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RESUMO

O objetivo deste trabalho foi avaliar o acasalamento seletivo utilizando a distribuigdo dos valores extremos, entre
outras estratégias de acasalamento, na capacidade de otimizar o incremento fenotipico da caracteristica sob selecac
assistida por marcadores. Foi utilizada a andlise multivariada de agrupamento para comparar estratégias de acasalamentc
por meio da aplicacédo do métodoldeher O sistema de simulacdo genética Genesys foi utilizado para a simulacao de
trés genomas, cada qual com uma Unica caracteristica cuja distingdo estava no valor da herdabilidade, e das popula-
¢Oes base e inicial. Cada populacgéo inicial foi submetida a selecao assistida por marcadores por 20 gera¢gdes consecu
tivas. Para avaliagdo das estratégias foi estimado o valor fenotipico, em diferentes tamanhos de familia, para as trés
caracteristicas. Em todos os cenarios combinando herdabilidade e tamanho de familia, o acasalamento seletivo foi
superior aos demais, na capacidade de maximizar o valor fenotipico. O méladhelepossibilitou diferenciar o
acasalamento seletivo das demais estratégias por meio da formacdo de grupos especificos constituidos por
acasalamentos seguindo a distribui¢do dos valores extiermudlise multivariada convalidou incrementos fenotipicos
Otimos para o acasalamento seletivo, em caracteristicas quantitativas com valores de herdabilidade de 0,10; 0,40 e 0,70.

Palavras-chave:analise de agrupamento, acasalamento seletivo, herdabilidade, simulacéo.

ABSTRACT

Strategic mating in marker-assisted selection using multivariate analysis

The objective of this work was to evaluate selective mating using the distribution of extreme values, among other
mating strategies, on its ability to optimize the phenotypic increment of the characteristic under marker-assisted
selection.The multivariate analysis was used to compare the mating strategies, usiragtieés method.The
genetic simulation system (Genesys) was used to simulate three genomes (each one with a single characteristic
distinguished by the heritability) and the base and initial populations. Each initial population was subjected to marker-
assisted selection for 20 consecutive generations. The evaluation of the strategies was based on the estimates of the
phenotypic value, in different family sizes, for the three characteristics. In all scenarios, when combining heritability
and family sizes, the selective mating was superior to the others in the ability to maximize the phenotypic value. The
Tochefs method made it possible tofdifentiate the selective mating from the other strategies through the formation
of specific groups consisting of matings that followed the distribution of extreme values. The multivariate analysis
confirmed optimum phenotypic increments for the selective mating, for quantitative traits with heritabilities of 0.10;
0.40and 0.70.
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INTRODUCAO MATERIAL E METODOS

No delineamento de um programa de melhoramento Foram utilizados neste trabalho dadosidados pelo
genético, acasalamentdisigidos que permitem a utiliza- programa de simulacéo genética GeneSgaétic System
¢ao racional dos individuos (plantas e animais) geneticzersédo 2009) (Euclydes, 2009). Esse sistema, escrito na
mente superiores compdem estratégias relevantes algguagem de programagdo FORAN, permite a simula-
rem consideradas (Cardosbal, 2003; Carneir@t al, ¢&o de genomas complexos, o que possibilita 0 estudo de
2007). De acordo com Neveisal.(2009), a combinacdo de popula¢des seguindo pressuposicdes genéticas e esta-
individuos similares ou ndo-similares, utilizando como crtisticas de interesse, no que se refere a avaliacdo de no-
tério o fenotipo ou gendtipo, figura-se neste cendrio des metodologias e técnicas de selecéo.
acasalamento dirigido. Foram simulados trés genomas hipotéticos, separa-

O acasalamento seletivo é uma estratégia capaz diemente, cuja distingcdo estava no valor da herdabilidade
aumentar o poder de deteccao de locos de caracteristidasaracteristica. Cada genoma foi constituido de uma
guantitativas (Jiret al., 2004; Rosa, 2007). EsteUnica caracteristica quantitativa com herdabilidade de
acasalamento segue a metodologia da genotipagem s6l&9; 0,40 e 0,70. Cada genoma proposto estava caracteri-
tiva por fazer uso da distribuicdo dos valores extremagado geneticamente: apresentava 958 centiMorgan (cM)
Nele sao utilizados os individuos presentes nos extrenaesextensdo; os marcadores moleculares foram dispostos
superior e inferior da distribuicdo normal de um parametestrategicamente a cada cinco cM, totalizando 191
genético ou fenotipico avaliado na populagéo experimemarcadores; 200 locos quantitativos (QTL) associados a
tal (Ruyet al, 2005). caracteristica, distribuidos ao longo de 40 cromossomos

