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RESUMO: Em milho, o déficit hidrico € uma das
principais causas de perdas na producéo de graos.
Devido as dificuldades do melhoramento
convencional para tolerancia a seca, o uso da
selecéo gendmica pode resultar em maior eficiéncia
de selecdo. Este trabalho teve como objetivo avaliar
a acurdcia da selecdo gendmica para a predicédo
dos valores genotipicos de hibridos simples de
milho para tolerancia ao déficit hidrico, utilizando
modelos genético-estatisticos que incorporam o
efeito da interacao entre genotipos e ambientes (G x
E), e também, efeitos genéticos aditivos e de
dominancia. Para isso, foram utilizados dados
fenotipicos de producdo de grdos obtidos para um
conjunto de 310 hibridos simples de milho,
avaliados em dois locais nos anos de 2010 e 2011,
em experimentos com e sem estresse hidrico. Os
genotipos dos hibridos foram inferidos com base
nos dados genotipicos de marcadores SNP (Single
Nucleotide Polymorphism) obtidos para seus
genitores  (linhagens) via genotipagem por
sequenciamento. As andlises de selecdo genbmica
foram realizadas pelo método GBLUP (Genomic
Best Linear Unbiased Prediction). A partir da
incorporagdo do efeito de G x E, bem como dos
efeitos aditivos e de dominéncia, nos modelos de
selecdo gendmica, foram obtidas maiores acuracias
para a predicdo dos valores genotipicos dos
hibridos simples, principalmente na condicdo de
estresse hidrico. Esses resultados contribuem para
um melhor entendimento da arquitetura genética do
caradter produgcdo de grédos, e destacam a
importancia dos efeitos de dominancia para a
predicdo da performance de cruzamentos em
programas de melhoramento para tolerdncia ao
déficit hidrico em milho.

Termos de indexacdo: G x E, predicdes
gendmicas, efeitos aditivos e de dominancia.

INTRODUCAO

O desenvolvimento de cultivares tolerantes
ao déficit hidrico representa uma estratégia eficiente
para o aumento da produtividade de milho sob
condicdes tropicais, uma vez que o estresse hidrico
€ uma das principais causas de perdas na producédo
(Ribaut et al., 2009). No Brasil, as areas de milho
safrinha estdo em plena expansdo, sendo
superiores em relacdo aos plantios de verdo
(CONAB, 2016). Como o cultivo de safrinha esta
mais sujeito a ocorréncia de seca, o melhoramento
tem um papel fundamental, pois pode auxiliar na
producdo de milho em épocas de escassez hidrica,
dando certa seguranc¢a aos agricultores.

Recentemente, com o desenvolvimento de
técnicas de genotipagem em larga escala a um
custo reduzido e a disponibilidade de métodos
estatisticos e recursos computacionais para o
processamento de grande volume de dados, tém
sido propostas novas abordagens de melhoramento
assistido para caracteres de heranca quantitativa,
como a sele¢do genbmica (Meuwissen et al., 2001),
gue utiliza informagcBes de marcadores moleculares
distribuidos ao longo do genoma para estimar os
valores genéticos dos individuos.

Para tolerancia ao déficit hidrico, a selecao
gendmica pode resultar em maior eficiéncia de
selecdo devido a natureza complexa do carater, e
também, as dificuldades do melhoramento
convencional para a avaliagho dos materiais
genéticos em ambientes com déficit hidrico, que é
demorado e laborioso, visto que as condicbes
experimentais devem  ser  cuidadosamente
manejadas. Estudos recentes tém relatado as
vantagens do uso da selecdo gendmica para a
tolerancia ao déficit hidrico em milho (Zyomo &
Bernardo, 2013; Beyene et al., 2015; Zhang et al.,
2015). No entanto, esses estudos ficaram restritos a
incorporacdo de efeitos aditivos nos modelos de
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selecdo gendmica, o que pode nao ser realistico
para espécies com alto nivel de heterose, como é o
caso do milho.

Em programas de melhoramento os genétipos
sdo avaliados em multiplos ambientes, ou seja, ao
longo de diferentes anos e locais. Assim, para a
identificac@o de gendtipos com maior adaptabilidade
e estabilidade, é necessario que o efeito de G x E
seja considerado. Modelos genético-estatisticos que
incorporam o efeito de G x E tém aumentado a
acuracia da selegdo gendmica (Heslot et al., 2014).
No entanto, sdo escassos, em milho e outras
espécies, estudos que incorporam simultaneamente
o efeito de G x E, os efeitos genéticos aditivos e de
dominéncia nos modelos de sele¢do genbmica.

Nesse contexto, o presente trabalho teve como
objetivo avaliar a acuracia da selegcao gendmica
para a predi¢cdo dos valores genotipicos de hibridos
simples de milho para tolerancia ao déficit hidrico,
utiizando  modelos  genético-estatisticos que
incorporam o efeito de G x E, e também, efeitos
genéticos aditivos e de dominéncia.

