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PARTE I

GRUPO |
Calculo de parametros genéticos em populacées de clones de espécies de propagacao vegetativa
1. a) Figura B.

b) Valor fenotipico médio de cada genoétipo corresponde a coluna da media; estimativa da variancia
ambiental= 0,701; estimativa da variancia fenotipica ao nivel da média= 0,610.

¢) Valor fenotipico medio de cada genotipo corresponde a coluna da média; estimativa da variancia
ambiental= 1,419; estimativa da variancia fenotipica ao nivel da média= 0,893.

d) Quadro 1A - investigador Y; Quadro 1B — investigador X; a atitude mais correta foi tomada pelo
investigador Y. Usando a média do rendimento das plantas da unidade experimental reduzem-se 0s
desvios ambientais (o desvio ambiental associado a uma observacdo individual é sempre muito maior
do que o associado a média dos individuos que compdem a unidade experimental).

e) A alternativa do investigador B (0 que propde 5 repeticdes). O aumento do nimero de repeticdes
aumenta a precisdo de um ensaio, conduzindo, em geral, a um aumento da heritabilidade.

f) No enunciado diz-se que o ensaio foi instalado segundo um delineamento experimental em blocos
casualizados completos, o que significa que o modelo de analise devera conter os efeitos associados ao
factor bloco, isto €, genericamente:

Y;j = uy + bloco; + clone; + ¢;5, comi=1,..,4, j=1,..100.
Considere-se 0 bloco como um factor de efeitos fixos e o clone como um factor de efeitos aleatorios.

Tomando em consideracdo este factor, a estimativa da variancia dos erros aleatorios foi de 0,678, um
valor inferior ao obtido com uma analise em que ndo foi incluido o factor bloco (analise do quadro 14).
Esta diminuicdo deve-se ao facto de se conseguir um maior controlo da variacdo espacial no ensaio
através da inclusdo do factor bloco. Este modelo de analise terd como consequéncia o aumento da
heritabilidade e, consequentemente, uma maior precisdao na predicdo dos efeitos genotipicos. Este
resultado revela a importancia do delineamento experimental para 0 aumento da eficiéncia da selecéo,
assim como alerta para as consequéncias de uma andlise ndo incluir todos os factores que contribuem
para o valor obtido da varidvel resposta.

g) Sabemos que: 6,3(média) = 0,610, 62 = QMRE = 0,677697.

Considerando o bloco como um factor de efeitos fixos e o clone com um factor de efeitos aleatérios,

~2
6§(médm) =65+ %/, em que r = 4 (temos 4 repeticoes).
Assim, 67 = 0,44.

Ou, através do quadro de anélise de variancia,

~ 2 _ QMG-QMRE _ 2,43834-0,677694
9 o r o 4

= 0,44.



=2

.. . . . ) %g V0,44
Coeficiente de variagdo genotipico do rendimento: CV, (%) = R 100 = o519 X 100 = 37%.

Por exemplo, esta medida permite a comparagdo da variabilidade genética entre caracteristicas.

De acordo com o modelo ajustado, a heritabilidade em sentido lato, ao nivel da média dos genétipos,

pode ser calculada como: h3 = % Obtém-se, entdo hj = 0,722. Isto significa que 72,2% da

G5+ ¢y

variabilidade fenotipica ao nivel da média dos genétipos € de origem genotipica.

h) Num modelo com 1 factor de efeitos aleatorios, o melhor preditor linear ndo enviesado empirico
(EBLUP) do efeito genotipico para o gendtipo i e dado por:

=2
EBLUPgen(i) = (média do gendtipo(i) — media geral) X <20—;2/>
G5+ ¢/r
Sabendo que Médiacioneoz01 = 1,97 kalplanta, Médiage,q = 1,779849 kg/planta e h; = 0,722,
entdo:

EBLUP(clone 0201) = 0,137 kg/planta. Devido ao seu potencial genético prevé-se que o clone 0201
produza mais 0,137 kg/planta que a média da populacdo (média da populacdo= 1,779849 kg/planta;
rendimento previsto devido a causas genéticas = 1,779849 + 0,137 = 1,9168 kg/planta).

i) Trata-se de um delineamento equilibrado e de um modelo classico (1 factor de efeitos aleatérios).
Podemos aplicar a expressdo classica do ganho genético, R = S X h? = (Msel — MG) X h?:

