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RESUMO

Avaliacdo de modelos preditivos de selecdo genébmica ampla em testes de
progénies e testes clonais de Eucalyptus

O grande potencial da gendémica em beneficio do melhoramento genético
aplicado é a utilizacao direta das informacdes de marcadores de DNA na selecéo, de
forma a permitir igual ou maior eficiéncia seletiva, maior rapidez na obtencdo de
ganhos genéticos e reducdo de custos de fenotipagem, em comparacdo com a
selecao tradicional. Esta era genémica esta trazendo novas oportunidades para os
melhoristas florestais, porém desafios ainda existem para o uso operacional da
Selegdo Gendmica Ampla. Sendo assim, este trabalho teve por objetivo avaliar a
capacidade preditiva de caracteristicas de crescimento volumétrico de modelos de
SGA previamente construidos para caracteristicas de crescimento volumétrico e
qualidade da madeira com uma populacdo elite de melhoramento genético da
International Paper do Brasil que atuou como populacdo de treinamento. Os
modelos preditivos foram aplicados em quatro populacdes de candidatos a sele¢éo
constituidos por testes de progénies e teste clonal de Eucalyptus com caracteristicas
contrastantes do ponto de vista de relacionamento genético com a populacdo na
qual os modelos foram desenvolvidos: (1) trés populacées compostas por individuos
geneticamente relacionados com a populacdo de descoberta e (2) uma populacéo
composta por individuos geneticamente ndo relacionados com a populacdo de
descoberta. Posteriormente, as quatro populacdes de avaliacdo, compostas por 100
individuos genotipados em cada uma, foram utilizadas para construir novos modelos
preditivos e validacfes cruzadas realizadas entre estas populacées. Foram utilizados
para as analises SNPs com frequéncia de declaragao de gendtipo (call rate) =2 0.90 e
MAF (menor frequéncia alélica) 20.01, totalizando 29.090 marcadores. O modelo
preditivo previamente elaborado para populacdo elite da International Paper
apresentou capacidades preditivas que variaram de -0,296 para o carater Altura em
populacdo geneticamente ndo relacionada até 0,440 para o carater DAP em uma
populacdo geneticamente relacionada. Com os modelos desenvolvidos com as
quatro populacdes genotipadas, e realizando selecdo de marcas com base nos seus
efeitos, as maiores capacidades preditivas foram obtidas por um nimero de SNPs
médio que variou de 1371 para volume e IMA a 1467 para DAP. Usando esta
abordagem, a capacidade preditiva maximizada para DAP foi de 0,744, 0,727 para
altura, 0,751 para volume e 0,752 para IMA. Acuracias preditivas maximizadas,
foram em seguida estimadas ao utilizar o menor nimero de SNPs selecionados.
Com 237 SNPs acuracias da ordem de 0,660 para DAP, 0,555 para altura, 0,743
para volume e 0,743 para IMA foram obtidas. Embora estes resultados sugerem que
a SGA teria bom resultado somente entre individuos geneticamente relacionados,
uma andlise conjunta dos dados utilizados para o desenvolvimento dos modelos
preditivos anteriormente gerados com os dados das quarto populacbes aqui
avaliadas, se faz necessaria para alcancar resultados mais conclusivos.
Adicionalmente, a abordagem de selecdo de marcas para maximizar a capacidade
preditiva ou acuracia devera ser melhor avaliada a luz do seu impacto na medida
gue a SGA venha a ser praticada em futuras geracoes de selecéo.

Palavras-chave: Selecdo gendmica; Eucalyptus; Acurécias; Capacidade preditiva;
Valor genético gendmico
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ABSTRACT

Assessment of predictive genome-wide selection models in clonal and progeny
trials of Eucalyptus

The potential of genomics to the benefit of applied breeding is the direct use
of DNA markers information for selection, allowing equal or higher selection
efficiency, higher genetic gains per unit time and cost reduction in phenotyping, when
compared with traditional selection based on phenotypic data. Researchers have
proposed a new selection method called genome-wide selection (GWS), which has
been successfully applied in livestock genetics and promises to revolutionize the
improvement of perennial species with long life cycles. This genomic era is bringing
new opportunities to forest breeders, but major challenges still need to be overcome
for the operational use of GWS. Thus, this study aimed to assess the predictive
ability of GWS models previously built for volume growth and wood quality traits
based on an elite breeding population of International Paper in Brazil who served as
discovery or training population. Predictive models were applied to four populations
composed by progeny and clonal trials with contrasting characteristics from the
standpoint of relatedness to the training population: (1) a population of individuals
genetically related to the training population and (2) a population of individuals
genetically unrelated to the training population. Subsequently, the four populations
evaluated, with 100 genotyped individuals each, were used to build new models
which were cross validated among them. Only SNPs with call rate = 0.90 and MAF
(minor allele frequency) =0.01 were used totaling 29,090 markers. Model previously
developed yielded predictive abilities ranging from a lower -0.296 for height growth in
genetically unrelated population to 0.440 for DBH and 0.219 for height in a
genetically related population. With the GWS models built with the four genotyped
populations and applying SNP marker selection based on their estimated effect the
highest predictive capabilities were obtained when using an average number of
SNPs ranging from 1371 for volume and MAI, to 1467 for DBH. The average
predictive ability was maximized at 0.744 for DBH, 0.727 for height growth, 0.751 for
volume and 0.752 for MAI. Maximized accuracies were obtained using the smallest
number of SNPs with highest effects. With 237 selected SNPs accuracies around
0.660 for DBH, 0.555 for height, 0.743 for volume and 0.743 for MAI were obtained.
While these results suggest that GWS should work well only across related
individuals, a combined analysis of the data from the previous models with those of
the four tested populations is necessary to reach more conclusive results.
Furthermore, the approach of SNP marker selection to maximize predictive ability or
accuracy is one that is still controversial and should be better evaluated in light of its
impact as GWS is practiced in further generations of selection

Keywords: Genome-wide selection; Eucalyptus; Accuracies; Predictive ability;
Genetic breeding value
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1 INTRODUCAO

A silvicultura hoje € um importante setor da economia do Brasil, possuindo
em 2014 aproximadamente 7,74 milhGes de hectares de florestas plantadas. Em
toda essa area se destaca a cultura do eucalipto, com mais de 5,5 milhdes de
hectares plantados, principalmente nos Estados de Minas Gerais, Sdo Paulo, Mato
Grosso do Sul e Bahia. A madeira do eucalipto é destinada aos mais distintos usos,
como na producdo de painéis de madeira, como fonte energética renovavel e
principalmente na industria de celulose e papel. Vale lembrar que seu uso como
fonte energética renovavel € uma vertente que tende a crescer, diante de um cenario
de insuficiéncia de combustiveis fésseis para os proximos anos (INDUSTRIA
BRASILEIRA DE ARVORES - IBA, 2015).

Originario da Australia, para a maioria das espécies, o eucalipto (Eucalyptus
spp.) encontrou no Brasil condigOes ideais para seu desenvolvimento, alcancando
no pais produtividades ndo encontradas em qualquer outro lugar no mundo
(ELDRIDGE et al., 1993). Aliadas a essas vantagens climaticas, foram geradas
tecnologias silviculturais adaptadas a cultura e desenvolveram-se programas de
melhoramento genético (FERREIRA; SANTOS, 1997). Esses fatos colocaram o
Brasil na vanguarda da silvicultura mundial, apresentando um enorme potencial
ainda a ser explorado, principalmente no tocante ao melhoramento. Mesmo
possuindo um ciclo relativamente curto, se comparado a outras espécies florestais,
um ciclo de melhoramento do eucalipto pode levar anos, o que ainda dificulta a
obtencéo de gendtipos elite. Muitas das caracteristicas de importancia econdémica e
silvicultural s6 podem ser avaliadas ao final de seu ciclo. Existe, portanto, uma
necessidade de acelerar os programas de melhoramento de Eucalyptus visando
suprir estas demandas em espacos de tempo mais curtos, disponibilizando
preferencialmente clones elites ou variedades de sementes superiores (FERREIRA,;
SANTOS, 1997).

A eficiéncia do melhoramento genético depende basicamente de duas acbes
do geneticista: a criacdo e a identificacdo de gendtipos superiores. Em ambas as
acles, a selecao desempenha papel fundamental, na definicdo dos cruzamentos a
serem realizados, visando a criacdo de novos gendtipos e na indicacdo dos
individuos superiores a serem usados comercialmente. A selecdo genética tem sido
praticada pelo procedimento REML/BLUP com base em dados fenotipicos avaliados
a campo (FONSECA et al., 2010).
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O grande potencial da genética molecular em beneficio do melhoramento
genético aplicado é a utilizacdo direta das informacdes de marcadores de DNA na
selecao, de forma a permitir alta eficiéncia seletiva, rapidez na obtencédo de ganhos
genéticos com a selecdo e menor custo, em comparacdo com a sele¢do tradicional
baseada em dados fenotipicos (RESENDE et al., 2008).

Visando a esses objetivos, Meuwissen et al. (2001) propuseram um novo
método de selecdo denominado sele¢do gendmica (GS) ou sele¢do gendmica ampla
(SGA), a qual vem sendo aplicada com sucesso na area de genética animal e
promete revolucionar o melhoramento de plantas, incluindo as espécies perenes de
longos ciclos de vida. A selecdo gendmica é definida como a selecdo simultanea
para dezenas ou centenas de milhares de marcadores, os quais cobrem o genoma
de uma maneira densa, de forma que todos os genes de um carater quantitativo
estejam em desequilibrio de ligacdo com pelo menos uma parte dos marcadores.
Por probabilidade, cada QTL estara em desequilibrio de ligacdo com pelo menos um
marcador e somente os marcadores em desequilibrio de ligagdo com os QTL’s é que
explicardo os fendtipos e a variagdo genética. A SGA pode apresentar alta acuracia
seletiva baseada exclusivamente em marcadores uma vez que seus efeitos
genéticos sdo estimados a partir da regressdo de dados fenotipicos sobre dados
genotipicos em uma populacéo dita “de descoberta” ou “ de treinamento”.

Esse método permaneceu discreto por cerca de cinco anos desde a
proposi¢cdo de Meuwissen et al. em 2001, devido ao fato do nimero de marcadores
moleculares disponiveis a época ser muito limitado e de custo elevado.
Recentemente, com o0 desenvolvimento e reducdo progressiva do custo de
marcadores tipo SNP (Single Nucleotide Polymorphism), polimorfismos de base
individual, o método tornou-se viavel e muito atrativo. Geneticistas e melhoristas
renomados e adeptos de métodos tradicionais tém demonstrado e confirmado a
superioridade e exequibilidade pratica do método em beneficio do melhoramento
genético classico (RESENDE et al., 2008)

Portanto, neste momento sdo grandes as expectativas da SGA aplicada ao
melhoramento genético de espécies perenes e especificamente de Eucalyptus, pois
se abre uma perspectiva concreta de realizar selecao direta e com isso aumentar o
ganho genético por unidade de tempo, permitindo a instalacdo imediata de testes
clonais a partir de tecido juvenil de mudas selecionadas potencialmente eliminando a

necessidade dos testes de progénie, e, com isso, podendo reduzir para a metade o
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tempo necessario para selecéao de clones superiores (GRATTAPAGLIA; RESENDE,
2011).

