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RESUMO

Os métodos de sclegdo aplicados ao melhoramento florestal,
sejam univariados ou multivariados, representam métodos de melhor
predi¢do linear (BLP), quando se trabalha com dados balanceados.
Porém, em situagdes de desbalanceamento de dados, ou seja, quando
determinados candidatos a selegdo apresentam menor quantidade e/
ou qualidade de informagdes, os métodos de selegdo para uma carac-
teristica e os indices de selegdo ndo representam a melhor predigdo
linear, pois utilizam os mesmos ponderadores fenotipicos (pesos ou
ponderadores dos valores fenotipicos) generalizadamente para todos
os candidatos. No presente trabalho foi aplicado o método BLP propri-
amente dito, visando contornar situagdes de desbalanceamento atual-
mente detectados nos programas de melhoramento de Eucalyptus no
Brasil. Estas situagdes surgem especialmente quando se dispde de um
mesmo teste de progénie instalado em mais de um ambiente. Assim,
utilizou-se um teste de progénie de E. grandis, instalado em dois lo-
cais. Considerou-se como objetivo da sclegdo |, o carater volume aos
cinco anos, sendo que dois outros caracteres (DAP aos trés e cinco
anos) foram os preditores de volume aos cinco anos. Foram considera-
dos trés situagdes: ambiente alvo da selegfio sendo o local 1, local 2, ¢
a média dos locais. A aplicagio do BLP conduziu, nas condi¢des des-
te estudo, as eficiéncias seletivas de 14%, 1% ¢ 22% superiores ao
método padrio (que desconsidera o desbalanceamento), para o local
1, local 2 ¢ média dos ambientes, respectivamente.

ABSTRACT

Univariate and multivariate selection methods applied to forest
tree breeding, are best linear prediction (BLP) methods, when balanced
data are used. However, in situations of unbalanced data, such as
different quality and quantity of informations for each individual being
ranked, these methods do not represent best linear prediction, because
they use the same weight coeflicients for all individuals. In this paper,
the method BLP was applied in a situation of unbalanced data detected
in Eucalytus breeding programs in Brazil. Data of progeny tests of
Eucalyptus grandis established at two sites were used. The breeding
objective was volume at age 5 and the predicting traits were diameter
at ages 3 and 5. Three situations were considered: target environment
being site 1, site 2 and average of the sites. BLP leaded to relative
superiorities of 14%, 1% and 22% over the standard method (wich do
not take into account the unbalancing) for the site 1, 2 and average of

the sites, respectively.

1. INTRODUCAO

0s métodos de selegdo univariados ou multivariados aplicados
a0 melhoramento florestal representam métodos de melhor predigdo
linear (BLP), quando se trabalha com dados balanceados. Por outro
lado, em situagio de desbalanceamento de dados, ou seja, quando os
candidatos a selegio apresentam diferentes quantidades ¢/ou qualida-
de de informagiio , os métodos de selegdo para uma caracteristica
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(selegdo massal, selegdo entre e dentro, selegdo combinada, indice
multi-efeitos e regressdo geno-fenotipica multivariada) e os indices
de selegdo multi-caracteristicos, ndo representam a melhor predigio
linear, pois estes métodos utilizam os mesmos ponderadores (pesos)
dos valores fenotipicos, generalizadamente para todos os candidatos,
O método BLP propriamente dito, adotado na predigdo de valores
genéticos, leva em conta as diferentes quantidades e qualidades das
informagdes referentes aos candidatos a selegdo através do desenvol
vimento de coeficientes de ponderagdo especificos para cada candida
to. y
Nestas situagdes, o método BLP desenvolvido e amplamente
aplicado no melhoramento animal (HENDERSON 1963; 1973; 1977,
1984) fornece predigdes mais precisas de valores genéticos, tratando-
os como variaveis aleatorias. No melhoramento florestal, a aplicagio
desta técnica iniciou-se mais recentemente (WHITE et al. 1986; WHITE
& HODGE, 1989). A distingdo entre estimagdo ¢ predigdo de valo-
res gencticos € discutida por WHITE & HODGE (1989), e esta associ-
ada a definigdo dos modclos, se fixo ou aleatorio, respectivamente,
Segundo os autores, a diferenga entre as duas aproximagdes pode pa-
recer subjetiva e semantica, mas no entanto, conduzem a diferentes
modelos lineares e fung¢des dos dados utilizados para o ordenamento
dos genotipos. Por se tratar de predigdo , ¢ assumido na derivagio da
equagio do BLP, que todos os segundos momentos (variincias ¢
covariancias) dos dados sdo conhecidos. Entretanto, na aplicagdo pri-
tica, esses pardmetros nunca sdo conhecidos exatamente, mas apenas
estimados dos dados. Isto denota que para aplicagio do BLP ¢ tam-
bém dos indices de selegdo |, faz-se necessario a disponibilidade de
precisas matrizes de covaridncia, recomendando-se para isso um estu-
do prévio das propriedades das matrizes empregadas (HAYES & HILL,
1980).