R =(2,912 -1,780) x 0,722 = 0,8173
R(% média) = 45,9%

2. a) A funcdo Ime do package nlme do R ajusta um modelo linear misto. Primeiro é declarada a variavel
resposta (rend) e a seguir os factores de efeitos fixos (neste caso, factor bloco), o que corresponde ao
cadigo rend~bloco. Depois, sdo declarados os factores de efeitos aleatdrios (neste caso, factor clone),
0 que corresponde ao cddigo random=~1|clone.

b) As estimativas de maxima verosimilhanca restrita (REML) das componentes de variancia genotipica
e dos erros aleatdrios sao obtidas com o comando summary(macieira.Ime), na linha dos Random effects:
65 = (0,2613632)* = 0,06831; &7 = (0,3179316)*> = 0,1010805.  Alternativamente, ~ estas
estimativas podem ser obtidas com o comando VarCorr(macieira.lme).

c) Os melhores preditores lineares ndo enviesados empiricos (EBLUPS) dos efeitos genotipicos do
rendimento séo obtidos com o comando ranef. Por exemplo, 0 EBLUP(clone C002) = —0.0047
kg/planta.

d) De acordo com 0 modelo ajustado, a heritabilidade em sentido lato, ao nivel da média dos genotipos,
~2
pode ser calculada como: h} = ng . Assim, hZ =0,7716. O que significa que 77,2% da

G+ ¢/r

variabilidade fenotipica (ao nivel da média) é de origem genotipica.

e) Pede-se o valor fenotipico médio associado ao genotipo “C003”. No enunciado, temos disponivel o
valor da média geral (Y..= 0,5221 kg/planta, obtido com o comando summary(macieira)). Logo,
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_ _ =2
sabendo que neste modelo EBLUP(clone i)=(Yi_—Y_.)26—g2/ e que EBLUP(C003) =
a2+%¢/,

—0.2624317256, o valor fenotipico médio do clone C003 € Y03, = 0,181986 kg/planta.

f) Nao temos informacdo sobre a média dos valores fenotipicos médios dos 15 clones superiores, mas
podemos calcular o ganho genético como a média dos EBLUPSs dos 15 melhores clones. No enunciado
os EBLUPs dos efeitos genotipicos estdo ordenados, portanto, este ganho sera obtido fazendo a média
dos 15 melhores valores.

R = média dos 15 melhores EBLUPs = 0,4355 kg/planta. Em % da média, R(%) = 83,4%.

g) Ajustamento do modelo linear misto usando a fun¢éo varComp do package varComp da R. O codigo
descrito € muito semelhante ao da funcdo Ime do package nime. Primeiro, € declarada a variavel
resposta (rend) e a seguir os factores de efeitos fixos (neste caso, factor bloco), o que corresponde ao
cddigo rend~bloco. Depois, sdo declarados os factores de efeitos aleatdrios (neste caso, factor clone),
0 que corresponde ao cédigo random=~clone.

h) As estimativas de maxima verosimilhanca restrita (REML) das componentes de variancia genotipica
e dos erros aleatorios sdo obtidas com o comando summary (macieiravarcompl), na linha Variance
component estimates: 6 = 0,06831; 67 = 0,1010805.

i) Teste a variabilidade genética do rendimento. O método de estimacéo das componentes de variancia
foi 0 de mé&xima verosimilhanca restrita (deve-se escolher para estimar o parametro a fungéo dos dados
que torne “mais provavel” a amostra observada) e o teste & componente de variancia é um teste de razao
de verosimilhancas restritas (ver slide das aulas tedricas).

Hipoteses: Hy: 07 = 0 vs Hy: o/ > 0; Rejeita-se Hy, para um dado nivel de significancia a, se Agq;c >
Xé(l)- Sabemos que A g = 2(lg1 — lro). lg1 € a log-verosimilhanca restrita do modelo que esta em
H, (modelo completo com efeitos genotipicos) e no enunciado é dada com o comando
logLik(macieiravarcompl), Iz, = —5200,24. Iz, € a log-verosimilhanca restrita do modelo que esta
em H, (modelo sem efeitos genotipicos, um submodelo do modelo que estd em H,) e no enunciado é
dada com o comando logLik(macieiravarcomp2), lzo = —5281,984. Assim, A4 = 163,486 . Para
a = 0,05, )(3,05(1) = 3,84. Logo, rejeita-se H, para a = 0,05. Conclui-se que existe variabilidade
genética do rendimento.

