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RESUMO

BALESTRE, Marcio. Predicio do desempenho de hibridos de milho
utilizando modelos lineares mistos com a informacio de marcadores
moleculares. 2009. 64p. (Dissertacao - Mestrado em Genética e Melhoramento
de Plantas)-Universidade Federal de Lavras, Lavras, MG.

Nos ultimos anos, vérias metodologias tém sido empregadas no intuito
de avaliar o desempenho de hibridos de milho. O objetivo deste trabalho foi
verificar qual o potencial do melhor preditor linear nao viciado (BLUP) e das
distincias genéticas na predi¢do de hibridos de milho. Foram utilizadas noventa
progénies S, provenientes de trés populacdes oriundas de trés hibridos simples
comerciais. Utilizaram-se 30 progénies da popula¢do A (hibrido 30F45), 31 da
populacdo B (hibrido Dow 657) e 29 da populagdao C (DKB333B). Todas as 90
progénies foram genotipadas com 25 marcadores de microssatélites (SSR),
sendo 9 dessas marcas ligadas a QTL para produtividade de graos. A partir das
andlises moleculares, foram obtidas as similaridades genéticas e o parentesco,
empregando-se a distincia modificada de Roger e o coeficiente de Lynch e
Ritland, respectivamente. Com base nas similaridades genéticas, foram
selecionadas 17 linhagens que foram intercruzadas em um sistema de dialelo
parcial, com o objetivo de recuperar os cruzamentos mais € menos divergentes.
Assim, foram avaliados 60 hibridos em dois locais em l4tice triplo 8x8. Também
foram utilizados os resultados de similaridade e parentesco para a construgdo da
matriz genética aditiva e de dominéncia que, posteriormente, foram empregadas
em associacdo com o BLUP, para a predi¢do dos valores genotipicos e da CEC
dos hibridos ndo avaliados. Para isso, foram simulados cinco graus de
desbalanceamento (5, 10, 20, 30 e 40). Os valores de similaridades genéticas
também foram utilizados na predi¢dao dos hibridos, ou seja, correlacionaram-se
as DMR com a produtividade, CEC e heterose dos hibridos avaliados. Para teste
de significancia da correlagdo entre DMR com a produtividade utilizou-se um
teste empirico via simulagdo Monte Carlo. Neste estudo, foi observado que 71%
dos hibridos interpopulacionais apresentaram desempenho superior aos hibridos
genitores (30F45, Dow657 e DKB333B). Além disso, observou-se que as
distincias genéticas apresentaram média capacidade preditiva da produtividade
(0,546), da capacidade de combinacdo (0,567) e da heterose (0,661). A
simulagdo Monte Carlo apresentou-se como uma alternativa vidvel para teste de
correlacdo entre distancias genética e produtividade, principalmente por verificar

* Comité Orientador: Renzo Garcia Von Pinho-UFLA (Orientador).



se o tamanho da amostra utilizado para estudo de correlagdo é adequado. No
que se refere as predi¢des utilizando o BLUP, pode-se observar que os valores
de correlagdes entre os valores genotipicos preditos e as médias observadas
variaram de 0,55 a 0,70, dependendo do grau de desbalanceamento. Resultado
semelhante foi observado para as predi¢des da CEC, ou seja, variaram de 0,61 a
0,70. Além disso, constatou-se que o coeficiente de parentesco de Lynch e
Ritland associado ao BLUP proporcionou predi¢des mais acuradas, quando
comparado as predi¢des obtidas pela similaridade no estado, estimada pela
distincia modificada de Roger. O método (BLUP) demonstrou ser uma
alternativa vidvel na predicdo de cruzamentos ndo realizados, porém, sua
eficdcia é maior quando coeficientes de similaridade adequados sdo utilizados
para a constru¢do da matriz de parentesco.
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ABSTRACT

BALESTRE, Marcio. Prediction of maize hybrids performance by linear
mixed models with molecular markers information. 2009. 64 p. Dissertation
(Master Degree in Genetics and Plant Breeding)-Universidade Federal de
Lavras, Lavras, MG *

In the last years, several methodologies have been used to predict the
untested maize hybrids performance. Thus, the aim of this work was to ascertain
the potential of the best linear unbiased prediction (BLUP) and the genetic
distance in the prediction of maize hybrids performance. Ninety S,, progenies
from three populations of three single cross hybrids were utilized being thirty
progenies from population A (P30F45 hybrid), thirty-one from population B
(DOW657 hybrids) and twenty-nine from population C. The ninety progenies
were genotyped with twenty-five SSR markers, with nine QTL's markers linked
to grain yield. Starting from the molecular analysis, the genetic similarities and
the relationship were obtained by Roger's modified distance and the Lynch and
Ritland coefficient respectively. Based on the genetic similarities, 17 progenies
were selected and crossed in a partial diallel design, to recover the most and
least divergent crosses. Thus, sixty hybrids were evaluated in two environments
using 8x8 lattice design with three replications. The similarity and relationship
results were used to construct additive and dominance matrixes that were
utilized in association with BLUP for prediction of the untested maize hybrids.
Five unbalanced degrees were simulate (5, 10, 20, 30 and 40).The genetic
similarities values were also used for hybrids predictions, in other words, they
were correlated with yield, SCA and heterosis of the appraised hybrids. For
significance test of correlation among DMR and yield, the Monte Carlo
empirical test was applied. In this study it was observed that 71% of the
interpopulation hybrids showed superior performance in relation to the parental
hybrids (30F45, Dow657 e DKB333B). In addition, it was observed that the
genetic distances presented a medium capacity to predict yield (0.546), specific
combining ability (0.567) and heterosis (0.661).The Monte Carlo simulation
demonstrated to be a viable alternative for correlation test between genetic
distance and yield, mainly for verifying if the sample size is suitable.
Considering the BLUP predictions, it can be observed that the correlations
between the genotypic values predicted and the phenotypic means varied from
0.55 to 0.70 depending on the unbalanced degree. Similar results were observed

* Guidance Committee: Renzo Garcia Von Pinho (Major Professor).
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for the SCA predictions, which varied from 0.61 to 0.70. Besides, it was verified
that the Lynch and Ritland coefficient associated with BLUP provided more
accurate predictions when compared to the similarity in state predictions
estimated by the Roger's modified distance. Thus, it is possible to infer that
BLUP methodology demonstrated to be a viable alternative to predict the
performance of untested hybrids, however, this efficiency is larger when
appropriate similarity coefficients are used to construct the relationship matrix.
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1 INTRODUCAO

A selecdo e a avaliagdo de linhagens de milho visando a obtencdo de
hibridos € um processo rotineiro e um dos principais objetivos dos programas de
melhoramento dessa cultura. Porém, devido ao grande efeito de dominéncia
presente na produtividade de graos, o desempenho de um hibrido de milho nao
deve ser predito com base no desempenho per se da linhagem. Sendo assim, é
necessario avaliar essas linhagens em cruzamentos (Bernardo, 1994).

Baseado nesse fato, os melhoristas tém utilizado cruzamentos dialélicos
para a selecdo de linhagens promissoras. No entanto, nas fases iniciais de
selecdo nas quais a quantidade de gendtipos € expressivamente maior, a
utilizacdo de dialelos completos em linhagens parcialmente endogimicas pode
tornar-se inexeqiiivel, devido a grande quantidade de genétipos que podem ser
obtidos com a utiliza¢do de poucos genitores.

Nesse sentido, vdrias metodologias tém sido propostas para predizer o
desempenho de cruzamentos visando diminuir do nimero de genétipos a serem
avaliados. Conforme relatado por Dias et al. (2004), nos dltimos anos, varios
trabalhos t€m sido realizados com a finalidade de predizer o desempenho de
hibridos com base nas distdncias genéticas por meio do uso de marcadores
moleculares. Nesse caso, seria possivel realizar uma pré-selecio com base
apenas na divergéncia entre os gendtipos, de modo a combinar em cruzamentos
dialélicos apenas os “gendtipos promissores”.

Virios estudos tém sido realizados com o objetivo de predizer a
heterose, a capacidade de combinacdo e a produtividade com base na distancia
genética dos genitores (Melchinger, 1999; Reif et al., 2003; Balestre et al.,
2008a). No entanto, os resultados, até 0 momento, demonstram pouca eficiéncia

e repetibilidade (Dias et al., 2004).



Uma alternativa seria a utilizacdo da metodologia dos modelos lineares
mistos (BLUP) para a predicdo de cruzamentos ndo avaliados (Bernardo, 1994;
1995; Charcosset et al.,, 1998). A utilizacdo do melhor preditor linear nao
viciado (BLUP) tem sido vista como uma metodologia promissora para a
predicdo de hibridos ndo avaliados (Piepho et al., 2007). Para isso, torna-se
necessario o conhecimento da genealogia ou parentesco entre os individuos
avaliados e individuos cujo desempenho deseja-se conhecer (Bernardo, 1994).
Porém, nem sempre o melhorista dispde de tal informagao, o que poderia limitar
o emprego da técnica.

Para contornar essa limitag¢do, alguns autores t€ém sugerido a utilizagdo
da informacgdo de marcadores moleculares (similaridade alélica no estado) como
opcdo quando ndo se dispdem de dados de pedigree (Bernardo, 1994; 1995;
André, 1999; Balestre et al., 2008b). Segundo Nejavati-Javameri et al. (1997), o
emprego da similaridade no estado possui a “vantagem” de se utilizar toda a
semelhanca alélica existente entre os individuos avaliados.

No entanto, a similaridade no estado tende a superestimar o parentesco.
Com base neste fato, Bernardo (1994) propde o uso de um coeficiente de
coancestria que utiliza a informacdo da similaridade genética, no intuito de
corrigir possiveis vieses da similaridade genética no estado. Entretanto, essa
metodologia somente ¢ vdlida para dialelos parciais nos quais ndo ocorrem
cruzamentos endogdmicos, ou seja, pode ser utilizada apenas quando jd se
possui prévia informagdo a respeito de grupos heterdticos, o que limita sua
utilizacdo. Como alternativa a essa restri¢do, Lynch & Ritland (1999) propéem
um procedimento nao viesado para estimacio conjunta de parentesco por meio
de marcadores moleculares, que pode ser utilizado em dialelos completos e
parciais. Esse coeficiente tem sido o mais recomendado, pois apresenta menor
variancia de amostragem quando comparado aos demais coeficientes sugeridos

na literatura (Lynch & Ritland, 1999; Bouvet et al., 2008).



Com isso os objetivos deste trabalho foram:

a)

b)

c)

d)

verificar qual o potencial preditivo das distdncias genéticas
estimadas via marcadores de microssatélites no desempenho de
hibridos provenientes de linhagens S.,;

averiguar o potencial do uso de marcadores moleculares na predi¢ao
de valores genotipicos;

analisar a aplicabilidade do método Monte Carlo no estudo de
correlacdo entre as distancias genéticas e a produtividade;

avaliar a eficiéncia do melhor preditor linear nao-viesado (BLUP) e
a influéncia do uso da similaridade no estado e parentesco de Lynch

& Ritland (1999), nas predi¢des de hibridos ndo testados.
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CAPITULO 1

O capitulo nimero 1 serd transcrito em formato de artigo e encaminhado
para submissdo do Periédico Cientifico Genetics and Molecular Research
com o seguinte titulo:

Potencial do uso de marcadores moleculares na predicao de valores
genéticos e no desempenho de hibridos de milho

Marcio Balestre', Renzo Garcia Von Pinho?, Jodo Candido de Souza', Rogério
Lunezzo de Oliveira'.

1Depa:r‘[amento de Biologia, Universidade Federal de Lavras, Lavras, MG,
Brasil. (Fax +35 3829 1368/1341; e-mail: marciobalestre @hotmail.com

Departamento de Agricultura, Universidade Federal de Lavras. CP 3037.
Lavras. MG. Brazil.

