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RESUMO

A geragdo de populacdes sintéticas € uma possibilidade que tem sido
pouco explorada no melhoramento do eucalipto. Para a fase de desenvolvimento,
a principal duvida que surge ¢ qual seria o numero de genitores para a geragao
das melhores populagdes. O presente trabalho teve como objetivo verificar qual
seria esse numero, fornecendo subsidios para a geracdo dessas populagdes. As
simula¢des Monte Carlo foram realizadas com o intuito de responder a essa
questdo usando o programa R e linguagem matricial. Nas simula¢des foram
considerados caracteres genéricos, seis classes de populacdo base, quatro
condicdes ambientais (herdabilidades distintas) e dois tamanhos de populacdes
sintéticas. O numero de genes envolvidos no controle genético dos caracteres em
todas as situagdes foi fixado em 100, considerados independentes, ou seja, sem
ligagdo. Nao foram consideradas interagdes epistaticas. Foram realizadas 1000
simulacdes Monte Carlo de cada configuracdo envolvendo as combinagdes dos
fatores estudados. De cada populagdo sintética formada nessas simulagdes,
foram tomadas as estatisticas descritivas (média, coeficiente de variagdo,
minimo e maximo) relativas a propor¢do de alelos favoraveis em relacdo ao
numero total de alelos. Da distribui¢ao das 1000 simulacdes de cada sintético
também foram obtidas as mesmas estatisticas descritivas. Foi observado que o
aumento do nimero de genitores (s) teve o efeito de reduzir a média do sintético
em relagdo a proporcdo de alelos favoraveis e favorecer a segregagdo de um
numero maior de genes, acarretando no aumento de variabilidade (coeficiente de
varia¢dao e amplitude). Foi buscado entdo um balango entre a reducdo da média,
menor adaptacdo da populacdo sintética, e o aumento da variabilidade com a
utilizagdo do ganho esperado com a selegdo. Realizou-se assim a analise do
modelo linear com platd. O platd estimado, valor de s em que houve a
estabilizagdo do ganho esperado com a sele¢@o, foi considerado como o nimero
ideal de genitores para a geragdo do sintético. Os resultados mostraram que para
a estabilizacdo do ganho esperado com a selegdo, para intensidades de selecdo
de 1% e 5%, utilizando populagdes base pouco melhoradas, sdo necessarios
cinco ou seis genitores, independentemente da herdabilidade e da dominéancia.
Ademais, para populagdes base melhoradas, o nimero 6timo de genitores deve
estar entre seis e quinze para gerar as populacdes sintéticas, independentemente
da herdabilidade e da dominancia.

Palavras chave: Sintéticos. Monte Carlo. Eucalyptus. Alogamas.



ABSTRACT

The generation of synthetic populations is a possibility that has been
little explored in the eucalyptus breeding. For the development phase, the main
question that arises is what would be the ideal number of parents for the
generation of better synthetic populations. This study aimed to ascertain what
would be the number that support the generation of these populations optimally.
Monte Carlo simulations were performed aiming to answer this question, using
the R software and matrix language. In these simulations generic traits, six
classes of the base population, four environments (different heritabilities) and
two sizes of synthetic populations were considered. The number of genes
involved in the genetic control of the traits in all circumstances was settled at
100 and they were considered independently, without linkage. Epistatic
interactions were not considered. A total of 1000 Monte Carlo simulations for
each configuration involving combinations of factors studied was performed.
For each synthetic population, descriptive statistics as mean, coefficient of
variation, minimum and maximum values were taken on the proportion of
favorable alleles. From the distribution of the 1000 simulations of each synthetic
the same descriptive statistics previously presented was also obtained. It was
observed that increasing the number of parent (s) had the effect of reducing the
synthetic mean in relation to the proportion of favorable alleles and favor the
segregation of a larger number of genes, resulting in increased variability
(coefficient of variation and range). A balance between the reduction of the
mean, lower adaptation of the synthetic population, and the increment of the
variability (coefficient of variability) was sought using the expected gain with
selection. Then, it was fitted the linear response plateau model. The estimated
plateau, s value for which there was a stabilization of the expected gain with
selection, was seen as the ideal number of parents for the generation of the
synthetic population. The results showed that stabilization of the expected gain
with selection, considering selection intensities of 1% and 5%, with slightly
improved base populations was found to be five or six parents, regardless of the
heritability and dominance. Moreover, for improved base populations, the
optimal number of parents to generate the synthetic populations was found to be
between six and fifteen, regardless of the heritability and dominance.

Key words: Synthetics. Monte Carlo. Eucalyptus. Allogamous.
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1 INTRODUCAO

A produgdo de papel e celulose € um componente importante do
agronegocio brasileiro. O Brasil tem apresentado forte crescimento nesse setor,
tornando-se o principal produtor de celulose de mercado do mundo, utilizando o
eucalipto como principal fonte de matéria-prima. Grande parte do sucesso na
producdo de celulose no Brasil deve ser creditada a obtencdo de clones
geneticamente superiores (SILVA; BARRICHELO, 2006).

A continuidade da obtencdo de progresso genético expressivo ¢&
condicionada a existéncia de novas estratégias de selecdo. Em principio, os
melhoristas do setor florestal acreditavam que a melhor estratégia seria a selegdo
recorrente reciproca, visando ao melhor aproveitamento da heterose, devido aos
desvios de dominancia (REZENDE; RESENDE, 2000). Contudo, alguns
trabalhos demonstraram que a importancia da dominéancia no controle genético
de varios caracteres ¢ menor do que se supunha (BORRALHO, 1997; COSTA E
SILVA; BORRALHO; POTTS, 2004; HARDNER; POTTS, 1995; HODGE et
al., 1996).

Nessa condigdo, a selegdo recorrente intrapopulacional pode
proporcionar também ganhos expressivos com um menor dispéndio de recurso e
tempo. Na selecdo recorrente intrapopulacional visando a obtencdo de clones
que associem fenotipos favoraveis de varios caracteres, o questionamento
principal é de como gerar a populacdo base. Tem sido proposta a geracdo de
populacdes sintéticas, provenientes do intercruzamento de clones e/ou
individuos que possuam os fenotipos desejaveis para os diferentes caracteres
(KERR; DIETERS; TIER, 2004; TAMAKI et al., 2007).

Para a geracdo do sintético, outra indagacdo que surge ¢ quantos clones
e/ou individuos devem ser intercruzados. A principio, imagina-se que quanto

maior esse numero, melhor. Entretanto, quanto maior for o nimero de genitores,
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mais dificil serd encontrar individuos que realmente sejam os melhores,
sobretudo em termos de adaptagdo, bem como realizar os intercruzamentos.
Assim, deve-se procurar o nimero minimo de genitores, de forma a propiciar
ganhos expressivos, com o menor dispéndio de tempo e recurso na realizagdo
desses intercruzamentos.

Infelizmente, ndo foram encontrados, na literatura, relatos conclusivos a
esse respeito e a melhor opcdo para se obter essa informacdo, de modo mais
rapido e envolvendo grande amplitude de condigdes, ¢ por meio de simulagdo
computacional (FERREIRA, 2001).

Diante do exposto, foi realizado o presente trabalho, utilizando a
simula¢do computacional, com o objetivo de verificar qual seria o nimero ideal
de genitores para a geracao de populacdes sintéticas, fornecendo subsidios para a

geracdo de sintéticos nos programas de melhoramento de eucalipto.
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2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 Melhoramento genético do eucalipto

As primeiras introdugdes de espécies e procedéncias de eucalipto no
Brasil ocorreram nos primeiros anos do século XX. Os primeiros estudos com
essa cultura foram iniciados por Edmundo Navarro de Andrade, na extinta
Companhia Paulista de Estradas de Ferro, em S@o Paulo, a partir de 1904.
Assim, foi estimulado o plantio do eucalipto para fornecer, em menor tempo,
combustivel para a ferrovia e a madeira para postes e dormentes (FERREIRA;
SANTOS, 1997; SILVA; BARRICHELO, 2006).

As espécies identificadas como as mais promissoras foram E. grandis,
E. saligna e E. urophylla. Contudo, os plantios formados apresentavam baixa
qualidade. Por isso, em 1941, Navarro de Andrade convidou Carlos Arnaldo
Krug, chefe da Secdo de Genética do Instituto Agrondmico de Campinas (IAC),
para, juntos, elaborarem um programa de melhoramento genético de eucalipto.
Seus principais objetivos foram: a) melhorar a uniformidade e reduzir o nimero
de falhas das plantagdes; b) melhorar a forma do tronco, as caracteristicas dos
ramos, o crescimento em altura e didmetro das arvores; c) melhorar a capacidade
de brotagdo e d) aumentar a produg@o por unidade de area.

Para atingir esses objetivos, o programa instalado no IAC foi
direcionado para a selecdo de arvores superiores, a selecdo de areas para
producdo de sementes, a hibridagcdo interespecifica e a selecdo de mudas nos
viveiros (FERREIRA; SANTOS, 1997). Contudo, o maior impulso se deu a
partir de 1960, devido aos incentivos fiscais que estimularam o plantio em
diversas regides do pais e, em consequéncia, maior atencdo foi dada ao
melhoramento por parte do setor privado e publico, o qual passou a ser realizado

sistematicamente (SILVA; BARRICHELO, 2006).
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A primeira etapa desse programa de melhoramento consistiu da
avaliacdo de espécies e procedéncias, visando identificar as mais promissoras
(ANDRADE, 1991). Posteriormente, focou-se na selecdo massal de individuos
superiores ¢ na selecdo, utilizando familias de meios-irmaos, com o objetivo de
produzir sementes melhoradas de algumas espécies (REZENDE, 2001).

Uma estratégia de melhoramento que forneceu excelente progresso
genético foi a utilizagdo de clones, que permitiu, por meio da multiplicagdo por
via assexuada, a perpetuacdo de boas combinagdes hibridas (CAMPINHOS;
IKEMORI, 1983). Esse avango genético ocorreu quando os pesquisadores da
empresa Aracruz Celulose S.A., atual Fibria Celulose S.A., vislumbraram a
possibilidade de se realizar plantios clonais. Passaram, entdo, a selecionar
arvores superiores, especialmente nos plantios comerciais, que eram formados,
em sua maioria, por hibridos naturais de Rio Claro, SP, E. grandis e E.
urophylla. O primeiro plantio clonal comercial de eucalipto no Brasil foi
implantado em 1979, cerca de 12 anos apos o inicio do seu cultivo pela empresa.
Para isso, foi utilizada a propagacdo vegetativa de estacas retiradas das brotagdes
de cepas (FERREIRA; SANTOS, 1997).

E importante mencionar que, em uma populagio de plantas alogamas,
qualquer individuo é um hibrido simples, formado pela unido ao acaso de dois
gametas. Um dos modos de se perpetuar os melhores hibridos simples ¢ por
meio da selecdo clonal. Desde que a populagdo tenha variabilidade, a selecdo de
clones € o processo mais rapido e eficiente de aproveitar a heterose. Além do
mais, especialmente por facilidade na colheita e no manuseio das arvores apos
esta operacdo, a uniformidade devido & propagagdo clonal ¢ uma enorme
vantagem na exploragcdo comercial de eucalipto. Outra vantagem da propagagao
clonal ¢ que esta permite o aproveitamento no processo seletivo de toda a
variancia genética aditiva e de dominancia, além dos efeitos epistaticos,

resultando em maiores ganhos (BISON, 2004).
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A selecdo clonal, associada a técnicas de manejo, contribuiu para o
expressivo aumento no volume de madeira e produgdo de celulose por hectare,
principalmente porque as empresas aplicaram uma forte intensidade de selecao
em milhdes de plantas oriundas de propagagio sexuada. E tanto que a
produtividade de madeira passou de 20 m’/ha/ano, em 1960, para 40 m*/ha/ano,
em 1998 (VENCOVSKY; RAMALHO, 2000).

A seleg@o de individuos superiores em plantios comerciais e posterior
clonagem foi, assim, intensificada em todo o pais. O sucesso, como ja
mencionado, foi grande. O progresso genético obtido na Aracruz Celulose S.A.
para volume de madeira, de 1986 a 1994, utilizando este procedimento, foi
superior a 2,5% ao ano (GONCALVES; REZENDE; BERTOLUCCI, 2001).
Contudo, ficou evidenciado que este progresso ocorreu em fungdo da avaliagdo
de um ntimero crescente de clones ao longo dos anos.

A selegdo clonal é uma técnica de “fim de linha”, isto é, proporciona o
maximo de ganho em uma Unica geracdo, mas, a partir dai, nenhum ganho
adicional ¢ obtido. Assim, ¢ importante que, além da selecdo clonal, sejam
conduzidos programas de melhoramento sexuado. Desse modo, novas
combinagdes genotipicas precisam ser geradas para que possam ocorrer ganhos
genéticos adicionais (BISON, 2004). Neste contexto, os programas de
melhoramento passaram a utilizar a selecdo recorrente.

A selecdo recorrente ¢ um processo ciclico de melhoramento em que ha
selecdo seguida de recombinagdo dos melhores individuos e/ou familias. Desse
modo, o desempenho da populacdo ¢ melhorado gradativamente, por meio do
aumento da frequéncia de alelos favoraveis. Um cuidado que deve ser tomado ¢
o de manter a variabilidade genética em niveis adequados para que ganhos
adicionais sejam obtidos ao longo dos ciclos de melhoramento (SOUZA
JUNIOR, 2001).
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Os esquemas de selecdo recorrente sdo classificados em selecdo
recorrente intrapopulacional e sele¢@o recorrente interpopulacional ou reciproca.
Na selegdo recorrente intrapopulacional, o objetivo € melhorar as performances
per se das populagdes, enquanto, na selegdo recorrente reciproca, o objetivo € o
melhoramento da geracdo F, do cruzamento de duas populagdes, ou seja, do
hibrido interpopulacional (SOUZA JUNIOR, 1993).

Existem alguns relatos de sucesso com a selegdo recorrente
intrapopulacional no melhoramento do eucalipto no Brasil. Em uma avaliagdo de
familias de meios-irmaos de E. cloeziana no norte de Minas Gerais, a estimativa
do ganho com a seleg@o entre e dentro de familias para o didmetro a altura do
peito (DAP), aos 29 meses, foi de 14,4%, utilizando uma intensidade de selegdo
de 10% (MARQUES JUNIOR; ANDRADE; RAMALHO, 1996). Em outro
trabalho envolvendo a avaliagdo de familias de meios-irmdos de E.
camaldulensis, no noroeste de Minas Gerais, o ganho estimado com a sele¢do
entre ¢ dentro de familias para o DAP, aos 17 meses de idade, foi de 15,2%,
utilizando uma intensidade de selegcdo de 10% (PEREIRA et al., 1997).

