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Modelo genético-estatistico para estimagao de
componentes da variagdo genética e parametros
genéticos em testes de progénies com individuos

repetidos clonalmente

Marcos Dion VieLa de Resenpe”
Antonio Jost de Aratzo™

RESUMO

Neste (rabalho sdo apresentados modelos biomélricos adequados ao estudo da
variabilidade genética em testes de procedéncia/progénic com individuos repetidos
clonalmente, de acordo com um delincamento experimental. $do apresentados estimadores
para os componentes de varidncia genética (aditiva e dominante), coeficientes de
herdabilidade, valores genéticos e valares genotipicos. Tais estimadores sdo apresentados
de acordo com virias estratégias de selegio e propagagio do material selecionado. O
trabalho baseia-se em delincamentos de cruzamente comumente utilizades no melhora-
mento aplicado, tais como aqueles que geram familias de meio-irmédos ou de irmaos
germanos. Assin, & de grande utilidade e deverd contribuir para o melhor entendimento da
base genética de caracteres quantitativos, bem como para maior eficiéneia nos processos
scletivos.
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ABSTRACT

Genetic-statistic model for genetic variance components and genetic parameters
estimation in progeny tests with individuals clonally replicated. In this paper, biometric
maodels for study of genetic variation in provenance/progeny tests with individuals clonally
replicated arc presented. Estimators for genetic variance componcents, heritabilily, genetic
values and genotypic values arc also presented, according to selection and propagation
strategies. These formulations are based on mating designs commonly used in applied
breeding, like that polycross and single pair matings, The developments will be of greal
value in understanding genelic base of quantitative traits as well as in efficiency of
selection procedures.
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INTRODUCAO

O dominio das técnicas de propaga¢do vegetativa de cspécies flores-
tais tem contribuido significativamente para o aumento da produtividade
florestal. O sucesso de empreendimentos baseados em florestas clonais tem
sido relatado a partir de 1970, em uma série de paises (FERREIRA, 1992).
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Assim, a principal utilidade da téenica tem sido o seu emprego na fixagio de
gendtipos superiores, com vistas aos plantios clonais.

Outros usos da técnica de propagagio vegetativa, a nivel de pesquisa
¢ experimentagiio, t8m sido relatados, quais sejam: obtengfo de informagGes
sobre componentes da variagdo genética (BURDON & SHELBOURNE,
1974); selecao de individuos em testes de progénies, com base cm médias de
produtividade (BURDON, 1992; SHELBOURNE, 1992); estimagéo de valo-
res genotipicos (RESENDE & HIGA, 1992).

Apesar de todas estas possibilidades, procedimentos para estimagao de
parametros genéticos e sclegio em testes de progénies com individuos repe-
tidos clonalmente tém sido escassos. FOSTER & SHAW (1988) apresenta-
ram um processo para estimagio dos componentes da variagdo genética na
presenga de individuos repetidos clonalmente. Entretanto, estes autores utili-
zaram um delineamento cldssico (NC State Design 11, COCKERHAM, 1963),
o0 gual ndo € muito usual em programas aplicados de melhoramento, quando
comparado & utilizagdo de familias de meio-irmdos ¢ irmdos germanos.

Por outro lado, tem-se notado a demanda por procedimentos biométricos
diretamente apliciveis em programas préiticos de melhoramento, tais como
aquele proposto por SHELBOURNE (1992), baseado em repeti¢des clonais
de individuos em testes de progénies de meio-irmdos e irmfos germanos.
Métodos aplicdveis em estudos de variag@o genética e controle genético de
caracteres envolvendo diferentes populagBes, progénies e individuos repeti-
dos clonalmente, também t&m sido demandados.

Con base no exposto, o presente trabalho tem como objetivos apre-
sentar um modelo genético-estatistico € um delincamento experimental para
a estimaciio de pardmetros genéticos, bem como procedimentos para selegdo
cm testes de progénies com individuos repetidos clonalmente.