Neste contexto, Lima (2014) realizou um estudo em que foram desenvolvidos
modelos preditivos para diversas caracteristicas de crescimento e qualidade da
madeira para uma populacédo elite de Eucalyptus da International Paper. Este
trabalho teve por objetivo avaliar a capacidade preditiva para as caracteristicas de
crescimento volumétrico de modelos previamente construidos naquele estudo para
caracteristicas de crescimento volumétrico e qualidade da madeira com base em
uma populacao elite de melhoramento da International Paper do Brasil que atuou
como populacdo de descoberta. Os modelos preditivos foram aplicados em quatro
populacdes instaladas em testes de progénies e teste clonal de Eucalyptus com
caracteristicas contrastantes para o grau de relacionamento genético: (1) trés
populagcées compostas por individuos geneticamente relacionados com a populacao
de descoberta e (2) uma populacdo composta por individuos geneticamente nao
relacionados com a populacéo de descoberta.

Dada esta estrutura experimental procurou-se avaliar as seguintes hipéteses
de trabalho:

i) Para populacdes geneticamente relacionadas, a capacidade preditiva e
acuracia de selecao serédo equivalentes aquelas obtidas com a sele¢éo
fenotipica tradicional, pois os modelos preditivos capturam seja o
componente de relacionamento genético, além do desequilibrio de

ligacdo a longa e curta distancias e o efeito de substituicdo alélica;

i) Para populagdes geneticamente ndo relacionadas, a capacidade
preditiva e acuracia de selecdo serdo consideravelmente menores em
relacdo aquelas obtidas para populacdes relacionadas, pois
dependerdo da existéncia de desequilibrio de ligacdo a curta distancia
entre os marcadores SNPs analisados e os polimorfismos causais da

variagcao nas caracteristicas quantitativas.
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2 REVISAO BIBLIOGRAFICA
2.1 Melhoramento Florestal Classico

Os programas de melhoramento florestal sdo comumente desenvolvidos em
ciclos repetidos de selecdo e recombinacdo. As estratégias de melhoramento
estabelecem como estes ciclos serdo organizados para produzir material genético
melhorado a serem utilizados nos plantios comerciais. A estrutura basica de uma
estratégia de melhoramento é composta da populacdo base, da populacdo de
melhoramento, dos métodos para avaliar e selecionar arvores geneticamente
superiores, dos métodos a serem utilizados na recombinacdo destas arvores para
regenerar populacdes de melhoramento, que serdo submetidas a ciclos repetidos de
selecédo, e dos métodos de multiplicacdo para prover material genético melhorado
em quantidade para plantios comerciais (ASSIS, 1986).

Segundo Santos et al. (2006), tém-se adotado nos programas de
melhoramento duas etapas na selecdo e avaliagdo de clones de Eucalyptus. A
primeira ocorre com grande numero de individuos, em que se adotam parcelas
pequenas e em Vvarios locais, utilizando a selecdo precoce na identificacdo de
individuos superiores para as caracteristicas de interesse. Na segunda etapa, 0s
individuos selecionados na etapa inicial sdo avaliados em experimentos maiores
(escala piloto), visando avaliar o desempenho representativo em plantio comercial.
Essa estratégia tem fornecido bons resultados na area florestal, e sido recomendada
como adequada em trabalhos recentes desenvolvidos com dados de campo de
empresas florestais (SILVA, 2001).

Fonseca et al. (2010) descreve que, na selecdo de gendétipos, em uma
primeira etapa os programas de melhoramento genético baseiam-se na avaliacdo e
selecdo de gendtipos superiores de espécies puras, visando utilizar para
recombinacado e hibridagdo. Na sequencia, testes de progénies de espécies puras e
hibridas séo instalados para dar continuidade ao melhoramento das espécies puras
e obtencao de hibridos superiores para utilizacado nos plantios comerciais.

A selecdo para propagacdo vegetativa deve basear-se nos valores
genotipicos dos candidatos (RESENDE et al., 1995). A utilizacdo de recursos
estatisticos permitiu o desenvolvimento de métodos baseados na estimativa do valor
genético das familias e de individuos dentro de familias. Apos a selecdo, os
individuos remanescentes sao recombinados para contribuir com alelos para a

proxima geracao. Este procedimento é denominado REML/BLUP (melhor predicédo
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linear ndo viesada) e a vantagem deste método € que em geral proporciona ganhos
genéticos superiores a selecdo entre e dentro de familias, além de promover a
manutencao da variabilidade genética (PIRES et al., 2011).Devido ao longo ciclo das
espécies florestais, a demora na etapa de avaliacdo é um dos entraves na
recomendacao de novos clones. Deste modo, a selecdo precoce pode diminuir o
tempo requerido para avaliacdo e selecdo, maximizando os ganhos genéticos por
unidade de tempo, além de proporcionar maior facilidade para tomada de dados e
maior adaptabilidade as mudancas de objetivos (RESENDE et al., 1994).

Desta forma, as avaliacdes silviculturais e tecnoldgicas aliadas ao tempo de
florescimento das arvores para cruzamentos, avaliacées e clonagem fazem com que
o tempo decorrido do cruzamento até a obtencdo de clones hibridos para plantio
seja de 14 anos, impactando diretamente no ganho por unidade de tempo (Fonseca
et al., 2010).

2.2 Selecdo Gendmica Ampla em espécies Florestais

Os programas de melhoramento florestal enfrentam um desafio comum:
longos ciclos de reproducédo, que podem durar décadas, além da expressao tardia
de grande quantidade de caracteristicas importantes, o que significa grandes
investimentos. Na perspectiva de acelerar o melhoramento florestal por selecéo
ultra-precoce € que tecnologias moleculares ganharam forca entre os geneticistas
através da selecdo assistida por marcadores (MAS). Estes marcadores também
foram um meio de aumentar a intensidade de selecao, reduzir esforcos de testes de
campo e aumentar a precisao na selecdo de caracteristicas de baixa herdabilidade,
como o crescimento, e de caracteristicas de expressodes tardias, como qualidade da
madeira (GRATTAPAGLIA, 2014).

Neste contexto, a Selecdo Genémica Ampla (SGA) foi proposta hd 11 anos,
como um novo paradigma baseado na sele¢édo assistida de todo o genoma (MAS),
capaz de aumentar substancialmente a taxa de ganho genético em animais e
plantas, especialmente se combinado com técnicas de reproducdo para encurtar o
intervalo de geragbes (MEUWISSEN et al., 2001; GODDARD; HAYES, 2009). Este
conceito ganhou forca com avancgos das técnicas de genotipagem e de seus custos
decrescente em conjunto com novos meétodos estatisticos para grandes bases de

dados.
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A SGA pode ser definida como sendo a selecédo simultanea para centenas ou
milhares de marcadores, cobrindo todo o genoma, de forma que todos ou a grande
maioria dos alelos de interesse estardo em desequilibrio de ligacdo (DL) com pelo
menos um ou mais marcadores genotipados e, portanto, seus efeitos devidamente
capturados nos modelos preditivos (RESENDE et al., 2008).

Entretanto para a aplicacdo de SGA no melhoramento de plantas alguns
requisitos se fazem necessarios. Além de dispor de plataformas de genotipagem em
larga escala e custo reduzido, possivel hoje com SNPs e algumas outras tecnologias
emergentes de genotipagem por sequenciamento, as populacdes de melhoramento
devem ter preferencialmente tamanhos efetivos menores do que Ne = 100 o que
resulta em extens@es mais longas de DL. No caso de Eucalyptus esta situacéo é
plenamente satisfeita com as estratégias mais atuais de grupos reprodutivos
envolvendo apenas algumas dezenas de genitores que sao inter-cruzados gerando
amplas progénies nas quais € praticada selecéo individual seguida de instalacdo de
testes clonais. Esta estratégia busca explorar o vigor hibrido e a combinacdo de
caracteristicas e identificar individuos excepcionais, que consolidem diversas
caracteristicas desejaveis (GRATTAPAGLIA; RESENDE, 2011).

Segundo Resende et al. (2008), na pratica da selecdo genbmica ampla, trés

populacdes ou conjuntos de dados sdo necessarios:

Populacdo de Descoberta ou Treinamento. Esse conjunto de dados contempla um
grande numero de marcadores SNPs avaliados em um numero moderado de
individuos, os quais devem ter seus fendtipos avaliados para os varios caracteres de
interesse. Equacdes de predicdo de valores genéticos gendmicos sédo obtidas para
cada carater de interesse. Essas equacfes associam a cada intervalo marcador o
seu efeito (predito por BLUP) no carater de interesse.

Populacdo de Validacdo. Esse conjunto de dados € menor do que aquele da
populacdo de descoberta e contempla individuos avaliados para os marcadores
SNPs e para os varios caracteres de interesse. As equacgdes de predicdo de valores
genéticos gendmicos sdo testadas para verificar suas acuracias nessa amostra
independente. Para computar essa acuracia, 0os valores genéticos gendmicos sao
preditos (usando os efeitos estimados na populacdo de descoberta) e submetidos a

analise de correlagcdo com os valores fenotipicos observados.
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Populacdo de Selecéo. Esse conjunto de dados contempla apenas os marcadores
SNPs avaliados nos candidatos a selecdo. Essa populacdo ndo necessita ter os
seus fendtipos avaliados. As equacgbes de predicdo derivadas na populacdo de
descoberta sdo entdo usadas na predicdo dos fendtipos futuros dos candidatos a
selecdo. Mas, a acuracia seletiva associada refere-se aquela calculada na

populacéo de validacéo.

A SGA é ampla porque atua em todo genoma, capturando todos os efeitos
genbmicos que afetam um carater quantitativo sem a necessidade prévia de
identificar os marcadores com efeitos significativos e de mapear QTL’s. Valores
genéticos gendbmicos associados a cada marcador ou alelo sdo usados para
fornecer o valor genético gendmico global de cada individuo. A diferenga basica na
predicdo de valores genéticos tradicionais e na predicdo de valores genéticos
gendbmicos € que nos primeiros, informacdes fenotipicas séo utilizadas visando
inferéncias sobre os efeitos dos gendtipos nos individuos e o udltimo, informacfes
genotipicas sdo usadas visando inferéncias sobre os valores fenotipicos futuros
(valores genéticos genémicos preditos) dos individuos (RESENDE, 2008).

