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RESUMO

O presente trabalho comparou cinco procedimentos de estimacao/predicdo de
valores genéticos no melhoramento de Pinus. Em situacdes de dados balanceados e
homogeneidade de variancias genética e ambiental, os métodos de quadrados
minimos ordinarios (OLS), quadrados minimos generalizados (GLS), melhor
predicdo (BP), melhor predicdo linear (BLP) e melhor predicdo linear ndo viciada
(BLUP) se equivalem para efeitos de ordenamento de materiais genéticos (mas néo
para estimacdo/predicdo de valores genéticos e ganhos genéticos). Em qualquer
situagdo, o método BLUP é igual ou superior aos demais. Em geral, sdo melhores os
seguintes métodos, em ordem decrescente: BLUP, BLP, BP, GLS e OLS.

PALAVRAS-CHAVE: predicdo de varidveis aleatérias, quadrados minimos
generalizados, quadrados minimos ordinarios, modelos
lineares mistos.

BEST LINEAR UNBIASED PREDICTION (BLUP) OF BREEDING VALUES IN Pinus
IMPROVEMENT

ABSTRACT

Five procedures of estimation/prediction of breeding values in Pinus improvement
were compared. For balanced data with homogeneous variances, ordinary least
square (OLS), generalized least square (GLS), best prediction (BP), best linear
prediction (BLP) and best linear unbiased prediction (BP), best linear prediction
(BLP) and best linear unbiased parents/ families (but not in terms of
estimation/prediction of breeding values and genetic gains). In any situation, the
BLUP method is equal or superior to the others. Generally, the best methods in
descending order are: BLUP, BLP, BP, GLS and OLS.
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1. INTRODUGAO

A acurada predicdo de valores genéticos é fundamental no melhoramento
genético de espécies florestais e outras espécies perenes, de maneira geral.
Entretanto, métodos diferenciados de predicdo sdo demandados em fungdo das
diferentes situagbes experimentais e do balanceamento associados aos dados
experimentais.

Na determinacdo dos valores genéticos, estes podem ser considerados como
efeitos fixos a serem estimados ou como variaveis aleatérias a serem preditas
(SEARLE et al., 1992; WHITE & HODGE, 1989). Quando tratados como efeitos fixos,
os valores genéticos sdo estimados, geralmente, através de médias associadas aos
diferentes niveis dos efeitos fixos. Neste caso, o processo de estimacéo é feito pelo
método dos quadrados minimos ordinarios (OLS) (para situagbes de homogeneidade
de variancias) ou pelo método dos quadrados minimos ponderados ou generalizados
(GLS) (para situacdes de heterogeneidade de varidncias). Estes processos foram
aplicados por COTTERILL et al. (1983).

Tratando os valores genéticos como variaveis aleatdrias, a predicdo pode ser
efetuada pelo menos em trés situacdes distintas: (a) iguais quantidades e precisdes
das informagBes associadas a todos os candidatos a selecdo, primeiros momentos
(médias) e segundos momentos (variancias) conhecidos ou estimados com precisao;
(b) diferentes quantidades e precisdo das informacdes associadas aos candidatos a
selecdo, primeiros momentos e segundos momentos conhecidos ou estimados com
precisao; (c) diferentes quantidades e precisbes das informacfes associadas aos
candidatos a sele¢cdo, segundos momentos conhecidos ou estimados com preciséo,
primeiros momentos ndo conhecidos ou ndo estimados com precisdo pelo método
dos quadrados minimos ordinarios.

A situacdo (a), cujos preditores sdo "melhores preditores” (BP), ocorre com
frequéncia no melhoramento florestal, os seus fundamentos tedricos ja sé&o
amplamente difundidos e, ja existe instrumental pratico (programa RESENDE et al.
(1996). Os algoritmos implementados por RESENDE et al. (1996), denominados
BLP, s&o similares ao procedimento denominado quadrados minimos
"regredidos"(RLS) relatados no melhoramento animal por HENDERSON (1948);
LINDLEY & SMITH (1972); HENDERSON (1978) e HARVEY (1979).

