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RESUMO

FRONZA, Rafael Tobias Lang Fronza, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, fevereiro de
2023. Selecio de familias de trigo tropical com o uso de matriz pedigree aditiva e aditiva
x aditiva. Orientador: Maicon Nardino. Coorientador: Kaio Olimpio das Gragas Dias.

O objetivo desse trabalho consiste em avaliar o uso da matriz pedigree aditiva e epistatica
(aditiva x aditiva) na selecdo de familias F»:3 de trigo tropical. O experimento foi composto por
880 progénies F»:3 de trigo tropical, formando 56 familias oriundas de populacdes conduzidas
por meio do método genealdgico provenientes de um dialelo envolvendo as cultivares BRS 254,
BRS 264 ¢ BRS 394 (EMBRAPA), CD 1303 (COODETEC) Tbio Aton, Tbio Ponteiro, Tbio
Duque e Tbio Sossego (Biotrigo Genética). Os caracteres avaliados foram: altura de plantas
(cm), comprimento de espiga (cm), nimero de graos por espiga (unidade) e graos por espigueta
(unidade), rendimento de grios (ton ha') e massa de 100 grios (gramas). Os dados foram
analisados a partir de trés modelos: Modelo 1: sem a informacdo de pedigree de familias;
Modelo 2: com a matriz de pedigree aditiva; ¢ Modelo 3 com a matriz de pedigree aditiva e
epistatica (aditiva x aditiva). Para a estimacdo da matriz de pedigree aditiva e aditiva x aditiva
foi utilizado as informagdes de genealogia das cultivares envolvidas no dialelo. Foram
estimados parametros estatisticos a fim de analisar a parametrizagdo dos valores preditos,
através do valor do Critério de informacao Akaike (AIC) e a significancia dos modelos pelo
teste da razdo de verossimilhanga (LRT). Foram estimados os componentes de variancia
genotipico (o), aditivo (a3), aditivo x aditivo (g4) e residual (¢2), respectivos para cada
modelo, e a partir deles foram estimados os pardmetros de herdabilidade no sentido restrito
(h?), acuricia (H) e o coeficiente de variagdo experimental (CVe) (%). Com os valores
genéticos preditos foram feitas as selegdes entre e dentro das familias utilizando o indice
MGIDI para cada modelo, analisando os ganhos de selecdo respectivos e o indice de
coincidéncia entre os modelos. As familias apresentaram tanto efeito aditivo quanto epistatico
para a maioria das caracteristicas avaliadas, possibilitando a sele¢ao para familias com potencial
de serem utilizadas como genitores e também para avangarem de geracdo dentro do programa

de melhoramento.

Palavras-chave: Efeito aditivo e aditivo X aditivo. Sele¢do de familias. Componentes de

variancia.



ABSTRACT

FRONZA, Rafael Tobias Lang Fronza, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, February, 2023.
Selection of tropical wheat families using additive and additive x additive pedigree matrix.
Advisor: Maicon Nardino. Co-adviser: Kaio Olimpio das Gragas Dias.

The objective of this work is to evaluate the use of the additive and epistatic pedigree matrix
(additive x additive) in the selection of F».3 families of tropical wheat. The experiment consisted
of 880 F».3 progenies of tropical wheat, forming 56 families from learned families conducted
through the genealogical method from a diallel involving the cultivars BRS 254, BRS 264 and
BRS 394 (EMBRAPA), CD 1303 (COODETEC) Tbio Aton, Tbio Ponteiro, Tbio Duque and
Tbio Sossego (Biotrigo Gentica). The evaluated characters were: plant height (cm), spike length
(cm), number of grains per spike (unit) and grains per spikelet (unit), grain yield (ton ha') and
mass of 100 grains (grams). Data were analyzed using three models: Model 1: without family
pedigree information; Model 2: computing the additive pedigree matrix; and Model 3
computing the additive and epistatic pedigree matrix (additive x additive). To estimate the
additive and additive x additive pedigree matrix was used as information on the genealogy of
the cultivars involved in the diallel. Statistical parameters were estimated in order to analyze
the parameterization of the predicted values, through the value of the Akaike Information
Criterion (AIC) and the significance of the models by the likelihood ratio test (LRT). The
genotypic (g7), additive (o), additive x additive (o,) and residual (6*) components of
variance were estimated, respectively for each model, and from them the parameters of
heritability in the strict sense (h?), accuracy (H) and the coefficient of experimental variation
(CVe) (%). With the predicted breeding values, selections were made between and within the
families using the MGIDI index for each model, analyzing the respective selection gains and
the coincidence index between the models. Families showed both additive and epistatic effects
for most of the traits evaluated, allowing the selection of families with the potential to be used

as parents and also to advance generations within the breeding program.

Keywords: Additive and additive x additive effect. Selection of families. Variance

components.
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INTRODUCAO GERAL

A cultura do trigo (Triticum aestivum L.) ¢ um dos principais cereais cultivados no
mundo, com uma producdo na safra de 2021/22 de 779 milhdes de toneladas (USDA, 2022).
Nesta mesma safra, o Brasil representou 1% da produg¢do mundial, produzido 7,7 milhdes
toneladas do grao (CONAB, 2023). Com relacao a safra 2022/23, a producao estimada foi de
9,7 milhdes de toneladas, um aumento de 27,2% em comparagdo com a safra anterior, devido
ao aumento da 4area cultivada e da produtividade das cultivares. Porém, mesmo com o aumento
na produc¢do, o Brasil importou cerca de seis milhdes de toneladas, em 2022, para suprir o
consumo interno do mercado, com a produgdo atendendo 62% da demanda interna.

Em programas de melhoramento, muitas estratégias sao utilizadas para elevar a
produtividade da cultura do trigo. Na regido do Cerrado, as principais estratégias de
melhoramento se concentram na sele¢do de gendtipos com adaptacdo a ambientes de estresse
hidrico no sistema de cultivo de sequeiro (PEREIRA et al., 2019). Além da tolerancia ao déficit
hidrico temos o estresse por altas temperaturas, que afetam, principalmente, a produtividade de
graos (NARDINO et al., 2022; PASINATO et al., 2018).

A selecdo de familias/progénies no melhoramento de plantas, tem sido realizada por
muitos melhoristas a partir da obtenc¢ao dos valores genotipicos (BLUP - Best linear unbiased
prediction), sendo que para predizer ¢ necessario estimativas fidedignas dos componentes de
variancia. Em comparagao com o método da analise de variancia (ANOVA), com o método da
maxima verossimilhan¢a residual (REML), ¢ possivel realizar a analise de dados
desbalanceados e em delineamentos nao ortogonais, por exemplo, blocos aumentados. Além
destas vantagens, os modelos mistos permitem o uso de informagdes de parentesco (pedigree),
0s quais aumentam a precisdo da estimativa dos componentes de variancia e a predi¢ao dos
valores genéticos (PIEPHO et al., 2008; RESENDE & ALVES, 2021).

Além da inclusdao dos efeitos aditivos através da matriz de parentesco, a epistasia
aditiva X aditiva também pode ser incluida nos modelos genético-estatisticos, deixando-o mais
robusto. Seu efeito pode aumentar ou diminuir as contribuigdes da variancia aditiva total,
implicando em alteragcdes na predicdo dos valores genéticos dos caracteres fenotipicos, que
determinam se a resposta da selecdo praticada tende a acelerar ou amortecer as mudangas da
variacao aditiva (MONNAHAN & KELLY, 2015).

