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RESUMO

ALMEIDA, Ramon Vinicius de, D. Sc. Universidade Federal de Vigosa, outubro de 2010.
Selecdo genética simultanea de familias endogamicas e topcrosses em culturas anuais
via BLUP multivariado. Orientador: José Marcelo Soriano Viana. Co-orientadores:
Marcos Deon Vilela Resende e Fabyano Fonseca e Silva.

A metodologia BLUP, que ¢ amplamente utilizada na avaliacdo genética animal e
florestal também pode ser aplicada no melhoramento de culturas anuais. O objetivo
deste estudo foi comparar a acuracia e a eficiéncia da selecdo de familias endogamicas e
topcrosses, em diferentes populacdes de milho pipoca, através da utilizagdo do BLUP
multivariado contemplando esses dois tipos de familia, BLUP univariado e sele¢do
fenotipica. Dados de capacidade de expansdo e produg¢do, oriundos de familias S3 e seus
respectivos topcrosses, em populacdes de milho-pipoca (Beija-Flor e Vigosa), foram
analisados. Os testes de progénies foram avaliados em blocos incompletos nos
diferentes ambientes. O método BLUP multivariado apresentou maior acuracia e

eficiéncia de selegdo quando comparado as outras metodologias. A eficiéncia de seleg@o
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do BLUP multivariado foi dependente da diferenca entre as correlacdes genéticas e
ambientais das caracteristicas. Os ganhos genéticos preditos sdo superiores quando se

utiliza informagdes das familias endogamicas e topcrosses simultaneamente.



ABSTRACT

ALMEIDA, Ramon Vinicius de, D. Sc. Universidade Federal de Vigosa, October, 2010.
Simultaneous genetic selection of endogamic and topcross families in annual crop
using Blup multivariate. Adviser: José Marcelo Soriano Viana. Co-Advisers: Marcos
Deon Vilela Resende and Fabyano Fonseca e Silva.

The BLUP method, which is widely used in animal and forestry genetic evaluation
can also be applied in the breeding of annual crops. The aim of this study was to
compare the accuracy and efficiency of the selection of endogamic and topcross
families in different populations of popcorn using the BLUP multivariate contemplating
these two types of families, univariate BLUP and phenotypic selection. Data capacity
expansion and production, from families and their S; topcrosses in populations of
popcorn (Beija-Flor and Vigosa), were analyzed. The progeny tests were evaluated in
incomplete blocks in different environments. The multivariate BLUP method showed
higher accuracy and efficiency of selection when compared to other methodologies. The

efficiency of the multivariate BLUP selection was dependent on the difference between



genetic correlations and environmental characteristics. Predict Genetic gains are greater

when using information from endogamic and topcross families simultaneously.
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Introducgéo

Um modelo misto ¢ aquele que apresenta tanto fatores de efeitos fixos como
aleatodrios, além do erro experimental e da constante p. Dentre as vantagens em se utilizar este
tipo de modelo linear destacam-se: (i) sua aplicagdo em experimentos desbalanceados nos
dados devido a varios motivos como perdas de plantas e parcelas; desiguais quantidades de
sementes disponiveis por tratamento; rede experimental com diferentes numeros de
tratamentos, repeticdes ¢ delineamentos experimentais; ndo avaliagdo de todas as
combinagdes gendtipo-ambiente; dentre outros e (ii) predicdo de efeitos aleatorios e
estimacdo dos componentes de varidncia por diversos métodos (Henderson, 1953;
Cunningham & Henderson, 1968; Thompson, 1969; Patersson & Thompson, 1971).

A estimagdo precisa de componentes de variancia e a acurada selecdo de genotipos
durante o processo de melhoramento genético ¢ de crucial importincia para se obter
variedades superiores. Dentro deste contexto, a metodologia BLUP tem se destacado por ser a
que promove maior acuracia ¢ maiores ganhos em curto prazo (Gibson & Jeyaruban, 1993).

