04) 5,66 (4,01) 5,06 (4,07)
o 10% 12,06 (3,50) 13,03 (4,56) 12,60 (5,10) 11,88 (3,79)
GL3 60%  5n 26,24 (5,70)  2853(520) 27,26 (6,94) 28,03 (9,87)
40% 57,86 (9,31) 51,79 (9,10)  51,95(11,27) 45,82 (20,37)
5% 2,72 (1,41) 1,20 (0,83) 1,67 (1,01) 1,80 (1,01)
sooy  10% 4,45 (1,82) 5,04 (2,53) 5,78 (2,69) 5,80 (2,91)
° 20% 8,98 (2,96) 9,31 (3,87) 9,83 (3,75) 8,02 (2,47)
40% 17,02 (4,23) 16,43 (3,81)  1355(2,44) 12,43 (2,01)
5% 9,58 (3,19) 10,85 (2,46) 10,11 (0,53) 10,50 (2,92)
aovy  10% 17,43 (4,32) 19,85 (6,48) 16,01 (6,58) 14,69 (6,95)
° 20% 38,11(7,82) 38,89 (12,32)  32,65(9,15) 30,55 (14,26)
40% 92,58 (13,64) 95,17 (9,30) 96,69 (22,85) 78,63 (6,59)
5% 7,03 (2,28) 8,48 (0,98) 7,34 (1,65) 6,20 (1,27)
. 10% 13,18 (3,87) 11,59 (6,18)  12,95(9,30) 12,71 (8,11)
GL5 60%  5q 27,32 (5,94) 29,02 (6,84) 25,28 (8,82) 21,39 (7,17)
40% 62,99 (11,62)  67,62(13,82) 67,62 (1855) 62,79 (26,39)
5% 2,98 (1,47) 3,74 (1,57) 3,33 (1,41) 3,21 (1,30)
oovy  10% 4,93 (2,24) 5,44 (3,29) 4,06 (2,33) 4,28 (1,77)
° 20% 9,14 (2,98) 6,22 (3,07) 6,78 (1,97) 5,37 (1,78)
40% 17,71 (4,57) 1570 (4,65) 1599 (4,64) 13,04 (3,62)

GL = grupo de ligagio; h? = herdabilidade em porcentagem; AG = agio génica em porcentagem e rop,,, = média do LOD méximo.
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Tabela 10 - Estimativas medias da posicdo relativa do QTL e seus respectivos desvios-padrao,
entre parénteses, obtidos por regressdo linear pelo método de intervalo simples em funcdo do
nivel de herdabilidade e de acdo génica, nos grupos de ligacdo 1 (POP 1 a 12), 3 (POP 13 a 24) e
5 (POP 25 a 36) das 3.600 populacGes F, analisadas com 1.000 individuos e das 180 popula¢des

amostradas (cinco de cada cenario) por genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos,

respectivamente

max

2
GL h AG 1.000 500 300 200
5% 50,10 (6,65) 39,10 (8,81) 40,55 (6,47) 42,47 (9,25)
80% 10% 50,59 (3,42) 42,19 (6,91) 4584 (7,47) 45,64 (9,45)
0 20% 51,11 (2,10) 48,19 (2,17) 48,92 (1,00) 49,75 (1,52)
40% 51,36 (1,99) 57,49 (2,41)  5577(1,95) 54,34 (2,88)
5% 51,24 (8,90) 44,90 (7,46) 47,88 (5,45) 49,00 (3,96)
CL1  60% 10% 51,38 (4,22) 42,68 (7,60) 44,10 (3,96) 45,85 (8,77)
0 20% 50,92 (3,02)  42,53(6,73)  45,15(1,00) 44,25 (1,95)
40% 51,20 (1,95) 50,42 (1,10) 50,21 (2,30) 49,39 (0,71)
5% 47,46 (19,56) 56,78 (19,74) 59,15 (20,07) 57,77 (14,27)
20% 10% 48,64 (13,46) 40,33 (9,15) 41,00 (10,53) 45,14 (8,08)
0 20% 50,76 (7,44) 47,42 (6,43) 46,87 (5,79) 45,78 (5,63)
40% 51,11 (3,30) 45,38 (2,70) 46,33 (7,87) 47,88 (9,20)
5% 56,22 (3,15) 49,03 (3,27) 49,34 (4,09) 46,74 (4,74)
800 10% 56,46 (2,33) 47,48 (1,92) 48,83 (2,74) 49,75 (4,97)
0 20% 56,50 (1,91) 54,08 (4,93)  52,83(554) 52,00 (3,67)
40% 55,53 (1,40) 62,57 (1,64) 60,27 (148) 60,01 (2,17)
5% 56,12 (3,55) 48,36 (16,74) 46,61 (16,12) 34,01 (30,43)
GL3  60% 10% 56,57 (2,85) 47,84 (2,05) 47,77 (3,83) 46,98 (4,64)
0 20% 56,55 (2,01) 52,42 (1,48) 52,38 (2,70) 54,17 (2,79)
40% 55,04 (1,18) 55,30 (2,00)  51,82(9,04) 53,47 (2,45)
5% 56,59 (9,75) 61,20 (17,11) 46,95 (11,45) 47,13 (12,32)
0% 10% 55,53 (5,04) 40,51 (17,97) 44,96 (9,65) 47,47 (7,01)
0 20% 56,46 (3,20) 4539 (9,32) 48,80 (2,07) 48,17 (3,03)
40% 56,22 (3,15) 53,74 (1,92)  52,76(1,95) 51,91 (3,56)
5% 53,84 (4,31) 46,47 (3,29)  4335(7,38) 43,42 (7,58)
80 10% 53,64 (2,58)  47,14(1,82) 47,17 (2,41)  47,45(5,15)
0 20% 54,20 (1,98) 51,48 (2,00)  50,11(1,82) 49,43 (4,09)
40% 5435 (2,60) 60,19 (3,11)  60,78(3,36) 57,61 (5,77)
5% 52,96 (6,11)  47,25(2,92) 4456 (5,79) 44,87 (6,23)
CLE  60% 10% 54,50 (3,75) 46,93 (1,87) 47,66 (3,13) 46,78 (3,13)
0 20% 54,19 (2,61) 48,34 (2,59)  47,71(1,92) 48,23 (4,04)
40% 54,27 (1,74) 5594 (2,19) 56,77 (2,61) 55,63 (3,27)
5% 53,02 (18,29) 49,46 (9,84) 41,06 (8,96) 44,04 (10,35)
20% 10% 53,77 (11,53) 50,07 (6,78) 47,51 (6,06) 47,55 (5,45)
0 20% 54,49 (4,66) 4587 (4,32)  46,13(2,74) 45,39 (8,73)
40% 54,00 (2,61)  46,95(3,27) 46,16 (2,59) 46,67 (2,07)
GL = grupo de ligagao; h? = herdabilidade em porcentagem; AG = agdo génica em porcentagem; 7., = média da posicéo relativa do QTL.
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Tabela 11 - Estimativas médias do coeficiente de determinacdo do modelo de regressao linear
por marca simples e seus desvios-padrdo, entre parénteses, obtidos por regressdo linear pelo
método de intervalo simples em fung@o do nivel de herdabilidade e de a¢do génica, nos grupos
de ligacdo 1 (POP 1 a12), 3 (POP 13 a24) e 5 (POP 25 a 36) das 3.600 populagdes F, analisadas
com 1.000 individuos e das 180 popula¢des amostradas (cinco de cada cenario) por genotipagem

seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

ﬁZ

GL  h AG 1.000 500 300 200
5% 352 (1,18) 5,03 (2,00) 7.83(145) 10,47 (1,71)
S0 10% 6,37 (L,71) 1216(3,30) 18,00 (5,55) 23,58 (7,90)
o 20% 13,61 (2,67) 26,28(297) 39,70 (9,23) 49,04 (18,16)
40% 2745 (3,97) 53,17 (557) 68,87 (7,22) 77,71 (8,23)
5% 2,49 (1,01) 3,08 (1,60) 4,88 (2,85) 6,53 (4,30)
CL1 60% 10% 501(1,23) 7,18 (1,08) 821 (2,10) 10,98 (4,61)
o 20% 0,46 (2,02) 18,44 (3,85  27.31(527) 32,85 (7,61)
40% 19,65 (3,01) 34,84 (254) 4912 (514) 60,33 (10,13)
5% 1,13(0,59) 2,44 (2,01) 2,89 (1,62) 3,65 (2,17)
0% 10% 1,84 (0,99) 2,71 (1,25) 4,54 (0,54) 6,22 (3,81)
o 20% 324 (1,22) 6,71 (1,70) 9,04 (2,93) 12,24 (2,56)
40% 6,31(1,78) 13,08(4,14) 17,96 (4,60) 22,78 (532)
5% 3,89 (1,33)  7.21(3,05) 10,20 (4,31) 11,62 (5,49)
S0% 10% 7.20(1,90) 12,01 (1,41)  17,95(5,65) 24,59 (8,81)
o 20% 15,03 (2,98) 31,43 (7,42)  43,52(9,73) 50,76 (12,59)
40% 31,69 (5,07) 56,45 (7,45 70,57 (9,67) 83,13 (7,78)
5% 2,87 (101) 551 (2,60) 8,19 (554) 10,69 (8,07)
P 10% 540 (1,52) 11,26 (3,64) 17,40 (6,41) 23,72 (6,81)
o 20% 11,37 (2,30) 23,06 (3,74) 33,92 (7,01) 46,51 (11,87)
40% 2334 (3,23) 37,79 (505) 54,44 (7,94) 62,58 (13,34)
5% 124 (0,64) 1,10 (0,76) 2,53 (1,50) 4,04 (2,20)
0% 10% 2,02(0,82) 452 (2,23) 843 (3,81) 12,34 (6,08)
o 20% 405(1,31) 818(3,29) 13,90 (501) 16,77 (4,75)
40% 753 (179) 14,01 (3,01) 1876 (3,05 24,85 (3,49)
5% 431(1,40) 9,50 (2,04) 14,39 (0,69) 21,36 (5,18)
S0 10% 7,70 (1,83) 16,60 (4,96) 21,49 (7,90) 28,02 (10,59)
o 20% 16,06 (2,99) 29,77 (7,93) 38,97 (8,50) 48,52 (15,29)
40% 34,61 (4,04) 58,29 (3,54) 76,36 (6,87) 83,52 (2,47)
5% 3,18 (1,02)  7,52(0,83) 10,64 (2,28) 13,28 (2,55)
oLs  60% 10% 588 (1,67) 10,02 (4,96) 17,42 (10,71) 24,41 (12,61)
o 20% 11,80 (2,42) 2335(4,88) 31,71(8,91) 38,29 (9,41)
40% 2510 (4,02) 46,03 (7,08) 63,53 (9,49) 73,53 (11,56)
5% 1,36 (0,67) 3,38 (1,39) 4,97 (2,06) 7.10 (2,77)
0% 10% 2,24 (1,00) 4,86 (2,89) 6,00 (3,37) 9,33 (3,76)
o 20% 412 (1,31) 5,55 (2,67) 9,87 (2,69) 11,58 (3,54)
40% 7.82(1,94) 1341(370) 21,62 (5,60) 2576 (598)

GL = grupo de ligagio; h* = herdabilidade em porcentagem; AG = agio génica em porcentagem e gr® = média do coeficiente de

determinacéo.
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Em relacdo ao grupo de ligacdo 1 (POP 1 a POP 12), o valor esperado da posi¢do do QTL
simulado foi de 50 cM, sendo que o marcador anterior foi posicionado a 40 cM e o posterior na
posicdo de 60 cM. Para o grupo de ligacdo 3 (POP 13 a 24), o valor da posicdo do QTL foi de 55
cM, sendo que a posicdo dos marcadores flanqueadores estava localizada a 50 e 60 cM. No
grupo de ligacdo 5 (POP 25 a 36), a posicao do QTL foi de 52,5 cM e os limites da posi¢do dos
marcadores foram de 50 cM e 55 cM.

A precisdo da localizagdo do QTL simulado em qualquer cenario selecionado por
genotipagem seletiva depende, assim como nas populacdes de referéncias, do nivel de acédo
génica. Além disso, foi verificado que a reducdo no tamanho da populacdo também influenciou a
precisdo e acurécia da localizacdo do QTL, assim como a amostragem aleatéria de individuos (LI
et al., 2006).

Em relagdo aos valores do R?> médio (Tabela 11), verificou-se que & medida que a
genotipagem seletiva foi intensificada, ocorreram aumentos nestes,conforme observado no
método de marcas simples para os marcadores flanqueadores do QTL simulado. Em relacdo as
populacdes de referéncia, o acréscimo médio do R? foi de 1,84, 2,58 e 3,16 para os tamanhos das
populagcbes amostradas por genotipagem seletiva de 500, 300 e 200, respectivamente.

Baseado na relacdo quantitativa, observada entre 0 R* e o tamanho da populacéo
amostrada por genotipagem seletiva, propds-se uma correcdo empirica para 0 R% Assim, ao
invés de calcular o R? para o tamanho da populacdo amostrada (Tabela 11), o R? foi obtido para
o tamanho da populacdo original de 1.000 individuos (Tabela 12). Portanto, verificou-se que a
média do R® corrigido foi similar aquela do R®> médio, obtido nas populacdes de 1.000
individuos, em qualquer cenério. O viés da média do R? corrigido, em relaco as estimativas das
populacdes de referéncia de 1.000 individuos, foi de 2,8, 3,6 e 7,6% para os tamanho de 500, 300

e 200 individuos, respectivamente.
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Tabela 12 - Estimativas médias do coeficiente de determinacdo do modelo de regressao linear
por marca simples e seus desvios-padrdo, entre parénteses, obtidos por regressdo linear pelo
método de intervalo simples, em funcdo do nivel de herdabilidade e de ag¢&o génica, nos grupos
de ligagdo 1 (POP 1 a12), 3 (POP 13 a24) e 5 (POP 25 a 36) das 3.600 populagdes F, analisadas
com 1.000 individuos e das 180 popula¢des amostradas (cinco de cada cenario) por genotipagem

seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

ﬁZ

GL  h AG 1.000 500 300 200
5% 352 (1,18) 2,19 (0,37) 2,42 (0,46) 2,55 (1,03)
S0 10% 6,37 (L,71) 530 (2,01) 5,82 (1,96) 6,29 (1,74)
o 20% 13,61 (2,67) 1334(631)  14,25(3,98) 14,15 (1,74)
40% 2745 (3,97) 26,71(6,18) 29,91 (540) 31,67 (4,18)
5% 2,49 (1,01) 1,36 (1,02) 1,50 (0,88) 1,55 (0,81)
CL1 60% 10% 501(1,23) 2,32 (1,01) 2,54 (0,67) 3,66 (0,56)
o 20% 9,46 (2,02) 7,73 (2,11) 9,17 (1,98) 9,71 (2,13)
40% 19,65 (3,01) 17,25(4,42) 18,42 (2.45) 19,29 (1,57)
5% 1,13(0,59) 0,75 (0,45) 0,88 (0,50) 1,23 (1,02)
0% 10% 1,84 (0,99) 1,29 (0,81) 1,39 (0,17) 1,36 (0,64)
o 20% 324 (1,22) 258 (0,57) 2,81 (0,94) 3,42 (0,88)
40% 6,31(1,78) 5,07 (1,34) 5,79 (1,60) 6,79 (2,23)
5% 3,89 (1,33) 3,68 (1,58) 3,20 (1,39) 2,46 (1,21)
S0% 10% 7,20 (1,90) 6,20 (0,75) 5,80 (1,97) 5,58 (2,31)
o 20% 15,03 (2,98) 17,29 (456) 15,97 (4,40) 13,62 (4,78)
40% 31,69 (5,07) 34,20 (5,64) 31,38 (7,05) 30,93 (6,58)
5% 2,87 (101) 2,80 (1,35) 2,56 (1,79) 2,29 (1,82)
P 10% 540 (152) 5,82 (1,96) 5,62 (2,21) 5,32 (1,66)
o 20% 11,37 (2,30) 12,30 (212) 11,77 (2,82) 12,05 (3,99)
40% 2334 (3,23) 21,18 (3,25) 21,21 (4,10) 18,77 (7,23)
5% 1,24 (0,64) 0,55 (0,38) 0,77 (0,46) 0,82 (0,46)
0% 10% 2,02(0,82) 2729 (1,14) 2,62 (1,21) 2,63 (1,31)
o 20% 405 (1,31) 4,19 (1,71) 4,42 (1,66) 3,62 (1,10)
40% 753 (179) 7,28 (1,62) 6,05 (1,06) 5,57 (0,87)
5% 431 (1,40) 4,87 (1,08) 4,55 (0,23) 472 (1,28)
S0 10% 7,70 (1,83)  871(2.72) 7,08 (2,82) 6,51 (2,95)
o 20% 16,06 (2,99) 16,31 (4,74)  13,91(3,62) 12,99 (5,60)
40% 34,61 (4,04) 3547 (2,75 35,69 (6,42) 30,38 (2,11)
5% 3,18 (1,02) 3,83 (0,43) 3,32 (0,74) 2,82 (0,57)
oLs  60% 10% 588 (1,67) 5,17 (2,66) 5,73 (3,93) 5,64 (3,45)
o 20% 11,80 (2,42) 12,49 (2,77) 10,94 (3,58) 9,35 (2,95)
40% 2510 (4,02) 26,66 (4,75) 26,57 (6,12) 24,71 (8,59)
5% 1,36 (0,67) 1,71 (0,71) 1,52 (0,64) 1,47 (0,59)
0% 10% 2,24 (1,00) 2,47 (1,48) 1,85 (1,06) 1,95 (0,80)
o 20% 412 (131) 2,82 (1,37) 3,08 (0,88) 2,44 (0,80)
40% 7,82 (1,94) 6,96 (1,99) 7,09 (1,99) 5,82 (1,56)

GL = grupo de ligagio; h* = herdabilidade em porcentagem; AG = agio génica em porcentagem e gr® = média do coeficiente de

determinacéo.

