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RESUMO

DEL CONTE, Murilo Viotto, D.Sc., Universidade Federal de Vicosa, julho de 2021.
Estratégias de selecao em estigios precoces do melhoramento de soja com o uso de
modelos mistos. Orientador: Felipe Lopes da Silva. Coorientadores: Marcos Deon Vilela de
Resende e Pedro Crescéncio Souza Carneiro.

A produtividade de graos € o caractere de maior interesse para a cultura da soja. Por se tratar
de um caractere quantitativo, recomenda-se o uso da selecdo recorrente. Este processo tem o
objetivo de promover o acimulo gradativo de alelos favordveis ao caractere melhorado nas
linhagens obtidas apds ciclos sucessivos de selecdo e intercruzamento, visando o langamento
de novos cultivares ou a selecdo de novos genitores. Para reduzir o tempo para alcangar estes
objetivos, ou, reduzir o “ciclo de melhoramento” visando antecipar o acesso ao ganho genético
proporcionado pelo programa, uma das alternativas € realizar a selecdo em estddios precoces
do programa. Para que esta estratégia seja efetiva, € preciso adotar metodologias que permitam
a selecdo acurada nestas fases. Neste sentido, a presente tese teve como objetivo: a) avaliar
diferentes metodologias de conducdo de populacdes segregantes F», incluindo estratégias
guiadas pelo BLUP Individual Simulado Modificado (BLUPISM), a fim de avaliar qual destas
metodologias promove melhores ganhos genéticos e se assemelha mais ao BLUPI que €
entendida como a metodologia 6tima para selecdo de individuos em populagdes segregantes; b)
investigar os beneficios do emprego das informacdes de genitores nos modelos estatisticos e do
indice de selecdo genitores + progé€nies para ranqueamento de progénies F2.4. Paratanto, foram
desenvolvidas 16 populacdes de soja em esquema de dialelo parcial com dois grupos de
genitores. Na geracdo F, foi realizado um ensaio em blocos casualizados com trés repeticdes
em Cajuri — MG na safra 2016/2017. Cada parcela foi constituida de quatro linhas de cinco
metros, das quais as duas centrais foram colhidas em bulk para estima¢do da produtividade de
graos e as linhas laterais foram utilizadas para coleta de plantas individuais, nas quais foram
avaliadas a massa de graos por planta. Na geracdo F2:.4 foram realizados dois experimentos nas
localidades de Capindpolis — MG e Sorriso — MT em delineamento de blocos aumentados com
oito blocos e parcelas de duas linhas de cinco metro lineares, as quais foram todas colhidas para
estimativa da produtividade de grdos das progénies. Os resultados obtidos na geracdo F»
indicaram que o uso do BLUPISM com a ado¢do dos valores genéticos de CEC e CGA de
ambos os grupos de pais € uma ferramenta Util e foi a que proporcionou ganhos genéticos e
numero de individuos selecionados mais semelhantes aos obtidos pelo BLUPI em populacdes

segregantes F2de soja. Para a avaliacdo das progénies F2:.4,0s resultados obtidos mostraram que



considerar as informacdes de genitores no modelo estatistico proporciona a possibilidade de se
realizar a selecdo de progénies F2:.4 de soja com maior acuricia e que estes efeitos sdo mais
benéficos quando hid varidncia significativa entre os genitores. Quanto ao indice de selecao
genitores + proge€nies, este apresentou melhores estimativas de acurdcia, quando comparadas a

selecdo realizada com base nos valores genotipicos (BLUPs) das progénies F2:4.

Palavras-chave: BLUPL BLUPISM. Indice de selecio. Capacidade combinatéria. Selecio

precoce.



ABSTRACT

DEL CONTE, Murilo Viotto, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, July, 2021. Early
selection strategies in soybean breeding using mixed models. Advisor: Felipe Lopes da
Silva. Co-advisors: Marcos Deon Vilela de Resende and Pedro Crescéncio Souza Carneiro.

Grain yield is of greatest interest to soybean crop. As it is a quantitative trait it is recommended
to use recurrent selection. This process aims to promote the gradual accumulation of favorable
alleles to the improved trait in the lines obtammed after successive selection and intermating
cycles, aiming to obtaining new cultivars or the selection of new parents. To reduce the time to
meet these mains or reduce the “breeding cycle” in order to anticipate access to the genetic gain
provided by the program, it is necessary to carry out selection in the early stages of the program.
For this strategy to be effective, it is necessary to adopt methodologies that allow a precise
selection in these phases. In this sense, this thesis aimed to: a) evaluate different methodologies
for conducting segregating populations F», including strategies guided by BLUPISM, in order
to assess which of these methodologies promotes better genetic gains and is similar to BLUPI,
which is understood as optimal methodology for selection in segregating groups; b) investigate
the benefits of using information about parents in statistical models and the selection index
parents + progenies for ranking progenies F2:4.For this, 16 soybean populations were developed
in a partial diallel scheme with two groups of parents. In the F2 generation, a randomized block
trial was carried out with three replications in Cajuri - MG in the 2016/217 season. Each plot
consisted of four rows of five meters, of which the two centrals were collected in bulkk to
estimate grain yield and the lateral rows were used to collect individual plants, in which the
mass of grains per plant was evaluated. In the F2:4 generation, two field trials were carried out
in the Capindpolis - MG and Sorriso —MT in an augmented block design with eight blocks and
plots of two lines of five linear meters, which were all harvested to estimate the grain yield of
the progenies. The results obtained in the F2 generation indicated that the use of BLUPISM with
the adoption of genetic values of CEC and CGA of both groups of parents is a useful tool and
provided the genetic gains and number of selected individuals most similar to BLUPI in
soybean segregating populations F». For the evaluation of F2:4 progenies, the results showed
that considering the information of the parents in the statistical model offers the possibility to
carry out a more accurate selection of F2.4 soybean progenies. Moreover, the results showed

that parents effects are more beneficial when there is significant variance among parents. As



for the selection with parents + progenies index, it presented better accuracy, when compared
to that selection based on the genotypic values (BLUPs) for the F2:4 progenies.
Palavras-chave: BLUPI. BLUPISM. Selection index. Combinatory ability. Early selection.
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INTRODUCAO GERAL

A soja [Glycine Max (L.) Merr.] € uma das culturas mais cultivadas no mundo e uma
das principais fontes de 6leo e proteina vegetal. Os principais interesses sobre a cultura é o
emprego dos grdos da leguminosa na alimentacdo animal e humana. O grdo de soja apresenta
uma composicdo favordvel a alimentacdo e é formado por aproximadamente 40% de proteina
€ 20% de Oleo, além de outras porcdes, tais como: algumas vitaminas e compostos polifendlicos
(Silva et al., 2017; Sediyama et al., 2015).

Nos ultimos 45 anos a produtividade média de graos da cultura no Brasil evoluiu de
1748 kg ha'! para 3517 kg ha'!. (CONAB, 2021). O melhoramento genético que visa a busca
por maiores produtividades, figura como um dos grandes responsdveis por esta evoluciao
(Todeschini et al., 2019; Mauad et al., 2010).

A produtividade de graos é um caractere governado por muitos genes e por isso é
considerado de natureza quantitativa (Cruz, 2005). Para que os melhoristas possam alcangar
sucesso no melhoramento de caracteres desta natureza, o programa deve ser orientado para o
acimulo gradativo de alelos favordveis, o que pode ser alcancado com o uso da selecdao
recorrente (Borém et al, 2017; Silva et al, 2017 e Ramalho et al, 2012). No melhoramento de
espécies autdgamas, como no caso da soja, a selecdo recorrente € realizada em trés etapas que
compde um ciclo: condugcdo das populacdes segregantes por sucessivas geracdes de endogamia,
escolha das melhores linhagens e a recombinagdo destas (Borém et al, 2017; Silva et al, 2017,
Ramalho et al, 2012; Hallauer e Darrah, 1985). Ao longo destes ciclos que ocorrem no
programa, o melhorista tem dois diferentes objetivos: o lancamento de novas variedades e a
escolha de genitores para a formacdo das novas populagdes segregantes.

Um ciclo dos programas de melhoramento de soja classico pode levar até 12 anos e pode
ser compreendido como o tempo entre o cruzamento entre genitores e o langcamento de uma
nova variedade ou a adocdo de uma linhagem em novos blocos de cruzamento (Borém et al.,
2017). Uma das maneiras conhecidas para melhorar a efici€ncias de programas de
melhoramento € reduzir o ciclo de melhoramento, que é o tempo compreendido entre os
primeiros cruzamentos e o emprego dos cultivares resultantes destes cruzamentos ou ainda o
tempo de “cruzamento a cruzamento” (Coob et al., 2019; Ceccarelli, 2015).

Atualmente, existem diversas técnicas modernas que podem ser utilizadas para reduzir
o ciclo de melhoramento da soja para 4 a 7 anos e acelera a obtencdo de ganhos genéticos. Tal

reducdo pode ser alcancada pela adocdo de bercdrios em regides de baixas latitudes ou no
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hemisfério oposto, conduzindo dois ciclos da cultura em situagdes de chuvas em distribui¢ao
bimodal; uso de single-seeds descent (SSD) (Goulden, 1939); colheita antecipada de sementes
(Hickey, 2019); emprego de ferramentas biotecnoldgicas tais como a introgressdo de QTLs
(Ribaut e Hoisington, 1998); e conducdo de geracdes de cruzamento e avancos de geracdo em
ambientes com umidade, temperatura, fotoperiodo e suplementacio de CO:2 controlados e o
emprego daedicdo génica (Nagatoshi e Fujita, 2019). De modo geral, estas estratégias utilizadas
para acelerar o melhoramento sdo conhecidas como “speed breeding” e tem sido assuntos de
muitos estudos na atualidade.

O emprego dasele¢do precoce também € uma ferramenta para aumento da eficiéncia do
programa pela reducdo do ciclo de melhoramento. Esta estratégia, tende a oferece melhor custo-
beneficio ao melhorista quando comparado a situagcdes em que o programas de melhoramento
executam as primeiras etapas de selecio em geracdes avancadas (Ceccarelli, 2015). Com a
selecdo precoce € possivel que programa avance um menor nimero de populagcdes ou progénies
e concentre recursos e esforcos na avaliacdo de progé€nies promissoras (Silva, et al, 2017,
Bernardo, 2010).

A literatura sugere que devido a predomindncia dos efeitos aditivos apresentados pelos
caracteres de interesse agrondOmico na cultura da soja, a selecdo de individuos dentro de
populacdes segregantes F> deve derivar progénies mais produtivas nas proximas geracoes
(Cooper, 1990; Gate et al., 1960). Neste sentido, ¢ comum em programas de melhoramento de
espécies autdgamas a selecdo de individuos dentro de populacdes segregantes nas geragdes Fo
ou F3 (Silva et al, 2017, Bernardo, 2010), sendo que em muitos casos, € realizada a selecao
visual entre e dentro de populacdes segregantes. Tal selecdo pode ser realizada com base em
aspectos fenotipicos avaliados a campo ou pela tomada de dados e posterior andlise estatistica,
seguindo os procedimentos de preferéncia do melhorista. Nesta ocasido pode-se escolher por
fazer a selecdo de um nimero diferente de plantas em cada populacdo de acordo com seu mérito .
Em outras situacdes o que ocorre € a amostragem das populagdes, na qual sdo avangados o
mesmo numeros de plantas em todas as populagcdes.

Mesmo assim, para contornar os possiveis efeitos perturbadores a selecdo que podem
ser ocasionados pelos loci em heterozigose em fases precoces do programa de melhoramento,
se faz necessdrio lancar mio de metodologias que permitam alcancar boas acuricias de sele¢ao
na avaliacdo das progénies, além de conduzir os ensaios com boa qualidade experimental,
sobretudo em fases de populagdes segregantes, onde ainda se considera cada individuo como
um gendtipo unico e diferente dos demais. Para fins de selecao de individuos, Resende (2002)

afirma que a predicdo de valores genotipicos utilizando o melhor preditor linear ndo viesado
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(best linear unbiased predictor - BLUP) a nivel de individuo (BLUPI) € a estratégia 6tima para
a selecdo entre e dentro de populagdes. Tal procedimento considera simultaneamente
informacdes das populagdes e individuos dentro das populagdes.

Diante da alta demanda operacional requerida para o emprego do BLUPI, cujo qual
requer a avaliacdo de plantas individuais, Resende e Barbosa (2006) propuseram o uso do
BLUP individual simulado (BLUPIS). Esta estratégia consiste na selecdo baseada apenas nos
valores genotipicos das populacdes ou familias testadas a campo, sem a necessidade da
avaliacdo em nivel de individuos. Mais tarde, tendo notado que o BLUPIS tendia a guiar a
selecdo de nimero grande de individuos dentro de poucas e promissoras familias, Castro et al.
(2016) propuseram modificacdes na metodologia BLUPIS (BLUPISM - BLUP individual
simulado modificado) que distribui de forma mais homogénea o nimero de individuos
selecionados dentro das familias mais promissoras, preservando melhor a variabilidade. Estas
metodologias podem auxiliar o melhorista na conducdo das populacdes e derivagdo das
progénies.

Outro aspecto a ser considerado na selecdo precoce, € anatureza e a qualidade dos dados
a serem utilizado para os ajustes dos modelos estatisticos. Nesse contexto, Resende (2015)
propds o uso de um indice de selecdo que considera as informacdes de genitores e progé€nies
(Indice Genitores + progénies). O objetivo deste indice é proporcionar o ranqueamento mais
confidvel das progénies, mesmo em fases precoces do programa, de acordo com o seu mérito
genético ponderado pelas suas acurdcias e pelos méritos genéticos e acurdcias de seus genitores.