Com base no exposto, e tendo-se identificado situagdes de
desbalanceamento, nos programas de melhoramento de Eucalyptus no
Brasil, o presente trabalho tem como objetivo investigar os beneficios
da aplicagdio desta técnica, nos programas de melhoramento em exe-
cugdo no pais.

2. MATERIAIS E METODOS

Os aspectos metodoldgicos apresentados a seguir sdo  descritos
com detalhe por HENDERSON (1984) ¢ WHITE & HODGE (1989).

A expressiio geral para predigdo de valores genéticos pelo
método BLP equivale a:

g=r+CV(y-a), onde:

g = vetor coluna qvx! de valores genéticos sendo preditos, refe-
rentes a q candidatos a scle¢gio e v caracteres.

r=E(g) = vetor coluna qvx1 de valores esperados dos valores
genéticos sendo preditos. Em geral, podem ser assumidos como zeros
significando que os valores genéticos sendo preditos serdo  expressos
como desvios ao redor de zero. Entretanto, em alguns casos, deve ser
considerado como o progresso com selegdo obtido de selegdes prévi-
as, especialmente quando se trabalha com progénies advindas de po-
pulagdes com diferentes graus de melhoramento.

y = vetor coluna nx1 dos dados preditores.

a = E(y) = vetor coluna nx! de valores esperados dos dados
observados (primeiros momentos dos dados = médias). O conteudo de
a depende do modelo linear usado para representar y, € estes valores
esperados estio associados as porgdes referentes aos efeitos fixos do
modelo.

(y-a ) = vetor coluna nxl que expressa os dados como desvios
de seus valores esperados (médias).

C = COV(y,g") = matriz nxqv de covaridncias entre as obscrva-
¢des e os valores genéticos sendo preditos.
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Os métodos de selegdo aplicados ao melhoramento florestal,
sejam univariados ou multivariados, representam métodos de melhor
predigdo linear (BLP), quando se trabalha com dados balanceados.
Porém, em situagdes de desbalanceamento de dados, ou seja, quando
determinados candidatos a selegdo apresentam menor quantidade e/
ou qualidade de informagdes, os métodos de selegdo para uma carac-
teristica ¢ os indices de selegdo ndo representam a melhor predigdo
linear, pois utilizam os mesmos ponderadores fenotipicos (pesos ou
ponderadores dos valores fenotipicos) generalizadamente para todos
os candidatos. No presente trabalho foi aplicado o método BLP propri-
amente dito, visando contornar situagdes de desbalanceamento atual-
mente detectados nos programas de melhoramento de Eucalyptus no
Brasil. Estas situagdes surgem especialmente quando se dispde de um
mesmo teste de progénie instalado em mais de um ambiente. Assim,
utilizou-se um teste de progénie de E. grandis, instalado em dois lo-
cais. Considerou-se como objetivo da selegdo , o carater volume aos
cinco anos, sendo que dois outros caracteres (DAP aos trés e cinco
anos) foram os preditores de volume aos cinco anos. Foram considera-
dos trés situagdes: ambiente alvo da selegdo sendo o local 1, local 2, €
a média dos locais. A aplicagdio do BLP conduziu, nas condigdes des-
te estudo, as eficiéncias seletivas de 14%, 1% e 22% superiores ao
método padrio (que desconsidera o desbalanceamento), para o local
1, local 2 ¢ média dos ambientes, respectivamente.