115



4.2.3. Estimacdo do efeito do QTL sobre a caracteristica em popula¢cdes amostradas

Para os marcadores flanqueadores do QTL simulado, o efeito do QTL sobre a
caracteristica fenotipica foi avaliado por meio de regressdo linear, pelo método de marca simples
nas 180 populacBes, amostradas por genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos e
comparadas com as 3.600 popula¢des F, com 1.000 individuos.

Utilizando o modelo de regressdo, foi possivel estimar a média geral, o efeito aditivo e 0
efeito devido a dominancia. Para os cenarios das POP 1 a 12, POP 13 a 24 e, POP 25 a 36, as
médias das estimativas do modelo de regressdo encontram-se nas tabelas 13, 14 e 15, nas tabelas
16, 17 e 18 e, nas tabelas 19, 20 e 21, respectivamente.

Nas tabelas 13, 16 e 19, encontram-se as estimativas da média geral para a caracteristica
quantitativa. Verificou-se que, independente da intensidade de amostragem as médias das
estimativas estavam em torno da média paramétrica simulada, que era de 1.000 unidades. Os

marcadores Ci3 Ci4, C311 C312 € Cs11 Cs12 estavam afastados em 10, 5, 2,5 ¢cM do QTL simulado,

19

respectivamente. Para a média do efeito aditivo “a:[3_1(1—2r)’ , Observou-se um acréscimo de

75, 135 e 180% nas intensidades de amostragem de 50, 30 e 20%, respectivamente (Tabelas 14,
17 e 20), em comparacdo com as medias das estimativas do efeito aditivo das populacbes de
referéncia. Nas popula¢fes com 1.000 individuos, observou-se que a média do efeito devido a

dominancia aproximou-se de zero, conforme esperado. A medida que a intensidade de
amostragem aumentou, os valores médios das estimativas de , que refletem os efeitos devido a

dominancia foram superestimados (Tabelas 15, 18 e 21). Entretanto, o grau médio de
dominancia permaneceu em torno de zero e, conseqlientemente o viés médio encontrado na
estimativa dos efeitos devido a dominéncia, em populacdes amostradas, foi proporcionalmente

igual ao viés médio da estimativa do efeito aditivo.
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Tabela 13 - Médias das estimativas de B, dos marcadores Ci3 e C14 Sobre a caracteristica e seus

respectivos desvios-padrdo, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acéo

génica das 3.600 populacdes F, analisadas com 1.000 individuos e das 180 populacbes

amostradas por genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

M R AG 1.000 500 300 200
5% 999,01 (7,37) 100826 (8,97) 100895 (15,33)  1022,42 (22,20)
g0y, 10%  99979(636)  102076(9,10)  1036,98(12,20) 104148 (23.24)
20% 1002,03 (7,01)  1001,89 (10,62)  1002,67 (18,34)  1013,28 (16,44)
40% 100085 (6,01)  1002,43 (8,60)  1004,04 (13,80)  1003,56 (16,47)
5% 999,79 (4,75) 995,52 (9,45) 995,34 (18,06) 995,78 (17,36)
Ciu 60v, 10% 99950 (488)  99629(1670)  994,68(2408) 987,22 (2184)
20% 999,77 (4,42)  1006,88 (14,30)  1009,43 (18,98)  1020,74 (24,98)
40% 1000,25 (5,46)  1000,07 (10,58) 999,25 (14,39)  1007,11 (27,91)
5%  1000,24 (3,84) 997,09 (3,74) 995,70 (4,65) 997,75 (7,91)
o0 10% 100008(302)  1000,61(453)  1000,19 (7,93) 996,26 (15,57)
20%  1000,56 (3,38) 999,52 (5,03) 998,60 (11,06) 992,88 (11,66)
40%  1000,71 (3,50) 997,28 (7,82) 998,64 (9,00)  1003,89 (14,38)
5%  1000,09 (7,08) 101160 (3,43) 101424 (9,80)  1025,69 (12,66)
g0y, 10%  999.93(691)  101152(7.88) 101930 (22,14)  1017,30 (1541)
20% 1001,31(6,92)  1007,80 (13,72)  1003,73 (26,87)  1019,21 (30,11)
40% 1000,40 (7,81) 100375 (10,47)  1002,51(9,57)  1003,22 (13,18)
5% 999,06 (5,15) 999,84 (9,65)  1002,01 (24,77)  1007,11 (20,54)
Cu 60% 10% ~ 99B66(499)  99347(1407)  99414(2717) 995,19 (26,07)
20% 1000,72 (4,82) 100514 (9,91)  1007,14 (17,01)  1017,73 (15,81)
40% 1000,23 (4,87) 1009,06 (11,51)  1011,43 (12,03)  1008,54 (21,59)
5%  1000,11 (3,51) 996,16 (6,61) 997,31 (8,38) 997,80 (8,81)
oou 10% 99978 (366) 997,26 (9,29) 996,27 (7,25) 992,73 (13,66)
20%  1000,44 (3,53) 998,53 (7,15) 996,66 (15,81) 993,34 (23,11)
40% 1000,53 (3,34)  1000,83 (11,45)  1003,45 (11,79)  1007,67 (21,96)

M = marcador; Cy; = marcador trés do grupo de ligagdo um; Cy, = marcador quatro do grupo de ligacdo um; h* = herdabilidade em
porcentagem; AG = agdo génica em porcentagem.
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Tabela 14 - Médias das estimativas de Bl dos Ci3 e Cy4 sobre a caracteristica e seus respectivos

desvios-padrao, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica das

3.600 populagdes F, analisadas com 1000 individuos e das 180 populacGes amostradas por

genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

M e AG 1.000 500 300 200
5% 51,69 (10,14) 87,06 (17,38) 129,47 (20,02) 163,08 (20,87)
gy, 10%  71,40(1031) 13458(16,72) 17987 (3L,79) 219,19 (44,24)
20% 101,91 (10,56) 186,24 (20,18) 256,40 (36,65) 301,86 (61,29)
40%  141,72(9,97) 238,29 (11,34)  307,45(9,92) 347,67 (16,26)
5% 30,10 (8,25) 38,90 (17,71) 52,92 (27,37) 67,31 (39,01)
Cou 60% 10% 43,60 (5,88) 73,00 (6,76)  92,45(10,89) 11552 (25,92)
20% 61,49 (7,04)  111,33(8,59) 156,32 (15,29) 187,98 (23,73)
40% 86,67 (6,01) 149,10 (4,78) 202,22 (11,15) 241,43 (16,95)
5% 12,36 (5,12) 1487 (8,89) 25,71 (14,03) 33,00 (17,38)
L 17,92 (5,13)  30,55(9,05) 48,87 (5,32) 60,61 (19,07)
20% 23,99 (536)  4322(8,77) 54,60 (11,95 75,38 (16,41)
40% 34,74 (4,44) 62,62 (8,19)  88,70(10,16) 107,93 (19,17)
5% 50,54 (10,99) 77,04 (17,78) 114,05 (21,82) 149,36 (27,16)
g0y, 10%  6086(1039) 12844 (2253) 18185(29,33) 221,20 (29,42)
20% 101,29 (10,98) 186,55 (20,21) 263,30 (40,34) 308,25 (59,04)
40% 142,27 (10,52) 242,45 (16,70) 307,45 (15,78) 354,66 (13,70)
5% 30,13 (7,60) 45,83 (15,93) 68,90 (24,89) 82,36 (38,63)
Cu 0% 10% 43,73 (6,48) 72,48 (14,10)  89,75(24,45) 114,78 (34,65)
20% 60,28 (6,99) 101,57 (15,78) 144,47 (19,78) 173,17 (23,61)
40% 86,41 (599) 148,99 (10,80) 196,48 (11,62) 232,23 (18,88)
5% 11,94 (523) 16,03 (16,39) 31,00 (20,75) 39,12 (26,00)
s00p 10% 17,35 (5,34) 28,92 (9,82) 43,90 (9,69) 55,26 (24,27)
20% 24,23(533)  47,82(592) 63,41 (12,64) 80,72 (6,92)
40% 34,96 (5,21) 66,35 (7,00) 91,57 (13,50) 113,80 (13,32)

M = marcador; C,3 = marcador trés do grupo de ligagdo um; C,, = marcador quatro do grupo de ligagio um; h?> = herdabilidade em
porcentagem; AG = acdo génica em porcentagem.
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Tabela 15 - Médias das estimativas de [32 dos marcadores Cy3 e Cy14 Sobre a caracteristica e seus
respectivos desvios-padrdo, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acéo
génica das 3.600 populacGes F, analisadas com 1000 individuos e das 180 populacdes

amostradas por genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

M h2 AG 1.000 500 300 200
5% 1,94 (14,62)  -6,92 (16,97) 042 (24,61)  -15,23 (39,40)
g0y, 10% 0,38 (12,40)  -2599(9,05) -59,51(30,30)  -85,53 (32,59)
20%  -3,88(13,10)  -1,77(23,37) -18,18(39,69)  -40,16 (44,27)
40%  -164(12,07)  -9,62(23,96) -10,52 (46,42) 0,67 (68,55)
5% 0,44 (9,23) 9,17 (8,74) 7,44 (15,04) 9,35 (19,62)
Cin oo 10% 1,00 (954)  -3,30(28,94)  -8,89 (30,69) 2,11 (26,69)
1 ° 20% 046 (8,72)  -945(21,58)  -6,54 (25,21)  -19,97 (37,57)
40%  -0,44 (10,35) 3,49 (19,28) 9,64 (20,28) 8,25 (32,65)
5% -0,54 (7,54) 4,84 (7,75) 8,59 (6,03) 6,26 (22,62)
209, 10% -0,12 (6,08) -6,92 (4,92) -8,99 (9,29)  -4,33(16,64)
20% -1,06 (6,60)  -7,79(10,20)  -12,71 (21,37)  -8,19 (13,69)
40% -1,37 (6,92) 1,96 (13,14) 1,91 (16,19) -2,03 (9,71)
5%  -0,01(13,97) -12,46(12,79) -17,11(20,66) -32,17 (33,97)
g0y, 10% 041 (1361)  -7,60 (12,26) -20,17 (36,24)  -22,71 (26,47)
20%  -2,18(13,36) -10,01(20,81) -16,57 (46,97)  -42,62 (59,11)
40%  -0,36(1535)  -9,74 (32,00) 5,20 (39,65) 14,87 (69,54)
5% 2,01 (10,17) 2,30 (14,00)  -4,40 (28,51)  -7,15 (35,06)
Co 60v% 0% 2,85 (10,07) 2,80 (25,66)  -534 (47,08)  -7,04 (44,17)
20% -1,17(9,37)  -429(13,89)  -3,02(19,38)  -16,55 (9,99)
40% -020(9,27)  -6,93(1644)  -0,52 (17,79) 2,73 (29,63)
5% -0,19 (6,93) 6,13 (10,51) 5,32 (15,75) 5,80 (21,71)
20y, 10% 0,50 (7,28) 1,51 (14,12) 0,06 (13,39) 1,73 (25,19)
20% -0,75(7,06)  -546(12,79)  -7,80(23,44)  -8,58 (29,95)
40% -0,92(6,44)  -3,20(17,18)  -7,36(16,37) -11,01(21,58)

M = marcador; C;3 = marcador trés do grupo de ligagdo um; Cy, = marcador quatro do grupo de ligagdo um;

porcentagem; AG = agdo génica em porcentagem.
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Tabela 16 - Médias das estimativas de B, dos marcadores Czs e C37 Sobre a caracteristica e seus

respectivos desvios-padrdo, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acéo

génica das 3.600 populacBes F, analisadas com 1000 individuos e das 180 populacbes

amostradas por genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

M R AG 1.000 500 300 200
5%  1000,79 (6,96)  1010,05 (17,96)  1019,11 (26,61)  1009,63 (55,51)
g0, 10% 999,58 (6,34) 992,68 (1181) 100548 (27,98)  1003,20 (4055)
20% 100021 (6,42)  1016,66 (5,31)  1009,45 (18,43)  1011,11 (23,92)
40% 999,84 (598)  1004,25(19,69)  1004,94 (23,69) 997,61 (20,81)
5% 999,60 (4,72) 993,63 (7,10) 990,98 (12,71) 989,52 (15,09)
Cu 600, 10% 100019(460)  100035(655) 100279 (1404)  987,29(2572)
20% 100060 (4,64) 992,01 (11,59) 989,95 (16,73) 989,70 (30,62)
40% 999,60 (4,27)  1007,35(10,99)  1007,39 (17,00)  1008,96 (30,85)
5% 999,92 (3,38) 100146 (157) 100389 (6,18)  1007,90 (12,32)
sou 10% 999,86 (3.26) 997,16 (8,47)  1003,34 (13,00)  1004,12 (14,18)
20% 999,70 (3,36) 998,18 (7,91) 999,77 (17,47)  1008,09 (27,37)
40%  1000,28 (3,35) 991,09 (2,17) 989,39 (7,22) 990,49 (5,53)
5% 999,32 (6,86)  1018,88 (20,54) 1035720 (22,60)  1028,32 (59,93)
g0, 10% 999,34 (653) 997,17 (9,09)  1012,72 (23,61)  1003,64 (47,85)
20% 999,78 (7,33)  1014,39 (11,56)  1006,78 (28,84) 100725 (37,24)
40%  1000,20 (6,87)  1005,80 (11,25)  1006,88 (14,63) 998,63 (10,46)
5% 999,84 (4,97) 994,27 (7,27) 992,95 (6,13) 996,98 (15,20)
Co 60v 10% 100026(446) 100113 (4,67) 100226 (859) 98186 (19,76)
20% 100055 (5,39) 998,05 (11,43) 996,02 (18,09) 993,24 (35,92)
40% 999,74 (455)  1005,65(8,29)  1002,24 (16,85) 998,46 (28,10)
5% 999,85 (3,77)  1001,36 (3,63)  1007,65 (5,73)  1008,89 (10,29)
o0u 10%  1000,05(3,34) 998,11 (8,43)  1000,49 (9,95) 994,48 (11,92)
20% 999,22 (3,19)  1000,17 (6,37)  1003,46 (12,08)  1008,18 (23,60)
40% 999,98 (3,73) 991,22 (5,33) 991,07 (7,27) 991,66 (7,37)

