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RESUMO

No presente trabalho foram apresentados
estimadores e preditores para estimagdo de
componentes de varidncia e predi¢do de
valores genotipicos a partir de testes clonais.
Foram considerados dois modelos, associados
a avaliagdo de clones aparentados e nio
aparentados. A esta classe de modelos
denominou-se modelos de clones repetidos
(RCM).
Palavras-chave: BLUP; REML; dominancia,
valores genotipicos, selegéo.

ABSTRACT

In this paper, estimators and predictors for
variance components and genotypic values,
respectively, were presented aiming to ranking
clones. Models associated to evaluation of
related and unrelated clones were considered.
This class of models was named repeated clone
model (RCM).
Key words: BLUP; REML; dominance,
genotypic values, selection.

INTRODUCAO

O procedimento “melhor predigao linear
ndo viciada” (BLUP) sob um modelo de
selecdo requer o conhecimento dos
componentes de varidncia antes da selegio,
ou seja, na populagdo base ndo selecionada.
Estimativas de componentes de varidncia
obtidos a partir de andlise de varidncia
(quadrados minimos) s3o viciados pela seleggo.
Entretanto, os procedimentos iterativos
maxima verossimilhanga (ML) e méxima
verossimilhanga restrita (REML), os quais
iteragem nas equagdes de modelo misto
(EMM) do procedimento BLUP sdo livres
do vicio devido a sele¢do, embora o ML seja
viciado devido a estimagdo dos efeitos fixos
(GRASER et al., 1987).

Dessa forma, atualmente, o procedimento
padrdo para estimagdo de componentes de
variancia e predigdo de valores genéticos ¢ o
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REML-BLUP. A realizagio simultaneaede
forma dependente dessas duas etapas,
originou o termo denominado “avaliagdo
genética”. Avaliagdo genética envolve todos
0s conceitos necessarios a tomada de decisdo
na selegdo, por parte dos melhoristas, ou seja,
covariancia genética entre parentes, estimagdo
de componentes de covariancia e parametros
genéticos (herdabilidades, repetibilidades e
correlagdes genéticas), estimagio de médias
(efeitos fixos), predigdo de valores genéticos
(efeitos aleatorios), estimagdo da acuracia
seletiva, do progresso genético e da tendéncia
genética. ‘

Trés classes de modelos mistos visandod
avaliagdo genética de candidatos a selegdo
foram propostos por melhoristas de animais.
O “modelo de reprodutor” (sire model-SM)
foi proposto por HENDERSON (1973) e
baseia-se na avaliagdo do mérito genético
aditivo de parentais, transmissiveis as suas
filhas (o mérito € fungdo de 1/4 da variagéo
genética aditiva). QUAAS & POLLAK
(1980) propds o “modelo animal”(animal model-
AM), o qual baseia-se na predigdo de valores
genéticos aditivos de todos os individuos
(parentais ou nio parentais) envolvidos na
avaliagdo genética. Também QUAAS &
POLLAK (1980) desenvolveram o “modelo
animal reduzido” (reduced animal model-
RAM) em que reduz-se o numero de equagdes
a quantidade igual ao nimero de parentais e
posteriormente prediz-se também o valor
genético aditivo dos individuos ndo parentais.

Na avaliagdo genética de clones ndo se
tem interesse apenas no mérito genético aditivo
(valores genéticos) dos individuos mas sim, no
mérito genético total (valores genotipicos).
Também nédo se tem interesse na avaliagéo
genética de todas as arvores (clones e rametes)
do experimento (teste clonal), mas apenas no
mérito genético de cada clone com base na
avaliacdo de todos os seus rametes. Assim,0
modelo SM néo se adequa a situagéo devido
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a0 primeiro aspecto ressaltado e os modelos 2. MATERIAL E METODOS
AM ¢ RAM nio se adequam devido ao 2.1. Modelo misto

segundo aspécto. O novo modelo sera denominado modelo
Por outro lado, os modelos AM e RAM de clones repetidos (RCM). O modelo linear

permitem a incorporagdo do efeito aleatorio misto univariado do RCM é:

de dominancia (HENDERSON, 1985;