A situacdo (c) exige preditores BLUP (melhores preditores lineares nédo
viciados) os quais tém sido provados serem superiores aos procedimentos RLS
(HENDERSON, 1978 e HARVEY, 1979). A vantagem do procedimento BLUP sobre
0 BLP é a estimacdo mais precisa dos efeitos fixos do modelo linear misto, a qual é
realizada por GLS e ndo OLS como no BLP.

O presente trabalho tem como objetivo aplicar o procedimento BLUP a selecéo
em testes de procedéncia e progénie instalados em mais de um experimento e
compara-lo aos métodos OLS, GLS, BP e BLP. Nesta situacdo, a estimagdo dos
efeitos fixos associados as médias experimentais demanda a aplicagdo do método
GLS, em funcdo da presenca de diferentes procedéncias e progénies em cada um
dos experimentos. Isto pode conduzir a fortes influéncias genéticas no efeito de
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experimento (0 qual em esséncia deve ser funcdo dos efeitos ambientais).

2. MATERIAL E METODOS
2.1. Modelos lineares mistos e sua aplicacdo na predicdo de valores genéticos

Na descricdo do procedimento BLUP faz-se necessario a descricdo do modelo
misto (constituido por efeitos fixos e aleatérios) associado aos dados experimentais.
Conforme HENDERSON (1949; 1950; 1963; 1973; 1977; 1984; 1988; 1990) este
modelo equivale a:

Y =XP+Zu + Z, onde:

Y = vetor dos dados (M x 1);

X = matriz de valores conhecidos (N xp), denominada matriz de
incidéncia ou matriz de delineamenta, a qual associa 0s
elementos de [ ao vetor Y;

[ = vetor desconhecido, associado aos efeitos fixos (p x 1);

Z = matriz de valores conhecidos (M % g}, de incidéncia, a qual
associa 0s elementos de L ao vetor Y,

L= vetor aleatério ndo observavel {q x 1), de efeitos genéticos
gasociados ags valores genéticos a pradizer,

¥ = vetor aleatdrio ndo observavel (N x 1), associados aos efeilos
residuals (erro experimental).
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Admitinde-se L e I com distribuigéio normal, tem-se (KENNEDY, 1881;
ROMNNINGEN & VAN VLECK, 1985):

v 1 xp i Vv ZG R
Elg (=0 [ |n |=|GE& GO
z o z
- R OR
onde:
A = Variancia - Cavariancia.
v = ZGZ' +R - matriz de varidncia - covarigncia de Y.
G = matriz de variancia - covaniancia de L, nao singular,
A = matriz de varidncia - covariancia de X, néo singular,

Através deste modelo, o chjetivo do melhorista € estimar B por GLS de forma:
- que seu estimador seja BLUE (melhcr estimador linear ndo viciado) e, predizer
M alravés do procedimento BLUP. Nesia situagao, tem-se a fungéc
i=h (Y- Xfi ), onde necessita-se determinar b para a predigéo dos valores
genéticos especificados em L. Conforme HENDERSON (1863) COV(Y, L) =
ZG, b=V"ZG e consequentemente:

fi=GZV (Y -XB) (1)
O estmador BLUE (GLS) de § & B:(X'V'X) ' X'V7Y

Henderson ET AL. (1959).

HENDERSON (1973) sugeriu um procedimento computacionalmente mais
simples, o qual estima os efeitos fixos (b) e, simultaneamente, prediz os efeitos
aleatdrios (), originando as equag¢fes de modelo misto (EMM).

