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Pacote pedigreemm e sua utilização no melhoramento vegetal

Danielle Silva Pinto1 2, Jacqueline Siqueira Glasenapp2 3, 
4, Cosme Damião Cruz5. 

Resumo

Com intuito de ajustar o modelo de análise genética de delineamento de progênies de meios irmãos 

com a utilização do pacote pedigreemm

Plot- STP), com 30 repetições, 122 progênies de meios irmãos de Eucalyptus urophylla, no espaçamento 

Introdução

a medição sempre ocorre mais de uma vez no mesmo indivíduo, além de ocorrer perdas nas parcelas por 

e melhor predição linear não viesada) tem sido o procedimento mais adequado para a seleção de indivíduos 

superiores por levar em consideração essas peculiaridades.  

amplamente utilizado para o desenvolvimento de pacotes relacionados a essa modelagem. Diversos pacotes 

de variância e predição de valores genéticos, pode se citar o pedigreemm

desenvolvido para o modelo animal utilizando a matriz de parentesco entre os indivíduos da população. 

Entretanto, a utilização do pedigreemm

arquivo de dados e correções no ajuste do modelo.

irmãos de Eucalyptus urophylla

pedigreemm. 

Material e Métodos

meios irmãos de Eucalyptus urophylla, plantado no ano de 2006, com medição de 4 anos de idade, instalado 

Tree Plot- STP), com 30 repetições, 122 progênies testadas provenientes de uma área de produção de sementes, 

Para a utilização do pacote pedigreemm com os dados de progênies de meios irmãos é necessária a criação 
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estatístico adotado: 

Em que: y 

e é o vetor de erros ou resíduos (aleatórios). As letras 

X e Z

As equações de modelos mistos são:

Em que  variância aditiva; : estimativa da variância residual

As distribuições e estruturas de médias e variâncias são:  e .

gerados pelo pedigreemm

Em que:

iâ : vetor de valores genéticos corretos preditos dos indivíduos;

iRâ : vetor de valores genéticos incorretos dos indivíduos preditos pelo pedigreemm;

corretogenâ : vetor de valores genéticos corretos dos genitores;

incorretogenâ : vetor de valores genéticos incorretos dos genitores preditos pelo pedigreemm.

Resultados e Discussão

pedigreemm 

Formula: alt ~ -1 + Bloc + (1|Id)

Data: dados

AIC BIC logLik deviance

28315 -14002 28827 28005

Groups Name Variance Std.Dev.

Id (Intercept) 8.8087
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Tabela 2: Estimativas dos parâmetros genéticos e ambientais da análise de teste de progênies de meios irmãos 

de Eucalyptus urophylla

Estimativas dos parâmetros variável Altura

h2.ind

h2.mp

acurácia 0.6478

PEV 1.2778

SEP 1.1304

CV.gen.ind 20.6501

CV.gen.prog 10.3250

CV.res

Média geral 14.3724

-

-

valores genéticos corretos por indivíduo através de .

As predições geradas pelo pacote (
incorretogenâ ) e a correção de cada predição por indivíduo (

corretogenâ ) 

Tabela 3: Predição do valor genético aditivo dos 20 primeiros genitores, após correção do resultado do 

pacote pedigreemm. 

Genitores
incorretogenâ corretogenâ

1

4 2.23262487

8 2.880675574

12 -2.63301878

13 -0.55611753

16 3.83432726

17

18

-1.236181432

20 2.71835177

21

25 3.05264555 1.63523661

-0.381542762 -0.20438426

31 -0.50866146

32

16 -2.278423712 -1.22050261

17 -2.486872168

18

20 -1.38241158



7º Congresso Brasileiro de Melhoramento de Plantas

425

Script de Análise
rm(list=ls(all=TRUE))

library(pedigreemm)

# Prog : 

num.individuos <- nrow(dados)

## Organizando a tabela de dados

     data = dados,

     pedigree = list(Id = genealogia))
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