METODOLOGIA

MODELO GENETICO

Considerou-se o modelo G = A + D, em que G € o valor genotipico, A
é o valor aditivo ¢ D € o desvio associado a dominédncia génica. Portanto,
neste modelo, que ignora os efeitos cpistdticos, a varidncia genética total (V)
cntre individuos de uma populagiio pode ser expressa como:

V=V, +V,
onde:
V, = varidncia genética aditiva
V_ = varidncia genética dominante

n

MODELO LINEAR GERAL

Considere-se a avaliagio de individuos repetidos clonalmente, indivi-
duos esses pertencentes a diferentes familias que, por sua vez, pertencem a
diferentes procedéncias ou populagdes. Visando obter o méaximo possivel de
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informagdes ¢ precisdo na avaliagdo dos individuos, recomenda-se a distri-
buigdo dos propdgulos de cada individuo em varias parcelas (repetigdes) com
vdrias plantas. E desejavel também a adogdo de um esquema hierdrquico de
individuos dentro de familia ¢ familia dentro de procedéncias. Nesta situagdo,
empregando-se o delineamento de blocos casualizados, o seguinte modelo
lincar pode ser especificado:

Yijklm =m+p+ fjm + bk +pb, + ﬂ:'j:i:k * Cyin + Cbmi(ink * Cijkim (h
onde:
Y, = Observagao referente ao propdgulo m do clone 1 da familia j da
“procedéneia i no bloco k
u = média geral
p, = efeito da procedéneiai, i=1,2, .., p
f,, = efeito da progénie j dentro da procedéncia i, j=1,2, .., f
b, = efeito do bloco k, k=12,..,b
pb, = interagdo da procedéncia i com o bloco k

fbjmk = interagio da familia j dentro da procedéncia i com o bloco k

Chiin = efeito do clone | dentro da familia j dentro da procedéncia i, 1
=1,2..,¢

cb, ;= efeito da interagdo do clone lji com o bloco k

e.. = efcito do propagulo m do clonc | da familia j da procedéncia 1

ijklm
noblocok, m=1,2, ...n
Considerou-se no modelo todos os efeitos como aleatdrios, com exce-
¢do da média geral.
A andlisc dos dados obtidos a partir deste delineamento pode ser
realizada em duas ctapas: inicialmente a nivel de familias dentro de proce-
déncias e, posteriormente, a nivel de procedéncias.

MODELOS LINEARES PARA ANALISE DE FAMILIAS DENTRO DE
CADA PROCEDENCIA ISOLADA

a) Experimentos com varias plantas por parcela

Yikim=m+f +b +fb +c_+cb  +e {2)
A i k 13 Itj 1(jHk klis

b) Experimentos com uma planta por parccia

Yikl=m+f +b +fb +c, + by 3)

MODELO LINEAR PARA ANALISE DE PROCEDENCIA
Y,=m+P+b +pb, {4)
Na derivagdo das esperangas de quadrados médios, empregou-sc pro-
cesso descrito por BENNET & FRANKLIN (1963).
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RESULTADOS

ANALISE DE VARIANCIA, ESPERANCA DE QUADRADOS MEDIOS E
TESTES DOS EFEITOS

Nas Tabelas 1, 2, 3 e 4 siio apresentadas as esperangas de quadrados
médios associados aos modelos (1), (2), (3) e (4), respectivamente.

Tabela 1- Esperanca matemdlica dos quadrados médios |E(QM)] associados ao modelo 1
em teste de proceddncia/progénie com individuos repetides clonalmente

Table 1 -Expected mean squares |E(QM)] for model [ in a provenance/progeny test with
individuals clonally replicated

F.V. oM E(QM) F
blocas (B) Q1

hlocks (B}

procedéncias {P) Q, VotV st neV o, wt nbV,_ .+ nebV, + nefV + nethV Q,+Q,
provenances( P} Q,+Q,
BxPDP Q, VotV p eV o+ nctV,, Q,/Q,
familias(FWP Q, Vo + Y e en ¥ N0V p F 9OV + nchVv,,. Q. +Q,
Samilies (F)/P 'Q< +Q,
(FI‘P) A B Qh V\.+ nvl( HEEN: ] + ncv\]'d‘l‘l =B QT" Qﬁ
clones/T/P Q, V40V e nh¥,. .. Q./Q,
(C'fFfP) x B QT V?' + nv(l‘!lﬂ“:;\!l Q?" Qa
dentrofwithin Q V.