Desdobrando-se V em termos de G e R, as equagbes de modelo misto
equivalem:
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XRIxB+x ™ lzi=xrly
zRXBr 2R z+6 hi=2R 1Y )

Assim, a equacdc (1) pode ser reescrila como
A=(ZR'Z+G " ZR(Y - XB) (@)
{HENDERSOM, 1963), com ﬁ estimado cenforme em.(2).
Expressas em notagdo matricial e simplificadas (para siluagdes de
homogeneidade de variaricia genética & ambiental) erm funcio do elemerto R
{guando R=TL'FE , G= Aﬂi € ?’th:rg Iﬁi ., sendo | 2 matniz identidade e

cr.i e Ui as varifincias ambiental 2 genética aditiva), as EMM equivalern a:

e
X zz+a"la | LB

L [x’w" (5)
Z'Y

Assim sendo, conhecendo-se ou estimando-se a parte as variancias-
covariancias (matriz V, G e R), os valores genéticos podem ser preditos utilizando-se
alternativamente as equacdes (1) e (2); (2) e (4); (3) ou (5). DEMPFLE (1989) e
GODDARD (1995) demonstram a equivaléncia dessas expressées. O modelo linear
misto pode ser também multivariado e neste caso as matrizes V, G e R sédo
estruturadas incorporando-se também covariancias entre caracteres.

2.2. Aplicacédo a dados experimentais e estruturagcdo do método BLUP

Considerou-se, neste estudo, dados referentes a um teste de procedéncia e
progénies de Pinus maximinoi (material genético pertencente a rede experimental da
CAMCORE - Central America and Mexico Coniferous Resources), obtidos a partir de
SAMPAIO (1996). O experimento foi conduzido no delineamento de blocos
casualizados com nove repeticdes e seis plantas por parcela, cujos detalhes séo
apresentados por SAMPAIO (1996). Foram avaliadas oito populagbes e 102
progénies de polinizacdo aberta (meios-irm&os) em dois experimentos distintos em
um mesmo local, conforme a Tabela 1.
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TABELA 1. Estrutura experimential associada aos dados empregados no

estudo.
Experimento 1 Experimento 2
Procedéncias Progénies Procedéncias Frogénies
1 1-18 2 64-71 (+ 6 comuns)
2 17-31 3 T2-82 (+ 2 comuns)
3 32-45 g 83-89
4 45-57 Fi 90-96
5 5B-63 B g97-102

Verifica-se que a maioria do material genético é diferenciado nos dois
experimentos, mas que existe uma certa fracdo (oito progénies em duas
procedéncias) de materiais comuns aos dois experimentos. Assim, existe uma
conexdo entre os dois experimentos de forma que a aplicagdo do BLUP deverd
contribuir para maior eficiéncia na selecdo de progénies, pois as informacdes de um
experimento serdo Uteis para uma mais precisa (BLUE) estimacdo dos efeitos fixos
referentes a média geral e médias das procedéncias do outro experimento.
Trabalhando-se com médias de progénies, o modelo linear misto adequado a esta
situacdo é o seguinte:

- a. d.
= o o i
Y"k,. =+ ‘F-l +p. "'fk-;n ' b ’ nb ‘onde:
L= efgito fixo da média geral.
ty= efeito fixo dolocal i, i=1.2;
p,= afeito fixo da procedéncia |, j= 1.2 ...8;

f.“_,, = efeito aleatéric da progénie K dentro da procedénciaj, K=1,2 .. F,

ik , oy . ) ; . .
— = gleito aleatdric associado a parcelas (efelto medio em relacio ao nimero

b

b de blocos),

di . efeito aleatdrio associado a individuo dentro de parcela (efeito médio
b em relagdo a nb, onde n & o nimero de plantas por parcela).

Optou-se por trabalhar a nivel de médias de progénies em cada local, em
funcdo da ndo ocorréncia de parcelas perdidas, sobrevivéncia alta e facilidades
computacionais.

