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1 Resumo

Nos programas de melhoramento a selegao de gendtipos superiores € realizada com base em indices de
selecdo. Os marcadores moleculares sdo ferramentas que podem aumentar a eficiéncia dos programas de
melhoramento. O objetivo deste estudo foi comparar a selecao genomica com a selecdo fenotipica, quando
esta € realizada utilizando indices de sele¢do. Foram utilizadas 256 progénies F,, € um mapa com 177
marcadores microssatélites. As progénies foram avaliadas, obtendo-se médias fenotipicas e médias preditas
para diversos caracteres, com as quais foram estimados diferentes indices de selecao. A partir disso foi aplicada
uma intensidade de selecao de 10%, e as progénies selecionadas para cada metodologia e a populagdo original
foram avaliadas em experimentos com repeticao em quatro ambientes, considerando os caracteres producao
de graos, florescimento masculino, feminino e intervalo entre florescimentos, acamamento ¢ quebramento
de plantas, prolificidade, altura da planta e da espiga e posicao relativa da espiga. Para produtividade e para
os caracteres de ciclo, as médias das populagdes melhoradas foram superiores a da populagdo original para
todos as estratégias de selecao consideradas. De forma generalizada, para todas as estratégias de sele¢@o os
ganhos conseguidos com a sele¢ao das progénies foram elevados, principalmente para producao de graos e
intervalo entre florescimentos. Os resultados obtidos, e 0 menor tempo necessario para realizar cada ciclo
de selecdo gendmica, confirmam que esta metodologia ¢ muito interessante de ser aplicada nos programas
de melhoramento para aumentar a eficiéncia da selecao.

2 Introducao

Uma nova abordagem para a utilizacdo de marcadores moleculares na sele¢do, conhecida como Genome
Wide Selection ou Sele¢do Genomica (SG), foi proposta por Meuwissen et al. (2001). Na SG, consideram-se
informagdes de todos os marcadores do genoma e nio apenas daqueles associados ao carater por meio da
analise de QTL, eliminando-se a etapa de constru¢ao de mapa genético e mapeamento de QTL.

Nos programas de melhoramento a selegao de gendtipos superiores € realizada com base em indices de
selecdo e ndo para cada carater separadamente, e essa estratégia tem sido muito eficiente para a obtengio
de gendtipos superiores, pois permite obter ganhos para diversos caracteres de importancia agrondmica/
econdmica, simultaneamente. Os indices de sele¢do funcionam como um carater adicional, resultante de
uma combinagdo de diversas caracteristicas sobre as quais se deseja obter respostas a selecao, independente
da existéncia ou ndo de correlacdo entre estes (Smith, 1936).

A selecdo gendmica realizada com base em um indice de selecao pode aumentar a eficiéncia do processo
de selecdo em relacdo a selecdo fenotipica, permitindo selecionar genotipos com padrdes agrondmicos mais
proximos aos genoétipos ideais (ideo6tipos), em menor espago de tempo. O objetivo deste trabalho foi estimar
respostas a selecdo genomica (SG) e fenotipica (SF), quando estas sao realizadas considerando diferentes
indices de sele¢@o e nao para cada carater individualmente e verificar qual(is) indice(s) de selegao oferece(m)
melhor acuracia para a SG em relagdo a SF.

3. Material e Métodos

Foram utilizadas 256 progénies F, . obtidas do cruzamento entre as linhagens L14-04B e L0O8-05F e um
mapa genético com 177 marcadores microssatélites, com 10 grupos de ligacdo, comprimento de 2.055,8
cM e intervalo médio entre marcadores de 12,31 cM. Nos anos agricolas de 2002/2003 até 2006/2007
as progénies F, ., foram avaliadas em 13 ambientes no municipio de Piracicaba-SP, em experimentos no
delineamento latice simples 16 x 16. Com os dados obtidos nesses experimentos foram realizadas analises
estatistico-genéticas considerando os seguintes caracteres: producdo de graos (PG), prolificidade (PROL),
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acamamento e quebramento (ACQ), altura da planta (AP), altura da espiga (AE), posicao relativa da espiga
(PRE) e intervalo entre florescimentos (IF). Foram obtidas as médias fenotipicas das progénies F, ., que
referem-se aos valores fenotipicos médios de ambientes e repetigoes.