De acordo com Thompson & Meyer (1986) e van der Werf et al. (1992), uma maneira
de se aumentar a acuracia no processo de predicdo de valores genéticos para todas as
caracteristicas ¢ a utilizagdo de métodos multivariados, pois estes exploram completamente os
dados ¢ combinam informagdes diretas e indiretas de caracteristicas correlacionadas. Estudos
feitos através de simulacdo ressaltam a superioridade do BLUP multivariado sobre o BLUP
univariado (Persson & Andersson, 2004; Bauer & Leon, 2008)

Considerando a teoria de indice de selecio no BLUP multivariado, Mrode (2005)
verificou ser esta a melhor metodologia de se avaliar, simultaneamente, duas os mais
caracteristicas correlacionadas, e propos um indice de sele¢do envolvendo os valores preditos
pelo BLUP ponderados pelo seu proprio valor econdémico. Da mesma forma, Costa e Silva et

al. (2000) apds identificarem parentais favoraveis de Picea abies (L.) KARST pelo BLUP
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univariado, procederam a andlise BLUP multivariada afim de se construir indices para o
melhoramento genético de varias caracteristicas. Na sele¢do assistida por marcadores
moleculares, Lahav et al. (2006) utilizaram um BLUP multivariado que permite a selecdo para
varias caracteristicas levando em consideracao seus valores econdmicos. O indice econdmico
baseado no calculo da predicao do valor genético usando informagdo de marcadores de DNA
apresentou alta correlagdo entre o desempenho da progénie e o desempenho predito.

Nao obstante o estudo do BLUP multivariado ter se concentrado mais no
melhoramento animal, ¢ no melhoramento vegetal em espécies florestais e perenes, Viana et
al. (2010b) destacam sua relevancia também para espécies anuais. Os referidos autores
estudaram a acuracia e a eficiéncia da selecdo pelos métodos BLUP multivariado, BLUP
univariado e selecdo fenotipica empregando selecdo entre ¢ dentro de familias de meios-
irmaos de milho-pipoca e verificaram que o método BLUP multivariado apresentou maior
acuracia e eficiéncia de selecdo para a selegcdo entre familias.

Constatando-se a superioridade do BLUP multivariado pode-se estender esta
metodologia a uma forma de aplicagdo onde as variaveis estudadas ndo sdo apenas avaliadas
nas mesmas plantas. A mesma variavel avaliada em diferentes individuos também pode ser
sujeita a predicdo multivariada.

Durante o processo de obten¢do de hibridos ¢ comum a utilizagdo de testadores
comuns a fim de auxiliar na identificacdo das melhores linhagens, uma vez que o sucesso do
hibrido depende da melhor combinagdo entre os diferentes alelos das linhagens
selecionadas.Uma forma de se potencializar a escolha adequada de gendtipos na producao de
hibridos seria a utilizagdo de informagdes genéticas das familias endogamicas como uma
caracteristica auxiliar no processo seletivo de topcrosses. Isto pode ser alcancado aplicando-se
a metodologia do BLUP multivariado através da utilizagdo de um modelo no qual as variaveis

sdo tratadas como diferentes tipos de familias (endogamicas e topcrosses).
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Diante do exposto, os objetivos deste trabalho foram: (i) implementar a metodologia
de BLUP multivariado utilizando informacdes de diferentes tipos de familias (S; e
Topcrosses) e compara-lo com o BLUP univariado € um indice fenotipico; (ii) contribuir no

estudo da aplicacdo da metodologia REML/BLUP no estudo de espécies anuais.

Material e Métodos

Foram avaliadas duas populagdes (Beija-Flor e Vigosa) de milho-pipoca e dentro de
cada uma avaliou-se suas respectivas familias e topcrosses. Para avaliacdo do desempenho das
familias da populacao Beija-Flor do programa 1, foram conduzidos dois testes, com repeti¢ao
apenas das testemunhas, no campo experimental do Setor de Genética da UFV, em Vigosa,
MG. No ano agricola 99/00 foram plantadas 201 familias do programa 1. Cada parcela
correspondeu a uma fileira de 5 m, com 25 plantas utilizando o espagamento entre linhas de
0,9 m. Em cada fileira foram autofecundadas de trés a cinco plantas com melhores caracteres
agronomicos.