ABSTRACT

Univariate and multivariate selection methods applied to forest
tree breeding, are best linear prediction (BLP) methods, when balanced
data are used. However, in situations of unbalanced data, such as
different quality and quantity of informations for each individual being
ranked, these methods do not represent best linear prediction, because
they use the same weight coeflicients for all individuals. In this paper,
the method BLP was applied in a situation of unbalanced data detected
in Eucalytus breeding programs in Brazil. Data of progeny tests of
Eucalyptus grandis established at two sites were used. The breeding
objective was volume at age 5 and the predicting traits were diameter
at ages 3 and 5. Three situations were considered: target environment
being site 1, site 2 and average of the sites. BLP leaded to relative
superiorities of 14%, 1% and 22% over the standard method (wich do
not take into account the unbalancing) for the site 1, 2 and average of
the sites, respectively.

1. INTRODUCAO

Os métodos de selegdo univariados ou multivariados aplicados
ao melhoramento florestal representam métodos de melhor predigido
linear (BLP), quando se trabalha com dados balanceados. Por outro
lado, em situagdo de desbalanceamento de dados, ou seja, quando os
candidatos a selegdo apresentam diferentes quantidades e/ou qualida-
de de informagdo , os métodos de selegdo para uma caracteristica
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(selegdo massal, selegdo entre e dentro, selegdo combinada, indice
multi-efeitos € regressdo geno-fenotipica multivariada) € os indices
de selegdo multi-caracteristicos, ndo representam a melhor predigéo
linear, pois estes métodos utilizam os mesmos ponderadores (pesos)
dos valores fenotipicos, generalizadamente para todos os candidatos.
O método BLP propriamente dito, adotado na predigdo de valores
genéticos, leva em conta as diferentes quantidades e qualidades das
informagdes referentes aos candidatos a selegdo através do desenvol-
vimento de coeficientes de ponderagdo especificos para cada candida-
to. . '

Nestas situagdes, o método BLP desenvolvido € amplamente
aplicado no melhoramento animal (HENDERSON 1963; 1973; 1977,
1984) fornece predigdes mais precisas de valores genéticos, tratando-
os como variaveis aleatorias. No melhoramento florestal, a aplicagio
desta técnica iniciou-se mais recentemente (WHITE et al. 1986; WHITE
& HODGE, 1989). A distingdo entre estimagdo ¢ predigdo de valo-
res gencticos ¢ discutida por WHITE & HODGE (1989), ¢ esta associ-
ada a definigdo dos modelos, se fixo ou aleatorio, respectivamente.
Segundo os autores, a diferenga entre as duas aproximagdes pode pa-
recer subjetiva e seméntica, mas no entanto, conduzem a diferentes
modeclos lineares € fungdes dos dados utilizados para o ordenamento
dos gendtipos. Por se tratar de predigdo , ¢ assumido na derivagio da
equagido do BLP, que todos os segundos momentos (variancias ¢
covaridncias) dos dados sdo conhecidos. Entretanto, na aplicagdo pré-
tica, esses pardmetros nunca sdo conhecidos exatamente, mas apenas
estimados dos dados. Isto denota que para aplicagio do BLP e tam-
bém dos indices de sclegdo , faz-se necessario a disponibilidade de
precisas matrizes de covariancia, recomendando-se para isso um estu
do prévio das propriedades das matrizes empregadas (HAYES & HILL,
1980):

Com base no exposto, ¢ tendo-se identificado situagdes de
desbalanceamento, nos programas de melhoramento de Eucalyptus no
Brasil, o presente trabalho tem como objetivo investigar os beneficios
da aplicagiio desta técnica, nos programas de melhoramento em exe-
cugdo no pais.