Com a intensificagdo do emprego de clones e a acumulagdo de
resultados mostrando que hibridos interespecificos apresentavam melhor
desempenho em relagdo as espécies puras, principalmente pela
complementaridade entre algumas espécies, as empresas comegaram a conduzir
programas de sele¢do recorrente reciproca. Os hibridos formados pelo
cruzamento entre E. grandis e E. urophylla, por exemplo, apresentavam
fenotipos desejaveis para crescimento e celulose (E. grandis) e resisténcia a
doengas (E. urophylla), principalmente ao cancro, que quase inviabilizou o
cultivo do eucalipto no Brasil, nas décadas de 1960 ¢ 1970 (ASSIS, 2000;
BERTOLUCCI; REZENDE; PANCHEL, 1995; DENISON; KIETZKA, 1996;
REZENDE; RESENDE, 2000; VERRYN, 2000). Na sele¢do recorrente

reciproca, cada populacdo ¢ melhorada em fung¢do da outra. Com esse



16

procedimento espera-se aumentar a heterose, gerando, assim, novas
combinagdes hibridas que irdo permitir a selecdo de clones superiores aos
existentes.

Em espécies arbdreas, a selecdo recorrente reciproca ndo era muito
utilizada, com o argumento de que seria muito demorada. No caso do eucalipto,
um programa de selecdo recorrente reciproca foi iniciado no Congo, em 1989,
envolvendo E. grandis x E. urophylla e E. urophylla x E. pellita. A estratégia
utilizada envolveu a avaliacdo de familias de irmdos germanos interespecificos e
a recombinacdo das plantas que deram origem as melhores familias, por meio da
clonagem destas e plantio em lotes isolados (BOUVET; VIGNERON, 1996;
VIGNERON et al., 2000). Nos dois casos, os novos clones apresentaram
performances superiores as dos clones tradicionais. O ganho obtido com a
sele¢do dos cinco melhores hibridos entre E. grandis x E. urophylla
proporcionou um aumento na produtividade de 20 para 35 m’/ha/ano
(BAUDOUIM et al., 1997).

Algumas pesquisas foram conduzidas no intuito de obter informagdes a
respeito do controle genético de alguns caracteres em eucalipto. Com essas
informagdes, que serdo apresentadas na subse¢do seguinte, alguns melhoristas
comegaram a questionar o emprego da sele¢do recorrente reciproca. Foi
proposta, entdo, a selecdo recorrente intrapopulacional, a partir de uma

populacao sintética (KERR; DIETERS; TIER, 2004).
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2.2 Controle genético de caracteres em eucalipto

Especialmente a partir de 1990, incrementaram-se os trabalhos visando a
obtencao de informacdes a respeito do controle genético de alguns caracteres em
eucalipto. Inicialmente, deu-se énfase aos caracteres de crescimento.

Em alguns estudos realizados constatou-se que a circunferéncia a altura
do peito ¢ a altura eram caracteristicas altamente correlacionadas entre si e,
evidentemente, também correlacionadas com o volume (PAULA et al., 2002;
VOLKER et al., 1990).

Utilizando progénies de meios-irmdos, inumeras estimativas de
herdabilidade para selecdo na média das progénies foram obtidas (CASTRO,
1992; MARQUES JUNIOR; ANDRADE; RAMALHO, 1996; PEREIRA et al.,
1997). Em levantamento feito por Castro (1992), foram encontradas estimativas
de herdabilidade para volume variando de 10% a 86%, com média de 48%.
Estimativas também foram obtidas em individuos visando a sele¢do massal.
Neste caso, as estimativas para volume variaram de 10% a 53%, com média de
29% (RESENDE, 2001). Posteriormente, outras estimativas de herdabilidade
foram obtidas a partir de progénies de meios-irmdos, irmaos germanos ¢ de
clones.

Nestes trabalhos, foram encontradas estimativas médias de herdabilidade
no sentido amplo de 55% para circunferéncia a altura do peito e 73% para
densidade basica da madeira, em progénies de clones autofecundados (BISON et
al., 2004). Na avaliacdo de progénies de meios-irmaos de Eucalyptus grandis,
foram estimadas herdabilidades individuais, no sentido restrito, de 22% para
didmetro a altura do peito, 27% para altura e 21% para volume (ROCHA et al.,
2006). Na avaliagdo de testes clonais, na regido de Eunapoélis (BA), foi
observado o valor médio de herdabilidade no sentido amplo de 96% para o

carater volume (COSTA, 2008).
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Com o sucesso obtido para volume comegou a ser incentivada a selecao
para caracteres associados a qualidade da madeira. Aqui também houve a
preocupagdo de se obter estimativas de pardmetros genéticos. Dentre elas,
destacam-se as estimativas pioneiras obtidas por Demuner e Bertolucci (1993),
que encontraram herdabilidade de 92,8% para densidade bésica da madeira,
82,6% para teor de lignina, 79,1% para pentosanas, 85,6% para extrativos
etanol/tolueno e 88,2% para extrativos DCM.

Em outros trabalhos realizados, foram observadas estimativas de
herdabilidades, no sentido amplo, de 69% para didmetro a altura do peito, 48%
para altura comercial, 72% para volume cilindrico, 67% para volume de
celulose, 75% para porcentagem de casca, 86% para rendimento bruto e
depurado da polpa, 15% para viscosidade da polpa, 84% para teor de lignina,
84% para holocelulose, 83% para extrativos e 56% para densidade bésica da
madeira. Para a producdo de carvdo vegetal, foram também encontradas
estimativas de herdabilidades de elevada magnitude: 83% para densidade basica
da madeira, 80% para densidade seca, 80% para contragdo tangencial, 79% para
contragdo radial, 75% para teor de lignina, 87% para largura das fibras e 87%
para espessura da parede celular. Diante dessas estimativas obtidas, pode-se
evidenciar que existe a possibilidade de avangos genéticos expressivos com a
selegdo, devido ao elevado controle genético da maioria dos caracteres
(BOTREL et al., 2007; TOLFO et al., 2005).

Com o incentivo a realizagdo da selecdo recorrente reciproca, esforgos
foram direcionados na obten¢do de estimativas de heterose e/ou depressdo por
endogamia. Um dos trabalhos importantes nesse contexto foi o de Bison et al.
(2006), que encontraram heterose de 38,7% para circunferéncia a altura do peito
e de, aproximadamente, 0% para densidade basica da madeira para progénies de

irmaos germanos.
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Também Bison et al. (2004) estimaram a depressdo por endogamia de
clones comerciais autofecundados e encontraram depressdo média de 17,5%
para circunferéncia a altura do peito e de 4% para densidade basica da madeira.

Esses resultados mostraram que, em fun¢do do baixo percentual de
depressdo, a heterose ndo ¢ muito grande em eucalipto e que, talvez, a melhor
opcao fosse utilizar a selegdo recorrente intrapopulacional. Foi proposta, entdo, a
selecdo recorrente intrapopulacional a partir de uma populacao sintética (KERR;
DIETERS; TIER, 2004).

E importante mencionar que Bouvet, Saya e Vigneron (2009) realizaram
um levantamento das estimativas de varidncia genética em Pinus ¢ Eucalyptus.

Em Pinus, em 15 dos 16 trabalhos encontrados, foi observado que a variancia

A2 A2

aditiva (¢ 4 ) foi superior a varidncia de dominéncia (9 P ) para caracteristicas

de crescimento e de qualidade da madeira. Com Eucalyptus, o efeito de

A 2 A 2
dominancia foi mais pronunciado, sendo a relagdo o »,/o 4« maior que a

unidade em oito dos dezesseis trabalhos. A relag¢do, contudo, variou com o tipo

de caracteristica, sendo maior para caracteristicas de crescimento € menor para

2
A
qualidade da madeira. Segundo os autores, a preponderancia da o , sobre a

2
A
o 4 nao parece ser correlacionada com os cruzamentos interespecificos, uma

A 2 A 2
vez que as estimativas de ¢ » / o 4 no cruzamento de E. globulus x E. nitens

ou E. urophylla x E. grandis ndo sdo maiores que aquelas obtidas para espécies

2
A
puras. Comentam também que a o , ¢ particularmente expressiva em areas

marginais. Contudo, o niimero de resultados, além de pequeno para uma
generalizacdo, envolve, na maioria dos casos, um pequeno numero de genitores.

Costa e Silva, Borralho e Potts (2004), avaliando progénies de irmaos
germanos ¢ clones derivados dessas progénies em E. globulus, estimaram os

componentes de variancia para os caracteres diametro e densidade basica da
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madeira. Relataram que a variancia aditiva foi o inico componente genético que
afetou os caracteres. As estimativas dos efeitos aditivos, de dominancia e
epistaticos foram de 8% a 10%, 0% a 4% e 0,4%, para o carater diametro e de
11% a 17%, 0% e 5%, para a densidade.

Com relacdo a outros caracteres de importancia em eucalipto, pode-se
destacar que, em estudo com hibridos de E. grandis x E. saligna, a propor¢ao da
variancia aditiva em relagdo a varidncia genética total foi de 100% para
tolerancia a doengas e forma do fuste, sendo, dessa forma, verificada heranca do
tipo aditiva para os caracteres (VERRYN, 2000). O mesmo autor relata heranca
também do tipo aditiva para tolerancia ao frio e a seca.

Outro fato a ser destacado € que ganhos genéticos com o uso de hibridos
dependem também da capacidade de enraizamento dos mesmos, uma vez que
varias espécies de eucalipto mostram comportamento recalcitrante quando
multiplicadas por propagagdo vegetativa. Assim, a analise de sua heranca em
cruzamentos interespecificos € importante para o uso mais eficiente dos
hibridos. Verryn (2000) relata que a maioria dos dados sugere heranga aditiva
para esse carater. Contudo, Potts e Dungey (2004) citam a dominancia parcial
em direcdo ao parental de maior capacidade de enraizamento em F,; de E.
torelliana x E. citriodora. Ja Assis (2000) relata que, na maioria dos
cruzamentos reciprocos, a capacidade de enraizamento tem mostrado efeito

materno.
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2.3 Populagdes sintéticas

Populagdes sintéticas sao populagdes formadas pelo intercruzamento ao
acaso de um grupo de linhagens. J4 compostos sdo populagdes formadas pelo
intercruzamento ao acaso de um grupo de populacdes (BERNARDO, 2002).

A maioria dos trabalhos envolvendo a geragdo de populagdes sintéticas
foi realizada com a cultura do milho. A utilizagdo de sintéticos para aumentar a
produtividade em milho foi proposta por Jones (1918) e, depois, confirmada por
Hayes (1963), ambos citados por Kutka e Smith (2007). Sprague e Jenkins
(1943) relataram que suas populagdes sintéticas ndo produziam mais que suas
populacdes de polinizacdo aberta, mas sugeriram que as populagdes sintéticas
poderiam ser utilizadas para encontrar possiveis combinagdes hibridas que
superassem essas populacdes. Segundo Hayes et al. (1944, 1955 citados por
KUTKA; SMITH, 2007), a capacidade de combinacao foi ignorada neste estudo,
relatando que oito sintéticos competiram igualmente com o hibrido Min-403
para a produgdo de grdos. Em geracdes avangadas de populagdes sintéticas
formadas por Lonnquist e McGill (1956), as produgdes foram de 9% a 22%
maiores que as das populagdes de polinizagdo aberta utilizadas como genitoras e
alcancaram de 88% a 102% da producdo do hibrido duplo US 13. Cordova e
Marquez-Sanchez (1979) desenvolveram cinco sintéticos que produziram tdo
bem quanto dois hibridos duplos. Essas informagdes deram suporte a abordagem
promovida pelo Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz Y Trigo -
CIMMYT (1999), em formar sintéticos de alta produgdo, baseados em oito a dez
linhagens.

Marquez-Sanchez (1979) relatou que nove linhagens formaram os
sintéticos mais produtivos a partir de um dialelo parcial. O autor também
reportou que Ortiz-Cereceres (1961) recomendou a utilizagdo de oito a doze

linhagens e Cordova e Marquez-Sanchez (1976), o cruzamento de cinco
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linhagens para a formag@o dos melhores sintéticos. J& Wricke e Weber (1978)
fizeram cruzamentos entre dezoito linhagens de centeio e calcularam a produgao
dos sintéticos. Encontraram que o melhor sintético foi aquele que possuia de trés
a oito linhagens envolvidas na sua formagao.

Um trabalho incentivando a geracdo de sintéticos em plantas perenes foi
realizado por Kerr, Dieters e Tier (2004). Os autores, trabalhando com
simulagdo de dados, compararam diferentes estratégias de melhoramento
visando a producdo de hibridos. Entre essas estratégias estavam a selegdo
recorrente reciproca e a geragdo de populagdes sintéticas. Os métodos foram
comparados utilizando-se as mesmas populagdes base, equivalentes intensidades
de selecdo, cruzamentos padrdes e varias estruturas genéticas. Os autores
concluiram que, em termos de ganho por ano, a melhor estratégia foi a geracao
de populacdes sintéticas, dando um ganho médio de 71%, considerando todas as
estruturas genéticas.

Brummer (1999), trabalhando com espécies forrageiras, apontou que
uma das maiores razdes para o baixo incremento da produtividade nessas
culturas ¢ que os melhoristas ainda desenvolvem populagdes sintéticas segundo
o método tradicional, no qual se cruzam todos os genétipos selecionados, onde
somente a capacidade geral de combinagdo é efetivamente explorada. Diante
desse problema, Tamaki et al. (2007) propuseram a geracao de uma populacgio
sintética modificada, na qual apenas dois genotipos sdo cruzados de cada vez
para a formagdo da populagdo sintética, explorando tanto a capacidade geral
como a capacidade especifica de combinagdo. Em forrageiras, dos quinze
sintéticos gerados por esse método, apenas dois superaram a média para
produgdo, quando se comparou com o sintético produzido pela forma
convencional.

A geragao de populagdes sintéticas, envolvendo duas ou mais espécies, €

uma possibilidade que se tem mantido inexplorada na cultura do eucalipto. Do
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ponto de vista tedrico, esta estratégia parece levar a maiores ganhos anuais,
embora explore apenas os componentes aditivos da variancia genética. Esse
método tem sido tratado com bastante reserva, principalmente devido a baixa
previsibilidade da descendéncia (por acumulagcdo de problemas genéticos) e a
perda de variabilidade da populacdo de melhoramento (BORRALHO, 2007).
Apesar disso, o autor reconhece que esses receios tém pouca fundamentagio
empirica e afirma que sdo necessarios estudos mais sistematicos para demonstrar

a sua real importancia.