A selecdo efetuada contemplando as informacgdes de genitores ou de pedigree tende a
ser mais eficiente que a efetuada considerando apenas a informagdo das progénies (Bauer e
Leén, 2008). Para Duarte e Vencovsky (2001) e Volpato et al. (2020) desconsiderar
informacdes de parentais ou parentesco pode comprometer as estimativas dos componentes de
variancia, as predicdes dos valores genéticos e por consequéncia, o0 ranqueamento das
progénies, conduzindo uma selecdo viesada e reduzindo as chances da obten¢do de ganhos
genéticos.

Diante disso, esta tese teve como objetivo avaliar diferentes metodologias de sele¢do
entre e dentro de populacdes segregantes F» e investigar os beneficios do emprego das
informacdes de genitores nas andlises para ranqueamento de progénies F2:4 por meio de indice
de selecdo. Seus objetivos especificos foram:

- Propor e aplicar BLUPISM com modificacbes na metodologia original apresentada
por Castro et al. (2016);
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- Comparar os ganhos genéticos previstos pela ado¢cdo do BLUPISM na sele¢ao entre e
dentro de populagdes segregantes F: frente a outras modalidades empregadas;

- Comparar o nimero de individuos indicados para selecio dentro de cada populacdo
pelo BLUPI e BLUPISM em populacdes Fz;

- Comparar as populacdes indicadas como promissoras na geracao F2 com aquelas que
derivaram as melhores progénies para produtividade de graos na geracdo Fau.4.

- Avaliar os efeitos do emprego da informacdo de genitores na avaliacdo de progé€nies
F2.4 de soja sobre a qualidade experimental;

- Avaliar os efeitos do emprego do indice de selecdo genitores + progénies proposto por
Resende (2015) sobre a acurdcia de selecdo de progénies frente a selecdo baseada nos melhores
preditores lineares ndo viesados (BLUP — Best Linear Unbiased Prediction) para progénies Fa:a.

Para tanto, esta tese foi dividida em dois capitulos, sendo que no capitulo 1 sdo
apresentados os resultados das comparacOes entre as diferentes modalidades de conducdo de
populagcdes segregantes F» de soja, entre elas o BLUPI e o BLUPISM. No capitulo 2 é
apresentado o estudo realizado sobre a aplicacdo do indice de selecdo genitores + progé€nies na
selecio de progénies F2.4 de soja frente a selecdo tradicional, baseada apenas nos valores

genotipicos das progénies.
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EFICIENCIA DO BLUPISM NA SELECAO DE POPULACOES F2 DE SOJA
FRENTE A OUTRAS ESTRATEGIAS DE SELECAO

CAPITULO 1
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RESUMO

A produtividade de grdos € o caractere de maior interesse para a cultura da soja. Devido a
predomindncia dos efeitos aditivos para os caracteres de interesse agrondmico ho
melhoramento de soja € comum que os melhoristas realizem a fase de selecdo em estadios
precoces do programa. O BLUP Individual (BLUPI) é considerada a metodologia &tima para
selecdo nestas situacdes, porém requer a avaliacdo de individuos um a um e por isso €
impraticivel em programas de melhoramento, o que pode ser contornado pelo BLUPI simulado
modificado (BLUPISM) que considera o mérito genético das populacdes para guiar a selecao
de plantas dentro delas sem a necessidade da avaliagdo de individuo a individuos. Diante disto,
os objetivos do trabalho foram: a) comparar os ganhos genéticos previstos pela adocido do
BLUPISM na selecdo em populacdes segregantes frente a outras sete estratégias de conducao
das populagdes; b) comparar o nimero de individuos indicados para selecio dentro de cada
populacao pelo BLUPI e BLUPISM; e c) comparar as populagdes indicadas como promissoras
na geracdo F» com aquelas que derivaram as melhores progénies para produtividade de graos
na geracdo F2:4.Foram desenvolvidas 16 populacdes de soja em esquema de dialelo parcial com
dois grupos de genitores. Na geracdo F2, foi realizado um ensaio em blocos casualizados com
trés repeticoes em Cajuri — MG na safra 2016/2017 para avalicdo da produtividade de graos das
parcelas e de plantas individuais. Na geracdo F2.4 foram realizados dois experimentos nas
localidades de Capindpolis — MG e Sorriso — MT em delineamento de blocos aumentados com
oito blocos para avaliacio da produtividade de graos das progénies. Os resultados obtidos
indicaram que o uso do BLUPISM com a adocio dos valores genotipicos de CEC e CGC (gcec
+ Zeecl + Zegec2) (estratégia E8) de ambos os grupos de pais € uma ferramenta util e foi a que
proporcionou ganhos genéticos mais semelhantes aos obtidos pelo BLUPI em populacdes
segregantes F>de soja. O nimero de individuos selecionados pelo uso de BLUPISM e BLUPI
foram semelhantes. Houve alta concordancia entre as populacdes selecionadas em F» pelo

BLUPISM na estratégia ES8 e aquelas indicadas como promissoras na geracao F2:.4.
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1. INTRODUCAO

A soja [Glycine max (L.) Merrill] é uma das principais oleaginosas cultivadas em
territério nacional e mundial. A série histérica da produtividade de graos da cultura no Brasil
mostra que foram obtidos ganhos lineares ao longo dos anos, devido as evolugdes dos
implementos agricolas, melhoras das técnicas de manejo e, sobretudo ao melhoramento
genético (CONAB, 2021 e MAUAD et al.,, 2010).

A produtividade de graos € um caractere governado por um grande nimero de genes e
por isso € considerado um caractere quantitativo. Para melhorar caracteres desta natureza, o
programa deve ter como objetivo o acdmulo gradativo de alelos favordveis via sucessivos ciclos
de selecdo e recombinagdo, o que pode ser alcancado com o uso da selecdo recorrente (BOREM
et al, 2017; SILVA et al, 2017 e RAMALHO et al, 2012). No melhoramento de espécies
autdgamas, a selecao recorrente € realizada em etapas de condugdo das populacdes segregantes
por sucessivas geracdes de endogamia, escolha das melhores linhagens e a recombinagao
destas. Para estas espécies, como no caso da soja, tem sido comum a adogdo da sele¢do
recorrente com o objetivo de realizar a selecdo em geracdes precoces, 0 que permite concentrar
recursos na conducdo de populacdes ou familias mais promissoras, para posteriormente
recombinar as de melhor desempenho para o caractere de interesse. (SILVA et al, 2017)

Alguns estudos sugerem que devido a predomindncia dos efeitos aditivos apresentados
pelos caracteres de interesse agrondmico na cultura da soja, a selecdo de individuos dentro de
populacdes segregantes F> deve derivar progénies mais produtivas nas proximas geragdes
(COOPER, 1990; GATE et al., 1960). Neste sentido, é comum em programas de melhoramento
de espécies autégamas a selecdo de individuos dentro de populacdes segregantes nas geragoes
F2 ou F3 (SILVA et al, 2017, BERNARDO, 2010), sendo que em muitos casos, € realizada a
selecdo visual entre e dentro, ou apenas dentro de populacdes segregantes. Tal selecdo pode ser
realizada com base em aspectos fenotipicos avaliados a campo ou pela tomada de dados e
posterior andlise estatistica, seguindo os procedimentos de preferéncia do melhorista. Nesta
ocasido pode-se escolher por fazer a selecdo de um nimero diferente de plantas em cada
populacao de acordo com seu mérito. Em outras situacdes o que ocorre € a amostragem das
populagdes, na qual sdo avangados o mesmo nimeros de plantas em todas as populacdes.

Para fins de selecdo, Resende (2002) afirma que a predicdo de valores genotipicos
utilizando o melhor preditor linear ndo viesado (best linear unbiased predictor - BLUP) a nivel
de individuo (BLUPI) € a estratégia Otima para a selecdo entre e dentro de populagdes. Tal

procedimento considera simultaneamente informacdes das populagdes e individuos dentro das
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populagdes. Entretanto, o autor cita que tal estratégia raramente € adotada pelos programas de
melhoramento devido a alta demanda operacional para a avaliacdo de plantas individuais.
Diante disto, Resende e Barbosa (2006) propuseram o uso do BLUP individual simulado
(BLUPIS). Esta estratégia consiste na selecdo baseada apenas nos valores genotipicos das
populagdes ou familias testadas a campo, sem a necessidade da avaliacio em nivel de
individuos. Além disto, a metodologia permite indicar o nimero de individuos selecionados
dentro de cada populacdo ou familia, o nimero total de progé€nies a ser avaliadas na préxima
geracdo e excluir populacdes ou familias com valores dos efeitos genotipicos negativos para o
caractere de interesse. Mais tarde, Castro et al. (2016) propuseram modificagdes na metodologia
BLUPIS (BLUPISM - BLUP individual simulado modificado) a fim de contornar o fato de o
BLUPIS tender a selecionar um nimero grande niimero de individuos em um nimero pequeno
de poucas populagdes mais promissoras. Nesta nova proposta o numero de individuos
selecionados na populacdo estudada seria computado considerando o nimero de individuos
selecionados na populacdo imediatamente superior a ela mesma e ndo mais a melhor populacao.
Neste sentido, os objetivos do presente trabalho foram: a) propor e aplicar o BLUPISM
com modificacdes na metodologia original proposta por Castro et al. (2016) na selecdo de
populagdes F2 de soja; b) comparar os ganhos genéticos previstos pela ado¢do do BLUPISM na
selecdo entre e dentro de populagdes segregantes frente a outras sete modalidades de condugdo
das populagdes; c¢) comparar o nimero de individuos indicados para selecdo dentro de cada
populacdo pelo BLUPI e BLUPISM; e d) comparar a coincidéncia entre as populacdes
indicadas como promissoras na geracao F2 com aquelas que derivaram as melhores progénies

para produtividade de grios na geracdo Fau.

2. MATERIAL E METODOS

2.1  Obtencio do material genético

Na safra 2015/16 foram desenvolvidas 16 populagcdes via hibridagdo artificial em
esquema de dialelo parcial em casa de vegetacdo. O dialelo foi constituido por dois grupos de
genitores (cultivares comerciais), sendo o primeiro grupo composto por cinco cultivares com
alto potencial produtivo para as regides do cerrado brasileiro (G1) e o segundo por quatro
cultivares com boa performance para teor de 6leo (G2), conforme apresentado na tabela 1. As
sementes de cada cruzamento foram colhidas separadamente, trilhadas e posteriormente

semeadas em casa de vegetacdo na safra 2016/16 para multiplicacdo do niimero de sementes e



24

obtencdo das populacdes segregantes F». Para tanto, a casa de vegetacdo foi equipada com
iluminagdo artificial com a finalidade de proporcionar um ambiente adequado ao bom

desenvolvimento da cultura, considerando a importincia do fotoperiodo para asoja, o qual atua

como indutor de florescimento (CAMARA, 1998).

Tabela 1 — Populagdes obtidas por meio de cruzamentos entre dois grupos de genitores em
esquema de dialelo parcial.

Grupo 2
Grupo 1
M 9056 RR M 8221 RR P98N71 CONQUISTA

BMX Desafio RR POP4 POP10 POP19 POP30
M7739 IPRO - - POP20 POP31
P98Y30 RR POP5 POPI11 POP21 POP32
M38349 IPRO - - POP22 POP33
TMG 132 RR POP6 POP12 POP23 POP34

Simultaneamente a conducdo e avaliacdo do experimento das populacdes segregantes
F2 na safra 2016/17, foi realizada a selecdo individual de plantas, dando origem a progénies
F2:3. A selecdo foi realizada considerando caracteristicas de sanidade, acamamento e, sobretudo,
o ajuste do grupo de maturidade relativa (ALLIPRANDINI et. al, 2009) para as regides
sojicolas do cerrado brasileiro. As progé€nies F2:3 foram semeadas na safra 2017/17, as quais
foram derivadas de plantas selecionadas individualmente na geragdo anterior. Ao atingir a
senescéncia, ou seja, o estddio R8 (FEHR e CAVINESS, 1977), cada parcela foi colhida
individualmente em bulk, o que deu origem a um total de 218 progénies F2:.4. Durante tal
processo, as populacdes POP22, POP 23 e POP 33 ndo seguiram no programa devido ao baixo
desempenho para caracteres de interesse ou disponibilidade de sementes para as geracoes

seguintes, totalizando 13 populagcdes para as proximas etapas.

2.2 Conducao dos experimentos a campo e analises dos dados
2.2.1 Populacoes F,

O experimento foi implantado no Municipio de Cajuri — MG (20°45'51.0" S, e
42°4926.9" O e 647 m de altitude), em delineamento em blocos ao acaso com trés repeticoes,

16 tratamentos (populagdes F2, Tabela 1) e nove testemunhas (genitores utilizados para obter
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as populacdes). As parcelas foram constituidas por quatro linhas de 5 m lineares espagadas por
0,5 metro com densidade de 260.000 plantas ha-!. Em cada parcela, foram colhidas 24 plantas
das linhas laterais da parcela e trilhadas separadamente para quantificacio da massa de graos
por planta. As duas linhas centrais de cada parcela foram colhidas, trilhadas separadamente e a
produtividade de graos foi convertida para kg ha'! e corrigido para 13% de umidade. Os dados
de massa de graos por planta foram utilizados para obter a predicdo dos valores genéticos dos
individuos avaliados e computar as estimativas de ganho para as modalidades de conducdo de
populacdo segregante estudadas, enquanto os dados de produtividade de graos foram utilizados
para ranqueamento das populagdes e aplicacdo das modalidades de selecdo, conforme mostra a

Figura 1.