Para a selecdo gendmica, os valores genéticos de cada marcador molecular foram estimados utilizando-se o

y=1 +X +e

2:3?

método BLUP (Best linear unbiased predictor) (Meuwissen et al. 2001), de acordo o modelo:

,emque Y &0 vetor de dimensio N, x I com as médias fenotipicas das progénie F__; 1 corresponde a média

fenotipica geral das progénies F_; 1 ¢ o vetor de uns de dimenséo N, x I que relaciona a média ao vetor y ;
X' ¢ a matriz de dimensdes N, xN,,, com elementos 1 se a planta F, € homozigota para o marcador originado

da linhagem L14-04B, e -1 se a planta F, € homozigota para o marcador originado da linhagem L08-05F e

0 se for heterozigoto; g ¢ o vetor N,, x 1 dos BLUPs dos valores genéticos dos marcadores, considerado
aleatério; € ¢ o vetor N x 1 dos residuos. A varidncia genética e a varidncia do erro foram obtidas das analises

V.IN,

de varidncia conjuntas realizadas, assumindo-se a variancia de cada marcador como sendo iguala * ¢
(Meuwissen et al. 2001). Foi obtido um vetor (g) contendo as estimativas dos valores genéticos de cada

marcador molecular do genoma (‘g ), utilizando-se uma equagao de modelo-misto, considerando H como

fixo e 0 efeito dos 85 como aleatério. Com a genotipagem das progénies F - € as estimativas dos valores
23
genéticos dos marcadores moleculares foram obtidas as médias preditas das progénies com base em todos

A= N A
os marcadores do genoma, por: y=11+Xg , em que Y &0 vetor com as estimativas das médias preditas
v

A 1 NS .y L . ,
das progénies F, ;; * corresponde a estimativa da média fenotipica geral das progénies F, ; 1 ¢ o vetor de

uns de dimensdo N, x 1 que relaciona a média ao vetor Y . X ¢ a mesma matriz descrita anteriormente e

g ¢ o vetor N,, x 1 das estimativas dos BLUPs dos valores genéticos dos marcadores.
Com as médias fenotipicas e preditas com base nos efeitos de todos os marcadores do genoma para cada
um dos caracteres analisados, foram construidos diferentes indices de selecdo para as progénies, envolvendo

os caracteres considerados, com excegdo da altura da espiga. A expressio geral dos indices de sele¢io (1

1=YbX,
1

), que foram obtidos para cada genotipo e para cada metodologia de obtencdo das médias, é:

em que: b; € 0 peso para o caraterie X ¢ o valor observado ou predito para o carater i. Considerando cada
estratégia de obtengdo das médias foram calculados, para cada progénie, os seguintes indices de selecao: Smith
(1936) - Hazel (1943), Williams (1962), Pesek e Baker (1969), Dickerson et al. (1954) e Allaire e Henderson
(1966), Smith et al. (1981), Mulamba e Mock (1978) e, também foi aplicada uma selecdo “subjetiva”, onde
os genoétipos foram ranqueados pela produtividade, selecionando-se aqueles com produtividade acima da
média e com valores adequados para os demais caracteres, com maior rigor para ACQ.

Para cada indice considerando as médias fenotipicas e as médias preditas com informagdes de marcadores
moleculares, as melhores progénies selecionadas considerando a intensidade de selecéo de 10% (26 progénies
selecionadas) foram plantadas em experimentos delineados em blocos ao acaso com cinco repeti¢des, para a
avaliacdo e obtencgdo das médias reais das progénies selecionadas por cada metodologia. Para a preparagio
dos experimentos sementes das 26 progénies selecionadas em cada estratégia foram misturadas na mesma
proporgao, para compor cada tratamento que correspondeu a cada método de selecdo. Para permitir a
comparacgdo de cada tratamento foi considerada a populac@o original, representada por uma amostra de
sementes das 256 progénies da populacdo inicial, que serviu como referéncia para contrastar com a média
de cada tratamento. Os experimentos foram instalados em quatro ambientes, sendo cada parcela constituida
por uma linha de quatro metros de comprimento com 20 plantas ap6s o desbaste e espagamento de 0,80 m
entre parcelas. Foram avaliadas as caracteristicas: FM e FF, respectivamente, pelo numero de dias do plantio
até 50% das plantas da parcela com as anteras liberando polen e os estilos-estigmas visiveis; AP e AE, pela
distancia do solo até a folha bandeira e a insercdo da espiga principal, respectivamente; ACQ, pelo numero
de plantas com inclinacao superior a 45° em relagdo a vertical ou com o colmo quebrado abaixo da espiga
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principal; PROL, pelo nimero de espigas por planta na parcela; e PG pela produgao de graos total da parcela.