2.4 Simulacdo computacional no melhoramento genético de plantas

A simulagdo, de acordo com Dachs (1988), consiste em imitar, por meio
de um programa de computador, o comportamento de um sistema real, para
estudar seu funcionamento sob condigdes alternativas. Diante deste conceito,
depreende-se que a simulagdo viabiliza a extracdo de informagdes importantes,
com baixo custo e rapidez, mediante alteragdes de interesse nos fatores
envolvidos no fendmeno em estudo (FERREIRA, 2001).

Os primeiros indicios de simulagcdo de dados surgiram com a utilizagdo
do Método Monte Carlo, por Von Neuman, em 1940, com blindagem de reatores
nucleares (MORGAN, 1995). O uso da simulagdo ¢ muito amplo, podendo ser
aplicado em areas estratégicas, como a medicina ¢ a agricultura. Diversos
aplicativos sdo utilizados para realizar simulagdo na area da genética e
melhoramento de plantas, como Diallel (BUROWS; COORS, 1994), Mendel
(EUCLYDES, 1996), QU-GENE (PODLICH; COOPER, 1998), GENES
(CRUZ, 1998) e GQMOL (UNIVERSIDADE FEDERAL DE VICOSA, MG-
UFV, 2004).

Primordialmente, para realizar simulacdes, ha a necessidade de se

formular modelos matematicos que descrevam adequadamente o comportamento
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dos eventos reais em estudo (MOOD et al., 1974, citados por NUNES, 2006).
Esses modelos necessitam ser suficientemente simples para permitirem a
operacionalizagdo, na forma de algoritmos, ¢ a interpretacao de forma adequada
(CRUZ, 2001). Neste aspecto, surge, em muitos casos, uma desvantagem nos
modelos simulados no que se refere a simplificagdo das pressuposi¢cdes (VAN
OEVEREN; STAM, 1992; WANG et al., 2003). Por outro lado, esses modelos
permitem a variagdo nos valores assumidos pelos pardmetros, de tal forma que
uma amplitude realistica de fatores pode ser facilmente testada e, mais
importante, o efeito relativo destes fatores sobre os resultados da selegdo pode
ser estudado (VAN OEVEREN; STAM, 1992). No campo da genética e
melhoramento de plantas, os modelos sdo inerentemente probabilisticos por
envolverem variaveis de natureza aleatoria (FERREIRA, 2001).

A simulacdo ¢ uma das areas em que mais se utiliza a geragdo de
numeros aleatorios na atualidade. Como a maioria dos problemas em genética e
melhoramento de plantas tem natureza aleatoria, na simulagcdo de sistemas
genéticos, a geracdo de numeros aleatérios adquire fundamental importancia.
Intimeros programas de computador, linguagens de programacao e compiladores
tém rotinas prontas para a geracdo de nimeros aleatorios. Esses nimeros sdo
gerados em uma sequéncia que so se repete apds um ciclo superior a ordem dos
trilhdes de algarismos. Dessa forma, os numeros gerados sdo pseudoaleatérios.
Para fins praticos, uma vez que a sequéncia completa (ciclo) jamais sera
utilizada, esses numeros comportam-se como genuinamente aleatorios
(FERREIRA, 2001).

A partir da geracdo de numeros com distribuicdo uniforme entre 0 e 1,
U(0,1), & possivel gerar variaveis aleatorias que sigam qualquer distribui¢do de
probabilidade. Densidades mais complexas requerem a obtengdo analitica de sua
funcdo de distribui¢do e da inversa da fungdo de distribui¢ao de probabilidades

(FERREIRA, 2001). Em suma, todo processo simulado que envolve um
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componente aleatorio de qualquer distribui¢do ¢ considerado como pertencente
ao Método Monte Carlo. A tnica restrigdo para o uso desse método ¢ a sua
impraticabilidade para distribui¢des cuja funcao distribui¢do seja desconhecida
ou cuja inversa nao seja possivel pela ndo existéncia de algoritmos numéricos.

Um aspecto que deve ser considerado ¢ a eficiéncia do processo de
simulagdo. Como toda técnica, cuidados devem ser tomados para evitar erros
devidos a problemas amostrais, escolha inadequada das distribui¢des de
probabilidade nos eventos de natureza aleatoria, simplificacdo inadequada da
realidade e erros de implementagdo do sistema simulado. Para isso, o
programador deve utilizar os processos de validagdo, fazendo com que o sistema
simulado possa operar nas condi¢des do sistema real e verificar, por meio de
testes de hipoteses e outras analises estatisticas, se os resultados observados na
simulacdo condizem com os do sistema real (FERREIRA, 2001).

De acordo com Ferreira (2001), no melhoramento de plantas, o uso da
simulagdo ¢ justificado quando: (a) as solugdes analiticas ndo existem ou o grau
de dificuldade e o nimero de variaveis envolvidas ndo permitem a realizagao de
inferéncias adequadas sobre o problema; (b) pretende-se comparar a eficiéncia
de um novo procedimento ou técnica em relagdo a outros ja existentes e até
mesmo consagrados e (c) os métodos que sdo rotineiramente empregados em
algumas etapas de um programa de melhoramento podem ser melhorados para
propiciarem qualquer aumento de sua eficiéncia.

Os primeiros trabalhos utilizando simulagdo na genética foram
realizados por Fraser, em 1957 (GURGEL, 2004). A partir disso, a simulagdo
tem tido grande aplicabilidade nas pesquisas de genética e melhoramento de
plantas, contribuindo de forma substancial para a resolucdo e ou a elucidagio de
problemas complexos. Como exemplos, citam-se estudos avaliando a selegdo
recorrente (VIANA, 2007), a determinacdo do numero e do tamanho de familias

a serem avaliadas (FERREIRA et al., 2000; FOUILLOUX; BANNEROT, 1988;
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GURGEL, 2004; LEITE et al., 2009; SILVA, 2009), a eficiéncia de dialelos
circulantes na escolha de genitores (VEIGA; FERREIRA; RAMALHO, 2000), a
comparagdo de estratégias de melhoramento (KERR; DIETERS; TIER, 2004;
NUNES; RAMALHO; FERREIRA, 2008) e a eficiéncia de delineamentos
(SOUZA; PETERNELLI; BARBOSA, 2006), dentre varias outras aplicagdes.

Viana (2007), estudando a sele¢do recorrente em milho, analisou os
ganhos genéticos tedricos como resultado da selecdo entre familias de irméos
completos ¢ de meios-irmaos, obtidas pelos delineamentos I de Comstock e
Robinson (1948), de irmdos germanos e de meios-irmdos, a variabilidade
genotipica e a perda de genes com a selegdo recorrente em longo prazo. Os
delineamentos foram avaliados por simula¢do, com base nos ganhos médios
estimados apds dez ciclos de selegdo. O processo de simulagdo considerou sete
sistemas génicos com dez genes (com distintos graus de dominancia), trés
classes de populacdes (com diferentes frequéncias alélicas), sob trés condi¢des
ambientais (valores de herdabilidade) e quatro estratégias de selecdo. Cada
combinacdo foi repetida dez vezes, totalizando 25.200 simulagdes. O autor
concluiu que a sele¢do entre familias de irmdos germanos ¢, geralmente, mais
eficiente do que a selecdo com base em progénies de meios irmdos e que
empregar familias de irmaos germanos obtidas pelo delineamento 1 ¢é,
geralmente, mais eficiente que usar progénies derivadas do delineamento de
irmaos germanos.

Estratégias experimentais podem ser avaliadas também por simulagao.
Entre os melhoristas de plantas autégamas ha muita divergéncia sobre o niumero
de familias a serem obtidas em seus programas de melhoramento. Segundo
Ramalho (2003), alguns, especialmente os que conduzem programas pequenos
de melhoramento, optam por obter poucas populagdes, de genitores bem

escolhidos e avaliar o maior nimero possivel de familias de cada populagdo. Ja
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outros obtém algumas dezenas de populagdes e avaliam um pequeno nimero de
familias de cada uma.

Estudos por meio de simulagdo computacional visando a obten¢do de
informagdes a respeito do numero ideal de familias foram realizados em feijdo
comum (FOUILLOUX; BANNEROT, 1988). Foi mostrado que existe pequena
vantagem quando se utiliza um numero relativamente grande de familias, 500,
por exemplo, em relagdo a 50. Embora os resultados ndo deixem duvida, a
principal restricdo foi considerar a herdabilidade igual a 100%, o que, para a
maioria dos caracteres de importidncia econdmica, ndo ocorre. Ferreira et al.
(2000) simularam amostras de diferentes nimeros de familias. Constataram que,
se o numero de familias fosse inferior a 100, em varias situacdes a herdabilidade
seria nula e o melhorista ndo teria nenhum ganho com a selecao.

Gurgel (2004) também utilizou a simulacdo visando obter informagdes a
respeito do numero de familias que devem ser manuseadas para se ter mais
sucesso no melhoramento genético de autdogamas. No processo foram
implementados dois aplicativos computacionais em ambiente de programagao
Delphi em que foram simuladas varias configuragdes. Na primeira alternativa de
simulagdo, foram considerados valores de herdabilidade, nimero de locos

segregantes em F2 e numero de individuos na geragdo infinito, totalizando 330

casos, tendo cada caso sido simulado 75.000 vezes. Na segunda alternativa de
simula¢do, consideraram-se apenas os valores de herdabilidade ¢ o numero de
individuos da geragdo infinito, totalizando 88 casos, em que cada caso foi
simulado 50.000 vezes. O autor concluiu que: (a) na determinagdo do numero
ideal de familias a serem avaliadas no processo seletivo deve-se considerar a
herdabilidade do carater; (b) para se obter um valor genotipico médio em torno
de 1,1 desvio padrdo fenotipico acima da média da populagdo selecionada, sdo
necessarias 5.000 linhagens para uma h> = 0,3 e 10 linhagens para h> = 0,7 e (c)

se o carater apresentar herdabilidade inferior a 0,3, serd necessario um maior
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numero de linhagens para se ter alta probabilidade de obter uma linhagem com
um valor genotipico médio superior a média da populagdo.

Silva (2009) verificou o efeito da amostragem e da sele¢do natural no
método bulk em plantas autdgamas, simulando vérias configuragdes
considerando as geracdes F, e Fy4 e as familias Fy.s5, Fy6 € Fagns. Os efeitos no
nimero médio, minimo e maximo de locos favoraveis, da varidncia genética e
do numero de alelos favoraveis, foram mensurados ao longo das 1.000
simulagdes de cada configuracdo. As simulagdes contemplaram diferentes
herdabilidades, interag¢des alélicas e nimero de locos. Ja o efeito da amostragem
foi avaliado utilizando diferentes tamanhos de bulk (50, 200, 1.000, 2.000 e
5.000 individuos). Duas situagdes foram contempladas, uma em que o valor
adaptativo minimo variava de 20% a 100% o nimero de individuos e outra em
que o numero de individuos era igual. O autor concluiu que, na determinacao do
numero de individuos no método bulk, deve-se considerar a herdabilidade do
carater; o bulk de 2.000 individuos nas condi¢des simuladas mostrou-se
igualmente eficiente ao de 5.000 individuos e que a selecdo natural so resulta em
ganho com bulks superiores a 1.000 individuos.

Leite et al. (2009), com o objetivo de determinar o nimero minimo de
plantas por parcela a ser amostrado em experimentos de familias de irmaos
germanos em cana-de-aglicar, para possibilitar a estimagdo eficiente de
parametros genéticos e fenotipicos para caracteristicas de produgdo, avaliaram
18 familias de irmdos germanos, em delineamento de blocos casualizados,
composto por seis repeti¢des e 20 plantas por parcela. Os autores determinaram
o tamanho da amostra com o uso de técnicas de reamostragem com reposicao,
com posterior estimagdo dos pardmetros genéticos e fenotipicos com o auxilio
de simulacdo. As estimativas do tamanho da amostra variaram de acordo com a
variavel e o parametro avaliado. Concluiram que o método da reamostragem foi

eficiente para comparar os efeitos do tamanho da amostra na estimacao de
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parametros genéticos e fenotipicos e que uma amostra de 16 plantas por parcela,
ou seja, 96 individuos por familia, seria suficiente para obter estimativas
fidedignas de todos os parametros avaliados em todas as variaveis consideradas.

Outra vertente em que as simulacdes tém sido utilizadas é nos
cruzamentos dialélicos. Na maioria das situacdes ¢ impossivel obter todas as
combinagdes hibridas. Assim, a simulag@o torna-se a principal alternativa para
se identificar os possiveis genitores e/ou populacdes segregantes, bem como
comparar métodos de cruzamentos dialélicos. Em um desses trabalhos, Veiga,
Ferreira ¢ Ramalho (2000) avaliaram a eficiéncia de dialelos circulantes em
relagdo aos completos, nas estimativas da capacidade geral de combinagdo
(CGC) e da capacidade especifica de combinagdo (CEC). Foram simuladas 50
linhagens com 100 genes com distribuicdo independente, efeitos iguais, sem
epistasia. Consideraram-se herdabilidades de 10%, 20%, 50% e 75%, em
modelos com interagdo alélica aditiva e dominancia completa. Utilizaram-se
também dados disponiveis na literatura, ambos comparados por meio de
correlagdo entre estimativas de CGC e CEC, e proporc¢des de estimativas nos
circulantes que ocorreram nos intervalos de confianca dos completos. Os
resultados permitiram concluir que: os dialelos circulantes sdo tdo eficientes
quanto os completos, tanto na classificagdo dos genitores quanto a CGC e a
CEC, como na magnitude desses parametros; o nimero de cruzamentos afeta as
estimativas da CGC e CEC, embora com valor pequeno de S (numero de
combinag¢des hibridas de cada genitor) seja possivel obter boa concordancia com
as estimativas obtidas nos dialelos completos e, com baixa herdabilidade, ¢é
vantajoso aumentar o nimero de cruzamentos de cada genitor, embora, com a
metade do numero de genitores envolvidos, ja4 se consiga alta eficiéncia nos
dialelos circulantes.

O método de melhoramento a ser adotado ¢ um assunto que gera

bastante polémica entre os melhoristas. Comparagdes teoéricas por meio de
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modelos matematicos s@o extremamente dificeis de serem realizadas pela
complexidade da situagdo e nimero de pardmetros envolvidos no processo.
Situagdes como estas podem ser comparadas utilizando-se aproximagdes por
simula¢do computacional.