POP 1 POP 2 POP 3 POP 4 POP 13

Parcelas de
4 linhas de |g
5 metros

| M
24 plantas F> colhidas individualmente Colheita das linhas centrais em bulk
por parcela nas linhas laterais

1 1
Massa de grios por planta (g planta™') Produtividade (kg ha™!)

I I
Aplicacdo de 8 modalidades de selecdo Aplicacdo de 8 modalidades de selecdo

diferentes diferentes

Comparagdo das populagdes
segregantes selecionadas em F2 com as
progénies de boa performance em Fa.se

suas populagdes de origem.

Quantificacdo dos ganhos genéticos

Figura 1 —Fluxograma de coleta e andlise de dados do ensaio de campo das populagdes Fa.

O procedimento Restricted Maximum Likelihood/Best Linear Unbiased Prediction
(REML/BLUP) foi adotado para as andlises estatisticas, conforme proposto por Patterson e
Thompson (1971) e Henderson (1975), respectivamente. O modelo estatistico associado a

avaliacdo da massa de graos por planta das populacdes segregantes F2foi o seguinte:

vi = Xr + Zcger + Wegez2 + Tcec + Sp + e, (Eq. 1)
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em que y; € o vetor de dados fenotipicos individuais de massa de graos por planta, r é o vetor
dos efeitos fixos de repeticdo e testemunhas somados a média geral; cgci € o vetor dos efeitos
de genitores pertencentes ao grupo 1 (aleatdrios), em que cgcl ~N (0,1 Uczgm); cgc2 € o vetor
dos efeitos de genitores pertencentes ao grupo 2 (aleatdrios), em que cgc2 ~N (0,1 aczgcz); cec
€ o vetor dos efeitos da capacidade especifica de combinacdo dos genitores pertencentes ao
grupo 1 com os pertencentes ao grupo 2 (aleatérios), em que cec ~N(0,102,); p é o vetor dos
efeitos de parcela (aleatérios), em que p ~N (0,1 0'pz); er € o vetor de erros (aleatdrios), em que
el ~N(0,I 0621). As letras maitisculas (X, Z, W, T e S) representam as matrizes de incidéncia
para os referidos efeitos. Para os dados de produtividade de grios em (kg ha'!) foi ajustado um
modelo semelhante ao apresentado (Eq. 1), porém o modelo nio contempla o efeito de parcelas
e y1 é o vetor de dados fenotipicos de produtividade de grios em kg ha-!.

Foram adotadas sete modalidades de selecdo as quais variaram quanto aos valores dos
efeitos genotipicos utilizados para a selecdo e quanto ao nimero de individuos selecionados em
cada populacdo, conforme descrito na Tabela 2. Para tanto, foram consideradas trés diferentes
intensidades de selecdao (IS), sendo 15%, 10% e 5%. Para o emprego das modalidades que
incluem o BLUPISM foi adotado um nimero total de individuos ao invés do nimero de
individuos selecionados na melhor populacdo segregante, conforme proposto por Castro et al.
(2016). Os autores sugerem o uso dos valores genotipicos (VG) para obtencdo do nimero de
individuos selecionados dentro de cada populacdo, enquanto no presente trabalho, foram
adotados diferentes valores dos efeitos genotipicos de genitores e de populagcdes para obten¢ao
do nimero de individuos a serem selecionados. O referido indice € apresentado abaixo,

conforme proposto por Castro et al. (2016):

M= (), (Eq. 2)
N, =u+ g, (Eq. 3)

No presente trabalho, foi proposta também uma modificacio na férmula original (Eq.
2) tal que o nimero de individuos a serem selecionados em uma populacdo k é definido em
funcdo da razio entre o valor genotipico da populacio em questio (k) e a populagdo

imediatamente superior (k-1).:

Ny = ( o )nk—l (Eq. 4)

V-1
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Ny =u+ g, (Eq. 5)

em Nk € o nimero de individuos a serem selecionados na populacio k; nk-1 se refere ao nimero
de individuos selecionados na populacdo imediatamente superiores, gk € o valor do efeito
genotipico da populacdo k e Vgk representa os valores genotipicos da populagdo k, enquanto
que gj e Vgj sdo o valor do efeito genotipico e o valor genotipico da melhor populacdo, conforme
descrito na Tabela 2 para cada modalidade.

Tal modificagdo foi realizada com a intencdo preservar maior por¢do da variabilidade
genética, por evitar a selecio de um nimero muito maior de plantas em uma populagdo em
detrimento daquelas com valor genotipico inferior.

Para definir qual a melhor modalidade entre as estudadas para a sele¢do em geracoes
precoces, foi calculado o ganho genético percentual dos individuos selecionados sobre a média
geral das populacOes segregantes em trés diferentes intensidades de selecdo (15%, 10% e 5%).
De acordo com Resende (2002) a metodologia 6tima para selecdo entre e dentro € o BLUPI
(que consiste na modalidade El) e, portanto, os ganhos obtidos pelas demais modalidades foram
comparadas com esta.

Para as modalidades as quais hé a possibilidade de combinacdes diferentes de individuos
selecionados (exceto a El), a selecio ou amostragem de individuos foi repetida cinco vezes
para cada modalidade a fim de reproduzir a subjetividade da selecdo de plantas a campo. Este
processo ¢ mencionado neste trabalho como “amostragem simulada”. A cada repeticdo os dados
de massa de graos por planta foram embaralhados, e os ganhos com a selecdo foram computados

sobre a média destas cinco repeticdes.

2.2.2 Progénies F».4

Para a avaliacdo da produtividade de graos das progénies na geracdo Fz.4 foram
realizados dois experimentos nas localidades de Capindpolis — MG (18°40'48"S, 49°33'58"0 e
530 m altitude) e Sorriso — MT (12°03°05”S, 56°03°14”W e 470 m de altitude). Os
experimentos foram conduzidos em delineamento de blocos aumentados com oito blocos,
sendo que parte dos genitores envolvidos nos cruzamentos realizados para originar as
populacdes foi utilizada como testemunhas. Cada parcela foi constituida por duas linhas de 5
m lineares espagadas por 0,5 m com populagdo 260.000 planta ha''. Apés a colheita, a massa
de graos da parcela foi corrigida para 13% de umidade.



Tabela 2 — Valores preditos utilizados e descricio das modalidades de selecao entre e dentro de populagdes segregantes
genotipicos (VG) ou amostragem simulada (AS) adotadas no trabalho.
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F2 com base valores

Selecao
Abreviacdo Modalidades Valor predito Descri¢ao
Entre Dentro
El BLUPI u+a Selecao dos mfi1V1duos com melhor posigdo no ranking VG VG
independente da populacdo
0 stragem ] Amostragem de individuos em todNas as populacdes em ] AS
mesma propor¢ao
- Amostragem de individuos em igual proporcdo em
E3 Selecdo por CEC U + Zeec populagdes com CEC acima da média VG AS
- Amostragem de individuos em igual proporcdo em
E4 Selecao por VG U + Zeec + Gegel + Zege2 populagdes com VG acima da média VG AS
E5 u+ EZeec VG AS
E6 EZeec o , B o VG AS
BLUPISM Amostragem de individuos em nimero e populagdes indicado
pelo indice
E7 U + Zeec + Zegel + Zegc2 VG AS
E8 cec + Legel + Zeac2 VG AS

BLUPI = Blup individual; BLUPISM = Blup Individual Simulado Modificado; CEC = Capacidade especifica de combinagdo; VG = Valor gendtipo da populacio; u = média
geral; a = valor aditivio do individuo; gcec = valor do efeito genotipico da capacidade de combinagdo especifica; g; = valor do efeito genotipico da capacidade geral de
combinagdo do genitor pertencente ao grupo i (i= 1 ou 2).
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Com a finalidade de identificar as melhores populagdes F2 que originaram as progénies
F2:4 com mérito genético para ambos os ambientes, foi adotado o indice SIPP-BLUP (Selection
Index with Populations and Progenies — Best Linear Unbiased Predictor) proposto por Resende

et al. (2016) e adaptado por Volpato et al. (2018), o qual € equivalente ao seguinte modelo:
v2=Hb + Cg + Ki + Jf + e, (Eq 6)

em que y2 é o vetor de dados, b € o vetor dos efeitos fixos de repeticdo e testemunhas somados
amédia geral, g € o vetor dos efeitos de progénies F2:4 (aleatdrios), em que g ~N (0, ng); iéo
vetor dos efeitos da interagio progénie x local (aleatérios) em que i ~N(0,10;%); f€ o vetor dos
efeitos de populacio (aleatérios), em que f ~N (O, afz) e e2 é o vetor de erros (aleatérios), em
que e2 ~N(0,103). As letras maitisculas (H, C, K e J) representam as matrizes de incidéncia
para os referidos efeitos.

Para verificar a relacdo entre populacdes promissoras entre as geracdes F2 e F2:4 foi
computado o indice de coincidéncia das populagdes selecionados em cada uma das geracdes,
sendo que em F2:4, considerou-se a predicao dos valores dos efeitos genotipicos nas andlises
individuais e conjunta. Para as andlises individuais o modelo utlizado foi similar ao
apresentado na equacdo 4, ndo contemplando os efeitos de interacdo gendtipo X ambiente.
Todas as andlises foram realizadas utilizando os Softwares SELEGEN REML/BLUP
(RESENDE, 2016) e R (R CORE TEAM, 2020). O script em R para o BLUPISM baseado no
nimero total de individuos que se deseja selecionar, conforme proposto neste trabalho é

apresentado no Apéndice 1.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1 Modalidades de conducao e seleciao das populacoes segregantes

As estimativas dos componentes de varidncia da capacidade geral de combinacdo dos
genitores dos grupos Gl e G2 (CGC1 e CGCy, respectivamente) se mostraram  significativas
(Tabela 3), o que indica que os genitores contribuiram com a transferéncia de diferentes alelos

que controlam o caractere (DOVALE & FRITSCHE-NETO, 2013).
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Tabela 3 — Estimativas de parametros genéticos e fenotipicos para o caractere massa de graos
por planta em plantas individuais de populagdes F2 de soja.

Parametros Estimativas
62cgcl 6,78 *
62 cec2 478 *
6% 23,13
6%cec 494 *
62 1,47
6% 85,37
o2 103,34
h2g 0,26
h?g» 0,19
h2, 0,22
h2dom 0,19
C2cec 0,05
h2e 0,41
T'ggpop 0,62
Iggen 0,75
CVe 0,22
Média 41,48

* significativo a 5% de probabilidade pelo teste da razio de verossimilhanga; o2cec1 = varidncia entre genitores
pertencentes ao grupo 1; o2cee2 = varidncia entre genitores pertencentes ao grupo 2; 6%, = varidncia genética

aditiva média; o2cec = varidncia da capacidade especifica de combinacdo entre genitores dos diferentes grupos;

o?p = varidncia entre parcelas; o2, = varidncia residual; 6% = varidncia fenotipica; h2,1 = herdabilidade no sentido

restrito no grupo 1 de genitores; h?g2 = herdabilidade no sentido restrito no grupo 2 de genitores; h2, =
herdabilidade interpopulacional individual média no sentido restrito ; h24om= herdabilidade individual dos efeitos
interpopulacionais de dominancia; c?cec= coeficiente de determinacdo dos efeitos da capacidade especifica de

combinagdo; h?g = herdabilidade interpopulacional individual no sentido amplo; I'ggpop = acurdcia na sele¢do das
populagdes; I'gggen = acuricia na sele¢do dos genitores; CVe = coeficiente de varia¢do residual.

A varidncia da capacidade especifica de combinacdo (CEC) entre os genitores dos
grupos Gi e Gy apresentaram significancia, o que sugere a presenca de efeitos ndo aditivos no
controle do caractere e indica a possibilidade de selecdo entre as populagcdes segregantes, dado
a presenca de desvios devido a dommancia (Pandmni et al., 2001).

As estimativas de herdabilidade encontradas foram similares as encontradas por Rocha
et al. (2018) na avaliacdo de populagdes F» de soja. De acordo com Pereira et al. (2017), em
fases iniciais do programa de melhoramento € comum encontrar herdabilidade de magnitude
reduzida, uma vez que as populacdes ou progénies sio testadas em poucas ou sem repeticoes €

em um ou poucos locais. O coeficiente de variacdo residual (CVe) encontrado neste
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experimento foi de 0,22 e estd de acordo com a literatura (VOLPATO et al., 2018; RAMALHO
etal, 2012) e é satisfatério para o caractere em questdo. O valor de acuricia encontrado para a
selecdo de populagdes foi de 0,62, enquanto para a selecdo entre genitores foi de 0,75. Diante
do alto valor de acuricia encontrado para a selecio de genitores, e a importancia dos efeitos
aditivos para a selecdo em geracdes precoces € aconselhdvel incluir as informacgdes dos
genitores nas andlises estatisticas para aumentar as chances de sucesso com a selecdo.

A selecao entre e dentro de populacOes segregantes € uma das estratégias adotadas na
conducdo de populacdes segregantes no melhoramento de autdgamas (BERNARDO, 2010) e
de acordo com Witcombe e Virk (2001), programas de melhoramento genético, por muitas
vezes, sdo conduzidos com a participacdo de agricultores, os quais cedem drea e recursos
limitados para a conducdo do programa. Nestes casos os autores citam que nem sempre &
possivel implantar experimentos com grande nimero de tratamentos, sendo vidvel o uso da
selecdo para reduzir o nimero de tratamentos e utilizar os recursos disponiveis para conducdo
das prog€nies mais promissoras.