KENNEDY, 1990; KENNEDY & Y=Xb+Z A+Z D+Z,e+d

SCHAEFFER, 1990), ou de um efeito
aleatério adicional representando os efeitos onde:
ndo aditivos mais o efeito de ambiente Y - vetor dos dados (ncbx 1)
permanente (HENDERSON, 1982). Neste b - vetor de efeitos fixos (média geral e de
Gltimo caso, o0 modelo € adequado a situagdo blocos [(b*+1) x1] N
em que se tem medidas repetidas em um vetor aleatdrio de valores genéticos
mesmo individuo e, portanto, sdo aditivos (cx 1) ) N
considerados conjuntamente os parimetros D - vetor aleatrio de efeitos genéticos de
herdabilidade e repetibilidade. Entretanto, dominancia (¢ x 1)
no caso de testes clonais, trata-se de e - vetor aleatdrio dos efeitos ambientais de
medidas repetidas em um mesmo genotipo parycela (cb x D
e ndo no mesmo individuo (fenétipo) e d - residuo al;atf)r:o ) )
portanto nio existe o efeito de ambiente Z, - matrizde incidéncia, associando os vetores
permanente afetando as medidas repetidas, a e d, a0 vetor dos dados (Y) (¢ x ncb)
de forma que o modelo de repetibilidade Z, - matrizde incidéncia, associando o vetor e
também nio ¢ adequado. ao vetor dos dados (\’() (cb x ncb)

Com base no exposto, o presente trabalho n, b e ¢ - referem-se ao numero de plantas por

tem por objetivo desenvolver um procedimento parcela, de blocos e de clones,

A

de avaliagdo genética de clones através do respectivamente. )
desenvolvimento de um novo modelo. O modelo apresenta os seguintes
momentos:

Y| (x| |Y vV ZA(IA) ZD(/A) ZNIA) 1(A)
A 0 Al Az A M) 0 0 0
E|D|=|0|v|D|=pan)z, o D (1/A,) 0 0 o3, +o)
el [o] [e] |10z, 0 0 I(1A) 0
d 0 d I(1/4,) 0 0 0 I(1/A,)
onde:

V= [ZA(1/3,)Z; +Z,D,(1/ 1,)Z; + Z, (1 2)Z; +K1/2,)|(0? + 02)
V= 2AZoc%+2ZDZc2+2Z,)Z,5: +Ic?

onde:
I - matrizidentidade de ordem apropriada

A, -matriz de parentesco genético aditivo entre os clones
D, - matriz de parentesco genético de dominancia entre os clones.
2 2 2 2 2 2 2 2
A _cd+0'e.k _cd+ce_x _0'd+0'e_}“ _0,+0C
17 2 12 2 yiEE 2 1fvq T 2
C, c, c, o
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63,062,06%,6%- varidncias genética aditiva, genética de dominancia, ambiental a nivel de
parcelas e ambiental a nivel de individuo, respectivamente.

oA NN AN

As EMM para estimagdo de b, A, D, e equivalem:

X'X Xz, Xz XZ b [xv
X  Z\Z,+ A, z 7, 2z, Al |zy
VAD. ¢ ZZ; Z'\Z, + D", Z\Z, D| |zy
Z.X 287, 7.7, z.Z,+1x,] | €] |z,Y

Verifica-se que o modelo RCM € similar ao modelo SM no que diz respeito a utilizagdo de
individuos (subclasse) dentro de acesso (classe). Isto pode ser verificado através da matriz Z, que
apresenta dimensdo equivalente a um modelo SM e ndo € similar a I, como no modelo AM.
Entretanto, o modelo RCM apresenta efeitos adicionais. Pelo modelo RCM, o mérito genético

total (§) é dadopor = A + D.

2.2. Matrizes de parentesco genético aditivo e de dominincia
As matrizes A, e D, sdo matrizes quadradas que contemplan os parentescos aditivos e de
dominancia entre os clones avaliados. Se dois clones s3o irmdos germanos o parentesco entre eles

. A . 7 ~ 5 3 -1 -1
na matriz A, é 1/2 ¢ na matriz D, ¢ 0. Uma vez que sdo necessarias as matrizes A, e D,
recomenda-se a inclusdo dos parentais dos clones na avaliagio genética, pois isto permite a

computagdo direta de A 1'1 sem necessidade de se escrever A (ver RESENDE & PRATES,

1995). Paraevitar a inversio de D, , as EMM podem ser simplificadas para:

