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Parametrizações em marcadores dominantes para seleção genômica ampla em eucalipto
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Resumo

O objetivo desse trabalho foi analisar quatro diferentes parametrizações na matriz de incidência de 

marcadores dominantes, sendo elas 0 e 1 (I), 0 e 4/3 (II), 0 e 16/9 (III) para ausência e presença da marca 

respectivamente e valores centralizados e padronizados (IV) sobre a parametrização (I). No trabalho foram 

utilizados dados de 1000 clones fenotipados para as características: Altura de plantas (ALT), diâmetro na 

altura do peito (DAP) e Volume (VOL) e 936 clones fenotipados para densidade básica pelo pilodyn® (PIL), 

todos os clones foram genotipados com 2668 marcadores DArTs. A parametrização IV foi a mais indicada 

para seleção clonal em presença de dominância, uma vez que esta se destacou para capacidade preditiva e 

herdabilidade capturada. As parametrizações II e III foram semelhantes entre si, essas foram deduzidas de 

forma a capturar o valor aditivo esperado, com isso é indicada sua avaliação com diferentes gerações, para a 

seleção de genitores. A distribuição do efeito dos marcadores foi mais leptocúrtica com a parametrização IV, 

seguido da III, II e I. Em geral o método RR-BLUP foi superior ao BLASSO com prioris não informativas.

Introdução

Com o advento das técnicas de genotipagem densa em larga escala, a seleção genômica proposta por 

Meuwissen et al. (2001) se tornou uma alternativa bastante promissora para o melhoramento, tanto animal 

quanto vegetal pela possibilidade de selecionar indivíduos com base em marcadores moleculares, que estão 

em desequilíbrio de ligação com os QTLs das características de interesse.

Para a seleção é estimado o valor genômico de cada indivíduo, que consiste no valor predito de um 

modelo de regressão cujo fenótipo é regredido nos marcadores, com isso o efeito estimado de marcadores 

codominante é o seu efeito médio de substituição alélica, o que é bastante interessante uma vez que se torna 

possível estimar o valor genético aditivo ou GEBV (valor de melhoramento genômico esperado).

Contudo para marcadores dominantes, a parametrização convencional considera 0 para ausência e 1 para 

presença da marca, portanto, na estimação do GEBV existem efeitos não aditivos confundidos. Com isso 

Resende et al. (2010) denomina em modelos gaméticos e genotípicos, os modelos que consideram marcadores 

codominantes e dominantes respectivamente.

Com intuito de explorar melhor a fração aditiva do GEBV em marcadores dominantes, novas 

parametrizações considerando propriedades estatísticas e genéticas da população podem ser modeladas 

(Resende 2008; Resende et al., 2012), bem como padronizações com intuito de melhor capturar o efeito de 

alelos raros associados ao caráter (Meuwissen et al., 2011).

Nesse sentido, esse trabalho consiste na avaliação de diferentes padronizações na matriz de marcadores 

dominantes, para seleção genômica em eucalípito.
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Material e métodos

Foram utilizados dados de eucalipto pertencentes ao projeto de seleção genômica desenvolvido pela 

Embrapa em conjunto com a Veracel Celulose. Os dados utilizados nesse trabalho provieram da média clonal 

de 1000 genótipos fenotipados para as características altura (ALT), diâmetro na altura do peito (DAP) e 

volume (VOL) e 936 clones fenotipados para densidade básica pelo pilodyn® (PIL), todos os clones foram 

genotipados com 2668 marcadores DArTs (Diversity Arrays Technology).

seguida foram predito os valores genômicos (GEBV) pelo método RR-BLUP utilizando o pacote do software 

R rrBLUP (Endelman 2011) e pelo método BLASSO com o pacote BLR (de los Campos e Peres 2012), 

utilizando 100000 iterações, burn-in igual a 25000, thin igual a 2 e priores não informativas. Tanto para o 

RR-BLUP quanto para o BLASSO foi considerado quatro parametrizações para a matriz de marcadores.

Na primeira parametrização (I) foi utilizando 0 e 1 para ausência e presença da marca, respetivamente. 

A segunda parametrização (II) considerou 0 e 4/3 para ausência e presença da marca, respectivamente, 

conforme preconizado por Resende (2008). Segundo o autor como em marcadores dominantes não é 

possível diferenciar entre homozigotos dominantes e heterozigotos, então seja Z uma variável aleatória que 

representa o número de alelos “A”, com isso considerando frequências iguais entre os alelos E(Z|Presença 

da Marca)=2*1/3 + 1*2/3 = 4/3.

A terceira parametrização (III) considerou 0 e 16/9 para ausência e presença da marca, respectivamente, 

como proposto por Resende et al. (2012). Essa parametrização foi deduzida de forma que o valor predito 

para o efeito de marcas seja o efeito médio de substituição alélica esperado. 

A quarta parametrização (IV) da matriz de marcadores consiste em centrar na média e padronizar os valores da 

parametrização I, com isso o método permite detectar efeito de QTLs em alelos raros na população (Meuwissen 

et al., 2011; Resende et al., 2012). De acordo com Resende et al. (2012) se o RR-BLUP for estendido para seu 

uma vez que as relações de parentesco são ponderadas pelo inverso da variância do erro de predição.

A comparação das parametrizações foi baseada na capacidade preditiva (r
fg
) que é a correlação entre 

fg
), que é uma 

2).