M = marcador; Cs = marcador seis do grupo de ligacdo trés; Cs;; = marcador sete do grupo de ligacdo trés; h® = herdabilidade em
porcentagem; AG = agdo génica em porcentagem.
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Tabela 17 - Médias das estimativas de 3, dos marcadores Css e C37 Sobre a caracteristica e seus

respectivos desvios-padrdo, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acéo
génica das 3.600 populacGes F, analisadas com 1000 individuos e das 180 populacdes

amostradas por genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

M h2 AG 1.000 500 300 200
5% 57,22 (11,26) 100,26 (25,99) 133,51 (37,82) 147,97 (48,07)
g0y, 10%  7903(1L05)  14613(821) 204,13(26,73) 255,65 (37,07)
20%  114,21(9,92) 208,23 (17,10) 276,78 (30,79) 325,94 (26,30)
40% 160,46 (8,88) 267,94 (7,34) 336,35 (11,30) 382,30 (9,29)
5% 34,21 (6,93) 56,32 (7,44) 78,24 (3359) 86,14 (53,07)
C.o oo, 10% 49,07 (7,31) 91,82 (10,25) 128,63 (18,47) 166,06 (20,77)
% ° 20% 69,78 (6,65) 129,04 (8,64) 179,27 (13,11) 222,09 (16,61)
40% 98,63 (6,60) 159,84 (16,07) 214,00 (22,01) 252,58 (17,59)
5% 13,96 (5,26) 16,44 (6,27) 29,67 (14,02) 46,32 (12,31)
209, 10% 19,33 (4,96) 40,03 (15,49)  62,75(26,62) 82,93 (29,69)
20% 29,57 (5,01) 56,91 (11,26) 86,03 (13,67) 105,22 (11,89)
40% 39,79 (4,77) 69,12 (11,61) 91,81 (14,37) 114,21 (14,22)
5% 4500 (11,00) 102,84 (24,34) 138,62 (31,51) 159,70 (44,32)
g0y, 10%  7859(1056) 13747 (577) 194,35(27.99) 247,12 (40,70)
20% 113,38(10,29) 203,57 (11,24) 271,55 (19,52) 316,51 (27,63)
40% 160,09 (8,52) 273,06 (14,66) 342,36 (13,40) 394,44 (10,88)
5% 34,02 (6,90) 6540 (10,40) 87,48 (25,78) 104,65 (35,26)
Co 60% 10% 48,18 (6,76) 85,63 (13,29) 119,83(20,33) 152,13 (22,50)
20% 69,18 (5,98) 127,02 (12,00) 178,07 (19,77) 225,38 (28,64)
40% 98,67 (6,08) 159,88 (15,89) 216,05 (24,64) 254,68 (27,14)
5% 14,04 (5,38) 19,30 (8,15) 30,88 (1541) 47,93 (19,27)
20y, 10% 19,74 (5,34) 38,93 (14,59) 60,10 (24,43) 83,54 (26,59)
20% 28,97 (5,15) 56,56 (14,74) 87,92 (18,00) 102,82 (16,99)
40% 39,76 (4,74) 77,34(9,02) 102,26 (12,35) 127,50 (10,80)

M = marcador; Cs; = marcador seis do grupo de ligacéo trés; Cs; = marcador sete do grupo de ligagdo trés; h? = herdabilidade em
porcentagem; AG = agdo génica em porcentagem.
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Tabela 18 - Médias das estimativas de [32 dos marcadores Css € Cs7 Sobre a caracteristica e seus
respectivos desvios-padrdo, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acéo
génica das 3.600 populacdes F, analisadas com 1.000 individuos e das 180 populacdes

amostradas por genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

M e AG 1.000 500 300 200
5%  -1,57 (13,81) -8,97 (23,23)  -13,58 (42,45) 10,47 (96,86)
g0, 10%  088(1218)  806(1290)  -1050(34,46) 4,46 (53,54)
20%  -0,22(12,18) -6,21(10,62) 16,04 (22,56) 25,06 (44,64)
40%  055(11,37) 8,41 (33,15) 2,97 (41,00) -2,44 (39,28)
5% 081(9,45) 957 (1527) 10,00 (24,29) 12,45 (35,45)
C sy 10%  -032(903) -202(1858)  -8,20(34,00) 10,36 (71,53)
% OV 209  -1,03(9,26) 14,91 (20,40) 17,64 (22,71) 17,81 (32,77)
40% 0,92(8,06) -505(13,21)  -3,85 (14,59) 6,80 (23,24)
5% 0,19 (6,76)  -6,28 (10,40)  -9,00 (17,71)  -11,20 (17,64)
a0 10% 0,30 (6,48) 5,11 (12,38)  -2,28 (15,38) 1,12 (15,72)
20% 0,62 (6,69) 6,32 (7,52) 3,59 (18,92) -5,92 (21,14)
40%  -0,45 (6,47) 9,78 (5,64) 11,97 (12,89) 20,01 (18,74)
5% 1,17 (1357) -2523(30,00) -4537 (42,34)  -27,14 (105,23)
g0y, 10%  126(1284)  221(1182)  -16,96 (22,96) 9,08 (59,27)
20% 0,36 (14,16)  -4,00 (19,44) 18,20 (19,83) 19,45 (32,05)
40%  -0,39 (13,25) 9,04 (23,61) 3,58 (28,99) -3,65 (46,77)
5%  0,33(10,02) 8,70 (11,85) 7,59 (10,79) 5,41 (31,28)
Co 60v 10%  -060(894)  -430(1210)  -12,09(28,11) 15,39 (58,84)
20%  -1,10(10,47) 2,30 (23,21) 6,55 (19,39) 6,11 (35,99)
40% 051 (8,67) -474(11,69)  -2,68 (13,52) 10,53 (26,37)
5% 032(754)  -533(9,77) -1534(17,12)  -11,55(17,68)
o00 10%  011(667)  301(1342) 4,10 (8,90) 19,97 (12,20)
20% 1,52 (6,35) 2,99 (7,61) -4,31(8,06)  -10,32 (14,57)
40% 0,06 (7,39) 9,31 (11,20) 7,28 (11,67) 15,76 (31,17)

M = marcador; Cs; = marcador seis do grupo de ligacéo trés; Cs; = marcador sete do grupo de ligagdo trés; h? = herdabilidade em
porcentagem; AG = acdo génica em porcentagem.
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Tabela 19 - Medias das estimativas de B, dos marcadores Csi; e Cs1, Sobre a caracteristica e

seus respectivos desvios-padréo, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acédo

génica das 3.600 populacdes F, analisadas com 1.000 individuos e das 180 populacbes

amostradas por genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

M h AG 1000 500 300 200
5%  1001,20 (7,06) 996,82 (13,05)  1011,97 (21,41)  1013,29 (27,71)

g0y, 10%  100045(7.17) 100374 (1578) 101639 (2192)  1028,13 (21,60)
20%  1000,89 (5,87) 990,52 (22,96) 992,01 (30,66) 992,24 (39,15)

40%  1000,11 (5,50)  1003,46 (9,53) 997,33 (13,31) 994,42 (18,74)

5% 999,03 (5,35) 998,08 (15,53) 998,71 (23,88) 992,53 (16,14)

Co 60y 10% 100042 (456) 100110 (4,77) 998,79 (14,27) 989,30 (19,15)
> ° 20%  1000,25 (4,67)  1004,31(5,29)  1001,43 (12,76)  1007,88 (11,36)
40% 999,50 (4,34) 997,88 (7,43) 999,28 (13,39) 998,06 (28,76)

5%  1000,18 (3,42) 994,10 (3,67) 990,04 (12,84) 992,90 (16,35)

sy 10%  100035(370) 100023 (811)  1006,72(7,06) 101582 (19,06)
20%  1000,37(3,22)  1001,07 (6,92)  1005,89 (14,30)  1006,20 (23,84)

40% 999,81 (3,62) 999,40 (6,79) 997,39 (11,06) 994,03 (10,10)

5%  1001,02(7,16) 999,30 (17,15)  1016,34 (22,64)  1022,30 (35,19)

g0y, 10% 100006 (7.29) 100063 (1193) 101087 (1721) ~ 1019,36 (26,08)
20%  1000,64 (6,67) 990,76 (24,86) 988,89 (28,44) 987,07 (42,12)

40% 999,63 (6,51) 100527 (13,06) 998,37 (11,59) 994,12 (19,16)

5% 999,06 (554) 998,95 (12,74)  1002,29 (19,55) 997,77 (14,03)

oy 60y 10% 100014(490) 100640 (6,90) 100540 (16,27) 99563 (23,84)
20% 100045 (4,77) 100585 (4,71)  1003,21 (16,58)  1011,96 (15,94)

40% 999,35 (4,92) 998,46 (6,26)  1003,06 (13,42)  1001,32 (26,53)

5%  1000,08 (3,54) 992,98 (7,46) 991,51 (13,11) 993,21 (17,15)

o0 10% 100011(378) 100164 (774) 100830 (1115) 102071 (2182)
20%  1000,25(3,32)  1001,34 (7,31)  1006,96 (14,16)  1007,84 (16,64)

40%  1000,03 (3,76)  1003,01 (8,41)  1002,69 (7,55)  1000,28 (7,72)

M = marcador; Cs;; = marcador 11 do grupo de ligagéo cinco; Csy, = marcador 12 do grupo de ligagéo cinco; h? = herdabilidade em porcentagem;
AG = agéo génica em porcentagem.
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Tabela 20 - Médias das estimativas de Bl dos marcadores Cs11 e Cs1o SObre a caracteristica e seus
respectivos desvios-padrdo, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acéo
génica das 3.600 populacdes F, analisadas com 1.000 individuos e das 180 populacdes

amostradas por genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

M h  AG 1.000 500 300 200
5% 61,17 (10,24) 118,20 (22,05) 171,42 (29,15) 224,02 (34,46)
g0y, 10% 83,76 (9,08) 154,92 (13,37) 203,79 (22,52) 249,93 (18,25)
20%  117,83(9,58) 205,37 (19,53) 262,35 (11,30) 312,98 (28,48)
40% 171,42 (8,47) 269,27 (15,08) 338,73 (14,03) 380,23 (18,52)
5% 37,46 (6,70) 75,68 (5,56) 102,62 (10,68) 123,97 (12,25)
Cori 609 10% 50,96 (7,07) 85,55 (18,23) 130,69 (28,35) 166,92 (27,77)
oL ' 20% 73,85 (6,78) 133,71(19,89) 181,21 (24,55) 216,57 (24,79)
40% 103,62 (6,44) 176,77 (14,55) 228,31 (12,84) 265,18 (14,58)
5% 15,12 (4,89)  33,42(10,02)  4531(20,50) 55,49 (26,23)
20y 10% 21,60 (5,06) 39,40 (12,46) 53,24 (17,93) 70,35 (18,72)
20% 29,88 (5,24)  47,85(11,13) 76,30 (10,27) 88,85 (18,13)
40% 42,40 (4,62) 72,21 (8,60) 107,23 (13,35) 124,77 (17,94)
5% 60,90 (9,88) 122,22 (18,01) 177,11 (16,65) 232,44 (41,27)
809, 10% 82,95(9,61)  151,55(9,97) 199,97 (20,48) 247,33 (31,21)
20% 118,05 (10,12) 203,71 (21,03) 263,38 (14,42) 317,74 (28,18)
40%  170,85(8,90) 264,10 (14,48) 328,38 (14,76) 369,62 (22,68)
5% 37,03 (7,00) 76,08 (5,64) 100,60 (13,00) 123,74 (16,04)
Cor 60% 10% 51,12 (6,92) 87,90 (13,80) 134,00 (23,38) 172,54 (22,79)
20% 73,77 (6,85) 134,11 (13,46) 180,05 (19,92) 214,89 (16,82)
40%  104,02(6,51) 17592 (7,30) 226,35(12,84) 262,21 (19,78)
5% 15,15 (5,19) 3534 (11,84) 4568 (23,06) 59,92 (25,08)
200, 10% 2131(532)  38,15(13,72) 51,66 (20,42) 68,41 (22,68)
20% 29,78 (549) 47,59 (10,86) 76,45 (6,53) 89,59 (12,67)
40% 42,33 (5,00) 68,73 (7,99) 101,20 (12,76) 119,92 (18,35)

M = marcador; Csy; = marcador 11 do grupo de ligagéo cinco; Cs;, = marcador 12 do grupo de ligacéo cinco; h? = herdabilidade em
porcentagem; AG = acdo génica em porcentagem.

124



Tabela 21 - Médias das estimativas de [32 dos marcadores Csi; e Cs1o SObre a caracteristica e
seus respectivos desvios-padréo, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acéo
génica das 3.600 populacdes F, analisadas com 1.000 individuos e das 180 populacdes

amostradas por genotipagem seletiva com 500, 300 e 200 individuos, respectivamente

M h  AG 1.000 500 300 200
5% 1,94 (14,62) 594 (9,25)  -7,51(21,72)  -9,89 (31,77)
g0y, 10% 0,38 (12,40)  -2,64 (27,59) -13,68(34,42)  -19,93 (60,80)
20%  -3,88(13,10) 6,39 (29,51) 4,17 (47,73) 12,34 (38,00)
40%  -1,64(12,07) -10,66 (16,22) -28,59 (20,32)  -25,92 (20,50)
5% 0,44 (9,23) 9,91(23,37)  13,48(40,46) 26,81 (32,01)
Cor 60% 10% 1,00 (9,54) -3,26 (9,66)  -4,83(22,71) 7,14 (22,87)
o ° 20% 0,46 (8,72) 1,42 (10,70) 9,14 (11,82) 4,37 (28,08)
40%  -0,44(10,35)  -1,98(17,28) -17,28 (25,15)  -13,92 (47,82)
5% -0,54 (7,54) 746(6,28)  17,37(13,93) 14,15 (20,21)
200, 10% -0,12(6,08)  -0,15(14,23)  -5,65(13,00)  -9,93 (26,70)
20% -1,06 (6,60)  -3,60(10,97)  -6,22 (16,72) 6,11 (21,31)
40% -1,37(6,92)  -2,90 (13,25) 0,97 (25,28) 6,69 (25,77)
5%  -0,01(13,97) 3,89(28,25) -10,48 (40,59)  -14,85 (81,64)
g0y, 10% 0,41 (13,61) 2,23(21,96)  -7,12(29,79)  -5,66 (44,41)
20%  -2,18(13,36) 9,60 (31,37) 13,92 (46,34) 30,19 (36,66)
40%  -0,36(15,35) -1530(25,83) -34,56 (41,95)  -31,86 (45,52)
5% 2,01 (10,17) 8,41 (15,92) 8,77 (29,17) 21,55 (20,82)
Cotr 60%% 0% 2,85(10,07) -14,14 (13,36)  -16,54 (25,69)  -3,00 (31,23)
20% -1,17(9,37)  -0,59 (11,59) 4,42 (2597)  -2,09 (42,48)
40% -0,20 (9,27) -1,73(9,84)  -20,50 (17,73)  -15,47 (34,98)
5% -0,19 (6,93) 9,73(12,61) 1520 (17,29) 14,46 (25,02)
200, 10% 0,50 (7,28)  -2,81(13,08)  -8,80 (17,04) -18,72(27,70)
20% -0,75(7,06)  -4,42(13,82)  -7,89 (21,08) 2,05 (16,37)
40% -0,92 (6,44) -10,81(14,75)  -10,22 (23,60)  -7,96 (29,15)

M = marcador; Cs;; = marcador 11 do grupo de ligagéo cinco; Csi, = marcador 12 do grupo de ligagéo cinco;

porcentagem; AG = ag&do génica em porcentagem.
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4.3. Outras estratégias de amostragem

Para a intensidade de amostragem de 20%, além da genotipagem seletiva, foram
comparadas trés estratégias de amostragem fenotipica. Na primeira estratégia, a distribuicao
normal dos fenotipos foi dividida em dez classes equidistantes, sendo amostrados 20 individuos
dentro de cada classe. Na segunda estratégia, metade dos individuos foi obtida pela estratégia de
genotipagem seletiva e a outra metade foi amostrada de acordo com a segunda estratégia. Na

terceira estratégia, foram amostrados 200 individuos, aleatoriamente.