3. Fez-se o ajustamento do modelo linear misto usando a fungdo asreml do package ASREML-R do R.
O codigo descrito € muito semelhante ao descrito anteriormente. Primeiro, € declarada a variavel
resposta (rend) e a seguir os factores de efeitos fixos (neste caso, sem factores de efeitos fixos), o que
corresponde ao cédigo rend~1. Depois, sd@o declarados os factores de efeitos aleatdrios, o que
corresponde ao cédigo random=~clone+....

a) Genericamente
Modelo 1

Valor fenotipico (rend) = média populacional + efeito genotipico + erro aleatorio

ginnN (O,azg ) Vi, e NNV (O,aze ) Vi,j; g; e e;; s40 mutuamente independentes.



Modelo 2

Valor fenotipico (rend) = média populacional + efeito genotipico+ efeito bloco+ erro aleatorio
Ji nN(O,azg ) Vi; b; nN(O,azb ) Vj; eij nN(O,aze ) Vi,j; gi bj e e;; s&0 mutuamente
independentes.

Modelo 3

Valor fenotipico (rend) = média populacional + efeito genotipico + efeito repeti¢do resoltvel + efeito
linha(rep) + efeito coluna(rep) + erro aleatdrio
gGinN (o, o2, ) Vi, rep;nN (o, o2, ) Vj, linha(rep)y; NNV (0, 02 imha(r) ) vk, j:

coluna(rep),; nN(O,azwluna(r) ), VL j; eiju nN(O,aze ), Vi,j, k,1; gi, repj, linha(rep)y;,
coluna(rep),; € e;j,; Sa80 mutuamente independentes.

Destes 3 modelos, o modelo que reflete o delineamento experimental adotado € o0 modelo 3 uma vez
que inclui todos os fatores associados ao delineamento experimental usado. Com base na informagao
disponivel verifica-se que a estimativa da variancia dos erros aleatdrios diminuiu & medida que foram
introduzidos os factores relativos ao delineamento experimental e a estimativa da variancia genotipica
aumentou (e o respetivo erro padrdo diminuiu, o que revela maior precisdo). Mais uma vez, este
resultado revela a importancia do delineamento experimental para o aumento da eficiéncia da selecéo,
assim como alerta para as consequéncias de uma andalise ndo incluir todos os factores que contribuem
para o valor obtido da varidvel resposta (maior proporcéo da variabilidade ndo explicada pelo modelo
e estimativas menos precisas da variancia genética).

b) As médias das estimativas da variancia dos erros de predicdo dos efeitos genotipicos para os 3
modelos foram, respetivamente,

PEV modero1 = 0,396971, PEV 000102 = 0,380954, PEV,.04e103 = 0,361294.

Uma vez que para os modelos 2 e 3 o calculo da heritabilidade em sentido lato ndo obedece as condicdes
classicas (temos varios factores de efeitos aleatorios), calcula-se a heritabilidade em sentido lato com

base na expresséo

vz _ 1 PEV
) 692

Assim
Modelo 1: h2 = 1 — o270 = (543,

0,8688656
Modelo 2: h2 = 1 — “202%% — 06017,

0,9565373
Modelo 3: hZ = 1 — ~222%% = (,6369.

0,9949243



Estes resultados reforcam o que foi dito na alinea anterior. Com o ajustamento do modelo 3 maior
proporc¢do da variabilidade fenotipica é explicada por causas genotipicas, logo, estd associada uma
maior eficiéncia na selecao.

c)

i)Em genética quantitativa, a precisdo na previsdo dos efeitos genéticos é dada pelo quadrado da
correlacdo entre os valores verdadeiros e previstos para os efeitos genéticos (REL). Assim, a precisao

associada ao EBLUP do efeito genotipico do clone AR0223 ¢ dada por:

PEV 0,376519139
RELAR0223 =1- ﬂ =1l-—= 0,566654‘

5° 0,8688656
g

i) O modelo 1 trata-se de um modelo aleatorio classico. Nestas condigdes, a estimativa da variancia do

- . - g 62,6
erro de predicdo (PEV) do efeito genotipico para o genoétipo i é dada por: PEV; = Aze—A
T0%g +0%e
expressdo ¢ facil perceber que para um delineamento equilibrado (isto €, quando todos 0s gendtipos
sdo avaliados no mesmo numero de repeticdes), a estimativa da variancia do erro de predicdo (PEV) é
igual para todos os clones. Perante os resultados do enunciado, percebe-se que a PEV varia de acordo
com o clone, portanto, varia com o numero de repeti¢cbes observadas para cada clone (na expressdo

acima, apenas o r muda). Quanto maior o nimero de repeti¢cdes, menor a PEV.