O processo de SGA usa associacdes de um grande namero de marcadores
SNPs em todo genoma com fendtipo, capitalizando no desequilibrio de ligacéo entre
0os marcadores e QTLs proximamente ligados, sem uma prévia escolha de
marcadores com base nas significancias de suas associa¢cdes com o fendtipo.
PredicGes sao entdo obtidas para os efeitos dos haplotipos de marcadores ou dos
alelos em cada marcador. Essas predicfes derivadas de dados fenotipicos e de
gendtipos de SNPs em alta densidade numa geracdo sdo entdo usadas para
obtencdo de valores genéticos gendmicos (VGG) dos individuos de geragcdes
subsequentes, tendo por base 0s seus proprios genotipos marcadores. Sob selecéo
gendmica, todos os candidatos a selecdo (individuos sem observagdo fenotipica)
poderdo ser avaliados para quaisquer ambientes, desde que tais ambientes
possuam equacOes de predicdo derivadas para os proprios e com alta acuracia
(RESENDE, 2008).

Na préatica, em SGA, a populacdo de descoberta (ou treinamento) envolve a
genotipagem de centenas ou milhares de individuos e um painel de marcadores
para caracteristicas fenotipicas de interesse. A partir destes conjuntos de dados,

modelos de predicdo sdo construidos e validados na populagéo de "validagdo". Este
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modelo é subsequentemente utilizado para calcular o valor genético genémico dos
candidatos a selecdo para a qual apenas o0s genotipos séo registrados. Validacoes
experimentais de SGA em espécies florestais sdo extremamente necessarias para
fornecer o necesséario apoio para a sua recomendacdo no melhoramento aplicado
(GODDARD; HAYES, 2009; GRATTAPAGLIA,2014).

Em um experimento com duas populacdes elite de Eucalipto, Resende et al.
(2012) mostraram que 0s ganhos esperados com a SGA nestas populacdes derivam
da possibilidade de reduzir o tempo de um ciclo de melhoramento via selecao ultra-
precoce, ao predizer os fendtipos em fase de muda. Os ganhos na eficiéncia de
selecdo podem chegar a 50% se o tempo do ciclo de melhoramento for reduzido
pela metade e pode exceder 100% se a abordagem for mais agressiva, eliminando
por completo os testes de progénies e uma etapa de teste clonal. O efeito liquido é o
aumento da intensidade de selecdo ndo s6 para crescimento, mas para todas as
caracteristicas de interesse do melhorista simultaneamente, como por exemplo, as
propriedades da madeira, antecipando assim o ciclo de desenvolvimento de novos
clones elites em seis a nove anos.

Desta forma, a selecdo gendmica em espécies florestais e culturas perenes é
uma ferramenta revolucionéria e particularmente atrativa devido ao seu potencial de
ganho crescente por unidade de tempo, além de potencialmente melhorar a selecéo
para caracteristicas quantitativas e de baixa herdabilidade (JANNINK et al., 2010;
GRATTAPAGLIA; RESENDE, 2011; RESENDE et al., 2012a).

2.3 Valores Genéticos Gendémicos (VGGs) e Acuracias de Selecao

Resende (2007) explica que a estimagcdo dos VGGs usa um conjunto de
dados de referéncia que inclui individuos com genétipos (marcadores) e fenoétipos
conhecidos. Os valores genéticos estimados dos marcadores para todos os
caracteres quantitativos de interesse do melhorista e efetivamente fenotipados na
populacdo de descoberta sdo usados para predicdo dos valores genéticos
gendmicos de individuos jovens candidatos a selecdo que foram genotipados para
0s marcadores, mas nao possuem informacéo fenotipica.
A escolha de um método 6timo de estimacdo/predicdo de valores genéticos deve
basear-se no critério de uma inferéncia mais precisa e realista possivel, a qual deve
ser avaliada segundo parametros estatisticos adequados. Nesse contexto, 0s

parametros mais importantes sdo a acurdcia seletiva e o erro quadratico meédio
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(RESENDE et al., 2011). A acuréacia € conceituada como a correlacao entre o valor
genético verdadeiro e aquele estimado a partir das informacbes genotipicas
(marcadores) e/ou fenotipica dos individuos (RESENDE et al., 2011,
GRATTAPAGLIA, 2014) e depende da proporcdo da variacdo genética explicada
pelos marcadores e da acuracia da predicdo dos efeitos dos haplétipos. Um
estimador acurado apresenta menor diferenca quadratica entre valores verdadeiros
e estimados, ou seja, apresenta minimo erro quadratico médio (RESENDE et al.,
2011).

Em resumo, a acuracia da SGA depende de cinco fatores: (i) da herdabilidade
do caréter; (ii) do numero de locos controlando o carater e da distribuicdo de seus
efeitos; (iii) do namero de individuos na populacdo de descoberta; (iv) do tamanho
efetivo populacional; (v) do espacamento entre marcadores, o qual depende do seu
namero e do tamanho do genoma. Os dois primeiros fatores ndo estdo sobre o
controle do melhorista. Os trés ultimos podem ser modificados pelo melhorista
visando aumentar a acuracia da SGA (RESENDE et al., 2011).

Vérias abordagens analiticas em espécies florestais foram propostas para
selecdo baseada nos valores genéticos genbmicos: Resende et al. (2012a) em
Eucalyptus, Resende et al. (2012b) em Pinus, Beaulieu et al. (2014a, 2014b) em
Picea abies, Gamal El-Dien et al. (2015) em Picea engelmannii. Grattapaglia (2014)
elaborou uma Tabela com os principais resultados da SGA em espécies florestais
com os experimentos realizados até 2013, Tabela esta que atualizada com os

trabalhos mais recentes publicados em 2014 e 2015 (Tabela 1).
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Tabela 1 — Resumo de resultados experimentais da SGA em espécies florestais apresentados por Grattapaglia (2014) atualizado com os artigos publicados em 2014 e

2015 (continua)
Espécies Tipo de Populacao Tamaf‘h" da Pop. Tipo de Tratamentos Acuracia Referencia
Treinamento marcador
Circunferéncia 0,74
ani ili Altura 0,79
E. grandis x E. urophyla | SSt€ de progénies, 43 familias de 738 3129 DArT , o
irmaos completos, 11 genitores elites Rendimento Gravimétrico 0,78
Rendimento em Celulose 0,88
- — Resende et al. (2012a)
Circunferéncia 0,73
E. grandis, E. urophylla, Teste de progénies, 232 familias de 920 3564 DAIT Altura 0,66
E. globulus, e hibridos irm&os completos, 51 genitores elites Rendimento Gravimétrico 0,65
Rendimento em Celulose 0,55
ani ili Didmetro 0,65-0,73
Pinus taeda Tes:te de progénies, 61 faf”"'as d? 800 4852 SNP Resende et al. (2012b)
irmaos completos, 32 genitores elites Altura 0,64-0,74
Crescimento 0,38 - 0,49
ani ili Desenvolvimento 0,24 -0,51
Pinus taeda _Tes~te de progénies, 61 faf”"'as de 951 4853 SNP o Resende etal. (2012c)
irmaos completos, 32 genitores elites Resisténcia a ferrugem 0,23 - 0,34
Liginina 0,17
Liginina 0,66 - 0,76
ili irma Celulose 0,61-0,83 -
Pinus taeda 13 fam|l_|as de irmaos completos e 149 149 3406 SNP Zapata-Venezuela et al.
parentais comuns Altura 0,47 -0,52 (2012)
Volume 0,30 - 0,56
Picea abies Tes_te Qe progenies, 2.14 familias 1694 6385 SNP Qualidade da madeira 0,32-0,43 Beaulieu et al. (2014a)
meios-irmaos, 43 genitores
Ani indivi Crescimento 0,52 -0,69 )
Picea abies oSt de progénies, 1748 individuos, 1748 6932 SNP , , Beaulieu et al. (2014b)
genitores em diferentes locais Qualidade da madeira 0,71-0,79
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Tabela 1 — Resumo de resultados experimentais da SGA em espécies florestais apresentados por Grattapaglia (2014) atualizado com os artigos publicados em 2014 e
2015

(concluséo)
Espécies Tipo de Populacdo Ta_lrpri?nh;r::nzop. J;?ga%ir Tratamentos Acuracia Referencia
: Teste de progénies, 58 irmaos : . .
E. grandis x E. urophyla completos, 45 genitores 1000 EUchip60K Crescimento 0,77-0,92 Lima (2014)
Picea engelmannii Tegte Qie P~rogen|es, 25 familias de 1126 1,2M SNP Crescimento 0,63 -0,77 Gamal El-Dien et al.
meios-irmaos

Qualidade da Madeira 0,62 -0,72

(2015)
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Acurécias tedricas da ordem de 85 % para a SGA foram relatadas por
Meuwissen et al. (2001) para uma populagdo com 2.200 individuos com avaliacdes
fenotipicas utilizando simulacdes. Tais autores relataram também que equacdes de
predicdo acuradas (71 %) foram obtidas mesmo para popula¢cdes de descoberta de
tamanho modesto, tal qual com 500 individuos com avalia¢es fenotipicas.

Grattapaglia e Resende (2011) apresentaram um estudo detalhado baseado
em simulacdes deterministicas das perspectivas da SGA no melhoramento florestal
avaliando os diferentes aspectos que impactam a capacidade preditiva. Foram
estudados o tamanho efetivo da populacdo e a densidade de marcadores que
conjuntamente determinam a capacidade de capturar o desequilibrio de ligacéo,
além da herdabilidade e o nimero de QTLs envolvidos no controle da caracteristica
e 0 tamanho da populacado de treinamento. Os resultados indicaram que a SGA tem
o potencial de melhorar radicalmente a eficiéncia do melhoramento genético
reduzindo o tempo do ciclo de melhoramento aumentando o ganho por unidade de
tempo. A precisdo de selecdo do REML/BLUP convencional é atingida pela SGA
mesmo com uma densidade de marcadores da ordem de ~2 marcadores/cM para
tamanhos efetivos populacionais Ne<30, enquanto que 20 marcadores/ cM sao
necessarios para tamanhos efetivos maiores. Em outro estudo baseado em
simulac¢des, Resende et al. (2011) verificaram que, para uma populacao de eucalipto
com tamanho efetivo Ne = 20 a acuracia seletiva esperada com a SGA seria de
0.79, para um tamanho amostral de N = 4000 individuos. Esse valor supera a
acuracia maxima (0.70) para a selecéo de individuos pelo REML/BLUP tradicional na
idade adulta.