No melhoramento genético, diversos programas foragde tamanho aleatorio; os efeitos aditivos dos QTL foram
delineados com a finalidade de maximizar a difusédo démulados seguindo a distribuicdo normal dos dados
material genético superidéntretanto, o desenvolvimen- fenotipicos; os locos quantitativos foram dialélicos e nao
to e a intensificagdo na utilizacdo de novas técnicagpessuiram desvios de dominancia e nem epistasia; o0s
métodos de selecdo contribuiram n&o apenas para acefeitos de ambiente foram simulados conforme a distri-
rar 0 progresso genético, mas também para o acréscibuicdo normal; os dados fenotipicos simulados apresen-
dos niveis endogamicos na populagéo, o que minimizodavram média de 10,00 unidades e desvio padrdo de 2,00
incremento fenotipico obtido ao longo das geracdes sohidades. Conforme a caracterizacao do genoma, na ten-
selecdo (Jacometbal, 2010). Estratégias de acasalamenttativa de simplificar a acdo génica pela ndo ocorréncia de
podem contribuir para maximizar o valor fenotipico em pratominancia e epistasia, o valor da herdabilidade da ca-
gramas de selecdo por meio da manutencgéo de maior veagteristica mencionado refere-se a herdabilidade no sen-
abilidade genética entre os individuos. tido restrito.

Na busca pela avaliagéo e identificacao de estratégias Para cada estrutura gendmica simulada foi construida
de acasalamento similares podem-se empregar métodasa populacdo base composta de 500 machos e 500 fé-
de agrupamenté\ andlise de agrupamento € uma técnicaneas (1.000 individuos), ndo aparentados entre si. Com
da estatistica multivariada que permite classificar unidas 1.000 descendentes escolhidos aleatoriamente em cada
des amostrais (individuos/tratamentos) em categorias gopulacéo base, obtidos do cruzamento de 100 machos e
milares (Ferreira, 2008)s mensuragdes provenientes dd 00 fémeas (uma fémea/macho), produzindo 10 filhos/fé-
estimacgédo de parametros genéticos e fenotipicos podendea/macho (1.000 individuos), formaram-se as popula-
ser utilizadas como medidas de variaveis classificatoriagies iniciais. Cada populagéo inicial foi submetida a sele-
possibilitando o agrupamento de unidades que result€do assistida por marcadores por 20 geracfes consecuti-
em estimativas semelhantes nos parametros considaras com 20 repeti¢cdes, visando minimizar os efeitos da
dos. O processo de agrupamento requer a estimacao [fitéuacédo genética selegdo foi conduzida com a finali-
via de uma medida de similaridade (ou dissimilaridade) entlade de incrementar o valor fenotipico.
as unidades amostrais (Nascimesttal, 2011). A partir de cada populacao inicial, os reprodutores