1.1 Resumo

Os objetivos deste trabalho foram verificar qual o potencial preditivo
das distincias genéticas estimadas via marcadores de microssatélites no
desempenho de hibridos provenientes de linhagens Sy, e avaliar o potencial do
uso de marcadores moleculares na predicdo de valores genotipicos e a
aplicabilidade do método Monte Carlo no estudo de correlacio entre distancias
genéticas e produtividade. Foram utilizadas 90 progénies Sy, provenientes de
trés populagdes oriundas de trés hibridos simples comerciais. Utilizaram-se 30
progénies da populacdo A (hibrido 30F45), 31 da populagdo B (hibrido Dow
657) e 29 da populagdio C (DKB333B). Todas as 90 progénies foram



genotipadas com 25 marcadores de microssatélites (SSR), sendo 9 dessas marcas
ligadas a QTL para produtividade de grios. Os dados de similaridade genética
foram empregados na constru¢ao das matrizes genética aditiva e de dominancia
que, posteriormente, foram utilizadas para obter o BLUP dos valores de CEC e
CGC. As similaridades genéticas também foram correlacionadas com a
produtividade, CEC e heterose dos hibridos avaliados. Observou-se que as
distdncias genéticas apresentaram moderada capacidade preditiva da
produtividade (0,546), da capacidade de combinacdo (0,567) e da heterose
(0,661). A simulagdo por Monte Carlo apresentou-se como uma alternativa
vidvel para o teste de correlagdo entre distancias genética e produtividade. A
estimativa de parentesco por marcadores moleculares demonstra ser uma
metodologia promissora na predicdo de valores genéticos utilizando modelos
lineares mistos (BLUP), principalmente quando ndo se dispde de nenhuma

informacdo de pedigree.

Palavras-chave. BLUP, parentesco, dialelo, acuricia genética.

1.2 Introducgao.

A avaliacdo e a selec@o de linhagens visando a obtencdo de hibridos de
milho constituem um processo rotineiro e um dos principais objetivos em
programas de melhoramento dessa cultura. No entanto, a fase de avaliacdo pode
ser considerada a mais onerosa, pois demanda maior quantidade de recursos,
mesmo com poucas linhagens a serem testadas. Isso ocorre porque a avaliacio
do desempenho per se das linhagens nem sempre é garantia de obtencio de bons
hibridos, sendo necessdrio avaliar essas linhagens em combinagdes hibridas

(Hallauer et al., 1988; Troyer, 1994).



Os cruzamentos dialélicos podem ser utilizados para avaliacdo da
capacidade geral (CGC) e especifica de combinacdo (CEC) dessas linhagens.
Porém, com poucos gendtipos € possivel obter grande quantidade de
cruzamentos, o que torna a técnica pouco utilizada nas fases iniciais dos
programas de melhoramento.

Uma das alternativas a essa grande quantidade de genétipos nas fases
iniciais de avaliac@o seria a realizacdo de cruzamentos “top cross”. Contudo,
esse método € menos preciso na estimativa da CGC em relacdo aos dialelos
parciais (Aradjo 2000). Além disso, ndo € possivel obter as estimativas da CEC
entre as linhagens que auxiliam o melhorista na sele¢do de gendtipos superiores.

Outra alternativa seria a realizacdo de uma pré-selecdo, ou screening,
com base nas distancias genéticas em linhagens parcialmente endogdmicas com
objetivo de cruzar apenas os gendtipos promissores em cruzamentos dialélicos.
A vantagem de se realizar dialelos em linhagens parcialmente endogimicas estd
no seu potencial na obtencdo de hibridos que podem ser diretamente utilizados,
muito antes que essas linhagens estejam com alto grau de endogamia como
linhagens S¢ ou S; (Carlone & Russel, 1988; Amorim et al., 2006). Além disso,
existe alta correlag@o entre o desempenho dos individuos em geracdes precoces
e geracdes avancadas, o que viabiliza ainda mais a avaliacdo de cruzamentos
dialélicos em linhagens com moderada endogamia (Bernardo, 1991).

Segundo Falconer & Mackay (1996), pela teoria da genética
quantitativa, existe relacdo linear entre a distancia genética, na presenca de locos
com domindncia, e a heterose. Alguns estudos tém sido realizados com o
objetivo de predizer a heterose, a capacidade de combinagdo e a produtividade
com base na distincia genética dos genitores, conforme destacado por Dias et al.
(2004). Além disso, diversos tipos de germoplasma t€m sido utilizados, desde
linhagens endogdmicas e parcialmente endogimicas até hibridos simples

(Amorim et al., 2006; Guimaraes et al., 2007; Balestre et al., 2008a). No entanto,



os resultados até o momento demonstram pouca efici€ncia e repetibilidade (Dias
et al., 2004).

Virios fatores podem contribuir para essa baixa eficiéncia na predicdo
por meio das distdncias genéticas por marcadores moleculares. Dentre esses
fatores, Bernardo (1992) destaca a presenca de um pequeno efeito de
dominéncia nos locos que controlam o carater, baixa herdabilidade, marcadores
ndo ligados a QTL ou mais que 70% dessas marcas nao ligadas aos locos
quantitativos, além de grande variacdo nas frequéncias alélicas dos parentais.
Além disso, a escolha do coeficiente de distancia genética adequado aos dados e
aos objetivos do estudo pode contribuir para a magnitude da correlagdo entre a
distancia genética e a heterose (Reif et al., 2005; Balestre et al., 2008b).

No estudo de correlacdo entre distdncia genética e produtividade de
grdos, normalmente, se utilizam testes de hipéteses, como teste de ¢ de Student,
que ndo sdo robustos aos desvios de normalidade dos dados ou assimetria da
amostra. Essa assimetria dos dados pode ocorrer com as estimativas de
distncias genéticas, acarretando em violacdo das pressuposi¢des do teste e
aumentando a taxa do erro tipo I e erro tipo II, ou seja, de rejeitar uma hipdtese
verdadeira, ou de aceitar uma hipétese falsa, respectivamente. Com base nisso,
testes alternativos ao teste ¢ tém sido propostos para o estudo de correlacdo por
estatfstica ndo paramétrica. Como exemplo, pode-se citar um teste
frequentemente utilizado, denominado como o teste Z de Mantel (Mantel, 1967).
No entanto, véarios pesquisadores, em diversas 4reas, t€ém sugerido o teste
empirico de correlag@o entre varidveis via simulacdo Monte Carlo (May et al.,
2001; Fan et al., 2002).

Este trabalho foi realizado com os objetivos de verificar qual o potencial
preditivo das distincias genéticas estimadas via marcadores de microssatélites
no desempenho de hibridos provenientes de linhagens Sy, e avaliar o potencial

do uso de marcadores moleculares na predi¢do de valores genotipicos e a



aplicabilidade do método Monte Carlo no estudo de correlacdo entre distancia

genéticas e produtividade.

1.3 Material e métodos

Descricao dos materiais

Foram utilizadas 90 progénies Sy,, provenientes de trés populacdes
oriundas de trés hibridos simples comerciais. Utilizaram-se 30 progénies da
populacdo A (hibrido P30F45), 31 da populacdo B (hibrido Dow 657) e 29 da
populagdo C (hibrido DKB333B).

Todas as 90 progénies foram genotipadas com 25 marcadores de
microssatélites (SSR), sendo 9 dessas marcas ligadas & QTL para produtividade
de grdos e as demais, selecionadas de acordo com resultado de andlise
“bootstrap” para essas mesmas populacdes (Amorim et al., 2006). A extracdo de
DNA, o preparo das reacdes e as estimativas das distdncias genéticas foram
descritos no trabalho desenvolvido por Balestre et al. (2008b). Com base nos
resultados desses autores, utilizaram-se as distancias modificadas de Roger
(DMR), para a sele¢do de 17 linhagens, com o objetivo de recuperar as cinco
combinacdes mais e menos divergentes. A distdncia modificada de Roger ¢ a
expressdao mais recomendada para esse tipo de andlise (Reif et al., 2005), além
de possuir valores aceitdveis de distor¢do e estresse para essas mesmas
populagdes (Balestre et al., 2008b).

A partir das 17 linhagens selecionadas, realizou-se um dialelo parcial
(11 x 6) tendo, dentro de cada grupo, as linhagens sido alocadas de forma a

recuperar os cruzamentos entre as linhagens mais e menos divergentes.
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Delineamento experimental e correcio das médias via modelo misto

Devido a pequena quantidade de sementes, dos 66 cruzamentos
possiveis no dialelo, apenas 60 foram avaliados, juntamente com quatro
testemunhas, em dois locais no municipio de Lavras (cAmpus da Universidade
Federal de Lavras e Fazenda Vitorinha), na safra 2007/2008. Das quatro
testemunhas utilizadas, uma foi o hibrido DKB199 e as trés restantes, 0s
hibridos simples que originaram as populacdes A (P30F45), populacdo B (Dow
657) e populacdo C (DKB 333B). O delineamento experimental utilizado foi um
latice 8x8, com trés repeticdes. Cada parcela foi constituida de 2 linhas de 3m
com aplicacdo de 450 kg.ha" de NPK (8-28-16) na semeadura e 100 kg.ha" de
nitrogénio de cobertura.

O modelo linear misto, na forma matricial, utilizado para andlise dos
dados, levando em consideragdo a recupera¢do da informacdo interblocos,

seguiu a seguinte expressao:

y =Xf+Za+Z,8+06

em que y é o vetor de dados observados, f € o vetor dos efeitos fixos (médias

de repeti¢des), a € o vetor aleatdrio dos valores genotipicos, g é o vetor aleatério
dos efeitos de blocos dentro de repeti¢des, 0 € o erro aleatério e X, Z; e Z, sio

as matrizes de incidéncia relacionadas a 3, a € g respectivamente.

As médias dos tratamentos ajustadas para cada local foram estimadas
pelo procedimento BLUP, conforme Resende (2002), por meio da seguinte

expressao:
_ Ay
y=pu+alh
em que K é a média geral do experimento, d@ é o valor genotipico predito +

valor referente a recuperacdo interblocos e h* é a herdabilidade do carater

produtividade de grios.
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Segundo Resende (2002), esse estimador € equivalente as médias

corrigidas na recuperagdo interblocos via anédlise de variancia.

Analise dialélica via modelos misto

A partir dos dados corrigidos para cada local realizou-se a andlise
dialélica conjunta utilizando-se o método IV proposto por Griffing (1956). As
analises foram realizadas utilizando-se o software SAS® PROC IML System
(SAS Institute, 2000). As estimativas dos efeitos fixos e os BLUPs das
capacidades de combinagdo (CEC e CGC) foram obtidos de maneira semelhante
a apresentada por Bernardo (1995), proposta para dialelos parciais. No entanto,
neste estudo, optou-se por utilizar o modelo de dialelo completo, considerando
todos os gendtipos dentro de um mesmo grupo.

O modelo linear considerado foi dado por:

y=XB+Zg+Z,s+e

em que y é o vetor das observacdes; f € o vetor dos efeitos fixos (média geral, e

locais); g é o vetor de efeitos da capacidade geral de combinagdo; s € o vetor da
capacidade especifica de combinacéo; e é o vetor dos erros e X, Z; € Z; sdo as
matrizes de incidéncia dos efeitos f, g e s, respectivamente.

A solugdo conjunta para os efeitos fixos e aleatdrios foi obtida pelo

sistema de equacdes conforme Henderson (1984):

A1 [xx X7, Xz, Xy
g |=1Z4,X ZZ, + A1_171 27z, Z’y
§ Z,’X 2,Z, Z,Z, +Az_l72 Zyy

12



2 2

o . o L
com ¥, =—— ¥, =—,—, em que: A; € a matriz de similaridade genética

2
O-CGC O-CEC

aditiva entre as linhagens. A matriz de parentesco aditiva foi obtida, conforme
Lynch & Ritland (1999), pela seguinte expressao:

~ :pa(Sbc+de)+pb(Sac+Ssd)_4papb
o (1+S,)(p, +p,)+2p,p,

em que:
Py, € o estimador do parentesco aditivo entre o individuo X (tomado como

referéncia) com alelos a e b e o individuo Y com alelos ¢ e d no loco k;

S, igual a 1 se a e b forem idénticos e igual a 0, caso contrdrio;

S _:igual a 1 se a e ¢ forem idénticos e igual a 0, caso contrario;

ac

S ;i igual a 1 se a e d forem idénticos e igual a 0, caso contrdrio;
S,. igual a 1 se b e ¢ forem idénticos e igual a 0, caso contrario;

S,s igual a 1 se b e d forem idénticos e igual a 0, caso contrdrio;

P. € Py sdo as frequéncias dos alelos a e b ao longo das linhagens para um dado
loco k;

Considerando que as estimativas de parentescos sdo obtidas ao longo de
muitos locos, € sugerida a utilizacdo de pesos as estimativas, além da alternincia
dos individuos tomados como referéncia, ou seja, ora utiliza o individuo X como
referéncia e ora o individuo Y (Lynch & Ritland, 1999). A expressao final,
levando em consideracdo todos os locos, os pesos atribuidos a cada loco e o

parentesco estimado para cada loco, é dada por:

L L
Z WPy T Z Wyt Ty xte
A _ 1 1

? W, +W,,
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em que Wy xx) € Wryk), S30 0s pesos para o k-ésimo loco das estimativas de 7,

e W, e W, os somatorio dos pesos atribuidos a todos os locos envolvidos.