4.3.1. Mapeamento genético em populacbes obtidas a partir de diferentes estratégias de

amostragem

A construcdo de um mapa genético torna possivel a aquisi¢do de informacBes importantes
para 0 melhoramento genético de uma espécie. Tais informagdes variam desde a associacdo de
marcadores, com caracteres qualitativos e localizagcdo dos mesmos nos grupos de ligacdo até a
identificacdo de regibes genOmicas associadas a caracteres quantitativos (FERREIRA &
GRATTAPAGLIA, 1998). No entanto, informacfes de mapeamento genético em diferentes
estratégias experimentais tornam-se dispendiosas, na pratica. Assim, estudos de simulacdo foram
viaveis para avaliacdo do efeito de quatro estratégias de amostragem no mapeamento genético,
sendo que estas possibilitaram comparacdes entres as populacdes amostradas.

A estratégia de genotipagem seletiva (GS) e outras duas estratégias de amostragem (AS e
AM), executadas em populagBes F, com 1.000 individuos nos 36 cenarios, foram comparadas a
amostragem aleatéria de individuos (AA) em relacdo a0 mapeamento genético e deteccdo de

QTL. Escolheu-se uma intensidade de amostragem de 20%, pois, muitos estudos sugerem que 0
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numero minimo de 200 individuos deve ser considerado para o desenvolvimento de mapas de
ligacdo mais fidedignos, para intervalos entre marcadores moleculares de 5 a 20 cM ao longo do

genoma (MACKAY, 2001; SCHUSTER & CRuZz, 2004; SILVA, 2005, CRuz, 2006).

4.3.1.1. Andlise de segregacao de locos individuais

Além das 180 populagcdes amostradas por genotipagem seletiva, em outras 540
populacBes amostradas, por meio de outras trés estratégias de amostragem, foram aplicados
testes de qui-quadrado para verificar a razdo de segregacdo de locos individuais, com nivel de
5% de probabilidade. Considerando todas as populacdes de todos cendarios dentro de cada
estratégia de amostragem, as médias das distor¢cdes foram de 1,97 (2,60%), 2,54 (3,34%), 2,12
(2,79%) e 3,51 (4,61%) para as AS, AM, AA e GS, respectivamente. Portanto, a genotipagem
seletiva e a segunda estratégia de amostragem apresentaram maior nimero de distorcdo. Os
valores médios das distorcdes em todos 0s cendrios, para cada estratégia de amostragem,

encontram-se na Tabela 22.

4.3.1.2. Namero de grupos de ligacdo e ordenamento das marcas

Em todas as estratégias de amostragem, o nimero de grupos de ligacdo de todas as 180
populagbes amostradas esteve conforme o esperado. Foram recuperados 0s seis grupos de
ligacdo, com todas as marcas simuladas. Ap6s da formacdo do grupo de ligacdo, a melhor ordem
dos “n” marcadores constituintes de cada grupo foi realizada por meio do, método SARF. N&o

foi detectada inversdo de marcas, nem mesmo nas popula¢es com 200 individuos.

127



Tabela 22 - Valores medios de distor¢des e seus respectivos desvios-padrao, entre parénteses, de
acordo com o estratégia de amostragem, nivel de herdabilidade (h?), nivel de acéo génica, nivel

de saturacgdo para o grupo de ligagéo, em que QTL simulado estava presente na populacéo

2 o A Saturacao

ES h Acéo génica 50 cM 10 cM 5 oM
5% 0,40 (0,55) 1,60 (1,14) 1,80 (1,10)
80% 10% 3,00 (2,24) 2,00 (1,58) 2,00 (2,35)
20% 3,00 (4,00) 2,00 (3,46) 2,40 (1,52)
40% 1,20 (1,79) 0,40 (0,55) 1,80 (1,48)
5% 2,60 (2,30) 2,00 (1,87) 3,80 (3,90)
AS 60% 10% 2,20 (2,77) 3,20 (4,44) 1,00 (0,71)
20% 3,40 (3,58) 2,60 (1,67) 1,60 (2,51)
40% 2,00 (3,46) 0,40 (0,55) 1,80 (2,05)
5% 2,20 (1,64) 0,80 (0,45) 0,40 (0,89)
20% 10% 0,80 (0,84) 1,40 (1,52) 2,60 (2,07)
20% 2,00 (2,92) 2,60 (3,13) 1,40 (1,67)
40% 4,60 (5,27) 2,20 (2,28) 1,80 (1,10)
5% 1,40 (1,34) 1,80 (0,84) 1,80 (3,49)
80% 10% 1,80 (1,48) 2,00 (1,22) 1,40 (1,34)
20% 2,20 (1,79) 2,60 (1,14) 1,80 (2,05)
40% 2,00 (1,58) 5,20 (2,49) 3,20 (2,17)
5% 3,40 (4,93) 1,20 (1,64) 2,60 (2,30)
10% 2,20 (1,92) 2,60 (1,67) 4,20 (5,07)
AM 60% 20% 3,20 (3,49) 3,60 (3,29) 1,40 (1,67)
40% 5,00 (4,06) 4,00 (2,55) 5,00 (4,18)
5% 1,80 (2,49) 2,40 (3,21) 1,00 (1,22)
20% 10% 1,00 (1,73) 4,00 (3,46) 1,40 (2,19)
20% 1,60 (2,51) 1,80 (1,92) 4,40 (2,79)
40% 1,60 (2,07) 2,20 (1,92) 2,60 (1,82)
5% 1,80 (1,30) 1,40 (1,34) 1,40 (1,14)
10% 2,00 (1,58) 2,40 (2,19) 1,80 (1,64)
80% 20% 0,60 (0,89) 1,20 (1,10) 1,80 (1,48)
40% 0,80 (0,45) 2,20 (2,77) 2,20 (4,38)
5% 1,80 (0,84) 1,00 (1,41) 0,60 (0,89)
10% 2,60 (3,78) 1,60 (1,14) 3,40 (2,30)
AA 60% 20% 3,40 (4,88) 1,00 (1,00) 3,20 (4,97)
40% 2,40 (2,61) 1,00 (1,22) 3,00 (2,12)
5% 2,80 (2,39) 3,00 (3,32) 2,20 (1,10)
20% 10% 4,20 (3,49) 3,00 (2,35) 1,40 (1,34)
20% 2,40 (1,52) 3,80 (2,39) 3,40 (2,61)
40% 2,00 (1,22) 1,80 (1,92) 1,60 (1,67)
5% 2,20 (3,90) 3,80 (3,35) 1,60 (1,14)
80% 10% 4,00 (4,64) 4,60 (2,51) 6,00 (4,95)
20% 4,40 (2,88) 2,40 (3,05) 6,60 (4,04)
40% 6,20 (4,09) 6,60 (2,88) 9,40 (3,36)
5% 2,80 (2,59) 1,80 (1,10) 2,60 (2,30)
GsS 60% 10% 3,40 (3,97) 2,60 (2,19) 2,40 (3,29)
20% 2,80 (2,95) 3,00 (1,87) 1,60 (1,34)
40% 2,40 (1,52) 4,80 (4,97) 6,00 (5,66)
5% 0,80 (0,84) 0,60 (0,89) 2,40 (1,67)
20% 10% 2,60 (1,82) 4,00 (4,53) 2,40 (2,30)
20% 2,60 (1,67) 4,60 (3,36) 2,40 (2,30)
40% 3,20 (3,27) 1,60 (1,67) 5,00 (3,46)
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4.3.1.3. Construcao do mapa de ligacéo

Os mapas de ligacdo obtidos dos 200 individuos, independente da estratégia
experimental, reproduziram as 76 marcas, distribuidas em seis grupos de ligacdo. Portanto, todas
as marcas encontravam-se ligadas e seu ordenamento foi correto. Os grupos de ligacdo de 1 a 6,
em média foram bem similares ao genoma simulado, apesar da ocorréncia de maiores distor¢des

dos marcadores nos grupos que ligacdo, que tinha a presenca do QTL simulado.

4.3.1.4. Comparacdo dos genomas

Além dos 180 mapas de ligacdo, obtidos por genotipagem seletiva, outros 540 mapas
obtidos das populacBes, amostradas por meio de outras estratégias de amostragem, foram
comparados com o genoma simulado. Portanto, 3.240 grupos de ligagcdo foram comparados com
seu respectivo grupo do genoma simulado.

O tamanho médio do grupo de ligacdo (TAM), a distancia média entre marcas adjacentes
(DIM), a variancia média das distancias entre marcas adjacentes (VAD) e o estresse médio
(EST) foram comparados para os grupos de ligacédo 1, 3 e 5, obtidos das popula¢des amostradas
por meio das estratégias AS, AM, AA e GS (Tabela 23). Os grupos de ligacdo 1, 3 e 5 foram
escolhidos para comparacdo devido, a presenca do QTL simulado nos cenarios das POP 1 a POP
12, POP 13 a POP 24 e POP 25 a POP 36, respectivamente. As 180 popula¢des amostradas, para
cada grupo de ligacdo, foram separadas em duas partes. A parte “a” constituia-se de 60
populacdes e tinha o QTL simulado, enquanto a parte “b” constituida-se de 120 populagdes, mas
ndo tinha o QTL no respectivo grupo de ligacdo. Os valores de TAM, DIM, VAD e EST nos
grupos de ligacdo, dentro e entre cada estratégia de amostragem, foram bem similares. Assim,

pode-se observar que, independente da estratégia de amostragem para as populacdes de 200
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individuos, foi possivel reconstruir os mapas de ligacdo, mesmo sob amostragem da

caracteristica quantitativa (AS, AM e GS).

Tabela 23 - Tamanho médio de grupos de ligacdo, distancia media entre marcas adjacentes,
variancia média das distancias entre marcas adjacentes, estresse e seus respectivos desvios-

padrdo entre parénteses das populacdes amostradas por genotipagem seletiva e outras trés

estratégias de amostragem com 200 individuos, para os grupos de ligacdo 1, 3e 5

ES GL TAM DIM VAD EST
GL 1° 99,15 (5,05) 19,90 (0,88) 6,50 (6,16) 11,80 (4,38)
GL 1° 99,96 (4,78) 19,99 (0,95) 5,14 (3,36) 10,73 (3,31)
Gs OL3  10281(505 1028(051) 279(108) 1584 (329)
GL3®  101,90(578) 10,19 (0,57) 2,78 (1,15) 15,60 (3,30)
GL5  101,87(3,89)  509(0,20) 122(0,39) 22,64 (3,98)
GL5®  101,70(537)  508(0,26) 1,18 (0,44) 22,22 (3,58)
GL1® 100,13 (523) 20,03 (1,05) 6,17 (4,39) 10,64 (3,38)
GL 1° 99,56 (4,74) 19,91 (0,95) 5,18 (3,78) 10,66 (3,52)
as GL3  10324(510) 1032(051) 282(149) 1646 (434)
GL3" 101,98 (550) 10,20 (0,55) 2,65 (1,48) 15,96 (4,21)
GLS5*  101,34(463) 507(022) 1,230(047) 22,37 (4,00)
GL5®  101,55(527) 508(0,26) 1,22(0,42) 2287 (3,84)
GL1* 100,45 (4,90) 20,09 (0,98) 6,38 (5,11) 11,32 (4,18)
GL 1° 99,91 (4,60) 19,98 (0,92) 555(3,97) 10,89 (3,67)
av  GL3  10225(516) 1023(052) 236(121) 1509 (401)
GL3®  102,05(508) 10,20 (0,51) 2,64 (1,29) 15,93 (3,76)
GL5*  102,73(4,44)  514(022) 1,19(0,40) 22,63 (3,60)
GL5®  101,12(502) 506 (0,24) 1,18 (0,41) 22,47 (3,73)
GL 1° 99,48 (4,38) 19,79 (1,35) 5,16 (3,57) 10,72 (3,64)
GL 1° 99,98 (4,45) 19,68 (1,43) 5,21(3,43) 10,51 (3,71)
aa  OL3 10202(479) 1020(048) 253(118) 1567 (3.49)
GL3®  10222(4,88) 10,26 (0,49) 253(1,18) 15,58 (3,53)
GL5*  102,33(554)  507(0,28) 1,18 (0,44) 22,59 (3,74)
GL5®  10263(549) 513(0,32) 122(042) 22,52 (3,67)

GS = genotipagem seletiva; AS = amostragem sistematica; AM = amostragem mista; AA = amostragem aleatéria; GL =
grupo de ligacéo; ® grupo de ligagéo na presenca do QTL; ™\ grupo de ligagio na auséncia dos QTL; TAM = tamanho
médio do grupo de ligacdo em centiMorgan (cM); DIM = distancia média entre marcas adjacentes em centiMorgan (cM);
VAD = variancia média das distancias entre marcas adjacentes; EST = estresse médio em porcentagem (%).
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4.3.2. Deteccdo de QTL em populagdes amostradas por meio de diferentes estratégias de

amostragem

4.3.2.1. Deteccdo do QTL pelo método de marca simples e sua contribuicdo para a variagédo

da caracteristica

Anélises de regressdo pelo método de marca simples foram realizadas, para 0s
marcadores anteriores e posteriores dos QTL simulados dos grupos de ligacdo 1, 3 e 5, para as
populagdes amostradas por meio das estratégias AS, AM e GS, sendo os dados comparados com
as populagGes amostradas aleatoriamente (AA). Estimaram-se os valores do LOD (Tabelas 24,
25 e 26) e de R? (Tabelas 27, 28 e 29).

Nas populacdes amostradas por meio de diferentes estratégias, observou-se que
independente da posi¢do do marcador, se anterior ou posterior ao QTL simulado, em qualquer
grupo de ligacdo, todas as médias e desvios-padrdo do LOD e R? apresentaram magnitude
semelhante.