Diante dos fatos supracitados, o objetivo desse trabalho consiste em avaliar o uso da
matriz pedigree aditiva e epistatica (aditiva x aditiva) na sele¢do de familias F2:3 de trigo.
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ARTIGO 1

Selecdo de familias de trigo com base em valores genéticos aditivos e epistaticos (aditivo x
aditivo)

Resumo

O objetivo deste trabalho foi selecionar familias e progénies F2:3 de trigo com o uso de pedigree
aditivo e aditivo x aditivo. O experimento foi composto por 880 progénies F2.3 de trigo tropical,
formando 56 familias oriundas de populagdes conduzidas por meio do método genealdgico
provenientes de um dialelo envolvendo as cultivares BRS 254, BRS 264 ¢ BRS 394
(EMBRAPA), CD 1303 (COODETEC) Tbio Aton, Tbio Ponteiro, Tbio Duque e Tbio Sossego
(Biotrigo Genética). Os caracteres avaliados foram: estatura de plantas (cm), comprimento de
espiga (cm), numero de graos por espiga (unidade) e graos por espigueta (unidade), rendimento
de grios (ton ha') e massa de 100 graos (gramas). Os dados foram analisados em trés modelos
genético-estatisticos: Modelo 1: sem a informacdo de parentesco de familias; Modelo 2:
computando a matriz de parentesco aditiva; e Modelo 3: incluindo a matriz de parentesco
aditiva e epistatica (aditiva x aditiva). Os resultados evidenciaram que a inclusdo das matrizes
aditiva e epistatica possibilitaram captar diferentes efeitos genéticos das familias de trigo,
resultando em efeitos genéticos significativos para a maioria das caracteristicas. A selecao
revelou familias com potencial de serem utilizadas como genitoras e blocos de cruzamento,
BRS 254/CD-1303, Tbio Ponteiro/BRS 394, BRS 394/Tbio Ponteiro, CD 1303/BRS 264 ¢ CD
1303/BRS 254, com valor genético superior para ser avancado de geracdo, BRS 254/Tbio Aton,
Tbio Aton/Tbio Duque, BRS 394/Tbio Aton, Tbio Sossego/ BRS 264 ¢ Tbio Duque/ Tbio Aton
e com ambas as caracteristicas, sendo a BRS 254/CD-1303, BRS 394/Tbio Ponteiro, Tbio
Sossego/BRS 264, Tbio Aton/BRS 394, BRS 394/Tbio Aton. O uso da matriz pedigree aditiva
e epistatica (aditiva x aditiva) possibilitou a selecao de familias para diferentes objetivos dentro
do programa de melhoramento, tanto para avancar de geragdo quanto para ser incluido em
blocos de cruzamento.

Palavras chave: Triticum aestivum L., pedigree, BLUP aditivo e aditivo X aditivo.
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1. INTRODUCAO

Em programas de melhoramento, muitas estratégias sao utilizadas para elevar a
produtividade da cultura do trigo, a fim de aumentar a produgdo do grao, podendo diminuir a
necessidade de importagdo. Na regido do Cerrado, as principais estratégias de melhoramento se
concentram na sele¢ao de gendtipos com adaptacao a ambientes de estresse hidrico no sistema
de cultivo de sequeiro (PEREIRA et al., 2019). Além da tolerancia ao déficit hidrico temos o
estresse por altas temperaturas, que afetam varias caracteristicas fenotipicas do trigo, entre as
principais, a produtividade de graos (NARDINO et al., 2022; PASINATO et al., 2018).

Durante as etapas de um programa de melhoramento muitas avaliagdes e analises sao
realizadas com o proposito de selecionar familias e progénies com potencial de se adaptar as
condicdes dos ambientes alvos, utilizando-se de parametros e ferramentas robustas a fim de
obter ganhos de selecdo ao longo dos ciclos de sele¢do de forma precisa e acurada.

A selecao de familias/progénies no melhoramento de plantas tem sido realizada por
muitos melhoristas a partir da obtencao dos valores genotipicos (BLUP - Best linear unbiased
prediction), sendo que para predizer ¢ necessario estimativas fidedignas dos componentes de
variancia. Neste contexto, diversos pesquisadores tém optado por fazer o uso de procedimentos
genético-estatisticos mais robustos, através da abordagem dos modelos mistos, que fornecem
parametros adicionais relevantes para a identificagdo de genotipos superiores (MAIA et al.,
2011; PIMENTEL et al., 2014).

A eficiéncia do uso de modelos mistos no melhoramento de plantas anuais tem sido
comprovada em diversas culturas como: arroz (BORGES et al., 2010), cana de agticar (LUCIUS
et al., 2014), trigo (CASAGRANDE et al., 2020; CASAGRANDE et al., 2023; NARDINO et
al., 2022), algodao (RESENDE et al., 2014), mamona (VIVAS et al., 2014) entre outros.

Dentro dos modelos mistos, os componentes de varidncia podem ser estimados a partir
da méxima verossimilhanca residual (REML) desenvolvido por Patterson e Thompson (1971),
a qual ¢ superior ao método de andlise de variancia (ANOVA) na presenca de dados
desbalanceados e em delineamentos nao ortogonais, por exemplo, blocos aumentados. Além
destas vantagens, os modelos mistos permitem o uso de informagdes de parentesco (pedigree),
0s quais aumentam a precisdo da estimativa dos componentes de variancia, parametros
genéticos e a predigdo dos valores genéticos (PIEPHO et al., 2008; RESENDE & ALVES,
2021).

O BLUP associado a matriz de parentesco (matriz A) permite a predi¢do dos efeitos
genéticos aditivos. Quanto maior a correlacdo genética de um gendtipo de interesse com
genotipos relacionados, mais informagdes podem ser obtidas, pois, o uso da matriz A prova ser
tado bem-sucedido por corrigir os padrdes de fluxo de informagdo genética de geracao em
geracdao, mesmo com desequilibrio causado a partir das selegdes (PIEPHO et al., 2008).

A matriz A, dessa forma, se torna acessivel a todos os programas de melhoramento, por
ser estimada através da genealogia dos gendtipos avaliados, sendo necessario recorrer aos
ancestrais que participaram na formagao dos genitores envolvidos nos dialelos, obtendo o
coeficiente médio de parentesco entre as familias avaliadas e seus progenitores.

Na cultura do trigo, Kim ¢ Ward (1997) foram os pioneiros na utilizagdo das
informagdes de pedigree entre dois gendtipos, auxiliando na identificagcdo de grupos parentais
promissores e combinagdes a serem exploradas. Em outros estudos com a cultura, o coeficiente
de parentesco aumentou a precisao das predi¢cdes dos BLUP, pois, ao utilizarem as relagdes de
parentesco entre os gendtipos no modelo, o erro padrao dos valores preditos foi menor quando
comparado aos modelos sem estas informagdes (GIANCASPRO et al., 2019).

Segundo Crossa et al. (2006), a matriz A em avaliagdes de multi-ambientes auxilia na
predi¢do e associacao dos ambientes para a modelagem dos efeitos de linhagem e interacao dos
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gendtipos por ambientes, no momento em que nem todas as linhagens sdo avaliadas em cada
ambiente. Os autores ainda relataram que estas melhorias nas analises fazem com que a resposta
da selecao empregada seja melhorada, ainda mais nas geragdes iniciais dos programas de
melhoramento, pois, quando dois genotipos sao correlacionados geneticamente suas respostas
agrondmicas também devem ser relacionadas, pelo menos em partes.

Os modelos mistos além da decomposicao da variagdo genética em termos aditivos, ele
permite também a utilizacao dos efeitos de dominancia e epistaticos. Desta forma, conhecendo-
se a genealogia das populagdes e as familias avaliadas, podem-se construir as matrizes de
parentesco genético aditivo (A) (HENDERSON, 1976) e de dominancia (D) (COCKERHAM,
1954; HENDERSON, 1985), sendo inclusas no sistema de equagdes de modelos mistos.

Avaliar a epistasia (aditiva x aditiva) também ¢ de suma importancia, pois, provoca
efeitos nos componentes de variancia dos caracteres avaliados. Com epistasia, os efeitos
estimados dos alelos e suas contribui¢des na variancia aditiva mudam devido as altera¢des das
frequéncias dos genotipos epistaticos na populacdo, ou seja, a contribuicdo do locus depende
das frequéncias alélicas e das frequéncias do alelo de todos os outros loci segregantes.
(MONNAHAN & KELLY, 2015; WADE & GOODNIGHT, 1998).