A matriz de parentesco de domindncia (A;) foi construida como
sugerido por Henderson (1984) e Van Vleck (1993).

Também foram utilizadas as distdncias de Roger para a construcdo das

matrizes A; e A, pela expressio S = 1—d, , em que d; é o valor da distancia

modificada de Roger. Com isso, foram comparadas as duas estimativas de
similaridade para verificar qual a influéncia do uso da similaridade em estado
(Distancias de Roger) e similaridade por descendéncia (LR), na acurdcia das
predicdes dos valores de CGC CEC. As estimativas de acuricia da CGC e CEC

foram obtidas por:
Tee = (1_di7/1) Feee = (1_di72)
em que d; é o i-ésimo elemento da diagonal de Z,Z, + A, 'y, e Z,’Z, + Ay,

resultante da inversa da matriz conjunta de efeitos fixos e aleatdrios.

Estudo de correlacio entre a distincia modificada de Roger com a
produtividade de graos, capacidade especifica de combinacao e heterose

Para o estudo de correlagdio de Pearson, utilizaram-se as varidveis
produtividade de espigas despalhadas (PED), CEC e heterose com a distancia
modificada de Roger (DMR). As andlises foram realizadas por meio do SAS®,
utilizando-se o PROC CORR. Utilizou-se o teste de Mantel para estudo da
significadncia das correlacdes (Manly, 1991). Os valores de heterose foram
estimados com base no desempenho dos hibridos simples que originaram as
populagdes A, B e C, conforme sugerido por Amorim et al. (2006).

Além do teste de Mantel, a significancia da correlacdo entre DMR e

PED foi testada via simulacio Monte Carlo. Para isso utilizaram-se os
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algoritmos recomendados por Fan et al. (2002). Esses autores sugerem a
constru¢do de dados moldados a partir das caracteristicas de uma amostra
qualquer, com o objetivo de verificar o quanto o coeficiente de correlagdo pode
variar quando se retiram indmeras amostras de tamanhos diferentes desse
conjunto de dados.

Basicamente, o algoritmo consiste em: a) obter os primeiros, segundos,
terceiros e quartos momentos da amostra, ou seja, a média, variancia assimetria
e curtose, b) verificar se ocorre algum grau de dependéncia entre as amostras ao
qual se deseja realizar inferéncias (correlacdo) e c) gerar dados moldados
conforme as caracteristicas da amostra (Tabela 1).

Para a construcdo de dados aleatdrios com desejada assimetria e curtose,
utilizou-se o algoritmo proposto por Fleishman (1978) e, para dados com
desejado valor de dependéncia (correlagdo), o algoritmo proposto por Kaiser &
Dickman (1962).

Foram simulados quatro tamanhos de amostras diferentes (10, 30, 60 e
100). Cada amostra foi repetida 10.000 vezes, totalizando 40.000 amostras com
2 milhdes de dados. A probabilidade de r >0 foi testada pela expressao sugerida
por May et al. (2001) e Fan et al. (2002). Além disso, foi construido um
intervalo de confianca para o valor de correlacdo entre a varidvel produgdo de
espigas despalhadas e a DMR para um tamanho de amostra 60, tamanho este

igual ao obtido neste experimento.

1.4 Resultados

Os BLUPs da produtividade de espigas despalhadas de cada hibrido e
das quatro testemunhas se encontram na Tabela 2. Pode-se verificar que trés
cruzamentos superaram a testemunha de maior produtividade (DKB 199). No

caso do hibrido interpopulacional 1BX28C, observa-se que este cruzamento foi
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superior em 1,66 tha' em produtividade de espigas despalhadas (PED) em
relacdo ao hibrido DKB199. Além disso, constatou-se que seis cruzamentos
apresentaram melhor desempenho quando comparados ao hibrido DKB333B,
que foi um dos utilizados na formacdo de uma das trés populagdes base
(populagdo C) e que apresentou o melhor desempenho em relagdo aos demais
hibridos (DOW657 e P30F45).

Verifica-se que ocorreram hibridos intrapopulacionais tdo produtivos
quanto aos hibridos interpopulacionais (Tabela 2). Contudo, as maiores
produtividades foram verificadas nos hibridos interpopulacionais, tendo esses
hibridos apresentado desempenho médio de 9,84 tha' em relagio a
produtividade média dos intrapopulacionais que foi de 8,24 t.ha™.

No que se refere a heterose, apenas 30% dos hibridos interpopulacionais
apresentaram heterose negativa, ao passo que todos os intrapopulacionais
obtiveram desempenho abaixo do hibrido simples original, refletindo em
estimativas negativas de heterose. Esse resultado demonstra que a obtengdo de
hibridos interpopulacionais a partir de progénies Si, €é extremamente vidvel,
pois 70% dos hibridos interpopulacionais superaram o desempenho médio dos
hibridos simples utilizados na formacdo da populacdo base (Tabela 2). Vale
destacar que a heterose aplicada nesse estudo ndo reflete o conceito cldssico de
heterose, pois foram utilizados como referéncia os hibridos simples comerciais
que deram origem as populacdes e ndo as linhagens So,,.

As estimativas de CEC e CGC encontram-se na Tabela 3. Pode-se
verificar que as estimativas da CGC foram extremamente baixas, ou seja,
variaram de -0,009 a 0,005, refletindo um baixo valor de variancia da CGC
(Tabela 2). Por outro lado, as estimativas da CEC variaram de 3,339 a -3,399,
convergindo para um alto valor da varidncia da capacidade especifica de

combinacio (Tabela 3).
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Na Figura 1 € possivel verificar que o modelo considerando os genétipos
em um unico grupo (dialelo completo desbalanceado) foi mais acurado que o
modelo de dialelo parcial com e sem informagdo de parentesco, ou seja, modelo
que considera os genitores separados em grupos distintos.

Quanto a acuricia utilizando os coeficientes de LR ¢ DMR, verifica-se
que a utilizacdo de similaridade no estado pode acarretar em aumento da
variancia do erro de predicdo e, consequentemente, perda da acurdcia dos
valores genéticos, quando comparada a estimadores que eliminam esse viés
(Figura 1). Além disso, € possivel constatar que, no modelo sem a informagao de
parentesco, ocorreu perda de acurdcia nos BLUPs da CGC e CEC em relagdo ao
coeficiente de LR.

Entretanto, no que se refere aos valores de acuricia utilizando a DMR,
houve vantagem apenas nos BLUPs da CGC em relagdo aos dois modelos de
dialelos parciais. Contudo, para os valores de acurdcia referentes a CEC, a DMR
proporcionou valores inferiores em comparacdo aos modelos de dialelo parcial
com e sem a informagdo de parentesco (Figura 1).

Pela Tabela 4 pode-se verificar que os doze hibridos mais divergentes,
em média, foram bastante produtivos e apresentaram, em média, estimativas
positivas de CEC e heterose, ao passo que os doze cruzamentos menos
divergentes apresentaram baixo desempenho em produtividade e valores
negativos de CEC e heterose.

No entanto, o hibrido mais divergente ndo foi o mais produtivo. Pelo
contrdrio, apresentou desempenho abaixo da média geral. O mesmo se aplica a
combinacdo hibrida menos divergente, ou seja, esse hibrido nao foi o de menor
desempenho no conjunto de hibridos avaliados (Tabela 4).

Porém, em média, os hibridos mais divergentes foram os mais
produtivos, concorrendo para valores de correlagdo de média magnitude entre a

DMR com a produtividade, CEC e a heterose (Tabela 5), valores esses, todos
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diferentes de zero pelo teste de Mantel. Entretanto, quando considerados
separadamente os hibridos intra e interpopulacionais, ndo houve correlacdo
significativa entre a DMR e as varidveis produtividade, CEC e heterose.

O coeficiente de correlagdo (r) entre a DMR e produtividade (0,546)
variou de -0,64 a 0,97, dependendo do tamanho da amostra (Figura 2). Para
amostra de tamanho 10, a probabilidade de r ser maior que zero foi de 95,7%.
Para os outros tamanhos de amostras, a probabilidade de r ser menor ou igual a
zero p(r< 0lr) foi praticamente zero, demonstrando que, independentemente do
tamanho da amostra, houve associag¢do positiva entre a DMR e a produtividade
de espigas.

Utilizando como referéncia a amostra de tamanho 60, pode-se verificar
que o valor de correlacdo entre DMR e produtividade, em 98% das amostras,
variou de 0,35 a 0,70, com média de 0,538, utilizando 600.000 dados
amostrados aleatoriamente, dentro das populacdes simuladas e moldadas
conforme os valores fenotipicos e de distdncia genética. Esse resultado
corrobora os valores de correlag@o obtidos para cada ambiente (0.402 e 0.603).

Em média, todas as amostras apresentaram valores de correlagdo bem
proximos aos valores amostrais (Figura 2), resultado este ja esperado pelo

resultado da populacdo teste (Tabela 1).

1.5 Discussoes

A utilizacdo de hibridos provenientes de linhagens parcialmente
endogimicas obtidas a partir de hibridos simples comerciais vem sendo
recomendada por vdrios pesquisadores (Souza Jr., 1992; Carvalho et al., 2003;
Amorim et al., 2006). Em todos esses trabalhos foram encontrados genétipos

com desempenho superior ao das testemunhas (hibridos progenitores). Neste
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estudo, os resultados ndo foram diferentes, ou seja, grande parte dos hibridos
interpopulacionais superou a média dos hibridos genitores (71%).

Esse resultado foi superior ao obtido por Amorim et al. (2006) com
hibridos S, para essas mesmas populacdes, que encontrou um valor de 11,65%.
Além disso, seis cruzamentos foram superiores ao DKB333B, ao passo que
Amorim et al. (2006), utilizando 163 hibridos, ndo obtiveram nenhum
cruzamento superior a esse hibrido comercial. Por outro lado, Carvalho et al.
(2003) constataram que 17% dos hibridos S,xS, foram superiores ao hibrido
DKB333B, demonstrando o grande potencial da utilizacdo desse tipo de
germoplasma para sintese de hibridos.

No que se refere aos hibridos intrapopulacionais, apesar de alguns
cruzamentos apresentarem desempenho acima da média geral, eles ndo
conseguiram superar os hibridos genitores. Uma hipétese a ser levantada para
explicar este fato é que foram avaliados apenas 33 hibridos intrapopulacionais,
colaborando para o baixo desempenho desses gendtipos, devido a maior
probabilidade de se encontrar combinacdes endogdmicas. Porém, levando em
consideragdo também o fato de que foram avaliados apenas 27 hibridos
interpopulacionais e que grande parte desses hibridos apresentou alta
performance, é razodvel afirmar que esse tipo de cruzamento deve ser prioritrio
para essas populagdes.

Deve-se destacar que, na Tabela 2, apresentaram-se os BLUPs da
produtividade e ndo as médias fenotipicas. Assim, testes de comparagdes
multiplas ndo s@o recomendados para valores genotipicos, pois o BLUP € tido
como estimador do tipo “shinkage”, que penaliza os genétipos que foram mais
influenciados pela avaliacdo genética, conduzindo a valores préximos a media
geral.

No que se refere a CEC e CGC e suas respectivas variancias, alguns

comentdrios merecem destaque. Segundo Sprague & Tatum (1942), a CGC
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reflete o comportamento médio de um genitor em um conjunto de cruzamentos.
Além disso, de acordo com Boer & Hoeschele (1993), cruzamentos
endogamicos podem influenciar as estimativas dos componentes de variancia,
fato esse que pode ser observado em dialelos completos, nos quais ocorrem
cruzamentos de individuos aparentados e ndo aparentados. Neste estudo, esse
resultado ndo foi diferente, ou seja, a estimativa do componente da variancia da
CGC que reflete a variabilidade do desempenho dos genitores nos cruzamentos
foi muito baixa e préxima de zero.