Resende et al. (2012) relataram acuracias experimentais variando de 55 até
88% para diferentes caracteristicas de crescimento e qualidade da madeira em um
experimento envolvendo duas populagdes elite de Eucalyptus no Brasil genotipadas
com cerca de 3.000 marcadores dominantes DAIT. Resende et al. (2012) também
relataram resultados semelhantes em Pinus taeda nos EUA ao utilizar cerca de
3.500 marcadores SNPs. Estes dois estudos foram os primeiros a demonstrar
experimentalmente em espécies florestais as perspectivas positivas da utilizacdo da
SGA, embora tenham utilizado plataformas de marcadores limitadas em densidade e
nao tenham avaliado aspectos importantes como o nivel de relacionamento genético

entre os individuos utilizados na validag&o cruzada.
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Lima (2014) examinou o potencial da SGA para quinze caracteristicas de
crescimento e propriedades quimicas e fisicas da madeira, em uma populacdo de
1000 individuos derivados de uma populacdo elite de melhoramento utilizando
genotipagem de alta densidade com 29.090 SNPs. Dados fenotipicos e genotipicos
foram utilizados na constru¢cdo de modelos preditivos usando RR-BLUP e LASSO
Bayesiano. Capacidades preditivas elevadas foram obtidas para caracteres
relacionados a lignina (0,89 a 0,97), densidade (0,86) e crescimento (0,70-0,76),
alcancando ou ficando apenas cerca de 10 a 15% abaixo das capacidades preditivas
obtidas por REML/BLUP fenotipico. A acuracia preditiva da SGA alcancou 70% em
comparacdo com a selecdo fenotipica na selecdo das melhores 30 arvores da
populacdo e de 60% quando a selecdo foi aplicada para crescimento, densidade,
relacdo Siringil:Guaiacil e lignina. Neste estudo ndo foi analisada a questdo do
impacto do relacionamento genético entre individuos utilizados nas validacdes
cruzadas, aspecto que certamente impactou positivamente as capacidades
preditivas alcancadas.

Em um estudo para coniferas (Picea glauca), Beaulieu et al. (2014a)
utilizando validacdo cruzada relatou acuracias que variaram de 0,71 a 0,79 para
gualidade da madeira e 0,52 a 0,69 para crescimento quando os individuos foram
analisados dentro do mesmo local. A predicdo genbmica para ambientes né&o
testados permaneceu moderadamente elevada para densidade da madeira (r = 0,61)
e caiu significativamente para crescimento (r = 0,24), enfatizando a necessidade de
desenvolvimento de modelos preditivos nos diferentes ambientes ou a utilizacdo de
modelos que incluam a interacdo genotipo x ambiente para caracteristicas de
crescimento. Neste mesmo estudo foi avaliado o impacto do relacionamento
genético entre individuos na populacdo de treinamento e de validacdo na
capacidade preditiva. Com forte relacionamento genético entre os individuos
utilizados na validacdo cruzada acuracias dentro do mesmo ambiente e populagao
foram elevadas para qualidade da madeira (r = 0,71-0,79) e moderadamente altas
para crescimento (r = 0,52-0,69). Por outro lado ao remover o relacionamento
genético entre individuos, as acuracias preditivas cairam consideravelmente para
todas as populacdes e caracteristicas chegando a zero entre grupos de individuos
sem qualquer ancestralidade em comum. Em vistas da necessidade de elevado
relacionamento genético para a obtencdo de acuracias satisfatorias, eles

recomendam a construcdo de modelos preditivos dentro da mesma populacao de
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melhoramento. Vale notar, entretanto, que este estudo utilizou apenas 6.932
marcadores SNPs para um genoma de Picea da ordem de 2.100 cM, sendo que 0s
SNPs eram localizados exclusivamente dentro de modelos génicos preditos e ndo de
forma homogénea ao longo do genoma. Em outras palavras a densidade de
marcadores além de baixa foi muito mal distribuida o que reduziu consideravelmente
a capacidade de captura de desequilibrio de ligagdo entre marcadores e
polimorfismos envolvidos no controle das caracteristicas alvo.

Em outro estudo, Beaulieu et al. (2014b) estudaram populacdes de
treinamento de tamanho efetivo elevado compostas por familias de meios irmaos.
Modelos de SGA foram construidos para predizer os valores genéticos estimados
utilizando toda plataforma SNPs disponivel e foram validados utilizando varios
esquemas de validacdo cruzada. A acuracia dos valores genéticos gendmicos
(VGGs) estimados variou de 0,327-0,435 (BEAULIEU et al., 2014b).

Estes resultados experimentais vém demonstrando em diferentes espécies
florestais o potencial da SGA no melhoramento florestal, destacando, entretanto, os
importantes aspectos relativos ao impacto da densidade de marcadores, interacao
gendtipo x ambiente e principalmente do relacionamento genético entre o0s
individuos utilizados para o treinamento dos modelos e os individuos sobre os quais

se deseja praticar a SGA.

2.4 Perspectivas e desafios da Selecdo Gendmica Ampla em espécies
Florestais

Utilizar grandes nameros de marcadoes de DNA para prever o potencial
genético (Selecdo Genbmica Ampla) € uma nova fronteira em programas de
melhoramento animal e de plantas. A SGA vem sendo rotineiramente empregada na
selecdo de touros superiores para criacdo de gado leiteiro. Em arvores, algumas
provas de conceito e estudos empiricos sugerem que a SGA poder ser bem
sucedida, no entanto, a aplicacdo da SGA em florestas ainda esta no inicio
(GRATTAPAGLIA; RESENDE 2011; IWATA et al., 2011; ISIK, 2014).

A era genbmica esta trazendo novas oportunidades para os melhoristas
florestais. Sequenciamento completo do genoma das principais espécies floretais
vem sendo recentemente concluida: Populus trichocarpa (TUSKAN et al., 2006),
Picea glauca (BIROL et al., 2013), Picea abies (NYSTEDT et al., 2013), E. grandis

(MYBURG et al., 2014). Estes genomas vem sendo importantes recursos para a
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descoberta de genes, deteccdo de marcadores SNPs, construcdo de mapas
genéticos de alta densidade e desenvolvimento de plataformas de genotipagem de
alto rendimento, como o EucHIP 60k proposto por SILVA-JUNIOR et al. (2015). Tais
ferramentas serdo muito importantes para o melhoramento genético florestal futuro.

Um grande desafio continua a sendo a grande quantidades de dados e
converté-los para conhecimento usando algoritmos estatisticos e poder de
computacdo. A aplicacdo rotineira de SGA vai exigir novas habilidades de
computacdo para gerenciar e processar dados. Além disso, populacdes bem
estruturadas, com pedigrees conhecidos e alta precisdo de fenotipagem também sao
necessarios para implementar a SGA (ISIK, 2014).

Outro desafio sdo as interagdes genoétipo x ambiente (G x E). Elas séo fato
em todos os programas de melhoramento genético florestal, embora em niveis
diferentes, dependendo das espécies, variabilidade ambiental e tipo de material
plantado, seja familias ou clones, com clones sendo tipicamente mais interativos do
gue familias (GRATTAPAGLIA, 2014). Dados experimentais de SGA em duas
populacdes independentes de eucalipto avaliadas em dois ambientes diferentes
mostraram que o modelo preditivos desenvolvido para uma populacdo ndo poderia
prever fenétipos na outra. Os resultados indicaram que os modelos preditivos serdo
em principio para populacdo especifica (RESENDE et al., 2012a).

Enquanto todas estes desafios estdo sendo estudados, cabe aos melhoristas
explorar estratégias de como utilizar a selecdo gendmica na tomada de decisdes,
tais como a estratégia de uso da predicdo do valor genético de cada populacéo,
experimentacdo de campo, que ainda devera ser importante nos primeiros ciclos,
mas deve diminuir a medida que mais individuos séo genotipados (ISIK, 2014).
Portanto, a era gendmica esta trazendo novas oportunidades para a aceleracéo e
dinamizacdo do melhoramento florestal, porém ainda existem diversas questdes a

serem investigadas experimentalmente para o uso operacional da SGA.
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3 MATERIAL E METODOS
3.1 Populagéo de Treinamento e Modelos Preditivos

Em 2014 o trabalho proposto por Lima desenvolveu modelos preditivos
utilizando uma populacéo elite da International Paper do Brasil como populacdo de
descoberta. Um total de 1000 individuos foram fenotipados para diversas
caracteristicas de relevancia para o melhoramento e genotipados com um chip
EucHIP60k (SILVA-JUNIOR et al., 2015), que fornece até 60 mil marcadores SNPs
em diferentes espécies de Eucalyptus.

Estes 1000 individuos foram selecionados em um testes de progénies
hibridas de irmaos-germanos, com tamanho efetivo de 46, cujos critérios de selecao
foram garantir a distribuicdo normal dos individuos, sendo selecionados tanto
individuos superiores quanto individuos inferiores, que representassem todas as
familias contidas no teste de progénies.

Modelos preditivos foram construidos para 15 caracteristicas: crescimento
volumétrico (DAP — diametro a 1,30m de altura - altura, IMA — Incremento Médio
Anual), teor de celulose, teor de hemicelulose, relacdo SG, lignina insolavel, lignina
solavel, lignina total, densidade basica, angulo de microfibrila, comprimento de fibra,
espessura de fibra e coarseness (LIMA, 2014). A construcdo dos modelos preditivos
foi feita com base na estimativa dos valores genéticos genémicos (VGG) para as
varias caracteristicas nos 1000 individuos da populacédo de descoberta da empresa,
utilizando os dados genotipicos e fenotipicos levantados e diferentes métodos
analiticos incluindo regresséo de cumieira (RR-BLUP) e abordagens Bayesianas.

A acuracia de selecdo das equacbes de predicao foi avaliada por meio do
método "Jackknife" no qual para cada caracteristica cada um dos 1000 individuos foi
predito pelos demais 999 que foram utilizados para construir 0 modelo e com base
nele estimar o VGG do individuo. Isso foi repetido 1000 vezes de forma a maximizar
o tamanho da populacdo de descoberta e de validacdo que os dados permitiam.
Acuracias preditivas da ordem de 75 até 85% foram obtidas com base em um
catadlogo com 29090 marcas com seus efeitos relativos. Este catdlogo de SNPs com
seus efeitos foram utilizados para a avaliagdo das capacidades preditivas nas

populacdes de avaliacdo neste trabalho
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3.2 Populagdes utilizadas para avaliacdo da acurcia dos modelos preditivos
Os modelos preditivos foram testados em duas populacdes, denominadas a
partir de agora “Populagdes de avaliagao” que diferiam quanto a existéncia ou nao
de relacionamento genético com a populacdo de descoberta, ambas instaladas em
testes de progénies ou testes clonais de Eucalyptus da empresa International Paper
do Brasil, para um total de 400 individuos genotipados. Um resumo das principais

caracteristicas de cada populacéo é apresentado nas Tabelas 2 e 3.