O modelo assume auséncia de interacdo gendtipos x experimento (os dois
experimentos estdo instalados em um mesmo local) e efeito de blocos somando
zero.
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Para a estimacio BLUE de [} e predigio BLUP de p, t8m-se utilizado
generalizadamente em melhoramento animal, a equagéo (3). Para os
melhoristas de animais, a simplicidade desta equagdo advém do fato de que,
em grande parte dos casos, as matrizes R e G sdo diagonais
(R=Icf e G=Iof, onde | & a matriz identidade ¢ ©F ¢ of sdo,
respectivamente, a varidncia residual e a varidncia genética entre os
materiais avaliados, para o carater em estude) Alem de
computacionalmente mais simples, este método permite a obtengdo de R
& G a partir do conhecimento apenas do pardmetro herdabilidade

[(hz = u% ! I:{T% +né}]

Entretanto, a aplicagdo em melhoramento animal (WILCOX & DELORENZO,
1983; KENNEDY & SORENSEN, 1988; HILL & MACKAY, 1989; GIANOLA &
HAMMOND, 1990; HAMMOND et al., 1992), geralmente, assume homogeneidade de
variancias através dos locais de teste (HENDERSON, 1984, 1988; HILL, 1984,
GARRICK & VAN VLECK, 1987) e, auséncia de correlacdo entre todos os efeitos

L. . —1A2 — 142 . ~
aleatérios, o que permite escrever R =10, e G =10 . Na presente situacéo, estas

suposicbes podem ndo ser adequadas a forma que serd empregada a equacgdo (1)
para a predicdo dos efeitos aleatdérios associados a progénies dentro de
procedéncias.

Na composicdo da matriz V, os seguintes estimadores foram empregados para
a obtencdo das variancias e covariancias:

- Variancias associadas aos efeitos aleatdrios (progénie dentro de procedéncia):

Var(Y, )=o{ +063/b+of /nb onde o2 € a varidncia genética entre

progénies, GE & a variancia amblental entre :-15 parcelas e U‘ & a variancia
entre plantas c:enlm de parcela.

Os componentes de variancia foram computados para cada procedéncia e
experimento, pelo método de quadrados minimos, de forma analoga ao método Il de
HENDERSON (1953).

- Covariéncia entre médias de diferentes familias em um mesmo teste e em
diferentes testes:

COV(Yy . Ty } = COV(E, , Ve )= COV(Yy . X )
= COV (¥, Vg ) =0
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- Covari&ncia entre médias de uma mesma familia, em diferentes testes:
COV(Y . s Yy ) = “:ﬁ2

Por sua vez a matriz G & constituida por blocos diagonais, contendo
a? ou -1 qi {gi - varidncia genética aditiva) equivalendo a Var(LLi}.
4 ,

b foi estimado por ﬁ = XV X)X VTY)H. Umavez que (X'V'X) é
singular e, portanto, admite diversas inversas generalzadas, obleve-se umainversa
generalizada alravés do processo de restrigo somatdrio zero para os niveis dos
efeitos fixos de experimento & de procedéncia. Na realidade, o processo
empregado ndc afeta a estimativa de XP, uma vez que X[ & fungdo estimavel,
conforme conceito de estimabilidade apresentado por GRAYBILL (1976) ¢
HENDERSON (1884},

Na presente situagdo, a esperanca do valor genético (g) de cada parental ou
progénie ndo é zero, uma vez que as progénies originaram-se de procedéncias
diferentes, as quais, por definicdo, possuem diferentes efeitos genéticos fixos. O
efeito genético de procedéncia é similar ao efeito de grupos, amplamente
considerado em melhoramento animal (HENDERSON, 1973, 1975; THOMPSON,
1979; QUAAS & POLLAK, 1981; KENNEDY, 1991). Assim, os valores genéticos
devem ser preditos como funcdo dos efeitos fixos (b) e aleatérios (n) advindos das
equacbes (2) e (1). HENDERSON (1984) demonstrou que qualquer funcdo linear de
estimativas BLUE de efeitos fixos e predicdo BLUP de efeitos aleat6rios resultam em
predicdo BLUP de valores genéticos, desde que se empreguem funcdes estimaveis
dos efeitos fixos. Assim, g pode ser predito eficientemente por:

G=Pgfip +CV (¥ - Xfi). onde § &0 vetor de valores genéticos, P, & a
malriz de incidéncia associade aos efeitos genéticos fixos de procedéncias,