De igual modo, no caso do modelo 1 ajustado, 0 EBLUP do efeito genotipico do gendtipo i € dado por:

~2
EBLUPgen; = (média do genédtipo i — media geral) X < % )

=2
a2+%/,

. 82 : . -
Ora, verifica-se que o termo ( 7 ) varia de acordo com o r (numero de repeticdes em que 0

a5+ ¢/y

- . . o . . - 62
gendtipo foi avaliado). Consequentemente, num genoétipo avaliado em mais repeticoes o termo —=;
a.2+ e

g T

é maior, e num gendtipo avaliado em menos repeti¢cdes esse termo € menor (menor rendimento do

genotipo é explicado por causas gendtipicas). Assim sendo, a ordenacgdo dos EBLUPs sera diferente da

ordenacdo dos rendimentos médios (valores fenotipicos médios).

d)

i) A selecdo deverd ser feita com base na ordenacdo dos EBLUPs dos efeitos genotipicos, pois as
ordenacdes segundo os valores fenotipicos médios do rendimento e os EBLUPs dos efeitos genotipicos
do rendimento sdo diferentes. Isto acontece porque o modelo 3 ajustado tem 4 factores de efeitos
aleatodrios e os dados ndo sdo equilibrados. Apenas para modelos com 1 factor de efeitos aleatérios e
dados equilibrados é que as ordenagdes coincidem.



ii) Trata-se de um modelo que ndo satisfaz as condi¢Bes classicas. Nestas circunstancias, vamos
calcular o ganho com base nos EBLUPs dos efeitos genotipicos. Assim, o ganho genético ao selecionar
0s 20 melhores clones:

R = média dos EBLUPs dos 20 melhores clones = 1,338 kg /planta.
R(% média) = 29,4%
4,
a) Teste a componente de varidncia genotipica através de um teste de razo de verosimilhangas restritas.

Hipoteses: Hy: o = 0vs Hy: 07 > 0; Rejeita-se Hy, para um dado nivel de significancia a, se Acqc >
Xéc1)- Sabemos que Agqye = 273,2. Paraa = 0,05, x§ os¢1) = 3,84. Logo, rejeita-se H, para a = 0,05.
Conclui-se que existe variabilidade genética do rendimento.

b) hZ = 0,778; R(% média) = 33,3%.

c) EBLUP(clone 1) = 0,8602kg /planta.

5. a) Trata-se de um modelo que n&o satisfaz as condi¢des classicas, diz-se que é um modelo espacial.
Isto quer dizer que a matriz de covariancias dos erros aleatérios ndo é uma matriz diagonal, mas sim
uma matriz que assume correlacdo espacial entre observacoes. Nestas circunstancias, vamos calcular o
ganho com base nos EBLUPs dos efeitos genotipicos. Assim, o ganho genético ao selecionar os 10
melhores clones:

R = média dos EBLUPs dos 10 melhores clones = 0,74106 kg /planta.

b) No enunciado temos os valores dos erros padrdo de predicdo. Logo, a estimativa da variancia do erro
de predicdo (PEV) associada ao EBLUP do efeito genotipico do clone C406 é: PEV(EBLUPC406) =
(0,242)% = 0,058564.

c) Com base no ajustamento deste modelo, o célculo da heritabilidade em sentido lato ndo obedece as

condi¢bes classicas. Neste calcula-se uma medida aproximada da heritabilidade generalizada

X « : - PEV
recorrendo-se & expressao (ver slides das aulas tedricas), hg = 1 — — = 0,7798.

9

GRUPO 11
Célculo de parametros genéticos em populacgdes de linhas puras de espécies de autofecundacao

2. th) = 0,26 (26% da variabilidade fenotipica na F2 & explicada por causas genéticas aditivas, ou
seja, € a correspondéncia entre valores fenotipicos e reprodutivos).