Em todos os cenarios, independente da saturacdo do grupo de ligacéo, a relacdo média do
LOD entre as estratégias de amostragem, considerando-se a AA como padrao, foi de 1; 1,65; e
2,02 para AS, AM e GS, respectivamente. Entéo, o valor LOD da AS, em média, ndo diferenciou
da AA. No entanto, as AM e GS tiveram aumentos significativos nos LOD médios, podendo
chegar ao dobro em relacdo a estratégia de amostragem aleatéria (AA). Além disso, em relacdo a
AA, a média do R? foi a 1; 1,55; e 1,80 para as AS, AM e GS, respectivamente. Assim, as
melhores estratégias de amostragem para deteccdo de QTL, pelo método de marca simples,

foram as AM e GS.
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Tabela 24 - Estimativas medias do LOD para os marcadores Cy3 e Cy4 € Seus desvios-padrao,

entre parénteses, em funcao do nivel de herdabilidade e de acdo génica. Cinco populacdes foram

avaliadas, para cada estratégia de amostragem com seu respectivo cenario (POP 1 a 12)

M h? AG LOD
AS AM AA GS
5% 155(1,24)  390(2,16)  1,47(0,99) 3,41 (1,36)
80% 10% 288(0,83)  6,38(164)  3,38(0,71) 8,68 (3,57)
20% 588 (1,10) 12,94 (4,30) 6,74 (2,71) 17,62 (6,48)
40% 11(2,74)  21,73(6,36) 8,56 (2,18) 29,97 (7,53)
5% 0,93(0,70)  243(1,78)  041(0,34)  1,85(1,82)
c 50% 10% 1,11(1,15)  3,25(1,64)  1,40(1,22) 3,63 (1,54)
13 0 20% 3,99 (0,77) 11,15(1,67)  4,85(1,93)  12,85(3,83)
40% 777(3,82) 1543(263)  6,06(3,26) 23,55 (5,07)
5% 049 (0,35  0,77(0,71)  061(0,44) 0,86 (0,75)
0% 10% 0,85(0,64)  237(1,14)  0,68(0,38) 2,24 (1,42)
20% 1,46 (1,01)  3,68(0,94)  0,74(0,49) 3,97 (1,56)
40% 348 (1,21)  681(264)  2,73(1,77) 7,69 (3,05)
5% 0,94(0,83)  311(1,87)  1230(0,97) 3,42 (1,05)
80% 10% 277(1,93)  670(1,45)  321(052) 8,06 (2,60)
20% 579 (1,61) 13,81(4,80) 6,49 (2,90) 18,99 (7,83)
40% 11,95(3,12)  19,47(8,05) 10,90 (1,12) 33,53 (4,14)
5% 124 (0,76)  2,09(1,47)  0,72(0,59) 2,50 (1,89)
Cu  60% 10% 1,81 (0,24)  3,20(091)  141(1,36)  3,91(2,10)
20% 3,77 (1,66)  871(244)  343(150) 10,82 (3,36)
40% 6,65(2,02) 17,43(324) 594 (1,67) 23,06 (5,00)
5% 0,68(0,52)  095(0,61)  052(025)  1,15(1,11)
0% 10% 0,36 (0,19)  262(152)  1,01(0,46) 2,08 (1,62)
20% 1,15(0,83)  4,20(1,36)  1,57(1,64) 4,44 (0,97)
40% 3,75(1,92)  7,83(1,84)  236(0,73) 8,24 (1,07)

M = marcador; C,; = marcador trés do grupo de ligagdo um; C,, = marcador quatro do grupo de ligagdo um; h* = herdabilidade em
porcentagem; | op = média do LOD.
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Tabela 25 - Estimativas medias do LOD para os marcadores C3s € Cs; € seus desvios-padrao,
entre parénteses, em funcao do nivel de herdabilidade e de acdo génica. Cinco populacdes foram

avaliadas, para cada estratégia de amostragem com seu respectivo cenario (POP 13 a POP 24)

M AG LOD
AS AM AA GS
5% 1,59 (0,58) 4,76 (0,89) 1,92 (1,14) 4,12 (1,73)
80% 10% 2,99 (1,42) 8,33 (5,58) 3,87 (1,38) 10,07 (3,81)
20% 6,25 (1,60) 16,82 (2,87) 7,01 (3,77) 21,72 (6,26)
40% 9,60 (1,39) 27,60 (6,16) 11,30 (3,74) 37,93 (7,41)
5% 1,05(0,96) 2,75 (1,86) 1,34 (1,08) 3,24 (3,24)
c 50% 10% 2,58 (0,86) 7,44 (1,59) 2,17 (0,85) 9,99 (2,54)
% 20% 4,98 (1,55) 14,16 (2,16) 525 (1,18) 17,89 (3,64)
40% 9,61(0,84) 2123(4,01)  9,87(1,74) 26,22 (4,98)
5% 0,46 (0,09) 0,78 (0,45) 0,43(0,46) 1,29 (0,52)
0% 10% 1,27 (1,05) 3,43 (1,95) 1,85(1,29) 4,45 (2,19)
20% 2,02 (0,66) 4,88 (1,24) 2,00 (1,08) 6,73 (1,85)
40% 2,68(1,12) 7,18 (2,59) 3,74 (2,29) 8,56 (1,66)
5% 2,06 (1,21) 4,95 (1,23) 2,30 (1,50) 4,69 (2,39)
80% 10% 2,69 (1,46) 7,01 (5,43) 3,69 (1,51) 9,52 (4,01)
20% 6,38 (2,19) 15,74 (4,01) 6,82 (3,72) 20,13 (6,19)
40% 10,37 (2,42) 30,93 (7,75) 11,30 (2,18) 41,25 (7,40)
5% 1,60 (1,63) 2,95 (2,10) 2,26 (1,16) 4,01 (3,82)
Co 60% 10% 2,52(1,24) 6,31 (1,87) 1,89 (0,92) 8,74 (3,28)
20% 4,45 (1,55) 15,80 (4,30) 5,85(0,71) 19,18 (6,59)
40% 9,12 (1,77) 21,08 (4,45) 9,92 (2,28) 27,66 (9,17)
5% 0,45 (0,26) 0,86 (0,84) 0,55 (0,48) 1,44 (0,97)
0% 10% 1,53 (1,39) 3,40 (2,53) 1,63 (1,09) 4,66 (2,51)
20% 1,89 (0,85) 5,32 (2,27) 2,18 (1,42) 6,55 (2,09)
40% 3,76 (1,24) 7,65 (1,74) 3,68 (1,54) 10,17 (1,42)

M = marcador; Cs;; = marcador seis do grupo de ligago trés; Cs; = marcador sete do grupo de ligagdo trés; h? = herdabilidade em
porcentagem; h? = herdabilidade em porcentagem; _op = média do LOD.
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Tabela 26 - Estimativas médias do LOD para os marcadores Cs;; € Csi2 € seus desvios-padrao,

entre parénteses, em funcao do nivel de herdabilidade e de acdo génica. Cinco populacdes foram

avaliadas, para cada estratégia de amostragem com seu respectivo cenario (POP 25 a POP 36)

h? AG LOD
AS AM AA GS
5% 1,80 (1,54) 6,03 (3,27) 1,53(0,25) 8,05 (1,63)
0o, 10% 4,75 (1,50) 8,35 (2,50) 3,64 (0,35) 12,07 (4,94)
20% 7,73 (2,45) 17,94 (4,57) 5,91 (2,84) 20,60 (8,52)
40% 16,43 (3,62)  30,20(3,65) 15,59 (2,45) 43,79 (2,62)
5% 1,60 (1,01) 5,38 (2,32) 1,52 (0,39) 5,41 (1,24)
c 500 10% 2,10 (0,98) 6,71 (3,48) 2,56 (1,23) 9,64 (6,11)
> ° 20% 511 (2,78) 12,21 (5,27) 592 (2,54) 16,04 (5,04)
40% 11,53(3,29) 26,14 (6,31)  10,31(2,29) 36,31 (9,93)
5% 0,80 (0,36) 1,43 (0,95) 1,01 (0,90) 2,35 (1,76)
00 10% 0,90 (0,60) 2,35 (1,39) 0,79 (0,67) 3,41 (1,72)
20% 2,16 (1,35) 3,70 (1,69) 2,54 (0,99) 4,64 (1,79)
40% 4,17 (1,19) 8,70 (4,02) 4,66 (1,74) 11,18 (2,70)
5% 2,14 (1,09) 6,51 (3,62) 1,49 (0,69) 8,68 (2,86)
00, 10% 4,65 (0,79) 8,07 (3,80) 3,66 (1,22) 10,70 (3,00)
20% 8,10 (2,09) 17,20 (3,56) 6,34 (2,14) 17,70 (5,83)
40% 15,40 (2,65) 28,55 (4,45) 14,56 (4,29) 41,21 (4,35)
5% 1,46 (0,81) 5,17 (1,88) 1,65(0,51) 5,32 (1,12)
Corn  GOv  10% 2,50 (0,62) 7,42 (4,04) 3,50 (2,02) 10,32 (5,89)
20% 511(2,89) 11,69 (4,31) 5,71 (3,06) 15,53 (3,05)
40% 11,22 (1,96)  2521(5,50) 10,08 (1,57) 35,39 (9,69)
5% 3,24 (6,58) 1,59 (1,38) 1,07 (0,97) 2,60 (1,54)
005 10% 1,07 (0,73) 2,46 (1,43) 0,83(0,76) 3,33 (1,75)
20% 2,11 (1,30) 3,74 (1,24) 3,07 (0,90) 4,55 (1,20)
40% 3,81 (0,90) 8,24 (3,89) 4,04 (1,03) 10,64 (3,16)

M = marcador; Cs;; = marcador 11 do grupo de ligagéo cinco; Cs;, = marcador 12 do grupo de ligagdo cinco; h? = herdabilidade em
porcentagem; h? = herdabilidade em porcentagem; _op = média do LOD.
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Tabela 27 - Estimativas médias de R? do modelo de regresséo linear por marca simples e seus
desvios-padrao, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica para 0s
marcadores C;3 e Cy4 do grupo de ligacdo 1. Cinco populacBes foram avaliadas, para cada

estratégia de amostragem com seu respectivo cenario (POP 1 a POP 12)

h? AG R®
AS AM AA GS

5% 348 (2.73) 850 (449)  330(220)  7.52 (2.87)

s, 10% 640 (1.79) 13.62 (328)  748(L52)  17.90 (6.77)
20% 1263 (2.20) 2546 (7.55) 14.24 (516) 32,74 (10.42)

40% 2225 (4.89) 38.84(8.83) 17.80 (410)  49.26 (8.25)

5% 210 (158)  538(385)  095(0.77) 4,11 (3.96)
S 1 250 (255) 716 (351) 314 (271)  7.98 (3.27)
20% 876 (162) 2259 (301) 1049 (397) 2538 (6.44)

40% 1613 (7.23) 29.80 (4.31) 12.83(655) 4154 (6.88)

5% 112 (0.80) 1,74 (160) 139(1) 1,96 (1.70)

o 10% 193 (145) 528 (251)  156(0,85)  4.98 (3.06)
20% 329(222) 812(199)  169(110) 8,68 (3.33)

40% 768 (257) 1439 (519)  6.02(3.75 16,06 (5.76)

5% 213(1,87) 683 (3.93)  2.93(2.16)  7.55(2.22)

s, 10% 6.11(411) 1426 (286) 712 (112) 16,81 (4.87)
20% 12.44 (3.26) 26,89 (8,02) 13,74 (555) 34,62 (11.61)

40% 23.90 (5.19) 3523 (1353) 2214 (1.98)  53.53 (4.28)

5% 281(1,70)  465(319)  163(134) 553 (4,07)
R 1 407(053)  707(L96)  316(298) 853 (4.43)
20% 827 (357) 18.05(458)  7.53(319)  21.85(6.21)

40% 1408 (4.01) 3290 (4.98) 1270 (3.29)  40.89 (6.66)

5% 154 (119) 2,16 (1,38)  119(0,57) 2,60 (2,48)

o, 10% 081(042) 581(330) 231(103) 463 (352)
20% 250 (1.85) 919 (287)  351(358) 9,70 (2,02)

40% 822 (400) 1643 (350)  528(159)  17.24 (2,01)

M = marcador; C;; = marcador trés do grupo de ligagdo um; C;4 = marcador quatro do grupo de ligagdo um; h? = herdabilidade em
porcentagem; AG = agdo génica em porcentagem eR” = média do coeficiente de determinagao.
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Tabela 28 - Estimativas médias de R? do modelo de regresséo linear por marca simples e seus
desvios-padrao, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica para 0s
marcadores Css e Cs7 do grupo de ligacdo 3. Cinco populacBes foram avaliadas, para cada

estratégia de amostragem com seu respectivo cenario (POP 13 a POP 24)

h? AG R’
AS AM AA GS
5% 3,59 (1,29) 10,37 (1,86) 4,29 (2,48) 9,00 (3,63)
80% 10% 6,61(3,02) 16,93 (9,91) 8,48 (2,87) 20,46 (6,76)
20% 13,37 (3,19) 32 (4,49) 14,65 (7,21) 38,86 (8,49)
40% 19,80 (2,55) 46,59 (8,19) 22,69 (6,28) 57,76 (7,18)
5% 2,38(2,16) 6,07 (4,04) 3,02(2,38) 6,98 (6,33)
c 50% 10% 5,75 (1,86) 15,71 (3,09) 4,86 (1,87) 20,44 (4,79)
% 20% 10,78 (3,22)  27,75(3,58) 11,37 (2,42) 33,58 (5,64)
40% 19,83 (1,56) 38,45(5,89) 20,28 (3,23) 45,04 (6,08)
5% 1,05(0,20) 1,79 (1,03) 0,97 (1,04) 2,92 (1,16)
0% 10% 2,86 (2,33) 7,52 (4,15) 4,13 (2,82) 9,64 (4,71)
20% 4,53 (1,43) 10,60 (2,54) 4,49 (2,38) 14,30 (3,69)
40% 5,97 (2,43) 15,12 (5,07) 8,15 (4,80) 17,84 (3,17)
5% 4,61 (2,66) 10,75 (2,54) 511(3,23) 10,13 (4,92)
80% 10% 5,96 (3,14) 14,39 (10,06) 8,11(3,22) 19,43 (7,09)
20% 13,57 (4,32) 30,17 (6,52) 14,29 (7,40) 36,58 (8,71)
40% 21,15 (4,40) 50,29 (9,45)  22,81(3,88) 60,84 (6,65)
5% 3,57 (3,54) 6,48 (4,56) 5,04 (2,51) 8,55 (7,72)
Co 60% 10% 5,61 (2,71) 13,46 (3,70) 4,23(2,05) 18,06 (6,15)
20% 9,68(3,29) 30,26 (6,60) 12,60 (1,42) 35,18 (9,56)
40% 18,89 (3,33) 38,21 (6,36) 20,33 (4,21) 46,32 (10,18)
5% 1,04 (0,60) 1,95 (1,88) 1,26 (1,09) 3,24 (2,15)
0% 10% 3,43(3,07) 7,41 (5,33) 3,65(2,41) 10,06 (5,27)
20% 4,25 (1,87) 11,45 (4,53) 4,86 (3,13) 13,92 (4,11)
40% 8,25 (2,61) 16,09 (3,33) 8,06 (3,26) 20,82 (2,57)

M = marcador; Cs;; = marcador seis do grupo de ligagdo trés; Cs; = marcador sete do grupo de ligagdo trés; h? = herdabilidade em
porcentagem; h? = herdabilidade em porcentagem; R* = média do coeficiente de determinagao.
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Tabela 29 - Estimativas médias de R? do modelo de regresséo linear por marca simples e seus
desvios-padrao, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica para 0s

marcadores Cs;; € Cs12 do grupo de ligacdo 5. Cinco populagdes foram avaliadas, para cada

estratégia de amostragem com seu respectivo cenario (POP 25 a POP 36)

M h? AG R*
AS AM AA GS
5% 401(338) 12,77 (6,52) 346 (056) 16,88 (3,17)
00, 0% 10,32 (3,10) 17,39 (4,80) 8,04 (0,74) 23,88 (8,18)
20% 16,21 (4,76)  3355(6,73)  12,58(5,81) 36,84 (11,63)
40% 31,30 (5,83) 49,97 (4,13) 30,07 (3,94) 63,46 (2,20)
5% 3,60(222) 11,56 (4,56) 343(0,87) 11,68 (2,52)
c 00 10% 4,69 (2,15) 14,10 (6,73) 570 (2,62) 19,30 (10,54)
oL ° 20% 10,95 (5,61) 24,07 (9,15) 12,62 (5,13) 30,52 (7,85)
40% 23,14(570) 44,76(7,92)  21,03(4,26) 55,80 (9,19)
5% 181(0,82)  3,22(212) 2,28 (2,03) 5,20 (3,80)
200 10% 2,04(1,35) 5,24 (2,96) 1,78 (1,50) 7,50 (3,67)
20% 482 (2,95  811(3,52) 567 (2,16) 10,08 (3,60)
40% 9,13 (2,54) 17,87(7,20)  10,13(3,55) 22,58 (4,68)
5% 479(2,39) 13,69 (7,03) 336 (1,54) 17,98 (5,31)
00, 10% 10,13 (1,64) 16,73 (7,23) 8,05(2,58) 21,65 (5,39)
20% 16,93 (4,04)  3251(540)  1349(428) 32,89 (9,07)
40% 29,73 (4,31) 47,96 (521)  28,23(6,90) 61,13 (4,04)
5% 3,30 (1,80) 11,15 (3,78) 3,72(1,12) 11,50 (2,31)
Cr GOV L0% 558 (1,35) 15,44 (7,51) 767 (4,19) 20,59 (9,90)
20% 10,95 (5,80)  23,28(7,67)  12,16(6,11) 29,89 (4,83)
40% 22,69 (3,44) 4366 (6,95  20,67(2,88) 54,88 (9,26)
5% 6,49 (12,63) 3,55 (3,03) 2,42 (2,18) 5,75 (3,36)
005 10% 242 (164) 547 (3,04) 1,87 (1,70) 7,32 (3,75)
20% 472(282) 822 (2,60) 6,80 (1,92) 9,91 (2,45)
40% 8,37 (1,92) 17,02 (7,06) 8,85(2,14) 2158 (557)

M = marcador; Csy; = marcador 11 do grupo de ligagdo cinco; Cs;, = marcador 12 do grupo de ligagdo cinco; h? = herdabilidade em

porcentagem; h? = herdabilidade em porcentagem; R*> = média do coeficiente de determinagao.
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4.3.2.2. Deteccdo e localizagdo QTL pelo método de intervalo simples e sua contribuicéo

para a variacao da caracteristica

As analises de deteccdo de QTL foram realizadas por meio de regressao linear, pelo
método de intervalo nas 180 populacdes amostradas, por meio das estratégias AS, AM, AA e
GS, todos com 200 individuos. Foram avaliados apenas os grupos de ligagdo 1, para 0s cenarios
das POP 1 a 12, 3 para as POP 13 a 24 e 5 para as POP 25 a 36 com suas respectivas
caracteristicas quantitativas.