[3 = tracdo de [} . contendo apenas as estimativas para os varios niveis do
efeitc procedéncias e C'= G2~
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Dessa forma, os valores genéticos ao longe das diferentes procedéncias
podern ser comparados por g, = E’i +iijk - ONde ﬁl g o efeito genético da

procedenciaie fi;; € o efeito genético da progénis K da procedénciai. Preditos

desta forma, os valores genélicos e seus compenentes t8m as seguintes
propriedades:

zl‘lk —UZJ‘E =0 Zl-llk = []EL[ k 'UEHIR NE;

ik

2.3. Comparacdo de varios processos de estimagdo/predicdo de valores
genéticos

Foram comparados os seguintes procedimentos de estimacgéo/predi¢ao:

(a) Tratando os valores genéticos como efeitos fixos (constantes):
a.l) Método OLS
a.2) Método GLS

(b) Tratando os valores genéticos como efeitos aleatérios (variaveis aleatérias):

b.1) Método BP
b.2) Método BLP
b.3) Método BLUP

Para efeito de comparagéo com os métodos a.1) e a.2), os métados

b.1}, b.2) e b.3) ndo foram apresentados coma desvios (em termos de §; ) em

toro da média geral, mas sim somados & média geral , ou seja, em termos de

t=fi+&k =0+Bi+lik. Emtermos computacionais os seguintas algoritmos
foram aplicados:
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- 1

ous: iy =(X2)" 2y

2.6Ls: iy =(zv 7y Wzvin

wa

_ =1 . .
8p: 3 = 0§z 1238 + 6)| (¥ XB)+ Xuphiup

4. BLP: i4 =Gz‘v"n’-xﬁ|1+xup§f|up

BLUP; i5=GZ'V (Y - Xfiy) + Kupf-EUP

i

6. fp = X%~ X
7 s =X v vy onde:

& Jg - gstimativas das varidncias genéticas ac nivel de

meédias, entre as progénies avaliadas & residual
respectivamente.

Xup-Brup B2up —matriz X e vetores Bj e P2, excluindo os
efeitos fixos de locais, respectivamente,

Na computagdo matricial empregou-se o ‘“"software" MATLAB (MATRIX
LABORATORY), desenvolvido pela Universidade de Stanford-USA (MATLAB, 1992).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Tabela 2 sdo apresentadas as estimativas referentes aos efeitos fixos da
média geral, de procedéncias e de experimentos, empregando-se os procedimentos
OLS e GLS.
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TABELA 2. Estimativas® referentes aos efeilos fixos da média geral (),
das procedéncias (p)} e de experimentos 1, obtidos pelos

métodos de estimag@o OLS [ﬁ] }e GLS {[_52 } , para o carater
volume de madeira em Pinus maximinor,

Bi Ba

u 02239 02240
P, 02234 02236
P, 02256 02296
P, 0,2377 02341
P, 0,216 02118
P, 0,1831 0,1533
P, 0.2399 0.2398
P, 02378 02377
P, 02221 02221
f 0,2460 02459
fy 02018 02021

"p=H +|3. g fj=W+e,onde & & o elaio de experimento

Os dois procedimentos de estimagdo conduziram a estimativas distintas, mas
muito proximas, para todos os efeitos fixos. Isto se deve ao pequeno
desbalanceamento associado ao conjunto de dados. Maiores diferencas foram
obtidas para os efeitos das procedéncias 2 e 3, as quais possuiam progénies
comuns aos dois experimentos. As melhores procedéncias foram ps, ps € p7, obtidos
pelos dois processos de estimacéo (Tabela 2).

Na Tabela 3 sdo apresentados os valores genéticos estimados/preditos através
dos cinco procedimentos considerados.
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TABELA 3. Valores genéticos (| ) estimados/predites através dos
métodos OLS (7)), GLS (i), BP (i3), BLP ({,) e BLUP
(is), para o caréter volume de madeira em 102 progénies
de Pinus maxirminoi.