2. MATERIAIS E METODOS

Os aspectos metodologicos apresentados a seguir sdo  descritos
com detalhe por HENDERSON (1984) ¢ WHITE & HODGE (1989).
A expressido geral para predigdo de valores genéticos pelo
método BLP equivale a:

g=r+CV(y-a), onde:

g = vetor coluna qvx| de valores genéticos sendo preditos, refe-
rentes a q candidatos a selegdo e v caracteres.

r=E(g) = vetor coluna qvx1 de valores esperados dos valores
genéticos sendo preditos. Em geral, podem ser assumidos como zeros.
significando que os valores genéticos sendo preditos serdo expressos
como desvios ao redor de zero. Entretanto, em alguns casos, deve st
considerado como o progresso com selegdo obtido de selegdes prévi-
as, especialmente quando se trabalha com progénies advindas de
pulagdes com diferentes graus de melhoramento.

y = vetor coluna nx1 dos dados preditores.

a = E(y) = vetor coluna nx! de valores esperados dos dados
observados (primeiros momentos dos dados = médias). O conteido
a depende do modelo linear usado para representar y, € estes valol
esperados estdo associados as porgdes referentes aos efeitos fixos
modelo.

(y- a) = vetor coluna nx1 que expressa os dados como desvi
de seus valores esperados (médias).

C =COV(y,g") = matriz nxqv de covariancias entre as obse
¢oes e os valores genéticos sendo preditos.
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V = Var(y) = matriz nxn de varidncias e covariincias entre as
observagdes (Segundos momentos dos dados).

A expressdo apresentada ¢, em esséncia, a mesma aplicada no
método dos indices de selegdo , exceto que ndo  apresenta a pré-mul-
tiplicagdo pelo vetor linha de pesos econdmicos. Assim sendo, alguns
autores usam BLP e indice de selegdo como sindnimos (HENDERSON,
1973, 1977) e outros preferem caracterizar indice de selegdo como
um caso particular de BLP (WHITE & HODGE, 1989).

No presente trabalho toram utilizados dados referentes a dois
testes de progénies de E. grandis instalados no delineamento de blo-
cos casualizados com 6 plantas por parcela, ambos avaliados aos 3 € 5
anos. O primeiro deles (local 1) contém 24 familias de uma populagdo
¢ foi avaliado em 4 blocos, enquanto o segundo (local 2) contém 24
familias da mesma populagdo ¢ foi avaliado em 5 blocos. No total
foram avaliadas 25 familias diferentes, sendo que 23 delas sdo co-
muns aos dois experimentos. Essas informagdes demonstram o
desbalanceamento referente as informagdes dos diferentes candidatos
a sele¢do .

Aplicou-se 0 método BLP, visando selecionar através de valo-
res genéticos, as melhores familias para crescimento em volume aos 5
anos, para os seguintes ambientes alvos da selegdo : local 1, local 2 ¢
média dos locais 1 ¢ 2. Foram utilizadas como vanaveis preditoras de
volume aos 5 anos, DAP aos 3 ¢ 5 anos advindos das avaliagdes (mé-
dias) de ambos locais.

Assim, o seguinte modelo linear foi definido:

Y —U TPt L + ij +pl,+ € t dimjk, onde:

u - média geral dos experimentos, fixa, E(u) = u e E(u?)=u?
p, - efeito aleatorio da progénie i (i=1,2 ... p), E(p)=0 ¢ E(p*)=

L, - efeito fixo do ambiente m (m=1.2 ... 1), E(L )=L ¢ E(L? )=L?
= )E"é; efeito fixo do bloco j no local m (j=1.2, ... b), E(ij)—B e

mj

pl,, - efeito aleatorio da interagio da progénie com o local m,
E(pl,)=0 ¢ E(p,)= V.,

e, - cfeito aleatorio da parcela imj, E(cimj)=0 ¢ E(c’imj)=Vc

dimjk - efeito aleatorio associado ao individuo K (K=1,2 ... n), da
progénie 1 na repetigdo mj, E(dimjk)=() € E(dzi““k)= v,

Trabalhando-se com médias de familia, tem-se¢ que as mesmas
em cada teste, sdo definidas: Yim.. =u +p + L +pl + (eimj./b) +
(d,, /bn)

Assim sendo, tem-se que os valores esperados (a ) das médias
de familia em cada local equivalem a:

a = E(y) = E(y,, ) = E(u) + E(p) + EQL,) + E(pl,) + Ee,,, /b) +
E(d, /bn) =u + L _, ou seja, a média de cada familia (y) em (y - a ), no
presente caso, deve ser desviada de u+Lm, que ¢ a média geral de
cada experimento. -

No presente caso, r equivale a zero, pois tratam-se de progénics
de uma mesma populagio .