Para as estimativas médias dos LOD dos cenarios das POP 1 a 36 (Tabela 30), em cada
estratégia de amostragem, foram avaliados os cenarios que apresentaram “LOD score” menor
que trés. Verificou-se quatro cenérios menores que trés para GS e AM, mas 9 e 16 cendrios para
a AS e AA, respectivamente. Os valores do LOD médios variaram de 1,03 a 21,29; de 1,25 a
50,87; de 1,24 a 19,7; de 1,62 a 81,06, para as estratégias AS, AM, AA e GS, respectivamente.
As médias dos LOD, em todas as 180 populaces de cada estratégia de amostragem, foram
comparadas com a AA, sendo observado um acréscimo de 2, 153 e 266% para as AS, AM e GS,
respectivamente.

Em relacdo ao grupo de ligacdo 1 (POP 1 a POP 12), as médias do rmsx variaram entre
38,7 a 63,3 cM; 40,5 a 49,7 cM; 36,9 a 66,2 cM; e 42,5 a 57,8 cM para as AS, AM, AA e GS,
respectivamente, sendo que o a frequéncia de recombinacao (r) esperada foi de 50 cM. Para o
grupo de ligacdo 3 (POP 13 a 24), a média rmax variou de 34,5 a 59,7 cM; 35,5 a 55,8 cM; 32,7 a
53,8 cM; e 34,0 a 60,0 cM, para as AS, AM, AA e GS, respectivamente, enquanto o valor
esperado do “r” foi de 55 cM. No grupo de ligacdo 5 (POP 25 a 36), a variagdo média do rmax
ficou entre 34,5 a 59,7 cM; 35,5 a 55,8 cM; 32,7 a 53,8 cM; e 34,0 a 60,0 cM para as AS, AM,

AA e GS, respectivamente, enquanto “r” esperado foi de 52,5 cM (Tabela 31).
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Como o valor do R? estd associado ao LOD (Liu, 1998; SCHUSTER & CRuz, 2004),
verificou-se 0 mesmo padrao de variagdo do LOD medio, entre os cenarios e entre as estratégias
experimentais de amostragem com o R? médio (Tabela 32). O acréscimo médio no R’
proporcionado pela amostragem, foi de 2, 108 e 165% para a AS, AM e GS, respectivamente,

em relacdo a AA, considerando todas as 180 populagdes amostradas em cada estratégia.
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Tabela 30 - Estimativas médias do LOD maximo e seus respectivos desvios-padrdo, entre

parénteses, obtidos por regresséo linear pelo metodo de intervalo simples, em funcéo do nivel de

herdabilidade e de acéo génica para o grupo de ligacdo 1 (POP 1 a 12)

GL h2 AG LODméx
AS AM AA GS

5% 1,87 (1,15) 4,56 (2,39) 2,21 (1,05) 4,80 (0,83)

g0, 10% 3,81 (1,63) 9,25 (1,26) 4,19 (0,69) 11,86 (4,64)

20% 8,03 (1,80) 21,65 (8,51) 8,59 (4,46) 31,51 (15,85)

40% 17,64 (4,90) 41,03 (11,94)  14,80(2,22) 68,06 (18,82)

5% 1,78 (0,84) 3 (1,65) 1,24 (0,30) 2,97 (2,25)

GL1 600 10% 2,37 (0,68) 4,28 (1,46) 2,07 (1,54) 5,00 (2,23)
20% 5,22 (1,02) 14,28 (2,41) 5,61 (2,43) 17,51 (4,98)

40% 10,17 (4,57) 26,68 (3,54) 8,48 (2,95) 41,33 (11,68)

5% 1,03 (0,48) 1,46 (0,51) 1,29 (0,97) 1,62 (0,98)

a0 10% 1,64 (0,81) 3,33 (1,55) 1,67 (0,46) 2,82 (1,79)

20% 3,30 (1,99) 5,44 (1,22) 1,93 (1,10) 5,68 (1,26)

40% 5,04 (2,07) 10,29 (3,13) 3,47 (1,78) 11,30 (3,09)

5% 2,47 (1,11) 7(1,51) 2,71 (1,49) 5,43 (2,70)

80% 10% 3,63 (1,25) 9,92 (7,53) 4,52 (1,46) 12,50 (5,36)

20% 7,93 (2,53) 22,56 (5,65) 8,73(4,87) 32,02 (12,26)

40% 12,95 (2,70) 50,87 (15,93) 14,96 (4,38) 81,06 (20,87)

5% 2,11 (1,66) 3,99 (1,63) 2,61 (1,18) 5,06 (4,07)

GL3 60% 10% 3,42 (1,58) 8,46 (2,16) 2,36 (0,94) 11,88 (3,79)
20% 5,62 (1,75) 21,09 (6,55) 6,71(0,87) 28,03 (9,87)

40% 11,74 (1,37) 31,99 (8,04) 12,57 (2,73) 45,82 (20,37)

5% 3,03 (2,30) 1,25 (0,57) 2,45 (2,52) 1,80 (1,01)

20% 10% 2,16 (1,25) 4,35 (2,50) 2,68 (2,02) 5,80 (2,91)

20% 2,81 (0,72) 6,16 (2,37) 2,48 (1,10) 8,02 (2,47)

40% 4,40 (1,24) 9,28 (2,61) 4,40 (2,36) 12,43 (2,01)

5% 3,09 (0,87) 7,97 (4,27) 2,07 (0,56) 10,50 (2,92)

80% 10% 5,74 (1,21) 9,92 (3,97) 4,47 (0,80) 14,69 (6,95)

20% 9,43 (2,79) 23,40 (6,79) 7,89 (2,36) 30,55 (14,26)

40% 21,29 (4,56) 44,97 (7,63) 19,74 (5,01) 78,63 (6,59)

5% 2,17 (0,78) 6,08 (2,64) 2,13 (0,25) 6,20 (1,27)

GL5 60% 10% 3,03 (0,59) 8,81 (4,80) 4,30 (1,79) 12,71 (8,11)
20% 6,06 (2,85) 15,10 (6,80) 743(3,33) 21,39 (7,17)

40% 14,09 (3,75) 38,46 (11,23) 12,59 (1,92) 62,79 (26,39)

5% 1,93 (1,34) 2,16 (1,38) 1,99 (1,01) 3,21 (1,30)

a0 10% 1,67 (0,80) 2,96 (1,51) 1,54 (0,70) 4,28 (1,77)

20% 3,20 (1,75) 4,46 (1,45) 3,78 (1,35) 5,37 (1,78)

40% 4,63 (1,37) 9,89 (5,14) 5,45 (2,08) 13,04 (3,62)

GL = grau de liberdade; h® = herdabilidade em porcentagem; AG = ago génica; rop,,, = média do LOD maximo.
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Tabela 31 - Estimativa média da frequiéncia de recombinacdo associada ao LOD méaximo do
grupo de ligacéo e seus respectivos desvios-padrdo, entre parénteses, obtidos por regresséo linear
pelo método de intervalo simples, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica do
grupo de ligacéo 3 (POP 13 a 24)

GL h2 AG max
AS AM AA GS

5% 45,81 (34,01) 43,76 (15,27) 36,87 (31,57) 42,47 (9,25)

0y 0% 4530 (2,88) 42,04 (11,78) 4453 (4,83) 45,64 (9,45)

20% 41,67 (11,01) 47,78 (3,61) 42,10 (2,68) 49,75 (1,52)

40% 46,11 (421) 49,67 (3,44) 47,80 (6,27) 54,34 (2,88)

5% 39,96 (37,21) 40,50 (8,83) 46,21 (23,42) 49,00 (3,96)

GL1 60% 10% 52,40 (19,79) 45,55 (8,70) 55,84 (27,13) 45,85 (8,77)
20% 46,37 (8,50)  40,55(9,39)  38,27(7,22) 44,25 (1,95)

40% 46,86 (13,94) 49,45 (3,24) 41,75 (8,26) 49,39 (0,71)

5% 43,84 (32,04) 4858 (13,11) 54,38(34,81) 57,77 (14,27)

200 10% 63,27 (29,17) 45,56 (11,05) 60,45 (18,55) 45,14 (8,08)

20% 38,72 (18,02) 48,74 (6,77)  66,15(1548) 45,78 (5,63)

40% 45,84 (10,95) 48,21 (6,53) 47,08 (8,98) 47,88 (9,20)

5% 51,24 (22,97) 54 (17,24) 44,62 (7,52) 46,74 (4,74)

80% 10% 52,44 (22,79) 46,99 (3,36) 48,75 (10,31) 49,75 (4,97)

20% 4832 (3,51) 50,76 (1,67)  47,79(6,02) 52,00 (3,67)

40% 49,99 (4,28) 55,81 (2,59) 47,16 (3,13) 60,01 (2,17)

5% 47,68 (14,92) 3550 (31,37) 53,77 (8,09) 34,01 (30,43)

GL3 60% 10% 45,90 (10,88) 4491 (4,92) 48,06 (11,34) 46,98 (4,64)
20% 4777 (4,27)  53,02(1,14)  49,78(2,97) 54,17 (2,79)

40% 45,62 (5,73) 53 (3,70) 47,76 (3,56) 53,47 (2,45)

5% 59,67 (33,06) 42,54 (22,50) 32,74 (34,37) 47,13 (12,32)

20% 10% 34,53 (26,33) 49,56 (12,16) 46,95 (26,38) 47,47 (7,01)

20% 40,30 (31,20) 47,86 (2,59)  42,75(14,31) 48,17 (3,03)

40% 54,07 (4,95) 52,38 (6,28) 48,90 (2,28) 51,91 (3,56)

5% 51,18 (18,90)  42,33(8,29) 4551 (22,79) 43,42 (7,58)

80% 10% 44,62 (8,08) 47,49 (4,85) 42,74 (5,55) 47,45 (5,15)

20% 4841 (507)  47,23(1,22)  48,65(6,38) 49,43 (4,09)

40% 46,05 (2) 51,83 (4,66) 48,46 (4,60) 57,61 (5,77)

5% 39,36 (30,42)  44,85(6,99) 39,86 (30,26) 44,87 (6,23)

GL5 6oy  10% 52,01(7,09) 49,13 (554)  48,88(3,27) 46,78 (3,13)
20% 42,34 (13,79) 49,68 (2,88) 48,07 (10,06) 48,23 (4,04)

40% 4568 (4)  50,41(3,03)  46,26(4,12) 55,63 (3,27)

5% 41,66 (18,96) 51,03 (15,75) 33,83 (25,01) 44,04 (10,35)

20y 0% 46,28 (2353) 49,16 (5,55) 39,09 (28,27) 47,55 (5,45)

20% 47,70 (11,97) 47,74 (10,83) 48,80 (8,44) 45,39 (8,73)

40% 4327 (4,64)  4565(2,49) 40,74 (7,05) 46,67 (2,07)

GL = grau de liberdade; h® = herdabilidade em porcentagem; AG = ag#o génica; ;,,, = média da posicio relativa do QTL.
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Tabela 32 - Estimativas médias de R? do modelo de regresséo linear por marca simples e seus
desvios-padrao, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica para 0s

marcadores do grupo de ligacdo 5. O numero total de repeticdes foi cinco, para cada situacdo

(POP 25 a POP 36)
2 R?
GL h AG AS AM AA GS

5% 418 (2,51) 9,88 (484) 494 (228) 10,47 (L,71)

80% 10% 8,36 (3,40) 19,17 (2,34) 9,20 (1,45) 23,58 (7,90)

20% 16,84 (343) 3834 (12,40) 17,63 (7,96) 49,04 (18,16)

40% 33,07 (7,22) 60,03 (10,16) 28,83 (3,59) 77,71 (8,23)

5% 4,01 (1,89) 6,64 (3,52) 2,82 (0,68) 6,53 (4,80)

GL1 eoy  10% 531(1,49)  936(308)  460(3,33) 10,98 (4,61)
20% 11,31 (2,10) 27,96 (4,07) 12,02 (489) 32,85 (7,61)

40% 20,55 (8,03) 4580 (426) 17,61 (561) 60,33 (10,13)

5% 235(1,09)  330(L14)  292(217) 365 (217)

ooy 10% 369(1,80)  735(331)  377(1,02) 622 (381)

20% 7,26 (4,17) 11,77 (2,47) 4,32 (2,41) 12,24 (2,56)

40% 10,90 (4,23) 20,95 (5,66)  7,63(3,72) 22,78 (5,32)

5% 550 (2,42)  14.86(292)  6,02(3,18) 11,62 (5,49)

a0y 10% 709(262) 1953(1259)  9,.85(301) 2459 (8,81)

20% 16,58 (4,90)  40,15(7,79)  17,82(9,14) 50,76 (12,59)

40% 2570 (4,63) 67,18 (13,62) 28,88 (6,84) 83,13 (7,78)

5% 4,69 (3,61) 8,73 (3,43) 5,82 (2,54) 10,69 (8,07)

oL3 eov  10% 753(336)  17.63(410) 527 (2,07) 23,72 (6:81)
20% 12,10 (3,59) 37,96 (8,76) 14,31 (1,72) 46,51 (11,87)

40% 2367 (2,41)  51,48(9,29) 2503 (478) 62,58 (13,34)

5% 6,65 (4,86) 2,83 (1,28) 5,37 (5,32) 4,04 (2,20)

ooy 10% 483(272)  942(512)  590(426) 12,34 (6,08)

20% 6,26 (1,55) 13,14 (4,65) 5,53 (2,38) 16,77 (4,75)

40% 9,62 (258)  19,15(4,83) 9,53 (4,85) 24,85 (3,49)

5% 6,87 (1,86) 16,46 (8,07) 4,66 (1,23) 21,36 (5,18)

ooy, 10% 12,36 (2,44) 20,18 (7,20) 9,77 (1,66) 28,02 (10,59)

20% 19,40 (5,23) 41,14 (8,53) 16,53 (4,61) 48,52 (15,29)

40% 3851 (6,56) 64,10 (6,16) 3622 (7,17) 83,52 (2,47)

5% 4,86 (1,69) 12,94 (5,09) 4,79 (0,55) 13,28 (2,55)

GL5 60% 10% 6,74 (1,27) 17,99 (8,64) 9,38 (3,65) 24,41 (12,61)
20% 12,89 (556) 28,71 (11,09) 1554 (6,55) 38,29 (9,41)

40% 27,51 (6,05) 57,71 (10,50) 25,12 (3,31) 73,53 (11,56)

5% 431(293)  48L(297)  445(222) 7,10 (2,77)

20% 10% 3,76 (1,76) 6,55 (3,22) 3,48 (1,57) 9,33 (3,76)

20% 704(367)  972(297)  830(285) 1158 (3,54)

40% 10,09 (2,87) 19,96 (8,84) 11,72 (4,20) 25,76 (5,98)

GL = grau de liberdade; h® = herdabilidade em porcentagem; AG = acéo génica; r> = média do coeficiente de determinagao.