Progénies i 2 i3 iq i5

1 02505  D,2505 0,2265 0,2272 0,2274

2 02476 02476 0,2247 0,2250 0,2252

3 02343  D,2043 0,2165 0,2149 0,2151

4 02235  0,2235 0,2089 0,2086 0,2068

5 01728 10,1729 0,1788 0,168 0,1683

6 03163 03163 0,2668 0,2773 0,2785

7 0,2336  0,2336 0,2161 0,2143 0,2145

8 0,2383 10,2383 0,2180 0,2179 0,2181

9 02875  0,2375 0,2185 0,2173 0,2175
10 0,2808  0,2808 0,2450 0,2503 0,2505
11 0,2657  0,2657 0,2358 0,2357 0,2380
12 02198  0,2199 0,2077 0,2039 0,2041
13 0,2156  0,2158 0,2051 0,2008 0,2008
14 02569  0,2560 0,2304 0,2321 0,2323
15 0,2017  0,2917 0,2518 0,2586 0,2588
18 0,2432  0,2432 0,2219 0,2216 0,2218
17 0,2470  0,2470 0,2251 0,2255 0,2292
18 0,2416  0,2416 0,2218 0,2251 02208
19 0,2197  0,1958 0,2183 0,2197 02218
20 02714  0,2785 0,2818 0,2635 0,2654
21 0,2295  0.2298 02144 0.2241 0,2278
22 02640  0,2640 0,2355 0,2269 0,2308
23 0,2016  0,1795 0,1961 0,2110 0,2128
24 02708 02708 0,2398 0,2274 0,2311
25 02208  0,2200 0,209 0,2235 0,2272
26 02258  0,2399 0,2252 0,2431 0,2449
27 0,2358  0,2358 0,2182 0,2248 0,2283
28 0,2340  0,2169 0,2359 0,2309 0,2327
29 0,2242  0,2013 0,2238 0,2226 D,2244
30 0,2808  0,2808 0,2459 0,2282 D,2318
a1 0,1977  0,1877 0,1949 0,2216 0,2253
a2 0,2975  D,2975 0,2608 0,2424 0,2393
a3 0,2509  0,2432 0,2538 0,2484 0,2468
34 0,2628  0,2628 0,2395 0,2381 0,2349
35 0,2817  0,2817 0,2511 0,2404 0,2373
36 0,2650  0,2650 0,2408 0,2383 0,2352
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Progénias ] 12 i3 ty 15
7 02048 02049 0,2592 0,2421 0,2389
38 0,2394 02148 0,2387 0.2341 02323
39 0,2325 D,2325 0,2209 0,2343 0,2312
40 0 2557 0,25587 0,2351 0,2372 0,2341
41 02565 0,2565 0.2358 0.2373 0.2342
42 0,2646 D 2648 0.2406 0.2387 0,2352
43 0,2861 0 2861 0,2538 0.2410 0,2378
44 0,2375 0,2375 0,2240 0,2348 0.2318
45 02448 0.2446 0,2283 0.2358 02327
46 02268 0,2362 02135 02132 02141
47 0,2703 0,2703 0,2340 0,2383 0,2385
48 0,2518 0,2518 02227 0,2248 0,2250
49 0,2522 0. 2522 0,22259 0,2251 0,2253
50 0,1875 01875 01884 0,1851 0,1853
51 0,1657 01697 01723 0, 1648 0,1650
52 0,2260 02260 0.206% 0.2060 0.2062
53 0,2756 02756 02373 02822 02424
54 0.2104 02104 0,1873 0,1845 0,1847
55 0.1972 01972 o.1882 0.1850 0.1852
56 0,2680 0,2680 02326 0,2367 0,2369
57 02491 0.2491 0.2210 0,2228 0.2230
58 02787 0.2787 0,2320 0,2439 02441
59 01825 0.182% 0,1730 0,1669 01671
60 02292 0.2292 0.2017 D,2043 0,2045
61 0.2040 0,2040 0,1862 01841 0,1843
62 D.2151 0.2151 0,1930 0,1930 01932
63 D,1819 0.1819 01727 0,16684 0. 1666
64 0,1714 0.1714 02058 0,2082 021
65 0,2085 0,2085 0,2293 0,2286 0,2305
68 0.2124 0.2124 0,2310 0,2301 02320
67 0,1280 0,1980 02222 0,2228 D.2247
6e 0,1805 0,1805 02176 06,2190 02209
64 0,1964 0,1954 02212 0,2212 0,2238
70 0,2423 0,2423 02454 00,2454 0,2473
Ei 0,2051 0,2051 0. 2266 00,2284 0.2283
72 0.2513 0,2513 0.2598 0,2543 0,2523
T3 0,1440 0,1440 0,18937 0.2045 0.2025
T4 0,2305 0,2305 0,2468 0,2448 0,2426
75 D,1544 0,1244 0.2247 0,2278 0,2258
76 0,16%4 0,1694 0,2083 02163 0,2143
7 01775 0,1775 0,2143 0,2200 02180
78 0,2357 0,2357 0.2500 0,2470 0,2450
79 02124 02124 0,2357 0,2362 0,2342
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Progénies 1 ts t3 ty ts
(] 02124 02124 02357 02362 02342
80 D,1930 01830 02238 02272 02252
81 02423 02423 02541 02500 02481
82 02312 02312 02472 02448 0,2429
83 01881 01881 02217 0,2348 02348
84 02235 02235 02434 02408 02407
85 02153 02153 0.2383 02385 02354
BE 0,2268 02268 02454 02494 02413
87 02512 02512 0,2604 0,2455 0,2454
88 021649 02169 02354 02398 02397
B89 02030 0,2030 0,2308 02374 02373
a0 0.2006 00,2006 0.2286 02317 02318
21 0,2485 00,2485 0,2580 02512 0251
a2 02168 02168 0,2385 02382 02381
93 0,1904 0, 1904 02223 02275 0,2274
a4 015891 01991 02276 02310 0.2309
25 02273 02273 0,2449 02426 0,2425
98 02270 0.2270 02447 02424 0,2423
97 0,1859 0. 1659 02011 02013 02013
a8 020896 0, 2086 0,2280 02279 0,2279
29 0,1230 0,1930 02178 0.2178 02178