Como o material experimental no presente caso, constitui-se de
progénies de meios-irmdo s ndo aparentadas, tem-se a situagdo em
que cada familia de meios irmdo s ndo contribui com informagido. a
respeito do valor genético de outras familias, de tal sorte que as matri-
zes C ¢ V podem ser manipuladas isoladamente, visando estimar o

a) Para familias avaliadas nos 2 locais

valor genético de cada familia. No presente caso, as matrizes V para
cada familia foram assim compostas:

As matrizes C foram estruturadas em fungdo dos ambientes
alvo da selegdo , da seguinte maneira:

a) Para familias avaliadas nos 2 locais
a.l) Visando

a.2) Visando a.3) Visando ganho nos

ganho ganho locais 1 ¢ 2

no local 1 no local 2

%.[COVA(03V5)1] % [COVA(D,V,),,] %[COVA(D:*V5)1 +[COVA(D,V)),,]
% [COVA(D,V,),] % [COVA(D,V,),,] %[COVA(DSV5)1 +[COVA(D,V)),,]
% [COVA(D,Y,),,] ‘1? [COVA(D,V,),] %[COVA(D:’V‘,,)12 + [COVA(D,V)),]
3_1 [COVA(D,V,),,] ‘1_1 [COVA(D,V,),] %[COVA(05V5)12 +[COVA(D,V),]

b) Para familias avaliadas em um s6 local

b.1) Visando b.2) Visando b.3) Visando ganho nos

ganho ganho locais 1 € 2

no local 1 no local 2

1[COVA(D,V,),,] ~ 1[COVA(D,V.).ms]  1[COVA(D,V,),, +COVA(D,V,). o]
4 4 8

1[COVA(D,Y,),,]
4

b)mlm2]

1[COVA(D,V,),,,..]  1[COVA(D,V,),, +COVA(D,V
4 8

onde: COVA(D,V,), - Covaridncia genética aditiva entre os
caracteres DAP aos 3 anos e volume aos 5 anos no local 1;

COVA(D,V),, - Covariancia genética aditiva entre os caracteres
DAP aos 5 anos ¢ volume aos S anos, obtida da analise conjunta dos
locais 1 ¢ 2.

Na aplicagdo do método, admitiu-se tamanho infinito das fami-
lias, usando-se generalizadamente 0,25 como multiplicador das
covaridncias genéticas aditivas.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Na tabela 1, sdo apresentados os parametros genéticos e
fenotipicos utilizados, no presente estudo.

Constata-se pela Tabela 1, a presenga de consideravel interagdo
genotipo x locais para os caracteres DAP aos 3 e 5 anos, conforme
corroborado pelas baixas magnitudes da variancia genética aditiva na
analise conjunta, em relagdo as verificadas nas analises individuais.
De fato, detectou-se a presenga de interagdo gendtipo x ambiente
significativa na analise conjunta para os 3 caracteres.

Quanto a precisdo dos experimentos, os coeficientes de varia-
¢do experimental equivaleram a 13,8%, 11,81% ¢ 25,0% no local I;

b) Para familias avaliadas em um s6 local m

Var(D,)) Cov(D,D,)  COVMD,D,)  COV(D,D,)  Var(D,) cov(D, D,,)
COVD,D,)  Var(D,) cov(b,D,)  COV(D,D,)  COVD,D,)  Var(D,)
COV(D,D,)  COV(D,D,)  Var(D,) COV(D, D)

COV(D,D,)  COVD,D,  COVD,D,)  Var(D,,)

onde: Dxm - Didmetro a altura do peito na idade x = 3 ou 5 € no local m.

Var - Variancia fenotipica ao nivel de médias de familia.
COV - Covariancia fenotipica ao nivel de médias de familia.
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Tabela 1. Pardmetros genéticos e fenotipicos utilizados no presente
estudo, referentes as andlises no local 1, 2 e analise conjunta. Caracteres
DAP aos 3 anos (D,) e 5 anos (D) e volume aos 5 anos (V).