Com os dados obtidos nos experimentos foram realizadas analises de variancia individuais e analise de
variancia conjunta, obtendo-se as médias para cada tratamento que correspondem as metodologia de sele¢ao
consideradas. Também, com base nas médias obtidas nos experimentos, foram estimadas as respostas reais

=X -X

. . . , . : X
obtidas com a selecao ( R ) para cada carater e metodologia considerados por: 0, sendo ~ ™

a média das progénies selecionadas para cada metodologia de selegdo e Xo a média da populagao original.

4. RESULTADOS E DISCUSSAO

As médias dos genotipos selecionados para cada estratégia considerando uma intensidade de selecao de
10% e a média da populagdo original, obtidas pela avaliacdo dos genotipos em experimentos com repeti¢ao
estdo apresentados na Tabela 1. Os coeficientes de variagao obtidos para todos os caracteres estdo dentro dos
esperados para o tipo de progénie utilizado (Hallauer e Miranda Filho 1988). Dentre os caracteres avaliados,
houve diferenca significativa entre as médias da populacdo melhorada e a média da populagio original
para PG, FM, FF e IF. Para PG, que ¢ o principal carater de interesse para os melhoristas e agricultores,
as maiores médias foram obtidas quando se utilizou as médias preditas e os indices de sele¢do de Smith
(1936) - Hazel (1943) e de Williams (1962), e as médias fenotipicas com a selecao subjetiva. Para as demais
estratégias consideradas as médias foram proximas, sendo a menor média observada para a populagao
original. Com os resultados obtidos ndo ¢ possivel verificar uma tendéncia das melhores populagdes terem
sido selecionadas considerando as médias fenotipicas ou genomicas combinadas com determinado indice
de selegdo pois, dependendo do carater, uma ou outra estratégia resultou em populagdes superiores. Esses
resultados sugerem que a selecdo genomica combinada com indices de selecdo pode ser implementada
nos programas de melhoramento para auxiliar a selecdo de genotipos superiores, sendo possivel combinar
diferentes informacgdes de médias e indices de selecao para obtengdo de populagdes melhoradas.

Tabela 1. Média dos gendtipos selecionados para cada metodologia de sele¢ao considerando intensidade de
selecao de 10% e para a populagdo original, diferenca minima significativa (DMS) e coeficiente de variagdo
(CV).

PROL

Media IS PG 0 ACQ FM FF IF AP AE  PRE
@ (t/ha) o) (%) (dias) (dias) (dias) (cm) (cm)
1 480 086 857 67 67 -0,45 195 112 057
2 406 082 947 69 68 20,25 197 11 0,56
3 413 080 7,32 68 68 0,25 195 1 0,57
Fenotipica ~ 4 441 085 696 68 68 0,10 196 112 057
5423 085 13,79 69 68 -0,50 193 110 0,57
6 477 083 10,82 67 67 0,15 203 117 0,58
S 486 083 9,66 67 67 0,30 204 117 057
""" 1 492 088 1346 67 67 0,40 202 115 0,57
2 488 088 1038 67 66 115 196 113 0,58
338 077 836 69 69 0,55 194 112 0,58
Gendmica 4 453 086 11,99 67 66 -0,85 201 114 0,57
5 463 087 9,69 68 67 -0,65 199 114 0,57
6 413 080 11,00 68 68 20,40 196 114 0,58
S 458 083 1391 68 68 0,45 201 119 0,59
* Populagio Original ~ 3,24 0,73 1322 70 70 0,55 195 112 058
DMS 1,00 0,15 1,31 1,71 1,85 1,25 11,85 893 0,03
CV% 2092 1679 37,54 233 252 667,77 553 726 474

2~ IS 1 refere-se ao indice de sele¢do de Smith (1936) -Hazel (1943), IS 2 ao de Williams (1962), IS 3 ao de Pesek e, Baker (1969), IS 4 ao de Smith
etal. (1981), IS 5 ao de Mulamba e Mock (1978), IS 6 ao proposto por Dickerson et al. (1954) e Allaire e Henderson (1966) e SJ a selecdo subjetiva.
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As respostas a selecdo obtidas com cada metodologia de selecdo estdo apresentadas na Tabela 2. De
forma generalizada, para todas as estratégias de sele¢do os ganhos conseguidos com a selegao das progénies
foram elevados, principalmente para PG e IF. Para PG, as maiores respostas foram de aproximadamente
50% e, as menores, ficaram em torno de 20% a 25%, o que também ¢ um ganho muito satisfatorio. Para
IF foram conseguidos ganhos elevados, sendo o maior de 300%. As respostas conseguidas para o FM e FF
foram mais reduzidas, ficando em torno de 1% a 5%. Esses resultados confirmam a eficiéncia da selecao
genomica (Meuwissen et al. 2001; Lorenzana e Bernardo 2009), pois os resultados com os marcadores foram
proximos e as vezes até superiores aqueles conseguidos com a selegdo fenotipica.Com os resultados nao ¢
possivel identificar um indice que tenha sido superior pois, dependendo da estratégia considerada, houve
alternancia do(s) melhor(es) inidice(s). Os resultados de ganhos com a sele¢dao e o menor tempo necessario
para realizar cada ciclo de selecdo gendomica confirmam que esta metodologia ¢ muito interessante de ser
aplicada nos programas de melhoramento, podendo resultar em maiores ganhos em menor espaco de tempo,
pois com sua utilizagdo ¢ possivel a realizagdo de mais de um ciclo seletivo por ano (Meuwissen et al. 2001;
Lorenzana e Bernardo 2009).