100 01929 00,1929 02177 02177 02177
101 02507 02507 0,2532 0,2530 0.2530
102 01882 01882 02148 02149 0,214%

Dentre os estimadores/preditores de t apresentados na Tabela 3, t; é o mais
preciso, pois &, conceitualmente mais completo. Assim, verifica-se que os métodos
OLS (tl) e GLS (tz) superestimam o0s valores genéticos. Isto ocorre, porque estes

procedimentos nado consideram o parametro herdabilidade e também s&o
inflacionados pelos efeitos fixos de experimento. Assim, ndo € adequado tratar os
efeitos de progénies como fixos em melhoramento genético. Baseando-se em
SEARLE (1987) e HUBER et al. (1992) pode-se dizer que os procedimentos OLS,
GLS, BP, BLP e BLUP s6 seriam equivalentes se a quantidade de dados associados
a cada acesso (progénie) tender ao infinito. Neste caso, a herdabilidade tenderia a
1,0 para todos os acessos e 0s procedimentos BLP e BLUP ndo necessitariam ser
corrigidos para os efeitos fixos.

Comparando-se 0os métodos OLS e GLS verifica-se que existem diferencas nos
valores genéticos estimados, apenas para as progénies pertencentes aos dois
experimentos. Nesta situacdo, o método GLS pondera as observacdes de cada
progénie pelo inverso da variancia de cada experimento, atribuindo menores pesos
as observagbes com maiores erros. Por outro lado, 0 método OLS efetua apenas a
média aritmética simples das observacdes de cada progénie. Em geral, os métodos
OLS e GLS s6 serdo equivalentes se as médias de cada acesso (progénie) forem
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estimadas com a mesma precisao.