DD, DD, DD, DV, DV

sVs

Local 1 1/4COV, 0598 0720  0.692 0.0333 0.0329
COVF 1.238 1.351 0.9049 0.04295 0.0631

Local 2 1/4 COVA 0.6107 1.1173 0.8432 0.0418 0.0536
COVF 0.9258 1.8067 1.1497 0.0560 0.0862

Anilise

conjunta 1/4 COVA 0.3033 0.2845 03464 0.0158 0.0128
COVF 0.5764 0.8470 0.5811 0.0277 0.0397

COVA - Covariancia genética aditiva
COV, - Covaridncia fenotipica ao nivel de médias.

11,9%, 14,5% e 29,0% no local 2 € 6,7%, 8,1% ¢ 18,5% na analise
conjunta para D,, D, e V,, respectivamente. Estes valores estdo coe-
rentes com os normalmente verificados na experimentagdo com
Eucalyptus. '
Na Tabela 2, sdo apresentadas as relagdes das 5 progénies
selecionadas em cada ambiente alvo da selegdo bem como os respec-
tivos progressos genéticos associados, considerando o emprego dos
métodos: a) padrdo , ou seja, a utilizagdo apenas das informagdes dos
proprios ambientes alvos da selegdo , quais sejam: apenas dados do
local 1, para o ambiente alvo “local 17 apenas dados do local 2, para
o ambiente alvo “local 2™, ¢ média dos locais 1 e 2, para ambiente alvo

“média dos locais™, b) BLP, em que toda a informag@o disponivel (dos
2 locais, caracteres D, e D,) ¢ utilizada, visando ganhos especifica-
mente em cada ambiente alvo.

Observa-se pela Tabela 2, que a aplicagdo do método BLP mos-
trou-se vantajosa em relagdo ao método padrdo . Para o ambiente alvo
local 1, a superioridade relativa equivaleu a 14% (13,32% contra
11,69%), para o local 2, equivaleu a 1% (22,30% contra 22,04%) ¢
para a média dos locais equivaleu a 22% (16,98% contra 13,96%).

Observa-se que, na selegdo para o local 1 ¢ para a média dos
ambientes, houveram pequenas alteragdes nas progénies selecionadas
com base nos 2 diferentes métodos de selegdo (Tabela 2). A progénie
25, embora ndo avaliada no local 1, foi selecionada como a 2* melhor
progénie para este ambiente. Logicamente, isto decorre do fato de que
esta progénie apresenta um altissimo valor genético no local 2, de
forma que mesmo computadas as perdas no seu valor genético devidas
a interagdo , a mesma ainda mostrou-se adequada ao local 1 (Tabela
2).

Quanto ao ambiente alvo “local 27, verifica-se que foram
selecionadas as mesmas progénies, pelos dois diferentes métodos.
Entretanto, o ganho genético pelo método BLP mostrou-se ligeiramente
superior. Isto confirma a maior eficiéncia do método, o qual propiciou
uma maior herdabilidade (precisdo ) na selegdo . Como o método BLP
¢ mais acurado e bascou-se em um namero maior de informagdes, a
estimativa de ganho por este método ¢ a mais precisa ¢ deve ser a
preferida.

A técnica BLP é extremamente Gtil no melhoramento florestal,
pois permite levar em conta quaisquer desbalanceamentos tais como
informagdes de diferentes idades, de diferentes locais, diferentes es-
truturas experimentais, diferentes precisdes, diferentes caracteres ava-
liados, diferentes ambientes alvos, bem como diferentes quantidades
(por ex. diferentes numeros de parentes avaliados) de informagdes

Tabela 2. Relagdo das progénies selecionadas em cada ambiente alvo da selegdo e progressos genéticos ( em valores absolutos e em
porcentagem da média* do ambiente alvo) pelo método padrio , (que considera na sele¢do apenas os dados do proprio ambiente alvo da selegio )
¢ pelo método BLP (usando toda a informagdo disponivel).

