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Seleção Genômica Ampla
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Resumo: 

Este trabalho foi realizado com o objetivo de avaliar a capacidade preditiva e o viés da seleção genômica 

ampla (GWS) para os métodos RR-BLUP e BLASSO, através da redução no número de marcadores, para 

Para tanto, foram utilizados dados de eucalipto, contendo 1000 clones fenotipados para diâmetro altura do 

peito (DAP), altura (ALT) e volume (VOL), e, 936 clones fenotipados para densidade básica pelo pilodyn® 

(PIL). Todos os clones foram genotipados com 2668 marcadores DArT. Os valores genéticos genômicos, a 

BLUP e BLASSO. Os métodos RR-BLUP e BLASSO apresentaram aumento da capacidade preditiva com 

a redução do número de marcadores até um ponto ótimo, e a partir deste, houve redução na estimativa da 

capacidade preditiva. Os dois métodos, para os caracteres avaliados apresentaram estimativas de capacidades 

preditivas próximas, com uma leve superioridade do método RR-BLUP e com exceção do caráter volume 

analisado pelo BLASSO, em todas as analises realizada com redução do numero de marcadores, não houve 

viés. Valores entre 70 e 90% de eliminação produzem melhores estimativas de capacidade preditiva e o 

método RR-BLUP apresentou superioridade.

Introdução

A seleção genômica ampla (GWS) proposta por Meuwissen  et al. (2001) permite a predição simultânea 

dos efeitos dos marcadores que irão ser utilizados para seleção de indivíduos geneticamente superiores. 

melhoramento animal, mas sendo pouco explorada no melhoramento vegetal.  No melhoramento de espécies 

proporciona maior ganho por unidade de tempo. Adicionalmente, a própria predição tende a ser mais acurada 

por considerar o real parentesco genético dos indivíduos em avaliação, em detrimento do parentesco médio 

esperado matematicamente (Resende 2007).

Na GWS são utilizadas três populações. A população de estimação, onde são avaliados os fenótipos e 

genótipos para estimação dos efeitos dos marcadores. A população de validação, realizada com indivíduos 

fenotipados e genotipados, que podem ser diferentes ou não da população de estimação, no entanto, utilizam-

se os efeitos pré-estimados dos marcadores para predizer os fenótipos. Na população de seleção, não há 

necessidade de fenotipar os indivíduos e as equações de predição derivadas na população de estimação são 

utilizadas para predizer os fenótipos futuros.

A GWS, inicialmente proposta com alta densidade de marcadores, mas foi observado que o aumento 

do número de marcadores não aumenta linearmente a acurácia da GWS pelo método RR-BLUP (Random 
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Regression Best Linear Unbiased Predictor) (Fernando et al. 2007). Como observado por Cavalcanti e 

Resende (2011) na maioria dos casos, as capacidades preditivas diminuem conforme o número de marcadores 

excede o número ótimo.  Assim, é necessário, para cada caráter, estabelecer o número ótimo de marcadores 

que maximizem a capacidade preditiva. 

O objetivo deste trabalho foi avaliar e comparar os métodos RR-BLUP e BLASSO (Bayesian Least 

Absolute Shrinkage and Selection Operator

afetam os caracteres avaliados e o melhor método para estimação.

Material e Métodos

Para o presente estudo foram utilizados dados de eucalipto, pertencentes ao projeto de seleção genômica 

desenvolvido pela Embrapa em conjunto com a Veracel Celulose, contendo 1000 clones fenotipados para 

diâmetro altura do peito (DAP), altura (ALT) e volume (VOL), e, 936 clones fenotipados para densidade 

básica pelo pilodyn® (PIL). Todos os clones foram genotipados com 2668 marcadores DArT (Diversity 

Arrays Technology) (Sansaloni et al. 2010).  

As análises foram realizadas no software R, versão 2.14.1 (R Development Core Team 2012). A matriz 

de incidência genotípica foi parametrizada conforme recomendado por Resende et al. (2010), em que cada 

coluna de marcas foi centrada e padronizada. 

Os valores genéticos genômicos  foram preditos via RR-BLUP com auxílio do pacote rrBLUP (Endelman 

2011) e com o pacote BLR (Campos e Rodriguez 2012) para o BLASSO. A capacidade preditiva  

foi calculada pela correlação entre o 

da predição, a regressão de f em  foi obtida por , em que, 

representa a variância dos valores genéticos genômicos preditos. Dessa forma, a melhor predição 

será aquela com  igual a 1. 

 O critério para eliminação foi o menor valor absoluto do efeito dos marcadores e a redução foi 

percentual, onde foram eliminados 95%, 90%, 85%, 80%, 70%, 60%, 40%, 20%, 10% e 5% dos marcadores 

de menor efeito absoluto.

Resultados e Discussão

preditiva com a redução do número de marcadores até um ponto ótimo, e a partir deste, houve redução na 

estimativa da capacidade preditiva. Como descrito por Cavalcanti e Resende (2011) a diminuição no número 

de alelos marcadores usados na GWS a partir do ponto de máxima acurácia faz com que ocorra uma redução 

na capacidade preditiva. Considerando o tempo para realização do mesmo, o método RR-BLUP apresenta 

superioridade, pois apesar  de selecionar marcadores adicionará mais uma etapa no processo, o mesmo 

se tornará mais simples, além de necessitar de menos recursos computacionais. Resende Jr et al (2012) 

descreveram que selecionar marcas de maior efeito absoluto pode ser efetivo para características que não se 
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Figura 1 - Capacidade preditiva para os diferentes percentuais de eliminação de marcadores para as variáveis para diâmetro altura 

do peito (DAP), altura (ALT), volume (VOL) e densidade básica(PIL)

Os dois métodos, para os caracteres avaliados apresentaram estimativas de capacidades preditivas 

próximas, com uma leve superioridade do método RR-BLUP, e o caractere volume apresentou maiores 

diferenças de estimativa em relação ao BLASSO. Além da capacidade preditiva, a comparação entre os 

de regressão é um e indica que as avaliações são não viesadas e são efetivas em predizer as reais magnitudes 

das diferenças entre os indivíduos em avaliação (Resende et al 2012), portanto, com exceção do caráter 

volume analisado pelo BLASSO, em todas as analises realizada com redução do numero de marcadores, não 

e esses valores indicam que os valores genéticos estimados apresentam variabilidade aquém da esperada.

de eliminação de marcadores para as variáveis para diâmetro altura do peito (DAP), altura (ALT), volume 

(VOL) e densidade básica(PIL)
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