Tabela 2. Resposta a selecdo em valor absoluto e em porcentagem (entre parénteses) para cada metodologia
de selecdo considerando intensidade de sele¢ao de 10%.

PG PROL ACQ FM FF IF AP AE

Meédia I8* (tha)  (esp/pl) (%) (dias)  (dias)  (dias) (m) (cm) TRE
] 1,57 0,13 465 230 330 -1,00 0,15 -045  -0,002
484) (17,2) (-352)  (-33) (47  (-18L,8) (-0,1) (-0,4) (-0,3)
5 0,82 0,09 375 090  -1,70  -0,80 245 <095 0,012
(254) (12.1) (-284)  (-1,3)  (-24) (-1455) (1,3)  (-0,8)  (-2,1)
3 0,90 007 590 -1,80 2,10 -0,30 030  -135  -0,008
278) 9.7 (-44,6)  (-2,6)  (-3,0) (-54)5) 0,2y  (-1,2) (-1,
1L17 012 626 2,05 250  -045 1,40 -0,50  -0,006

Fenotipica 4 (363) (16,1 (473)  (2,9)  (3.6) (81,8) (0,7  (-04) (-L1)

5 0,99 0,11 0,57 0,95 200  -1,05 2,05 -235  -0,006
(30.6)  (156)  (43) L4y (29 1909 LD (2D (LD
p 1,54 0,10 240 230 3,00  -0,70 830 475  0,0003
@475 (133 (182) (33 (43 (-1273) 43 &2 (OD
- 1,63 0,10 3,56 2,60 285  -0.25 870 475  -0,002
(503)  (13,6) (269 (37 (41 (455 45 42 (03
| 169 015 0,24 2,60 -3,55  -0,95 6,80 2,85 -0,004
(2.1 @eon (18 37 5D (1727 GBS (25 (07)
) 1,65 0,15 284 225 395 -170 145 0,77 0,001
(509 204 (21,5 (32 (56 (30901) (07 O7) (O
3 0,63 0,04 -48  -0,75 0,75 0,00 0,90  -0,45 0,000
(194) (49 (-36,7) (L) L) (0.0) (-0.5)  (-04)  (0,0)
129 0,12 -1,23 245 385 -140 620 2,15 -0,007

Genomica 4 40,00 (17,1 (93) (3,5 (-55)  (2545) (32)  (1,9)  (-12)

5 139 0,14 -3,53 -1,750 295 -1,20 430 1,50 -0,005
43,1 (194 (-26,7) (2,5 (42) (2182 (22 (1.3) (0.8

6 089 0,07 2,22 -1,10 2,05 -0,95 120 1,75 0,006
2700 .7 168  (-1,6) (29 (1727  (0.6)  (1,6)  (LI)

Sy 134 0,09 0,68 2,00 2,10  -0,10 575 640 0,015

(41,5 (12,9 (5,2) (-2,9) (3,00 (-18,2) (3,0) (5,7) 2,7)

- IS 1 refere-se ao indice de sele¢do de Smith (1936) -Hazel (1943), IS 2 ao de Williams (1962), IS 3 ao de Pesek e Baker (1969),
IS 4 ao de Smith et al. (1981), IS 5 ao de Mulamba e Mock (1978), IS 6 ao proposto por Dickerson et al. (1954) e Allaire e
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Henderson (1966) e SJ a selegdo subjetiva.

5. APOIO
Esta pesquisa foi desenvolvida com apoio financeiro da FAPESP e CNPq e a participacdo no evento foi
auxiliada pela PROPG/PROAP da FCAV - UNESP Campus de Jaboticabal.
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