As maiores estimativas de ganho com a selecdo para todas as intensidades de selecdao
estudadas foram obtidas pela modalidade de selecao BLUPI (El) (Tabela 4), a qual se baseia
no ranking dos valores dos efeitos genotipicos dos individuos, conforme relatado por Resende
(2002) na selecao de familias de cana-de-actcar. Ganhos genéticos de magnitudes altas, ndo
superando apenas a adicdo da modalidade El, foram obtidos pelo emprego do BLUPISM com
a ado¢do de valores dos efeitos genotipicos Zeec + Zegel + ege2 (E8), com estimativas percentuais
variando entre 6,24% e 6,43%. Com excecdo da modalidade E3 e E6, as quais consideram
apenas os efeitos da CEC como valores genotipicos, foi observada a tendéncia de aumento dos
ganhos com a selecao a medida que houve o aumento da intensidade de selecdo.

A amostragem de individuos em populacdes em igual propor¢do (E2), apresentou
ganhos negativos proximos a 1% (Tabela 4). Tal modalidade € comumente empregada em
programas de melhoramento de autdgamas, visto que ndo € corriqueira a avaliacdo de
populacdes em geracdo F» e, portanto, o mérito genético de cada populagdo ndo é levado em
consideracdo. A selecdo entre ou dentro de populagdes com baixo mérito genotipico, conforme
ocorre na ado¢do da modalidade E2, faz com que o melhorista ocupe parte de sua capacidade

de teste e direcione recursos a conducdo de populacdes com baixa probabilidade de derivar

linhagens promissoras (HUEHN, 2006).
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Tabela 4 — Ganhos genéticos percentuais obtidos para massa de graos por planta em todas as
modalidades adotadas para a selecio em populacOes segregantes Fo.

Intensidade de selecao

Modalidade de selecao

15% 10% 5%
El 9,99 11,10 13,01
E2 -1,21 -1,07 -0,77
E3 0,46 0,56 0,44
E4 4,92 5,01 5,04
ES -1,28 -1,17 -1,06
E6 3,93 3,03 2,79
E7 -1,31 -1,17 -1,06
E8 6,24 6,41 6,43

Em todos os trés diferentes cenarios de itensidade de selecdo, a modalidade ES8
(BLUPISM - gcec + Zegel + Zeac2) apresentou ganhos genéticos superiores aos da modalidade E6
(BLUPISM - gcec) com diferengas entre 2,31% e 3,37% para 15% e 10% de intensidade,
respectivamente. Para ambas as modalidades (E6 e E8) foi adotado o BLUPISM, porém, sobre
valores diferentes, de modo que a modalidade E8 comtemplou os valores dos efeitos das
capacidades gerais de combinacdo. O mesmo € notado entre as modalidades E3 e E4, onde
foram selecionados individuos em igual proporcdo dentro das populacdes com valores
genotipicos positivos. Neste caso, a modalidade que contempla as informacdes de CGC e CEC
(E4) superou os ganhos obtidos por aquela que contemplou apenas a CEC (E3). Estes resultados
reforcam a vantagem de considerar as informacdes de genitores para a selecdo em populagdes
segregantes.

O BLUPISM foi empregado em quatro modalidades diferentes (ES, E6, E7 e ES). Em
cada uma destas modalidades foram utilizados valores diferentes para representar o mérito
genético das populacdes. Foi observado que nos casos em que os valores dos efeitos genotipicos
referentes as populagdes foram somados a média geral (U + Zeec OU U + Zeec + Legel + Zege2), OU
ES e E7, os ganhos genéticos esperados com a selecdo entre e dentro de populagcOes foram
préoximos a zero, e neste caso, negativos. Por outro lado, quando valores dos efeitos genotipicos
ndo foram somados a média (E6 e E8), os ganhos encontrados foram positivos 2,79% e 6,43%.
Tal fato ocorreu devido a pequena magnitude dos valores de geec, Zeecl € Zege2 (Variaram entre -
2,71 e 2,96 - dados ndo apresentados) quando comparados a média geral (41,48). Sendo assim,
quando os valores genotipicos foram somados a média geral, a razio entre os valores
genotipicos das populagdes k € j (U + Zeec OU U + Zeec + Legel + Lege2) S€ tOrnou muito  pequena

em comparagdo com quando a média geral ndo foi somada a estes valores. Portanto, adotar as



33

modalidades ES5 e E7 apresentou resultados muito similares aos encontrados para a modalidade

E2 em termos de nimero de individuos selecionados, conforme apresentado na Tabela 5.

Tabela 5 — Nuimero de individuos selecionados (IS = 15%) dentro de cada populagdo F2 sob a
adog¢do das modalidades E2, ES, E6, E7 e E8 e respectivos valores genotipicos das populacdes
em modalidades que contemplaram a sele¢do entre.

Estratégia de selecao

E2 ES5 E6 E7 E8
Populacao VG VG VG VG
(U + gecc) n (2eec) N (U4 Zeec+ Cegetl N (Ceec + Geget + N
+ Zege2) ege2)

POP33 9 43,64 9 2,10 40 46,89 9 5,35 46
POPI12 9 42,16 9 0,62 12 45,32 9 3,78 32
POP30 9 43,46 9 1,92 37 43,82 9 2,28 19
POP6 9 42,36 9 0,82 16 43,71 9 2,17 18
POP22 9 40,45 9 -1,09 0 4274 9 1,20 10
POP34 9 41,37 9 -0,17 0 42,71 9 1,17 10
POP11 9 42,82 9 1,28 25 42,55 9 1,01 9
POP31 9 40,07 9 -1,47 0 41,38 9 -0,16 0
POP23 9 40,72 9 -0,82 0 41,10 9 -0,44 0
POP32 9 41,36 9 -0,18 0 39,27 9 -2,27 0
POP10 9 42,12 9 0,58 11 39,04 9 -2,50 0
POP21 9 41,46 9 -0,08 0 38,41 9 -3,13 0
POP5 9 39,97 9 -1,57 0 37,89 9 -3,65 0
POP4 9 41,96 9 0,42 8 37,07 9 -4.47 0
POP20 9 40,93 9 -0,61 0 36,02 9 -5,52 0
POP19 9 39,79 9 -1,75 0 33,93 9 -7,61 0

n = ndmero de individuos selecionados dentro de cada populacdo; VG = valor genotipicos utilizados para a
estratégiaem questio.

Castro et al. (2016) realizaram a selecdo de familia de cana-de-agicar com o uso do
BLUPISM conforme proposto e descrito na equacao 2. Mesmo utilizando o VG em detrimento
aos valores dos efeitos genotipicos (g) conforme usado no presente trabalho, os autores
encontraram nimero diferente de individuos selecionados ao longo das familias, uma vez que
os valores genotipicos das familias representavam maior propor¢do do VG quando os efeitos
dos valores genotipicos foram somados a média.

Conforme relatado por Resende e Barbosa (2006) e Castro et al., (2016), as estratégias
que envolveram o uso do BLUPISM ndo selecionaram individuos dentro de populacbes com
VG negativo, independente dos valores genéticos utilizados. A exclusdo de populagdes pouco

promissoras € vidvel, pois evita o desperdicio de recursos e eficiente quando realizada em fases
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iniciais do programa (ROCHA et al., 2018; BOREM et al., 2017; CARVALHO et al., 2009;
ROSAL et a., 2000; FEHR, 1987). Outra vantagem do uso do BLUPISM apontada por Castro
et al. (2016), € a de que a metodologia reproduziu quase exatamente o BLUPI em termos de
nimero de individuos selecionados por familia. (0,98 de correlacdo), bem como os resultados

encontrados no presente trabalho, ja que foram encontradas correlagdes entre 0,90 e 0,92 entre

as metodologias (Tabela 6).

Tabela 6 — Numero de individuos selecionados em cada populagdo de acordo com as estratégias
El (BLUPI) e E8 (BLUPISM com o emprego de geec + Zegel + Zege2) € correlacdo para as
intensidades de selecdao de 15%, 10% e 5%.

N 15% 10% 5%
Populacao
BLUPI BLUPISM BLUPI BLUPISM BLUPI BLUPISM

POP33 49 46 39 30 17 15
POP12 39 32 25 21 15 11
POP30 5 19 2 13 1 7

POP6 10 18 6 12 3 7
POP22 20 10 9 7 6 4
POP34 7 10 4 7 2 4
POPI11 1 9 1 6 0 3

POP4 0 0 0 0 0 0

POP5 1 0 1 0 0 0
POPI10 0 0 0 0 0 0
POP19 0 0 0 0 0 0
POP21 0 0 0 0 0 0
POP23 3 0 3 0 2 0
POP20 0 0 0 0 0 0
POP31 2 0 2 0 0 0
POP32 0 0 0 0 0 0

Correlagdo 0,92 0,91 0,89

Foi observada a tendéncia do numero de individuos selecionados por populacdo pela
estratégia E8 ser mais brando, ou seja, mais proximo da média quando comparado ao BLUPI.
Por exemplo, a populacio POPI12 teve menor numero de individuos selecionados pelo
BLUPISM, enquanto a POPI11 apresentou a tendéncia inversa. Discussdo similar foi
apresentada por Castro et al. (2016). Isto sugere que a ado¢do do BLUPISM promove a melhor
amostragem da variabilidade genética que por sua vez é fundamental para projetar ganhos ao

longo do tempo em um programa de selecdo recorrente (SILVA et al, 2017 e RAMALHO et
al., 2012).



35

3.2  Comparacio entre as populacoes indicadas em F2 e F2:4

De acordo com Lima et al. (2015) existem vdrias maneiras possiveis para se conduzir
populacdes segregantes e todas estas seriam eficientes caso ndo houvesse interacdo gendtipo x
ambiente (GxA). Este componente € responsdvel pelo comportamento diferencial dos gendtipos
ao longo dos ambientes (PANTHEE et al, 2007) e perturba a selecio (FALCONER e
MACKAY, 1996). A mteracdo GxA pode reduzrr a efici€ncia da sele¢do ao longo das geragdes
(MENDES et al, 2012). Além disto, o nimero de sementes nas primeiras geracdes filiais &
reduzido, culminando em um ou poucos locais de experimentagdo (PEREIRA et al., 2017).
Portanto, se faz necessdrio encontrar metodologias que permitem identificar as populacdes com
capacidade de derivar progénies com bom desempenho produtivo em geracdes avancadas.
Ademais, as primeiras geracdes devem ser conduzidas em locais onde as populagdes indicadas
como mais promissoras derivem progénies com bom desempenho para o caractere de interesse
nos locais de teste nas geracdes futuras.

Para as andlises da geracdo F2u4 foi verificado o efeito significativo para a interagdo
progénie x local, o que indica o comportamento diferencial dos gendtipos ao longo dos
ambientes (Tabela 7). Apesar disto, os valores estimados para o coeficiente de determinacdo da
intera¢do (c%int—0,10) e a correlag@o entre locais (rioc — 0,89) demonstram que a variagdo devido
aos efeitos da interacio ndo ocupa grande proporcdo da variagdo fenotipica e que o
ranqueamento das populacdes ndo deve sofrer grandes variacdes entre os ambientes, nio
oferecendo grandes riscos a sele¢do indireta entre locais (Cruz et al., 2014).

O efeito de populacdes contemplado no modelo estatistico (Eq. 4) para as andlises das
progénies em F2.4 permitem obter a predicdo dos valores genotipicos das populagdes e, portanto,
inferir sobre as populacdes com maior potencial em derivar progénies com bom desempenho
para a produtividade graos. Além disto, a literatura relata que a inclusdo dos efeitos de
populagdes conduz amelhores estimativas dos componentes de varidncia e predicdo dos valores
genotipicos (VOLPATO et al, 2018; PEREIRA et al, 2017, DUARTE e VENCOVSKY,
2001).

As estimativas dos componentes de varidncia para as andlises individuais e conjunta das
progénies na geracdo F2.4 sdo apresentadas na tabela 7. Para a andlise conjunta, as estimativas
de varidncia associadas a populacdo, progénies e interacdo progénie x local foram
significativos, o que significa que as progénies responderam de modo diferente aos diferentes

ambientes onde foram testadas (TENG et al, 2017, PANTHEE et al., 2007). Para anilise
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individual de Sorriso, a estimativa de varidncia de progénies foi significativa, a de Capindpolis,

apenas as estimativas de varidncia associadas as populacdes foram significativas.

Tabela 7 — Estimativas de parametros genéticos e fenotipicos para o caractere produtividade de
graos (kg ha'') em progénies F2.4 de soja.

Andlises individuais

Parametros Andlise conjunta - - -

Sorriso - MT Capinépolis - MG

G%pop! 5033271 * 5902,15 194983,45 **
Gprog 305371,91 ** 382727,63 ** 304220,90
G2int 90127,77 ** - -
o% 422649,65 256961,15 639947,98
o’ 868482,03 645590,94 1139152,32
h2pop 0,06 0,01 0,17
h2, 0,35 0,59 0,27
2,7 0,41 0,60 0,44
cZint 0,10 - -
Toc 0,89 - -
CVe 0,20 0,17 0,24
Meédia 3219,02 3028,74 3400,23

* e **significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo teste da razdo de verossimilhanga; '62pop = varincia entre
populagdes; 6%pr0g = varidncia entre progénies ou variancia entre progénies dentro de populagdes; 62 = varidncia
da interagdo progénie x local ou varidncia da interagdes entre progénies dentro de populagdes x local; 6 =
variancia residual; of = varidncia fenotipica; h?pop = herdabilidade entre populacdes; h2, = herdabilidade dentro
de populagdes; hz,r=herdabilidade total= herdabilidade entre popula¢des +herdabilidade dentro de populagdes;
c%int = coeficiente de determinagiio dos efeitos da interagdo progénies x ambientes; rioc = correlagdo entre
ambientes; CVe = coeficiente de variagdo residual.