O teste das familias provenientes do programa 2 da populagdo Beija-Flor foi
conduzido no ano agricola 00/01. Cada parcela correspondeu a uma fileira de 5 m, com 30
plantas utilizando o espacamento entre linhas de 0,9 m. Foram autofecundadas de trés a cinco
plantas superiores em cada familia.

Para avaliacdo das familias em cruzamento, foram utilizados dados provenientes de
ensaios de ‘topcross’. Com as progénies do programa 1, foram conduzidos quatro ensaios de
‘topcrosses’ no ano agricola 00/01. Os hibridos foram obtidos na safra anterior, utilizando-se
a populacdao Vigosa como testador. Um ensaio de ‘topcross’ foi conduzido na Empresa de
Pesquisa Agropecudria do Estado do Rio de Janeiro (PESAGRO-RJ), em Campos dos
Goytacazes. Outro ensaio foi conduzido na Central de Experimentagdo, Pesquisa ¢ Extensao

do Triangulo Mineiro (CEPET/UFV), em Capindpolis. Os outros dois ensaios de ‘topcrosses’
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foram conduzidos em campo experimental da Universidade Federal de Vigosa em Coimbra,
MG. As parcelas corresponderam a fileiras de 5 m, espacadas por 0,9 m, com 30 plantas.

Os ensaios de ‘topcross’ das progénies do programa 2 foram conduzidos no ano
agricola 01/02, um na Universidade Estadual de Maringa (UEM), no Parana, e outro na
CEPET. Os hibridos do programa 2 também sdo provenientes do cruzamento com Vigosa. As
parcelas foram fileiras de 5 m, espagadas por 0,9 m, com 30 plantas.

O teste de familias endogamicas da populagdo Vigosa foi delincado em blocos
incompletos, proposto por Federer (1955). Cada parcela correspondeu a uma fileira de 5 m,
espacadas por 0,9 m, com 30 plantas. Procurou-se autofecundar pelo menos cinco plantas
superiores em desenvolvimento vegetativo dentro de cada progénie. O teste de familias foi
avaliado em Vigosa, Minas Gerais, na safra 2002/2003.

Foram avaliados 135 hibridos ‘topcross’ em Capindpolis-MG, na Central de
Experimentacdo, Pesquisa e Extensdo do Triangulo Mineiro (CEPET), na safra 2003/2004.
Beija-Flor ciclo 1 foi o testador comum. Cada parcela correspondeu a uma fileira de 5 m,
espacadas por 0,9 m, com 30 plantas.

Os caracteres avaliados por parcela em todos os experimentos foram: estande final,
produgio de grios (kg.ha™), umidade dos grios (%) e capacidade de expansdo, cujos valores
médios foram obtidos utilizando pipoqueira de ar quente e a pipoqueira Metric Weight
Volume Tester (MWVT). Excetuando a avaliagdo de capacidade de expansdo na MWVT, as
correcdes de estande, umidade e mensuragdo de capacidade de expansdo em pipoqueira de ar
quente, seguem a mesma metodologia da empregada para os programas 1 ¢ 2 de Beija-Flor. A
capacidade de expansdao mensurada na MW VT foi obtida a partir de amostras de 250 g.

A andlise BLUP multivariado segue conforme modelo abaixo. O modelo da analise
multi foi o mesmo da univariado, com excec¢do da interacdo gendtipo X ambiente presente

neste ultimo. Em cada familia endogdmica e em seus respectivos topcrosses foram
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mensuradas as duas caracteristicas (capacidade de expansdo — CE e producio), e Yk ¢ o vetor
de valores fenotipicos em relagdo as familias endogamicas e aos topcrosses, € assumindo
efeito de bloco dentro de repeti¢ao dentro de ambiente, o modelo foi:

y:XB+Zlul+Zzu2 + €

]

r
=[v; .. v , . o eaa . , .
: ¥l , X é a matriz de incidéncia dos efeitos fixos, p ¢ o vetor de efeitos