3.2.1 Populagdes Geneticamente Relacionadas

MHSFC200P: Teste de Progénies Hibridas E. grandis x E. urophylla

Teste de progénies de polinizacdo controlada de E. grandis x E. urophylla de
onde foi amostrada a Populacdo de Treinamento utilizada por Lima (2014) para
desenvolver os modelos preditivos. Para este trabalho, dentro do mesmo
experimento foram selecionados individuos pertencentes as mesmas familias dos
individuos utilizados na populacdo de descoberta, porém arvores diferentes, e
também individuos de familias ndo genotipadas na populacdo de descoberta, porém
relacionadas geneticamente com a populacdo de descoberta pelo lado materno ou
paterno.

O experimento esta localizado no municipio de Brotas-SP, foi instalado em
2006 e é composto por 58 tratamentos e quatro testemunhas plantadas em blocos
ao acaso, parcelas lineares de seis plantas com oito repeticbes, em um total de
3.024 arvores.

Para esta populacdo de avaliacdo foram genotipados 100 individuos
geneticamente relacionados com a populagcdo de descoberta, sendo considerados
os individuos fenotipicamente mais representativos da populacdo. Aos cinco anos foi
realizada mensuracdo para obtencdo das caracteristicas fenotipicas de altura e

diametro.

MHGIO002R: Teste de Progénies de Eucalyptus urophylla

Teste de progénies de meios-irmaos (polinizacdo aberta), cujos individuos
sdo progénies oriundas das matrizes de E. urophylla polinizados por E. urophylla e
E. grandis, utilizadas nos cruzamentos controlados que deram origem a Populacao

de Treinamento utilizada por Lima (2014).
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O experimento estd localizado no municipio de Aguai-SP, foi instalado em
2009 e é composto por 69 tratamentos e seis testemunhas plantadas em blocos ao
acaso, parcelas lineares de seis plantas com seis repeticdes, em um total de 2.700
arvores.

Nesta populacdo foram genotipados 100 individuos que possuem a principio
relacionamento genético com a populagdo de treinamento, embora por serem de
polinizacdo aberta, ndo controlada, o nivel de relacionamento podera ser menor do
gue na populacdo MHSFC200P, além da possibilidade real de contaminacdo de
pélen externo o que poderia gerar inclusive individuos néo relacionados. Aos cinco
anos foi realizada mensuracdo para obtencdo das caracteristicas fenotipicas de

altura e diametro.

CHNSO0048R: Teste Clonal de E. grandis x E. urophylla

Teste clonal composto por clones selecionados em teste de progénies
hibridas das mesmas familias que deram origem a Populacdo de Treinamento. O
experimento esta localizado no municipio de Mogi Guacu-SP, foi instalado em 2012
e é composto por 95 tratamentos e sete testemunhas plantadas em blocos ao acaso,
uma planta por parcela e 20 repeticdes, em um total de 2.184 arvores. Nesta
populacdo foram genotipados 100 individuos geneticamente relacionados com a
populacdo de descoberta, sendo considerados os individuos fenotipicamente mais
representativos da populacdo. Aos dois anos foi realizada mensuracdo para

obtencado das caracteristicas fenotipicas de altura e diametro.

3.2.2 Populacao Geneticamente Nao-Relacionada

MHMAOOQO5P: Teste de Progénies de Eucalyptus grandis

Teste de progénies de polinizacdo aberta, cujos individuos sédo progénies de
matrizes elites de E. grandis polinizados por E. grandis, geneticamente n&o
relacionadas com a populacdo de descoberta. O experimento esta localizado no
municipio de Altinépolis-SP, foi instalado em 2011 e é composto por 71 tratamentos
e cinco testemunhas plantadas em blocos ao acaso, parcelas lineares de seis
plantas com sete repeticbes, em um total de 3.192 arvores. Nesta populacdo foram
genotipados 100 individuos geneticamente nao-relacionados com a populacdo de
descoberta, sendo considerados os individuos fenotipicamente mais representativos
da populagéo. Nota-se também o fato que se trata de material de E. grandis puro, ao
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contrario das demais populacdes que séo hibridas de E. grandis x E. urophylla. Aos
trés anos foi realizada mensuracao para obtencdo das caracteristicas fenotipicas de

altura e diametro.
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Tabela 2 — Descricdo dos experimentos das populacdes de avaliacéo e da populagéo de descoberta

ATRIBUTO CHNSO0048R MHGIO02R MHSFC200P MHMAOOO5P Pop. Descoberta - MHSFC200P

Tipo de Experimento Teste Clonal Tes_te' de I?rogénies T'es_:te d~e Progénies Tes'te. de ~Progénies Teste de Progénies Polinizacdo
Polinizagdo Aberta | Polinizagcdo Controlada | Polinizagdo Aberta Controlada

Espécies hibridos E. urophylla hibridos E. grandis hibridos
Grau de relacdo genética com Pop. Descoberta relacionada relacionada relacionada nao-relacionada -
Grau de parentesco com a Pop. Descoberta clones meios irmaos irmaos germanos nenhum -
Numero de Arvores no Experimento 2184 2700 3024 3192 3024
Numero de familias 95 69 58 71 58
Numero testemunhas 7 6 4 5 4
Delineamento blocos ao acaso blocos ao acaso blocos ao acaso blocos ao acaso blocos ao acaso
Tipo de parcela STP parcela linear parcela linear parcela linear parcela linear
Numero de plantas por parcela 1 6 6 6 6
Numero de blocos 20 6 8 7 8
Municipio Mogi Guacu Aguai Brotas Altinépolis Brotas
Altitude m 700 650 600 600 600
Temperatura media °C 20,3 21,4 21,4 20,4 21,4
Precipitagdo media mm 1344 1458 1209 1338 1209
Tipo de solo Latossolo Latossolo Neossolo Neossolo Neossolo
Numero de individuos genotipados 100 100 100 100 1000
Numero genitores 91 69 46 71 46
Data de plantio 23/11/2012 12/11/2009 18/07/2006 09/11/2011 18/07/2006
Idade de genotipagem 2,07 511 8,43 3,12 6,17
Idade de medigéo 2,28 4,91 4,53 3,44 4,53
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Tabela 3 — Cruzamentos entre espécies nas populacées de avaliacdo e numero de individuos

genotipados por cruzamento

Cruzamentos

CHNS0048R MHGIO002R MHMAOOO05P MHSFC200P

CAMALDULENSISXGRANDIS
GRANDIS x ?
GRANDISXUROGRANDIS
GRANDISXUROPHYLLA
SALIGNA x ?

UROGRANDIS x ?
UROGRANDISXUROGRANDIS
UROGRANDISXUROPHYLLA
UROPHYLLA x ?

0/0 0/0 0/0 3/48
2/60 0/0 100/2982 0/48
4/80 0/0 0/0 23/672
47/940 0/0 0/42 56/1536
8/160 0/36 0/0 0/0
12/317 0/144 0/84 0/96
7/157 0/0 0/0 5/96
2/40 0/0 0/0 11/432
18/430 100/2520 0/84 0/96

Nota: O simbolo “?” significa que o macho parental é desconhecido (progénie de meios-irméaos); O
denominador fracdo € o total de individuos apresentados em cada populacdo, o numerador

fracdo é a porcao genotipados.

3.3 Fenotipagem das populacbes de avaliagcdo e estimativa dos parametros

genéticos

Foram feitas mensuragfes de crescimento volumétrico dos individuos das

populacbes de avaliagdo. Foram mensurados diametro (DAP) e altura das arvores

para determinacéo do volume individual (Volume) e incremento médio anual (IMA).

O volume individual e IMA foram determinados a partir da equacao de

predicdo desenvolvida pela International Paper:

Vol = exp((—10,3741 4+ 1,9801.In(DAP) + 1,0245.In(HEST))

Em que:

DAP = diametro a 1,3 metros de altura em cm

HEST = alturaemm

IMA =vol.<

Em que:

IMA = Incremento Médio Anual em m3 ha tano™

10000 ) 1

espacamento/ idade

1

Vol = volume individual em m?3

Espacamento = area por planta em m*

Idade = idade da medicao
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As andlises foram feitas utilizando o software R versédo 3.2.2. (2015), com o0s

pacotes Ime4 de acordo com os modelos:

Familias
y=Xg+ Zs+ We+Tp+ P, + e
Clones
y=Xg+ Z;+ W +Tp + e
Em que:

B = efeito de bloco, consideradofixo

s = efeito de espécie, considerado aleatoério
f = efeito de familia, considerado aleatério
b = efeito de local, considerado aleatorio

p = efeito de parcela, considerado aleat6rio
e = efeito residual

¢ = efeito de clones, considerado aleatério

Para as estimativas das herdabilidades, foram utilizadas as seguintes

equacodes, segundo Resende (2014).
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Em que:
h? = herdabilidade individual
0é = variancia genotipica
op = variincia fenotipica
05 = variancia do bloco
0¢ = variancia da espécie
o; = variancia de familia
2 _ ;2

0= 0;

h? = herdabilidade individual média de familias

3.4 Genotipagem das populacdes de avaliacao

Foram coletadas amostras de folhas para extracdo de DNA de todos os
individuos das duas populacbes de avaliagdo. Esta extracdo foi realizada pela
empresa Heréditas (Brasila, DF) utilizando o método CTAB (GRATTAPAGLIA;
SEDEROFF, 1994) e quantificados em equipamento nanodrop para concentracdes
finais entre 20-40ng.uL™.

As amostras de DNA dos 400 individuos foram genotipadas pela Geneseek
(Lincoln, NE), empresa que presta servico com o chip de SNPs EucHIP60k.br
desenvolvido por (SILVA JUNIOR et al., 2015), e que fornece até um total de 59.222
marcadores SNPs polimérficos em diferentes espécies de Eucalyptus utilizando a
tecnologia Infinium (lllumina).

Os dados genotipiocos foram extraidos a partir de dados de intensidade de
sinal utilizado algoritmos de clusterizacdo otimizados para Eucalyptus grandis e E.

urophylla desenvolvidos por Silva Junior et al. (2015)

3.5 Acuracias de Selecéo e Capacidades Preditivas

As analises foram feitas utilizando o software R, através do pacote RRBLUP.
Foram utilizados para as analises somente SNPs com frequéncia de declaracdo de
genatipo (call rate) = 0.90 e MAF (menor frequéncia alélica) 20.01. Foram adotadas
as mesmas marcas utilizadas no trabalho de Lima (2014). Para tal, foi realizada uma
verificacdo do catdlogo de marcas derivadas do trabalho de Lima (2014) com o
catalogo de marcas das quatro populacdes genotipadas de forma a utilizar
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exatamente os mesmos marcadores SNPs em ambos os catalogos na populacéo de
treinamento e nas populacdes de avaliagéo.