2 B2
3. h%;) = 0,75; hi,, = 0,626.



PARTE Il

GRUPO |
1.
a) No enunciado estao as estimativas das componentes de variancia:
8fam = 137,3825, 62 = 648,3149.

Assim, a variancia fenotipica observada no ensaio sera: 6;; = 67,,, + 62 = 785,6974 g°.
~2
~ = , o
A correlacdo intraclasse é dada por: ts = £%%=0,174854.
9p

tys = 0,174854, significa que 17,5% da variabilidade fenotipica é explicada pela semelhanga entre
meios-irmaos.

b) 62 = 467, uma vez que Covys = %VA e Covys = Cov(yij, ;1) = Ofym. Assim, 62 =
4 x 137,3825 = 549,53 g2

A variancia aditiva (variancia entre valores reprodutivos) dos individuos na populacao de referéncia,
€ 549,53 g2. Néo esquecer que o valor reprodutivo representa a parte do valor do genotipico que é
passado a descendéncia, depois de cruzamento aleatorio.

c¢) Dado o modelo ajustado, a heritabilidade em sentido restrito é calculada como:

h? _ *%fam uma vez que h2,, = 24
@ = %z QUE ey =7

- 2 _
Assim, h(,) =0.699417.

E a proporcdo da variancia fenotipica que é explicada pela variancia entre valores reprodutivos dos
individuos (progenitores femininos, neste caso, arvores mae) na populacéo de referéncia.

Nota: Uma populagéo de referéncia € uma grande populacdo onde estdo aleatoriamente dispostas as
arvores mée sujeitas a cruzamento aleatorio, portanto, de acordo com as condi¢des do equilibrio de
Hardy-Weinberg.

O ensaio de descendéncias é o ensaio que foi estabelecido com a descendéncia de cada uma das arvores
mée (familia de meios irmaos). E esse ensaio de familias de meios-irmdos que foi alvo de avaliacdes.

d) O EBLUP da aptiddo geral combinatoria (GCA) do progenitor feminino F5 estd na listagem dos
melhores preditores lineares ndo enviesados empiricos (EBLUPs) dos efeitos das familias. Ou seja, 0s
EBLUPs dos valores da GCA do progenitor feminino de cada familia s&o os EBLUPs do valor
reprodutivo médio da familia de meios-irmaos.

Assim, o EBLUP da GCA do progenitor feminino F5 € F5=12,238 g. Significa que na familia F5 (ou
seja, na descendéncia de meios-irmaos deste progenitor) o peso seco da pinha serd 12,238g acima da
média da populacéo.

A estimativa do quadrado da correlacdo entre os valores verdadeiros e previstos para os efeitos
genéticos das familias é dada por:



PEV,

REL;=1— ——s—
' (1+ F)6¢ym

em que PEV € a estimativa da variancia do erro de predicao do efeito da familia i, F € o coeficiente
de endogamia dos individuos. Neste caso, F=0, pois admite-se que 0s progenitores femininos ndo tém
relaces de parentesco.

Assim, a precisdo associada ao EBLUP da familia F5 (REL) é:

RELpg =1 — 228 = 1 - 2888 _ 56737,
Fam 137,3825

Ou seja, a correspondéncia entre os valores verdadeiros e previstos para os efeitos genéticos da
familia F5 é de 56,7%.

e) Pede-se a previsdo do valor reprodutivo do progenitor feminino F5.

O valor médio do valor reprodutivo de uma descendéncia (familia de meios-irmaos), ou seja, o efeito
da familia de meios-irméos é metade do valor de reprodutivo do seu progenitor feminino. Esta relacéo
significa que, em média, um progenitor passa metade do seu valor reprodutivo para a sua descendéncia.
Entdo o EBLUP da GCAgs representa o EBLUP de Y% do valor reprodutivo do progenitor F5.