Objetivou-se com este trabalho avaliar o acasalameritwam selecionados com base em seus genotipos, de acor-
seletivo utilizando a distribuicdo dos valores extremoglo com o nimero de marcadores moleculares identifica-
entre outras estratégias de acasalamento, quanto a calps- que estariam associados aos locos quantitativos.
cidade de otimizar o incremento fenotipico na selecao d3essa forma, os genitores eleitos em cada geracao repre-
sistida por marcadores, via processo de simulagcéo, pantavam os individuos com maior nimero de marcadores
meio da aplicagdo da analise multivariada de agrupamesmstatisticamente associados aos QTL, de acordo com o
nos valores fenotipicos estimados em caracteristicasrdétodo estatistico e o nivel de significancia preestabe-
baixa, média e alta hergiidade. lecido na analise de QTL. O algoritmo de siagdo gené-
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tica Genesys utiliza o méto da marca simples paraiden- Para comparacao das r$égias de acasalamento
tificar associagdes entre marcadores e locos quantita@dotadas na selegéo assistida por marcadores foram esti-
vos na selegao assistida por marcadores moleculares. Esadas as médias dos valores fenotipicos. Entre as 20 ge-
método verifica a associacdo entre cada marcador e aregpdes foram estimadas quatro médias, correspondendo
racteristica de interesse, por meio da andlise de regresaéevalores fenotipicos médios entre a 12e 52, 62 e 108, 112
linear entre os gendtipos dos marcadores e os valoee$5?, e 162 e 202 geracéo.
fenotipicos dos descendentes dos acasalamexdos. Com o propésito de identificar grupos homogéneos
tou-se a significancia de 0,05 na regressao linear simplesire as estratégias de acasalamento foi utilizada a anali-
A cada geracdo, os dez machos e as dez fémeas (@w@anultivariada de agrupamento, por meio da aplica¢éo
fémea/macho) que obtiveram os melhores desempenligigsmétodo de otimizagdo decher separadamente, em
(maior nimero de marcadores associados aos QTL) forgada nivel de herdabilidade. No métodddehey reali-
acasalados. O nimero de progénies em cada cruzameitig-se a particdo das unidades amostrais (tratamentos/
foi dependente do tamanho de familia: 10, 20, 30, 40 e 5&giratégias de acasalamento), em subgrupos nédo-vazios
que correspondeu a 10, 20, 30 40 e 50 descendenteséemutuamente exclusivos, por meio da maximizag&o ou
dez acasalamentos (uma fémea/macho), respectivamefti#limizagéo de um critério preestabeleciidotou-se o
Esses descendentes formavam a geracéo seguinte. Critério de manter a distancia media intragrupos (dentro
Na selecéo assistida por marcadores foram compag® cada grupo) sempre inferior a qualquer distancia
das trés estratégias de acasalamento nos cinco tamanRig$grupos (entre grupos) (Ferreira, 2008; Nascimento
de familia mencionadoBvaliou-se o acasalamento seledl., 2011). As 15 estratégias de acasalamento representa-
tivo entre os genitores, seguindo o principio d4am os tratamentos. Cada intervalo medio estimado do
genotipagem seletiva (distribuicao dos valores extremojglor fenotipico representou uma variavel, o que totalizou
Nessa estratégia, 0s machos e as fémeas selecion&t#ro variaveishs médias dos intervalos foram utiliza-
foram ordenados separadamente, com base no numerda@gcom a finalidade de reunir estratégias de acasalamento
marcadores associados aos locos quantitativos. Sthilares, com semelhanca no padréo de comportamento/
acasalamento foi realizado entre os individuos posicionf&sposta em relacéo as geragdes sob selegdo assistida
dos nos extremos opostos. Procedeu-se 0 acasalam@@ignarcadored distancia euclidiana média foi utilizada
entre os machos com os melhores desempenhos com repmétodo d@ocher para quantificar as dissimilaridades
¢&o aidentificacdo de marcadores ligados aos QTL, refiltre os tratamentos (estratégias de acasalamento). Essa
ridos como os melhores (localizados no extremo Superi@edida de dissimilaridade néo é influenciada pelo nimero
de sua classificaco) e as fémeas com os piores desen%variéveis consideradas, sendo bastante difundida em
nhos na identificagdo de marcadores, referidas comoR{§9ramas de melhoramento genético.
piores (localizadas no extremo inferior de sua classifica- Foi utilizado o Sistema parenalises Estatisticas e
¢30), e vice versa (piores machessusmelhores féme- Genéticas (SAEG), descrito por Ribeiro Junior & Melo
as). Outras duas estratégias foram comparadas. Na @908), para as andlises multivariadas processadas em cada
meira, entre os individuos selecionados, acasalaramt¥¥el de herdabilidade (0,10; 0,40,&0).
0s machos e as fémeas com melhores desempenhos na

identificacdo de marcadores e, também, os machos RESULTADOS E DISCUSSAO
fémeas com desempenhos inferiores na detec¢do deag estimativas dos valores fenotipicos médios nas

marcadores associados aos QTL, mencionados COMOyE$, -es iniciais (1-52 geragao) evidenciaram semelhanca
piores. Na segunda estratégia os reprodutores selecioggge as estratégias de acasalamentos para a caracteristi-
dos foram acasalados aleatoriamente. ca de baixa herdabilidade?(h 0,10), em todos os tama-