X'X X'Z, X'Z, b X'y’
X  Z\ZK+A A, i A A Y
7AD( 727, 7.7, + 11, e 7Y

onde:
K=(1+D,A"}/c2)
Neste caso a solugdo para fj ¢ obtida por ﬁ =DA," A /o', (HENDERSON, 1984;
KENNEDY & SCHAEFFER, 1990). Este procedimento requer a computagdode D, A'_1 1

mas evita a computagio de D{1 .
O procedimento descrito é adequado a populagdes ndo endéogamas.
Para o caso em que os clones nio sdo aparentados, 0 modelo misto RCM assume a forma:

Y =Xb+Z,(A+D)+Z,e+deas EMM equivalem a:
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X'X X'Z, X'Z, ) Xty
ZX ZZ+In Ay A A+D| |z
Z' X 7.7, ZZ,+12, e Y
onde:
_o,+o0l
o: +o

Neste caso, ndo sdo necessdrias as matrizes de parentesco e o modelo torna-se ainda mais
similar ao modelo SM, mas diferenciado devido a considerag@o do mérito genético total.

- 2.3. Estimagdio de componentes de varifincia pelo método da maxima verossimilhanca
restrita

Os algoritmos mais utilizados na estimag&o por REML séo o EM (maximizagio de esperangas)
¢0 DF (livre de derivados ou nio derivativo), propostos por DEMPSTER et al. (1977) e GRASER
etal. (1987), respectivamente.

O algoritmo EM-REML para o modelo RCM, apresenta os seguintes estimadores:

= ¥ AT INV S N Il 41

6, =(Y'Y-bXY-AZY-DZY -€Z,Y)/ [ncb - r(x)]

6. =@e+o’,trC,)/cb

&, =(AA+0%tr (A, "C]

N

&,=(BD +0,r(0,'C)l ¢
onde:
C,, C,,, C,, representam as parti¢gSes da inversa da matriz dos coeficientes, referentes aos
efeitos de parcela, do valor genético aditivo e de dominncia, respectivamente. r(x) é oposto da
matriz x.

Para o modelo simplificado, adequado a avaliagdo de clones sdo apresentados os estimadores
EM-REML:

N\
&= (Y'Y -bX'Y - R+ Dyz\Y -22.,Y) / [ncb - r(x)]
&= (@e+o,rC)/cb

s S A A W R N 2
6.\+G D): [A + D)(A o D)+0'¢tr C(Afl)ip\-l)l]/c

onde:
C sepyasp) - Tefere-se a partico da inversa da matriz dos coeficientes, referente ao mérito genético
to

O algoritmo DFREML para o modelo RCM (mais de um fator aleatdrio além do residuo),
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baseia-se na avaliagdo da razdo O entre o componente de variadncia e a variancia fenotipica
(MEYER, 1989). No presente caso necessitam ser avaliados os parametros 6, , 0, e 6, relativos

a O'i, 6; e O’i , respectivamente. Assim, para a determinagdo do maximo da fungdo de
verossimilhanga € necessario avaliar apenas a fungio:

~2log, = const +y'Pyla? +log, |C *| +[(ncb —r(x) — 2c - cb)]
log, 62 +¢(log, o2 +log, 62 )+ cb(log, o2 +log,|A,| +log, D,

Para o modelo simplificado necessitam ser avaliados os pardmetros 0,, €6_, associadosa

(oi + 0'; ) e 0': , respectivamente. Neste caso, para a determinagdo do maximo da fungéo de

verossimilhanga, basta avaliar a fungéo:

~2log, L = const + y'Pylc? +log, |C* +(ncb —r(x) - ¢ —cb)]
log, 62 +c¢ log,(c3 +063)+cb log, 62

e
onde:
P =V -V'X(X'V"'X)" X'V - matriz de projegdo ortogonal.

|C*|- determinante de uma submatriz ndo singular de C com posto maximo, onde C € a matriz dos
coeficientes das EMM.

As constantes log |A [+log |D,| nio dependem dos pardmetros a serem estimados e portanto
n#o necessitam ser calculados visando maximizar o log, L. Procedimentos para avaliagdo6,,6,,
0,e0,,, foram descritos por MEYER (1989).

3. CONSIDERACAO FINAL HENDERSON, C.R. Sire evaluation and
O modelo apresentado € extremamente util genetic trends. In: Animal Breeding and

do ponto de vista pratico, especialmente para Genetics Symposium in Honor of J. Lush.
avaliag@o de clones aparentados, fato comum American Society of Annimal Science,
em geragdes avangadas de melhoramento. Champaign, III. 1973. p.1041.

HENDERSON, C.R. Avaliagﬁo de vacas e
touros. In: SIMPOSIO BRASILEIRO
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