=My M| , onde Mi ¢ a média da populacao nas familias endogdmicas e nos

topcrosses, Zl, Zy sdo matrizes de incidéncia efeitos aleatérios, “1¢é o vetor de efeitos de

bloco dentro de repeticao dentro de ambiente

(uy=[/r/a), .. (b/r/a), .. (b/r/a), .. (b/r/a),]), U2 ¢ o vetor de valores

genéticos  aditivos de  pais comuns das  familias  divididas por @ 2

G2 =LA, UDAG e (UDAL e (U2)A]

) e € & o vetor de residuos

(8’ =ler &5 .. S,t]). Dentro de cada carater, capacidade de expansao (CE) e produgdo, as
familias endogdmicas e topcrosses foram as caracteristicas avaliadas em conjunto. Obtendo-se
desta forma os valores genéticos intrapopulacional (familias endogamicas) e
interpopulacional (topcrosses). Os dados provenientes das familias endogamicas foram
considerados como auxiliares na selecdo dos melhores topcrosses.

O critério usado para obter o melhor preditor linear ndo viesado dos vetores aleatorios
¢ a maximizacdo da fun¢do densidade de probabilidade conjunta de y e dos vetores aleatorios,
obtendo, sob normalidade, as equacdes de modelos mistos (Henderson, 1974).
Alternativamente, os preditores podem ser obtidos pela maximizagdo da funcdo de
probabilidade = conjunta  dos  vetores  aleatorios.  Considerando o  modelo

y=XB+Zu +Zyu; +e , € assumindo independéncia entre tais efeitos, temos:



(=
1 | U G @ @ U
fluy, up.2)= 172 P~ up ® G o uy
G @ o 20 wp Zouy -7 -1 XB—Zow —Z
t(b+f+n)/2 y=Xp-Zm-Zup || @ @ R ([y-XB-Zu-Zu
(2n) ® Gy @
> @

R
A maximizacdo da f(y, uj, uy) requer a minimizagao de:
Q=uGi uy +u3G3 uy +(y=XB=Zyuy ~ Zyuy) R (y = XB~Zju; ~ Zpu,)

Derivando esta equagdo em funcao de B, ul e u2, e igualando as derivadas a zero, tem-

SC€
XRIx xRz xRz 0 .
1 2 B XR Ty
' - -1 - U I
ZR7IX zZR7lZ +G; zZR7z, 4 [=|zR Ny
- - - 15 vl
ZRIX  zZ,R7z, zZRr7lzZ, 4Gl Uy | Zpr Ty

onde

R = Cov(E) ®I(“), e COV(E)(t)é a matriz de covariancia residual relativa a t

caracteristicas;

G, =Cov(B/R/A), ®I e Cov(B/R/A), ¢ a matriz de covaridncia de bloco

(b) >
dentro de repeticdo dentro de ambiente, relativo as t caracteristicas; e

Gy =1/ Cov(A)y ® A , € Cov(A)® ¢ 2 matriz de variancia genética aditiva

relativa as t caracteristicas, e * (f) ¢ a matriz de parentesco genética aditiva.

A acuracia da analise BLUP multivariado foi:

e~ = 1| _PEV_
AA (1/4)53
~2

onde PEV ¢ a variancia da predicdo do erro e A ¢ a estimativa de maxima verossimilhanca

residual da variancia genética aditiva (Mrode, 2005).



A acuracia do indice fenotipico foi determinada através da multiplicacdo da acuracia
do BLUP multivariado pela coincidéncia entre as familias selecionadas pelo BLUP
multivariado e o indice fenotipico. As eficiéncias foram obtidas a partir da razao das acuracias
do BLUP univariado pelo indice fenotipico; e a acurdcia do BLUP multivariado pelo indice
fenotipico. As analises do BLUP univariado e multivariado foram realizadas no software SAS
(SAS Institute Inc., 2001) e ASREML (Gilmour et al., 2006) respectivamente.