O numero de genitores selecionados (20 — dez machgys de familia @bela 1). Contudo, a partir das geracdes
e dez fémeas) foi mantido ao longo das geracdes sobiggarmediarias, ganhos fenotipicos superiores foram ob-
lecéo assistida por marcadores. Dessa forma, obtidgeyados ao adotar o acasalamento seletivo entre os me-
populacéo inicial para cada genoma (por nivel dores e os piores genitores selecionados (distribuico
herdabilidade da caracteristica), combinaram-se as t¢f$s valores extremos — MP), independente do tamanho
estratégias de acasalamento e os cinco tamanhos de fafaifamilia A longo prazo (geracdes finais — 16-202 gera-
lia mencionados, o que totalizou quinze estratégias, @Ho) essa superioridade do acasalamento seletivo torna-
seja, avaliou-se cada acasalamento nos cinco tamanbk@smais expressiva em analogia as demais estratégias.
consideradosA selecdo assistida por marcadores foi scomparacdo dos acasalamentos ao acaso (AA) com 0s
mulada para cada estratégia, resultando em 15 selec@@asalamentos entre os melhores (MM) permitiu obser-
todas partindo do mesmo valor fenotipic0 (hidades). var uma relativa correspondéncia no incremento fenoti-
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pico, com pequena vantagem para o acasalamento ewireo no nimero de individuos aparentados, essa estraté-
os melhores, especialmente nas geracdes intermediar@ia/seletiva mostrou-se eficiente na tentativa de manter
finais (11-202 geracao). maior variabilidade genética, minimizando o seu decrésci-
O numero de individuos e a variabilidade genética dno ao longo das geracgdes.
populacao interferem no poder de detec¢éo de locos quan-A distribuicdo dos valores extremos (MP) requer me-
titativos em um programa de melhoramemoasala- nor niumero de geracdes sob selecdo assistida por
mentos que envolvam individuos divergentes geneticararcadores para se obter ganhos fenotipicos equivalen-
mente, a exemplo da distribuicdo dos valores extremass aos alcangados com os acasalamentos aleatorio e en-
contribuem para otimizar os programas de sele¢do (Bhering os melhores @bela 1). Esse acasalamento estratégico
& Cruz, 2008). Segundo Bovenhuis & Spelman (2000), Rugmbém possibilita melhores incrementos fenotipicos
et al.(2005) e Rosa (2007), é aceitavel que a aplicacdogaando se compara tamanhos de familia diferentes, pois
distribuicdo dos valores extremos no acasalamento seledores fenotipicos obtidos nas geracgdes finais ao adotar
tivo proporcione melhores resultados para a caracteristiacasalamento seletivo em familias com 10 ou 20 descen-
ca sobre a qual os individuos foram selecionados por fientes foram similares ou superiores aos incrementos al-
vorecer a divergéncia genotipica. Individuos geneticaangados com as outras duas estratégias de acasalamento,
mente divergentes sdo mais informativos para detecgémntudo, admitindo familias com 30, 40 ou 50 descenden-
de locos quantitativos. Na distribuicdo normal para detetes (Tabela 1). Esse fato evidencia a capacidade da distri-
minado carater quantitativo, as progénies com va-lorbsicdo dos valores extremos em reduzir o tamanho da
fenotipicos de mais de um desvio padrdo da média reppepulacédo (nimero de individuos) em programas de me-
sentam aproximadamente 33% de toda a populacdo. Ekggamento sem comprometer a detecgéo de locos quanti-
percentual contribui com 81% de toda a informacao n&ativos e 0 progresso genético na selecdo assistida por
cessaria para a ligacao de marcador e locos quantitativearcadores, conforme Reyal.(2005).
(van Gestekt al, 2000). Em contrapartida, indi-viduos  Seis grupos distintos foram formados pelo método de
centrados em posicao proxima a meédia fenotipica da picher (Rbela 2). Evidenciou-se, com base nos interva-
pulacéo pouco contribuem (&nal, 2004). los médios estimados dos valores fenotipicos, a superio-
Dessa forma, o acasalamento seletivo seguindoridade do terceiro grupo. Ressalta-se que nesse grupo 0s
metodologia da genotipagem seletiva favorece a varialgianhos fenotipicos foram otimizados por acasalamentos
lidade genética entre os individuos e, indiretamente, bgue representavam estratégias envolvendo a distribui-
neficia a deteccdo de locos quantitativos na selecdo gde dos valores extremos (MP), em diferentes tamanhos
sistida por marcadores, face aos incrementos fenotipiaesfamilia (30, 40 e 50 descendentes). Mesmo em familias
superiores. Mesmo em tamanhos de familia com grancem 20 descendentes o acasalamento seletivo foi capaz
numero de descendentes (40 e 50), em que se tem o aatésdistinguir-se das outras duas estratégias, o que de-