Considerando o conceito de CGC e cruzamentos endogidmicos e nio
endogamicos avaliados em conjunto em dialelos completos, observa-se, pelos
dados da Tabela 2, que as linhagens que apresentaram bom desempenho em
cruzamentos interpopulacionais (ndo endogdmicos), normalmente, apresentaram
baixa produtividade em cruzamentos intrapopulacionais (endogamicos). Esse
resultado pode ter contribuido para subestimagdo dos valores de CGC que foram
proximos a zero e, consequentemente, variancia da CGC também préxima de
zero (Tabela 3). Assim, pode-se inferir que o conjunto de hibridos avaliados
neste estudo nio foi fortemente influenciado pela CGC dos genitores nos
cruzamentos, convergindo em valores da varidncia aditiva e ndo aditiva
referentes a CGC e CEC bastantes distintos do que seria esperado para esses
componentes da varidncia na cultura do milho (Hallauer & Miranda Filho,
1981).

Outro comentdrio a ser realizado seria a razdo de ndo se utilizar o
modelo de dialelo parcial em vez do dialelo completo desbalanceado como
utilizado neste estudo para andlise dialélica. Como ji comentado no tépico
Material e métodos, os cruzamentos foram realizados em esquema 11x6, o que
levaria a utilizacdo de esquemas de dialelos parciais para avaliagdo da CGC e
CEC. No entanto, esses cruzamentos foram obtidos com o objetivo de recuperar

combinacdes mais e menos divergentes, o que acarretou na alocacdo de
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individuos aparentados fora dos grupos, ou seja, ndo necessariamente ocorreram
grupos distintos.

Quando se utiliza um esquema de dialelo parcial, parte da informacao de
parentesco € perdida na matriz A, ao passo que, quando se considera um dialelo
completo, mesmo altamente desbalanceado, essa informacdo pode ser
recuperada, acarretando em maior acuricia na predi¢do dos valores de CGC e
CEC. Esse fato fica evidente na Figura 1, em que os seis dltimos parentais,
quando alocados em um grupo distintos dos demais (11x6), obtiveram menor
acurdcia nos BLUPs da CGC em relacdo ao modelo de dialelo completo
desbalanceado e, consequentemente, menores valores de acuriacia da CEC, que
também foram influenciadas pela perda de informacao de parentesco (Figura 1).

Devido a isso, pode-se justificar a preferéncia, neste estudo, pela
utilizacdo do modelo de dialelo completo desbalanceado em vez de dialelo
parcial. Deve-se ressaltar que, na abordagem tradicional de cruzamentos
dialélicos por meio do método dos quadrados minimos ordinarios (OLS) ou até
mesmo a utilizacdo de modelos mistos sem a informacdo de parentesco, essa
recuperacdo de informacgdo ndo seria possivel, pois ndo assume a covariancia
entre os gendtipos. Com isso, é possivel inferir que, quando ndo se dispde de
qualquer informagdo de parentesco a respeito dos genétipos que estdo sendo
avaliados, a informagcdo de marcadores pode contribuir para a acurédcia de
predicdo dos valores genéticos.

No entanto, alguns autores (Bauer et al., 2006; Balestre et al., 2008c)
tém sugerido a utilizagdo da similaridade no estado para a predi¢do dos valores
genéticos utilizando a metodologia da melhor predicao linear ndo viesado
(BLUP). Porém, observando-se os valores de acuricia para as predi¢des da CEC
e CGC (Figura 1), verifica-se que o coeficiente de LR proporcionou valores de

acuricia de maior magnitude quando comparado com a DMR.
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Esse maior erro de predi¢do ocasionado pela DMR nos valores de CEC e
CGC ja era esperado devido a recuperacdo da informacdo genética que leva em
consideracdo apenas o aspecto evolutivo (similaridade no estado) dos individuos
e ndo seu parentesco. Assim, em maior ou menor peso, todos os valores de
covariancia genética sio recuperados no preditor linear (BLUP) de cada valor de
CEC e CGC, inclusive daqueles individuos que ndo partilham alelos herdados de
genitores em comum. No entanto, esse viés pode ser eliminado quando se utiliza
o coeficiente de Lynch & Ritland (1999), pois ele, apesar de utilizar dados
moleculares, leva em consideracdo a probabilidade condicional de que dois
individuos possuam alelos herdados de genitores em comum. Assim, pode-se
inferir que a utilizagdo da similaridade no estado para constru¢do da matriz A
pode acarretar em erro nas predi¢cdes dos valores genéticos.

As distancias genéticas obtidas por meio de marcadores de
microssatélites apresentaram moderada eficiéncia na pré-selecdo dos hibridos
avaliados neste estudo. Os doze hibridos mais divergentes, em média, foram
superiores em produtividade, CEC e heterose, em relagdo aos menos
divergentes, apresentando eficiéncia de sele¢do de 20% em relagdo aos maiores
valores observados de produtividade. Entretanto, o hibrido de maior
desempenho ndo foi alocado dentro do grupo de hibridos selecionados,
demonstrando que pode ocorrer perda de combinagdes promissoras quando se
utiliza a pré-selec@o por distincia genética (Tabela 4).

Os resultados obtidos de correlacdo entre DMR e produtividade (0,546)
foram praticamente idénticos aos obtidos por Amorim et al. (2006) para
progénies S, procedentes dessas mesmas populagdes (0,55). Isto permite inferir
que existe repetibilidade na associagdo entre DMR e produtividade para as
populagdes envolvidas nesse estudo. Esse valor de correlacio pode ser
considerado de média magnitude, porém, ndo permite confiabilidade de

predicdo. Isso porque, quando se realizou a separacdo entre hibridos intra e
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interpopulacionais, ndo houve associacdo entre DMR e produtividade, ou seja,
embora seja de média eficiéncia na predicdo conjunta de hibridos inter e
intrapopulacionais, a DMR proporcionou pouca eficicia preditiva em
cruzamentos intra e interpopulacionais.

Esse resultado discorda dos resultados obtidos por Reif et al. (2003),
Amorim et al. (2006) e Balestre et al. (2008c), que encontraram grandes
diferengas nos valores de correlacio quando separados grupos intra e
interpopulacionais. Porém, esses autores discordam na magnitude da associagao
encontrada entre a DMR com produtividade em hibridos intra e intergrupos.

Assim, pode-se inferir que, embora os resultados de correlacdo sejam
aparentemente satisfatérios, a DMR s6 apresentou uma eficiéncia de selecdo de
média magnitude, quando ocorreu alta variabilidade nos valores de distancia
genética e da produtividade. Quando essa variabilidade diminuiu, no caso da
separacdo de hibridos inter e intrapopulacionais, essa moderada eficiéncia
esvaeceu, o que ji era esperado pela expressdo de correlagdo de Pearson. As
mesmas inferéncias podem ser realizadas para a CEC e heterose, apesar da
correlacdo entre a DMR e heterose (0,661) apresentar maior valor quando
comparada com produgdo e CEC.

Ainda com relacdo ao valor de correlacdo entre DMR e produtividade,
podem-se utilizar os resultados da simulacdo Monte Carlo, apenas para cardter
ilustrativo, com a finalidade de demonstrar sua aplicabilidade em estudos de
correlagdo.

Focando a aten¢@o no trabalho realizado por Amorim et al. (2006), nota-
se que esses autores utilizaram apenas 24 hibridos para o estudo de correlagdo de
um conjunto de 163 hibridos avaliados e apenas metade desses hibridos (12) era
intra e a outra metade, interpopulacional. Esses autores observaram que o alto
valor de correlacdo entre DMR e produtividade sé foi obtido quando houve

separacdo entre hibridos inter e intrapopulacionais, tendo apenas os hibridos
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interpopulacionais apresentado alta correlacdo (0,84), enquanto que com 0s
intrapopulacionais obtiveram-se baixos valores de correlacdo (0,18).

Considerando que, neste estudo, foram utilizadas as mesmas populacoes
e que as progénies utilizadas nos cruzamentos sao derivadas das mesmas obtidas
por Amorim et al. (2006) e, ainda, que o coeficiente de correlacido obtido neste
estudo foi praticamente o mesmo obtido por estes autores, € possivel inferir que
eles podem ter obtido um alto valor de correlagdo entre DMR e produtividade
nos hibridos interpopulacionais (0,84) por mero acaso, devido ao tamanho da
amostra (12) retirada do conjunto de dados com valor de correlagdo de 0,55 e
tamanho igual a 24. O método de simulagdo Monte Carlo d4 respaldo para essa
inferéncia (Figura 1).

Nota-se que, mesmo quando duas populacdes apresentam correlagdo de
0,55, retirando-se inimeras amostras de tamanho 10 dessas mesmas populagdes,
a probabilidade de se observar valores de correlacdo 0,55 € praticamente a
mesma de observar 0,80 (Figura 2), ou seja, ocorre erro de amostragem na
estimativa de correlacdo.

No entanto, quando se utilizam amostras maiores (60 e 100), essa
paridade desaparece, prevalecendo o coeficiente populacional (Figura 2).
Resultado semelhante a este foi observado por Millsap (1988), em estudos de
correlacdo via simulagdo de Monte Carlo. Este autor concluiu que amostras
menores que 60 podem apresentar viés devido a erro de amostragem, o que
também observado neste estudo, no qual a amostra de tamanho 60 obteve
praticamente o mesmo resultado da amostra de tamanho 100. Além disso, os
valores de correlagdes obtidos nas andlises individuais estdo dentro do intervalo
de confianga para a amostra de tamanho 60 (0,402 e 0,603).

Assim, pelo método de estudo de correlagdo via simulagdao Monte Carlo,
¢ possivel testar a significincia do coeficiente de correlacio para dados

assimétricos (DMR), como também obter as informagdes necessdrias para
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dimensionar o tamanho da amostra para ndo correr o risco de observar valores
de correlacdes meramente por acaso, conforme enfatizado por Fan et al., (2002).

Com base nos resultados deste estudo, pode-se concluir que a utilizacio
de linhagens parcialmente endogdmicas € uma alternativa vidvel na sintese de
hibridos de alta performance e que as distdncias genéticas apresentaram
moderada capacidade preditiva da produtividade, capacidade de combinagdo e
heterose desses hibridos.

A simulacdo por Monte Carlo apresenta-se como alternativa vidvel para
se testar a correlacdo entre distdncias genética e produtividade, além de poder
ser utilizada para dimensionar o tamanho adequado de amostra em estudos de
associacao entre essas duas varidveis.

A estimativa de parentesco por marcadores moleculares por meio do
coeficiente de Lynch e Ritland demonstra ser uma metodologia promissora na
predicdo de valores genéticos em modelos lineares mistos (BLUP),

principalmente quando ndo se dispde de nenhuma informacéo de pedigree.
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3 TABELAS

TABELA 1 Momentos referentes aos dados de distdncia genética e
produtividade de 60 hibridos de milho e conjunto de dados
moldados e simulados pelo método de Monte Carlo, com base
nos dados amostrais.

Dados amostrais n média Desvio padriao Assimetria Curtose
DMR 60 0,169 0,101 -0,332 -1,098
Produg@o 60 8,962 1,529 * *
Correlacdo 0,546

Dados simulados n média Desvio padriao Assimetria Curtose
DMR 2000000 0,169 0,102 -0,345 -0,975
Producio 2000000 8,958 1,528 * *
Correlagdo 0,547

*dados com distribui¢do normal, pelo teste de Shapiro-Wilk.
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TABELA 2 BLUPS da produtividade média de espigas despalhadas (t ha™) e
heterose dos hibridos intra e interpopulacionais avaliados em dois
locais, na safra 2007-2008. Lavras, UFLA, 2009.