O efeito aditivo x aditivo pode aumentar ou diminuir as contribui¢des da variancia
aditiva total, implicando na predi¢@o dos valores genéticos dos caracteres fenotipicos avaliados,
que determinam se a resposta da selecdo praticada tende a acelerar ou amortecer as mudancas
da variacao aditiva (HANSEN, 2013; MONNAHAN & KELLY, 2015).

Diante dos fatos supracitados, o objetivo desse trabalho consiste em selecionar familias
e progénies F».3 de trigo com o uso de pedigree aditivos e aditivos X aditivos.
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2. MATERIAL E METODOS

O experimento foi realizado no Campo Experimental Professor Diogo Alves de Mello,
no campus da Universidade Federal de Vigosa, em Vigosa, Minas Gerais (20°45'14" S;
42°52'55" W, a 648 m de altitude) no ano de 2021.

2.1. Obtencao das populagdes e familias

As populagdes foram geradas no més de xxxxx de 2019, provenientes de um dialelo
completo contendo oito genitores (Figura 1), BRS 254, BRS 264 ¢ BRS 394 (EMBRAPA), CD
1303 (COODETEC) Tbio Aton, Tbio Ponteiro, Tbio Duque e Tbio Sossego (Biotrigo
Genética), totalizando 56 cruzamentos. Os cruzamentos se foram realizados em casa de
vegetagao, entre os meses de abril a agosto.

Figura 1 — Esquema representativo das fases de hibridacao, selegdo de progénies e condugdo a campo
das familias de trigo.
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Em 2020 foi feito o avanco de geragao da Fi em casa de vegetacdo nos meses de
fevereiro a maio. Com as sementes obtidas com o avango de geracdo da F; as populagdes
segregantes F» foram semeadas em campo nos meses de maio/junho de 2020. Foram avaliadas
aproximadamente 90 plantas por populagdo, totalizando 5040 plantas avaliadas, sendo
selecionadas as 880 progénies (F2:3), as quais foram avaliadas neste experimento.
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2.2.  Manejo do Experimento

As familias/progénies F».3 foram semeadas no més de junho de 2021, em ambiente
irrigado sob delineamento de blocos aumentados contendo nove blocos (Figura 2), cada qual
com 105 parcelas, repetindo somente as testemunhas intercalares (BRS 254, BRS 264, BRS
394, CD 1303, Tbio Aton, Tbio Ponteiro, Tbio Duque e Tbio Sossego), com isso o experimento
foi composto por 945 parcelas.

Figura 2 — Demonstrac¢do da distribui¢ao das parcelas e blocos do experimento.
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Para a semeadura foi feito o preparo do solo a partir da gradagem e posterior demarcagao
das linhas com semeadoura, com espagamento de 0,20 m. A semeadura foi realizada de forma
manual, onde cada parcela foi formada por uma linha de um metro linear e com a densidade de
semeadura de 350 plantas/m?. O manejo de fertilidade, aplicagdo de nitrogénio em cobertura e
controle fitossanitario foi realizado de acordo com as recomendagdes de cultivo para a cultura
do trigo e o nivel de dano econdomico (KUHNEM et al., 2020).

2.3. Caracteres Avaliados

Durante o periodo vegetativo as caracteristicas avaliadas foram: altura de plantas (AL,
cm), compreendendo a medida entre a base da planta até o dpice da espiga, excluindo-se as
aristas e o comprimento de espiga (CE, cm), sendo a distancia entre a base e o apice da espiga,
sem as aristas, mensurando dez plantas aleatérias dentro de cada parcela.

No momento em que as plantas se situaram no estddio de maturacao fisiologica foi
realizada a coleta de dez espigas por parcela, a fim de avaliar o nimero de graos por espiga
(NG, unidades) e nimero de graos por espigueta (NGE, unidades).

A colheita se procedeu logo ap6s a coleta das espigas, corrigindo a umidade dos graos
para 13% e em seguida foram analisadas a massa de 100 sementes (M100, g), por meio de uma
amostra aleatoria, e com o peso total foi estimado o rendimento de grios (RG, ton ha™).
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2.4. Analises Estatisticas

As analises estatisticas foram realizadas através das seguintes etapas:

1* etapa - Estimacao e obtenc¢do das matrizes de parentesco aditiva e aditiva x aditiva;

2% etapa - Ajuste de modelos genético estatisticos;

3% etapa - Selecao de familias e progénies;

4* etapa - Indice de coincidéncia entre os modelos.

Todas as etapas foram realizadas a partir de pacotes estatisticos no sofiware R (R CORE
TEAM, 2020), utilizando a interface RStudio (RSTUDIO TEAM, 2020).

2.4.1. Obtencao das genealogias e matrizes aditiva (A) e aditiva x aditiva (AA)

As genealogias das cultivares foram buscadas na plataforma GRIS (Genetic Resources
Information System for Wheat and Triticale) disponivel no site: http://wheatpedigree.net, além
de poderem ser obtidas na plataforma Wheat Atlas disponivel no site:
http://wheatatlas.org/visualizations. Ambas plataformas sdo gerenciadas pelo Centro
Internacional de Melhoramento de Milho e Trigo (CIMMYT) e pelo Nikolai Ivanovich Vavilov
- Instituto Pan-Russo de Recursos Genéticos de Plantas (VIR) (GRIS).

A partir da genealogia (Figura 3, resumo, Anexo A, genealogia expandida), a matriz
aditiva (A) foi estimada pelo método de Henderson (1976), sendo o trigo uma espécie
alohexaploide (2n = 42 cromossomos) contendo trés genomas A, B ¢ D (AABBDD) (PUHL et
al., 2021), apresentando dois cromossomos homdlogos. A matriz foi estimada por meio do
pacote AGHmatriz (AMADEU et al., 2016), sendo utilizado o maximo de geragdes envolvidas
na formacdo das cultivares BRS 254 (24 geracdes), BRS 264 (24 geracdes) e BRS 293 (25
geracdes), CD 1303 (31 geragdes) Tbio Aton (34 geragdes), Tbio Ponteiro (33 geragdes), Tbio
Duque (37 geragdes) e Tbio Sossego (33 geracdes).
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Figura 3 - Resumo da genealogia das cultivares de trigo incluidas no dialelo completo.
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Formula de Henderson (1976):

1) Para individuos ith em que os dois genitores sdo conhecidos (p € g),
ag = ai = 05(a; + ag)parai = 1,...,t — 1
att = 1 + O,Sapq

i1) Onde somente um dos genitores ¢ conhecido (p),
a; = a; =0,5a;,parai = 1,...,t — 1

ag =1
ii1) Nenhum dos pais conhecidos,
a; = a; = Oparai = 1,...,t — 1
ag =1

A matriz epistatica (aditiva x aditiva, AA) foi estimada a partir da matriz aditiva por
meio do produto de Hadamard (A#A) (HENDERSON, 1985). As figuras de coeficiente de
parentesco aditivo e aditivo X aditivo foram feitos pelo pacote ComplexHeatmap (GU, 2022).

2.4.2. Modelos genético-estatisticos e parametros estatisticos

Os dados das caracteristicas avaliadas foram analisados a partir de trés modelos
genético-estatisticos, onde inicialmente foi determinado o efeito de bloco, como fixo ou
aleatdrio, foi utilizado o critério de AIC proposto por Verbyla, (2019). Para isso foi ajustado
dois modelos, um usando o bloco como efeito fixo e o outro como efeito aleatério. O modelo
com o menor AIC foi utilizado para as analises seguintes.
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Modelo 1:
yl-j=,u+Q,-+bj+el-j

Onde, y;; € o valor fenotipico de cada parcela; p € a constante; G; € o efeito aleatorio de progénie com G
~N(0, I 0;); b; € o efeito fixo de bloco; e ¢;; € o efeito residual e ~N(0, I 02). 1 ¢ a matriz identidade;

Modelo 2:
yij =,u+Q1i+bj+eij

Onde, y;; € o valor fenotipico de cada parcela; p € a constante; G, € o efeito aleatorio de progénie com
G ~N(0, Ac?); ); b; € o efeito fixo de bloco; e ¢;; € o efeito residual e ~N(0, I 02). A é a matriz de parentesco
aditiva;

Modelo 3:
yij :,Ll+£11+£21+b]+eu

Onde, y;; € o valor fenotipico de cada parcela; u € a constante; Gy, €0 efeito aleatorio de progé€nies com
G ~N(0, Ac}); in ¢ o efeito aleatorio de progénie, com G ~N(0, AAdZ,); b; ¢ o efeito de bloco; € e;; € o efeito

residual e ~N(0, I 62). AA é a matriz de parentesco aditiva x aditiva.