Tabela 1.Valores fenotipicos médios e desvios padrao para caracteristica de herdabilidade 0,10

Geracgdes

T F EA 1-5 6-10 11-15 16-20

1 AA 11,372 + 0,255 12,344 + 0,350 12,818 £ 0,421 13,198 + 0,563
2 10 MM 11,374 + 0,252 12,482 + 0,316 13,090 + 0,478 13,324 + 0,554
3 MP 11,262 + 0,204 12,488 + 0,394 13,180 + 0,523 13,508 + 0,547
4 AA 11,514 + 0,196 12,700 + 0,373 13,208 + 0,631 13,440 + 0,656
5 20 MM 11,486 + 0,192 12,662 + 0,326 13,232 £ 0,519 13,498 + 0,650
6 MP 11,446 + 0,152 12,734 + 0,569 13,402 + 0,660 13,796 + 0,633
7 AA 11,592 + 0,217 12,906 + 0,510 13,340 + 0,594 13,502 + 0,553
8 30 MM 11,634 + 0,187 12,870 + 0,425 13,286 + 0,550 13,414 + 0,583
9 MP 11,538 + 0,211 13,026 + 0,435 13,764 + 0,550 14,018 + 0,546
10 AA 11,722 + 0,216 13,044 + 0,477 13,560 + 0,540 13,652 + 0,573
11 40 MM 11,748 + 0,177 13,140 + 0,403 13,598 + 0,495 13,782 + 0,576
12 MP 11,666 + 0,219 13,144 + 0,447 13,778 + 0,543 14,000 + 0,563
13 AA 11,772 + 0,165 13,026 + 0,273 13,418 + 0,528 13,584 + 0,573
14 50 MM 11,788 + 0,200 13,090 + 0,496 13,542 + 0,563 13,744 + 0,561
15 MP 11,786 + 0,188 13,216 + 0,368 13,792 + 0,430 14,068 + 0,427

T = tratamento; TF = tamanho de familia; EA = estratégia de acasalamento (AA = acasalamento ao acaso; MM = acasalamento melhores

vs melhores; MP = acasalamento seletivo - distribuicdo dos extremos).
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monstra sua eficiéncia. Somente para as familias de me@g@t0), estimaram-se os intervalos médios do parametro
res tamanhos (10) a estratégia seletiva ndo se diferencwalor fenotipico (&bela 3). Os incrementos fenotipicos
exclusivamente das demais, resultando em médias cagnidenciaram novamente a eficiéncia do acasalamento
pativeis com o acasalamento entre os melhores (quastdetivo (MP) sobre as demais estratégias. Ressalta-se
grupo).A distincdo na classificacdo do acasalamento sgue essa superioridade foi iniciada ja nas primeiras gera-
letivo frente as demais estratégias corrobora a suprengées sob selecdo assistida por marcadores. O ganho
cia da distribuicdo dos valores extremos no sentido fenotipico médio foi superior em analogia a caracteristica
potencializar o progresso fenotipico em um programa deterior (i = 0,10) por considerar um carater com maior
melhoramento genético assistido por marcadores, em herdabilidade.
pecial quando se dispdem de populagdes com individuos Pela analise multivariada, quatro grupos foram forma-
consanguineos, ou seja, populacdes compostas por faduis pelo método déocher (Rbela 4). O acasalamento
lias com maior numero de descendentes. seletivo mostrou-se eficiente na tentativa de otimizar o
Submetendo uma populac¢éao inicial com a mesma a&lor fenotipico, tendo em vista a superioridade e a cons-
trutura gendmica as estratégias de acasalamento sobtis@i¢éo do terceiro grupo formado pelo métoddaeher
lecdo assistida por marcadores, porém considerando ubiterentemente da caracteristica anteriér10,10), no
caracteristica quantitativa de média herdabilidade (h tamanho de familia com dez descendentes, a distribuigédo

Tabela 2.Grupos, limite e distancias obtidas entre os tratamentos (estratégias de acasalamento) pelo Metbdo piera
herdabilidade 0,10