Os ganhos genéticos diretos foram obtidos a partir do controle parental (p) e os valores
aditivos preditos ( Fai ):

1 ~
AM = p(_zk:uzi]

ng =5
onde ng ¢ o numero de familias selecionadas (20); p = 1; e k=1, pois a selegdo foi realizada no
bloco de recombinagao.

O indice de selegao fenotipico foi obtido segundo Resende (2002):

B Xy 1 By lX,

onde b; refere-se aos pesos dos valores fenotipicos e Xt ¢ Xp referem-se aos valores
fenotipicos associados aos materiais topcrosses e familia endogamica, respectivamente. Como
o alvo ¢ a selegdo dos melhores topcrosses e as informagdes das familias endogamicas sao

auxiliares, atribuiu-se 1 a by, e b, foi obtido por:

_ g7 vg hp—1g hy h¥
T h;r'—’r‘,:'uf E—h;r'

u,..

em que
k% ¢ 7 : herdabilidades das familias endogamicas e dos topcrosses, respectivamente;
= ¢ a correlagdo genética entre familias endogamicas e topcrosses.
Tr e 7t : desvio-padrdo fenotipico das familias endogidmicas e dos topcrosses,

respectivamente.



A eficiéncia de selegdo indireta foi estimada para saber se ¢ mais vantajoso realizar

sele¢do na familia ou no topcross, conforme Resende (2007):

e hp kg t
Ee=%
! hr kT IE

sendo

kr e kr: diferenciais de sele¢do associados as selecio de familias e topcrosses,
respectivamente, sendo a razao entre ambos igual a 1.

fr e Tr: intervalos de geracdo para a selecdo de familias e topcrosses,

respectivamente, sendo ambos igual a 1.

Resultados e Discussao

As estimativas de parametros genéticos e outros resultados referentes a andlise
REML/BLUP univariado e ao indice fenotipico das varidveis CE e produg¢do, nas diferentes
populagdes, sdo apresentados na Tabela 1. As estimativas da variancia genética aditiva
interpopulacional (topcrosses), intrapopulacional (familias endogamicas) e variancia residual
foram maiores em Beija-Flor programa 1 para CE e produgdo. Observou-se maior acuracia,
para CE, em Beija-Flor programa 1. J& para producdo, a maior acurécia, interpopulacional, foi
em Beija Flor programa 1. A maior acuracia, intrapopulacional, em producdo, foi em Beija-
Flor programa 2. Observa-se que alguns valores de acurdcia ndo foram estimados devido as
baixas magnitudes de variancia genética aditiva e elevada variancia residual. Observou-se
ganhos diretos superiores nas familias nas populagdes oriundas de Beija-Flor, e, o contrario,
em Vicosa. A eficiéncia, em termos médios, do BLUP univariado foi 161% superior em
relacdo ao fendtipo.

As estimativas de parametros genéticos e outros resultados referentes a andlise

REML/BLUP multivariado e ao indice fenotipico das varidveis CE e produgdo sdo



apresentados na Tabela 2. As estimativas das varidncias genéticas aditivas e as variancias
residuais foram maiores para a populacdo Beija-Flor programa 1. Observou-se maior
herdabilidade para CE do que para produgdo. O BLUP multivariado apresentou acuricia
superior quando comparado ao indice fenotipico. Nas populacdes oriundas de Beija Flor,
observou-se que as acuracias dos topcrosses foram superiores aos das familias, sendo o
contrario observado em Vigosa. Os valores de acurdcia foram menores para a caracteristica
producdo quando comparados com CE. O BLUP multivariado foi mais eficiente em todos os
casos. Independente da populacdo considerada, maior acurdcia e maior eficiéncia de sele¢ao
foram obtidas para CE. A correlagdo genética entre as familias endogdmicas e os topcrosses
apresentou valores mais elevados para CE do que para produgdo. Os ganhos genéticos foram
superiores, em todas as populacdes, quando se utilizou o BLUP multivariado.