A primeira andlise consistiu em um teste simples no qual os efeitos estimados
dos gendtipos aos 29090 SNPs no trabalho de Lima (2014) para populacéo elite de
Eucalyptus da International Paper foram multiplicados pelos genoétipos observados
nos 400 individuos genotipados das populaces de avaliagdo e gerados os VGG de
cada um dos 400 individuos. Em seguida foi calculada a correlacdo entre os VGGs e
os fenétipos (VG) observados.

A segunda andlise consistiu na construcdo de novos modelos preditivos
utilizando os 400 individuos genotipados e fenotipados neste estudo como
populacdo de treinamento. Foi utilizada uma validacdo cruzada independente
(Resende et al. 2014) em que 300 individuos de 3 popula¢des foram utilizados como
populacdo de treinamento e 100 individuos de uma quarta populacdo como
populacao de validacao.

Populacaode

Populacao de Treinamento 5 5
Validacao

MHGIO002R MHMAO005P MHSFC200P CHNSO048R
_—
CHNSO0048R MHMAOQOOSP MHSFC200P MHGIO002R
e
CHNSO0048R MHGIO002R MHSFC200P > MHMAOO0SP
MHMAOQO005P MHGIO002R CHNSO0048R S MHSFC200P
Total 300 individuos Total 100 individuos

Figura 1 — Esquema de validac&o independente feitos nas quatro popula¢fes de estudo

O modelo misto utilizado para familias em parcela linear foi:

y=Xpg+ Zs+ W;+Tp+ P+ e
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O modelo misto utilizado para clones em parcelas single tree plot foi:

y=Xpg+ Zs+ W, + T, + e

O valor genético foi calculado segundo o modelo:
G=Zs+ Wp+ 8

Em que:
p = efeito de bloco, considerado fixo
= efeito de espécie, considerado aleatdrio

= efeito de familia, considerado aleatério

S
f
b = efeito de local, considerado aleatorio
p = efeito de parcela, considerado aleatorio
e = efeito residual

¢ = efeito de clones, considerado aleatorio

Na sequéncia, foram feitos os testes para determinar os conjuntos de marcas
de maior efeito dentro das 29090 marcas. Para tal, fez-se uma primeira rodada com
RRBLUP onde ordenou-se os efeitos de cada marca da maior para a menor
magnitude. A partir disso, foram testados quais marcadores maximizariam as
capacidades preditivas utilizando os marcadores do maior para o menor efeito. Para
tal, fez-se uso da sequéncia de Fibonacci, em que foram testados 21 conjuntos de
marcas e determinados os marcadores de maior efeito que foram em seguida

utilizados nos testes de determinacdo da maxima acuracia.
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Figura 2 — Teste com os marcadores de maior efeito. Os marcadores destacados em azul foram os
testados

Para estimativa das acuracias foram utilizadas as estimativa das

herdabilidades moleculares conforme equacao proposta por Resende (2014).

Y2 p.q.mf

2
Oy

R, =
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Em que:
h% = herdabilidade molecular
nM = ntimero de marcas

2
Oy

= variancia fenotipica
p; = frequéncia de um dos alelos do loco marcador i
qi = frequéncia do outro alelo do loco marcador i

m; = efeito genético de um dos alelos do loco marcador i

A capacidade preditiva foi estimada a partir da correlacdo dos VGGs com 0s
VGs dos 400 individuos genotipados e a acuracia de acordo com a equacdo de
Resende (2014).

acuracia =

Em que:
rgg = capacidade preditiva
hz, = herdabilidade molecular

h? = herdabilidade individual média de familias

3.6 Correlacdo entre VGGs estimados pelos modelos de SGA e dados
fenotipicos mensurados

Os VGG de todos os individuos das populacbes de avaliacdo foram
estimados com base nos dados de marcadores SNPs e 0s seus respectivos efeitos
estimados apos validacéo independente nas quatro populacdes de avaliacéo.

Os individuos foram classificados (rankeados) com base nos VGGs via
RRBLUP. Em paralelo os valores fenotipicos efetivamente mensurados nestes
mesmos individuos via REML/BLUP foram também utilizados para classifica-los. Em
seguida, foi realizada uma comparacao entre as classificagcdes obtidas com os dois
meétodos visando assim avaliar a efetiva capacidade preditiva da SGA em nivel de
arvore individual e o percentual de coincidéncia na selecdo fenotipica e selecao

gendmica.


https://pt.wikipedia.org/wiki/%C4%9C
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO
4.1 Estimativa dos parametros genéticos

A partir dos dados fenotipicos das populacfes de avaliagdo foram estimadas
as herdabilidades individuais para cada variavel e as herdabilidades individuais

médias das familias, conforme apresentado na Tabela 4.

Tabela 4 — Herdabilidades individuais (h?) para cada populacédo e variavel e

herdabilidades médias das familias (h?)

Variavel Populacgéo h? h%,
CHNSO0048R 0,48 -
DAP MHGIO002R 0,08
MHMAOOO5P 0,08 0,09
MHSFC200P 0,13
CHNSO0048R 0,30 -
Altura MHGIO002R 0,08
MHMAOOO5P 0,08 0,09
MHSFC200P 0,13
CHNSO0048R 0,54 -
MHGIO002R 0,07
Volume
MHMAOOO5P 0,11 0,11
MHSFC200P 0,16
CHNSO0048R 0,54 -
IMA MHGIO002R 0,07
MHMAOOO5P 0,11 0,11
MHSFC200P 0,16

Conforme esperado, dada a maior precisdo experimental de um teste clonal,
as maiores herdabilidades individuais ocorreram no teste clonal (CHNSO0048R),
variando de 0,302 para a variavel altura, até 0,542 para volume e IMA. Segundo
Resende (2002), resultados médios da herdabilidade no sentido amplo para
caracteristicas de crescimento em Eucalyptus apresentam uma magnitude em torno
de 0,30, o que esta de acordo com os valores encontrados neste trabalho.

As herdabilidades individuais de familias variaram de 0,074 para a variavel
volume no teste de progénies MHGIOO02R até 0,159 para IMA e volume no teste de

progénies MHSFC200P. Macedo et al. (2013) verificaram que o coeficiente de



42

herdabilidade individual de progénie para os caracteres DAP, altura e volume foram
0,02 e 0,03 e 0,01, respectivamente em uma populacdo de Eucalyptus, abaixo dos
valores encontrados neste trabalho. Resende (2002), ao compilar resultados de
herdabilidades em diferentes estudos determinou valores médios ponderados na
ordem de 0,27 para caracteristicas de crescimento em Eucalyptus, acima dos
valores encontrados neste trabalho, porém variando de 0,07 a 0,35, o que mostra
gue os resultados aqui encontrados estdo dentro do range esperado, apesar de
estarem abaixo da média esperada.

A partir das herdabilidades individuais de familias foram calculadas as
herdabilidades médias de familias para cada variavel e que foram utilizadas no
calculo da herdabilidade molecular. Desta forma, foi desconsiderado nesta média, as
herdabilidades do teste clonal, que consideram efeitos aditivos e dominantes, e
utilizadas as herdabilidades medias de familia, por considerar apenas o efeito aditivo
para herdabilidades no sentido restrito. As maiores herdabilidades médias de familia
foram para as variaveis Volume e IMA (0,11333), seguidas de DAP (0,09667) e
Altura (0,09333).

Foram encontrados valores maiores que 0,754 para a correlacdo entre DAP e
Altura, chegando a 1,000 para Volume e IMA, mostrando que se trata de correlagbes
positivas fortes por se tratar de caracteristicas de crescimento.

Tabela 5 — Correlacdes Genéticas entre as variaveis de estudo
Variaveis DAP  Altura Volume IMA

DAP 1,00 0,75 0,97 0,97
Altura 1,00 0,81 0,81
Volume 1,00 1,00

IMA 1,00
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4.2 Acuracias de Selecdo e Capacidades Preditivas
4.2.1 Capacidade preditiva com base no modelo proposto por Lima (2014) para
populacéo de Eucalipto da International Paper

Este trabalho foi dividido em duas etapas, a primeira consistiu na utilizacdo do
modelo de predi¢do desenvolvido por Lima (2014) para predicao das populagdes de
avaliacdo, ou seja, a utilizagdo dos efeitos estimados naquela populacdo de

treinamento para os diferentes genétipos a cada um dos 29090 marcadores SNPs.

Tabela 6 - Capacidade Preditiva utilizando o catdlogo de marcas do trabalho de Lima (2014),
composto por 29090 marcas

Populacgéo DAP Altura Volume IMA
CHNSO0048R 0,440 0,219 0,436 0,436
MHGIO002R 0,080 0,008 0,076 0,076
MHMAOOO5P -0,156 -0,296 -0,181 -0,181
MHSFC200P -0,005 -0,102 -0,029 -0,029
Média Geral 0,140 0,009 0,136 0,136

As maiores capacidades preditivas ocorreram para o teste clonal CNHS0048R
em todas as variaveis de estudo. Lima (2014) estimou capacidades preditivas da
ordem de 0,44 para DAP, 0,35 para altura, 0,40 para volume e 0,43 para IMA, a
partir da validacdo cruzada, valores estes consistentes com os valores estimados
neste trabalho para esta populacdo. Para todas as quatro caracteristicas nas outras
trés populacbes avaliadas o modelo preditivo apresentou baixas capacidades
preditivas.

Capacidades preditivas satisfatorias eram esperadas para as populacdes
CHNSO0048R, MHGIO002R e MHSFC200P, por serem geneticamente relacionadas
com a populacéo de treinamento e baixa ou nenhuma capacidade preditiva para a
populagdo MHMAOOOS5P por ndo possuir nenhuma relacdo genética com a
populacdo de treinamento além de ser composta somente por individuos de E.
grandis. Capacidade preditiva satisfatdria e consistente com o esperado foi obtida
para a populacdo CHNSO0048R indicando o bom potencial do modelo desenvolvido
por Lima (2014) na selecado de individuos em teste clonal. Entretanto, os resultados
observados para as outras duas populagbes relacionadas s&o conflitantes,

principalmente aquele para a populacdo MHSFC200P na qual tecnicamente deveria
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se obter uma capacidade preditiva igualmente elevada como na populacao
CHNSO048R. Para a populagéo relacionada MHGIO002R a baixa capacidade
preditiva pode ser explicada pelo fato de se tratar de familias de meios irméos de
polinizacdo aberta o que implica em tamanho efetivo maior, maior diversidade de
pélen participante inclusive de pdlen estranho o que impacta diretamente o nivel de
relacionamento genético efetivo e consequentemente a capacidade preditiva do
modelo desenvolvido previamente por Lima (2014).