Os modelos foram analisados pelo pacote asreml (GILMOUR et al., 1995; KENWARD
& ROGER, 1997). Para testar a significancia dos efeitos genéticos foi feito o teste LRT
contrastando o modelo 1, com efeito genotipico, com o modelo 1 reduzindo, retirando o efeito
genotipico e, também, o contraste do modelo 2, com a inclusdo da matriz pedigree aditiva, com
o modelo 3, contendo a matriz pedigree aditiva e aditiva x aditiva.

A partir dos modelos foram estimados os componentes de variancia associados,
coeficiente de variagdo experimental (CVe) (%), herdabilidade no sentido restrito
(h?) e acurdcia seletiva (H).

JOMR

CVe (%) = — X 100,
Xo
sendo QMR e X, respectivos a cada modelo;

2
h? :Uj/(UjA +o0;+9 /‘r);

sendo 02, 6? e 624, respectivos ao modelo 3;

2 2
0 ou gy

AN
2 2 il
(ag ouos; + r)

sendo o/ para a acurécia do modelo 1, o para a acurécia do modelo 2 e o2 respectivo para cada modelo;

H =

(O-/%A + 0}%)

H = pL
2 2
O-AA + O-A + T

sendo a2, 6 e 624, respectivos ao modelo 3;
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2.4.3. Indice de selegio

Para a selecdo das familias e progénies foi utilizado os valores genéticos preditos pelos
trés modelos, submetendo ao indice de selecio MGIDI (OLIVOTO & NARDINO, 2021), a
partir do pacote metan (OLIVOTO & LUCIO, 2020). Para estimar o indice ¢ necessario de
quatro etapas:

1* Etapa — Reescalonar as varidveis para uma escala de 0 a 100;

2* Etapa — Realizar a analise de fatores para agrupar as caracteristicas correlacionadas,
reduzindo a dimensionalidade dos dados dos dados.

3* Etapa — Defini¢ao do ideotipo baseado em valores desejados de cada caracteristica;

4* Etapa — Calcular a distancia entre cada genotipo ao idedtipo estipulado e estimar o
indice de distancia gendtipo-idedtipo multi-caracteristica (MGIDI) da seguinte forma:

f
MGIDI; = Z( g —F),
=1

sendo MGIDI; € o indice de distancia gendtipo-idedtipo multivariado para ith genotipos; Fj; € o escore
do ith genétipos no jth fator i=1, 2, ...,g;j=1, 2, ..., /), sendo g e f o numero do genotipo e fator, respectivamente,
e Fj € o escore do ideotipo.

A selecao foi realizada com o sentido de aumentar a média do rendimento de graos,
numero de graos por espiga e espigueta e massa de 100 graos e, diminuir o comprimento de
espigas. Para cada variavel foi estabelecido um peso de seleg@o, ou seja, a prioridade de cada
variavel para a selegdo, podendo variar de zero (nenhuma prioridade de selecdo) até um
(prioridade méaxima de sele¢do), sendo para rendimento de graos (0,9), nimero de graos por
espiga (0,9) e espigueta (0,7), massa de 100 graos (0,9) e comprimento de espiga (0,5), sendo
selecionado 30% das familias e dentro de cada familia 50% das progénies.

O ganho de selecao (GS) das familias foi calculado pela féormula:

(X s X o)
Xo
sendo X é a média das familias/progénies selecionadas, X, é a média de todas as familias/progénies.

GS (%) = x 100,

Para avaliar a coincidéncia de selegdo feita pelos diferentes modelos foi submetido ao
calculo de indice de coincidéncia (HAMBLIN & ZIMMERMANN, 1986), a partir do pacote
metan (OLIVOTO & LUCIO, 2020).

(4) — (C)
M) - (Y
sendo A € o nimero de gendtipos selecionado em comum aos diferentes modelos; C é o numero esperado

dos gendtipos selecionados aleatoriamente; M € o niumero de gendtipos selecionados de acordo com a pressdo de
selecdo.

IC =
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1. Matrizes de parentesco aditivo e aditivo x aditivo

A matriz de parentesco aditivo estimada (Figura 4) apresentou média de parentesco de
0,110, o maior parentesco aditivo foi de 0,750 entre as cultivares Tbio Aton e Tbio Ponteiro,
sendo as mais aparentadas, pois, a Tbio Ponteiro ¢ uma das cultivares formadoras da Tbio Aton
(Figura 2), resultando em alta relacdo aditiva entre as cultivares. J4 as cultivares menos
aparentadas sdo a Tbio Ponteiro e BRS 394, com parentesco aditivo de 0,006, onde o menor
grau de relacionamento esté associado a um ancestral em comum muito distantes na genealogia
das cultivares, visto que foram incluidas mais de 20 geragdes para estimar as matrizes.

Figura 4 - Matriz de parentesco aditivo e epistatica (aditivo x aditivo) entre as cultivares utilizadas no
dialelo completo e como testemunhas no experimento.
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Entre as cultivares da EMBRAPA, BRS 254 ¢ BRS 394, foi observado grau de
parentesco de 0,545. Isso se deve ao fato de que as cultivares possuem a EMBRAPA-22 como
ancestral comum, sendo a cultivar utilizada no cruzamento para a formagao dessas cultivares.
Ja entre as cultivares da Biotrigo Genética, em especial, Tbio Sossego e Tbio Duque, o
coeficiente de parentesco foi de 0,400, pois, em suas genealogias estd presente a cultivar
Quartzo, importante cultivar utilizada para a formagao de varias outras cultivares, como TBIO
Noble e TBIO Sintonia (Biotrigo Genética), LG Cromo ¢ LG Fortaleza (Limagrain) e ORS
1405 e ORS Madrepérola (OR Sementes) (KUHNEM et al., 2020).

A matriz de parentesco pedigree aditiva entre as cultivares ¢ bem expressivo,
demostrando a utilizagdo de ancestrais com grau de parentesco comum. Com isso, ao utilizar
as mesmas cultivares incluidas nos blocos de cruzamento do dialelo completo como
testemunhas no experimento, conseguimos captar a variacao aditiva dos genitores diretamente
ligada as progénies/familias. Da mesma forma, a matriz de parentesco epistatica captou relagdes
de similaridade entre os genitores utilizados na formagao das populagdes no dialelo.

O parentesco observado com a estimativa das matrizes pedigree aditiva e epistatica entre
genitores que sao cultivares comerciais de trigo ¢ esperado, uma que melhoristas de trigo tem
adotado a estratégia de gerar recombinantes a partir de genitores elite complementares. Assim,
ao cruzar genotipos com bom rendimento e complementares, aumentamos a probabilidade de
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alcancar genes cumulativos para as caracteristicas (Reynolds et al., 2017). Os autores ainda
destacam que com o emprego da matriz pedigree na escolha de candidatos para a recombinagao
tende a maximizar a diversidade genética entre os pais elite.

