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Resumo:

Este trabalho foi realizado com o objetivo de avaliar a capacidade preditiva e o viés da selecdo gendmica
ampla (GWS) para os métodos RR-BLUP e BLASSO, através da redugdo no nimero de marcadores, para
definir o numero 6timo de marcadores para os caracteres avaliados e o melhor método para estimagao.
Para tanto, foram utilizados dados de eucalipto, contendo 1000 clones fenotipados para didmetro altura do
peito (DAP), altura (ALT) e volume (VOL), e, 936 clones fenotipados para densidade basica pelo pilodyn®
(PIL). Todos os clones foram genotipados com 2668 marcadores DArT. Os valores genéticos gendomicos, a
capacidade preditiva e o coeficiente de regressdo do fendtipo no gendtipo predito foram estimados via RR-
BLUP e BLASSO. Os métodos RR-BLUP ¢ BLASSO apresentaram aumento da capacidade preditiva com
a reducdo do nimero de marcadores até um ponto 6timo, e a partir deste, houve reducdo na estimativa da
capacidade preditiva. Os dois métodos, para os caracteres avaliados apresentaram estimativas de capacidades
preditivas proximas, com uma leve superioridade do método RR-BLUP e com exce¢ao do carater volume
analisado pelo BLASSO, em todas as analises realizada com redu¢do do numero de marcadores, ndo houve
viés. Valores entre 70 e 90% de eliminagdo produzem melhores estimativas de capacidade preditiva e o
método RR-BLUP apresentou superioridade.

Introducao

A seleg@o genomica ampla (GWS) proposta por Meuwissen et al. (2001) permite a predi¢do simultanea
dos efeitos dos marcadores que irdo ser utilizados para selecdo de individuos geneticamente superiores.
Apresenta como uma solugdo viavel a avaliagdo baseada somente em fenotipos e possui ampla utilizagdo no
melhoramento animal, mas sendo pouco explorada no melhoramento vegetal. No melhoramento de espécies
florestais possui vantagem de realizagao de selegdo precoce, acelerando o processo de melhoramento e
proporciona maior ganho por unidade de tempo. Adicionalmente, a propria predi¢éo tende a ser mais acurada
por considerar o real parentesco genético dos individuos em avaliagdo, em detrimento do parentesco médio
esperado matematicamente (Resende 2007).

Na GWS sao utilizadas trés populagdes. A populagdo de estimagdo, onde sdo avaliados os fenotipos e
gendtipos para estimagdo dos efeitos dos marcadores. A populagao de validagdo, realizada com individuos
fenotipados e genotipados, que podem ser diferentes ou ndo da populagdo de estimagdo, no entanto, utilizam-
se os efeitos pré-estimados dos marcadores para predizer os fendtipos. Na populagdo de selecdo, ndo ha
necessidade de fenotipar os individuos e as equagdes de predi¢do derivadas na populacdo de estimagao sao
utilizadas para predizer os fendtipos futuros.

A GWS, inicialmente proposta com alta densidade de marcadores, mas foi observado que o aumento
do niimero de marcadores ndo aumenta linearmente a acuracia 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 nimero de marcadores
excede o nimero 6timo. Assim, é necessario, para cada carater, estabelecer o nimero 6timo 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) com selecdo de marcadores quanto a capacidade preditiva na
estimacao de valores genéticos gendmicos. Objetivou-se ainda definir o numero 6timo de marcadores que
afetam os caracteres avaliados e o melhor método para estimagao.

Material e Métodos

Para o presente estudo foram utilizados dados de eucalipto, pertencentes ao projeto de selecdo gendmica
desenvolvido pela Embrapa em conjunto com a Veracel Celulose, contendo 1000 clones fenotipados para
diametro altura do peito (DAP), altura (ALT) e volume (VOL), e, 936 clones fenotipados para densidade
basica pelo pilodyn® (PIL). Todos os clones foram genotipados com 2668 marcadores DArT (Diversity
Arrays Technology) (Sansaloni et al. 2010).

As anélises foram realizadas no software R, versao 2.14.1 (R Development Core Team 2012). A matriz
de incidéncia genotipica foi parametrizada conforme recomendado por Resende et al. (2010), em que cada
coluna de marcas foi centrada e padronizada.

Os valores genéticos gendmicos G4 foram preditos via RR-BLUP com auxilio do pacote rrBLUP (Endelman
2011) e com o pacote BLR (Campos e Rodriguez 2012) para 0o BLASSO. A capacidade preditiva (g f)r(gf)

foi calculada pela correlagio entre o G e os fenétipos corrigidos e desrregressados (f). Para verificar o viés

da predigdo, a regressdo de fem §g foi obtida por b5 = Cov{(g,.f)/ ng:u bes = Cov(g,.f)/ Ggg

»» €m que,

o2

5, 05, representa a variancia dos valores genéticos gendmicos preditos. Dessa forma, a melhor predigao

sera aquela com by zbs 5 igual a 1.

O critério para eliminacdo foi o menor valor absoluto do efeito dos marcadores e a reducdo foi
percentual, onde foram eliminados 95%, 90%, 85%, 80%, 70%, 60%, 40%, 20%, 10% e 5% dos marcadores
de menor efeito absoluto.

Resultados e Discussio

Como observado na figura 1 os métodos RR-BLUP ¢ BLASSO apresentaram aumento da capacidade
preditiva com a reducdo do niumero de marcadores até um ponto 6timo, ¢ a partir deste, houve redugdo na
estimativa da capacidade preditiva. Como descrito por Cavalcanti e Resende (2011) a diminuig¢do no numero
de alelos marcadores usados na GWS a partir do ponto de maxima acuracia faz com que ocorra uma redugio
na capacidade preditiva. Considerando o tempo para realizacdo do mesmo, o método RR-BLUP apresenta
superioridade, pois apesar de selecionar marcadores adicionard mais uma etapa no processo, 0 mesmo
se tornara 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 caracteristicas que ndo se
encaixam no modelo infinitesimal e sdo regulados por genes de maior efeito.
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Figura 1 - Capacidade preditiva para os diferentes percentuais de elimina¢do de marcadores para as variaveis para didmetro altura
do peito (DAP), altura (ALT), volume (VOL) e densidade basica(PIL)

Os dois métodos, para os caracteres avaliados apresentaram estimativas de capacidades preditivas
proximas, com uma leve superioridade do método RR-BLUP, e o caractere volume apresentou maiores
diferencas de estimativa em relagdo ao BLASSO. Além da capacidade preditiva, a comparagdo entre os
métodos foi baseada na regressao dos valores observados e preditos (figura 2). O valor esperado do coeficiente
de regressao ¢ um e indica que as avalia¢des sdo nao viesadas e sdo efetivas em predizer as reais magnitudes
das diferengas entre os individuos em avaliacao (Resende et al 2012), portanto, com exce¢ao do carater
volume analisado pelo BLASSO, em todas as analises realizada com redu¢ao do numero de marcadores, ndo
houve viés. O método BLASSO para o carater volume apresentou coeficientes de regressao e acima de um
e esses valores indicam que os valores genéticos estimados apresentam variabilidade aquém da esperada.
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Figura 2. Coeficiente de regressao dos valores observados e preditos preditiva para os diferentes percentuais
de eliminagdo de marcadores para as varidveis para didmetro altura do peito (DAP), altura (ALT), volume
(VOL) e densidade basica(PIL)
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