Assim, o EBLUP do valor reprodutivo do progenitor F5 serd 2 x 12,238g = 24,476g. Prevé-se que,
devido aos efeitos médios dos seus alelos, 0 peso seco da pinha do progenitor F5 seja 24,476g acima
da média de todas as arvores na populacédo de referéncia.

f) Como os dados ndo sdo equilibrados, vamos prever o ganho genético com base nos valores
reprodutivos dos 5 melhores progenitores femininos. Esses valores reprodutivos vao ser o dobro dos
EBLUPs dos efeitos das familias, logo, para os 5 melhores progenitores femininos seréo:

24.47618
10.72507
10.56784
8.681142
6.354374

A média destes 5 valores reprodutivos é 12.16092 g. Logo, em % da média da populacéo:

R(%) 1216092 100 = 5,04%
= — X =
%7 = 2411385 R0

Isto significa que o ganho genético previsto no peso seco do pinha ao selecionar os 5 melhores
progenitores femininos na populacao de referéncia é da ordem dos 5%.

2.

a) Ajustou- se agora modelo individual para familias de meios-irmaos.



Agora, a estimativa da variancia genética aditiva é obtida com o ajustamento do modelo, 62 =
553.0749 g2. Como se verifica é um valor muito parecido ao obtido na alinea 1b).

O valor da heritabilidade em sentido restrito é:

=2
th) _ %3 _ 553.0749 — 0,6994.

65 553.07494237.7046

Um valor também idéntico ao obtido na pergunta 1c).

Confirma-se que, na pratica, ambos os modelos podem ser ajustados, revelando resultados similares
em termos de parametros de genética quantitativa.

b) Com o ajustamento do modelo individual com matriz de Pedigree, sdo obtidos os EBLUPs dos
valores reprodutivos de todos os individuos (progenitores femininos e descendentes). Se tomarmos em
conta os valores dos EBLUPs dos efeitos dos progenitores femininos, verifica-se que séo similares aos
valores obtidos na pergunta 1. Confirma-se mais uma vez que, em termos de sele¢do, ambos os modelos
fornecem resultados idénticos.

GRUPO Il
1.

a) th) = 0,56. E a proporcéo da variabilidade fenotipica que é explicada pela variancia entre valores

reprodutivos dos progenitores femininos na populacédo de referéncia. Ou seja, a correspondéncia entre
valores fenotipicos e reprodutivos é de 56%.

Nota: teoricamente, admitindo a lei do equilibrio de Hardy-Weinberg, deduz-se relacdo 62 = 4613%.
Na pratica, quando se considera 65 = 46]?am, muitas vezes sobrestima-se a variancia genética aditiva.

b) Teste Hy: 074, = 0 VS Hy: 0fpm > 0; Aggic = 36,8. Comparando com x§ os(,) = 3,84, rejeita-se
H, para a = 0,05. Conclui-se que existe variabilidade genética entre familias.

c) O EBLUP da aptidao combinatoria geral do progenitor feminino F170 € GCAp47¢=0,5720212. Este
valor representa ¥2 do EBLUP valor reprodutivo do progenitor feminino F170.

Assim, o EBLUP do valor reprodutivo do progenitor feminino F170 serd 2 x 0,5720212 = 1,144.
Prevé-se que, devido aos efeitos médios dos seus alelos, a altura do progenitor F170 seja 1,144 m
acima da média de todas as arvores na populagéo de referéncia.

d) h]%am = 0,765. Este valor significa que 76,5% da variabilidade fenotipica ao nivel da média da
familia é devida a diferencas genéticas entre familias. E um indicador da qualidade do ensaio.
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Nota: quando se desconfia da validade da lei do equilibrio de Hardy-Weinberg na populacdo de
referéncia, é preferivel calcular apenas a heritabilidade ao nivel das médias das familias e calcular o
ganho genético com base nesta heritabilidade. Caso contrario, poderemos estar a sobrestimar os ganhos
genéticos de selecao.

e) hfym = 0,76
f) hfam =0,76

A heritabilidade ao nivel da média das familias foi calculada com base em 3 expressdes equivalentes.
Como o numero de arvores por parcela ndo é igual, as expressdes correntemente mais usadas séo as
descritas nas alineas e) e f).

g) Pede-se ganho genético previsto ao selecionar os 10 individuos (progenitores femininos) mais altos.

Neste caso temos disponiveis 0s EBLUPs dos efeitos das familias e a média das 10 mais altas. Sabemos

que o valor reprodutivo dos progenitores femininos é o dobro dos valores que estdo no enunciado.

Logo, R = 2 X 0,6608 = 1,3216. R(%) = ————x 100 = 12,6%.