Genodtipo  Produtividade Heterose Genétipo Produtividade Heterose

1BX28C 12,375 2,998 19CX25C 8,713 -1,710
14CX29A 11,222 1,300 15CX7C 8,712 -1,711
30BX28C 10,813 1,436 12CX25C 8,707 -1,716
*DKB199 10,715 - 19CX23C 8,695 -1,728
30BX23C 10,690 1,313 22CX23C 8,583 -1,840
1BX7C 10,649 1,272 30BX29A 8,579 -0,296
29CX28B 10,628 1,251 12CX28C 8,560 -1,863
*DKB333B 10,423 - 15CX29A 8,545 -1,377
30BX7C 10,412 1,035 *DOW657 8,331 -
12CX28B 10,264 0,387 19CX7C 8,511 -1,912
15CX28B 10,194 0,817 12CX23C 8,467 -1,956
5CX29A 10,029 0,107 14CX23C 8,464 -1,959
27BX28C 9,942 0,565 1CX29A 8,434 -1,488
27BX23C 9,928 0,551 5CX25C 8,301 2,122
22CX29A 9,894 -0,027 5CX7C 8,238 -2,185
5CX28B 9,894 0,517 12CX7C 8,167 -2,256
14CX28B 9,879 0,502 14CX28C 8,152 2,271
19CX28B 9,745 0,368 19CX28C 8,142 -2,281
27BX7C 9,653 0,276 5CX23C 8,134 -2,289
1BX23C 9,631 0,254 1BX25C 8,091 -1,286
22CX28C 9,566 -0,857 29CX25C 8,087 -2,336
1CX28C 9,558 -0,865 22CX25C 8,084 -2,339
1BX29A 9,467 0,591 29CX23C 7,866 -2,557
5CX28C 9,424 -0,999 29CX7C 7,835 -2,588
*P30F45 9,420 - 1CX7C 7,797 -2,626
19CX29A 9,417 -0,504 14CX7C 7,741 -2,682
1CX28B 9,273 -0,104 15CX25C 7,480 -2,943
15CX23C 9,268 -1,155 14CX25C 7,407 -3,016
27BX25C 9,115 -0,262 1CX23C 7,398 -3,025
15CX28C 9,113 -1,310 1BX28B 7,310 -1,021
27BX29A 9,064 0,189 22CX17C 7,050 -3,373
1CX25C 8,761 -1,662 27BX28B 5,627 -2,704
Media 9,010

* Testemunhas

A=Populacio proveniente do hibrido simples P30F45.
B= Populag¢do proveniente do hibrido simples Dow 657.
C=Populacio proveniente do hibrido simples DKB 333B.
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TABELA 3 BLUPs da capacidade geral (CGC) e especifica de combinagao
(CEC) de 17 linhagens Sy, considerando o modelo de dialelo
completo desbalanceado. Lavras, UFLA, 2009.

23C 25C 28B 7C 28C 29A CGC

30B 1,661 - - 1,386 1,776~ -0,457 | 0,005
27B 0,905 0,098 -3,399 0,633 0,911 0,034 | -0,001
19C -0,328  -0,304 0,718 -0,508 -0,889 0,387 | -0,001

22C -0,438  -0,931 - -1,968 0,537 0,866 | -0,002
1B 0,604  -0,930 -1,721 1,625 3,339 0,432 0,004
1C -1,623 0,253 0,248 -1,219 0,530  -0,594 | -0,003
14C -0,557  -1,608 0,855 -1,277  -0877 2,194 | -0,003
29C -1,156  -0,928 1,602  -1,183 - - -0,002
5C -0,889  -0,715 0,867 -0,781 0,393 0,999 | -0,001
12C -0,553 0,306 1,240  -0,849  -0,468 - -0,004

15C 0,247 -1,535 1,169  -0,306 0,084  -0,484 | -0,002

CGC -0,003 -0,009 0,001 -0,006 0,005 0,004

Cloe 0,002

Ol 1.622
o; 1,137
h; 0741
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TABELA 4 Selecdo dos doze hibridos mais divergentes e comparacdo com 0s
doze hibridos menos divergentes, considerando os valores de
produtividade, heterose e capacidade especifica de combinagdo
(CEC). Lavras, UFLA, 2009.

Dez cruzamentos mais divergentes

Ordem Cruzamento Distincia Producao CEC heterose
1 1BX25C 0,337 8,091 -0,926 -1,286
2 27BX25C 0,313 9,115 0,110 -0,262
3 14CX28B 0,306 9,879 0,854 0,502
4 14CX29A 0,306 11,222 2,190 1,300
5 22CX29A 0,283 9,894 0,860 -0,027
6 19CX28B 0,274 9,745 0,716 0,368
7 1BX23C 0,272 9,631 0,598 0,254
8 30BX23C 0,271 10,690 1,656 1,313
9 30BX28C 0,271 10,813 1,759 1,436
10 1CX28B 0,265 9,273 0,248 -0,104
11 5CX28B 0,265 9,894 0,865 0,517
12 15CX28B 0,265 10,194 1,169 0,817
Média 0,285 9,087 0,842 0,402
Dez cruzamentos menos divergentes
Ordem Cruzamento Distancia Producio CEC heterose
1 27BX28B 0,074 5,627 -3,4059 -2,704
2 1CX28C 0,061 9,558 0,524 -0,865
3 12CX28C 0,058 8,560 -0,473 -1,863
4 19CX7C 0,030 8,511 -0,499 -1,912
5 22CX23C 0,030 8,583 -0,433 -1,840
6 22CX7C 0,030 7,050 -1,958 -3,373
7 1CX7C 0,030 7,797 -1,207 -2,626
8 14CX7C 0,030 7,741 -1,265 -2,682
9 29CX7C 0,030 7,835 -1,172 -2,588
10 5CX7C 0,030 8,238 -0,771 -2,185
11 12CX7C 0,030 8,167 -0,836 -2,256
12 15CX7C 0,030 8,712 -0,294 -1,711
Média 0,039 8,032 -0,982 -2,217

A=Populacio proveniente do hibrido simples P30F45.
B= Populagio proveniente do hibrido simples Dow 657.

C=Populacio proveniente do hibrido simples DKB 333B.
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TABELA 5 Correlacdo entre as distincias modificada de Roger (DMR) com
produtividade, capacidade especifica de combinacdo (CEC) e
heterose referentes aos 60 hibridos avaliados em dois locais, na
safra 2007/2008. Lavras, UFLA, 2009.

Distancia producio CEC heterose
DMR 0,546™ 0,567 0,661
DMR INTRA 0,107 0,141 0,153
DMR INTER 0,031 0,015 0,047

** Significativo, a 1% de probabilidade, pelo teste de mantel baseado em 10.000 simulagdes
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FIGURA 1 Acuricia dos BLUPs da CGC (a) e CEC (b), considerando o modelo
de dialelo completo desbalanceado com parentesco de Lynch e
Ritland (LR), distancia modificada de Roger (DMR), dialelo
parcial com parentesco de Lynch e Ritland (DP;r) e dialelo
parcial sem informagdo de marcadores (DPsp).
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FIGURA 2 Tamanho da amostra (4 ), desvio padrio (o ) e correlagdo média
(r;) de dados obtidos via simulagdo Monte Carlo moldados de

acordo com o valores de distancia genética e produtividade dos 60
hibridos provenientes de linhagens parcialmente endogamicas.
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CAPITULO 2
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para submissdo do Periddico Cientifico Australian Journal of Agriculture
Research com o seguinte titulo:
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lineares mistos com informacao de marcadores de microssatélites
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1.1 Resumo

Este estudo foi realizado com o objetivo de avaliar a eficiéncia do
melhor preditor linear ndo-viesado (BLUP) e a influéncia do uso da similaridade
no estado e do parentesco de Lynch & Ritland nas predi¢des de hibridos nao
testados. Foram utilizadas 90 progénies Sy, provenientes de trés populagdes

oriundas de trés hibridos simples comerciais. Todas as 90 progénies foram
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genotipadas com 25 marcadores de microssatélites (SSR), sendo 9 dessas marcas
ligadas a QTL para produtividade de grdaos. Com base nas similaridades
genéticas, foram selecionadas 17 linhagens, que foram intercruzadas em um
sistema de dialelo parcial, com o objetivo de recuperar os cruzamentos mais e
menos divergentes. Os resultados de similaridade e parentesco foram utilizados
para a construcio da matriz genética aditiva e de dominancia que,
posteriormente, foram empregadas em associacdo com o BLUP para predi¢ao
dos valores genotipicos e de CEC dos hibridos ndo avaliados. Para isso, foram
simulados cinco graus de desbalanceamento (5, 10, 20, 30 e 40 hibridos
retirados). Os valores de correlagdes entre os valores genotipicos preditos e as
médias observadas variaram de 0,55 a 0,70, dependendo do grau de
desbalanceamento. Resultado semelhante foi observado para as predig¢des da
CEC, ou seja, variaram de 0,61 a 0,70. Além disso, constatou-se que o
coeficiente de parentesco de Lynch e Ritland associado ao BLUP proporcionou
predicdes mais acuradas quando comparado as predicdes obtidas pela
similaridade no estado, estimada pela distancia modificada de Roger. Assim, foi
possivel constatar que o método (BLUP) demonstrou ser uma alternativa vidvel
na predi¢do de cruzamentos ndo realizados, mesmo com cruzamentos com alta

influéncia de efeitos nio aditivos, como observado neste estudo.

Palavras-chave: BLUP, parentesco por marcadores moleculares; similaridade
no estado.

1.2 Introducao

A utilizagdo de cruzamentos dialélicos em programas de melhoramento
de milho para a sele¢do de gendtipos € de fundamental importincia. Por meio
dessas combinacdes é possivel decompor os valores dos cruzamentos em

capacidade geral de combinacio (CGC) e capacidade especifica de combinagdao
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(CEC) (Griffing, 1956). Os valores de CGC e CEC auxiliam o melhorista na
escolha de genitores e selecao de linhagens, principalmente por estarem ligados
aos efeitos aditivo-dominante e dominante, respectivamente (Vencovsky &
Barriga, 1992).

Porém, uma das limita¢des ao uso de cruzamentos dialélicos completos
¢ a grande quantidade de gendtipos que podem ser obtidos com a utilizagdo de
poucos genitores. Uma alternativa seria a realizacdo de dialelos parciais e
dialelos parciais circulantes (Kempthorne & Curnow, 1961; Ramalho et al.,
1993). Entretanto, a grande restricdo ao uso de dialelos parciais e parciais
circulantes é a ndo possibilidade de predicio de CEC dos cruzamentos nao
realizados.

Para contornar esse problema, uma estratégia normalmente empregada é
a predicdo dos cruzamentos apenas com base na informac¢do da CGC dos
genitores. Porém, quando os efeitos de dominancia sdo significativos ou maiores
que os efeitos aditivos, esse método torna-se ineficiente (Cruz & Regazzi, 1997).

Levando em consideragdo esse fato, algumas metodologias tém sido
propostas para a predi¢do do desempenho de cruzamentos nao avaliados. Como
exemplo, pode-se citar o emprego da distdncia genética obtida por meio de
marcadores moleculares na predi¢do da CEC e heterose (Melchinger, 1999; Reif
et al.,, 2003; Balestre et al., 2008a). Contudo, em relagdo ao seu potencial
preditivo, poucos resultados animadores t€m sido encontrados na literatura (Dias
et al 2004).

Uma alternativa seria a utilizacdo da metodologia dos modelos lineares
mistos (BLUP) para a predi¢do de cruzamentos ndo realizados (Bernardo, 1994;
Charcosset et al., 1998) Para isso, torna-se necessario o conhecimento da
genealogia ou do parentesco entre os individuos avaliados e individuos cujo
desempenho deseja-se predizer (Bernardo, 1994). Porém, nem sempre o

melhorista dispde de tal informagao, o que poderia limitar o emprego da técnica.
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Para contornar essa limitacdo, alguns autores t€m sugerido a utilizacdo
da informacgdo de marcadores moleculares (similaridade alélica no estado) como
opcdo, quando ndo se dispdem de dados de pedigree (Bernardo, 1994; 1995;
André, 1999; Balestre et al., 2008c). Segundo Nejavati-Javameri (1997), o
emprego da similaridade no estado possui a “vantagem” de se utilizar toda a
semelhancga alélica existente entre os individuos avaliados.

No entanto, Bernardo (1994) propde o uso de um coeficiente de
coancestria, que utiliza a informagdo da similaridade genética, no intuito de
corrigir possiveis vieses da similaridade genética no estado, visto que esta tende
a superestimar o coeficiente de parentesco. Entretanto, essa metodologia
somente € vdlida para dialelos parciais nos quais ndo ocorrem cruzamentos
endogimicos, ou seja, pode ser utilizada apenas quando jia se possui prévia
informagdo a respeito de grupos heteréticos.