Apesar da inconsisténcia dos resultados obtidos entre as populaces
CHNSO0048R e MHSFC200P os resultados deste trabalho indicam que a SGA
permite identificar individuos superiores com acuracia satisfatoria quando existir
relacionamento genético entre a populacdo de treinamento e a populacdo de
selecdo, mas que na auséncia de relacionamento genético, a SGA nao permite
selecdo adequada. Estes resultados estdo de acordo com aqueles relatados por
Resende et al. (2012) em Eucalyptus e Beaulieu et al. (2014a) em Picea,
corroborando que a capacidade preditiva da SGA depende essencialmente da
captura de relacionamento genético e desequilibrio de ligacdo a longa distancia.

Vale por fim ressaltar que diversos aspectos ndo considerados na analise
realizada podem ainda ter impactado os resultados, seja no que se refere aos
métodos utilizados por Lima (2014) nas correcdes e parametrizacfes dos dados e
seja na metodologia de analise. A forma de correcdo dos dados fenotipicos e a
parametrizacdo dos dados genotipicos na populacédo de treinamento do trabalho de
Lima (2014) pode ter sido diferente das correcdes utilizadas nas quatro populacdes
de avaliacdo deste estudo, o que pode causar viés pelo fato da modelagem absorver
ou nao os efeitos de escala no intercepto do modelo. Além disso, 0 acesso a apenas
400 individuos (100 por populacdo), dificiimente torna possivel avaliar com rigor a
capacidade preditiva dos modelos, e a correlagdo calculada apenas com 100
individuos pode néo ter representado adequadamente as popula¢gdes. Todos estes
fatores sdo importantes e podem ter influenciado significativamente os resultados
desta andlise. Torna-se assim importante, na continuidade deste trabalho, realizar
uma analise conjunta dos dados de Lima (2014) juntamente com os dados gerados
neste estudo, de forma a avaliar novamente as capacidades preditivas com base em

uma parametrizagéo e correcdo uniformes.
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Figura 3 — VGG utilizando 1.399 individuos com mesmas correcfes e parametrizacdes

A analise utilizando todos os 1399 individuos com validagao pelo método “Jackknife”
mostrou um aumento da capacidade preditiva e acuracia quando comparadas a
validacdo feita no trabalho de Lima (2014) com 999 individuos e com apenas 100
individuos das populacdes deste estudo, corroborando a hipotese de que quanto
maior o niumero de individuos genotipados, mais robusto o modelo de SGA fica e,
por consequéncia melhores valores de capacidades preditivas e acuracias poderao

ser encontrados.

4.2.2 Capacidade preditiva e acuracia de selecdo com base no modelo
desenvolvido das populagfes de avaliagéo

Utilizando os 400 individuos das quatro populacbes de avaliacdo foi
construido novo modelo utilizando desta vez a selecdo de marcas. A partir das
validagbes independentes (quatro rodadas, com treinamento de 300 individuos e
validacdo em 100 referentes a uma populacdo), foram obtidos valores de
herdabilidade molecular para estimativa das acuracias e capacidade preditiva para
cada rodada de validagdo. Embora os valores de herdabilidade molecular tenham
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sido baixos, constata-se que o0s marcadores capturaram uma grande parte da

herdabilidade dos caracteres, as quais foram também baixas (em torno de 10%).

Com a sequéncia de Fibonacci, 21 testes de conjunto de marcas foram

realizados para determinacdo das maximas capacidades preditivas e acuracias.

Tabela 7 — Herdabilidades Moleculares no sentido restrito em nivel de individuo para cada variavel em
cada populacédo de estudo com numero total de marcas e com as marcas selecionadas para
maximizar a capacidade preditiva e acuracia

h%w DAP Altura Volume IMA

Populacéo N° SNP h%u N° SNP h%u N° SNP h%u N° SNP h%u
CHNSO0048R 237 0,08 237 0,06 237 0,11 237 0,11
MHGIO002R 237 0,08 237 0,05 237 0,09 237 0,09
MHMAO005P 620 0,07 237 0,07 237 0,12 237 0,12
MHSFC200P 237 0,07 237 0,05 237 0,10 237 0,10
Média - 0,08 - 0,05 - 0,11 - 0,11
CHNSO0048R 29090 0,0000 29090 0,0000 29090 0,0000 29090 0,0000
MHGIO002R 29090 0,0002 29090 0,0000 29090 0,0004 29090 0,0004
MHMAO005P 29090 0,0001 29090 0,0000 29090 0,0002 29090 0,0002
MHSFC200P 29090 0,0006 29090 0,0003 29090 0,0009 29090 0,0009
Média - 0,0002 - 0,0001 - 0,0004 - 0,0004
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Tabela 8 — Resultados de RRBLUP para capacidade preditiva e acuracia geral, ou seja, sem sele¢ao de
marcas, e a capacidade preditiva e acuracia maximizadas com os SNPs selecionados

Atributos Populacéo Variaveis

DAP Altura Volume IMA

CHNSO0048R -0,072 0,018 -0,072 -0,072

Capacidade Preditiva MHGI0002R -0,028 -0,051 -0,028 -0,028
Geral MHMAOQO005P 0,035 0,052 0,035 0,035
MHSFC200P -0,058 -0,013 -0,058 -0,058

Média -0,031 0,002 -0,031 -0,031

CHNSO0048R -0,003 0,000 -0,002 -0,002

MHGI0002R 0,001 -0,001 -0,002 -0,002

Acurécia Geral MHMAOO0O5P -0,003 0,104 0,001 0,001
MHSFC200P -0,006 -0,001 -0,005 -0,005

Média -0,002 0,000 -0,002 -0,002

CHNS0048R 1621 2623 620 620

NGmero de SNP que  MHGIO002R 620 1621 620 620
maximiza Capacidade MHMAOO0O05P 2623 2623 2623 2623
Preditiva MHSFC200P 1002 1621 1621 1621
Média 1467 2122 1371 1371

CHNS0048R 237 237 237 237

Ndmero de SNP que MHGI0002R 237 237 237 237
maximiza a Acuracia  MHMAO005P 620 237 237 237
MHSFC200P 237 237 237 237

Média 333 237 237 237

CHNSO0048R 0,817 0,727 0,821 0,822

c dade Predit MHGI0002R 0,769 0,756 0,791 0,793
A ace e tva  1HMA0005P 0,852 0,874 0,884 0,884
MHSFC200P 0,537 0,549 0,509 0,509

Média 0,744 0,727 0,751 0,752

CHNSO0048R 0,728 0,492 0,796 0,796

MHGI0002R 0,621 0,506 0,684 0,684

Acuracia Maximizada MHMAOQO005P 0,729 0,639 0,802 0,802
MHSFC200P 0,409 0,353 0,420 0,420

Média 0,660 0,555 0,743 0,743

CHNS0048R 1,368 1,231 1,110 1,113

Viés da Capacidade MHGI0002R 1,402 1,802 1,651 1,650
Preditiva Maximizada MHMAO005P 1,045 1,023 1,136 1,135
MHSFC200P 0,785 0,949 0,724 0,724

Média 1,150 1,251 1,155 1,155

CHNS0048R 1,123 1,081 1,031 1,031

Viés da Acurécia MHGI0002R 1,309 1,272 1,508 1,509
Maximizada MHMAOO0O5P 0,910 0,886 0,864 0,864
MHSFC200P 0,690 0,902 0,541 0,541

Média 1,008 1,035 0,986 0,986

As capacidades preditivas e acuracias gerais, ou seja, considerando as 29090
marcas, foram muito baixas, proximas a zero, para todas as populacdes e variaveis
de estudo. Da mesma forma, a herdabilidade molecular considerando os 29090
marcadores também foi baixa, proxima a zero. Isto pode ser explicado pelo fato do
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tamanho amostral utilizado ser pequeno e a varidncia de amostragem da h?y
estimada ser muito grande.

As maiores capacidades preditivas foram obtidas por um numero de SNPs
meédio que variou de 1371 para volume e IMA, 1467 para DAP e o0 maximo de 2122
para Altura, havendo popula¢des com 2623 marcadores selecionados para algumas
das variaveis. Desta forma, a média de capacidade preditiva maximizada para DAP
foi de 0,744, para altura 0,727, para volume 0,751 e para IMA 0,752. Resende et al.
(2012a) encontraram para duas populacdes de eucalipto capacidades preditivas
para caracteristicas de crescimento que variaram de 0,46 para altura até 0,55 para
circunferéncia a altura do peito. Resende et al. (2012b) obtiveram para uma
populacdo de Pinus taeda capacidades preditivas para caracteristicas de
crescimento que variaram de 0,39 a 0,49.

O uso de 237 a 5000 marcas proporcionam praticamente o mesmo nivel de
capacidade preditiva. Isto pode revelar que a acurdcia € também dada
principalmente pelo grau de parentesco, situacdo essa em que poucos marcadores
sdo suficientes para capturar adequadamente o parentesco entre os individuos.
Resultados tedricos e de simulagdo (Azevedo et al., 2015, no prelo) corroboram os
resultados apresentados neste trabalho.
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Figura 5 — Capacidades preditivas considerando os 5000 marcadores de maior efeito. As linhas tracejadas

correspondem as médias de capacidade preditiva para cada variavel

Ja para as acuracias maximizadas, o numero de SNPs selecionados ficou ao
redor de 237. Este nUmero de marcas levou a acuracias na ordem de 0,660 para
DAP, 0,555 para altura, 0,743 para volume e 0,743 para IMA. Acuracias de 0,74 e
0,79 foram encontrados por Resende et al. (2012a) para CAP e Altura
respectivamente na populacdo CENIBRA e 0,73 e 0,66 para as mesmas variaveis
respectivamente na populacdo da FIBRIA. Lima (2014) apresentou acuracias de
0,55 para DAP, 0,50 para altura, 0,50 para volume e 0,56 para IMA.

As acurdcias cairam mais rapidamente quando comparadas as capacidades
preditivas. Entretanto, formulas alternativas para célculo da acuracia genémica ainda

estdo sendo pesquisadas.
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Figura 7 — Acurécia de selecdo considerando os 5000 marcadores de maior efeito. As linhas
tracejadas correspondem as médias de acuracia para cada variavel

Abdollahi-Arpanahi et al. (2014), em um estudo de Sele¢cdo Gendmica em
Frangos concluiu que a capacidade preditiva foi maior quando verificados os SNPs
de maior efeito e que aumentando o nimero de marcadores isto ndo melhorou a
capacidade preditiva. Resende et al. (2015 no prelo) em simulacbes de dados de
selecdo gendmica evidenciaram que o0 pico de acuracia foi atingido com cerca de

500 marcadores de maior efeito. No entanto, Weigel et al. (2009) e Vazquez et al.
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(2010), estudando a selecdo de marcas mostraram que ela pode atingir predigcbes
equivalentes aquelas obtidas com todos os marcadores mas nunca melhores do que
estes. Desta forma, apesar de ainda haver duvidas quanto a este assunto,
importantes estudos vém sendo realizados, onde a selecdo de marcas se mostra
como uma abordagem importante, pois permite avaliar mais diretamente cada
carater de acordo com a sua arquitetura genética, em detrimento do uso de uma
mesma matriz de parentesco gendémico para todas as variaveis.