NUmero do grupo  Limite () Distancia obtida NUmero de tratamentos Tratamentos petencentes
1 0,1764 0,04 2 4:5
1 0,1764 0,12 3 4:5:8
1 0,1764 0,11 4 4:5:;8;7
2 0,1764 0,05 2 11; 14
2 0,1764 0,07 3 11;14; 10
2 0,1764 0,11 4 11;14;10;13
3 0,1764 0,08 2 12 ;15
3 0,1764 0,12 3 12;15;9
4 0,1764 0,12 2 2:3
5 0,1764 0,46 1 1
6 0,1764 xkk 1 6
Tabela 3.Valores fenotipicos médios e desvios padrao para caracteristica de herdabilidade 0,40

Geracgdes
T i EA 1-5 6-10 11-15 16-20
1 AA 12,828 + 0,262 15,618 + 0,650 17,798 + 0,880 19,084 + 0,866
2 10 MM 12,860 + 0,280 15,814 £ 0,434 18,096 + 0,756 19,368 + 0,740
3 MP 13,234 £ 0,333 16,368 + 0,601 18,340 £ 0,747 19,600 + 0,846
4 AA 13,172 +£ 0,260 16,514 + 0,634 18,062 + 0,901 18,672 + 1,156
5 20 MM 13,168 £ 0,239 16,546 + 0,653 18,206 *+ 0,966 18,826 + 1,080
6 MP 13,746 + 0,257 17,370 £ 0,678 19,044 + 1,063 19,606 + 1,150
7 AA 13,206 + 0,253 16,518 + 0,509 18,070 + 1,016 18,508 + 1,340
8 30 MM 13,322 +£ 0,258 16,894 + 0,556 18,618 + 0,960 19,034 +1,113
9 MP 13,972 £ 0,312 17,768 + 0,544 19,494 + 0,653 20,018 + 0,776
10 AA 13,380 + 0,289 16,712 £ 0,783 18,272 + 0,943 18,754 + 0,986
11 40 MM 13,468 + 0,298 16,990 + 0,704 18,406 + 0,940 18,762 + 0,983
12 MP 13,994 + 0,377 17,888 + 0,703 19,240 + 0,873 19,626 + 0,923
13 AA 13,480 +£ 0,211 17,020 + 0,605 18,428 + 1,202 18,648 + 1,416
14 50 MM 13,446 + 0,290 17,004 + 1,056 18,320 + 1,358 18,532 + 1,573
15 MP 13,966 + 0,266 17,708 £ 0,728 18,922 + 1,050 19,208 + 1,103

T = tratamento; TF = tamanho de familia; EA = estratégia de acasalamento (AA = acasalamento ao acaso; MM = acasalamento melhores

vs melhores; MP = acasalamento seletivo - distribuicdo dos extremos).
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dos valores extremos também se distinguiu favoravelmeacaso e entre os melhores, no que diz respeito ao progres-
te da mesma distribuicdo das demais estratégias, sinaliga-fenotipico ao longo das geracdes sob selecgéo.
do pela exclusividade na constituicdo do grupo quatro, O método ddocher estabeleceu cinco grupoalfé-
gue se opOe ao segundo grupo formado pelas outras diae®). Maior incremento fenotipico foi observado nos gru-
estratégias de acasalamento. O métodimdber confir  pos dois e cinco, cujos acasalamentos seguiram a distri-
ma a equivaléncia entre os acasalamentos ao acaso blwgdo dos valores extremoSpesar do acasalamento
acasalamentos entre os melhores, conforme o tamanhaéketivo no tamanho de familia com 10 descendentes nao
familia. evidenciar exclusividade pelo método Ther como

Os valores fenotipicos médios entre o0s intervalos @dservado para a caracteristica de média herdabilidade,
geracOes foram estimados ao considerar a selecéo assssestimativas dos valores fenotipicos assinalaram sua
tida por marcadores para a caracteristica de alkapremacia em analogia aos outras duas estratégias.
herdabilidade (h=0,70) (Bbela 5). Os resultados segui- Os padrdes de agrupamento pelo métoddadder
ram os padrdes relatados para as caracteristicas de bdmaonstraram maior analogia entre as caracteristicas de
e média herdabilidade, com superioridade do acasalamemtédia (= 0,40) e alta @+ 0,70) herdabilidade. Entretan-
seletivo e correspondéncia entre os acasalamentost@oa combinacao da distribuicao dos valores extremos

Tabela 4. Grupos, limite e distancias obtidas entre os tratamentos (estratégias de acasalamento) pelo M@tbeo plera
herdabilidade 0,40