Nunes, Ramalho e Ferreira (2008) realizaram estudo com o objetivo de
avaliar a eficiéncia do método pedigree pela inclusdo da informagdo de
parentesco entre as progénies a partir da genealogia e, ainda, compara-lo com o
método bulk via simulagdo computacional e em experimentos de campo. Nas
simulag¢des, assumiu-se um modelo genético com 20 locos segregantes, nao
ligados, de efeitos iguais e aditivos e com frequéncia alélica 0,5. Para as
configuracdes avaliadas, foram considerados valores de herdabilidade no sentido
amplo na média das progénies de 10%, 25%, 50% e 75% e grau médio de
dominancia de zero, 0,5 e 1,0. Foram simulados 1.000 experimentos, para cada
configuracdo e método de condugdo, referentes a avaliagdo de 256 progénies
F45. Nos experimentos de campo, com a cultura do feijoeiro, foram avaliadas
256 progénies F,s na safra das aguas 2004/2005 e as correspondentes 256
progénies Fic na safra das secas 2005, sendo estas oriundas dos métodos
genealogico e bulk. Os autores concluiram que, utilizando-se o método pedigree,
considerando a genealogia entre as progénies por meio do procedimento BLUP,,
os ganhos seletivos sdo superiores aos alcancados quando esta informagdo é
ignorada, de forma a compensar o trabalho despendido na obtencdo desses
registros, sobretudo, para caracteres de herdabilidade baixa. Concluiram também
que os métodos genealdgico e bulk, nas condi¢des simuladas, mostraram-se
igualmente eficientes para a obteng@o de genoétipos superiores. Contudo, quando
a informagdo da genealogia foi considerada, o método pedigree apresentou
ganhos ligeiramente superiores.

Com o objetivo de comparar a eficiéncia relativa da sele¢do inicial e a

estimagdo de parametros genéticos, Souza, Peternelli e Barbosa (2006), por meio
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de simulagdo, avaliaram os delincamentos: blocos aumentados (DBA), blocos
aumentados com duas repetigdes (DBAD) e grupo de experimentos em blocos
casualizados com tratamentos comuns (EBCTC), considerando o modelo com
efeitos fixos e o modelo misto, com tratamentos regulares aleatdrios.
Trabalharam com oito diferentes condigdes com 600 simulagdes de cada,
avaliando a porcentagem média de coincidéncia, a estimativa da correlagao de
Pearson entre as médias ajustadas para o modelo de efeitos fixos e a estimativa
da herdabilidade para o modelo misto. Concluiram que o DBAD e o EBCTC
foram bastante similares em suas comparagdes e pouco melhores que o DBA ¢
que nenhum dos delineamentos foi eficaz em estimar a herdabilidade nos

diferentes cenarios avaliados.
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3 MATERIAL E METODOS

Para determinar o nimero de genitores na geracdo de populagdes
sintéticas em eucalipto, foram utilizados métodos de simulacdo Monte Carlo,
com o auxilio do programa R (R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2010),
usando linguagem matricial. Nas simulagdes, foram considerados caracteres
genéricos, seis classes de populacdo base, quatro condigdes ambientais ¢ dois
tamanhos de populacdes sintéticas. O nimero de genes envolvidos no controle
genético dos caracteres em todas as situagdes foi fixado em 100, considerados
independentes, ou seja, sem ligagdo. Nado foram consideradas interacdes
epistaticas.

Foram realizadas 1.000 simulagdes Monte Carlo (NSMC = 1000) de
cada configuragdo envolvendo as combinacdes dos fatores estudados. De cada
populacdo sintética formada nessas simulagdes, foram tomadas estatisticas
descritivas relativas a propor¢éo de alelos favoraveis em relagdo ao nimero total
de alelos. Da distribuigao das 1.000 simulagdes de cada sintético, também foram
obtidas estatisticas descritivas.

O processo de simulagdo foi dividido em duas etapas. A primeira
consistiu da obtencao da populacao base e da selegdo fenotipica dos individuos.
A segunda etapa foi delineada para a geragdo da populagdo sintética envolvendo
os individuos selecionados na primeira etapa que, nesse caso, foram utilizados

como genitores. Essas etapas serfo descritas nas subsecdes seguintes.
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3.1 Obtencéo da populagdo base

Para a simulagdo da populacdo base foi considerado um carater com g =
100 genes independentes, em equilibrio de Hardy-Weinberg. Assim, para cada

gene, tem-se:

Genotipo Fregliéncia na populacéo Valor genotipico
BB P’
Bb 2pq d
bb q -a

Nesse caso, o B ¢ o alelo favoravel e ndo o alelo dominante, € 0 b 0
desfavoravel a expressdo do carater de interesse. Foram consideradas intera¢des
alélicas de dominancia completa ou de dominéncia parcial igualmente para todos
os genes. Sem perda de generalidade, o valor aditivo a foi fixado em 1 para
todos os genes. No caso de dominancia completa d = 1, e no caso de dominancia
parcial foi considerado o valor de d = 0,5. Nao foram consideradas interagdes
epistaticas.

Para cada individuo i da populagdo base (i = I, 2, ..., N, sendo N o
tamanho dessa populagdo), se for considerado que o mesmo possui g; locos do
tipo BB, g, do tipo Bb e g; do tipo bb, entdo o valor genotipico G; desse
individuo sera:

Gi =g+ gd+ gs(-a), (1
sendo g = g; + g, + g3 = 100.

A frequéncia p dos alelos favoraveis foi fixada em 0,2 e 0,9, na média
dos g = 100 genes considerados. Logo, para cada gene de cada individuo da
populacdo base, a frequéncia do alelo favoravel variava em torno desse valor

médio, seguindo uma distribuicdo beta. Assim, 100 realizacdes de uma
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distribui¢@o beta com pardmetros o =2e =8 parap=02ea=9e =1 para
p = 0,9 foram simuladas, utilizando-se a fun¢do rbeta do programa R (R
DEVELOPMENT CORE TEAM, 2010). Essas duas situagoes (p =0,2 ¢ p =0,9)
foram consideradas separadamente, simulando-se populagdes base pouco
melhoradas (p = 0,2) e populagdes base bastante melhoradas (p = 0,9).

Para simular o genotipo dos individuos, considerando os g = 100 genes,
o modelo de Hardy-Weinberg e as frequéncias dos alelos favoraveis p;, j = 1, 2,
..., g 0 seguinte procedimento foi adotado. Considerando o individuo i da
populacao base e o gene j, foi gerada uma realizacdo u de um ntimero aleatério
uniforme U (0,1) usando a func¢do runif do programa R (R DEVELOPMENT
CORE TEAM, 2010). A decisdo de qual deveria ser o genotipo do individuo i

foi tomada confrontando-se o valor u simulado com a seguinte escala:

BB, Bib; bib;

0 i i+ 2pgi 1

Se o valor u estivesse entre 0 ¢ p7’, o gendtipo do individuo i para o j-
ésimo gene seria B;B;. Se o valor estivesse entre piepi + 2pig:, o gendtipo seria
Bib;, e se estivesse entre pi + 2pig: e 1, o gendtipo seria b;b;. O processo foi
repetido para os g genes dos N individuos até o tamanho final da populacdo base
ser atingido. Trés tamanhos distintos da populagdo base foram considerados,
quais sejam, N = 2000, 5000 e 8000 individuos.

De posse do gendtipo do individuo i, o seu valor genotipico foi
calculado usando a expressdo (1). Em seguida, os valores fenotipicos dos
individuos da populago base foram computados utilizando o seguinte modelo:

Fi=pu+Gite, 2)
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em que u foi considerado igual a zero, sem perda de generalidade e ¢;
correspondeu ao erro associado ao i-ésimo individuo, considerado normal com
média zero e variancia o.°.

A magnitude de ¢,” dependeu da herdabilidade (h?) que foi fixada em 0,1
(baixa), 0,5 (intermediaria), 0,9 e 1 (altas). Para cada situa¢do considerada, o
valor de ¢,” foi obtido da relagdo:
oF + of
em que ﬁ'g ¢ a varidncia genética da populacdo base. Assim, a varidncia
ambiental foi dada por:

,_ Ga(l=h?)

& FG‘
A variancia genética da populagdo base foi dada por:
E
cf = ) [af(e} + a}) + 2myapa]
F=1

As realizagdes dos erros normais g; foram simuladas utilizando-se a
funcdo rnorm do programa R (R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2010). Os
valores obtidos foram adicionados aos valores genotipicos dos individuos de
acordo com o modelo (2), resultando nos valores fenotipicos F;. No caso de h* =
1, os valores fenotipicos igualaram-se aos valores genotipicos, ou seja, F; = G;.

Esses valores fenotipicos foram ordenados e os s individuos
correspondentes aos s maiores valores fenotipicos foram utilizados como
genitores para a geracdo das populagdes sintéticas. Foram considerados valores

de s iguais a 2, 4, 8, 16, 32 e 64 individuos.
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3.2 Geragdo das populagdes sintéticas

A partir dos s individuos selecionados na populacdo base obtida na
secdo 3.1, foram simuladas as populagdes sintéticas de tamanho n, sendo n =
2.016 e 8.064 individuos. Da mesma populacdo base foram obtidas as
populagdes sintéticas geradas a partir do cruzamento dos s = 2 individuos com
maiores valores fenotipicos, dos s = 4 individuos com maiores valores
fenotipicos, e assim sucessivamente, até os s = 64 individuos com maiores
valores fenotipicos. Essas populagdes sintéticas foram geradas de forma
independente. Como cada configuragdo foi repetida 1.000 vezes, cada populagdo
sintética advinda de cada um dos valores de s foi obtida 1.000 vezes, ou seja,
foram obtidas 6.000 populagdes sintéticas para cada configuracdo. Como foram
simuladas 96 configuragdes, um total de 576.000 populagdes sintéticas foi
gerado.

Para a geracdo de uma populagdo sintética utilizando s genitores,
procedeu-se da seguinte maneira. Dois genitores eram sorteados ao acaso entre
os s candidatos e um descendente era gerado, também ao acaso, desse
cruzamento, respeitando a segregacdo correspondente a constituicdo genotipica
de cada um dos g genes. Esse processo foi repetido n vezes, até a formacdo da
populagido sintética. Dessa forma, esperou-se que todos os pares de cruzamentos
(CE) tivessem a mesma probabilidade de estarem representados no sintético e
que o numero de descendentes de cada um desses cruzamentos fosse
aproximadamente o mesmo para todos os pares. O tamanho do sintético de
2.016 individuos foi escolhido como tamanho minimo em razdo do nimero de
cruzamentos tomados 2 a 2 com 64 genitores (s maximo) ser igual a 2.016. Com
isso, espera-se que cada cruzamento tenha, em média, uma chance de acontecer
nas 2.016 simulacdes (média da binomial). Para ilustrar esse processo, um

esquema com s =2 e s = 4 genitores foi apresentado na Figura 1.
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Figura 1 Esquema para a formagdo das populagdes sintéticas, utilizando dois e quatro

genitores (s).
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3.3 Estatisticas descritivas

As estatisticas descritivas foram obtidas em duas fases distintas. Na
primeira fase, considerou-se cada sintético individualmente e, na segunda fase,
os resultados de todas as 1.000 simulagdes Monte Carlo. Para todas as
estatisticas descritivas calculadas, utilizou-se a propor¢do de alelos favoraveis
em relacdo ao total de alelos (2g), como variavel resposta. A partir do gendtipo
de cada individuo, em um dado sintético simulado, considerando ainda uma
configuracdo especifica, foi computada, inicialmente, a propor¢do de alelos
favoraveis (PAF) pela seguinte expressao:

2g1; + g
ig

em que PAF; é a propor¢do de alelos favoraveis do i-€simo individuo do

PAF, = X100

sintético, g;; € o numero de genes do tipo homozigoto favoravel (BB) do i-€simo
individuo, g5 ¢ o nimero de genes com genétipo em heterozigose (Bb) do i-
ésimo individuo e g o nimero de genes, sendoi=1, 2, 3, ..., n e g = 100.

Ao final do processo, um total de n valores da PAF foi obtido.
Considerando uma populacdo de sintético simulada, as seguintes estatisticas
descritivas foram calculadas. Inicialmente, foi obtida a média aritmética desses n
valores, pela seguinte expressao:

7IF = 2= AR
!
Posteriormente, o coeficiente de variagdo (CVp4r) foi calculado por:

CVpap = %mm

em que gggpr ¢ 0 desvio padrdo dos valores da PAF.
Finalmente, os valores minimos e maximos foram estimados por:
PAF ., = min. (PAF,, PAF,, ..., PAF,) e
PAF 4. = max. (PAF;, PAF,, ..., PAF,).
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Os valores das estatisticas descritas anteriormente das 1.000 simulac¢des
Monte Carlo de cada configuragdo foram armazenados e, ao final, as estatisticas
descritivas, média e coeficiente de variacdo, foram calculadas a partir dessa
distribuicdo. Nessa etapa, o objetivo foi obter as principais caracteristicas da

distribuicdo da propor¢ao de alelos favoraveis.

3.4 Ganhos esperados com a selecdo nas populacgdes sintéticas

Para se estimar os ganhos genéticos quando se realizava a selecdo de 1%
e 5% dos individuos superiores nas populagdes sintéticas, obtidas a partir de s
genitores, utilizou-se a seguinte expressdo (FALCONER; MACKAY, 1996):

GES =ic,.h’

em que:
GES: ganho esperado com a sele¢do;
i: intensidade de selecdo estandardizada, obtida na tabela de Fisher ¢ Yates
(1971);
opar: desvio padrdo da propor¢do de alelos favoraveis;

h% herdabilidade.

3.5 NUumero ideal de genitores

Para a determinagdo do numero ideal de genitores foi adotado o critério
de estabilizagdo do ganho esperado com a selecdo (GES) com o aumento do
numero de genitores (s) utilizados na formagdo dos sintéticos. Para se avaliar
esse ponto de estabilizagdo, foi utilizado o ajuste de um modelo linear com platd
bissegmentado. A fun¢@o dos segmentos linear e platd (linha reta paralela a

abscissa) foi um pardmetro a ser estimado e denotado por sy, indicando esse
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ponto de estabilizagdo. Assim, as estimativas de s, foram consideradas como
critério objetivo do ntimero ideal de genitores.

Portanto, dados os valores de s ¢ do GES, determinados na média das
1.000 simula¢des Monte Carlo, o seguinte modelo linear com platé foi ajustado:

a + bs ses <sy
GES =
P ses > s
em que GES ¢ a variavel dependente; P ¢ o platd (ponto de estabilizagdo em
relagdo ao GES) e sy 0 pardmetro que indica a fun¢do do segmento linear e o
plato.

Esse modelo foi ajustado utilizando métodos de minimos quadrados para
modelos ndo-lineares por intermédio do método de Gauss-Newton modificado.
Os ajustes foram realizados utilizando o proc nlin do programa SAS® (SAS
INSTITUTE, 2000), de acordo com os métodos e as rotinas descritos em

Ferreira (2007).
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

Em razdo da grande quantidade de resultados e da constatacdo de que
parte deles se assemelhava bastante, optou-se por subdividir essa se¢do em trés
partes. Na primeira, os resultados para herdabilidade igual a 10% foram
apresentados e, na segunda, para herdabilidade igual a 100%. Na terceira parte,
foram realizadas algumas consideragdes gerais a respeito dos resultados obtidos.