Tabela 2 - Esperanga matemdtica dos quadrados médios | E(QM)] associados ao modelo 2
em teste de progénie com individuos repetidos clonalmente € parcelas com vdrias plantas
Table 2 - Expected mean squares [E(QM)] for model 2 in a progeny test with individuals
clonally replicated and several plants per plot

F.v. QM L{QM) F
blocos (B) [0}

blocks (B)

familias(F) Q, Vi +nV o, p eV tabV o+ nchV, Q,+Q,
families (1) Q,+Q,
FxB Q, V) 40V, H eV Q, 7 Q,
clones/F Q, V) +aV ., bV, Q,/Q,
(CT) x B ), V. +nV Q/Q,
dentro Awithin Q, v
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Tabela 3 - Esperanca matemdlica dos quadrados médios [E(QM)] associados as modelo 3
cm teste de progénic com individuos repetidos clonalmente e parcelas com uma planta
Table 3 - Expected mean squares [E(QM}] for model 3 in a progeny test with individuals
clonally replicated and one plant per plot

F.V. oM E(QM) F
blocos (B) Q,

blocks (B)

famnilias(F)/P Q, Viman + €V DV 4 bV, Q,+Q
fumities (FyP Q+Q,
FxB Q. v'cumm +eV,

clones/FF Q, Vo ¥ BV Q,/Q,
(C/F) x B Q Vi tint

Tabela 4 - Esperanga matemdtica dos quadrados médios [E(QM)] assuciades ao modelo 4
em leste de proced@ncias com andlise ao nivel de médias de procedéncias

Table 4 - Expected mean squares [E(QM)] for model 4 in a provenance test with analysis
at level of provenance means

A QM H(QM) F
blogos (B) Q.

blocks (8)

procedéncias (P) Q, Vi + pr Q,7Q,

provenances(P)

BxP Q, Vi

Quanto ao teste F ¢ testes de diferengas entre médias, o seguinte pode
ser dito em relagdio ao efeito de procedéncias: a) com nidmero igual de
progénie/procedéncia (ou observagbes por procedéncia), os testes devem
seguir o modelo 4 (Tabela 4); b) com nimero desigual dc progénies (ou
observagdes) por procedéncia, o modelo 4 ndo deve ser utilizado, uma vez
que as médias de procedéncias serdo estimadas com diferentes precisdes, e
portanto ndo podem ser comparadas cmpregando-se um residuo comum.
Neste caso, recomenda-se entiio, a utilizagiio do modelo 1, sendo que o teste
F para comparacao de procedéncias scrd inexato (Tabela 1). Neste caso, os
graus de liberdade do denominador de F devem ser calculados peta férmula de
SATTERTHWAITE (1946), conforme adaptado de TIETJEN & MOORE

(1968):
(Q,+Q,-Q)

(Q,) + Q) + (Q,)
gh, gl, egl,

gl =




a0 Resende, M. D. V. Aratijo, A. L

Hi gue sc ressaltar que, com nimero desbalanceado de progénies por
procedéncia, o coeficiente do componente de varidncia V  (Tabela 1) diferira
para as fontes procedéncias e bloco x procedéncia (TO%IGGLER, 1987) e,
portanto, o teste F pela férmula apresentada € apenas aproximado.

Uma opgdo para teste exato da significincia do efeito procedéncia
surge quando a fonte de variagdo bloco x procedéncia € nfio significativa ou
negligivel. Neste caso, o efeito procedéncia pode ser testado diretamente
contra 0 quadrado médio da fonte de variagdo progénie/procedéncia.

Nestes casos de desbalanceamento, a comparagdo entre médias de
procedéncias ¢ imprecisa. LAND er al. (1987) propdem que sejam realizadas
repetidas andliscs tomando-se grupos alcatdrios de progénies por procedén-
cia e postcrior ponderagiio das estimativas obtidas de cada grupo. Neste caso,
o nimero de familias em cada grupo seria aquele associado a procedéncia
com o menor nimero. Conforme 0 exposto pode-se concluir que a melhor
solugdo € evitar o desbalanceamento, por ocasido da implantagio do experi-
mento. Entretanto, isto nem sempre é possivel do ponto de vista prdtico. Os
comentdrios realizados sdo vélidos para situagbes de testes de procedéncia/
progénie, de mancira geral, e niio apenas para casos em que os individuos sdo
repetidos clonalmente.