Numero do grupo  Limite (6) Distancia obtida Numero de tratamentos Tratamentos petencentes

1 0,3742 0,06 2 11; 13
1 0,3742 0,10 3 11;13; 14
1 0,3742 0,18 4 11;13;14; 10
1 0,3742 0,24 5 11;13;14;10;8
1 0,3742 0,27 6 11;13;14;10;8;5
1 0,3742 0,28 7 11;13;14;10;8;5;4
1 0,3742 0,27 8 11;13;14;10;8;5;4;7
2 0,3742 0,23 2 1;2
3 0,3742 0,24 2 9;12
3 0,3742 0,34 3 9;12;6
3 0,3742 0,35 4 9;12;6;15
4 0,3742 el 1 3
Tabela 5.Valores fenotipicos médios e desvios padrao para caracteristica de herdabilidade 0,70
Geracgdes

T TF EA

1-5 6-10 11-15 16-20
1 AA 15,332 + 0,225 19,388 + 0,522 21,924 £ 0,908 23,220 + 1,050
2 10 MM 15,374 + 0,295 19,822 + 0,744 22,320 £ 1,133 23,696 * 1,160
3 MP 15,778 + 0,364 20,134 + 0,786 22,606 * 1,013 23,932 £ 1,330
4 AA 15,688 + 0,281 20,274 + 0,927 22,478 + 1,447 23,156 + 1,640
5 20 MM 15,628 + 0,296 20,364 + 0,844 22,448 £ 1,031 23,190 + 1,290
6 MP 16,542 + 0,325 21,226 + 0,655 23,160 £ 0,916 23,950 * 1,204
7 AA 15,854 + 0,360 20,640 + 1,274 22,668 + 1,924 23,188 + 2,073
8 30 MM 15,784 + 0,496 20,480 + 1,478 22,474 £ 1,927 23,034 + 2,030
9 MP 16,852 + 0,404 21,208 + 0,680 22,860 + 0,842 23,346 + 1,140
10 AA 15,950 + 0,351 20,896 + 1,008 22,646 + 1,507 23,164 + 1,843
11 40 MM 15,862 + 0,372 20,544 + 1,073 22,386 + 1,417 22,878 + 1,533
12 MP 16,844 + 0,397 21,348 + 0,936 22,876 + 1,433 23,328 £ 1,430
13 AA 15,926 + 0,474 20,854 + 1,303 22,536 + 1,563 22,944 + 1,730
14 50 MM 15,982 + 0,355 20,800 + 1,258 22,344 + 1,423 22,758 + 1,503
15 MP 17,030 + 0,301 21,488 + 0,431 22,778 £ 0,734 23,068 + 0,883

T = tratamento; TF = tamanho de familia; EA = estratégia de acasalamento (AA = acasalamento ao acaso; MM = acasalamento melhores

vs melhores; MP = acasalamento seletivo - distribuicdo dos extremos).
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Tabela 6.Grupos, limite e distancias obtidas entre os tratamentos (estratégias de acasalamento) pelo Tetbeo pEra
herdabilidade 0,70

NUmero do grupo  Limite (6) Distancia obtida Numero de tratamentos Tratamentos petencentes
1 0,3787 0,06 2 4;5

1 0,3787 0,13 3 4;5;8

1 0,3787 0,18 4 4;5;8;11

1 0,3787 0,20 5 4,5;8;11;7

1 0,3787 0,24 6 4;5;8;11;7;13

1 0,3787 0,24 7 4;5;8;11;7;13;10
1 0,3787 0,26 8 4,;5;8,11;7,;13;10; 14
2 0,3787 0,07 2 9;12

2 0,3787 0,20 3 9;12;15

3 0,3787 0,32 2 2:;3

4 0,3787 1,31 1 1

5 0,3787 ik 1 6

com a utilizacdo de marcadores moleculares, implemen- Estudos suplementares em condi¢cBes mais complexas
tados por meio do acasalamento seletivo e da selegioacédo génica (dominancia e epistasia) sdo requeridos,
assistida por marcadores, pode contribuir para incremeando em vista a relevancia no conhecimento do controle
tar o progresso fenotipico em caracteristicas de baiggnico do carater para que se possam estabelecer estraté-
média e alta herdabilidad&lém disso, os acréscimos gias de acasalamento mais eficientes na selecéo.
fenotipicos superiores ao utilizar a distribuicdo dos va- ~
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