Os valores de CV. encontrados para as andlises individuais e conjunta variaram entre
0,17 e 0,24 e estdao de acordo com os encontrados na literatura para produtividade de graos
(VOLPATO et al, 2018; RAMALHO et al, 2012), especialmente para experimentacao em
programas de melhoramento genético de soja (OLIVEIRA et al, 2014). As estimativas de
herdabilidade total, dos efeitos aditivos e de populacdes encontrados neste trabalho sdo
compativeis com aqueles encontrados por Volpato et al. (2018).

Os valores dos efeitos genotipicos para as avaliacdes nas geracdes F2 e Fau, tanto para
as andlises individuais quanto para a conjunta sdo apresentados na tabela 8. No experimento da
geracdo F2:.4 conduzido em Capindpolis — MG ndo foi avaliada nenhuma progénie derivada da

populacdo POP32 devido ao numero de sementes reduzido obtido em Fa:3.
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Tabela 8 — Valores dos efeitos genotipicos das populacdes nas geracdes F2 e Fa.4 para as andlises
individuais e conjunta.

Geragao F2 Fo:4
Local (Cajuri - MG)  (Sorriso - MT) (Capindpolis - MG) (Andlise Conjunta)
Populagao  geec + Gegel + Zegc2 g g g
POP12 3,78 9,95 320,31 129,76
POP30 2,28 20,74 241,25 157,21
POP6 2,17 -5,13 -421,02 -123,76
POP34 1,17 -15,7 392,67 53,00
POP11 1,01 16,67 452,31 209,80
POP31 -0,16 -48,62 -409,65 -248.5
POP32 -2,27 -9,35 - -51,67
POP10 -2,5 -22,86 -78,14 -21,5
POP4 -3,13 29,46 -139,57 -9,69
POP21 -3,65 -2,82 -167,52 -56,81
POP5 -4,47 0,48 255,69 62,81
POP20 -5,52 -14,36 -514,82 -234,62
POP19 -7,61 41,53 68,49 133,97

*Populagdes F2 com valor do efeito genotipico positivo em Cajuri — MG

Na geracdo Faz, conduzida em Cajuri, as populagdes POP12, POP30, POP6, POP34 e
POP11 mostraram ser promissoras para o caractere massa de grdos por planta, pois
apresentaram valores dos efeitos genotipicos positivos. Mesmo conduzidas em ambientes
diferentes, as populacdes promissoras na geracdo F2, também se mostraram promissoras em F24
ao derivar progénies com bom desempenho produtivo para pelo menos um dos locais, com
excecao da POP6.

Por outro lado, foi notada a vantagem de descartar populagdes pouco promissoras na
geragdo F2 com o uso do BLUPISM (gcec + egel + Zege2). Entre as oito populagdes com valores
dos efeitos genotipicos negativos em F2, apenas duas se mostraram promissoras em Capindpolis
e na andlise conjunta, enquanto trés se mostraram promissoras em Sorriso. Outros autores que
realizaram a sele¢cdo precoce em populagdes de autdgamas também apontam como vantajoso O
descarte de populagdes pouco promissoras (ROCHA et al, 2018; CARVALHO et al., 2009;
ROSAL et a., 2000; FEHR, 1987).

Se for considerada a possibilidade da condu¢do do programa de melhoramento para
ambos os locais (Sorriso - MT e Capinépolis — MG) de teste das progénies na geracdo Fr.4,
deveriam ser selecionadas as populacdes com alto valor dos efeitos genotipicos preditos na
andlise conjunta. Neste caso, apenas a populacio POP6, ndo promissora na andlise conjunta,

seria indicada para a selecdo na geracdo F». Mesmo que a coincidéncia ndo seja total, os
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resultados mostram que € vantajoso realizar a selecdo entre populacdes F2 em Cajuri - MG nas
geracOes iniciais, visando derivar linhagens para as localidades de Sorriso e Capinépolis, uma
vez que, as populacdes selecionadas em F2, originam progé€nies promissoras para estes locais

em geracOes futuras.

4. CONCLUSOES

O BLUPISM com o uso dos valores geec + Zeecl + Zege2 (E8) apresentou ganhos mais
altos entre as estratégias propostas e foi a que proporcionou ganho com a selecdo mais préximos
daqueles obtidos pela estratégia de referéncia BLUPI (E1), cuja pratica € invidvel.

As estratégias BLUPISM e BLUPI apresentaram alta concordincia em numeros de
individuos selecionados dentro de todas as populagdes.

Houve alta coincidéncia entre as populagdes selecionadas na geracdo F2pelo BLUPISM
com uso de (Zeec + Zegel + Lege2) € aquelas indicadas como promissoras na geragdao Fau4.

O BLUPISM € uma ferramenta util e com potencial para ser aplicado de forma pratica

em programa de melhoramento de autdgamas.
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RESUMO

O ciclo de melhoramento pode ser compreendido como o tempo entre 0S primeiros
cruzamentos ¢ a ado¢do de um novo cultivar ou o tempo de “cruzamento a cruzamento” e a
reducdo destes tempos € uma das maneras de aumentar a eficiéncias dos programas de
melhoramento. Reduzir ociclo de melhoramento € uma das maneiras de elevar a eficiéncia dos
programas. Para isto, se faz necessdrio realizar a selecio em estddios precoces do programa, o
que requer a ado¢do de metodologias que permitam a selecdo com alta acurdcia devido aos
fatores perturbadores a selecdo neste cendrio. Neste contexto, os objetivos deste trabalho foram:
a) avaliar os efeitos do emprego da informacdo de genitores na avaliacdo de progénies F2:4 de
soja sobre a qualidade experimental; b) avaliar os efeitos do emprego do indice de selecao
genitores + prog€nies sobre a acurdcia de selecio de progénies frente a selecdo baseada nos
melhores preditores lineares ndo viesados (BLUP — Best Linear Unbiased Prediction). Para
isso, foram desenvolvidas 16 populagdes de soja em esquema de dialelo parcial com dois grupos
de genitores. Na geracdo F2 houve asele¢@o de plantas individuais para a derivagdo de progénies
as quais foram conduzidas em autofecundacdo até a obtencdo das sementes F2.4. Na geracdo
F2:.4 foram conduzidos dois experimentos a campo nas localidades de Sorriso — MT e
Capinépolis — MG em delineamento de blocos aumentados com oito repeticdes. As parcelas
foram constituidas de duas linhas de cinco metros, sobre as quais foi avaliada a produtividade
de graos. Os resultados mostraram que a inclusdo das informagdes de genitores proporciona
uma selecdo mais acurada das progénies, além de ser de ficil inclusdo no modelo. A inclusao
destas informacdes ¢é mais efetiva quando hd efeito significativo entre os genitores. O indice de
selecdo genitores + progé€nies apresentou melhores estimativas de acurdcia em relacdo ao
modelo completo (inclusos dados de genitores) e deve conduzir o melhorista a uma selecao

mais confidvel e maiores ganhos genéticos.
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1 INTRODUCAO

A soja [Glycine Max (L.) Merr.] € uma das culturas mais cultivadas no mundo e uma
das principais fontes de 6leo e proteina vegetal. Nos ultimos 45 anos a produtividade média da
cultura no Brasil evoluiu de 1748 kg ha'! para 3517 kg ha'!. (CONAB, 2021). Dentro dessa
evolucdo, o melhoramento genético que visa a busca por maiores produtividades, tem sido um
dos grandes responsaveis (TODESCHINI et al., 2019).

Programas de melhoramento de soja cldssicos podem levar de 8 a 12 anos entre o
cruzamento e o lancamento de uma nova variedade (BOREM e MIRANDA, 2017). Entretanto,
diversas técnicas modernas possibilitam reduzir esse tempo para 4 a 7 anos. Uma das maneiras
conhecidas para melhorar a eficiéncias de programas de melhoramento € reduzir o ciclo de
melhoramento, que € o tempo compreendido entre os primeiros cruzamentos e o emprego dos
cultivares ou ainda o tempo de “cruzamento a cruzamento” (CECCARELLI, 2015).

A reducdo do ciclo de melhoramento para a cultura da soja pode ser alcancada pela
doacgdo de bercdrios em regides de baixas latitudes ou no hemisfério oposto, conduzindo dois
ciclos da cultura em situacdes de chuvas em distribuicdo bimodal; uso de single-seeds descent
(SSD) em autégamas (GOULDEN, 1939); colheita antecipada de sementes (HICKEY, 2019);
uso de duplo haploides ou emprego de ferramentas biotecnoldgicas tais como a introgressao de
QTLs (RIBAUT e HOISINGTON, 1998); e conducdo de geragdes de cruzamento e avangos de
geracdo em ambientes com umidade, temperatura, fotoperiodo e suplementacdo de CO2
controlados e o emprego da edicdo génica (NAGATOSHI e FUJITA, 2019; HICKEY, 2019).
De modo geral, estas estratégias para acelerar os ciclos de melhoramento sdo conhecidas como
“speed breeding” e tem sido assuntos de muitos estudos na atualidade. O uso das técnicas
citadas para dimmuir o tempo de obtencdo de uma cultivar, muitas vezes sdo de alta
complexidade ou custo e t€ém sido comumente aplicadas com o intuito de reduzir o tempo para
a geracdo de novas variedades e ndo para reduzir o tempo de ‘“cruzamento a cruzamento”
(WANGA et al, 2021).

Os programas de melhoramento de espécies cultivadas, sobretudo de soja, em sua
maioria sdo desenhados sobre o esquema de selecdo recorrente (SILVA et al, 2017). Nesta
estratégia de melhoramento, as melhores progé€nies ou variedades obtidas ao fim de um ciclo
de selecdo, sao utilizadas como genitores na formacdo de uma nova populacio (HALLAUER
e DARRAH, 1985). Sendo assim, € valida a busca por alternativas que visam reduzir o ciclo de

melhoramento (tempo de cruzamento acruzamento) afim de gerar novas variedades em menos

tempo (HICKEY, 2019).
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E importante salientar que a cada ciclo de melhoramento em um programa de selecdo
recorrente existem dois propdsitos: a derivagdo de linhagens para testes de produtividade e
selecdo de progénies para recombinagdo. Neste contexto, quanto menor for o ciclo de

melhoramento, maior serd o ganho com a selecdo por reduzir o valor de ‘7 na equacdo do
L. iro, . . . -
ganho genético expressa por AG = —t&, onde irepresenta aintensidade de selecdo; r representa

aacurdcia de selecdo; o, €araiz quadrada da varidncia genética; e € o tempo do ciclo referente

ao ciclo de melhoramento para o qual se estima o ganho.

Para alcancar a reducdo do tempo em que se conclui cada ciclo de melhoramento, o
melhorista pode usar a selecao precoce. O emprego da selecdo precoce pode ser uma ferramenta
utilizada para aumentar a eficiéncia do programa, além de apresentar melhor custo-beneficio
quando comparado a situagdes de programas que executam a selecdo em estidgios mais tardios
(CECCARELLI, 2015), pois permite além de reduzir o ciclo de melhoramento, avancar o
programa com um menor nimero de progénies e concentrar recursos e esforcos na avaliagdo de
progénies promissoras (SILVA, et al., 2017, BERNARDO, 2010).

Para contornar os possiveis efeitos perturbadores a selecdo que podem ser ocasionados
pelos loci em heterozigose em fases precoces do programa de melhoramento, se faz necessario
lancar mdo de metodologias que permitam alcancar boa acuricia na selecdo da avaliacdo das
progénies, além de conduzir osensaios com boa qualidade experimental. De acordo com Bauer
e Léon (2008) a selecdo efetuada contemplando as informa¢des de genitores ou de pedigree
tende a ser mais eficiente do que aquela efetuada considerando apenas a informacdo das
progénies. Para Duarte e Vencovsky (2001) e Volpato et al. (2020) desconsiderar informagdes
de parentais ou parentesco pode comprometer as estimativas dos componentes de varidncia, as
predicdes dos valores genéticos e por consequéncia, o ranqueamento das progénies.

Sendo assim, Resende (2015) propds o uso de um indice de selecio que considera as
informagdes de genitores e progénies. O objetivo deste indice € proporcionar o ranqueame nto
das progé€nies de acordo com o seu mérito genético ponderado pelas suas acurdcias e pelos
méritos genéticos e acurdcias de seus genitores. Ainda ndo foram encontrados relatos da
aplicacdo deste indice em programas de melhoramento genético de soja.