Método Padrio Método BLP

Ambiente Alvo Ne das Progénies Progresso genético

(Valor genético)™

Ne das Progénies
(Valor genético)™

Progresso genético

Local 1 23 0.0543 23 0.0556
10 0.0344 25 0.0462
07 0.0339 07 0.0395
22 0.0264 10 0.0301
06 0.0258 22 0.0282
Média 0.035 (11,69%) Média 0.0399 (13,32%)
Local 2 25 0.099¢ 25 0.0996
15 0.0588 15 0.0587
22 0.0527 22 0.0559
17 0.0414 17 0.0417
23 0.0364 23 0.0365
Média 0.0578 (22.04%) Média 0.0585 (22.30%)
Meédia dos locais 1 € 2 )
23 0.0504 25 0.0729
22 0.0436 23 0.0461
15 0.0353 15 0.0433
17 : 0.0335 22 0.0420
07 0.0332 07 0.0342
Média 0.0392 (13.96%) Média 0.0477 (16,98%)

*0.2995, 0.2623, 0.2809 - média dos locais 1, 2 ¢ média geral, respectivamente, em m>.
** Equivale ao valor genético quando referente a cada progénie e ao progresso genético quando referente a média das progénies selecionadas,
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referentes aos diferentes candidatos a selegdo . Para aplicagdo do
método basta a disponibilidade de parimetros genéticos precisos que
permitam a conexdo das diferentes informagdes, € o cuidado na
estruturagdo das matrizes. No presente trabalho ilustrou-se a aplica-
¢do do método, para contornar situagdes de: diferentes ambientes al-
vos da selegdo ; selegdo com base em varios caracteres e diferentes
idades; diferentes locais de avaliagdo ; diferentes nimeros de repeti-
¢des; diferentes nimero de informagdes referentes a determinados
candidatos. No entanto, o método foi aplicado apenas com vistas a
selegdo de familias. O ordenamento a nivel de individuo também
deve ser praticado com base no BLP, bastando para isso levar também
em consideragdo , os diferentes efeitos do modelo matematico, tal como
o efetuado por RESENDE & HIGA (1993) ¢ RESENDE et alii (1993).
Logicamente que para casos mais complexos (como a selegdo de indi-
viduos), maiores esforgos computacionais serdo exigidos.

Em termos de selegdo , os métodos delineados e aplicados no
Brasil até o momento, parecem cobrir a maioria das situagdes tais
quais: a) +ndice de selegdo : maximizagdo do ganho em um agregado
genotipico composto por varios caracteres (interesse no melhoramen-
to de varios caracteres simultancamente); b) +ndice multi-efeitos:
maximizagdo do ganho em um carater, com base em avaliagdo apenas

desse carater; ¢) Regressdo geno-fenotipica multivariada: maximizagéo
~ de ganho em um carater, com base em multiplas informagdes (varios
caracteres, varias idades, varios efeitos do modelo matematico); d)
BLP: maximizagdo de ganho em caracteres especificos (um ou varios
simultaneamente), com base em multiplas informagdes desbalanceadas.

Outras situagdes intermediarias ainda podem ser citadas tais
como a selegdo em um teste de progénies pertencentes a diferentes
populagdes, a selegfio a partir de varios pequenos experimentos insta-
lados em um local, a sele¢do utilizando dados dos parentais e de
outros ancestrais, dentre outros. Esses casos foram amplamente discu-
tidos por RESENDE & HIGA (1992).

Ainda com relagdo a situagdes de desbalanceamento, outra téc-
nica relatada em literatura € amplamente empregada no melhoramen-
to animal trata-se do BLUP (Melhor predigdo linear ndo viciada).
Esta técnica constitui-se num processo iterativo € somente deve ser
usada quando ndo se dispde de boas estimativas dos efeitos fixos ( a
da equagdo de BLP) do modelo linear, tais como as médias dos locais,
no presente caso. Pelo menos no estagio atual do melhoramento flo-
restal no Brasil, parece que esta situagdo ndo existe. Também, con-
forme relatado por WHITE & HODGE (1989), a técnica do BLP pare-
ce contornar a maioria das situagdes presentes no melhoramento flo-
restal, de maneira geral.

4, CONCLUSOES

- O método BLP maximiza o progresso genético em situa-
¢oes de dados desbalanceados, sendo portanto, o mais apropriado para
tais situagdes.

- A aplicagdo do BLP conduziu a eficiéncias de 14%, 1% ¢
22% superiores ao método padrio (que desconsidera o
desbalanceamento ¢ baseia-se em um menor nimero de informagdes),
para o local 1, 2 e média dos locais, respectivamente.
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