Para efeito de ordenamento (ndo estimacdo de ganhos genéticos) de materiais
genéticos, os métodos OLS, GLS, BP, BLP e BLUP serdo equivalentes se as
herdabilidades associadas a cada acesso forem as mesmas para todos 0s acessos
(progénies ou candidatos a sele¢cdo). Esta situagdo s6 ocorre quando a selecdo
envolve apenas materiais genéticos de uma Unica populacdo avaliados em um Unico
experimento e, as médias de cada acesso sdo estimadas com a mesma preciséo.
Nas demais situagbes, os cinco procedimentos tendem a conduzir a ordenamentos
diferentes.

Os procedimentos BP, BLP e BLUP regressam as predicbes em relacdo as
médias (efeitos fixos) e, portanto, conduzem a menores valores genéticos que 0s
métodos OLS e GLS (Tabela 3). Comparando-se os métodos BP, BLP e BLUP,
verifica-se que os valores genéticos preditos assumiram diferentes valores, embora,
em geral, ndo tenha havido grandes discrepancias entre as predicbes pelos
diferentes procedimentos. Isto ocorreu devido ao pequeno desbalanceamento dos
dados e as variabilidades genética e ambiental, aproximadamente, homogéneas na
presente situacdo (Tabela 3).

Pelos métodos BP, BLP e BLUP, os valores genéticos apresentados referem-
se ao efeito de progénies e eqlivalem a metade do valor genético das matrizes de
onde se originaram as progénies. Isto é devido ao fato de que a matriz G contém
(1/4) da variancia genética, no caso de progénies de meios-irmaos. Assim, 0s
resultados apresentados sdo adequados a selecdo de progénies. Para a selecdo de
parentais, 0s respectivos valores genéticos devem ser multiplicados por dois.

A adequacdo do método BP depende da validade da suposicdo de
homogeneidade de variancias (associadas aos diferentes candidatos a selecdo) e da
adequacdo do método OLS de estimagdo dos efeitos fixos. A adequacdo do método
BLP depende apenas da adequacdo do método OLS de estimacéo dos efeitos fixos.
Por outro lado, o método BLUP é completo, em geral, pois através das equacdes de
modelo misto, simultaneamente, estima os efeitos fixos por GLS e prediz os efeitos
aleatorios.

Assim, o método BLUP ¢é melhor que o BLP em situacdes de
desbalanceamento e/ou de conexdo entre experimentos, situagbes estas em que a
estimacdo GLS dos efeitos fixos € melhor que a OLS. Em caso de mais de um
experimento, o método BLUP usa dados de todos os experimentos para estimar os
efeitos fixos de cada um, desde que haja conexao (materiais genéticos comuns)
entre os diferentes experimentos.

Sao computacionalmente mais simples pela ordem: OLS, GLS, BP, BLP e
BLUP. Para efeito de ordenamento de materiais genéticos, todos os métodos podem
ser equivalentes em algumas situacdes experimentais especificas. Para efeitos de
ordenamento de materiais genéticos, predicdo de valores genéticos e estimacdo de
ganhos genéticos, em geral, os melhores métodos sédo pela ordem: BLUP, BLP, BP,
GLS e OLS. Assim, exceto em situacdo de dados balanceados (ou
aproximadamente), o método BLUP deve ser usado.
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4. CONCLUSOES

Em testes de procedéncias/progénies deshalanceados a comparacdo de
procedéncias deve basear-se nos efeitos de procedéncias estimados pélos
métodos GLS ou BLUP (estimacao simultanea a predicdo dos efeitos aleatorios);

Em situacdes de dados balanceados e homogeneidade de variancia genética e
ambiental os métodos OLS, GLS, BP, BLP e BLUP se equivalem para efeito de
ordenamento de materiais genéticos visando a selecdo, mas nado para
estimacéao/predicao de valores genéticos e ganhos genéticos;

Em qualquer situacdo o método BLUP ¢é igual ou superior aos demais métodos
para ordenamento de materiais genéticos, predicdo de valores genéticos e
estimacdo de ganhos genéticos;

Em geral sdo melhores os seguintes métodos, pela ordem: BLUP, BLP, BP,
GLS e OLS.
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