Isto significa que o ganho genético previsto em altura ao selecionar os 10 melhores progenitores
femininos na populacédo de referéncia é de 12,6%.

No ensaio de descendéncias, ao selecionar as 10 melhores familias em altura o ganho genético previsto
é de 6,3% (0 ganho genético calculado como a média dos EBLUPS dos efeitos das familias
selecionadas).

2. Decidiu-se optar por fazer a analise com base nos valores médios das familias por parcela. O valor
obtido é hf,,,, = 0,77. Como se observa, o valor da heritabilidade ao nivel da média das familias é
similar ao obtido com a analise dos valores individuais por parcela (incluindo o factor plot no modelo).

Por esta via é apenas possivel calcular a heritabilidade ao nivel da média das familias (isto €, ndo é
possivel calcular a heritabilidade em sentido restrito que € uma heritabilidade a nivel individual;
também n&o se pode ajustar um modelo individual com matriz de Pedigree). E importante que um
investigador antes da colheita de dados num ensaio esteja ciente desta realidade.

3. @) Componente de variancia das familias e o erro padrao dessa estimativa:

6fum =0.189; SE (674m) = /v/a\r(@am) = 0.084

b) A variancia fenotipica é dada por:
68 = Gfym + Gp1or + 65 = 0.1890664 + 0.1993867 + 2.5259706 = 2.914424
c) A variancia genética aditiva

Vimos que numa familia de meios-irmdos, 62 = 46f2am =4 x 0.1890664 = 0.7562656.
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E necessario ter muito cuidado com a estimativa da variancia aditiva. Teoricamente, admitindo a lei
do equilibrio de Hardy-Weinberg, deduz-se relagdo 62 = 6]?am. Na pratica, quando se considera

62 = 467, Muitas vezes sobrestima-se a variancia genética aditiva.

d) A heritabilidade em sentido restrito é dado por:

~2 462
O am
2 4=t _——9,26.

h —_— w—
A =2 =2 =2 =2
@ Op OfamtOplott0e

Com este modelo, isto é, com a inclusdo do factor proveniéncia e considerando o factor familia
subordinado a proveniéncia, grande parte da variabilidade anteriormente atribuida as diferencas entre
familias foi agora alocada as diferencas entre proveniéncias. Como resultado, a estimativa da variancia
das familias € menor, pois agora o seu significado € diferente, trata-se da variabilidade das familias na
proveniéncia.

GRUPO 111
1.
a) Estimativa da componente de variancia dos erros aleatérios, 62 = 20 (QMRE = 20).
b) Pela tabela de analise de varidncia QMf = 62 + ré5,s) + rb6F € QMm(f) = 62 + 1655

QMf—QMm(f) _ 470-170 _
b - 30

Assim, a estimativa da variancia entre progenitores femininos, 6f2 = 10.

Logo, 6,%1 _ QMm(f)-QMRE _ 17(;;20 — 15,

T
Assim, a estimativa da variancia entre progenitores masculinos cruzados com o mesmo progenitor
feminino, 6, = 15.

10.

logo, 67 =

d) Com base no modelo hierarquico considerado, a estimativa da variancia genética aditiva pode ser
obtida como 67 = 467. Assim, 62 = 40.

o7 10

— f _

€)- tus = G2+8%, 5 +02  20+410+15
semelhanca entre meios-irméaos.

= 0,222. 22,2% da variabilidade fenotipica é explicada pela

~2 =2
f) tys = —LomD - 20%15 _ ) 555 55 506 da variabilidade fenotipica é explicada pela

Go+3 ) +0F 45
semelhanga entre irmaos-completos.

9) h%A) = 0,89. O grau de correspondéncia entre valores fenotipicos e reprodutivo é de 89%. E um

valor extremamente elevado, pouco realista, resultante de um modelo que se afasta muito da lei do
equilibrio de H-W (apenas 10 progenitores femininos séo cruzados com 3 progenitores masculinos e
sdo medidos 10 descendentes em cada familia de irmaos completos).

12



2.

a) Vp = 476,8 mm?.
b) Covys = 13,7.

) Covps = 90,125.
d) tys = 0,0287.

€) trg = 0,189.

f) hiy = 0,1149.