142



4.3.2.3. Estimacéo do efeito do QTL sobre a caracteristica

Avaliou-se o efeito do QTL sobre a caracteristica fenotipica, por meio de analise de
regressdo pelo método de marca simples para as populagdes amostradas utilizando as estratégias
AS, AM, AA e GS, para intensidade de amostragem de 20%. As estimativas de [30 e [31 e ﬁz
para os marcadores flanqueadores do QTL, simulado nos cenérios das POP 1 a 12, POP 13 a 24
e, POP 25 a 36, encontram-se nas tabelas 33, 34 e 35, nas tabelas 36, 37 e 38 e, nas tabelas 39,
40 e 41, respectivamente.

Nas tabelas 33, 36 e 39, as estimativas da média geral para a caracteristica quantitativa,
independente da estratégia de amostragem, encontram-se em torno da média paramétrica
simulada, que foi de 1.000 unidades. Os valores das médias das estimativas de Bl foram maiores

na GS e AM, em relacdo a AS e AA.
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Tabela 33 - Médias das estimativas de B, dos marcadores Ci3 e C14 Sobre a caracteristica e seus

desvios-padrao, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica. Cinco

populacbes foram avaliadas para cada estratégia de amostragem com seu respectivo cenario

(POP 1 a 12)

M h2  AG AS AM AA GS
5% 1003,11 (22,60)  1011,95 (19,90) 995,53 (19,54) 1022,42 (22,20)
80% 10% 1006,78 (21,08)  1012,02 (29,03) 992,55 (15,52) 1041,48 (23,24)
20% 1007,15 (16,38) 990,96 (22,86) 991,08 (19,80) 1013,28 (16,44)
40% 997,96 (6,80)  1004,80 (24,74) 992,24 (22,01)  1003,56 (16,47)
5% 999,99 (4,54) 993,76 (23,71) 1010,06 (11,56) 995,78 (17,36)
o oy, 10% 100254(LL20)  98447(2641)  99945(10,74) 987,22 (2184)
B ® 20% 1003,24 (5,85)  1011,80(12,74)  1005,69 (20,07) 1020,74 (24,98)
40% 997,02 (17,21) 1001 (18,64) 998,03 (14,64) 1007,11 (27,91)
5% 995,56 (5,62) 998,95 (14,43) 998,58 (13,43) 997,75 (7,91)
20% 10%  1006,64 (7,97) 999,60 (13,60) 1000,94 (6,61) 996,26 (15,57)
20% 1003,18 (12,40) 997,19 (7,08)  1001,67 (10,35) 992,88 (11,66)
40% 1000,89 (6,37)  1002,60 (13,15)  1000,91 (10,32) 1003,89 (14,38)
5% 995,37 (7,15) 1022,40 (40,39) 1001,65 (12,50) 1025,69 (12,66)
80% 10% 1003,36 (10,12)  1000,80 (26,64) 997 (17,84) 1017,30 (15,41)
20%  1012,32 (9,42) 998,79 (14,10) 990,89 (26,11) 1019,21 (30,11)
40% 1000,52 (18,52)  1006,12 (31,31) 994,40 (21,93) 1003,22 (13,18)
5% 1000,84 (16,08)  1005,99 (12,84)  1009,70 (17,93) 1007,11 (20,54)
Cu 60% 10% 991,68 (16,16) 993,81 (27,11) 999,93 (6,29) 995,19 (26,07)
20% 1006,59 (12,07)  1004,11 (12,65)  1004,32 (10,19) 1017,73 (15,81)
40% 999,12 (11,49) 1004,49 (18,79)  1000,09 (10,79) 1008,54 (21,59)
5% 992,68 (7,20) 1001,39 (10,47) 997,32 (13,08) 997,80 (8,81)
20% 10% 999,39 (3,40) 994,45 (20,34) 999,97 (12,11) 992,73 (13,66)
20% 1004,31(8,68)  1002,29 (16,82)  1002,07 (10,20) 993,34 (23,11)
40% 1002,73(8,07)  1012,73 (14,11) 1004,67 (8,96) 1007,67 (21,96)

M = marcador; Cy; = marcador trés do grupo de ligagdo um; Cy, = marcador quatro do grupo de ligacdo um; h?> = herdabilidade em
porcentagem; AG = ag8o génica em porcentagem; AS = amostragem sistematica; AM = amostragem mista; AA = amostragem aleatoria; GS =
genotipagem seletiva.
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Tabela 34 - Médias das estimativas de 3, dos marcadores Cy3 e C14 SObre a caracteristica e seus

desvios-padrao, entre parénteses, em fungdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica. Cinco

populacbes foram avaliadas para cada estratégia de amostragem com seu respectivo cenario

(POP 1 a 12)

M h2  AG AS AM AA GS
5% 51,04 (23,52) 137,20 (39,21) 52,52 (21,89) 163,08 (20,87)
80% 10% 78,13 (13,20) 179,93 (19,19) 84,23 (13,50) 219,19 (44,24)
20% 109,90 (8,01) 239,94 (33,96) 112,67 (26,08) 301,86 (61,29)
40% 147,68 (17,45) 277,97 (23,70) 122,80 (13,91) 347,67 (16,26)
5% 25,52 (21,93) 69,51 (29,49) 17,34 (12) 67,31 (39,01)
Cis 60% 10% 32,53 (17,63) 95,79 (27,38) 34,98 (20,18) 115,52 (25,92)
20% 64,17 (5,23) 154,35 (14,87) 68,82 (8,62) 187,98 (23,73)
40% 89,50 (15,37) 180,21 (7,02) 77,65 (21,89) 241,43 (16,95)
5% 11,94 (5,04) 20,72 (12,88) 11,20 (12,05) 33 (17,88)
20% 10% 14,85 (10,66) 55,87 (17,53) 18,64 (6,99) 60,61 (19,07)
20%  2251(7,25)  67,03(7,23) 11,52 (10,97) 7538 (16,41)
40% 42,69 (5,07) 89,35 (14,45) 33,46 (9,99) 107,93 (19,17)
5% 37,04 (24,27) 117,93 (35,65) 50,35 (23,15) 149,36 (27,16)
soy, 10%  7549(2489) 17865(3060)  8102(1224) 221,20 (29,42)
20% 112,04 (1553) 242,41 (28,74) 111,14 (27,14) 308,25 (59,04)
40% 150,72 (14,54) 286,52 (17,24) 142,80 (8,96) 354,66 (13,70)
5% 32,81 (17,20) 63,29 (25,10) 24,44 (16,44) 82,86 (38,63)
Cu 60% 10% 45,71 (6,10) 94,50 (10,63) 39,36 (16,32) 114,78 (34,65)
20% 59,82 (17,15) 132,71 (13.67) 56,49 (11,51) 173,17 (23,61)
40% 84,81 (11,37) 190,18 (16,29) 81(17,79) 232,23 (18,88)
5% 12,56 (8,52) 28,10 (20,92) 10,32 (7,85) 39,12 (26)
20% 10% 10,78 (5,50) 57,56 (23,07) 22,53 (8,58) 55,26 (24,27)
20% 16,92 (14,04) 68,01 (10,49) 19,28 (14,84) 80,72 (6,92)
40% 42,87 (7,96) 97,45 (10,68) 33,51 (3,38) 113,80 (13,32)

M = marcador; C,3 = marcador trés do grupo de ligagdo um; C,, = marcador quatro do grupo de ligagio um; h?> = herdabilidade em
porcentagem; AG = agdo génica em porcentagem; AS = amostragem sistematica; AM = amostragem mista; AA = amostragem
aleatoria; GS = genotipagem seletiva.
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Tabela 35 - Médias das estimativas de $, dos marcadores Ci3 e C14 Sobre a caracteristica e seus

desvios-padrao, entre parénteses, em fungdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica. Cinco

populacbes foram avaliadas para cada estratégia de amostragem com seu respectivo cenario

(POP 1 a 12)

M h  AG AS AM AA GS
5%  -4,38(4525) -1583(34,50) 21,56 (23,77)  -15,23 (39,40)

g0, 10%  -1041(4144) 22,43 (44,93) 0,05(39,23)  -85,53 (32,59)
20%  -16,77 (32,87) 7,05(54,35)  -3,04 (14,49)  -40,16 (44,27)

40%  -124(22,43)  -8,42(66,17) 5,66 (27,29) 0,67 (68,55)

5% 3,49 (10,05)  13,41(36,95)  -0,06 (14,87) 9,35 (19,62)

C.. 6oy 10%  -404(2065)  1483(3366)  -6,36(18,22) 2,11 (26,69)
1 ° 20%  -8,90(14,43) -19,64 (24,09)  -4,01(36,94) -19,97 (37,57)
40% 11,40 (31,68)  17,84(26,54)  -0,90 (13,12) 8,25 (32,65)

5% 11,09 (13) 4,38 (32,20) 4,84 (17,79) 6,26 (22,62)

sy, 10% -1343(1576)  -8,70(16,20) 093(10,82)  -4,33(16,64)
20%  -7,59(22,93)  -6,40 (14,07)  -2,55(22,39)  -8,19 (13,69)

40%  -0,34(11,47)  -0,11(18,58) 6,48 (19,94) -2,03 (9,71)

5% 12,88 (1511) -36,61(59,15) 11,78 (22,11) -32,17 (33,97)

g0y, 10%  -391(1666)  -4.26(41,60)  -0.86(37,74) -22,71(2647)
20%  -18,27 (18,23) 8,28 (37,56) 3,88(27,28)  -42,62 (59,11)

40% 2,49 (33,04)  -574(68,89) 0,01(32,66) 14,87 (69,54)

5%  -0,90(28,11)  -11,69 (31,40) 0,25(23,38)  -7,15(35,06)

Cu 60y 10%  16,08(3042) 4,29 (45,06)  -3,80 (11,10)  -7,04 (44,17)
20%  -9,33(2267)  -6,11(26,66)  -0,08 (24,57)  -16,55 (9,99)

40% 2,69(21,07)  -155(21,27)  -7,62 (15,46) 2,73 (29,63)

5% 1583 (1554)  -0,03 (24,11) 7,84 (17,90) 5,80 (21,71)

20y, 10% 1,53 (6,70) 1,39 (27,87) 2,51 (15,32) 1,73 (25,19)
20%  -7,42(1758) -15,72(29,19)  -329(1496)  -8,58 (29,95)

40%  -518(16,80) -13,31(18,66)  -0,86 (14,98) -11,01(21,58)

M = marcador; C;3 = marcador trés do grupo de ligagdo um; C,4 = marcador quatro do grupo de ligagio um; h? = herdabilidade em
porcentagem; AG = aclo génica em porcentagem; AS = amostragem sistematica; AM = amostragem mista; AA = amostragem
aleatéria; GS = genotipagem seletiva.
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Tabela 36 - Médias das estimativas B, dos marcadores Css e C3; sobre a caracteristica e seus

desvios-padrao, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica. Cinco

populacbes foram avaliadas para cada estratégia de amostragem com seu respectivo cenario

(POP 13 a 24)

M h  AG AS AM AA GS
5% 1006,13 (11,35)  1024,65 (25,01)  1002,04 (25,62)  1009,63 (55,51)

g0, 10% 1002,19(10,80) 1003,37 (16)  1001,14 (17,73)  1003,20 (40,55)
20% 1001,10 (15,33) 101338 (11,66) 99529 (14,21)  1011,11(23,92)

40% 992,96 (13,24)  1006,92 (17,47) 999,91 (26,23) 997,61 (20,81)

5% 998,28 (3,31) 999,67 (9,56)  1004,42 (18,80) 989,52 (15,09)

Coo B0y 10%  100155(876) 997,22 (15,57) 999,13 (9,50) 987,29 (25,72)
% 20% 993,44 (8,74) 996,70 (22,69)  1003,25 (15,64) 989,70 (30,62)
40% 1002,45(10,40) 997,05 (14,39)  1002,49 (14,28)  1008,96 (30,85)

5% 100150 (6,77) 999,38 (15,82)  1008,21(7,08)  1007,90 (12,32)

o0, 10%  100201(678)  1002,04 (1849)  1007,14(744)  1004,12 (14,18)
20%  1002,17 (5,24) 998,78 (8,29) 996,26 (6,80)  1008,09 (27,37)

40%  1002,29 (8,08) 993,87 (9,52)  1000,94 (10,54) 990,49 (5,53)

5%  1007,29 (9,95) 1026,96 (23,64) 101121 (23,96)  1028,32 (59,93)

g0, 10% 1003,65(1048)  1022,92(1896) 100180 (1511)  1003,64 (47,85)
20% 998,17 (8,97)  1021,47 (15,69) 998,50 (7,84)  1007,25 (37,24)

40% 100152 (14,30) 998,89 (15,03) 994,22 (33,22) 998,63 (10,46)

5% 999,03 (8,81)  1004,69 (17,73) 994,18 (22,85) 996,98 (15,20)

Co 60 0% 100203 (7,79) 99540 (5,28)  1001,35(6,69) 981,86 (19,76)
20% 997,80 (11,35)  1000,92 (27,83)  1002,12 (14,42) 993,24 (35,92)

40% 998,72 (8) 997,60 (12,12) 999,71 (13,14) 998,46 (28,10)

5% 997,16 (8,29) 999,21 (11,35)  1009,34 (8,24)  1008,89 (10,29)

o0, 10%  99890(534) 998,60 (1601)  100362(537) 994,48 (1192)
20% 999,55 (4,75)  1006,83 (12,68) 999,75 (9,79)  1008,18 (23,60)

40%  1000,69 (3,82) 994,35 (11,26) 998,83 (12,22) 991,66 (7,37)

M = marcador; Cs = marcador seis do grupo de ligagdo trés; Cs; = marcador sete do grupo de ligagdo trés; h? = herdabilidade em
porcentagem; AG = agdo génica em porcentagem; AS = amostragem sistematica; AM = amostragem mista; AA = amostragem aleatéria; GS =
genotipagem seletiva.
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Tabela 37 - Médias das estimativas de 3, dos marcadores Css e C37 Sobre a caracteristica e seus

desvios-padrao, entre parénteses, em fungdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica. Cinco

populacbes foram avaliadas para cada estratégia de amostragem com seu respectivo cenario

(POP 13 a 24)

GL 12 AG AS AM AA GS
5% 57,67 (12,86) 147,88 (26,60) 58,02 (17,42) 147,97 (48,07)

gy, 10% 83,60 (16,56) 20330 (4891) 94,65 (14,71) 255,65 (37,07)
20% 112,37 (21,53) 264,59 (14,87) 114,50 (28,72) 325,94 (26,30)

40% 146,43 (7,57) 307,88 (17,40) 147,92 (12,67) 382,30 (9,29)

5%  29,85(1822) 74,79 (37,52) 33,93 (16,54) 86,14 (53,07)

C g0y 10%  5219(9,23) 12854(1963)  4615(9,02) 166,06 (20,77)
3 20% 70,90 (13,62) 173,90 (7,19) 76,37 (8,10) 222,09 (16,61)
40% 101,76 (10,07) 208,16 (25,98) 105,37 (10,47) 252,58 (17,59)

5%  13,05(583) 23,87 (12,02) 6,81 (12,99) 46,32 (12,31)

o0y 10%  23,15(1380) 6039 (2673) 29,52(1042) 82,93 (29,69)
20%  32,13(2,88) 79,94 (10,21) 30,22 (9,52) 105,22 (11,89)

40% 38,50 (8,88) 92,31 (17,41) 44,04 (14,93) 114,21 (14,22)

5% 65,10 (20,73) 153,16 (30,48) 60,11 (17,90) 159,70 (44,32)

g0 10%  7762(20,21) 18061 (6115) 88,87 (1538) 247,12 (40,70)
20% 117,76 (13,41) 253,93 (30,86) 112,28 (33,40) 316,51 (27,63)

40% 149,77 (15,83) 32522 (21,31) 150,23 (14,78) 394,44 (10,88)

5% 37,90 (18,50) 85,20 (31,54) 49,02 (12,27) 104,65 (35,26)

Co G0% 10% 51,04(1483) 11622(2027) 41,56 (12,27) 152,13 (22,50)
20% 69,25 (15,36) 179,89 (11,14) 83,78 (10,14) 225,38 (28,64)

40% 98,89 (9,18) 205,71(23,68) 103,96 (13,82) 254,68 (27,14)