As mesmas simulagdes realizadas para h* = 0,1 foram feitas com h’
igual 2 0,5 ¢ 0,9 e 1, sendo os resultados muito similares em termos de padrao de
resposta. Isso quer dizer que as conclusdes obtidas para h* = 0,1 sdo validas para
h?> = 0,5, 0,9 e 1. Por essa razdo, os resultados para h’=05¢09e parte dos
resultados para h> = 1 nio foi apresentada. Da mesma forma, também detectado
o mesmo padrdo de resposta em relagdo aos tamanhos da populagdo base, os
resultados para N = 5000 também nao foram apresentados.

O foco da discuss@o foi no efeito do numero de genitores utilizados na
obtencdo dos sintéticos em relagdo a propor¢do de alelos favordveis. Foram
considerados outros fatores, tais como, tamanho do sintético, tamanho da
populacao base, frequéncia de alelos favoraveis na populacao base e interagoes

alélicas de dominancia completa e parcial, na auséncia de epistasia e ligagao.

4.1 Efeito do numero de genitores na geracdo do sintético para
herdabilidade igual a 10% (h* = 0,1).

Na Tabela 1 estdo apresentados os resultados das simulacdes das
populagdes sintéticas em relagdo a proporcdo de alelos favoraveis em 1.000
simulagdes Monte Carlo. Os resultados para h*> = 0,1, p = 0,2 e tamanho da

populagdo base N = 2000 estdo em fungdo do tamanho do sintético (n), do
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nimero de genitores (s) e das interagdes alélicas de domindncia completa e
parcial. De cada sintético foram obtidos a média, o coeficiente de variagdo (CV),
0 minimo e o0 maximo. Os valores médios dos 1.000 sintéticos em relagdo a cada
uma dessas quantidades foram computados. Obtiveram-se também os
coeficientes de variacdo da média (CV *) para todas as configuragdes estudadas.

Os tamanhos das populacdes sintéticas (n) foram de 2.016 e 8.064.
Considerando o mesmo valor de s, pode-se observar que as médias da propor¢ao
de alelos favoraveis e os valores do CV praticamente ndo se alteraram quando se
passou do menor tamanho para o maior, independente do grau médio de
dominancia.

Por outro lado, a amplitude entre os valores maximo e minimo, em
relagdo a proporcao de alelos favoraveis, aumentou com a elevacdo do tamanho
da populagdo sintética, fixado um determinado valor de s. Portanto, espera-se
maior probabilidade de se obter um individuo superior, ou seja, com maior
propor¢do de alelos favoraveis em sua constituicdo genotipica, em sintéticos
maiores, o que ja era esperado. Em relacdo as quantidades basicas, média e CV,
fixado o valor de s, as populagdes sintéticas de tamanho 2.016 e 8.064 sdo
praticamente idénticas. Entretanto, os individuos com valores mais extremos sao
mais provaveis nos sintéticos maiores.

O efeito da interagdo alélica, quando se passa de dominancia completa
para dominancia parcial, ¢ de provocar um pequeno aumento na média da
proporgao de alelos favoraveis do sintético, fixados s e n. Entretanto, o efeito na
variabilidade, medido pelo coeficiente de variagdo (CV) e pela amplitude (A),
tende a ser reduzido. Isso ja era esperado, pois o valor de d contribui para as
variancias genéticas aditiva e de dominancia. Assim, quanto menor for o seu
valor, menor sera a variabilidade do sintético.

O efeito do nimero de genitores (s) para gerar o sintético mostrou que,

quando fixado n, para uma dada situacao de interagdo alélica, verificou-se que
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houve redu¢do na média com o aumento de s. Em termos percentuais, essa
reducdo girou em torno de 3,7%, quando se considerou um aumento de s = 2
para s = 64 genitores.

Por outro lado, o efeito do aumento de s provocou elevacdo na
variabilidade. O CV aumenta de um valor que gira em torno de 8,6% para um
valor em torno de 12%, considerando as diferentes configuragdes apresentadas
na Tabela 1, quando se aumenta o s de 2 para 64. Assim, sintéticos com 64
genitores sdo bem mais variaveis que sintéticos com dois genitores. Entretanto,
os sintéticos com 64 genitores tém médias menores. Isso ocorre uma vez que os
64 individuos selecionados na populagdo base, potencialmente, t€ém menor
proporg¢do de alelos favoraveis concentrados nos mesmos, mas, provavelmente,
possuem maior variabilidade quando sdo considerados os seus cruzamentos dois
a dois. Essa situacdo, guardadas as devidas proporc¢des, ¢ semelhante as
situagdes em que os melhoristas intercruzam genitores adaptados com genitores
ndo adaptados. As populagcdes geradas desses cruzamentos tém grande
variabilidade, mas, em geral, t€m menores médias, em virtude da introdugdo de
alelos desfavoraveis, presentes nos genitores ndo adaptados.

O efeito do aumento de s na amplitude foi similar ao observado para o
coeficiente de variagdo. O que aconteceu, entretanto, ¢ que houve um aumento
da magnitude do efeito quando se partiu de s = 2 para s = 64 genitores, quando

comparado ao efeito no CV.
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Tabela 1 Médias, ao longo de 1.000 simulagdes Monte Carlo, da propor¢cdo média de alelos favoraveis, do coeficiente de
variagdo, do minimo e do maximo da propor¢do de alelos favoraveis, considerando dominancia completa (d =
1) e dominancia parcial (d = 0,5), de populagdes sintéticas contendo n = 2.016 ¢ 8.064 individuos, geradas a
partir de s genitores, selecionados a partir de uma populagdo base de 2.000 individuos e frequéncia alélica
favoravel de 0,2, para um carater de herdabilidade 0,1.

) d=1 d=05
N s Parametros —uerCvir OV Min, Max. A Média(CV) CV __ Min. Max. A

2 245(11,08) 8,74 1587 29,05 13,18  22,71(10,57) 857 16,18 2924 13,06
4 2231(9,44) 10,41 1485 2992 1507  22,62(892) 1023 1520 3026 15,06

o6 * Media 22,12(8,52) 1123 14,15 3044 1629  2243(832) 1098 1456 30,66 16,10
16 21,96 (8,09) 11,60 13,82 30,57 1675  2227(7.91) 1141 1412 3090 16,78
30 2180(7,79) 11,84 1344 3069 17,25 22,08(7,72) 11,67 13,78 30,96 17,18
64 21,60(7,77) 12,02 13,18 30,69 17,51 21,86(7,69) 11,87 1343 30,87 1744
2 248(10,67) 873 1523 2970 1447 22,59 (10,69) 8,62 1538 29,80 14,42
4 242(937) 1031 1429 3081 1652  2244(898) 1026 1438 3081 1643

w6t ® Media 222862 11,13 1359 3126 17,67  2230(837) 11,05 13,70 3134 17,64
16 2203 (820) 11,61 1308 31,52 1844  22,13(820) 1148 1323 31,60 1837
) 2184(7,89) 11,89 12,69 31,67 1898  21,96(7,91) 11,75 12,88 31,73 1885
64 21,66(7,77) 12,03 1237 31,68 1931 21,74(7,78) 11,93 12,53 31,66 19,13

*Coeficiente de variagdo da média de alelos favoraveis, ao longo das 1.000 simulagdes Monte Carlo; ** Amplitude.
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Outro aspecto refere-se ao coeficiente de variagdo do valor médio de
cada sintético (CV*), fixada uma determinada configura¢do, em relacdo aos
1.000 sintéticos simulados. Esse CV* indica a concentracdo dos valores da
distribuicdo Monte Carlo da média da propor¢do de alelos favoraveis em torno
da média geral das 1.000 simulac¢des. O que se percebe ¢ que quanto maior for o
numero de genitores na formagao do sintético, menor é o CV*. Isso indica que
quanto mais genitores houver, mais estaveis serdo os sintéticos em termos de
previsibilidade de seu valor médio em relacdo ao valor esperado (média das
1000 simulagdes). Uma possivel explicagdo para isso seria fornecida pelo efeito
homeostatico.

Assim, o que tem que ser buscado ¢ um equilibrio entre o decréscimo na
média e o aumento da variabilidade. O ganho esperado com a selegdo reflete
exatamente isso. Buscou-se, entdo, esse equilibrio realizando a analise do
modelo linear com platd. O ponto estimado, valor de s em que houve a
estabilizagdo do ganho esperado com a selegdo, foi considerado como o nimero
ideal de genitores para a geragdo do sintético. Para o caso particular de n = 2016,
d=1,p=0,2 com N = 2000 individuos, o nimero 6timo estimado de s para
estabilizagcdo do ganho, quando consideradas as intensidades de selecdo de 1% e
5% foi de, aproximadamente, 5,20, para ambas as situagdes. O coeficiente de
determinagdo (R*) dos modelos ajustados foram 97,24% e 96,58%,
respectivamente (Tabela 8). Como sdo necessarios, no minimo, 5,2 genitores
para atingir a estabilidade do ganho esperado com a selegdo, deve-se recomendar
um minimo de seis genitores para a geracdo do sintético. Na Figura 2 esta

ilustrado esse caso.
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Figura 2 Ponto de estabilizacdo do ganho esperado com a selecdo (GES), utilizando uma
intensidade de selegdo de 1%, a partir da analise do modelo linear com plato,
considerando dominancia completa (d = 1), populagdes sintéticas contendo n =
2.016 individuos, geradas a partir de s genitores, selecionados a partir de uma
populacdo base de 2.000 individuos e frequéncia alélica favoravel de 0,2, para
um carater de herdabilidade 0,1.

Na Tabela 2 estdo apresentados os resultados para a propor¢ao de alelos
favoraveis obtidas nas simulagdes Monte Carlo. A situagdo ¢ similar a
apresentada na Tabela 1, exceto pelo fato de a populagdo base ser maior (N =
8000). Comparando-se os valores de ambas as tabelas, fixada uma configuragao
em relacdo a s, n e d, verifica-se que ha maior média quando a populagdo base ¢
maior, havendo uma pequena queda no CV e um pequeno aumento da
amplitude. O tamanho do sintético (), nesse caso, ndo teve efeito na média e no
CV, influenciando apenas a amplitude, que foi maior nos sintéticos de maior
tamanho. O efeito da interagdo alélica teve o mesmo padrdo de resposta do
observado na Tabela 1 (N = 2000). Finalmente, o efeito do aumento de s com N

= 8000 foi similar ao apresentado para N =2000.
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Nas Tabelas 3 e 4 estdo apresentados os resultados da propor¢do de
alelos favoraveis em situacdes similares as das Tabelas 1 e 2, respectivamente,
exceto pelo fato de a frequéncia alélica favoravel da populagdo base ser de 0,9.
Na Tabela 3 estdo os resultados quando o tamanho da populagdo base foi de N =
2000 e na Tabela 4, quando N = 8000 individuos. Para N = 2000 individuos, o
padrao observado na Tabela 1 foi verificado de forma exata, ou seja, houve um
aumento da média ¢ da variabilidade com o aumento do tamanho do sintético
(n), um aumento da média e reducdo na variabilidade com a redugéo de d e uma
reducdo da média e aumento da variabilidade com o incremento do nimero de
genitores (s) utilizados para a geracdo do sintético. Do mesmo modo, os
sintéticos formados com mais genitores foram mais previsiveis, pois o CV* da
distribuic@o Monte Carlo das médias decaiu a medida que s aumentou.

Convém salientar que as médias esperadas quando p = 0,9 (Tabela 3),
quando comparadas as da situagdo em que p = 0,2, foram ligeiramente
superiores ao valor esperado 90%, quando se selecionavam os s melhores
individuos fenotipicamente na populacdo base. Quando p = 0,2, as médias eram
relativamente maiores que o seu valor esperado. Isso mostra que, se a populagdo
¢ bem melhorada, ou seja, tem alta frequéncia de alelos favoraveis, o ganho
esperado no sintético € pequeno.

Para N = 8000 (Tabela 4) houve apenas uma exce¢do no padrao de
resposta descrito para as situagdes anteriores. Quando d = 1, houve uma pequena
reducdo da média dos sintéticos quando se aumentou de 2.016 para 8.064,
exatamente o oposto do que vinha ocorrendo. Para d = 0,5, houve uma reducio
com s= 2 ¢ aumento com os demais valores de s, quando o tamanho do sintético

aumentou de 2.016 para 8.064.
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Tabela 2 Médias, ao longo de 1.000 simulagdes Monte Carlo, da propor¢do média de alelos favoraveis, do coeficiente de
variagdo, do minimo e do maximo da propor¢do de alelos favoraveis, considerando dominancia completa (d =
1) e dominancia parcial (d = 0,5), de populagdes sintéticas contendo n = 2016 e 8064 individuos, geradas a
partir de s genitores, selecionados a partir de uma populagdo base de 8.000 individuos e frequéncia alélica
favoravel de 0,2, para um carater de herdabilidade 0,1.

) d=1 d=05
N s Parametros —u i OV OV Min. Max, AR Média(CV) CV _ Min. Max. A

2 2287 (10,64) 8,66 1621 29,53 13,32 22,93 (10,58) 853 1639 2951 13,12
4 2270(922) 1026 1523 3040 1517  22.86(9,05) 10,06 1546 3047 1501

o6 Media 22558,41) 11,05 1461 3090 1629  2274(828) 10,86 1481 30,99 16,18
16 2238(8,02) 11,44 14,14 31,08 1694  2259(7,95) 1126 1443 3125 16,82
32 22,19(7,79) 11,70 1380 31,17 17,37  22.41(7.83) 11,53 1406 3128 17,22
64 22,02(7,70) 11,88 13,51 31,10 17,59  2224(771) 11,71 13,76 3129 17,53
2 288(1136) 8,67 1559 3022 14,63 22,83 (1047) 856 1562 30,07 1445
4 22,68(9,55) 1026 1446 31,13 1667  2273(930) 1025 14,58 31,16 16,58

et b Media 2249(8,72) 11,08 13,77 31,62 17,85  22,63(8,66) 10,95 1399 31,70 17,71
16 2234(827) 11,49 1332 31,87 18,55 2246 (828) 11,40 13,50 31,99 18,49
32 22,18(7,94) 11,71 12,98 32,06 19,08  2229(8,04) 1164 13,11 32,13 19,02
64 22,03(7,89) 11,87 12,75 32,00 1925  22,13(7,96) 11,78 12,86 32,13 1927

*Coeficiente de variagdo da média de alelos favoraveis, ao longo das 1.000 simulagdes Monte Carlo; ** Amplitude.
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Tabela 3 Médias, ao longo de 1.000 simulagdes Monte Carlo, da propor¢cdo média de alelos favoraveis, do coeficiente de
variagdo, do minimo e do maximo da propor¢do de alelos favoraveis, considerando dominancia completa (d =
1) e dominancia parcial (d = 0,5), de populagdes sintéticas contendo n = 2016 e 8064 individuos, geradas a
partir de s genitores, selecionados a partir de uma populagdo base de 2000 individuos e frequéncia alélica
favoravel de 0,9, para um carater de herdabilidade 0,1.