Os resultados obtidos no presente estudo estdo consoantes aos encontrados na
literatura, sobre a superioridade do BLUP univariado em relagdo as avaliagcdes fenotipicas
(Gibson & Jeyaruban, 1993; Cunha et al., 2004; Oliveira et al., 2005; e Viana et al., 2010a).
Viana et al. (2010a) utilizaram o modelo genitor na cultura de milho pipoca, para as
caracteristicas CE e producdo, em lote de recombinacdo de dois a trés ciclos de selegdo em
progénies de familias de meio irmdos e irmaos completos, oriundos da populacdo Vigosa,
concluiu que a analise BLUP foi mais eficiente que a selegdo massal.

A magnitude da acurdcia do BLUP multivariado foi muito superior ao indice de
selecdo fenotipico. Em condi¢do de dados balanceados as duas andlises tendem a produzir
resultados semelhantes (em ordenamento), no entanto o experimento analisado apresentava
condi¢do de desbalanceamento de dados. O indice genotipico (BLUP multivariado) produziu
valores mais acurados, uma vez que trabalha diretamente com os valores genéticos preditos.
O indice fenotipico, por outro lado sofre maiores prejuizos na estimag@o com as variagdes do

ambiente, uma vez que o fenotipo € resultado da soma dos efeitos genéticos com os efeitos
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ambientais (desconsiderando a interacdo com o ambiente). Essa superioridade pode ser
melhor visualizada através da eficiéncia. No programa 2 da populagao Beija-Flor chegou a ser
286% maior em relacdo ao indice fenotipico, concordando com seu menor valor de acuracia
fenotipica. Alguns trabalhos ja demonstraram a superioridade do BLUP multivariado em
relagdo as avaliagdes fenotipicas (Viana et al., 2010a; 2010b). Viana et al. (2010b)
compararam a acuracia e a eficiéncia entre as metodologias BLUP, além da sele¢do fenotipica
em dois ciclos de selecdo recorrente de milho-pipoca, praticando sele¢do dentro e entre
familias de meios irmaos. Verificaram que entre familias, o BLUP multivariado foi mais
eficiente que as outras metodologias. Contudo, dentro de familias as metodologias BLUP
foram equivalentes, mas superiores a sele¢ao fenotipica.

A superioridade do BLUP multivariado quanto a univariado ¢ marcante ndo somente
nos resultados deste trabalho, mas como em outros. A elevada acuracia e eficiéncia do BLUP
multicaracteristica foi relatada por Kerr et al. (1998) na sele¢ao de cultivares de polinizagao
aberta e controlada no melhoramento florestal, e também em Da Costa et al. (2002) no
melhoramento de seringueira (Hevea brasiliensis). Neste trabalho os autores objetivaram a
selecdo de familias de meios irmaos em diferentes ambientes utilizando a metodologia BLUP.
Concluiram que os ganhos genéticos do BLUP multivariado foi entre 5% a 21% superior ao
univariado, refletindo a grande eficacia e flexibilidade do método para predizer os valores
genéticos aditivos e ganhos na presenga da interagdo genotipo x ambiente. Kadarmideen et al.
(2003), compararam a acuracia da predicdo dos valores genéticos da avaliagdo univariado
para fertilidade com a acuracia da avaliacdo multivariado das caracteristicas fertilidade e
produgdo de leite em gado leiteiro. Os valores genéticos preditos € o ranqueamento dos
animais foram significativamente diferentes entre as duas andlises. A analise multivariado
melhorou a acuracia dos valores genéticos preditos para cada caracteristica envolvida, por

meio da redugdo da variancia do erro de predigdo. A avaliagdo multivariado das
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caracteristicas fertilidade e producao foi recomendada pelos autores, sendo esta andlise
eficiente principalmente para caracteristicas que apresentem correlacao genética desfavoravel.
Outra vantagem da utilizagdo da analise multivariado observada neste trabalho ¢ o fato desta
analise permitir a predicdo dos valores genéticos de individuos para uma caracteristica que
sequer foi avaliada, por meio da avaliacdo de uma caracteristica correlacionada. Neste estudo
os valores genéticos preditos para a fertilidade foram obtidos para animais avaliados somente
para produgdo de leite.