ESTIMACAO DOS COMPONENTES DA VARIANCIA GENETICA E
PARAMETROS GENETICOS

Com basc no modelo genético considerado, tem-se as scguintes igual-
dades:

V. =V, =

V. o=

- varidncia ambiental entre plantas dentro de parcela

- varidncia genética entre clones dentro de familias,
equivalca(1-1)V_+ (1 -p) V, onder equivale ao
dobro do coeficiente de parentesco de Malecot e p
é o coeficiente de parentesco de dominincia
(KEMPTHORNE, 1957). O valor de r equivalc a 1/
4 para meio-irmios e |/2 para irm3os germanos,
enquanto u cquivale a 0 para meio-irmaos e 1/4
para irmos germanos.

E- Cad
Cm C/F

Ve, =V, - varifincia genética entre familias, equivalendo arV,
+ UV,
\Y - variincia genética entre procedéncias, a qual inclui

r
efeitos aditivos e nao aditivos.

As varidncias genética aditiva ¢ dominante, no caso dc familias de
meio-irmios, podem ser estimadas como:

V, =4V, eV, =V_. -3V,

e no caso de irmios germanos, comao:

Vo=2(V,,-VJdecV, =3V -V,

De posse dessas estimativas, os seguintes coeficientes de herdabilidade

podem ser estimados:

(Wi
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Modelo |
a) associados a propagacdo clonal - validos para familias de meio-
irmdos e irmfos germanos

Vi’/]j VF.'P V(f.fFfP VFB v((‘fFfP)xB VE
+ her-

b f fc tb cfb nefb

=V, /{V, +
dabilidade ao nivel de médias de procedéncias

V. V.V
W=V, oy ot e el B ] - herdabilidade

: a o C b cb nch

ao nivel de médias de familias

Verma VY
W =V I Ve, + %+ —— ] = herdabilidade ao nivel
' b nb

de médias de individuo dentro de¢ familias

-
vV, V. V

m In (O IaE VI;‘
WV AV +V ot —+—t——— |~

R =V, +V__+V
i 4 P b b b nh

AP

herdabilidade ao nivel de médias de individuo, assumindo o compo-
nente de varidncia entre blocos como negligivel

b) Associados A propagagdo sexuada - progénics de meio-irméos

th = idem itemn anterior (a), porém aplicdvel somente a sclegdo de
procedéncias individuais (auséncia de cruzamento entre procedéncias
selecionadas)

h? = idem item anterior (a)

Virm Ve )
(C/FP) £
hzmif = 3V].fp/ VCIF!P + —— 4 — |
b nb

v V., V v

PR, FB (C/FPB | “E

hl 1 = 4vaP/ VP+ VFJ‘P + VCJ‘I-';’P + b + b b nb

1
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¢) Associados & propagagdo sexuada - progénies de irmaos germanos
th = idem item anterior (b)
VG’F.'P Vl-‘B Y[CIF."P)XB VI:

ot + —
il c b cb nch

b= [(AV,, - Ve /217 LV

CIEP

(C/F/P)xB VF_

hzmil': [7(3\/1-‘/11 - V(‘mp) /217 v(.‘.fF/P + b + ab
v v V. . V.
T N B B A A e
P (V15 P P CEP b b b b

Nas herdabilidades ao nivel de médias de individuo, associadas a
propagagiio sexuada (itens b e ¢), desconsiderou-se nos numeradores das
expressdes a varidncia genética aditiva presente na variagio genética entre
procedéncias.