A complementariedade dos genitores para caracteres de interesse torna possivel o
desenvolvimento e obtenc¢do de populagdes e familias com desempenhos superiores em relagdo
aos pais, podendo serem usadas como linhagens elites ou mesmo gerando novas cultivares
(ARRONES et al., 2020). Assim, para que os ganhos proporcionados pela habilidade de
combinacao dos genitores seja efetiva, a fragdo do efeito aditivo provocado pelos alelos em
fixacdo se faz necessaria (FALCONER & MACKAY, 1996).

A inclusdo dos efeitos de interacdo epistatica aditiva x aditiva pode ser considerada
quando a estratégia for selecionar e avangar familias com alto valor comercial, que ¢ medido
pelo efeito genético geral, através da soma dos efeitos aditivos e aditivo x aditivo
(BURGUENO et al., 2007). Os autores relatam que os efeitos aditivos podem auxiliar na
selecdo de gendtipos para blocos de cruzamentos futuros e com o valor comercial selecionar
para o avango de geracdo e/ou recomendagdo novas cultivares.

3.2. Parametros Estatisticos

Os resultados dos parametros (Tabela 1) demonstram para a média dos caracteres
valores similares entres os genitores e as médias das familias, respectivamente, para
produtividade de graos (2,41 e 2,34), altura de plantas (87,32 e 87,97), comprimento de espigas
(10,32 e 10,40), nimero de graos (50,89 e 48,49), numero de graos por espiga (2,87 ¢ 2,79) e
peso de 100 graos (3,27 e 3,35).

A amplitude de variagdo dentro das famiias, observa-se a possibilidade de se obter
ganhos de sele¢@o para todos os caracteres que apresentaram efeito genotipico significativo no
teste de LRT, como produtividade de grios variagio de 2,15 ton ha!, comprimento de espigas
com 2,92 cm, graos por espiga 11,29 unidades, graos por espigeta 0,51 unidades e para peso de
100 graos a amplitude de 0,74 g.
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Tabela 1 - Média (fenotipica) dos genitores e das familias, amplitude da média, teste de parametrizagdo AIC dos
modelos analisados e teste de significancia LRT.

Média . . AIC LRT
Caracteres ) ) Amplitude Familias

Genitores Familias M1 M2 M3 MI/Mlr M3/M2
RG 2,41 2,34 (1,39-3,54) 951,23  1000,20 947,57 49,18** 54,64**
AL 87,32 87,97 (72,73-98,58) 5529,33  5512,79 5512,35 -9,93E-06™  2,44*
CE 10,32 10,40 (9,00-11,92) 1013,81 939,49 937,27 16,29** 4,22%%*
NG 50,89 48,49 (43,08-54,37) 4689,01 4679,72 4672,45 16,31%* 7,27%*
NGE 2,87 2,79 (2,55-3,06) -1354,97 -1357,03 -1364,92 12,56** 7,89%%*
M100 3,27 3,35 (3,01-3,75) -878,28 -883,54 -883,54 1,80%  -5,51E-07"

M1/M1r— Contraste entre os modelos com e sem efeito aleatorio de gendtipo; M3/M2 — Contraste entre os modelos
aditivo x aditivo e aditivo; **, *: Significativo a 1,0, e 5,0 %, respectivamente, pelo teste LRT; Variaveis: PG —
Produtividade de graos; AL — Altura de plantas; CE — Comprimento de espiga; NG — nimero de graos; NGE —
Numero de graos por espiga; M100 — Massa de 100 sementes.

O critério AIC indica o modelo mais eficiente para a minimizagao do quadrado médio
do erro da predi¢ao (VRIEZE, 2012), assim, o modelo mais parametrizado ¢ o de menor valor
de AIC. Com relagdo ao emprego da matriz de parentesco, para os caracteres produtividade de
graos, altura de plantas, comprimento de espiga e nimero de graos por espiga o terceiro modelo
foi o mais ajustado, a qual foram incluidos os efeitos genéticos da matriz de parentesco aditiva
e epistatica (aditiva x aditiva).

As variaveis altura de plantas, comprimento de espiga e nimero de graos por espiga
apresentaram melhor ajuste para o modelo 2, em relagdo ao modelo 1, demonstrando que os
padrdes aditivos captados pelo modelo tornam as predicdes mais ajustadas, ou seja, as
propriedades relativas aos genotipos relacionados mostraram tornar o modelo mais ajustado
(BERNARDO, 2002; NUNES et al., 2008).

Ao obter melhor ajuste do modelo com uso da matriz pedigree, consequentemente
reduzimos o quadrado médio do erro da predicio (BERNARDO, 2014; LIKHACHEV, 2017).
Portanto, ao associar as informacdes de pedigree no modelo, além de maximizar as informacdes
e conhecimentos sobre as familias, possibilita também obteng¢ao de predi¢des de forma acurada,
principalmente para caracteres de baixa herdabilidade (SLATER et al., 2014).

Por mais que o uso da matriz pedigree, permitiu a melhora da parametrizacao dos dados,
se faz necessario a analise da significancia do efeito genético incluido no modelo, ou, seja, se
foi ou ndo significativo. Para isso, foram feitos os testes de significancia de LRT, contastando-
se os modelos.

A maioria dos caracteres apresentaram diferenga estatitica para o efeito de gendtipo
exceto para a altura de plantas, que ao incluir o efeito de gendtipo no modelo ndo se obteve
diferencas significativas. Ja ao analisar o efeito epistatico, somente para massa de 100 graos
ndo se obteve efeito epistatico aditivo x aditivo significativo, indicando que o principal efeito
genético que determina o fenotipo do caracter € proveniente do efeto aditivo. Em outros estudos
foram relatados possibilidade de existéncia de interacdo aditiva para peso de grdos, com
aumentos maiores na expressao do carater (ZHANG et al., 2018).

Para todos os demais caracteres 0 modelo com a matriz aditiva e aditiva x aditiva foram
significativos. Outros estudos em trigo demonstraram que os efeitos da epistasia estdo presente
no controle genético de varios caracteres relacionados a questoes fisiologicas e de desempenho
agrondmico como altura de plantas, rendimento de biomassa, produtividade de graos e palha
(XU et al., 2013; LI et al., 2014; MARZOOGHIAN et al., 2014).

Ao analisar a significancia dos efeitos, também foram estimados os componentes de
variancia com a finalidade de analisar qual efeito promove a variabilidade genética. Para o
melhoramento o principal foco € estimar e obter os componentes de varidncia genotipicos, que
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podem ser usados na avaliagdo da variabilidade genética presente nas familias/progénies e em
todo e qualquer tipo de gendtipo estudado, revelando a possibilidade de selecdo para os
caracteres com componentes genotipicos significativos (PIMENTEL et al., 2014).

O componente de variancia genotipico para o modelo 1 (Tabela 2) revelou significancia
para os caracteres produtividade de graos, comprimento de espiga, nimero de graos por espiga
e espigueta e peso de 100 graos.

Tabela 2 - Componentes de varidncia e pardmetros genéticos e estatistico obtidos, respectivamente, para cada
modelo genético-estatistico e variavel analisada.

Modelos Componente RG AL CE NG NGE M100
Ml o; 0,90 0,00 0,19 9,92 0,01 0,01
o? 0,17 137,54 0,86 49,49 0,07 0,12
M2 o} 0,01 11,28 0,31 4,79 0,01 0,00
o? 1,01 128,72 0,82 5596 0,08 0,13
024 0,27 11,99 0,11  9.83 0,01  0,00™
M3 o} 1,58 4,09 0,21 0,00 0,00 0,004
o? 0,17 122,33 0,78 50,15 0,07 0,13
M2 B2 0,05 0,44 0,77 0,43 0,39 0,22
M3 0,84 0,14 0,51 0,00 0,00 0,22
M1 0,99 0,00 0,82 0,80 0,78 0,72
M2 H 0,23 0,66 0,88 0,66 0,62 0,47
M3 0,92 0,37 0,72 0,00 0,53 0,47
M1 16,95 13,36 9,04 14,79 943 10,38
M2 CVe (%) 41,23 12,92 895 15,73 9,97 10,80
M3 16,56 12,66 8,66 1490 9,59 10,83

" componentes de varidncia sem efeito significativo pelo teste de Qui-quadrado, os sem sinal foram significativos;

Variaveis: RG — Rendimento de grdos; AL — Altura de plantas; CE — Comprimento de espiga; NG — niimero de

graos; NGE — Numero de gréos por espiga; M100 — Massa de 100 sementes; Componentes de variancia: ng -

componente de variancia genotipico; g7, - componente de varidncia genotipico aditivo; g3,- componente de
variancia genotipico epistatico; a2 - componente de varidncia residual; Pardmetros genéticos: h? — Herdabilidade
no sentido restrito; H — acuracia; CV (%) — Coeficiente de variagdo experimental.