) d=1 d=05
N s Parametros —u i eVix OV Min, Max, AR Média(CV) CV _Min. Max. A

2 90,81 (1,74) 1,59 85,98 9560 9,62 91,73 (1,66) 1,47 87,26 96,16 8,90

4 90,77 (135) 1,88 8499 96,07 11,08 91,64 (138) 1,77 8621 96,63 10,42

ot 8 Media 90,71 (1,19) 2,02 8438 9629 1191 91,53 (1,16) 1,92 8548 9682 11,34
16 90,67 (1,10) 2,10 83,92 9645 12,53 91,43 (1,03) 1,98 8504 9692 11,88

32 90,63 (1,02) 2,14 83,63 9654 1291 91,31 (0,97) 2,03 8463 9693 1230

64 90,59 (1,00) 2,16 83,42 96,57 13,15 91,19 (0,94) 2,06 8428 9692 12,64

2 90,87 (1,68) 1,58 85,63 96,11 10,48 91,78 (1,65) 1,46 86,92 96,65 9,73

4 90,83 (139) 1,87 84,55 9658 12,03 91,69(1,33) 1,75 8579 97,07 1128

c06s 8 Media 90,78 (1,19) 2,03 83,78 9685 13,07  91,59(1,15) 188 8508 97,27 12,19
16 90,73 (1,08) 2,10 83,32 9698 13,66  91,49(1,05 197 8449 97,39 12,90

32 90,68 (1,02) 2,14 82,96 97,07 14,11 91,38 (1,00) 2,02 84,08 9744 13,36

64 90,64 (0,09) 2,16 82,78 97,13 1435 9126 (097) 2,05 83,73 9745 13,72

*Coeficiente de variagdo da média de alelos favoraveis, ao longo das 1.000 simulagdes Monte Carlo; ** Amplitude.
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Tabela 4 Médias, ao longo de 1.000 simulagdes Monte Carlo, da propor¢cdo média de alelos favoraveis, do coeficiente de
variagdo, do minimo e do maximo da propor¢do de alelos favoraveis, considerando dominancia completa (d =
1) e dominancia parcial (d = 0,5), de populagdes sintéticas contendo n = 2016 e 8064 individuos, geradas a
partir de s genitores, selecionados a partir de uma populagdo base de 8.000 individuos e frequéncia alélica
favoravel de 0,9, para um carater de herdabilidade 0,1.

) d=1 d=05
N s Parametros —u i eVix OV Min, Max, AR Média(CV) CV _Min. Max. A

2 90,90 (1,67) 1,59 86,09 9572 9,63 91,89 (1,59) 1,46 87,46 9631 885

4 90,86 (1,36) 1,88 8508 96,15 11,07  91,76(1,31) 1,74 8639 96,69 10,30

ot 8 Media 90,86 (1,17) 2,01 84,54 9644 11,90  91,72(1,15) 186 8583 96,92 11,09
16 90,84 (1,06) 2,09 84,12 96,59 12,47  91,64(1,05) 195 8534 97,03 11,69

32 90,81 (0,99) 2,13 83,83 96,65 12,82  91,56(0.98) 2,00 8495 97,06 12,11

64 90,78 (0,97) 2,15 83,65 96,73 13,08 91,46 (0,93) 2,03 8471 97,08 1237

2 90,80 (1,73) 1,60 85,50 96,10 10,60 91,85 (1,66) 146 86,96 96,71 9,75

4 90,84 (139) 1,89 8448 96,62 12,14  91,81(1,36) 1,74 8590 97,16 11,26

c06s 8 Media 90,79 (1,18) 2,01 83,79 9683 13,04  91,76(1,18) 188 8524 97,38 12,14
16 90,75 (1,05) 2,09 83,35 9701 13,66  91,69(1,07) 195 8475 97,53 12,78

32 90,71 (1,00) 2,13 83,01 97,09 14,08 91,60 (0,99) 1,99 8434 9756 1322

64 90,67(0,97) 2,16 8275 97,10 1435 91,49 (0,95) 2,02 8406 97,58 13,52

*Coeficiente de variagdo da média de alelos favoraveis, ao longo das 1.000 simulagdes Monte Carlo; ** Amplitude.
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4.2 Efeito do numero de genitores na geracdo do sintético para
herdabilidade igual a 100% (h* = 1).

Na Tabela 5 estdo apresentados os resultados da proporcdo de alelos
favoraveis nas populacdes sintéticas em uma configuragdo simulada idéntica a
apresentada na Tabela 1, exceto pelo fato de a herdabilidade ser igual a unidade.

A grande diferenga que pode ser observada ¢ que os valores esperados
dos sintéticos, obtidos com base na simulagdo Monte Carlo, quando se
selecionam fenotipicamente o s melhores individuos na populagdo base, sdo bem
maiores que os valores que seriam esperados se a populacdo base fosse
recombinada. Por exemplo, para N = 2000, n = 2016, s =2 ¢ d = 1, a média
esperada das populagdes sintéticas é de 27,70, com h> = 1 e 22,45 com h* = 0,1.
Ambos os valores sdo superiores a 20, que seria o valor esperado com a
recombinagdo aleatdria de todos os individuos da populagdo base. O valor com
h? =1 ¢ 38,5% superior ao valor esperado sob recombinagdo, enquanto com h* =
0,1, é apenas 12,25% superior.

O padrio de resposta com herdabilidades maiores foi o mesmo
observado para h* = 0,1. O ganho esperado com sele¢do, elevando-se a
herdabilidade, aumentou, embora apresentasse o mesmo padrdo descrito
anteriormente. Individuos com valores extremos de maiores magnitudes foram

observados nas populagdes sintéticas com herdabilidades maiores (Tabela 5).
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Tabela 5 Médias, ao longo de 1.000 simulagdes Monte Carlo, da propor¢cdo média de alelos favoraveis, do coeficiente de
variagdo, do minimo e do maximo da propor¢do de alelos favoraveis, considerando dominancia completa (d =
1) e dominancia parcial (d = 0,5), de populagdes sintéticas contendo n = 2016 e 8064 individuos, geradas a
partir de s genitores, selecionados a partir de uma populagdo base de 2.000 individuos e frequéncia alélica
favoravel de 0,2, para um carater de herdabilidade 1,0.

) d=1 d=05
N s Parametros —u i eVix OV Min, Max, AR Média(CV) CV _Min. Max. A

2 27,70(7,56) 7,97 2023 3511 1488 2856 (6,87) 7,52 21,26 3581 14,55
4 2731(7,18) 842 1947 3499 1552  28,12(664) 7.83 20,57 3548 1491

ot 8 Media 2687(7,06) 8,68 1897 34,64 1567  27,62(653) 805 20,02 3511 15,09
16 2638(6,94) 8,88 1840 3428 1588  27,06(6,58) 825 1942 3457 15,15
32 2583 (6,98) 9,05 17.83 33,71 1588  2645(6,65) 843 1883 3395 15,12
64 2523(7,08) 922 1729 33,16 1587  2578(6,74) 8,62 1819 3336 1517
2 2773 (7,14) 7,96 19,50 3595 1645 28,44 (724) 7,56 20,44 3641 1597
4 2738(6,71) 839 1877 3583 17,06  27,99(697) 7.88 1970 36,12 1642

c06s 8 Media 2693 (6,47) 8,65 1822 3547 1725  2747(691) 810 1904 3567 16,63
16 2641 (639) 887 17,57 3507 17,50  2692(688) 828 1851 3523 16,72
32 2588(6,41) 9,03 17,05 3458 17,53 2632 (6,90) 846 17,90 3464 16,74
64 2528(6,52) 920 1658 34,00 1742  2566(7,00) 8,65 17,30 3404 16,74

*Coeficiente de variagdo da média de alelos favoraveis, ao longo das 1.000 simulagdes Monte Carlo; ** Amplitude.
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Para populagdes base N = 8000 e h* = 1, situagdo similar & apresentada
na Tabela 2, os resultados foram colocados no APENDICE A. Os ganhos
genéticos, em termos da propor¢do de alelos favoraveis na populagdo sintética,
foram bem maiores que os observados quando a populacdo base foi de 2.000
individuos (Tabela 5). Esse fato destaca a importancia de se ter uma populacao
base grande, para permitir a sele¢do dos melhores individuos.

Convém salientar que a selecdo, nesse ultimo caso, é genotipica, uma
vez que o efeito ambiental é nulo (h* = 1). Como os ganhos sdo muito maiores
que os observados para h? = 0,1 (Tabelas 1 ¢ 2), entdo, alguma estratégia para
melhorar a selecdo dos melhores individuos na populagdo base deve ser
considerada. Uma possivel solugdo seria fazer a selecdo com base na avaliagdo
de progénies, em vez de se usar apenas a selecdo massal. Os ganhos muito
superiores (Tabela 5 ¢ APENDICE A) compensariam, pelo menos em tese, o
maior tempo e custo para a obtencdo e a avaliacdo de progénies. Assim, poder-
se-ia utilizar uma sele¢do massal branda para selecionar os individuos que
seriam utilizados na obten¢do das progénies, reduzindo-se parcialmente os
custos.

Para populagdes melhoradas, p = 0,9, com h”> = 1, os resultados para a
proporg¢do de alelos favoraveis nas populacdes sintéticas estdo apresentados na
Tabela 6 ¢ APENDICE B. Essas situagdes sdo similares as apresentadas nas
Tabelas 3 e 4, com h® = 0,1. Praticamente o mesmo tipo de resposta foi
observado, exceto pelo fato de que as médias dos sintéticos foram superiores. A
reducdo da dominancia provocou grandes ganhos na média dos alelos favoraveis
e um estreitamento da variabilidade. Isso, contudo, nio foi preponderante, uma
vez que os maximos observados para d = 1 e d = 0,5 sdo sempre maiores nos

sintéticos com menor dominancia.
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Tabela 6 Médias, ao longo de 1.000 simulagdes Monte Carlo, da propor¢cdo média de alelos favoraveis, do coeficiente de
variagdo, do minimo e do maximo da propor¢do de alelos favoraveis, considerando dominéncia completa (d =
1) e dominancia parcial (d = 0,5), de populagdes sintéticas contendo n = 2016 e 8064 individuos, geradas a
partir de s genitores, selecionados a partir de uma populagdo base de 2.000 individuos e frequéncia alélica
favoravel de 0,9, para um carater de herdabilidade 1,0.

) d=1 d=05
N s Parametros —o GV GV Min. Max. A Média(CV) CV _Min. Max. A
2 9143 (1,55) 1,60 86,58 9629 9,71 9592 (0,84) 1,04 92,70 99,13 6,43
4 9146(123) 186 8564 96,73 11,09 95,64 (0,80) 1,12 92,08 99,02 6,94
o6 8 Media 9146 (1,01) 198 8510 9694 11,84 9531(0,79) 1,18 91,53 9886 7,33
16 9146 (0,87) 2,04 8478 97,08 12,30 94,95 (0,80) 124 90,95 98,69 7,74
32 91,47 (0,80) 2,07 8457 9719 12,62 94,54 (0,82) 131 9033 9845 8,12
64 9148(0,77) 2,08 8447 9722 12,75 94,08 (0,84) 138 89,61 9822 861
2 9146 (1,51) 1,59 86,13 96,80 10,67 95,90 (0,81) 1,05 92,42 9939 6,97
4 9143 (122) 1,85 8507 9715 12,08 95,63 (0,77) 1,12 91,75 9928 7,53
c06s 8 Media 91,44 (1,01) 197 8450 9737 12,87 9531(0,77) 1,18 91,15 99,16 8,01
16 91,47 (0,90) 2,03 84,17 9753 13,36 9494 (0,77) 125 90,56 99,00 844
32 9148 (0,83) 2,06 83,87 97.64 13,77 94,54 (0,79) 131 89,88 98,80 892
64 9147(0,79) 2,07 83,71 97,66 13,95 9409 (0,81) 138 89,13 9859 946

*Coeficiente de variagdo da média de alelos favoraveis, ao longo das 1.000 simulagdes Monte Carlo; ** Amplitude.



55

4.3 Consideracdes gerais

Na simulagdo computacional procura-se, a0 maximo, aproximar-se das
condigdes que possam ser prevalecentes. Por essa razdo, neste trabalho,
utilizaram-se diferentes frequéncias alélicas na populagdo base (p = 0,2 e p =
0,9). Como descrito na metodologia, essas frequéncias foram simuladas
utilizando-se a distribui¢do beta, no intuito de se ter uma populagdo pouco ou
muito melhorada. Embora ndo se tenha informagao a respeito da frequéncia
alélica existente para qualquer carater poligé€nico em plantas cultivadas, essas
frequéncias alélicas médias devem representar bem o que ocorre na pratica.

Nao existem muitas informagdes a respeito do niimero de genes que
controlam a maioria dos caracteres de importancia econémica. No caso da
cultura do milho, para o teor de 6leo e proteina, é estimado que esse numero seja
superior a 100 (BERNARDO, 2002). Assim, dificilmente qualquer melhorista
tem condi¢des de trabalhar com populacdes cujo niumero de genes segregando
seja tdo elevado. Na simulacao, consideraram-se 100 genes, numero este que
deve ser superior ao que segrega nas populagdes trabalhadas pelos melhoristas.

Outro aspecto importante na simulacdo envolvendo o melhoramento
genético de plantas é a herdabilidade do carater. Na cultura do eucalipto, existem
algumas estimativas de herdabilidade, especialmente para caracteres
relacionados ao volume de madeira. Essas estimativas variam em funcdo da
unidade seletiva. Quando a herdabilidade ¢ estimada no dmbito de individuo,
normalmente assume valores abaixo de 50% (RESENDE, 2001). Com
progénies, essa estimativa ¢ relativamente maior (CASTRO, 1992; MARQUES
JUNIOR; ANDRADE; RAMALHO, 1996; PEREIRA et al., 1997). Para outros
caracteres, as informacOes sdo mais restritas, mas os valores da herdabilidade
sd0 quase sempre superiores aos encontrados para caracteres relacionados ao

volume de madeira (BOTREL et al., 2007; DEMUNER; BERTOLUCCI, 1993;
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TOLFO et al., 2005). Para se ter uma generalizacdo dos resultados na simulagdo,
consideraram-se os valores da herdabilidade variando de 0,1 a 1,0.