Modelo 2
a) Associados & propagagio clonal - vdlidos para familias de meio-
irm#os e irmios germanos

V Vv Vv \'

5 CfF B (C/FxB E
K=V./| Vo+— +—+ X
c b cb nch

WOV Ver  Virms | Ve
mif O T 75‘— E
V. oV
o whwa |, YF o, Ve
W= Ve + VOl | Ve + Ve + —‘Bﬁ"'*b +E
W o=Vt VO / (Ve + Vit Vg + Vi T Ve)

» representando a herdabilidade no sentido amplo a nivel de individuo

b) Associados a propagagao sexuada - progénies de meio-irmios
h’. = idem item (a) do Modclo 2

h? wit = 3Vi/ Ver ¥ V(Cmpw + E
’ b nb
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M Ve Ve
hl mi = 4Vr/ V[‘.’[i + V]J + — R + = + -E
4 b b nb

W =4V ./ (V_ , +V + Vs + V., +V.)

» representando a herdabilidade no sentido restrito a nivel de individuo

¢) Associados & propagagdo sexuada - progénies de irmdos germanos

+ Vi Vewsn VY
W, =[GV, - Ve 217 | V,+ 4+ 24 500 =
4 ¢ b cb nch

. V
b il I-(3\/| - V(‘,q:) 2] / VC,"!' + (LB +$

b nb

Vo Y
h2 mi = (BVF N v(*/p)/ V(‘J'T‘ + VF + _M)K_B + i + ..L
. b b nb
W =03V, -V W (Vo + Vo + Vo + Vo + V)
Modelo 3

Sdo expressdes idénticas as apresentadas para o modelo 2, porém,
desconsiderando-se o componcente V.

Modeclo 4

- V'
W +V /(v + ™
p P 3 b

METODOS DE SELECAQ

Além das modalidades dc selegio associadas aos coeficientes de
herdabilidade derivados no item antcrior, outras mais eficientes, baseadas em
fndices dc selegdo, podem scr empregadas.
Estimagdo de valores genotipicos (V)
V. =h*  (MI - MF) + k (MF - MP) + b’ (MP - MG}

M1 = média das observactes de determinado individuo ou clone
MF = média das observagoes de determinada familia

MP = média das observagdes de determinada procedéncia

MG = média geral do cxperimento

h? . h% e | = estimadores definidos no item “a” de cada modelo

mil”

mil

onde:
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Estimagfo de valores genéticos (V)

V=W _ (Ml - MF) + h’,(MF - MP)
onde:

hlmif ¢ h2r = estimadores definidos nos itens “b” e “¢” dos modelos 1,
2e3

A partir do delineamento experimental apresentado, é possivel melho-
rar a eficiéncia da selegio sob dois aspectos. O primeiro deles refere-se a
possibilidade de selegdo individual a nivel de médias de observagio, fato este
gue permite a selegfio de individuos ja testados (conforme conceito de
BURDON, 1992). O segundo refere-se & possibilidade de sclegfio de clones
com base em valores genotipicos, conforme sugerido por RESENDE &
HIGA (1992).

A metodologia € extremamente 1til no estudo de niveis de variabilida-
de genética para caractercs associados ao enraizamento de estacas e cultivo
in vitro. Varios estudos tém sido realizados neste sentido, relatando a presen-
¢a de variabilidade entre individuos (WILSON, 1992; DORAN et al., 1992},
entre familias (WILSON, 1992; WYLLYAMS er al, 1992a ¢ b) e entre
procedéncias (WILLYAMS et al., 1992a). Porém, csta distribui¢fio dos ni-
veis de variabilidade ndio tem sido quantificada, bem como modelos
biométricos para seu estudo, em presenga de individuos repetidos clonalmente,
ndo tém sido difundidos. O presente modelo, adequado a casos em que
existem repeticdes clonais de individuos, caso este, predominante em estudos
bioldgicos in vitro €, portanto, de grande utilidade e deve ser utilizado.

CONCLUSOES

O presente trabalho preenchc uma lacuna existente no que diz respeito
a modelos biométricos aplicdvcis a situagdes de experimentagdo com indivi-
duos repetidos clonalmente, em delineamento de cruzamentos que geram
familias de meio-irmdos ou irmfos germanos. O mesmo fornece subsidios
técnicos para a estimagdo de parAmetros genéticos ¢ selegio em tal situagdo.
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