O componente de variancia genotipico aditivo para o modelo 2 revelou significancia
para todos os caracteres produtividade de graos, altura de planta, comprimento de espiga,
numero de graos por espiga e espigueta e peso de 100 graos.

O componente de variancia genotipico aditivo do modelo 3 revelou significancia para
os caracteres produtividade de graos, altura de plantas, comprimento de espiga e peso de 100
graos. J& o componente de varidncia genotipico epistatico foi significativo para todos os
caracteres, exceto peso de 100 graos.

A inclusdo do parentesco aditivo x aditivo causou ganhos na razao entre o0 componente
genotipico aditivo e componente residual para os caracteres altura de plantas e comprimento de
espigas, demonstrando que a interacdo otimiza a fra¢do aditiva no controle genético das
caracteristicas, visto que a epistasia interfere na contribuigdo correspondente dos principias
efeitos genéticos sobre a expressao do fendtipo (MELCHINGER et al., 2007; BARTON, 2017).

Analisando cada varidvel, o efeito aditivo ou o aditivo X aditivo predominou na
distribuicdo do efeito genotipico total, sendo a maior presenca de epistasia para altura de
plantas, nimero de graos por espiga e graos por espigueta. Segundo Mackay (2014), a interagdo
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epistatica entre os locus contribuem, principalmente, com varidncia genética aditiva,
transmitida de forma efetiva ao fenotipo do gendtipo.

A epistasia pode resultar em deferentes efeitos sobre o fenotipo observado, aumentando
média, quando as interacdes epistaticas entre os genes sdo positivas, elevando a variancia
aditiva e acelerando a resposta da sele¢do (HANSEN, 2013). Ainda segundo o autor, as
interagdes epistaticas também podem reduzir a variancia aditiva ou até mesmo gerar saldo nulo,
com interagdes com efeito positivo e negativo se anulando, e at¢ mesmo, provocar dindmicas
complexas com a possibilidade de polimorfismo e equilibrios alternativos.

O aumento da propor¢do genotipica, causada pela inclusdo do efeito epistatico,
influencia na predi¢do dos valores genéticos, melhorando a parametrizagdo dos dados para
varias caracteristicas, podendo potencializar a selecdo das familias no momento em que a
precisao da selecao ¢ melhorada (ZHAO et al., 2012).

Os parametros genéticos demonstram a qualidade dos dados, sendo fundamental para a
obtencdo de ganhos satisfatorios com a selegdo. A qualidade dos dados pode ser analisada a
partir das estimativas de herdabilidade no sentido amplo e restrito permitindo aos melhoristas
a escolha da melhor estratégia de selegao dentro do programa de melhoramento, sendo que a
herdabilidade no sentido restrito ¢ a por¢ao herdavel do fendtipo (AL-NAGGAR et al., 2021).

A herdabilidade no sentido restrito obtida nos modelos 2 e 3 apresentou variagdes para
cada carater, com amplitudes para a produtividade de graos (0,05, baixa, a 0,84, muito alta),
altura de plantas (0,14, baixa, a 0,44, moderada), comprimento de espiga (0,51, alta, a 0,77,
alta), naimero de graos por espiga (0,00, baixa, a 0,43, moderada), numero de graos por
espigueta (0,00, baixa, a 0,39, moderada) e peso de 100 graos (0,22, moderada), mesmo com
alguns caracteres possuindo baixa herdabilidade restrita,

No geral, quanto maior a herdabilidade no sentido restrito, maior é a particdo da
variacao fenotipica explicada pela variancia aditiva, ou seja, menor ¢ a influéncia do ambiente
e efeitos genéticos ndo aditivos sobre a resposta do carater, indicando a possibilidade de realizar
a sele¢do com ganhos herdaveis mesmo em geragdes iniciais (MIRABELLA et al., 2015).

A inclusdao da matriz pedigree aditiva e epistatica possibilita ganhos na acuracia seletiva
para herdabilidade de classe baixa a moderada, demonstrando a importancia de utilizar métodos
de selecao mais robustos. (RESENDE, 1997; RESENDE & ALVES, 2020).

A acurdcia seletiva indica a eficiéncia da selecdo realizada, podendo ser classificada
como baixa, moderada, alta e muito alta (RESENDE & ALVES, 2020). Para a produtividade
de graos a acuracia variou de 0,23, baixa, a 0,99, muito alta, altura de plantas (0,00, baixa, a
0,66, moderada), comprimento de espiga (0,72, alta, a 0,88, alta), nimero de graos por espiga
(0,00, baixa, a 0,80, alta), nimero de graos por espigueta (0,53, moderada, a 0,78, alta) e peso
de 100 graos (0,47, moderada a 0,72, alta), indicando boa acuracia para a maioria das variaveis.

A qualidade experimental pode ser mensurada pelo coeficiente de variacdo (CV%),
além dos parametros de herdabilidades e acuracia. Mesmo sendo resultados de familias F2:3 que
ainda possuem certo grau de heterozigose, o coeficiente de variagdo experimental (CVe)
apresentou-se proximo das faixas recomendadas (NARDINO et al., 2022b) para os caracteres,
sendo para a produtividade de grao os menores valores foram encontrados para os modelos 3 e
1, respectivamente 16,56 % e 16,95 %, altura de plantas (12,66 %, modelo 3 a 13,36 %, modelo
1), comprimento de espiga (8,66%, modelo 3 a 9,04%, modelo 1), nimero de graos por espiga
(14,79 %, modelo 1 a 15,53%, modelo 2), nimero de graos por espigueta (9,43%, modelo 1 a
9,97%, modelo 2) e peso de 100 grao (10,38%, modelo 1 a 10,83%, modelo 3).

Com a inclusdo da epistasia a estimativa do CVe reduziu ou mesmo se manteve proximo
do estimado pelo modelo com menor valor de coeficiente de variacdo. A partir do uso do efeito
aditivo e aditivo x aditivo o modelo obteve o menor valor de coeficiente de variagdo para os
caracteres produtividade de grdos, altura de plantas e comprimento de espiga. Este fato estd
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relacionado a maior captagdo das varidncias fenotipicas pelos componentes genotipicos,
reduzindo o componente de variancia residual (GONZALEZ-DIEGUEZ et al., 2021).

3.3. Selecao de Familias

A selecdo entre familias realizada pelo MGIDI (Figura 3) através dos diferentes
modelos, demonstrou alteracdes das familias selecionadas, cada qual sendo eficiente para
diferentes objetivos dentro do programa de melhoramento.

Com os valores genéticos aditivos, objetiva-se a selecdo de familias formadas por
progénies com efeitos aditivos positivos, que tendem a ter bom desempenho em cruzamentos
(BURGUENO et al., 2007). Segundo os autores, também ¢é possivel utilizar os efeitos aditivos
somados aos aditivos % aditivos, visando a selecao de familias com “valor comercial” superior,
para dar segmento no decorrer do programa de melhoramento.