Os métodos foram validados com a validação cruzada, para as características ALT, DAP e VOL, foram 

retirados grupos de 10 e 50 indivíduos para RR-BLUP e BLASSO respectivamente, enquanto que para PIL 

foram retirados 12 e 52 indivíduos para RR-BLUP e BLASSO respectivamente. Em cada ciclo foi estimado 

os parâmetros do modelo com os indivíduos remanescentes e predizendo o GEBV dos indivíduos retirados, 

o processo de validação termina quando todos os indivíduos foram retirados da estimação, sendo que após 

o grupo de indivíduos ser retirado, ele retorna no ciclo seguinte e cada grupo é retirado apenas em um ciclo. 

fg
, b

fg
 e a 

h2, utilizando os valores médios dos componentes de variância ao longo dos ciclos (Resende et al., 2012). 

Resultados e Discussão

Pelos valores estimados para b
fg
 (Tabela 1), foi observado que as predições do efeito dos marcadores 

pelo método RR-BLUP foi não viesada em todos os casos. Com o BLASSO a predição não foi viesada para 

ALT em todas as parametrizações e para DAP e PIL com a parametrização IV. Nas outras parametrizações 

utilizadas para DAP e PIL (I, II e III) os resultados do BLASSO indicam superestimação do efeito de 

marcadores (b
fg
<1), enquanto que, para VOL é indicado subestimação (b

fg
>1) do efeito das marcas em todas 

as parametrizações (Resende et al., 2012).

A superioridade do método RR-BLUP, também foi assegurada por apresentar estimativas para r
fg 

e h2 

superiores na maioria dos casos, sendo equivalente ao BLASSO em apenas alguns casos. Com isso, supõe-

também que, o uso de prioris não informativas para o BLASSO que é um método que preconiza a existência 

de genes com efeito maior, restringiu que este fosse superior ao RR-BLUP.



7º Congresso Brasileiro de Melhoramento de Plantas

15

Tabela 1. Resultados da predição do parâmetros capacidade preditiva (r
fg
), regressão do GEBV nos valores 

fenotípicos (b
fg
) e herdabilidade capturada (h2) pelo método de seleção genômica utilizando 2668 maracdores 

DArTs, para as variáveis Altura (ALT), Diâmetro na altura do peito (DAP), densidade básica pelo pilodyn®  

(PIL) e Volume (VOL).

* Parametrizações I: 0 e 1; II: 0 e 4/3; III: 0 e 16/9 para ausência e presença da marca, respectivamente; IV: valores para incidência 

de marcadores centradas na média e padronizados.

A parametrização IV apresentou valores ligeiramente superiores para a capacidade preditiva em todos 

os casos. Para h2 as parametrizações I e IV apresentaram as maiores estimativas considerando todas as 

características. Sendo assim, presume-se a possibilidade da existência de alelos pouco frequentes que são 

importantes para as características em questão, consequentemente, a parametrização IV se mostrou a melhor 

alternativa para seleção de clonal em presença de dominância.

As parametrizações II e III foram deduzidas de modo a capturar a fração aditiva na predição dos GEBVs 

com marcadores dominantes, com isso era previsto que a herdabilidade capturada fosse menor que nas 

outras parametrizações.

Para seleção de genitores, espera-se que as parametrizações II e III sejam superiores que as parametrizações 

I e IV, contudo uma forma de averiguar essa questão seria com predição dos efeitos dos marcadores em uma 

geração, e validação nas progênies dos indivíduos que foram usados na população de estimação.

Em relação a distribuição do valor predito para efeito dos marcadores, na parametrização IV a distribuição 

foi a mais leptocúrtica, seguido pelas parametrizações III, II e I (Figura 1). Como na parametrização IV foi 

apresentar menor divergência. No caso das parametrizações II e III, espera-se que na predição do efeito de 

marcadores, seja capturado apenas o efeito médio de substituição alélica, com isso é razoável prever que a 

dispersão do efeito predito considerando as parametrizações II e III, será menor que na parametrização I, 

que tende a capturar o efeito genotípico (fração aditiva e não aditiva).

A distribuição do efeito predito dos marcadores foi menos disperso com o método BLASSO do que 

com o RR-BLUP, sendo essa diferença pronunciada apenas para VOL. Esses resultados são coerentes com 

exponencial dupla com variâncias heterogêneas, enquanto que o método RR-BLUP pressupõe que o efeito 

de marcadores segue distribuição normal com variâncias homogêneas, dessa forma, o BLASSO considera 

que existam alguns genes com maior efeito para característica e consequentemente faz seleção direta de 

covariáveis, uma vez que a predição do efeito de vários marcadores é próxima de zero, já o método RR-BLUP 

considera que a característica é governada por vários genes e todos com igual importância na explicação 

do caráter (Resende et al., 2012).
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Figura 1. Boxplot dos efeitos de marcas considerando as parametrizações I 0 e 1 para ausência e presença da marca 

respectivamente; II 0 e 4/3 para ausência e presença da marca respectivamente; III 0 e 16/9 para ausência e presença 

da marca respectivamente e IV para valores da incidência de marcadores centrados na média e padronizados. Sendo 

as características analisadas Altura (ALT), Diâmetro na altura do peito (DAP), densidade básica pelo pilodyn® 
(PIL) e Volume (VOL).
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