MATERIAL E METODOS

Dados Fenotipicos

Foram avaliados 310 hibridos simples de milho
(190 linhagens cruzadas com dois testadores,
sendo algumas cruzadas com apenas um testador),
em dois locais (Janauba-MG e Teresina-Pl) nos
anos de 2010 e 2011, em experimentos com (WS,
do inglés water-stressed) e sem (WW, do inglés
well-watered) estresse hidrico. Em cada local, foram
instalados trés ensaios, cada um seguindo o
delineamento de blocos completos casualizados,
com trés e duas repeticdes para WS e WW. Foram
incluidas 4 testemunhas comuns entre 0s ensaios.
As parcelas experimentais foram constituidas por
duas linhas de quatro metros com espagcamento de
0,8 metros entre linhas. Em Janalba, o estresse
hidrico foi induzido a partir do corte da irrigacéo por
um periodo de 30 com inicio aos 45 dias apds
plantio. Em Teresina, foi feito um manejo da
gquantidade de agua no solo para inducdo do
estresse hidrico. A combinacdo de locais, anos e
regimes hidrico foram considerados como
ambientes. O carater avaliado foi producéo de graos
(kg.ha'). Os tratos culturais foram feitos conforme
recomendacdes para a cultura do milho.

Dados Genotipicos

Para as 190 linhagens utilizadas como genitores
dos hibridos simples avaliados, foram obtidos dados
de marcadores SNP via genotipagem por
sequenciamento (GBS, do inglés Genotyping-by-
Sequencing - Elshire et al., 2011). Marcadores SNP
monomoérficos, ou seja, com frequéncia do alelo
menos comum (MAF, do inglés Minor Allele
Frequency) inferior a 5%, SNPs com porcentagem
de dados perdidos superior a 20%, e/ou com mais

de 5% de genétipos em heterozigose, foram
descartados. Em seguida, o software NPUTE
(Roberts et al., 2007) foi utilizado para a imputacdo
de dados perdidos. Vale ressaltar que os gendétipos
em heterozigose restantes para alguns marcadores
foram considerados como dados perdidos para o
procedimento de imputacdo. Posteriormente, o0s
gendtipos dos hibridos simples foram inferidos a
partir do genétipo de seus genitores (linhagens).

Modelos de Selecdo Genbmica

As andlises de selecdo gendbmica foram
realizadas com base no método GBLUP usando o
software Asreml-R v.3 (Butler et al.,, 2009), de
acordo com o seguinte modelo:

y=ul+Xp+Zr+Z,as+Z.ds+e
em que: y é o vetor de observagdes fenotipicas; | €

aconstante; 1 é um vetor de uns; P é o vetor

de efeitos fixos de ambientes e ensaios
dentro de ambientes; r é o vetor de
efeito aleatério de repeticdes dentro de ensaios,

comr ~ MVN(0,D,); a.s é o vetor aleatério de
efeitos aditivos de hibridos dentro de ambientes,
com a.s ~MVN(0,G®A); d.s é o vetor aleatério
de efeitos de dominancia de hibridos dentro de
ambientes, com d.s ~MVN(0,G®D) ; e é o vetor

de residuos, com, e ~MVN(0,D,). G é uma

matriz de variancia e covariancia com estrutura fator
analitico de ordem 2 (FA2z), conforme proposto por

Smith et al. (2001). D, e D, s&do matrizes

diagonal, onde cada ambiente tem um componente
de varidncia para as repeticbes e os residuos,

respectivamente. A e D sido as matrizes de
parentesco aditivo e de dominancia, obtidas como
descrito em VanRaden (2008) e Vitezica et al.
(2013), respectivamente.

A acurdcia preditiva dos modelos com a
incorporacdo de apenas efeitos aditivos (modelo A)
e de efeitos aditivos e de dominancia (modelo AD)
foram avaliadas a partir de um procedimento de
validacdo cruzada, usando os 310 hibridos
avaliados em ambientes com e sem estresse hidrico
como populacdo de treinamento e validacéo. Tal
procedimento de validacdo cruzada foi repetido
cinco vezes. Ao final, a acuracia do modelo de
selecdo genbmica foi verificada através da
correlacdo entre o valor fenotipico observado e o
valor genotipico predito para os hibridos simples.

RESULTADOS E DISCUSSAO
O modelo AD permitiu a decomposicdo da
variancia genética em variancia aditiva e de
dominancia, e apresentou menor valor de AIC
guando comparado ao modelo A. Estimativas de
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herdabilidade no sentido amplo e no sentido restrito
apresentaram menores valores nas condi¢bes de
déficit hidrico (Tabela 1).

Quando o efeito de dominancia foi incluido no
modelo, a herdabilidade no sentido restrito diminuiu
tanto em WS quanto em WW (Tabela 1). Essa
reducdo pode ser devido a distribuicio das
frequéncias alélicas, ou seja, quando a frequéncia
alélica est4 préxima a valores extremos, mesmo
com a presenca de efeitos ndo-aditivos, parte
desses efeitos sdo contabilizados para estimar a
varidncia aditiva (Hill et al., 2008). Em outras
espécies, estudos recentes tém reportado essa
mesma tendéncia de parte da varidncia ndo-aditiva
ser estimada como variancia aditiva, por exemplo
em pinus e eucalipto (Mufioz et al., 2014). Esses
resultados deixam evidente que o uso apenas de
efeitos aditivos em modelos de selegdo genbmica
pode superestimar a herdabilidade no sentido
restrito, assim como o ganho predito com a sele¢do.