As familias selecionadas pelo modelo aditivo foram a BRS 254/CD-1303, Tbio
Ponteiro/BRS 394, BRS 394/Tbio Ponteiro, CD 1303/BRS 264, CD 1303/BRS 254, BRS
264/CD 1303, Tbio Sossego/BRS 264, Tbio Aton/BRS 394, Tbio Sossego/Tbio Duque, Tbio
Duque/Tbio Sossego, BRS 394/Tbio Aton, Tbhio Aton/BRS 254, BRS 254/Tbio Aton, Tbio
Aton/BRS 264, CD 1303/Tbio Duque, BRS 264/Tbio Aton ¢ BRS 254/Tbio Ponteiro,
apresentando potencial de se obter progénies com bom desempenho em cruzamentos, com
capacidade geral de combinacdo, permitindo ao melhorista explorar ganhos de sele¢cdo de forma
eficiente em um sentido recorrente (GOWDA et al., 2012).

A identificagdo de familias com potencial recombinante pode ser de interesse no sentido
de selegdo para a recombinacdo. Porém, a selecdo pode ser feita, também, com o objetivo de
identificar familias com potencial de derivar linhagens elite.

Baseado no objetivo de selecionar familias a fim de derivar linhagens elite, a sele¢do
feita através dos efeitos aditivos mais aditivos x aditivos, identificou-se que as familias BRS
254/Tbio Aton, Tbio Aton/Tbio Duque, BRS 394/Tbio Aton, Tbio Sossego/BRS 264, Tbio
Duque/Tbio Aton, BRS 264/Tbio Aton, Tbio Aton/BRS 264, Tbio Aton/BRS 254, BRS
264/Tbio Sossego, Tbio Aton/BRS 394, BRS 394/CD 1303, BRS 394/BRS 264, Tbio
Duque/BRS 264, BRS 394/Tbio Sossego, Tbio Sossego/BRS 254, BRS 254/CD-1303 ¢ BRS
394/Tbio Ponteiro, apresentaram efeitos genéticos superiores.

Ao analisar as duas selegdes, ja citadas, € possivel identificar familias com potencial de
serem selecionadas para ambos objetivos a0 mesmo tempo, ou seja, tanto para selecionar
candidatos para a recombinagdo quanto para a formagdo de linhagens elite. Com isso, as
familias BRS 254/CD-1303, BRS 394/Tbio Ponteiro, Tbio Sossego/BRS 264, Tbio Aton/BRS
394, BRS 394/Tbio Aton, Tbio Aton/BRS 254, BRS 254/Tbio Aton, Tbio Aton/BRS 264, BRS
264/Tbio Aton foram identificadas em ambas as selegdes, possibilitando a selecdo de progénies
com potencial para ambos os objetivos do programa de melhoramento.
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Figura 5 - Indice de selegiio (MGIDI) para as familias selecionadas e nio selecionadas pelos modelos M1, M2 e M3.
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Codigo das cultivares: 1 — BRS 254, 2 — BRS — 264, 3 — BRS 394, 4 — CD-1303, 5 — Tbio Aton, 6 — Tbio Ponteiro,
7 - Tbio Duque, 8 — Tbio Sossego. Modelos: M1 — modelo 1, M2 — modelo 2, M3 — modelo 3.

A figura 4, demonstra que a selecao feita pelo modelo geral, modelo 1, conseguiu
contrastar melhor as familias selecionadas quando comparadas com a selecdo feita pelos
modelos 2 e 3, pois, a diferenca da distancia do gen6tipo-ideotipo entre a primeira e a Gltima
familia selecionada foi superior a dois, enquanto para os modelos 2 ¢ 3 a distancia ficou abaixo
de 0,5, indicando que ao incorporar as relagdes aditivas e aditivas x aditivas no modelo,
captamos as covaridncias existentes entre as familias, causando a aproximacao das familias,
principalmente, as que possuem maior parentesco (CROSSA et al., 2006).

A interacdo aditiva x aditiva auxilia na associagdo de familias, pois, ao contribuir para
a variancia aditiva, determina a correlagdo entre os gendtipos aparentados € consecutivamente
na resposta da selegao (HILL et al., 2008; CROW, 2010; HUANG & MACKAY, 2016).

As interagdes epistaticas podem influenciar na direcionalidade do efeito genético, de
forma positiva ou negativa, gerando grandes mudancas nos efeitos dos genes e na dindmica da
sele¢do, no momento em que a aditividade € a principal fonte de variancia genética ao longo
das etapas do programa de melhoramento (HANSEN, 2013). Assim, associando os valores
fenotipicos com as informacdes de pedigree, os efeitos genéticos das familias sdo captados,
fornecendo um processo de selecao preciso (SLATER et al., 2014).

A selecdo feita através dos modelos, resultou em diferentes correlacdes entre as
caracteristicas, ocorrendo alteragdes no agrupamento das varidveis (Tabela 3), respectivas de
cada modelo. O agrupamento das variaveis realizado por meio da analise de fatores evidenciou
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as mudancas com relagdo ao agrupamento ao comparar o modelo 1 com os modelos em que
foram incluidos os efeitos aditivos e epistaticos.

Tabela 3 - Sentido de selecdo, fator de contribui¢do do caractere, média original e média das familias
selecionadas (X,, X;) e ganho de selecdo obtidos para cada caractere através dos modelos estatisticos analisados.

Modelo 1 - M1
Caracteres Fator X, Xs  GS GS (%)
RG FA3 236 2,62 0,26 11,11
CE FA2 10,29 10,31 0,02 0,21
NG FAl 47,68 47,90 0,23 0,47
NGE FA1l 2,77 2,78 0,01 0,19
M100 FA2 3,36 3,37 0,01 0,30
Modelo 2 — M2
Caracteres Fator X, X, GS GS(%)
RG FAl 242 238 -0,03 -1,32
CE FA1 10,25 10,24 -0,01  -0,13
NG - 47,56 47,56 0,00 0,00
NGE - 2,77 2,77 0,00 0,00
M100 FAl 3,35 3,36 0,01 0,15
Modelo 3 — M3
Caracteres Fator X, X, GS GS(%)
RG FAl 245 2,44 -0,01 -0,57
CE FAl 10,22 10,38 0,16 1,55
NG FAl 48,12 48,70 0,59 1,22
NGE FAl 2,79 2,81 0,02 0,71
M100 FA1l 3,35 3,35 0,00 0,01

X, — Média original das familias; X, — Média das familias selecionadas; GS — Ganho de selegdo; GS (%) —
Ganho de selegdo em percentual. RG — Rendimento de griaos; CE — Comprimento de espiga; NG — nimero de
graos; NGE — Numero de graos por espiga; M100 — Massa de 100 sementes; NG e NGE para modelo 2 nao
foram inclusos por apresentar efeitos aditivos nulos.

A andlise de fatores formou trés fatores no M1, sendo o fator um formado pelas
caracteristicas numero de grdos por espiga e numero de graos por espigueta, fator dois
agrupando comprimento de espiga e massa de 100 graos e o fator trés ficando somente
rendimento de graos. Ja para M2 e M3 ndo foi possivel formar fatores, permanecendo todas as
caracteristicas em um Unico grupo, € em especial, no M2, o numero de graos por espiga e
espigueta ficaram fora do fator um, pela auséncia de correlagdo com as demais caracteristicas.

A reducgdo dimensional das varidveis em fatores torna mais simples a interpretagao e
tomada de decisao do melhorista, facilitando a selecao das caracteristicas no sentido desejado,
pois, permitem a obtencdo de pontuagdes de distdncia de gendtipo-idedtipo livres de
multicolinearidade (BERMUDEZ & PINHEIRO, 2020; OLIVOTO & NARDINO, 2021).

A selecdo demonstrou que alteragdes nos ganhos obtidos entre os modelos. Para o
rendimento de graos os ganhos de selecao variaram de -1,32 %, M2, a 11,11%, MI,
comprimento de espiga (-0,13, M2 a 1,55, modelo 3), nimero de graos por espiga (0,00%,
modelo 2 a 1,22%, modelo 3), nimero de graos por espigueta (0,00%, modelo 2 a 0,71%,
modelo 3) e peso de 100 graos (0,01%, modelo 3 a 0,30%, modelo 1).
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A selegdo realizada por meio da valores aditivos e aditivo X aditivo proporcionou
maiores ganhos para a maioria das caracteristicas, exceto para rendimento de rendimento de
graos, onde os maiores ganhos ocorreram na selegdo feita no M1.