O numero de individuos a serem submetidos a sele¢do, ou seja, o
tamanho da populacdo base, também foi escolhido procurando-se ter condigdes
semelhantes as adotadas pelos melhoristas. Foram utilizados os tamanhos de
dois mil, cinco mil e oito mil plantas, condi¢cdes estas que abrangem a maioria
das situagdes envolvendo o melhoramento de plantas perenes. Esse mesmo
procedimento foi adotado no trabalho realizado por Tamaki et al. (2007) com
forrageiras.

Embora o enfoque dos resultados e da discussdo tenha sido direcionado
a cultura do eucalipto, os resultados podem ser extrapolados para qualquer
espécie cultivada, ajustando-se os valores das configuracdes as condicdes de
cada situagao.

De maneira geral, o aumento do numero de genitores teve o efeito de
reduzir a média do sintético em relagdo a proporc¢do de alelos favoraveis. Isso
ocorre porque quanto maior o nimero de genitores, menor a probabilidade de
que todos tenham média alta. Assim, quando se introduzem individuos menos
adaptados para participar dos cruzamentos geradores dos sintéticos, aumenta-se
a chance do aparecimento de individuos com combinagbes genotipicas
desfavoraveis na populacao sintética, reduzindo, assim, sua média.

Por outro lado, o aumento do ntimero de genitores favorece a segregagao
de um numero maior de locos, nesse caso, acarretando o aumento da
variabilidade no sintético gerado, o que ¢ desejavel até certo ponto. Isso de fato
pode ser constatado pelo aumento do CV e da amplitude quando o nimero de
genitores aumentou de 2 para 64 individuos.

Quando se trabalha com caracteres de elevada herdabilidade, a chance
de se obter populagdes sintéticas com maiores médias, ou seja, com maior

frequéncia média de alelos favoraveis, ¢ maior. Assim, para caracteres de baixa
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herdabilidade, deve-se buscar um aumento na eficiéncia da sele¢do dos genitores
formadores da populagdo sintética. Foi recomendado o uso de testes de
progénies, apos uma sele¢ao massal branda dos individuos da populagdo base. A
intensidade da sele¢do massal deve ser escolhida de tal maneira que o custo e o
tempo requeridos para a obtenc¢do ¢ a avaliagdo das progénies sejam otimizados.

Um investimento maior deve ser feito preferencialmente no tamanho da
populagdo base, em detrimento do tamanho do sintético. Isso decorre do fato de
os ganhos serem muito pequenos na média, quando se aumenta o tamanho da
populacao sintética de 2.016 para 8.064 individuos. A dominancia, por outro
lado, ¢ um complicador, pois sintéticos obtidos com domindncia parcial t€m
maiores médias que os obtidos com dominancia completa. Como em populagdes
de eucalipto tem sido detectada a dominéncia parcial para alguns caracteres,
entdo se esperam maiores ganhos com a formagdo de populagdes sintéticas,
quando comparada com situacdes envolvendo outras populagdes alogamas em
que predomina a dominéncia completa.

Por outro lado, existe bastante variabilidade nas popula¢des sintéticas
com domindncia completa, maiores do que as observadas nos sintéticos com
dominancia parcial. Entretanto, essa variabilidade gira em torno da média, que é
menor quando ha dominancia completa. Dessa forma, existe uma concentragdo
dos valores numa faixa, variagdo entre 0 minimo e o maximo, a esquerda da
observada, em relacdo a situagdo de dominancia parcial. Essa constatacdo
corrobora a tendéncia atual de, no melhoramento de eucalipto, serem utilizadas
populacdes sintéticas para a realizacdo da selecdo recorrente intrapopulacional,
em detrimento da sele¢do recorrente reciproca (KERR; DIETERS; TIER, 2004).

Os resultados indicam também que os sintéticos mais produtivos sdo
aqueles com s = 2 melhores individuos selecionados fenotipicamente na
populacdo base. Entretanto, essas populagdes sintéticas ndo sdo as de maior

variabilidade. O critério proposto neste trabalho foi o de combinar a informagéo
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da média (adaptacdo) com a da variabilidade da populacdo sintética, buscando
um balan¢o entre a redu¢do da média ¢ o aumento dessa variabilidade. Assim,
estimou-se o ganho esperado com a sele¢do (GES).

Como se pode observar na Tabela 7, o aumento do numero de genitores
teve o efeito de aumentar o ganho esperado com a selecdo em relagdo a
proporgao de alelos favoraveis. Embora se tenha constatado esse aumento, vale
ressaltar que os mesmos sdo bem pequenos, ndo compensando o trabalho para se
realizar o intercruzamento de muitos genitores para a formagao dos sintéticos.

Pode-se observar também que o aumento da frequéncia de alelos
favoraveis na populagao base de 0,2 para 0,9 apresentou menores ganhos com a
selegdo. Isso ja era esperado, uma vez que os individuos selecionados nas
populagdes com maior frequéncia de alelos favoraveis, que foram utilizados
como genitores das populagdes sintéticas, ja tinham elevadas médias.

Quando se trabalha com caracteres de eclevada herdabilidade, a chance
de se obter maiores ganhos com a selecdo ¢ maior. Assim, como comentado
anteriormente, para caracteres de baixa herdabilidade, deve-se buscar um
aumento na eficiéncia da selecdo dos genitores formadores da populacio
sintética.

Percebe-se também que os GES so praticamente os mesmos quando se
utilizam populagdes sintéticas de tamanho 2.016 e 8.064, independente da
herdabilidade e da dominancia, exceto nas situagdes em que a h’=1e p=0,9,
em que os ganhos sdo menores. Isso ocorre porque, a medida que o valor de d ¢
reduzido, a variancia genética também ¢ reduzida. Como as médias sdo
praticamente as mesmas, o GES, que depende da média e do desvio padrio
fenotipico, que nesse caso ¢ igual ao genético, diminui bastante.

Por fim, na Tabela 8 estdo apresentadas as estimativas do numero 6timo
de genitores (sy), considerando o critério de estabilizagdo no ganho esperado

com a selecdo com o aumento de s. Essas estimativas foram obtidas ajustando-se
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modelos lineares com platdé (P). Os valores das estimativas dos platds também
estdo apresentados na Tabela 8. Esses valores representam exatamente o ponto
de estabilizagdo do ganho. Em geral, os ajustes desses modelos, conforme pode
ser verificado pelos R” observados, foram de excelente qualidade, com os
coeficientes de determinagdo superiores a 86%.

De maneira geral, para estabilizagdo do ganho esperado com a selecao,
para intensidades de selecdo de 1% e 5%, utilizando populagdes base pouco
melhoradas (p = 0,2), sdo necessarios de cinco a seis genitores para gerar as
populacdes sintéticas, independentemente da herdabilidade ¢ da dominancia.
Para populacdes base melhoradas (p = 0,9), o namero 6timo de genitores deve
estar entre 6 e 15, na geragdo dessas populagoes.

O numero de genitores encontrados para a geracdo dos sintéticos foi, em
geral, semelhante aos encontrados na literatura para a cultura do milho. Kinman
e Sprague (1945, citados por KUTKA; SMITH, 2007), utilizando dialelos com
dez linhagens, concluiram que de quatro a seis linhagens poderiam gerar os
sintéticos mais produtivos. Kutka e Smith (2007) mostraram que de cinco a nove
linhagens dariam os maiores ganhos e que esse nimero 6timo de genitores foi o
mesmo encontrado por Ortiz-Cereceres (1961), Cordova e Marquez-Sanchez
(1976) e Wricke e Weber (1978). Os autores ainda relatam que, entre todos os
experimentos, a produtividade média mais alta, em relagdo ao hibrido mais
produtivo de cada experimento, foi 21,8% menor para sintéticos produzidos a
partir de seis linhagens, ndo diferindo estatisticamente das médias dos sintéticos
produzidos a partir de cinco, sete e oito linhagens. Esse resultado, de certa
forma, ja era esperado, haja vista a elevada heterose encontrada no milho, o que
compensa a obtengado de hibridos.

Utilizando os resultados de dialelos com doze ou mais linhagens, Kutka
e Smith (2007) relataram que a maior média entre os sintéticos avaliados foi

obtida quando se utilizaram nove linhagens para produzir a populagdo, mas que
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essa producdo ndo apresentou diferenca significativa em relagdo aos sintéticos
produzidos com o cruzamento de 5 a 12 linhagens. Os resultados sugerem que,
para formar os sintéticos mais produtivos, o numero ideal de genitores deve
variar de 5 a 12, concordando com o CIMMYT (1999), que sugere a produgdo
de sintéticos a partir de 8 a 10 linhagens.

A principio, o nimero de genitores recomendados para a geragdo das
populagdes sintéticas pode parecer pequeno, comprometendo, assim, o0s
tamanhos efetivos da populagdo, quando se tem a intencdo de utilizar essas
populacdes na realizacdo de ciclos de selecdo recorrente intrapopulacional. No
entanto, vale comentar que o sistema de populagdes sintéticas ndo ¢ um sistema
fechado, ou seja, a qualquer momento, tendo sido detectado que a variabilidade
genética foi reduzida, pode-se fazer a introdug¢do de novos individuos para que
os mesmos venham participar da recombinacdo, ampliando novamente a
variabilidade da populacao.

Outro argumento para a utilizagdo de um numero menor de genitores
para a geragdo das populacdes sintéticas ¢ o fato de que, a medida que se
aumenta esse numero, a probabilidade de um determinado cruzamento deixar
um representante na populagdo sintética é reduzida. Por exemplo, com s = 64
genitores, promovendo cruzamentos biparentais, serdo obtidas 2.016
combinagdes hibridas, isto é fé,;. Assim, numa populacdo sintética de 2.016
individuos, que ndo ¢ pequena, espera-se, em média, apenas um descendente por
cruzamento. Com isso, o investimento realizado para a realizagdo de cada
cruzamento terd um retorno muito pequeno. Poder-se-ia pensar em utilizar uma
populacdo maior, como, por exemplo, 20.160, nimero esse ja excessivo se for
considerado que essa populagdo serd submetida a selecdo massal. Mesmo nessa
situacdo, serdo apenas 10 individuos por cruzamento. Deve ser enfatizado
também que, se for um programa de selegdo recorrente, quando forem

escolhidos os 64 genitores para o ciclo seguinte, certamente, os alelos favoraveis
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de muitos dos genitores envolvidos no intercruzamento anterior nao estardo mais
presentes. Deve-se, entdo, envidar esfor¢os em um namero reduzido de
cruzamentos e explora-los mais eficientemente. Além disso, deve-se levar em
consideracdo o tempo e o recurso gastos para a realizagdo desses cruzamentos

que, obviamente, sao menores quanto menor for o valor de s.
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Tabela 7 Estimativas dos valores minimos (s = 2) e maximos (s = 64) do ganho
esperado com a selegdo (GES), considerando as intensidades de
selecdo de 1% e 5%, em fungdo da herdabilidade (h?), da frequéncia de
alelos favoraveis na populacao base (p), do tamanho da populagdo base

(N), do tamanho do sintético (n) e da dominancia (d).

2 GES (1%) GES (5%)
h P N n d Min. Max. Min. Max.
0,1 0,2 2000 2016 1,0 0,52 0,69 0,40 0,54
0,1 0,2 2000 2016 0,5 0,52 0,69 0,40 0,54
0,1 02 2000 8064 1,0 0,52 0,69 0,40 0,54
0,1 0,2 2000 8064 0,5 0,52 0,69 0,40 0,54
0,1 02 8000 2016 1,0 0,53 0,70 0,41 0,54
0,1 0,2 8000 2016 0,5 0,52 0,69 0,40 0,54
0,1 0,2 8000 8064 1,0 0,53 0,70 0,41 0,54
0,1 0,2 8000 8064 0,5 0,52 0,69 0,40 0,54
0,1 09 2000 2016 1,0 0,38 0,52 0,30 0,40
0,1 09 2000 2016 0,5 0,36 0,50 0,28 0,39
0,1 09 2000 8064 1,0 0,38 0,52 0,30 0,40
0,1 09 2000 8064 0,5 0,36 0,50 0,28 0,39
0,1 09 8000 2016 1,0 0,39 0,52 0,30 0,40
0,1 09 8000 2016 0,5 0,36 0,49 0,28 0,38
0,1 09 8000 8064 1,0 0,39 0,52 0,30 0,40
0,1 09 8000 8064 0,5 0,36 0,49 0,28 0,38
1,0 02 2000 2016 1,0 5,88 6,20 4,55 4,80
1,0 02 2000 2016 0,5 5,72 5,92 4,43 4,58
1,0 02 2000 8064 1,0 5,88 6,20 4,55 4,80
1,0 02 2000 8064 0,5 5,73 5,92 4,44 4,58
1,0 02 8000 2016 1,0 5,98 6,30 4,63 4,88
1,0 02 8000 2016 0,5 5,83 5,98 4,51 4,63
1,0 02 8000 8064 1,0 5,98 6,29 4,63 4,87
1,0 02 8000 8064 0,5 5,83 5,99 4,51 4,63
1,0 09 2000 2016 1,0 3,90 5,07 3,02 3,93
1,0 09 2000 2016 0,5 2,66 3.46 2,06 2,68
1,0 09 2000 8064 1,0 3,88 5,05 3,00 3,91
1,0 09 2000 8064 0,5 2,68 3.46 2,08 2,68
1,0 09 8000 2016 1,0 3,90 5,05 3,02 3,91
1,0 09 8000 2016 0,5 2,47 3,16 1,91 2,45
1,0 09 8000 8064 1,0 3,88 5,07 3,00 3,93
1,0 09 8000 8064 0,5 2,47 3,16 1,91 2,45
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Tabela 8 Estimativas do numero 6timo de genitores (sy), com 0s respectivos
platds (P) e coeficientes de determinagdo (R?) do ajuste do modelo
linear com platd para os ganhos esperados com a selecdo (GES),
considerando as intensidades de selecdo de 1% e 5%, em funcdo da
herdabilidade (h%), da frequéncia de alelos favoraveis na popula¢io
base (p), do tamanho da populagdo base (N), do tamanho do sintético
(n) e da dominancia (d).

) GES (1%) GES (5%)

o p N nood — p R? S p R?