Alguns aspectos devem ser considerados na comparagdo entre os resultados obtidos
quanto a superioridade da eficiéncia do BLUP multivariado em relagdo ao BLUP univariado.
E sabido que em programas de melhoramento individuos superiores sdo normalmente
selecionados baseados em caracteristicas que podem ser correlacionadas, devido ao
pleiotropismo, desequilibrio de fase gamética e a influéncia do ambiente. Para se esquivar a
estes problemas Henderson & Quaas (1976) propuseram o BLUP multivariado. No entanto,
dois fatores devem ser destacados por serem fontes conhecidas de diferencas entre as
eficiéncias destas duas andlises. O primeiro diz respeito ao modelo. Apesar do modelo BLUP
multivariado ndo contemplar a interacdo gendtipos x ambientes, para facilitar a convergéncia
computacional, ainda assim, obteve-se acuracia superior ao univariado. Esta superioridade
fica patente em Vigosa chegando a ser de 160%. Uma justificativa seria a ndo significancia
das fontes de variacdes do modelo univariado. Chen et al. (2002) estudaram parametros
genéticos em ragas de suinos e verificaram que apesar de se retirar do modelo (BLUP
multivariado) o efeito materno, concluiram que as estimativas das correlagdes foram
confiaveis devido a pouca importancia relativa do efeito materno. O segundo diz respeito a
diferenga entre a correlagdo genética e a ambiental entre familias endogamicas e topcrosses.
Segundo Falconer (1981) a correlagdo ambiental expressa como as caracteristicas sdo

influenciadas pelas mesmas diferengas de condi¢des de ambiente. Em nosso estudo, as
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familias endogamicas e topcrosses foram avaliadas em ambientes diferentes, portanto a
covariancia ambiental ¢ zero, e como conseqiliéncia a sua correlagdo ambiental também. De
acordo com Schaeffer (1984) e Thompson & Meyer (1986), o aumento na acuracia obtida
pelo uso do BLUP multivariado ¢ proporcional a diferenca absoluta entre as correlagdes
genética (0.83 — 0.42) e ambiental (zero). Quando a herdabilidade das caracteristicas sdo
iguais, a eficiéncia selecio do BLUP multivariado, comparado ao univariado, depende
somente da diferenga absoluta entre as correlagdes genéticas e ambientais das varidveis
analisadas (Resende, 2007). Resultados semelhantes foram obtidos por Viana et al. (2010b),
Bauer & Léon (2008); e Persson & Andersson (2004). Neste tltimo estudo, os autores usaram
simulagdes de Monte Carlo para comparar a predicdo de valores genéticos aditivos via BLUP
multi e univariado, considerando diferentes valores de correlagdes genética e ambiental e
herdabilidades. Observaram que as predi¢des do BLUP multivariado resultaram em menores

estimativas de viés, logo, mais acurado.

Conclusdes
1. O modelo REML/BLUP multivariado mostrou-se mais acurado ¢ eficiente do que o
univariado e o indice fenotipico.
2. Os ganhos genéticos preditos sdo superiores quando se utiliza simultaneamente
informagdes das familias endogamicas e topcrosses.
3. A metodologia REML/BLUP ¢é uma ferramenta util para a estimagao dos valores genéticos

aditivos das familias e orientacdo dos cruzamentos obtendo-se progénies hibridas superiores.
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Tabela 1 — Estimativas dos parametros genéticos ¢ ndo genéticos, das caracteristicas capacidade de expansio (CE) e produgdo, via BLUP/REML
univariado.