A selegdo das progénies dentro das familias se procedeu ap6s a primeira rodada de
selecdo, ou seja, somente foram incluidas na selecdo as progénies das familias selecionadas.
Com isso, ao realizar a andlise de fatores o agrupamento das caracteristicas foi diferente em
relagdo ao ocorrido na selecao entre familias, sendo possivel estabelecer mais de um fator para
a selecao de cada modelo (Tabela 4), mantendo-se o0 mesmo ocorrido para o nimero de graos
por espiga e espigueta na selegdo feita no modelo 2.

Tabela 4 - Sentido de selecao, fator de contribui¢do do caractere, média original e das progénies selecionadas
(X,, X) e ganho de selecdo obtidos para cada caractere através dos modelos estatisticos analisados.

Modelo 1
Caracteres Fator X, X GS GS (%)
RG FA2 2,60 2,82 0,22 8,48
CE FA2 10,28 10,26 -0,03 -0,26
NG FA1 47,86 48,17 0,31 0,64
NGE FA1 2,78 2,79 0,02 0,57
M100 FA2 3,36 3,38 0,02 0,48
Modelo 2
Caracteres Fator X, X GS GS (%)
RG FA1 2,38 2,65 0,27 11,55
CE FA2 10,16 10,15 -0,01 -0,06
NG - 47,56 47,56 0,00 0,00
NGE - 2,77 2,77 0,00 0,00
M100 FA1 3,35 3,34 -0,02 -0,45
Modelo 3
Caracteres Fator X, X GS GS (%)
RG FA3 2,41 2,58 0,17 7,02
CE FA1 10,30 10,31 0,01 0,05
NG FA1 48,66 48,95 0,29 0,60
NGE FA2 2,82 2,82 0,01 0,30
M100 FA2 3,36 3,36 0,00 -0,01

X, — Média original das familias; X; — Média das familias selecionadas; GS — Ganho de sele¢iio; GS (%) —
Ganho de selecdo em percentual. RG — Rendimento de graos; CE — Comprimento de espiga; NG — numero de
graos; NGE — Numero de grios por espiga; M100 — Massa de 100 sementes.

Os resultados da selecao das progénies indicam que para a maioria das caracteristicas
obteve-se ganhos genéticos consideraveis, demostrando diversidade genética dentro das
familias, tanto para efeitos genético totais, quanto para efeitos aditivos e aditivos X aditivos.

Conforme o ocorrido na sele¢do das familias, os ganhos de sele¢do obtidos também
apresentaram diferentes amplitudes para as caracteristicas na selecdo das progénies, com
variagdes para rendimento de graos (7,02%, M3 a 11,55%, M2), comprimento de espiga (-0,26,
M1 a 0,05, M3), nimero de graos por espiga (0,00%, M2 a 0,64%, M1), numero de graos por
espigueta (0,00%, M2 a 0,57%, M1) e peso de 100 graos (-0,45%, M2 a 0,48%, M1).
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O M3, epistatico, obteve ganhos médios no sentido favoravel para a maioria das
caracteristicas, exceto para massa de 100 graos e comprimento de espiga. Com relagdo ao
rendimento de graos o M2 foi onde se obteve maiores ganhos com 11,55%, com M3 obtendo
7,02%, ambos com ganhos superiores na comparac¢ao entre a selecdo de progénies e familias.

As selegoes, referente a cada modelo, resultaram diferentes ganhos de selegdo, tanto na
selecdo das familias de trigo, quanto nas progénies, indicando que nem todas as familias ou
progénies selecionadas no M1, foram selecionadas pelo M2 e M3, ou seja, ocorreu a mudanga
de ranking em cada modelo. Com isso, ao analisar se alguma familia/progénie foi selecionada
por mais de um modelo, podemos determinar a coincidéncia de sele¢do entre os modelos.

O indice de coincidéncia expressa o quanto os modelos selecionam em comum o0s
mesmos gendtipos. Quanto maior for o indice de coincidéncia entre dos modelos de selegao,
maior serd a concordancia do numero de selecionados entre eles (PEDROZO et al., 2009).

Na selecao das familias (Tabela 5) foram obtidos indices de coincidéncia mais elevados
do que na selecdo feitas das progénies. Somente na selecdo de familias houve indices positivos,
sendo eles entre 0 M3 com o M1 e M2, indicando que o nimero de genotipos selecionado em
comum pelos modelos foi maior do que o nimero dos genotipos serem selecionados em comum
de forma aleatéria. Segundo Casagrande et al. (2022), ao comparar varios indices de selecdo na
cultura do trigo, para o indice aditivo obteve maiores coincidéncias com os indices de
ranqueamento e multiplicativo, concluindo que quanto maior a coincidéncia entre os indices
maior serd a precisao da selecao.

Tabela 5 - Indice de coincidéncia de selecio entre os diferentes métodos.

Ml M2 M3
Ml - -0,18 0,08
M2 -0,23 - 0,33
M3 -0,08 -0,06 -

Valores acima da diagonal referem-se ao indice de coincidéncia da selegdo sob as familias e abaixo da diagonal
da selecdo feita sob as progénies. Modelos: MO — modelo com os valores genéticos das variaveis referentes ao
menor valor de AIC, M1 —modelo 1, M2 — modelo 2, M3 — modelo 3.

O efeito da epistasia proporcionou grandes alteracdes nos valores genéticos preditos, e
consequentemente, na selecao das familias e progénies. Os indices de coincidéncias positivos
obtidos com o modelo aditivo x aditivo, foi com o M2 (0,33) e M1 (0,08), na selecdo de
familias, sendo negativo com as demais comparagdes. Com isso, demonstra-se a importancia
da epistasia no controle genético das caracteristicas, causando efeitos significativos.

A coincidéncia de sele¢do entre os modelos, incluindo ou ndo efeitos aditivos e
epistaticos, em estagios iniciais de programas de melhoramento tendem a ser menores do que
as estimativas de coincidéncias obtidas em selegdes praticadas em estdgios mais avangados,
com aumento de endogamia dos genétipos e intensidade de sele¢do (PEREIRA et al., 2017).
Os autores ainda enfatizam que, mesmo em estagios inicias de programas de melhoramento,
utilizar informagdes de parentesco pode aumentar os ganhos genéticos de selecao e a precisao
da obtengdo dos valores genéticos, visando aumentar a acuracia estimada (DUARTE &
VENCOVSKY, 2001; PIEPHO & MOHRING, 2006; NUNES et al., 2008).
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4, CONCLUSAO

O uso da matriz pedigree aditivo e epistatico foi significativo para o rendimento de
graos, altura de plantas, comprimento de espiga, nimero de graos e numero de graos por espiga.

O uso da matriz pedigree na selecao de familias de trigo F»:3 possibilitou a selecdo de
familias tanto para a formagdo de blocos de recombinacdo, BRS 254/CD-1303, Tbio
Ponteiro/BRS 394, BRS 394/Tbio Ponteiro, CD 1303/BRS 264 ¢ CD 1303/BRS 254, quanto
para o avango de geracao, BRS 254/Tbio Aton, Tbio Aton/Tbio Duque, BRS 394/Tbio Aton,
Tbio Sossego/ BRS 264 ¢ Tbio Duque/ Tbio Aton.

As familias BRS 254/CD-1303, BRS 394/Tbio Ponteiro, Tbio Sossego/BRS 264, Tbio
Aton/BRS 394, BRS 394/Tbio Aton tem potencial de derivar progénies para serem utilizadas

como genitoras e gerar linhagens superiores.
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ANEXO A - Genealogia expandida das cultivares testemunhas
Legenda: BRS 254 (1), BRS 264 (2), BRS 394 (3), CD 1303 (4), Tbio Aton (5), Tbio Duque
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