0.1 02 2000 2016 1,0 520 0,68 97,24 519 0,53 96,58
0,1 02 2000 2016 05 520 068 9724 503 053 9624
0,1 02 2000 8064 10 520 0,68 9724 525 0,53 9589
0,1 02 2000 8064 05 556 0,68 97,31 557 0,53 9638
0,1 02 8000 2016 10 539 0,68 9569 543 053 9528
0,1 02 8000 2016 05 556 0,68 97,31 557 053 9638
0,1 02 8000 8064 10 539 0,68 9569 543 053 9528
0,1 02 8000 8064 05 520 068 9724 525 0,53 9589
0,1 09 2000 2016 1,0 571 051 96,03 570 039 9638
0,1 09 2000 2016 05 557 049 9638 580 038 93,96
0,1 09 2000 8064 1,0 571 051 9603 570 039 9638
0,1 09 2000 8064 05 550 048 93,52 580 038 93,96
0,1 09 8000 2016 10 543 051 9528 570 039 9638
0,1 09 8000 2016 05 536 048 91,51 560 037 91,98
0,1 09 8000 8064 10 536 051 9604 570 039 9638
0,] 09 8000 8064 05 543 048 9528 570 037 9638
1,0 02 2000 2016 1,0 474 622 99,08 479 482 99,12
1,0 02 2000 2016 05 487 594 9868 500 460 97,80
1,0 02 2000 8064 1,0 483 622 9894 479 482 99,12
1,0 02 2000 8064 05 467 593 9938 473 459 9891
1,0 02 8000 2016 1,0 474 632 99,08 479 490 99,12
1,0 02 8000 2016 0,5 500 600 97,80 489 464 98,56
1,0 02 8000 8064 1,0 481 632 9884 489 489 98,92
1,0 02 8000 8064 05 457 601 97,00 459 465 9488
1,0 09 2000 2016 1,0 543 498 9649 542 3,86 96,41
1,0 09 2000 2016 0,5 1393 330 87,73 13,83 2,55 87.62
1,0 09 2000 8064 1,0 541 496 9629 542 384 9641
1,0 09 2000 8064 05 13,74 331 8862 1400 2,56 88,55
1,0 09 8000 2016 1,0 543 495 9541 544 544 9525
1,0 09 8000 2016 05 14,08 3,01 8694 14,10 233 86,54
1,0 09 8000 8064 1,0 552 496 9531 556 3,84 95,15
1,0 09 8000 8064 0,5 1335 3,02 87,40 13,18 234 87,17
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5 CONCLUSOES

Para a estabiliza¢do do ganho esperado com a selecdo, para intensidades
de selecdo de 1% e 5%, utilizando populacdes base pouco melhoradas, sdo
necessarios cinco ou seis genitores, independentemente da herdabilidade e da
dominancia, para a geragdo de populacdes sintéticas.

Ja para populacdes base melhoradas, o nimero 6timo de genitores deve
estar entre seis e quinze para gerar as populagdes sintéticas, independentemente

da herdabilidade e da dominéncia.
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APENDICE A - Médias, ao longo de 1.000 simulagdes Monte Carlo, da propor¢do média de alelos favoraveis, do
coeficiente de variagdo, do minimo e do maximo da proporcdo de alelos favoraveis, considerando
dominancia completa (d = 1) e dominancia parcial (d = 0,5), de populagdes sintéticas contendo n =
2016 e 8064 individuos, geradas a partir de s genitores, selecionados a partir de uma populagdo base de
8.000 individuos e frequéncia alélica favoravel de 0,2, para um carater de herdabilidade 1,0.

. d=1 d=05
NS Parmetros —ugCV)F GV Min. Max. A Média (CV) CV _ Min. Max. A
2 2863 (7,05 784 21,06 3620 1514 2934 (6,83) 745 2195 36,72 1477
4 2828(6,57) 826 2034 36,11 1577  2897(658) 7,70 2137 3643 1506
ot 8 Media 27,88 (641) 850 1978 3582 1604  2851(655) 7.89 20,77 3604 1527
16 2745(635) 867 1927 3542 1615  2802(6.60) 805 2027 3563 1536
32 2697 (634) 881 1885 3495 1610  2748(6,65) 819 1978 3505 1527
64 2645 (644) 894 1833 3443 1610  2691(6,73) 834 1920 3452 1532
2 2853 (7,09) 7,86 20,18 36,86 16,68  2940(7,03) 744 2125 37,55 16,30
4 28,15(6,73) 829 1941 3671 1730 2901 (680) 7,72 20,58 37,26 16,68
ces 8 Media 2775(6,53) 8,54 18,82 3645 17,63  28,57(6,64) 7,90 20,02 3691 16,89
16 2732(647) 870 1837 3607 17,70  2807(6,63) 806 1947 3645 16,98
32 26,85 (643) 884 17,93 3564 17,71  2754(6,69) 819 1901 3594 1693
64 2633 (647) 896 17,40 3514 17,74  2697(6,74) 833 1846 3539 16,93

*Coeficiente de variacdo da média de alelos favoraveis, ao longo das 1.000 simulagdes Monte Carlo; ** Amplitude.
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APENDICE B - Médias, ao longo de 1.000 simulagdes Monte Carlo, da proporgdo média de alelos favoraveis, do
coeficiente de variagdo, do minimo e do maximo da proporcdo de alelos favoraveis, considerando
dominancia completa (d = 1) e dominancia parcial (d = 0,5), de populacdes sintéticas contendo n =
2016 e 8064 individuos, geradas a partir de s genitores, selecionados a partir de uma populagdo base de
8.00 individuos e frequéncia alélica favoravel de 0,9, para um carater de herdabilidade 1,0.

) d=1 d=05
N s Parametros —o GV GV Min. Max. A Média(CV) CV _Min. Max. A
2 9145(1,57) 160 86,59 9631 9,72 96,54 (0,78) 0,96 93,62 9947 585
4 9147(120) 185 8571 96,72 11,01 96,31 (0,75) 1,02 93,09 9936 6,27
o6 8 Media 9148(1,02) 196 8518 9694 11,76 96,03 (0,74) 1,07 92,62 9923 6,61
16 9149 (0,91) 2,02 84,85 97,09 12,24 9572 (0,74) 1,13 92,12 99,10 6,98
32 91,50 (0,83) 2,06 84,63 97,16 12,53 9537(0,76) 1,18 91,55 9893 7,38
64 91,50 (0,80) 2,07 84,53 9721 12,68 94,99 (0,78) 125 90,98 98,74 7,76
2 91,51 (1,56) 1,59 86,19 96,80 10,61 96,54 (0,73) 096 93,41 99.67 6,26
4 9147(1,19) 1,84 8516 97,18 12,02 96,29 (0,71) 1,02 92,79 99.62 6,83
c06s 8 Media 91,48(0,99) 196 84,60 9740 12,80 96,01 (0,70) 1,08 9226 9951 7,25
16 91,47 (0,88) 2,03 84,14 97,56 13,42 95,70 (0,70) 1,13 91,73 9936 7,63
32 9147 (0,83) 2,06 83,92 9765 13,73 9535(0,72) 1,19 91,17 9922 8,05
64 91,47(0,79) 208 83,68 97,69 14,01 9498 (0,74) 125 90,56 99,04 848

*Coeficiente de variagdo da média de alelos favoraveis, ao longo das 1.000 simulagdes Monte Carlo; **Amplitude.



ANEXOS

ANEXO A - Programa para gerar sintéticos de populacdes alégamas, a partir de
s individuos selecionados fenotipicamente de uma populagdo base
em equilibrio de Hardy-Weinberg com N individuos e frequéncias
alélicas médias de 0,2 e 0,9. Podem-se variar os caracteres
genéricos, as classes de populagdo base (variagdes do tamanho da
populacdo e suas frequéncias alélicas), as condi¢des ambientais
(herdabilidades distintas) e os tamanhos das populagdes sintéticas

geradas.

# Funcdo para a obtencdo da populacdo SO ordenada por fenétipo

# Dados: N, h2, a, d, Beta (Flag), alpha, beta, g
# E(p) = alpha/(alphatbeta), alpha e beta>1: unimodal

Gera_SO0 <- function(N,g,h2,a,d,alpha=2,beta=2,Beta=FALSE)

{

if (Beta ==TRUE)
{

p <- rbeta(g,alpha,beta)
} else p <- rep(alpha/(alpha+beta),times=g)
PBSO0 <- matrix(c(runif(N*g),rep(0,N*3)),N,g+3)
escl <- matrix(rep(p”2,each=N),N,g)
escl <- cbind(escl,matrix(-2,N,3))
PBSO[PBSO<=escl] <- 2
escl <- matrix(rep(p”2,each=N),N,g)
escl <- matrix(escl + rep(2*p*(1-p),each=N),N,g)
escl <- cbind(escl,matrix(-2,N,3))
PBSO[PBSO<=escl] <- 1
PBSO[(PBSO<1)[,1:g]] <- 0
Vg <- a"2*(p"2+(1-p)"2)+2*p*(1-p)*d"2
Vg <-sum(Vg - (a*(2*p-1)+2*p*(1-p)*d)"2)
Ve <- (1-h2)/h2*Vg
AABool <- PBSO[,1:g]==2
AaBool <- PBSO[,1:g]==1
aaBool <- PBSO[,1:g]==0
lengthT <- function(x)

w <- length(x[x==TRUE))
return(w)

}
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gi <- apply(AABool,1,lengthT)*a +
apply(AaBool,1,lengthT)*d -
apply(aaBool,1,lengthT)*a

PBSO[,g+1] <- gi

PBSO0[,g+2] <- rnorm(N,0,Ve”0.5)

PBSO[,g+3] <- PBSO[,g+1] + PBSO[,g+2]

PBSO0 <- PBSO[order(-PBSO[,g+3]),]

# retornar o valor ordenado

return(list(p=p,PBS0=PBS0,Vg=Vg,Ve=Ve))

# Funcdo para obter um filho de um cruzamento entre dois individuos com g
genes.

Cruz <- function(ind1,ind2,g)
{
descendente <- as.vector(matrix(0,g+3,1))
for (kin 1:g)
{
if ((ind1[k]==2) & ((ind2[k]==2)))
{
descendente[k] <- 2
J
if ((ind1[k]==2) & ((ind2[k]==1)))
{
u <- runif(1)
if (u<=0.5) descendente[k] <- 2 else
descendente[k] <- 1

J
if ((ind1[k]==2) & ((ind2[k]==0)))
{
descendente[k] <- 1
J
if ((ind1[k]==1) & ((ind2[k]==2)))
{
u <- runif(1)
if (u<=0.5) descendente[k] <- 1 else
descendente[k] <- 2

j
if ((ind1[k]==1) & ((ind2[k]==1)))
{
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u <- runif(1)

if (u<=0.25) descendente[k] <- 2 else

if (1>0.25) & (u<=0.75)) descendente[k] <- 1 else
descendente[k] <- 0

J

if ((ind1[k]==1) & ((ind2[k]==0)))

{
u <- runif(1)
if (u<=0.5) descendente[k] <- 1 else
descendente[k] <- 0

j

if ((ind1[k]==0) & ((ind2[k]==2)))

{

descendente[k] <- 1
j
if ((ind1[k]==0) & ((ind2[k]==1)))
{

u <- runif(1)
if (u<=0.5) descendente[k] <- 0 else
descendente[k] <- 1

}

if ((ind1[k]==0) & ((ind2[k]==0)))

{
descendente[k] <- 0

}

}

return(descendente)

}

# Funcdo para obter os sintéticos combinando s genitores selecionados pelo
fenotipo (selecdo massal) da populacao base. O sintético serd de tamanho n. A
variancia ambiental utilizada nas populagdes sintéticas sera a mesma da
populagio base SO.

Gera_Sint <- function(S0,s=2,n=2016,g,a,d)
{
Sints <- matrix(0,n,g+3)
IdentPais <- function(genitores)
{
ind1 <- SO$PBSO[genitores[1],]
ind2 <- SO$PBSO[genitores[2],]
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descendente <- Cruz(indl,ind2,g)
return(descendente)

}

sampleS <- function(x)

w <- sample(s,2)

return(w)
}
pais <- t(apply(Sints,1,sampleS))
Sints <- t(apply(pais,1,IdentPais))
AABool <- Sints[,1:g]==2
AaBool <- Sints[,1:g]==1
aaBool <- Sints[,1:g]==0
lengthT <- function(x)

w <- length(x[x==TRUE])
return(w)
H
gi <- apply(AABool,1,lengthT)*a +
apply(AaBool,1,lengthT)*d -
apply(aaBool,1,lengthT)*a
Sints[,g+1] <- gi
Sints[,g+2] <- rnorm(n,0,S0$Ve"0.5)
Sints[,g+3] <- Sints[,g+1] + Sints[,g+2]
Sints <- Sints[order(-Sints[,g+3]),]
return(Sints)

# Funcado para obter as estatisticas descritivas do sintético de tamanho » com g
genes. Sera obtida a porcentagem de alelos favoraveis de cada individuo: Gl1,
G2, G3,..., Gn e, posteriormente, serdo obtidos média, CV, minimo e maximo de
alelos favoraveis.

Est Desc_Sint <- function(Sint,g)

{
GeneFavor <- apply(Sint[,1:g],1,sum)/(2*g)*100
MedAF  <- mean(GeneFavor)
if (MedAF == 0) CVAF <- O else
CVAF  <-sd(GeneFavor)/MedAF*100
minAF  <- min(GeneFavor)
maxAF  <- max(GeneFavor)
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GeneFavor <- Sint[,(g+3)]
return(listtMedAF=MedAF,CVAF=CV AF,minAF=minAF,maxAF=maxAF))

}

# Especificacdo dos parametros da simulagdo Monte Carlo
NSMC <- 1000

N <-2000; g<-100;a<-1;d<-1

h2 <-0.1; alpha <- 2; beta <- §; Beta=T

n <-2016
pm <- alpha/(alpha+beta)
pm

# Cada linha de Result possui um resultado da simulacio Monte Carlo. As
quatro primeiras colunas do sintético s=2, as quatro seguintes do sintético s=4 ¢
assim por diante, até s=64 (total de 24 colunas) (média, CV, minimo e maximo
de alelos favoraveis).

Result <- matrix(0,NSMC,24)
for (i1 in 1: NSMC)
{
SO <- Gera SO(N,g,h2,a,d,alpha,beta,Beta)
for (jj in 1:6)
{
if jj==1)s <-2elses<-2%*s
Sins <- Gera_Sint(S0,s,n,g,a,d)
EDSs <- Est Desc_Sint(Sins,g)
jind <-(jj-H)*4+1
Result[ii,jind] <- EDSs$MedAF
Result[ii,jind+1] <- EDSs$CVAF
Result[ii,jind+2] <- EDSs$minAF
Result[ii,jind+3] <- EDSs$maxAF
}
}
apply(Result,2,mean) # média
apply(Result,2,min) # minimo
apply(Result,2,max) # maxim
apply(Result,2,sd)/apply(Result,2,mean)*100 # CV
save.image("Configl.RData")