Como alternativa a essa restrigdo Lynch & Ritland (1999) propdem um
procedimento ndo viesado para estimag@o conjunta de parentesco por meio de
marcadores moleculares, que pode ser utilizado em dialelos completos e
parciais. Esse coeficiente tem sido o mais recomendado, pois apresenta menor
variancia de amostragem quando comparado aos demais coeficientes sugeridos
na literatura (Lynch & Ritland, 1999; Bouvet et al., 2008).

Este estudo foi realizado com o objetivo de avaliar a eficiéncia do
melhor preditor linear ndo-viesado (BLUP) e a influéncia do uso da similaridade
no estado e o parentesco de Lynch & Ritland (1999) nas predi¢des de hibridos

ndo testados.
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1.3 Materiais e métodos

Descricao dos materiais

Foram utilizadas 90 progénies Sj,, provenientes de trés populacdes
oriundas de trés hibridos simples comerciais, sendo 30 progénies da populagdo
A (hibrido P30F45), 31 da populagdo B (hibrido Dow 657) e 29 da populagao C
(hibrido DKB333B).

Todas as 90 progénies foram genotipadas com 25 marcadores de
microssatélites (SSR), sendo 9 dessas marcas ligadas a QTL para produtividade
de grdos e as demais marcas foram selecionadas de acordo com resultado de
andlise “bootstrap” para essas mesmas populacdes (Amorim et al., 2006). A
extragdo de DNA, o preparo das reacdes e as estimativas das distincias genéticas
foram descritas no trabalho desenvolvido por Balestre et al. (2008b). Com base
nos resultados desses autores, utilizaram-se as distancias modificadas de Roger
(DMR) para a sele¢do de 17 linhagens, com o objetivo de recuperar as cinco
combinacdes mais e menos divergentes. A distancia modificada de Roger é a
expressdao mais recomendada para esse tipo de andlise (Reif et al., 2005), além
de possuir valores aceitdveis de distor¢do e estresse para essas mesmas
populagdes (Balestre et al., 2008b).

A partir das 17 linhagens selecionadas, realizou-se um dialelo parcial
(11 x 6), tendo, dentro de cada grupo, as linhagens sido alocadas de forma a

recuperar os cruzamentos entre as linhagens mais e menos divergentes.

Delineamento experimental e correcio das médias via modelo misto

Devido a pequena quantidade de sementes, dos 66 cruzamentos
possiveis no dialelo, apenas 60 foram avaliados, juntamente com quatro

testemunhas, em dois locais no municipio de Lavras (cAmpus da Universidade
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Federal de Lavras e Fazenda Vitorinha), na safra 2007/2008. Das quatro
testemunhas utilizadas, uma foi o hibrido DKB199 e as trés restantes, 0s
hibridos simples que originaram as populacdes A (P30F45), populacdo B (Dow
657) e populacdo C (DKB 333B). O delineamento experimental utilizado foi um
latice 8x8, com trés repeticdes. Cada parcela foi constituida de 2 linhas de 3m
com aplicacdo de 450 kg.ha" de NPK (8-28-16) na semeadura e 100 kg.ha™ de
nitrogénio de cobertura.

O modelo linear misto, na forma matricial, utilizado para andlise dos
dados levando em consideracio a recuperacio da informacao interblocos, seguiu

a seguinte expressao:

y =Xf+Za+Z,8+9

em que y é o vetor de dados observados, f € o vetor dos efeitos fixos (médias
de repeti¢des), a € o vetor aleatdrio dos valores genotipicos, g é o vetor aleatério
dos efeitos de blocos dentro de repeti¢des, d € o erro aleatério e X, Z; € Z, sio
as matrizes de incidéncia relacionadas a [, a € g , respectivamente.

As médias dos tratamentos ajustadas para cada local foram estimadas
pelo procedimento BLUP, conforme Resende (2002), por meio da seguinte
expressao:

y=pu+alh’
em que: 4 é a média geral do experimento, a é o valor genotipico predito +

valor referente a recuperacdo interblocos e h* é a herdabilidade do cardter
produtividade de graos.
Segundo Resende (2002), esse estimador é equivalente as médias

corrigidas na recuperagdo interblocos via andlise de variancia.
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Analise dialélica via modelos mistos

A partir dos dados corrigidos para cada local realizou-se a anélise
dialélica conjunta utilizando o método IV, proposto por Griffing (1956). As
analises foram realizadas utilizando-se o software SAS® PROC IML System
(SAS Institute, 2000). As estimativas dos efeitos fixos e BLUPs das capacidades
de combinagdo (CEC e CGC) foram obtidas de maneira semelhante a
apresentada por Bernardo (1995), proposta para dialelos parciais. No entanto,
neste estudo, optou-se por utilizar o modelo de dialelo completo, considerando
todos os gendtipos dentro de um mesmo grupo.

O modelo linear considerado foi dado por:

y=XB+Zg+Z,s+e

em que y € o vetor das observacgdes; S € o vetor dos efeitos fixos (média geral, e

locais); g € o vetor de efeitos da capacidade geral de combinacio; s é o vetor da
capacidade especifica de combinagio; e € o vetor dos erros e X, Z; € Z; sdo as
matrizes de incidéncia dos efeitos f, g e s, respectivamente.

A solugdo conjunta para os efeitos fixos e aleatdrios foi obtida pelo

sistema de equacdes, conforme Henderson (1984):

8] [xx X7, Xz, Xy
g |=|ZX ZZ,+Ay, 2,7, Z'y
§ Z,’X Z,Z, Z,’Z, +Az_l72 Zyy
2 2
Ge O-e . . . . . L.
com ¥ =—; Y, =——,emque: A; ¢ a matriz de similaridade genética
cGe O crc

aditiva entre as linhagens. A matriz de parentesco aditiva foi obtida, conforme

Lynch & Ritland (1999), pela seguinte expressao:
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A :pa(Sbc+de)+pb(Sac+Ssd)_4papb
o (1+S,)(p, + p,)+2p,p,

em que:

fxy( x € o estimador do parentesco aditivo entre o individuo X (tomado como

referéncia) com alelos a e b e o individuo Y com alelos ¢ e d no loco k;

S, igual a 1 se a e b forem idénticos e igual a 0, caso contrdrio;

S _:igual a1l sea e c forem idénticos e igual a 0, caso contrario;

ac

S ;i igual a 1 se a e d forem idénticos e igual a 0, caso contrdrio;
S, igual a 1 se b e c forem idénticos e igual a 0, caso contrério;

S,,:igual a 1 se b e d forem idénticos e igual a 0, caso contrdrio;

P. € Py sdo as frequéncias dos alelos a e b ao longo das linhagens para um dado
loco k;

Considerando que as estimativas de parentescos sdo obtidas ao longo de
muitos locos, é sugerida a utilizacdo de pesos as estimativas, além da alternancia
dos individuos tomados como referéncia, ou seja, ora utiliza o individuo X como
referéncia e ora o individuo Y (Lynch & Ritland, 1999). A expressdo final,
levando em consideracdo todos os locos, os pesos atribuidos a cada loco e o

parentesco estimado para cada loco, é dada por:

L L
Z WPy T Z Wy Ty xte
A 1 1

xy W, +W,,

em que Wik © Wry), S30 0s pesos para o k-€simo loco das estimativas de 7,

e W, e W, os somatdrio dos pesos atribuidos a todos os locos envolvidos.
A matriz de parentesco de dominincia (A;) foi construida como

sugerido por Henderson (1984) e Van Vleck (1993).
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Também foram utilizadas as distdncias de Roger para a construcdo das

matrizes A; e A, pela expressao S; = 1-d j» em que d;; € o valor da distancia

modificada de Roger. Com isso, foram comparados os coeficientes de Lynch e
Ritland (LR) e a distancia modificada de Roger (DMR) na eficiéncia de predi¢ao

de hibridos nio testados.

Predicio de hibridos nio avaliados

As predi¢des dos valores genotipicos e das CEC dos cruzamentos nao
avaliados foram realizadas com base em perdas simuladas. Assim, de um total
de 60 hibridos avaliados, simularam-se cinco situacdes considerando
desbalancementos de 5, 10, 20, 30 e 40 hibridos. Para cada situac@o, o processo
foi repetido por 100 vezes. O modelo utilizado foi semelhante ao apresentado

por Bernardo (1994).

Considerando que y , sejam as médias dos hibridos avaliados corrigidos

para os efeitos de [, tem-se:
~ _(,—1 )—1 -1
5, =\ZR'Z) ZR'(y- Xp)
As produtividades dos hibridos ndo avaliados foram preditas por meio da

seguinte expressao:

$.=CV73,
emque: Y, ¢éo vetor do desempenho dos cruzamentos com perda simulada; C
¢ a matriz de covariancia genética entre os cruzamentos com perda simulada e
cruzamentos avaliados; V é a matriz de varincia e covaridncias fenotipicas
entre os cruzamentos avaliados.

De modo semelhante, os valores da CEC foram preditos por meio da

seguinte expressao:
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d =SV7's

nt P
em que: d,, é o vetor da CEC dos cruzamentos com perda simulada, S ¢ a

matriz de covaridncia genética entre os cruzamentos com perda simulada e

cruzamentos avaliados; V é a matriz de varidncia e covariincias entre os

cruzamentos avaliados, § , vetor das CEC dos hibridos avaliados.

A eficiéncia do BLUP na predi¢ao dos valores da CEC e dos valores
genotipicos foi avaliada por meio da magnitude dos valores de correlacdes.

Também foi aplicada a eficiéncia de selecdo de Hamblim e
Zimmermann (1986), comparando os doze maiores valores preditos de CEC e
valores genotipicos, com os doze maiores valores de CEC e produtividade
observados. Foram consideradas as médias, de todos os valores genotipicos dos
hibridos nao testados, em todas as combinagdes e condicdoes de

desbalanceamento apresentadas neste estudo.

Comparacio das predicoes obtidas pelo coeficiente de Lynch e Ritlant e da
distancia modificada de Roger

Para a predicdo dos hibridos ndo avaliados, utilizou-se a informacdo da
similaridade no estado (DMR) e parentesco estimada pelo coeficiente de Lynch
& Ritland (1999). O objetivo foi verificar a influéncia do uso da similaridade no
estado sobre a predicdo de hibridos nao avaliados. Para isso, utilizaram-se as
correlacdes entre os valores observados de CEC e as médias fenotipicas com os
valores preditos dos hibridos ndo avaliados.

Também foi aplicado o erro médio padrdo de predicao, utilizando-se a
seguinte expressao:

1

i

2

Jj=1

EMP, =
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em que &, ¢é o valor médio predito (efeito da CEC ou de cruzamento) do i-
ésimo hibrido ndo testado; I € o nimero de pardmetros a serem preditos; J; é o
nimero de vezes que o parametro i foi predito e 01‘;‘ ¢ a j-ésima predicao de ,.

Essa expressdao mede o erro padrao das predicdes ou a estabilidade de predi¢ao
dos hibridos nao testados em relag@o ao seu valor médio predito.

Além disso, foi estimado o desvio médio das predi¢des dos hibridos ndo
testados em relacdo aos valores observados da CEC e do valor genotipico dos
cruzamentos O erro médio de predigdes foi estimado por meio da seguinte

expressao:

118
Mo =2 b
em que &, se refere ao BLUP da CEC ou valor genotipico do i-ésimo

cruzamento observado. Essa expressdo mede o desvio médio de predicdo dos

hibridos nao testados em relac@o ao valor observado.

1.4 Resultados

O conjunto de gendtipos avaliados apresentou valor médio de
similaridade genética de 0,817 e valor médio de parentesco de 0,077 (Tabela 1).
Esse valor médio de parentesco, apesar de relativamente baixo, quando
comparado 2a estimativa de similaridade genética, pode ser considerado
superestimado, visto que os valores negativos obtidos pelo coeficiente de Lynch
e Ritland foram considerados iguais a zero.

Pode-se observar que nio foram observados valores de parentesco
diferentes de zero entre genétipos 30B, 27B, 1B, 28B e 29A, em relacdo aos
demais genétipos(Tabela 1). Com isso, é possivel inferir que o coeficiente de

Lynch & Ritland (1999) proporcionou uma estimativa coerente de parentesco

entre os gendtipos avaliados, visto que ndo apresentou qualquer estimativa de
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parentesco entre as progénies da populagdo B e C, embora tenha apresentado um
pequeno valor de parentesco entre a progénie 30B e a 29A, as quais pertencem a
diferentes populacdes.