3. Sabemos que o valor fenotipico médio para familias de irmaos-completos, P, s € dado por:
j— 1 1 -
Pops = p+ S Au+> Ap + lors
=u+ GCAy + GCAp + SCA,

sendo A, o valor reprodutivo do progenitor feminino, A o valor reprodutivo do progenitor masculino,
GCA, a aptiddo geral combinatéria do progenitor feminino (metade do seu valor reprodutivo); GCAg a
aptidéo geral combinatéria do progenitor masculino (metade do seu valor reprodutivo); I, s 0s efeitos
médios da interacdo da familia de irméos completos, isto é, a aptidao especifica combinatoria (SCA4g)
de uma familia de irmaos completos resultante do cruzamento dos dois progenitores A e B (efeitos de
interac&o).

Assim, SCApy = 25 — 20 — 3 — 6 = —4m. Esta descendéncia de irmaos completos cresceu menos
4m que o previsto pelos valores reprodutivos dos progenitores (ou pelas GCA dos progenitores).
Considerando os efeitos de epistasia negligenciaveis, isto é devido aos efeitos de dominancia
especificos do cruzamento A X B.

GRUPO IV

1. Segundo o método de Finlay e Wilkinson (1963), o genétipo A é um clone com uma boa adaptacdo
geral, 0 gen6tipo B é um gen6tipo com adaptacao especifica a ambientes favoraveis e o genétipo C
é um geno6tipo com adaptacado especifica a ambientes desfavoraveis.

2. Trata-se de um biplot dos efeitos principais do genotipo e dos efeitos da interaccdo
gendtipoxambiente. Na interpretacdo deste biplot devemos ter em conta que o coseno do angulo
entre os vectores de dois ambientes aproxima a correlacdo entre esses ambientes (quanto mais
pequeno o angulo, mais positivamente correlacionados estdo esses ambientes). O comprimento do
vector de cada ambiente, indica a capacidade discriminante em cada ambiente. Para ordenar os
genotipos num dado ambiente, traga-se uma linha perpendicular ao ambiente na origem do biplot.

a) Existem ambientes muito correlacionados (por exemplo, E1999/E1993), mas existem outros
que ndo estdo correlacionados (por exemplo, E1996/E1997), ou que o estdo negativamente (por
exemplo, P1989/P1998, que significa que os melhores genotipos num ambiente sdo 0s piores no
outro). Ora, os dois ultimos exemplos revelam a existéncia de interacdo GxE.
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b) Por exemplo: clone CR9106 tem bom rendimento em E1996, E1999 e restantes ambientes
desse quadrante, e em E1998; tem um rendimento a volta da média no ambiente E1997; tem um
mau rendimento em P19809.

Por exemplo: clone CR 4507 tem bom rendimento em P1989 e E1997; tem um rendimento a
volta da média no ambiente E1994 e tem um rendimento abaixo da média em todos o0s
ambientes restantes.

3. Trata-se de uma interpretacdo andloga a da pergunta 2.

GRUPO V

1. Trata-se do ajustamento de um modelo linear misto multivariado. Neste tipo de modelo, o vector Y
das observacbes é composto por varios subvectores, cada um referente aos dados de uma dada
caracteristica. A matriz de covariancias dos efeitos genotipicos é definida de modo a que se estime para
todas as caracteristicas a respectiva componente de variancia genotipica e as covariancias genéticas
entre todos 0s pares possiveis de caracteristicas. Tendo esta informacao € possivel estimar a correlacdo
genética entre caracteristicas. No exercicio, pede-se a correlacdo genética entre rendimento e grau brix

Covg(rend,brix)

que pode ser calculada como: 7y .. . = . Assim, 7, = —0.416, o que significa

o ~ d,bri
Gg(rend)”g(brix) rend,brix

que as duas caracteristicas apresentam uma correlacdo genética negativa moderada.

2. A correlacdo genética positiva entre rendimento e grau alcool provavel indica que sera possivel ao
selecionar para uma caracteristica obter ganhos genéticos de selecdo para ambas as caracteristicas
consideradas. A correlacdo genética negativa entre acidez e grau alcool provavel significa que a selecéo
a favor de uma caracteristica poderda implicar perda na outra. Observa-se uma moderada-fraca
correlacdo genética negativa entre acidez e rendimento, talvez se consiga selecionar com ganhos
genéticos para uma, sem perdas consideraveis para a outra.
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