Neste contexto, os objetivos deste trabalho foram: a) avaliar os efeitos do emprego da
informacdo de genitores na avaliagdo de progénies F2.4 de soja sobre a qualidade experimental;
b) avaliar os efeitos do emprego do indice de selecdo genitores + prog€nies proposto por
Resende (2015) sobre a acurdcia de selecdo de progénies frente a selecao baseada nos melhores

preditores lineares ndo viesados (BLUP — Best Linear Unbiased Prediction).
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2 MATERIAL E METODOS

2.1 Obtencao do material genético

Na safra 2015/16 foram desenvolvidas 16 populacdes via hibridacdo artificial em
esquema de dialelo parcial em casa de vegetacdo. O dialelo foi constituido por dois grupos de
genitores (cultivares comerciais), sendo o primeiro grupo composto por cinco cultivares (G1) e
o segundo por quatro cultivares (G2), conforme apresentado na tabela 1. As sementes de cada
cruzamento foram colhidas separadamente, trilhadas e posteriormente semeadas em casa de
vegetacdo durante o inverno na safra 2016/16 para multiplicacdo do nimero de sementes e
obtencdo das populagdes segregantes F». Para tanto, a casa de vegetacdo foi equipada com
lluminagdo artificial com a finalidade de proporcionar um ambiente adequado ao bom
desenvolvimento da cultura, considerando a importancia do fotoperiodo para a soja, o qual atua

como indutor de florescimento (Camara, 1998).

Tabela 1 — Populacdes obtidas por meio de cruzamentos entre dois grupos de genitores em
esquema de dialelo parcial.

Grupo 2
Grupo 1
M 9056 RR M 8221 RR P98N71 CONQUISTA

BMX Desafio RR POP4 POP10 POP19 POP30
M7739 IPRO - - POP20 POP31
P98Y30 RR POP5 POP11 POP21 POP32
M8349 IPRO - - POP22 POP33
TMG 132 RR POP6 POP12 POP23 POP34

Simultaneamente a conducdo e avaliacdo do experimento das populacdes segregantes
F> na safra 2016/17, foi realizada a selecdo individual de plantas, dando origem a progénies
F2:3. A selecdo foi realizada considerando caracteristicas de sanidade, acamamento e, sobretudo,
o ajuste do grupo de maturidade relativa (ALLIPRANDINI et. al, 2009) para as regioes de
cultivo da cultura da soja. As progénies F2:3 foram semeadas no inverno do ano de 2017, as

quais foram derivadas de plantas selecionadas individualmente na geracdo anterior. Ao atingir
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a senescéncia, ou seja, o estddio R8 (FEHR e CAVINESS, 1977), cada parcela foi colhida
individualmente em bulk, o que deu origem a um total de 218 progé€nies F2:4. Durante tal
processo, as populacdes POP22, POP23 e POP33 ndo seguiram no programa devido ao baixo
desempenho para caracteres de interesse ou disponibilidade de sementes para as geracoes

seguintes.

2.2 Conducio dos experimentos a campo e avaliacao das progénies F2:4 a campo

Para a avaliacdo da produtividade de graos das progénies na geracdo Fz.4 foram
realizados dois experimentos nas localidades de Sorriso — MT (12°03°05”S, 56°03°14”W e 470
m de altitude) e Capindpolis — MG (18°40'48"S, 49°33'58"0 e 530 m altitude). Os ensaios de
Sorriso € Capindpolis foram constituidos de 192 e 214 progénies F2:.4, respectivamente. Os
experimentos foram conduzidos em delineamento de blocos aumentados com oito blocos,
sendo que parte dos genitores envolvidos nos cruzamentos realizados para originar as
populacdes foi utilizada como testemunhas. Para cada ensaio foram utilizadas quatro
testemunhas diferentes. Cada parcela foi constituida por duas lnhas de 5 m espagadas entre si
por 0,5 m. A densidade de semeadura utilizada foi de 13 plantas por metro linear. A conduciao
do ensaio foi realizada confirme recomendacdes descritas por Sediyama et al. (2015). Apos a

colheita, a massa de graos da parcela foi corrigida para 13% de umidade.

2.3 Analises estatisticas

Nas andlises estatisticas para cada local, foi adotada a metodologia da mixima
verossimilhanca restrita/melhor predicao linear ndo viesada (REML/BLUP) conforme proposto
por Henderson (1975) e Patterson e Thompson (1971). Os dados foram analisados sob o ajuste
de dois modelos diferentes a fim de investigar as consequéncias da adicdo dos efeitos de
genitores na qualidade experimental e na acurdcia das predicdes. O modelo ajustado apenas
para o efeito de progénies como entidade genética € apresentado pela equagao 1 (Eq. 1) e serd
referido neste trabalho como “modelo reduzido”, enquanto o modelo ajustado para o os efeitos
de genitores e progénies comtempladas como entidades genéticas € apresentado na equacio 2

(Eq. 2) e serd referido neste trabalho como “modelo completo™:

vy =X +T,+S, +te; (Eq- D
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onde y; € o vetor dos dados fenotipicos de individuo, c € o vetor de efeitos fixos de testemunhas
somados a média geral; p € o vetor de efeito das prog€nies oriundas dos cruzamentos entre os
genitores dos grupos 1 e 2 (aleatério), no qual p ~N (0,1 apz); e1 € o vetor de erros (aleatério),
no qual el ~N(0,I62). As letras maitisculas (X, T e S) representam as matrizes de incidéncia

dos referidos efeitos.
yz=XC+Zgl+W92+Tp+ST+e2 (Eq. 2)

onde y2 € o vetor dos dados fenotipicos de individuo, c € o vetor de efeitos fixos de testemunhas
somados a média geral; g; é o vetor de efeitos devido a contribuicdo dos genitores do grupo 1
as progénies (aleatério), no qual g1 ~N (0,1 ngca1 ); g2€ o vetor de efeitos devido a contribui¢do
dos genitores do grupo 2 as progénies (aleatério), no qual, g2 ~N (0,1 agzz ); p € o vetor de efeito
das progénies oriundas dos cruzamentos entre os genitores dos grupos 1 e 2 (aleatério), no qual
p ~N (O, Iapz); e1 é o vetor de erros (aleatério), no qual e2 ~N(0,1c2). As letras maiiisculas
(X, Z, W, TeS) representam as matrizes de incidéncia dos referidos efeitos.

Ap6s serem obtidas as predigoes para os efeitos BLUPs das progénies e seus respectivos
genitores, foi realizado o procedimento proposto por Resende (2015) para a obtengdo dos
valores preditos do “Indice de selegdo com Genitores e Populagdes F1 ou F2 ou F3 em plantas
autdgamas”, neste trabalho referido como “Indice de selegdo genitores + progénies”. O indice
genitores + progénies considera as informacdes de genitores e progénies com o intuito de elevar

a acurdcia na selecdo das progénies. O modelo utilizado para a obten¢do do indice € descrito

abaixo:
I, = by (2292) + b, gy, (Eq. 3)
Em que:
~ 1-12,
b = —the) (Eq. 4)

2 2
1 _(réaP aisTaa Fn)

— (l_rézaPais) (Eq 5)

2 2
1 _(réaPais TaaFy )

S
N

A acuricia do indice € dada por:
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(1 —r2 )(1 —r2

_ aaPais aaFn)
rﬁal - 1_( 2 2 ) (Eq 6)

TaaPais réaFn

onde, visando a geragdo Foo: [, € o valor do indice de sele¢do para a progénie a; gg, € o valor
genotipico da progénie em questdo na geracdo filial n; g, é o valor genotipico para o genitor
do grupo 1 para a progénie em questdo; g, € o valor genotipico para o genitor do grupo 2 para

a progénie em questdo; 12

wpais © 0 quadrado damédia aritmética entre o quadrado das acurdcias

2 2

dos genitores 713 T4

) 4 > AL ~ =~
sag1 © Thag2s Thar, € 0 quadrado da acurdcia da progénie em questdo na geragao

filial n; r,,, € a acurdcia do indice de selecdo para a progénie em questdo.

Para verificar as diferencas na selecdo das progénies mais promissoras e descarte das
progénies menos promissoras pelas predicdes obtidas pelo modelo completo e pelo indice de
selecdo, foi calculado o indice de coincidéncia para 10%, 15% e 20% de intensidades de selecdo
das melhores e piores progénies em cada ensaio. Oindice de coincidéncia consistiu no resultado
da razio entre o nimero de progénies coincidentes na selecdo (ou descartadas) pelos dois
modelos e o nimero total de progénies selecionadas (ou descartadas).

Todas as andlises foram realizadas utilizando os Softwares SELEGEN REML/BLUP
(RESENDE, 2016) e R (R CORE TEAM, 2020), sendo que o script em R para o a obtencido do

indice de selecdo € apresentada no Apéndice 2.
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1 Anadlises estatisticas para o modelo reduzido

As estimativas dos parametros genéticos e fenotipicos para as progénies F2:4 avaliadas
nos ensaios de Sorriso e Capindpolis sob ajuste do modelo reduzido sdo apresentados na Tabela
2. Para ambas as localidades foi encontrado o efeito significativo da varidncia entre progénies,

o que releva a oportunidade da obter ganhos com a sele¢do entre progénies.

Tabela 2 — Estimativas de parametros genéticos e fenotipicos para produtividade de graos (kg
ha!) das progénies F2.4 para os ensaios conduzidos em Sorriso — MT e Capinpolis — MG sob
ajuste do modelo reduzido (Eq. 1).

Parimetros Estimativas
Sorriso - MT Capinopolis - MG

Gprog 449607,83 ** 867282,44 **
G’rep 65288,21 23318,47
G2 424839,06 642359,76
hprog 0,48 0,57
Taal 0,69 0,75
CVg (%) 22,78 27,39
CVe (%) 22,13 23,57
CVr (%) 1,02 1,16
Média geral 294473 3400,23

** gignificante a 1% de probabilidade pelo teste da razio da mixima verossimilhanga; c6%yr0g = varidncia entre as
progénies; 6%ep = varidncia entre as repeti¢des; 6% = varidncia do erro; h2prog =herdabilidade entre progénies; ra, =
acurdcia; CVg (%) = coeficiente de varicdo genético; CVe (%) = coeficiente de variacdo residual; CVr (%) =
&g (%)

coeficiente de variacio relativo que é calculad pela equacio: CVr (%) = e (o

T Estimativas de acurdcia obtidas pela equagdo 1, = \/h2, 5.

A herdabilidade encontrada para a sele¢cdo de progénies de soja foi de 0,48 e 0,57, para
os ensaios de Sorriso e Capinopolis, respectivamente e estdo de acordo com o relata a literatura
(VIOTTO DEL CONTE et al, 2020; VOLPATO et al, 2019; VOLPATO et al., 2018). Isto
indica que a produtividade medida das progénies sofreu menor influéncia dos efeitos ambientais
quando comparado ao ensaio de Sorriso. Tal inferéncia é corroborada pelas estimativas de
acuricia, a qual também apresentou maior magnitude para a localidade de Capinépolis (0,75)

frente ao ensaio conduzido em Sorriso (0,69), as quais sdao consideradas alta e média,
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respectivamente segundo Resende e Duarte (2007). Os autores classificam como altas as
estimativas de acuracias acima de 70%, como médias, acuracias de valores entre 30 € 70% e
como baixas, abaixo de 30%.

Os coeficientes de variacdo residual estimados para ambos 0s ensaios apresentaram
magnitudes semelhantes (22,13 e 23,57) e estdo de acordo com o que € encontra na literatura
(VIANNA et al, 2019, VOLPATO et al, 2018). Estes dados revelam uma boa qualidade
experimental, uma vez que a varidvel estudada foi a produtividade de graos e esta € governada
por uma grande quantidade de genes (caractere quantitativo), portanto, bastante passivel de ser
afetado pelos efeitos ambientais e interacdes g€nicas (PEREIRA, 2017). De acordo com
Resende e Duarte, 2007, o coeficiente de variacdo relativo (CVr) também ¢ uma medida de
qualidade experimental para avaliacbes genéticas e deve ser calculada pela razio entre o
coeficiente de variagdo genético e o coeficiente de variagdao residual. Para ambos os ensaios,
estas estimativas apresentaram magnitude maior que a unidade, o que segundo os autores revela

boa qualidade experimental.

3.2 Anadlises estatisticas para o modelo completo

As estimativas dos parametros genéticos e fenotipicos para as progénies F2:4 sob ajuste
do modelo completo para ambos os ensaios sdo apresentadas na Tabela 3. As estimativas de
varidncia entre progénies apresentaram significancia em ambos o0s ensaios, indicando a
viabilidade da selecdo entre progé€nies nos dois locais. Para o ensaio conduzido em Sorriso, ndo
houve efeito significativo da varidncia entre genitores de um mesmo grupo, mas foi encontrada
variancia  significativa para os efeitos das repeticoes o que indica a existéncia de
heterogeneidade entre os blocos (TORRES et al., 2015).

Para a localidade de Capindpolis foi revelada varidncia significativa entre os genitores
do grupo 1, mas ndo do grupo 2. Estes dados indicam que a informacdo de genitores em
Capindpolis, neste caso, os do grupo 1, podem ser considerados na escolha das progénies mais
promissoras. Isso porque os genitores com valores genéticos preditos positivos e de maior
magnitude dentro deste grupo sdo os que deram origem as progénies mais produtivas, logo
possuem uma concentracdo de alelos favordveis expressos neste local maior que os demais

genitores do mesmo grupo (CRUZ, 2005)
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Tabela 3 - Estimativas de parametros genéticos e fenotipicos para produtividade de graos (kg
ha'!) das progénies F2.4 para os ensaios conduzidos em Sorriso — MT e Capinépolis — MG sob
ajuste do modelo completo (Eq. 2).