Na Figura 1, pode-se observar que a distancia modificada de Roger
(DMR), que mede a similaridade genética, agrupou os genétipos de maneira
similar ao coeficiente de parentesco de Lynch & Ritland (1999). Apesar de
terem ocorrido pequenas modificacdes dentro dos grupos, fica evidente a
formacdo de dois grupos principais que representam as populacdes B e C. Deve-
se destacar que, embora o genétipo 29A pertenca a populacdo A, este foi
alocado dentro do grupo de gendtipos provenientes da populacdo B, devido ao
parentesco estimado somente com o gendtipo 30B.

A média fenotipica referente aos sessenta hibridos avaliados foi de 8,962
t ha'. O valor de herdabilidade obtido neste estudo foi de 0,741. A variancia da
CGC foi de baixa magnitude (0,002) em relacdo a variincia da CEC (1,622).

As correlagdes entre os valores preditos e os valores fenotipicos
encontram-se na Tabela 2. E possivel observar que os valores de correlacdes,
dependendo do nimero de hibridos retirados, variaram de 0,555 a 0,704 quando
se utilizou o coeficiente de LR (Lynch & Ritland 1999). Esse valor pode ser
considerado de moderada magnitude, visto que a acuricia obtida neste
experimento foi de 0,86.

No entanto, considerando a DMR, os valores de correlagdes foram
inferiores aos obtidos pelo coeficiente de LR, ou seja, variaram de 0,351 a 0,60
(Tabela 2). Também foi observado que os valores de correlacdo foram maiores
quando o nimero de hibridos preditores utilizado também foi grande, fato este
também observado em estudos anteriores (Bernardo, 1994; 1995).

O desvio padrao referente as estimativas de correlacdes diminuiu a
medida que o nimero de hibridos preditores também diminuiu, ou seja, o desvio

padrdo dos valores de correlagdes foi menor quando o desbalanceamento foi
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maior (Tabela 2). Além disso, foi observado que o desvio padrao das correlagdes
utilizando a DMR foi maior que o observado no coeficiente LR, em todas as
situacdes de desbalanceamento apresentada.

As mesmas inferéncias podem ser feitas para os valores de correlagdes
entre a CEC dos hibridos néo testados e os seus valores observados (Tabela 3).
Os valores de correlagdes variaram de 0,617 a 0,704, quando se utilizou o
coeficiente LR e de 0,507 a 0,632, quando se utilizou a DMR. Também foi
observado que quanto maior o grau de desbalanceamento menor a correlagdao
entre o valor predito e observado.

Pelos dados apresentados na Tabela 4, pode-se verificar que a DMR
apresentou maior erro médio padrdo e maior desvio médio de predicio em
relacdo ao coeficiente de parentesco de LR. Ainda na mesma tabela, pode-se
constatar que, quando se utilizou o coeficiente LR, a correlacio entre os valores
observados e os valores médios preditos foi de maior magnitude, quando
comparadas as medidas de similaridade (DMR). Assim, é possivel inferir que os
valores de predi¢do referentes ao uso da DMR comparados aos valores obtidos
com o coeficiente de LR, apresentaram maior instabilidade de predi¢do e maior
desvio de predi¢do em relagdo aos valores observados.

Os doze maiores valores médios de predi¢do dos hibridos ndo testados
estdo apresentados na Tabela 5. Pode-se observar que os valores fenotipicos
correspondentes a esses doze valores preditos, em sua grande maioria, foram de
alta magnitude (10,218 t ha'l), com vantagem de 1,26 t ha' em relacdo a média
geral. A eficiéncia de sele¢do, levando em consideracio os doze maiores valores
fenotipicos observados, foi de 40% e a porcentagem de coincidéncia de sele¢ao
foi de 50% (Tabela 5). No entanto, esse resultado somente foi verificado quando
se utilizou o coeficiente de LR.

No que se refere as predigdes utilizando a DMR, houve baixa

coincidéncia de gendtipos selecionados e o indice de eficiéncia de seleg¢do igual
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a zero (Tabela 5). Embora houvesse moderada correlagdo entre os valores
observados e valores preditos, os doze maiores valores preditos médios ndo
coincidiram com os melhores hibridos testados.

Na Tabela 6, na qual estdo as predi¢des referentes as CEC, pode-se
observar que a utilizagdo do melhor preditor linear nao viesado, associado ao
coeficiente de LR, proporcionou a selecdo de individuos com altos valores de
CEC (0,968) e eficiéncia de selecdo de 52%. Além disso, houve 58% de
coincidéncia ao considerar os doze maiores valores de CEC dos hibridos ndo
testados e os doze maiores valores observados.

O mesmo ndo se aplica as predi¢des com a DMR, ou seja, a porcentagem
de coincidéncia foi baixa e com baixa eficiéncia de selecdo (Tabela 6). Porém, a
DMR proporcionou a selecdo do maior valor de CEC observado, o que nio foi
alcancado com o uso do coeficiente LR (Tabela 6). Porém, em média, o
coeficiente LR foi superior a DMR na sele¢do dos melhores individuos.

Com isso, é possivel inferir que a DMR, que é um coeficiente de
distincia genética que utiliza a similaridade no estado, apresentou menor
eficiéncia de selecdo de gendtipos superiores, quando comparado ao coeficiente

de LR.

1.5 Discussoes

A utilizagdo do melhor preditor linear ndo viesado (BLUP) na predicdo
de hibridos nio avaliados tem sido recomendado por vérios autores (Bernardo,
1994; 1995; 1997; Charcosset et al., 1998). Em todos esses trabalhos, foram
verificadas correlagcdes de moderada magnitude entre os hibridos ndo avaliados e
o seu valor fenotipico observado. Esses resultados também foram verificados
neste estudo, no qual os valores de correlacdes entre os hibridos nao avaliados e

seus valores observados foram de média magnitude, demonstrando que essa
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metodologia apresenta moderada eficiéncia preditiva dos valores genotipicos dos
hibridos ndo avaliados. Essa eficiéncia pode ser quantificada levando-se em
consideragdo a raiz quadrada da herdabilidade (0,861), ou seja, o valor mdximo
de correlagdo a ser obtido nas predigdes (Bernardo 1994). Nesse caso, as
magnitudes das correlagdes capturaram de 64,5% a 81,4% do valor de
correlacdo limite delimitado pela raiz quadrada da herdabilidade.

Segundo Bernardo (1996), esses valores de correlacdes podem ser
considerados suficientemente altos, visto que proporcionam alta probabilidade
(£80%) de se selecionar o melhor hibrido em um conjunto de gendtipos
selecionados com indice de selecdo de 20%. No entanto, pode-se observar que o
melhor gendtipo ndo foi alocado dentro do grupo de hibridos selecionados,
mesmo havendo coincidéncia de 50% e eficiéncia de selecdo de 40% entre os
hibridos selecionados e as maiores médias observadas. Deve-se lembrar que
esses valores genotipicos médios dos hibridos ndo avaliados foram obtidos
levando-se em consideracdo todas as predi¢des, que foram, em média, de 150
para cada genétipo. Assim, a confianga desse valor médio deve ser medida pelo
erro médio padrio associado a cada valor genotipico (Tabela 5).

No que se refere aos valores de correlagdo, considerando apenas a CEC
dos hibridos ndo testados, pode-se verificar que estas foram de média magnitude
(0,617 a 0,704), porém, maiores que as reportadas por Bernardo (1994, 1995),
André (1999) e Iemma (2003). Bernardo (1994; 1995) atribuiu a baixa
correlagdo entre a CEC dos hibridos nao testados com a CEC observada
(r<0,15) devido a viés na estimativa da variancia da CEC. Este autor observou
que a variancia da CEC foi extremamente baixa quando comparada a variincia
da CGC. Sendo assim, os cruzamentos obtidos por ele foram fortemente
influenciados pela CGC, convergindo em predi¢des mais acuradas e mais faceis
de serem obtidas, visto que nao houve CEC significativa. No trabalho

desenvolvido por Bernardo (1994), as predi¢des considerando o modelo aditivo
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apresentaram praticamente o mesmo resultado do modelo completo,
demonstrando baixa participacdo da CEC nas predi¢cdes dos hibridos nado
avaliados.

Neste estudo, a variincia da CEC (Vcgc) foi bem maior que a varidncia
da CGC, captando quase 99% da variancia genética total. Assim, pode-se inferir
que as predi¢des obtidas nesse estudo sdo de grande relevancia, considerando
que as combinagdes hibridas foram altamente influenciadas pela CEC. Deve-se
levar em consideracdo a hipdtese de possivel viés na estimativa Vcgc,
principalmente devido a combinacdes endogdmicas e ndo endogamicas obtidas
no dialelo e valores de varidncia aditiva e de domindncia normalmente
reportados na cultura do milho (Boer & Hoeschele 1993; Hallauer & Miranda
Filho, 1981). Sendo assim, esse resultado pode ser considerado restrito ao
conjunto de hibridos avaliados neste estudo.

Considerando a probabilidade de selecionar as melhores combinagdes
especificas (CEC), pode-se verificar, com base nas predi¢cdes dos hibridos nao
testados, que a eficiéncia de selecdo entre os doze maiores valores de CEC
observados e doze maiores valores de CEC preditos foi de 50%, com
coincidéncia de 58%. Embora os valores de CEC fossem obtidos ao longo de
vérias predi¢des com diferentes combinacdes e nimero de preditores, verifica-
se, pelo erro médio de predicdo, que grande parte dos doze maiores valores de
predicdes da CEC foi positiva, independentemente do grau de desbalanceamento
e combinagdo de preditores (Tabela 6). Esse fato demonstrou a eficiéncia do
BLUP na predicdo das CEC dos hibridos ndo testados ao longo de todas as 500
diferentes combinacdes obtidas, considerando o0s cinco niveis de
desbalanceamento.

Na comparagdo entre a utilizacdo da similaridade no estado nao corrigida
(DMR) com o coeficiente LR, pode-se verificar que, em todas as andlises

comparativas, o uso da DMR apresentou resultados inferiores ao coeficiente LR.
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Além dos menores valores de correlagdes e maior desvio padrio desse
estimador, a DMR também apresentou maior erro padrdo de predicao,
demonstrando que as predi¢des obtidas por meio do uso desse coeficiente foram
menos estaveis em relacdo ao coeficiente de LR. Além disso, considerando os
valores genotipicos observados e os valores de CEC, constata-se que o uso da
DMR acarretou em valores de predi¢do mais distantes do valor observado. Essa
inferioridade também pode ser observada considerando a eficiéncia de sele¢ao
das melhores combinacdes hibridas.

Esse maior erro de predicdo ocasionado pela DMR nos valores preditos
ja era esperado, devido a recuperagdo da informacdo genética que leva em
consideracdo apenas o aspecto evolutivo (similaridade no estado) dos individuos
e ndo seu parentesco. Assim, em maior ou menor peso, todos os valores de
covariancia genética sio recuperados no preditor linear (BLUP) de cada valor de
CEC e CGC, inclusive daqueles individuos que ndo partilham alelos herdados de
genitores em comum. Esse fato convergiu para predigcdes menos estdveis, visto
que, independentemente do conjunto de hibridos utilizados como preditores,
todos esses poderdo contribuir de certa forma na predicio do hibrido ndo
avaliado.

No entanto, esse viés pode ser eliminado quando se utiliza o coeficiente
de Lynch & Ritland (1999), pois esse coeficiente, apesar de utilizar dados
moleculares, leva em consideracdo a probabilidade condicional de que dois
individuos possuam alelos herdados de genitores em comum. Assim, somente
individuos com probabilidade de possuirem alelos em comum participam da
predicdo dos hibridos nio avaliados. Porém, aqueles com parentescos iguais a
zero nao contribuirdo na predi¢do, concorrendo em resultados mais coerentes.

A utilizag¢do da similaridade no estado ndo se restringe apenas a DMR,
mas também a coeficientes que levam em consideracdo a coocorréncia de

bandas (0 e 1). Com isso, Bernardo (1994) sugeriu uma expressio para corrigir
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esse viés. No entanto, como ja comentado, em dialelos completos, esse modelo
ndo se aplica, pois ndo contempla todas as similaridades possiveis entre os
gendtipos em avaliac@o. Por outro lado, o coeficiente de LR pode ser utilizado
em dialelos completos, pois as medidas de parentesco obtidas por esse estimador
levam em consideragao todos os individuos em avaliag3o.