5% 10,26 (4,78) 2502 (19,77) 10,56 (12,32) 47,93 (19,27)

o0 10% 2684 (1513)  6055(2618) 26,17 (1344) 8354 (2659)
20%  31,92(7,80) 82,07 (16,96) 28,79 (10,38) 102,82 (16,99)

40%  4588(532) 98,41(12,15) 43,87 (12,67) 127,50 (10,80)

M = marcador; Cs; = marcador seis do grupo de ligacéo trés; Cs; = marcador sete do grupo de ligagdo trés; h? = herdabilidade em
porcentagem; AG = aclo génica em porcentagem; AS = amostragem sistematica; AM = amostragem mista; AA = amostragem
aleatéria; GS = genotipagem seletiva.
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Tabela 38 - Médias das estimativas de , dos marcadores Czs e C37 Sobre a caracteristica e seus

desvios-padrao, entre parénteses, em fungdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica. Cinco

populacbes foram avaliadas para cada estratégia de amostragem com seu respectivo cenario

(POP 13 a 24)

M h2  AG AS AM AA GS
5% -7,35(24,11) -30,50(37,75)  -17,61 (39,18) 10,47 (96,86)
80% 10%  -0,45(21,42) 8,05 (30,63) -5,79 (17,56) 4,46 (53,54)
20%  -8,14 (35,65) 0,01 (42,96) 15,21 (23,57) 25,06 (44,64)
40%  21,35(21,69) 2,68 (35,75) 6,92 (25,87) -2,44 (39,28)
5% 5,01(7,49) -7,45(16,06) -5,46 (31,92) 12,45 (35,45)
Css 60% 10%  -2,64 (15,78)  -2,89 (42,72) 3,25 (8,19) 10,36 (71,53)
20% 11,39 (15,70) 6,53 (28,80) 1,56 (19,15) 17,81 (32,77)
40%  -3,61 (16,09) 4,57 (25,19) 0,10 (18,11) 6,80 (23,24)
5% -3,75 (13,92) 1,29 (32,82)  -10,38(10,28) -11,20 (17,64)
20% 10%  -4,82(13,83) 0,36 (32,82) -8,65 (19,15) 1,12 (15,72)
20% -549(10,76) 11,46 (8,09) 7,27 (11,13)  -5,92 (21,14)
40% -236(1332) 9,87 (2177)  -1,01(1497) 20,01 (18,74)
5% -11,36 (22,61)  -36.65 (54)  -37,55 (3521)  -27,14 (105,23)
soy, 10% 524(2174) -2032(22,76)  -7.6(28,77) 9,08 (59,27)
20% -0,50 (9,21) -25,72 (42,05) 8,66 (19,97) 19,45 (32,05)
40% 3,69 (30,69) 14,55 (37,13) 13,97 (34,03) -3,65 (46,77)
5% 2,66 (17,97) -11,00(1531) 11,03 (41,08) 5,41 (31,28)
Car 60% 10%  -2,27 (13,42)  -1,98 (24,76) -1,05 (8,02) 15,39 (58,84)
20% 4,26 (20,72) 0,75 (32,93) 3(13,32) 6,11 (35,99)
40% 5,33 (14,10)  -5,11 (25,86) 2,56 (19,05) 10,53 (26,37)
5% 6,78 (17,69) 3,06 (28)  -11,94 (11,87) -11,55 (17,68)
20% 10% 2,28 (10,13) 8,53 (24,76) -1,05 (10,78) 19,97 (12,20)
20% 1,55 (10,33)  -3,87(23,70) -1,68 (18,35) -10,32 (14,57)
40% 1,44 (9,55) 7,94 (18,84) 3,13 (19,68) 15,76 (31,17)

M = marcador; Cs; = marcador seis do grupo de ligacéo trés; Cs; = marcador sete do grupo de ligagdo trés; h? = herdabilidade em
porcentagem; AG = agdo génica em porcentagem; AS = amostragem sistematica; AM = amostragem mista; AA = amostragem
aleatoria; GS = genotipagem seletiva.
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Tabela 39 - Médias das estimativas de B, dos marcadores Csi; e Cs1, Sobre a caracteristica e

seus desvios-padrdo, entre parénteses, em funcdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica.
Cinco populacdes foram avaliadas para cada estratégia de amostragem com seu respectivo
cenario (POP 25 a 36)

M h2  AG AS AM AA GS
5% 997,49 (7,79)  1013,87 (12,16) 995,35 (19,86)  1013,29 (27,71)
g0, 10%  997.25(1503)  998,01(16,75) 100383 (1263)  1028,13 (21,60)
20% 99543 (10,74) 98504 (29,78)  1008,72 (1553) 992,24 (39,15)
40% 1001,47 (17,72) 984,61 (6,58) 994,14 (15,86) 994,42 (18,74)
5% 991,55 (9,40) 984,32 (19,27) 986,15 (6,67) 992,53 (16,14)
Coi 60y 10% 103,70 (6,46) 997,75 (9,42) 999,92 (14,29) 989,30 (19,15)
o ° 20%  997,11(7,49)  1006,71(8,59)  1004,09 (17,99)  1007,88 (11,36)
40%  998,75(7,69) 983,76 (11,35)  993,70(16,27) 998,06 (28,76)
5% 998,56 (5,63) 998,88 (14,01) 994,05 (11,83) 992,90 (16,35)
s, 10%  99861(576) 100950 (11,09)  1000,24 (1291) 101582 (19,06)
20% 997,52 (7,14)  1000,15 (21,97) 997,99 (9,57)  1006,20 (23,84)
40% 998,67 (3,87) 997,17 (14,40) 997,45 (6,86) 994,03 (10,10)
5% 997,85 (21,76) 1011,11(20,79) 99529 (20,22)  1022,30 (35,19)
g0, 10% 997,06 (14.78) 995 (15,87) 999,23 (18,15)  1019,36 (26,08)
20% 1007,42 (1540) 981,62 (25,64)  1009,41 (21,41) 987,07 (42,12)
40% 1003,95(17,65) 986,11 (12,57)  1000,24 (21,07) 994,12 (19,16)
5% 990,53 (5,70) 992,55 (17,93) 984,02 (8,64) 997,77 (14,03)
Cen 60 10% 100517(849) 100333 (741) 100622 (1005) 995,63 (23:84)
20%  1000,06 (5,88)  1011,81 (21,46)  1004,11(17,12)  1011,96 (15,94)
40% 996,28 (6,39) 987,20 (6,36) 993,06 (15,16)  1001,32 (26,53)
5% 997,53 (7,49) 997,14 (15,31) 992,68 (12,90) 993,21 (17,15)
s 10%  99925(801) 101256 (14,89) 101,89 (1286)  1020,71(21,82)
20%  1002,81(9,76)  1005,95(17,60)  1001,68 (12,87)  1007,84 (16,64)
40% 100350 (3,89)  1002,38 (10,29)  1002,53 (6,03)  1000,28 (7,72)

M = marcador; Cs;; = marcador 11 do grupo de ligacéo cinco; Cs;, = marcador 12 do grupo de ligagdo cinco; h” = herdabilidade em porcentagem;
AG = acdo génica em porcentagem; AS = amostragem sistemética; AM = amostragem mista; AA = amostragem aleatéria; GS = genotipagem
seletiva.
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Tabela 40 - Médias das estimativas de 3, dos marcadores Csi; € Cs12 Sobre a caracteristica e seus

desvios-padrao, entre parénteses, em fungdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica. Cinco

populacbes foram avaliadas para cada estratégia de amostragem com seu respectivo cenario

(POP 25 a 36)

M h2  AG AS AM AA GS
5%  59,00(27,02) 170,04 (44,65) 54,11 (9,77) 224,02 (34,46)
g0y, 10% 98,43 (1581) 189,95 (14,56) 84,32 (7,78) 249,93 (18,25)
20% 12546 (14,71) 277,72 (17,30) 112,14 (25,24) 312,98 (28,48)
40% 182,21 (17,73) 319,49 (10,86) 174,48 (9,54) 380,23 (18,52)
5% 38,10 (6,24) 104,16 (20,88) 30,22 (19,68) 123,97 (12,25)
Co g0y 10%  47.83(1146) 123,17 (22,58) 53,39 (7,52) 166,92 (27,77)
oL ° 20%  7370(22,54) 168,84 (32,47) 80,07 (20,89) 216,57 (24,79)
40% 109,97 (14,12) 217,78 (22,60) 98,22 (10,39) 265,18 (14,58)
5% 19,51 (4,80)  38,73(19,25) 15,05 (16,80) 55,49 (26,23)
20y, 10% 18,31 (7,19) 53,79 (9,93) 16,90 (7,19) 70,35 (18,72)
20%  32,88(13,62) 70,51 (17,49) 36,22 (6,78) 88,85 (18,13)
40% 47,61(9,83) 97,59 (22,21) 48,43 (3,80) 124,77 (17,94)
5%  64,39(18,27) 174,90 (43,09) 51,46 (18,92) 232,44 (41,27)
809, 10% 99,25 (9,15) 179,75 (32,63) 83,29 (16,98) 247,33 (31,21)
20% 129,15 (15,22) 270,45 (19,25) 112,30 (28,42) 317,74 (28,18)
40% 174,37 (16,18) 310,22 (11,56) 166 (17,15) 369,62 (22,68)
5% 36,12 (7,71) 103,79 (17,25) 31,98 (14,72) 123,74 (16,04)
Cor 60% 10% 53,30 (7,42) 126,81 (16,93) 61,46 (11,39) 172,54 (22,79)
20% 77,11 (20,70) 166,47 (28,92) 78,09 (23,69) 214,89 (16,82)
40% 110,60 (9,27) 213,56 (23,08) 98,32 (7,13) 262,21 (19,78)
5% 19,50 (4,95) 40,29 (22,85) 13(19,09) 59,92 (25,08)
200, 10% 19,11 (8,95) 53,65 (11,51) 18,79 (7,49) 68,41 (22,68)
20% 31,92 (10,64) 71,13 (12,88) 40,94 (4,49) 89,59 (12,67)
40% 4428 (8,61) 94,77 (22,64) 44,33 (5,34) 119,92 (18,35)

M = marcador; Csy; = marcador 11 do grupo de ligagéo cinco; Cs;, = marcador 12 do grupo de ligacéo cinco; h? = herdabilidade em
porcentagem; AG = agdo génica em porcentagem; AS = amostragem sistematica; AM = amostragem mista; AA = amostragem
aleatoria; GS = genotipagem seletiva.
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Tabela 41 - Média das estimativas 3, dos marcadores Csi; e Cs12 Sobre a caracteristica e seus

desvios-padrao, entre parénteses, em fungdo do nivel de herdabilidade e de acdo génica. Cinco
populacbes foram avaliadas para cada estratégia de amostragem com seu respectivo cenario
(POP 25 a 36)

M h2 AG AS AM AA GS
5% 429 (12,81)  -555(24,05)  10,75(27,63)  -9,89 (31,77)
g0y, 10% 754 (26,29) 14,34 (58,82)  -6,59 (40,02)  -19,93 (60,80)
20% 6,35(21,61) 18,80 (52,11)  -2,87 (26,22) 12,34 (38)
40%  -876(30,34)  14,48(3443) 12,72 (20,50)  -25,92 (20,50)
5% 16,32 (1858)  37,75(39,50) 23,10 (20,06) 26,81 (32,01)
Co oo 10%  4.24(1030) 629 (1106) 597 (14,23) 7,14 (22,87)
o ° 20% 3,54 (9,97) -1,71(8,58)  -2,10 (24,95) 4,37 (28,08)
40% 2,40 (16,29) 17,98 (16,22) 7,09 (8,64) -13,92 (47,82)
5% 3,77 (10,96) 4,35 (13,27) 2,10 (17,23) 14,15 (20,21)
200, 10% 3,28 (12,42)  -0,64 (11,57) 1,34 (10,55)  -9,93 (26,70)
20% 6,48 (16,15) 780 (24,23)  -9,48 (20,72) 6,11 (21,31)
40% 0,67 (6,75) 3,07 (27,38) 7,05 (11,70) 6,69 (25,77)
5% 2,56 (43,47) 2,91(42,97) 13,37 (21,26) -14,85 (81,64)
g0y, 10% 8,99 (23,27) 20,85 (61,11) 2,63 (47,19)  -5,66 (44,41)
20% -11,97(33,61) 32,54 (53,63)  -0,88(44,37) 30,19 (36,66)
40%  -10,63(25,73) 13,25 (31,25) 2,07 (27,20)  -31,86 (45,52)
59 17,41 (1508)  22,81(30,35) 28,03 (22,63) 21,55 (20,82)
Co 60y 10%  -7.63(1598)  -1924(20,07) 17,63 (21,15) -3(31,23)
20% 1,39 (9,53) 847 (27)  -3,83(2521)  -2,09 (42,48)
40% 9,11 (12,64) 16,78 (13,54) 717 (301)  -15,47 (34,98)
5% 5,27 (14,92) 8,61 (18,03) 559 (18,12) 14,46 (25,02)
200, 10% 1,36 (16,13)  -7,83(20,07) -1,72(7,40)  -18,72 (27,70)
20%  -355(21,47)  -2,54(16,01)  -14,90 (22,15) 2,05 (16,37)
40% -8,81(7,17)  -6,37(24,65)  -2,23(1397)  -7,96 (29,15)

M = marcador; Csy; = marcador 11 do grupo de ligagéo cinco; Cs;, = marcador 12 do grupo de ligacéo cinco; h? = herdabilidade em
porcentagem; AG = agdo génica em porcentagem; AS = amostragem sistematica; AM = amostragem mista; AA = amostragem
aleatoria; GS = genotipagem seletiva.
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5. CONCLUSOES

- O mapa de ligacdo, mesmo com distor¢do de segregacdo dos locos individuais, foi
satisfatoriamente reconstituido nas populacdes selecionadas por genotipagem seletiva, com suas
respectivas intensidades de amostragem de 50, 30 e 20%. O ordenamento e 0 nimero de grupos
de ligacdo, obtidos por analise gendmica, estiveram de acordo conforme esperado. No entanto,
para intensidade de selecdo de 10%, o que equivale a uma amostragem de 100 individuos, em
todos os cenarios, pelo menos uma populacdo apresentou marcas nao-ligadas e, ou inversdo de
marcar, maior nimero de grupos de ligacdo, em relagcdo ao genoma simulado.

- Os cenarios que apresentaram limitagdo na identificacdo de QTL nas populacdes
amostradas por genotipagem seletiva, em relagdo ao “LOD score”, foi praticamente a mesma
para uma populacdo F, de 1.000 individuos, embora a ligeira diminuicdo no valor da média
“LOD score”, a medida em aumenta-se a intensidade de amostragem.

- A contribuicdo do QTL para variacdo da caracteristica, obtida por meio de analises de
regressdo pelo método de intervalo simples, foi em média superestimada, porém, aplicando-se a
correcdo empirica para o tamanho da populacdo original. Portanto, o valor calculado para
coeficiente de determinacdo foi muito préximo ao que encontraria numa populacéo F, de 1.000

individuos.
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- As medias da posicdo relativa do QTL estavam entre as distancias dos marcadores
flanqueadores do QTL simulado. Entretanto, a medida a intensidade de amostragem foi

aumentada, também os desvios foram aumentados.
- As médias das estimativas do efeito aditivo “a:f31(1—2r)’l ”, em todos 0s cenarios,

foram superestimadas. O grau médio de dominancia observado pela razdo da média do efeito
aditivo e do efeito devido a dominancia, foi praticamente nulo. Assim, o viés médio das
interacGes intra-alélicas foi proporcional ao vies medio do efeito aditivo superestimado. A média
geral da caracteristica esteve em torno de 1.000.

Mesmo com as maiores médias de distorgdes observadas nos locos individuais, 0s
resultados obtidos das analises genémicas, em estratégias experimentais de amostragem mista e
genotipagem seletiva, foram satisfatorios. Em média, foram mantidos mapas de ligacdo
proximos ao esperado, com alto poder de deteccdo de QTL, em comparagdo com resultados

obtidos em amostragens aleatéria e sistematica.
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