Estimativas
Parametros
Sorriso - MT Capinépolis - MG
Gprog 446770,08 ** 747258,68 **
6%l 378797 321829,05 *
G’ 2347,44 16117,49
G’rep 66581,42 ** 22059,25
G 424129,79 643883,39
Pprog 0,47 0,43
h2g1 0,00 0,18
1 2%) 0,00 0,01
PPgeral 0,48 0,62
Taaprog 0,70 0,65
TAageral 0,70 0,79
CVg (%) 30,22 36,63
CVe (%) 22,12 23,60
CVr (%) 1,37 1,55
Média geral 2944.73 3400,23

* e ** gignificante a 5% e 1% de probabilidade pelo teste da razio da mdxima verossimilhanca; 6%prog = varincia
entre as progénies; 61 = varidncia entre os genitores do grupos 1; 6%g2 = varidncia entre os genitores do grupo 2;
O%ep = varidncia entre as repetigdes; 0% = varidncia do erro; h?yg = herdabilidade entre progénies; h%g =
herdabilidade entre os genitores do grupos 1; h%g> = herdabilidade entre os genitores do grupo 2; h2geral = h%prog +
hZ%g1 + h?%g2; raaprog = acurdcia na sele¢do de progénies; rasgeral = acurdcia geral (soma das acurdcias de progénie e

grupos de genitores); CVg (%) = coeficiente de vari¢do genético; CVe (%) = coeficiente de variagdo residual; CVr
Vg (%)

(%) = coeficiente de variacdo relativo que é calculad pela equacio: CVr (%) = Ve ()’

T Estimativas de acurdcia obtidas pela equagdo 1, = / hZrog-

A herdabilidade encontrada para as progénies no ensaio de Sorriso foi de 0,47, enquanto
as estimativas de herdabilidade para os genitores foram muito préximas de zero. Para o ensaio
de Capindpolis as herdabilidades estimadas para progénies, grupo 1 e grupo 2 de genitores
foram de 0,43, 0,18 e 0,01, respectivamente. Os valores de herdabilidade encontrados para a
avaliacdo da produtividade de graos em soja estdo de acordo com os encontrados na literatura
(VIOTTO DEL CONTE et al., 2020; Volpato et al., 2019; Volpato et al., 2018).

A acuricia para selecio de progénies e a acurdcia geral, a qual resulta da soma da

acuracia de progénies e dos grupos de genitores, foram estimadas em 0,70 para Sorriso, nao
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diferindo entre si, devido as informacdes dos genitores nao terem contribuido para apreciacao
dos efeitos genotipicos das prog€nies. Para os dados tomados em Capindpolis a acuricia para a
selecdo de progénies foi de 0,65 e a acuricia considerando todas as entidades genéticas
contempladas no modelo, foi de 0,79, o que evidencia uma vantagem em considerar as
informacdes de genitores para o processo de selecdo de progénies, sobretudo em fases iniciais
do programa. As acuricias gerais para ambos os ensaios podem ser consideradas altas de acordo
com Resende e Duarte (2007) e apontam boa qualidade experimental.

Os coeficientes de variacdo residual estimados para os ensaios conduzidos nas diferentes
localidades apresentaram magnitudes semelhantes (22,12 e 23,60) e estdo de acordo com o que
se encontra na literatura (VIANNA et al, 2019; VOLPATO et al., 2018). Os coeficientes de
variacdo relativos apontam a boa qualidade experimental para ambos 0s ensaios, pois sao
superiores a um. Tal magnitude para o CVr indica que a variacdo devido aos efeitos genéticos
€ superior a variacdo devido aos efeitos residuais, portanto existe a possibilidade de sucesso

com a selecio (VENCOSKY, 1987).

3.3 Modelo reduzido vs modelo completo

As estimativas para o coeficiente de variagdo residual entre os diferentes modelos
ajustados para cada local foram de magnitudes muito préximas, indicando que a adesdo de
informacdes de genitores para a melhora desta medida de qualidade experimental ndo foi
efetiva. No entanto, o aumento dos coeficientes de variagao relativos calculados para Sorriso
(1,02 no modelo reduzido e 1,37 no modelo completo) e Capindpolis (1,16 no modelo reduzido
e 1,55 no modelo completo) mostram a melhora da qualidade experimental para avaliagcGes
genéticas com o uso do modelo completo. Resende e Duarte (2007) argumentam que quanto
maior o CVr, melhores deverdo ser as acurdcias obtidas com o experimento, e, portanto, mais
efetiva deve ser a selecao.

Nao foram notadas melhoras nas medidas de herdabilidade de progénies (h?prog) €
acurdcia para a selecdo de progénies (raaprog) do modelo reduzido para o completo para ambas
as localidades. O fato € que para o ensaio conduzido em Capindpolis, a herdabilidade estimada
para a selecdo de progénies reduziu de 0,57 para (modelo reduzido) 0,43 do (modelo completo)
enquanto a acurdcia reduziu de 0,75 (modelo reduzido) para 0,65 (modelo completo). No
entanto, quando se adiciona informagdes de genitores no modelo, € adequado que sejam

considerados também os parametros genéticos e fenotipicos destas entidades para se avaliar a
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qualidade experimental e para realizar o processo de selecdo. Sendo assim, foram estimadas a
herdabilidade geral (h?geral) € a acurdcia geral (raageral), Somando-se as herdabilidades e acurdcias
de todas as entidades genética contempladas no modelo completo. Para o ensaio de Capindpolis,
quando sdao comparadas a herdabilidade do modelo reduzido (0,57) frente a herdabilidade geral
do modelo completo (0,62) e a acurdcia do modelo reduzido (0,75) com a acurdcia geral do
modelo completo (0,79), verificamos que houve aumento na magnitude para estas estimativas.
Tal diferenca nestas estimativas, proporciona ao melhorista ferramentas para acessar com
melhor qualidade a variabilidade genética contida entre as progé€nies, pois desassocia do erro a
porcdo da varidncia devido as variagdes genéticas e obtém predicdes mais fidedignas, portanto,
permite realizar a selecdo com maior confiabilidade (RESENDE, 2015).

Estas discussdes se aplicam apenas para o ensaio conduzido em Capindpolis, € ndo ao
ensaio de Sorriso, uma vez que ndo houve diferenca das estimativas de herdabilidade ou
acuricia entre o ajuste do modelo reduzido ou completo. Isto se deu, pois, as estimativas de
variancia para ambos os grupos de genitores em Sorriso foram de baixa magnitude e ndo
significativa, logo, ndo houve uma porcdo expressiva da varidncia fenotipica explicada pela
varidncia entre os genitores de um mesmo grupo, conforme elucidado na Figura 1. Por
consequéncia, as estimativas de herdabilidade e acurdcia para estas entidades genéticas, se

aproximaram de zero e nio contribuem para a selecao.

Figura 1 — Distribuicdo de dos valores genotipicos (BLUP) das progénies agrupados por seus
respectivos genitores do grupo 1 para as localidades de Sorriso — MT (A) e Capinépolis — MG
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3.1 Modelo completo vs Indice de selecio genitores + progénies

Ao comparar as estimativas de acurdcia de selecdo obtidas pelo ajuste do modelo
completo e aquelas obtidas pelo indice de selecdo, € possivel notar que o indice de selecdo
supera as estimativas de acurdcia do modelo completo nos quesitos acuricia minima, média e
maxima individual (acurdcia referente a selecao de determinada prog€nie) para ambos os locais
(Tabela 4). As maiores acurdcias de selecdo encontradas pela aplicacdo do indice oferecem
maior confianca ao melhorista no processo de selecao (Resende, 2015) e proporcionam maiores

ganhos genéticos (COBB etal., 2019) em relacdo aos modelos de menor acuracia.

Tabela 4 — Estimativas de acurdcia minima, média e mixima para o modelo completo e o indice
de selecdo genitores + progénies.

Estimativas de acuracia

Sorriso - MT Capinépolis - MG
Modelo completo  Indice de selecio ~ Modelo completo  Indice de selegio
Meédia 0,707 0,83 0,68 0,86
Maximo 0,71 0,84 0,83 0,91
Minimo 0,00 0,75 0,00 0,80

. . L. . ~ PEV
 Bstimativas de acurdcia obtidas pela equagdo 1y, = ’ 1- =
prog

A Tabela 5 contém os indices de coincidéncia entre as progé€nies selecionadas e
descartadas para as intensidades de selecao de 10%, 15% e 20%, as quais sdo intensidades de
selecdo comumente aplicadas nesta fase dos programas de melhoramento de autdgamas, uma
vez que apos a selecdo de progeénies, pretende-se concentrar recursos e esforcos em um menor
niimero de progénies, aumentando o volume de sementes e testando-as em um maior ndmero

de locais (COBB et al.,, 2019; SILVA, et al,, 2017, BERNARDO, 2010).

Tabela 5 — Indice de coincidéncia entre as progénies selecionadas entre as predicdes obtidas
sob ajuste do modelo completo e do indice de selecdo genitores + prog€nies para 0s ensaios
conduzidos e Sorriso — MT e Capinépolis — MG, considerando as intensidades de selecdo de
10, 15 e 20%.

Intensidades de Sorriso - MT Capinépolis - MG
selecdo Selecao Descarte Selecao Descarte
10% 89% 100% 74% 84%
15% 97% 97% 82% 85%

20% 95% 100% 86% 89%
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Para o ensaio conduzidlo em Sorriso, as coincidéncias computadas para selecdo e
descarte variaram entre 89% e 100%, o que indica que mesmo com a melhora da estimativa da
acurdcia para selecdo, ndo houve alteracdo significativa no ranqueamento das progénies, logo,
conduzir a selecdo baseado nos BLUPs das progénies ou nos valores do indice de selecao, ndo
deveria alterar significativamente a composicdo do germoplasma para a condugcdo do programa.
Para esta localidade, a coincidéncia minima encontrada entre as duas estratégias de selecdo foi
de 89% para a selecao com mtensidade de 10%, o que representa a selecdo divergente de duas
progénies em um total de 19 selecionados.

Para a localidade de Capindpolis a coincidéncia de selecdo e descarte foi tdo menor
quanto maior a intensidade de selecdo imposta sobre as prog€nies. Para a selecdo de 10% das
progénies nesta localidade, foi observada a coincidéncia de 74% entre modelo completo e indice
de selecdo, o que representa de seis progénies selecionadas erroneamente em 21 possiveis.

De modo geral, os indices de coincidéncia calculados para o ensaio conduzido em
Sorriso, mostram-se superiores aqueles calculados para o ensaio conduzido em Capindpolis.
Portanto € evidente que para o ensaio conduzido em Capindpolis, além do indice proporcionar
informacdes para uma selecdo mais acurada, a alteracdo de ranqueamento das prog€nies
promove alteracdes mais significativas na conducdo do programa, quando comparado ao ensaio
de Sorriso.

De acordo com Bernardo (2020), no melhoramento de plantas os futuros genitores que
serdo utilizados nos préximos blocos de cruzamentos sdo selecionados primeiro por seu valor
genotipico (mérito genético), os quais sdo mensurados em ensaios de avaliacdo de rendimento
para o caractere de interesse. Nestes mesmos ensaios, as progénies de melhor mérito genético
também sdo eleitas para seguirem no programa com o objetivo de gerar novas linhagens e
entregd-las ao produtor (HICKEY, 2019). Sendo assim, a selecdo precoce e acurada de
progénies de bom mérito genético - conforme proposto pelo indice genitores + progénies
utilizado neste trabalho —reduz o ciclo de melhoramento do programa que € o pardmetro mais
expressivo e mais ficil de ser manejado para aumentar o ganho genético (COBB, 2019), seja
para reduzir o tempo entre cruzamento a cruzamento ou o tempo entre o cruzamento e a adocao
da cultivar.

Estes resultados nos levam a recomendar a adocdo das fontes de variagdo de genitores
na avaliacio de progé€nies como rotina do programa de melhoramento, as quais podem ser
obtidas a partir dos dados das progénies (HALLAUER, 2011; FALCONER e MACKAY, 1996)
e sdo de facil gerenciamento, uma vez que o programa de melhoramento ji se preocupa em

preservar a informagdo de pedigree por todo o programa. Com o emprego destas informagdes
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no modelo, h4 a possibilidade de melhora na qualidade da predicdo dos valores genéticos e da
qualidade experimental, principalmente quando ha efeito significativo para as varidncias entre
os genitores. Conforme relatado em diversos trabalhos encontrados na literatura, a inclusdo de
informacdes diferentes entidades genéticas no modelo, tais como os de genitores ou populacoes,
podem causar alteragdes no ranqueamento das progénies avaliadas e nas estimativas dos
componentes de varidncia (DUARTE e VENCOVSKY, 2001; PEREIRA et al, 2017;
VOLPATO et al., 2020). Neste trabalho as informacdes de genitores podem ser interpretadas
como informa¢des de populagdes, pois ambas representariam as mesmas entidades, uma vez
que cada populacdo é formada por uma combina¢do Unica entre dois genitores. Ao agregar aos
modelos as informacdes de genitores ao invés de populacdes, possibilitou o uso do indice de

selecdo proposto por Resende (2015).