Assim, pode-se inferir que a utiliza¢do da similaridade no estado, mesmo
utilizando qualquer outro coeficiente que considere todas as covaridncias
genéticas, sem ponderar a probabilidade de que determinado alelo seja herdado
de genitores em comum, pode apresentar menor efici€éncia na predi¢do em
hibridos néo avaliados.

Outro comentdrio a ser realizado seria a razdo de se utilizar o modelo de
dialelo completo desbalanceado em vez de dialelo parcial. Como ja comentado
no tépico Material e métodos, os cruzamentos foram realizados em esquema 11
x 6, o que levaria a utiliza¢do de esquemas de dialelos parciais para avaliagdo da
CGC e CEC. No entanto, esses cruzamentos foram obtidos com o objetivo de
recuperar combinacdes mais e menos divergentes, o que acarretou na alocacio
de individuos aparentados fora dos grupos, ou seja, ndo necessariamente
ocorreram grupos distintos.

Quando se utiliza um esquema de dialelo parcial, parte da informagao de
parentesco € perdida na matriz A, ao passo que, quando se considera um dialelo
completo, mesmo altamente desbalanceado, essa informacdo pode ser
recuperada acarretando em maior acuricia na predi¢do dos valores da CGC e
CEC. Esse fato ficou evidente ao se analisar o valor médio de acuricia de
predicio da CGC e CEC considerando o modelo de dialelo completo
desbalanceado (0,99 e 0,85 para CGC e CEC, respectivamente) e dialelo parcial
com e sem a informacao de parentesco (0,988 e 0,844; 0,987 e 0,833). Devido a
isso, é possivel justificar a preferéncia, neste estudo, pela utilizagdo do modelo

de dialelo completo desbalanceado em vez do dialelo parcial.
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Conclui-se que o BLUP é uma metodologia eficaz para predicdo e
selecdo e cruzamentos ndo realizados, mesmo quando ocorrem predominancia
de efeitos ndo aditivos e alto grau de desbalanceamento.

Além disso, constatou-se que o coeficiente de parentesco de Lynch e
Ritland associado ao BLUP proporcionou predigdes mais acuradas quando

comparado a similaridade no estado, obtida pelas distdncias modificadas de

Roger.
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TABELA 1

3 TABELAS

Estimativas da similaridade genética no estado (acima da diagonal), obtidas por meio da distancia

modificada de Roger (DMR) e estimativa de parentesco, obtidas por meio do coeficiente de Lynch e
Ritland (LR), em dezessete progénies Sy, de milho.

PARENTESCO (RL)

30B
27B
19C
22C
1B
1C
14C
29C
5C
12C
15C
23C
25C
28B
7C
28C
29A

30B

27B

19C

22C

SIMILARIDADE GENETICA NO ESTADO (DMR)

1B

1C

14C

29C

SC

12C

15C

23C

25C

28B  7C  28C

29A

1,00
0,21
0,00
0,00
0,10
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00
0,22
0,00
0,00
0,03

0,93
1,00
0,00
0,00
0,12
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00
0,27
0,00
0,00
0,00

0,73
0,74
1,00
0,08
0,00
0,04
0,00
0,09
0,13
0,00
0,07
0,07
0,00
0,00
0,07
0,05
0,00

0,73
0,74
0,84
1,00
0,00
0,07
0,03
0,00
0,04
0,01
0,00
0,24
0,00
0,00
0,03
0,00
0,00

0,90
0,88
0,73
0,73
1,00
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00
0,13
0,00
0,00
0,00

0,73
0,74
0,88
0,88
0,76
1,00
0,18
0,20
0,29
0,09
0,21
0,09
0,01
0,00
0,50
0,25
0,00

0,69
0,70
0,84
0,78
0,71
0,85
1,00
0,09
0,20
0,14
0,18
0,00
0,13
0,00
0,50
0,12
0,00

0,74
0,75
0,90
0,90
0,72
0,86
0,81
1,00
0,12
0,14
0,21
0,15
0,33
0,00
0,10
0,37
0,00

0,74
0,74
0,88
0,85
0,73
0,90
0,88
0,88
1,00
0,15
0,18
0,17
0,07
0,00
0,37
0,14
0,00

0,76
0,76
0,93
0,88
0,75
0,98
0,85
0,94
0,90
1,00
0,29
0,00
0,28
0,00
0,39
0,04
0,00

0,74
0,74
0,88
0,85
0,73
0,90
0,88
0,88
0,97
0,90
1,00
0,02
0,16
0,00
0,39
0,15
0,00

0,73
0,74
0,84
0,97
0,73
0,88
0,78
0,90
0,85
0,88
0,85
1,00
0,04
0,00
0,24
0,06
0,00

0,68
0,69
0,81
0,80
0,66
0,77
0,78
0,84
0,85
0,88
0,85
0,80
1,00
0,00
0,36
0,12
0,00

1,00
0,93
0,73
0,73
0,90
0,73
0,69
0,74
0,74
0,76
0,74
0,73
0,68
1,00
0,00
0,00
0,00

0,80
0,80
0,97
0,97
0,80
0,97
0,97
0,97
0,97
0,97
0,97
0,97
0,97
0,80
1,00
0,24
0,00

0,73
0,74
0,88
0,90
0,75
0,94
0,86
0,88
0,88
0,94
0,88
0,90
0,78
0,73
0,97
1,00
0,00

0,76
0,74
0,74
0,72
0,74
0,74
0,69
0,73
0,77
0,77
0,77
0,72
0,67
0,76
0,80
0,71
1,00




TABELA 2 Valores minimos médios e mdximos e desvio padrdo de correlacio
entre o valor genético observado e o valor predito ao longo de 100
simulagdes, considerando o parentesco estimado pelo coeficiente
de Lynch e Ritland (LR) e a similaridade genética obtida por meio
da distancia modificada de Roger (DMR), em dezessete progénies
So-» de milho.

LR
Nuamero de hibridos retirados
5 10 20 30 40
Minimo 0,219 -0,029 0,007 0,006 0,013
Média 0,702 0,643 0,601 0,560 0,555
Maéximo 0,961 0,945 0,825 0,763 0,722
Desvio padrao 0,208 0,203 0,173 0,173 0,112
DMR
Nuamero de hibridos retirados
5 10 20 30 40
Minimo -0,702 -0,025 0,070 0,012 -0,299
Média 0,600 0,562 0,503 0,459 0,351
Maxima 0,983 0,919 0,783 0,686 0,632
Desvio padrio 0,382 0,261 0,189 0,175 0,172
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TABELA 3

Valores minimos médios e mdximos e desvio padrdo de correlacio
entre a capacidade especifica de combinacdo observada (CEC) e o
valor predito ao longo de 100 simulagdes, considerando o
parentesco estimado pelo coeficiente de Lynch e Ritland (LR) e a
similaridade genética obtida por meio da distancia modificada de
Roger (DMR), em dezessete progénies Sy, de milho.

LR
Nuamero de hibridos retirados
5 10 20 30 40
Minimo -0,093 0,402 0,398 0,528 0,347
Média 0,704 0,701 0,647 0,644 0,617
Maéximo 0,967 0,958 0,831 0,839 0,750
Desvio padrao 0,300 0,136 0,108 0,082 0,090
DMR
Nuamero de hibridos retirados
5 10 20 30 40
Minimo -0,698 -0,103 -0,233 0,227 -0,253
Média 0,632 0,573 0,525 0,524 0,507
Maéximo 0,975 0,949 0,851 0,711 0,761
Desvio padriao 0,381 0,269 0,233 0,129 0,201

TABELA 4 Erro médio padrdo de predicdo (EMP), desvio médio (DM) e

correlacio dos valores médios preditos com os valores
observados, obtidos ao longo de 500 simulagdes de
desbalanceamento, considerando a estimativa de parentesco de
Lynch e Ritland (LR) e similaridade obtida pela distancia
modificada de Roger (DMR), em dezessete progénies Sy, de
milho.

LR DMR
Valor genotipico CEC Valor genotipico CEC
EMP 0,469 0,171 0,691 0,391
DM 0911 0,839 1,126 0,978
Correlacio 0,537 0,665 0,350 0,467
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TABELA 5 Eficiéncia de selecdo (ES%) e porcentagem de coincidéncia (C%)
dos doze maiores valores genotipicos preditos (VG) e suas
respectivas produtividades, considerando 500 simulag¢des, em
relacdo as doze maiores produtividade obtidas na avaliagdo de
sessenta hibridos de milho.

LR

Ordem Cruzamento VG Producio EMP'
1 30BX7C 9,644 10,777 0,388
2 27BX7C 9,636 9,762 0,407
3 27BX28C 9,615 10,162 0,476
4 1CX28B 9,613 9,239 0,401
5 1BX25C 9,582 7,667 0,485
6 30BX28C 9,580 11,347 0,509
7 5CX28B 9,548 10,108 0,370
8 29CX28B 9,510 11,110 0,536
9 15CX28B 9,505 10,504 0,446
10 30BX23C 9,456 11,211 0,616
11 14CX28B 9,413 10,102 0,327
12 12CX28B 9,356 10,629 0,342
Média 9,538 10,218 0,442
C% 50,00
ES % 40,00

DMR

Ordem Cruzamento VG Producio EMP
1 27BX28B 10,949 4,457 0,902
2 1BX28B 10,295 6,752 1,436
3 1BX29A 10,204 9,622 1,519
4 30BX29A 10,201 8,415 1,244
5 30BX28C 9,932 11,347 0,601
6 1CX29A 9,836 8,169 1,094
7 27BX29A 9,784 9,080 0,785
8 1CX28B 9,769 9,239 0,825
9 27BX28C 9,718 10,162 0,596
10 1BX23C 9,681 9,771 0,619
11 30BX23C 9,635 10,108 0,486
12 5CX28B 9,621 10,777 0,609
Média 9,969 9,027 0,901
C% 16,70
ES % 0,00

"Erro médio padrdo associado a cada predicdo considerando 500 simulacdes de desbalanceamento
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TABELA 6 Eficiéncia de selecdo (ES%) e porcentagem de coincidéncia (C%) dos
doze maiores valores preditos de capacidade especifica de combinagao
(CECI) e seus respectivos valores observados (CECZ), considerando
500 simulagdes, em relacdo aos doze maiores valores de capacidade
especifica obtidas na avaliacdo de sessenta hibridos de milho.

LR

Ordem Cruzamento CEC' CEC* EMP'
1 30BX7C 0,285 1,386 0,167
2 1CX28B 0,278 0,248 0,167
3 27BX7C 0,267 0,633 0,160
4 30BX28C 0,254 1,776 0,146
5 1BX25C 0,235 -0,930 0,326
6 15CX28B 0,232 1,169 0,154
7 1BX7C 0,231 1,625 0,184
8 5CX28B 0,218 0,867 0,131
9 30BX23C 0,211 1,661 0,323
10 12CX28B 0,209 1,240 0,220
11 27BX28C 0,197 0,910 0,196
12 1BX23C 0,188 0,603 0,344
Média 0,234 0,933 0,194
C% 58,00
ES 50,00

DMR

Ordem Cruzamento CEC' CEC* EMP
1 27BX28B 0,388 -3,399 0,519
2 30BX29A 0,297 -0,457 0,297
3 30BX28C 0,227 1,776 0,254
4 1BX28B 0,180 -1,721 0,500
5 1BX29A 0,168 0,432 0,512
6 1BX23C 0,120 0,604 0,344
7 1CX28B 0,097 0,248 0,466
8 30BX23C 0,088 1,661 0,348
9 1BX28C 0,087 3,339 0,251
10 27BX28C 0,078 0,911 0,196
11 27BX29A 0,074 0,034 0,766
12 12CX28B 0,068 1,240 0,315
Média 0,156 0,389 0,397
C% 33,33
ES 20,00

"Erro médio padrio associado a cada predicio considerando 500 simulagdes de desbalanceamento
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4 FIGURA

025
Coafflan

FIGURA 1 Dendrograma da similaridade genética (a) e do parentesco (b)
estimado em dezessete progé€nies Sy, de milho. A progé€nie com
cédigo A é proveniente do hibrido P30F45 e as progenies B e C
s@o oriundas dos hibridos Dow657 e DBB333B, respectivamente.
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