Beija-Flor Vigosa
Programa 1 Programa 2
CE Producao CE Producao CE Producao

(mL.g™") (Kg.ha™) (mL.g™") (Kg.ha™) (mL.g™") (Kg.ha™)
Pardmetros Topcross Familia S; Topcross  Familia S; Topcross Familia S;  Topcross  Familia S;  Topcross Familia S;  Topcross Familia S,
Variancia aditiva 10,80° 484" 99416,01° 44508,57™ 341 3,26" 49060,0° 25738297 1,197 0,08™  90336,02°  0,00™
Variancia residual 9,68 27,38 515402,00 484777,00 7,01 10,47  347386,00  45734,00 4,85 13,87  368728,12 464261,00
Trat x Amb 3,207 - 29930,06° - 2,70" - 62089,05" - - - - -
Variéncia de bloco - - - - - - - - - - 21226,06° -
Herdabilidade 0,53 0,15 0,16 0,08 0,33 0,24 0,12 0,36 0,20 0,01 0,20 0,00
Acuracia (BLUP) 0,82 - 0,59 - 0,47 0,42 - 0,41 0,49 - 0,35 -
Ganho direto 1,68 3,41 208,75 302,68 0,88 2,95 124,21 182,01 0,58 0,18 161,36 51,71
Coincidéncia 0,50 0,60 0,70 0,60 0,60 0,70
Acurdcia (IF) 0,41 - 0,36 - 0,33 0,29 - 0,25 0,29 - 0,24 -
Eficiéncia (BLUP x IF) 2,00 1,67 1,43 1,43 1,67 1,67 1,43

* — significativo a 5% de probabilidade;

** — significativo a 1% de probabilidade;

IF — Indice fendtipo;

As estimativas em hifens sdo devido a falta de convergéncia na analise.
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Tabela 2 — Estimativas dos parametros genéticos ¢ ndo genéticos, das caracteristicas capacidade de expansio (CE) e produgédo, via BLUP/REML

multivariado.
Beija-Flor Vigosa
Programa 1 Programa 2
CE Produgao CE Produgao CE Producao
(mL.g™) (Kg.ha™) (mL.g™") (Kg.ha™) (mL.g™) (Kg.ha™)

Familia Familia Familia Familia Familia Familia
Pardmetros Topcross Ss Topcross S; Topcross S; Topcross S; Topcross S; Topcross S;
Variancia aditiva 19,817 150886,04* 58429,71" 22,32 7317 99451,20° 23018,69" 1,76 330" 103722,8° 71913,7°
Variancia residual 12,41 565921,00 482489,00 9,21 9,36 545302,00 155656,0 5,32 6,87 349759,00 417635,0
Variancia de bloco 1,64 336875,00 17714,60 0,44 0,63 8574,53 0,00 0,00 0,88 30443,50 13283,40
Herdabilidade 0,61 0,21 0,11 0,71 0,44 0,15 0,13 0,25 0,32 0,23 0,15
Acuracia (BLUP multi) 0,90 0,76 0,44 0,75 0,66 0,56 0,50 0,68 0,80 0,56 0,64
Ganho direto 4,88 275,78 386,50 1,98 3,17 155,49 305,58 0,60 2,82 173,40 299,14
Correlagdo genética 0,83 0,53 0,74 0,42 0,79 0,50
Eficiéncia indireta 0,74 0,38 0,58 0,39 0,90 0,40
Correlagdo fenotipica 0,77 0,54 0,24 0,66 0,88 0,83
Coincidéncia (BLUP x IF) 0,60 0,55 0,35 0,60 0,65 0,70
Acurécia (IF) 0,57 0,54 0,42 0,24 0,26 0,23 0,34 0,30 0,44 0,52 0,39 0,45
Eficiéncia (BLUP x IF) 1,67 1,67 1,82 1,82 2,86 2,86 1,67 1,67 1,54 1,54 1,43 1,43
Eficiéncia (Multi x Uni) 1,16 1,28 - 1,59 1,57 - 1,22 1,40 - 1,60 -

* — significativo a 5% de probabilidade;
** — significativo a 1% de probabilidade;
IF — Indice fen6tipo; Multi — Multivariado; Uni — Univariado;
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