4. CONCLUSOES

A inclusio da informagdo referentes aos genitores (modelo completo) no modelo
reduzido € de ficil execucdo, conduz a melhores inferéncias sobre as progénies e oferece a
oportunidade de uma selecdo mais acurada;

As informacdes de genitores contempladas no modelo s3o mais efetivas quando ha
efeitos significativos para os grupos de genitores, mas nio prejudicam a qualidade das andlises
quando isto ndo acontece;

O indice de selecao genitores + prog€nies apresentou melhores estimativas de acurdcia

em relacdo ao modelo completo, o que deve conduzir o melhorista a maiores ganhos genéticos.
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CONCLUSOES GERAIS

O emprego do BLUPISM com valores dos efeitos genéticos das capacidades geral e
especifica de combinacdo se mostrou uma estratégia Uutll e praticivel para a selecdo de
populacdes F2 de soja;

O BLUPISM conduz a selecio de um nimero de individuos em cada populagdo muito
semelhante ao BLUPI que € considerada uma metodologia 6tima para selecdo de individuos em
populacgdes;

A inclusdo da informacdo referentes aos genitores € de ficil execucdo, conduz a
melhores inferéncias sobre as progénies e oferece a oportunidade de uma selecdo mais acurada;

O indice de selecao genitores + prog€nies apresentou melhores estimativas de acurdcia
em relacdo a selecdo de progénies baseada no BLUP obtido pelo ajuste do modelo que

contempla informacdes de progé€nies e genitores.



APENDICES

Apéndice 1
HHHH T S S T
HHHH HHHH
it Best Linear Unbiased Predictor Individual H#HiHH#
HHHH Simulated Modified - BLUPISM HHHH
it para o numero total H#itH#
it de individuos selecionados H#HiHH#
HHHH HHHH

S A S S S S S A R S i

#i#t### Preparo do arquivo de dados

### O arquivo de dados deve conter duas colunas:
## GEN_ID: Nomenclatura das populacdes ou

# familias;

## g: Valor genotipico ou valor dos efeitos
#genotipico da respectiva populagao/familia.

#Encontrar o arquivo "dataparl®
{VGpop <- read.table(file.choose(), header = T)}

ntot<-144

n_BLUPISM <- function(VGpop, ntot)

{

nini<-1
i=1
{{VGpop< -VGpop [with(VGpop, order(-VGpop$g)), ]
popml<-diag(VGpop[,2])
popm2<-diag((popm1[1,1]), (nrow(VGpop)),(nrow(VGpop)))
popml.l<-as.matrix(diag(popml))
popml.2<-rbind (popm1.1[1,],popml.1)
popm3<-diag(popml.2[-(nrow(popml.2)),])
bml<-as.matrix(diag(popmil%*%(solve(popm2))))
bmll<-as.matrix(diag(popml%*% (solve (popm3))))
bm2<-as.data.frame(bml)
bm22<-as.data.frame(bmll)
bm3<-cbind(VGpop[,-1],bm2)
bm33<-cbind (VGpop[,-1],bm22)
colnames (bm3)<-c("BLUP_pop", "BLUPISM rate")
colnames (bm33)<-c("BLUP_pop", "BLUPISM_ rate")
rownames (bm3)< -rownames (VGpop )
rownames (bm33) <-rownames (VGpop)
bm3$BLUP_pop[bm3$BLUP_pop <= @ ] <- @
bm33$BLUP_pop[bm33$BLUP_pop <=0 ] <- ©
bm3$BLUPISM_rate[bm33$BLUPISM rate <= 0 ] <- @
bm33$BLUPISM rate[bm3$BLUPISM rate <= @ ] <- @}
{bm62< -as.data. frame(bm33[, 2])
k=1
numind<-as.matrix(nini)
while (k < ntot) {
i=1
numind<-as.matrix(nini)
for (i in (1:(nrow(bm62)-1))){
numi<- ((bm62[(1+i),])*(numind[i,1]))
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numir<-as.data.frame(round(numi))
numind<-(rbind(numind,numir[1,]))
¥
k<-colSums(numind)
diff<-ntot-k
nini<-as.matrix(nini+(ceiling(0.001*diff)))
print (k)
¥
row.names(numind) <- VGpop$GEN_ID
colnames(numind) <- "N2 Ind"
BLUPISMt <- numind

BLUPISMt}
cat ("0 numero total de individuos selecionados: ", Kk,
"\n0 numero total de individuos solicitado: ", ntot,
"\nDiferenca : ", -1*diff,

"\n\n\nNumero de individuos selecionados dentro de cada\n
populacao ou familia\n\n\n")
BLUPISMt}
3

n_BLUPISM(VGpop, ntot)
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Apéndice 2

# Para a confec¢ao do indice de Seleg¢do Popula¢bes + Genitores serao necessarios 3

arquivos:

# - "datapop" - dados referentes as popula¢des/progénies;

# - "dataparl" - dados referentes aos parentais do grupo 1 (dialelo parcial ou
esquemas fatoriais) ou parentais polinizados;

# - "datapar2" - dados referentes aos parentais do grupo 2 (dialelo parcial ou

esquemas fatoriais) ou parentais polinizadores;
# Cada arquivo deve conter 3 colunas, conforme descrito abaixo:

# - "Name" - nome dado as populacbes/progénies ou parentais dos grupos 1
(polinizados) ou 2 (polinizadores);

# - "BLUP" - BLUP (valor genético) das popula¢des/progénies ou parentais dos grupos
1 (polinizados) ou 2 (polinizadores);

# - "PEV" - PEV popula¢des/progénies ou parentais dos grupos 1 (polinizados) ou 2
(polinizadores).

#Encontrar o arquivo "datapop"
{datapop <- file.choose()
source(file.choose())
datapop$Name <- as.factor(datapop$Name)}
#Encontrar o arquivo "dataparl”
{dataparl <- file.choose()
source(file.choose())
dataparli$Name <- as.factor(dataparl$Name)}
#Encontrar o arquivo "datapar2"
{datapar2 <- file.choose()
source(file.choose())
datapar2$Name <- as.factor(datapar2$Name)}
#Digite abaixo a variancia genética estimada das populag¢des/progénies
vargpop <- ??
#Digite abaixo a variancia genética estimada para o grupo 1 ou parentais polinizados
vargpl <- ??
#Digite abaixo a variancia genética estimada para o grupo 2 ou parentais
polinizadores
vargp2 <- ??
#Rode os comandos a partir desta linhas
PEV< -m1$PevU
PEVPOP< -as .matrix<-PEV$PROG$KG. HA
PEVPOP< -as .vector<-diag(PEVPOP)
VAPOP<-c(rep(vargpop,length(PEVPOP)))
acPOP<-as.data.frame(cbind((levels(data$PROG)), (c(rep(1l,length(PEVPOP))) -
(PEVPOP /VAPOP))) )
PEVMOM< -as .matrix<-PEV$IDMOM$KG .HA
PEVMOM< -as .matrix<-diag(PEVMOM)
PEVDAD< -as .matrix<-PEV$IDDAD$KG .HA
PEVDAD< -as .matrix<-diag(PEVDAD)
PEVGENITOR<-as.matrix<-c(PEVMOM,PEVDAD)
VAGENITOR< -c(rep((vargpl+vargp2)/2,length(PEVGENITOR)))
acGENITOR< -
as.data.frame(cbind(c(levels(data$ IDMOM),levels(data$IDDAD)), (c(rep(1, length (PEVGE
NITOR)))-(PEVGENITOR/VAGENITOR))))
ac<-as.data.frame(rbind(acGENITOR, acPOP))
ac$Vic-as.character(ac$vl)
ac<-ac[with(ac, order(V1i)), ]
acn<-as.matrix(ac$v2)
acn<-as.numeric(acn)
ac<-cbind(ac, acn)
ac$acn<-round(ac$acn,8)



ac<-ac[,-2]

ac[ac=="0"]<-NA
ac<-ac[complete.cases(ac),]
newc<-
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cbind((as.data.frame(data$PR0OG) ), (as.data.frame(data$IDMOM)), (as.data. frame(data$l

DDAD)))

newc<-as.matrix(newc)

newc<-newc[!duplicated(newc), ]

newc [newc==0]<-NA
newc<-data.frame (newc[ complete.cases(newc), ])

newcl1<-newc

rownames(newcl)<-newcl$data.PROG

newcl<-merge(newcl,ac,by.x = "data.IDMOM",by.y = "V1",all.x=T)
newcl<-merge(newcl, ac,by.x = "data.IDDAD",by.y = "V1",all.x=T)
newcl<-merge(newcl,ac,by.x = "data.PROG",by.y = "V1",all.x=T)
rownames(newcl)<-newcl$data.PROG

newcl<-newcl[,c(-1,-2,-3)]

colnames(newcl)<-c("data.IDMOM", "data.IDDAD", "data.PROG")
newcl[newcl==0]< -NA
newcl<-data.frame(newcl[complete.cases(newcl), ])

Fst<-

diag(c(rep(((mi$sigma$PROG)/ (m1$sigma$IDMOM+m1l$sigma$IDDAD)), (length(newcl$data.PR

0G)))))
ac2pop< -((newcl$data.PROG))

ac2mom< - ((newcl$data.IDMOM))
ac2dad< - ((newcl$data.IDDAD))
ac2par<-(ac2mom*@.5)+(ac2dad*0.5)
vg<-

(rbind(as.matrix (m1$U$PROG$KG.HA), as.matrix (m1$U$IDMOM$KG. HA) ,as .matrix(m1$U$IDDAD

$KG.HA)))

vg<-as.data.frame(cbind(rownames(vg),vg))

vg[] <- lapply(vg, gsub, pattern='PROG', replacement="")
vg[] <- lapply(vg, gsub, pattern="IDMOM', replacement='")

vg[] <- lapply(vg, gsub, pattern="IDDAD', replacement="'")
vg<-vg[with(vg, order(Vl)), ]

vgn<-as.matrix(vg[,2])

vgn< -as.numeric(vgn)

vg<-cbind(vg,vgn)

vg$vgn< -round (vg$vgn,8)

vg<-vgl[,-2]

vg[vg=="0"]<-NA

vg<-vg[complete.cases(vg), ]

rownames(vg)<-vg$vi

newc2<-newc

rownames(newc2)< -newc2$data. PROG

newc2<-merge(newc2, vg,by.x "data.IDMOM",by.y = "V1",all.x=T)
newc2<-merge(newc2,vg,by.x = "data.IDDAD",by.y = "V1",all.x=T)
newc2<-merge(newc2,vg,by.x = "data.PROG",by.y = "V1",all.x=T)
rownames(newc2)< -newc2$data.PROG

newc2<-newc2[,c(-1,-2,-3)]

colnames(newc2)<-c("data.IDMOM", "data.IDDAD", "data.PROG")
newc2<-newc2[ complete.cases(newc2),]

#newc2 tem as dimensdes corretas depois de ficar apenas POP e eliminar os pesos

vgpop<- ((as.matrix(newc2$data.PROG)))
vgpar<-

ngn

as.matrix(((as.numeric((as.vector(newc2$data.IDDAD))))+(as.numeric((as.vector(newc

2¢data. IDMOM)))))/2)
w<-acPOP
wn<-as.matrix(w[,2])
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wn<-as.numeric(wn)
w<-cbind(w,wn)
w$wn<-round(w$wn, 8)
w<-w[,-2]
wlw=="0"]<-NA
w<-w[complete.cases(w), ]
w<-w[with(w, order(V1)), ]
w<-w[,1]
ac2pop[is.na(ac2pop)] <- ©
ac2pop< -diag(ac2pop)
ac2par<-diag(ac2par)
dim(ac2pop)
dim(ac2par)
bi<- (((diag(1,(length(newcl$data.PROG)), (length(newcl$data.PROG)))) -
(ac2pop) ))%*%(solve(((diag(1, (length(newcl$data.PROG)),
(length(newcl$data.PROG))))-(ac2pop*ac2par))))
b2<- ((diag(1, (length(newcl$data.PROG) ), (length(newcl$data.PROG))))- (ac2par))%*%
(solve((diag(1l, (length(newcl$data.PROG)), (length(newcl$data.PROG)))) -
(ac2par*ac2pop)))
acIS<-diag(sqrt((diag(1, (length(newcl$data.PROG)), (length(newcl$data.PROG))))
-((((diag(1, (length(newcl¢data.PROG) ), (length(newcl$data.PROG)))) -
ac2par) %*%

((diag(1, (length(newcl$data.PROG)), (length(newcl$data.PROG))))-(ac2pop)))%*%

(solve(((diag(1, (length(newcl$data.PROG) ), (length(newcl$data.PROG)))) -
(ac2pop%*%ac2par)))))))
dim(b1)
dim(vgpar)
dim(b2)
dim(vgpop)
head (newcl)
head (newc2)
SI<-((bl%%vgpar)+(b2%%vgpop))
SI<-data.frame(SI,row.names=rownames(newcl))
Selec.Index<-cbind(SI, acIS)
colnames(Selec.Index)<-c("Selec. Index","Accuracy")
BLUPpop<-data.frame ((vgpop), row.names=rownames (newcl))
colnames(BLUPpop)<-"BLUPpop"
blupdad<-cbind(as.vector(newc2$data.IDDAD), as.vector (newcl$data.IDDAD))
blupdad<-blupdad[!duplicated(blupdad), ]
BLUPdad<-as.data.frame(blupdad[,1])
colnames(BLUPdad)<-"BLUPdad"
rownames (BLUPdad)<-blupdad[, 2]
blupmom<-cbind(as.vector(newc2$data.IDMOM), as. vector (newcl$data.IDMOM) )
blupmom<-blupmom[!duplicated(blupmom), ]
BLUPmom<-as.data.frame(blupmom[,1])
colnames(BLUPmom)<- "BLUPmom"
rownames (BLUPmom)<-blupmom[, 2]
SI<-1list(BLUPpop=BLUPpop,
BLUPdad=blupdad, BLUPmom=blupmom,
Selec.Index=Selec.Index[with(Selec.Index, order( -Selec.Index$ Selec.
Index™)), 1,
Fst=as.vector(diag(Fst)))
SI$Selec.Index