Tabela 1 — Estimativas dos parametros genéticos
nos ambientes com (WS) e sem (WW) estresse
hidrico para os modelos aditivo (A) e aditivo-
dominéncia (AD).

WS WW
A AD A AD
h? 0,345 0,191 0,397 0,264
82 - 0,140 - 0,193
H2 - 0,331 - 0,457
Pa 0,678 0,411 0.670 0,547
Po - 0,589 - 0,399
AlC 47884  4567,9 33488 33421

h? herdabilidade no sentido restrito, 52 proporcdo da variancia

de dominancia em relagdo a variancia fenotipica, H2
herdabilidade no sentido amplo, pa correlagdo genética aditiva
entre ambientes, pp correlacdo genética de dominancia entre
ambientes.

Considerando os resultados do modelo AD,
maior G X E foi encontrada na condi¢éo de estresse
hidrico para os efeitos aditivos (Tabela 1). J4 para
os efeitos de dominancia, foi observada um menor
G x E. Modelos que levam em consideracdo a G x E
sd0 essenciais para a selecdo de genétipos estaveis
nas condicbes com e sem estresse hidrico. Os
modelos usados no presente trabalho levam em
conta a existéncia de heterogeneidade de variancias
genéticas e as correlagbes genéticas entre
ambientes. Além disso, esses modelos permitem
trabalhar com dados desbalanceados, que sao
comuns na rotiha de um programa de
melhoramento, uma vez que 0s conjuntos de
materiais avaliados séo distintos ao longo dos anos.
Zhang et al. (2015) demonstraram que a acuracia

de predicdo foi maior quando modelos que levem
em conta a G x E foram usados para selecdo
gendmica em populacdes biparentais de milho.

Diferencas na acuracia de predicado entre os
modelos A e AD foram encontradas para producéo
de graos (Figura 1). No entanto, essa diferenca
entre os modelos foi mais evidente na condicdo de
estresse hidrico, onde as acuracias foram de 0.245
e 0.508 com os modelos A e AD, respectivamente.
Essas diferencas destacam a importancia dos
efeitos de dominancia para a predicio da
performance de hibridos para o carater producédo de
grdos em condigdes de déficit hidrico. Existem duas
possiveis explicacdes para esses resultados: (i) a
herdabilidade foi maior na condicdo sem estresse
hidrico quando comparada a condigcdo com estresse
hidrico. De acordo com Da et al. (2014), modelos
AD tendem a ndo trazer vantagens para
caracteristicas de alta herdabilidade; (ii) a variancia
de dominancia foi maior em condi¢cdes de déficit
hidrico. Almeida Filho et al. (2016) mostrou que, em
situacdes onde os efeitos de dominancia sao
pequenos, ndo existem vantagens em usar modelos
AD.

08 Modelo
HA

AD

Acuracia
o
-

o
o

0.0
WS ww

Figura 1. Acuréacias de predicdo para producao de
grdos em condices com (WS) e sem (WW)
estresse hidrico a partir de um modelo genético-
estatistico que leva em conta o efeito de G x E, e
também, efeitos genéticos aditivos (A) e aditivos
e de dominancia (AD).

Embora estudos recentes tém relatado o uso da
selecdo gendmica para tolerdncia ao déficit hidrico
em milho (Zyomo & Bernardo, 2013; Beyene et al.,
2015; Zhang et al., 2015), em geral, esses estudos
ndo levaram em conta efeitos de dominancia nos
modelos de predicdo, assim como efeitos de
dominancia e efeitos de G x E simultaneamente.
Assim, os resultados do presente trabalho enfatizam
a importancia dos efeitos de dominancia para a
predicdo da performance de hibridos simples para o
carater producdo de grdos em ambientes com e
sem estresse hidrico. Além disso, esses resultados
contribuem para um melhor entendimento da
arquitetura genética da producdo de grdos sob
déficit hidrico, com base em modelos mais
adequados para a realidade dos programas de
melhoramento, onde os dados fenotipicos sé&o
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geralmente desbalanceados, avaliados em multiplos
anos e locais.

Os resultados descritos no presente trabalho
mostram que modelos que incorporam
simultaneamente os efeitos de G x E e os efeitos
genéticos aditivos e de domindncia devem ser
considerados para a identificacdo de hibridos
superiores com maior estabilidade em ambientes
especificos. Além disso, modelos AD podem ser
usados para a selecdo gendmica em outras
espécies com o objetivo de explorar a heterose.

CONCLUSOES

Foram observadas diferencas nas acuracias de
predicdo entre os modelos A e AD. No entanto,
essas diferencas foram mais evidentes na condi¢do
de déficit hidrico. Esses resultados contribuem para
um melhor entendimento da arquitetura genética do
carater producdo de grdos em ambientes com
estresse hidrico, e destaca a importancia dos efeitos
de dominéncia para a predicdo da performance de
hibridos simples de milho.
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