As maiores capacidades preditivas (DAP = 0,852; Altura = 0,874; Volume =
0,884; IMA = 0,884) e acuracias (DAP = 0,729; Altura = 0,639; Volume = 0,802; IMA
= 0,802) foram obtidas na populagdo MHMAOQOO5P, enquanto que os valores mais
baixos para estes dois atributos ocorreram na populacdo MHSFC200P (Capacidade
Preditiva: DAP = 0,537; Altura = 0,549; Volume = 0,509; IMA = 0,509 — Acuracia:
DAP = 0,409; Altura = 0,353; Volume = 0,420; IMA = 0,420). Estas diferencas estao
relacionadas com a estrutura de cada populacdo, sendo a populagdo MHSFC200P
formada por hibridos de diferentes espécies, enquanto que MHMAOQOO5SP é
composta por espécie pura, a qual provavelmente apresenta menor numero de
alelos em cada loco génico do que uma populacéo hibrida que congrega alelos de
diferentes espécies. Sendo os locos marcadores bialélicos, a situagcdo € mais
favoravel a espécie pura, pois, haverd uma melhor captura de alelos génicos na
espécie pura.

Foi realizada analise de discriminantes que mostrou o grau de similaridade
das populacdes. Nota-se que ha dois grupos distintos, sendo um composto pela
populacdo MHMAOOO5P, composta por E. grandis puro, e o outro composto pelas
outras trés populacdes (MHSFC200P, MHGIO002R e CHNS0048R), com alto grau
de similaridade entre elas, ndo sendo possivel discrimina-las. O elevado grau de
similaridade entre estas trés populacdes pode ser explicado pelo fato de possuirem
grua de relacéo genética entre elas.
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Figura 8 — Analise de discriminantes entre locais para verificar similaridades utilizando

237 marcadores

Por fim, um resumo das capacidades preditivas encontradas utilizando o

modelo preditivo proposto por Lima (2014) e as capacidades preditivas e acuracias

maximizadas por populacéo.
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Figura 9 — Capacidade Preditiva obtida a partir do modelo de Lima, 2014 (CPL),
Capacidade Preditiva Maximizada pelo método RRBLUP (CPM) e Acuracia
Maximizada pelo método RRBLUP (ACM) para as quatro populacdes
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4.3 Comparacao do ranking individual utilizando a Selecdo Gendmica e BLUP
para selecdo fenotipica

Com base nos resultados das maximas capacidades preditivas, foi gerada a
classificacdo de selecdo para a variavel IMA dos 20 melhores individuos para a
caracteristica IMA tanto com o BLUP Fenotipico quanto para a sele¢cdo gendmica via
RRBLUP, conforme Tabela 9.

Os resultados mostram que o percentual de individuos coincidentes em cada
uma das classificacfes foi de 50% na populacdo MHSFC200P, 55% em MHGIO002R
e 70% para CHNSO0048R e MHMAOOO5P. Lima (2014) observou um percentual de
coincidéncia para analise via RRBLUP de 60%.

As populacbes de maior percentual de coincidéncia sdo clones e espécies

puras, sendo populacdes mais homogéneas.

Tabela 9 — Classificacdes, geradas via BLUP (BLUP Fen) e genotipico obtido via RRBLUP para os 20 melhores individuos

o percentual de coincidéncia (%COI) em cada populacdo para selecdo fenotipica e genémica

Populacdo CHNSO0048R MHGI0002R MHMAOOO5P MHSFC200P
Rank IMA | BLUP Fen = RRBLUP | BLUPFen RRBLUP | BLUPFen RRBLUP | BLUP Fen = RRBLUP
1 HNS_036 HNS_086 | GI_005 Gl_023 MA_054 = MA_ 024 | BR_030 BR_068
2 HNS_086 HNS_002 | GI_072 Gl_013 MA_065 = MA 065 | BR_080 BR_058
3 HNS_090 HNS_038 | GI_047 Gl_079 MA_ 024 = MA 010 | BR_065 BR_017
4 HNS_002 HNS_051 | GI_023 Gl_031 MA_058 = MA 054 | BR_063 BR_065
5 HNS_051 HNS_090 | Gl 032 Gl_021 MA 010 = MA_096 BR_096 BR_006
6 HNS_ 029 HNS_ 036 | GI_078 Gl_043 MA 088 = MA_023 BR_050 BR_027
7 HNS_027 HNS_085 | Gl 013 Gl_063 MA 081 = MA 094 | BR_070 BR_050
8 HNS_028 HNS_005 | Gl 083 Gl_015 MA 011 = MA 088 | BR_081 BR_063
9 HNS_057 HNS 018 | GI_043 Gl_018 MA_009 = MA 011 | BR_013 BR_013
10 HNS 050 = HNS 053 | Gl 021 Gl_032 MA_029 = MA 035 | BR_041 BR_069
11 HNS_052 HNS 034 | GI_015 Gl_098 MA_018 = MA 018 | BR_001 BR_034
12 HNS_038 HNS_027 | GI_066 Gl_005 MA_037 MA_092 BR_084 BR_084
13 HNS_073 HNS_076 | GI_022 Gl_016 MA 035 = MA 056 | BR_073 BR_041
14 HNS_085 HNS_099 | Gl 016 Gl_089 MA 094 = MA 029 | BR_058 BR_005
15 HNS_005 HNS_073 | GI_031 Gl_087 MA 056 = MA 066 | BR_015 BR_061
16 HNS_044 HNS_010 | Gl 018 Gl_083 MA 066 = MA_070 BR_039 BR_002
17 HNS_006 HNS_ 052 | GI_001 Gl_068 MA 055 = MA_069 BR_054 BR_062
18 HNS_054 HNS_ 029 | GI_053 Gl_060 MA_ 046 = MA 046 | BR_062 BR_096
19 HNS 099 = HNS 007 | GI_058 Gl _025 MA_100 = MA 020 | BR_042 BR_073
20 HNS 082 = HNS 057 | Gl 094 Gl 088 MA 020 = MA 087 BR_045 BR 011
%COlI - 70% - 55% - 70% - 50%
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5 CONCLUSOES

Com base no estudo do uso da SGA em duas populagbes distintas de
selecdo, uma geneticamente relacionada com a populacdo de treinamento, e outra
geneticamente ndo-relacionada com a populacéo de treinamento, podemos concluir
que:

- Os resultados deste trabalho indicam que a SGA permite identificar
individuos superiores com acuracia satisfatoria quando ha relacionamento genético
entre a populacdo de treinamento e a populacao de selecdo, mas que na auséncia

de relacionamento genético, a SGA nao permite selecdo adequada.

- A capacidade preditiva da SGA depende essencialmente da captura de

relacionamento genético e desequilibrio de ligacao a longa distancia.

- Capacidades preditivas e acuracias de selecao foram maximizadas quando

utilizado métodos de selecdo de marcadores de maiores efeitos;

- Populacdes de espécies pura apresentou maiores capacidades preditivas e

acuracias de selecdo em virtude do menor niumero de alelos envolvidos;

- A selecdo gendmica propicia alta coincidéncia com a selecdo fenotipica,
sendo que sua vantagem potencial € principalmente em ganho genético por unidade

de tempo;
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(continua)
ATRIBUTOS | N SNP CAPACIDADE PREDITIVA ACURACIA
CHNS0048R  MHGIO002R  MHMAO005P ~ MHSFC200P | CHNSO0048R MHGIO002R ~ MHMAOQOOS5P ~ MHSFC200P
2 0,342 0,329 0,218 0,150 0,123 0,143 0,122 0,078
4 0,417 0,187 0,273 0,191 0,167 0,130 0,176 0,120
5 0,442 0,212 0,274 0,189 0,165 0,141 0,169 0,115
9 0,512 0,266 0,221 0,190 0,167 0,174 0,132 0,104
13 0,557 0,392 0,407 0,101 0,348 0,303 0,287 0,093
22 0,605 0,456 0,476 0,171 0,434 0,360 0,375 0,171
35 0,677 0,568 0,504 0,266 0,572 0,473 0,465 0,253
56 0,666 0,603 0,530 0,279 0,524 0,491 0,443 0,257
91 0,694 0,689 0,518 0,276 0,555 0,513 0,513 0,250
147 0,751 0,674 0,657 0,318 0,684 0,564 0,655 0,290
DAP 237 0,801 0,689 0,724 0,471 0,728 0,621 0,714 0,409
383 0,788 0,742 0,785 0,508 0,684 0,578 0,717 0,392
620 0,807 0,769 0,837 0,524 0,612 0,558 0,729 0,385
1002 0,810 0,725 0,839 0,537 0,499 0,451 0,618 0,341
1621 0,817 0,726 0,844 0,535 0,412 0,375 0,542 0,291
2623 0,811 0,743 0,852 0,535 0,348 0,319 0,464 0,244
4244 0,794 0,724 0,839 0,492 0,281 0,256 0,382 0,193
6867 0,759 0,699 0,827 0,437 0,223 0,204 0,306 0,145
11112 0,661 0,614 0,778 0,343 0,142 0,137 0,213 0,093
17979 0,350 0,400 0,586 0,156 0,041 0,057 0,093 0,032
29090 -0,117 0,017 -0,091 -0,073 -0,003 0,001 -0,003 -0,006
2 0,298 0,286 0,100 0,088 0,064 0,063 4,02E-02 0,036
4 0,383 0,363 0,209 0,153 0,176 0,181 1,28E-01 0,094
5 0,282 0,423 0,218 0,221 0,154 0,204 1,34E-01 0,138
9 0,458 0,421 0,409 0,227 0,302 0,322 3,02E-01 0,195
13 0,559 0,515 0,431 0,255 0,392 0,410 3,54E-01 0,233
Altura 22 0,569 0,566 0,581 0,371 0,484 0,520 5,26E-01 0,346
35 0,595 0,597 0,643 0,383 0,458 0,490 5,62E-01 0,332
56 0,602 0,640 0,698 0,357 0,480 0,465 5,50E-01 0,297
91 0,584 0,665 0,699 0,380 0,414 0,432 5,19E-01 0,291
147 0,618 0,680 0,722 0,430 0,448 0,489 5,83E-01 0,322
237 0,641 0,695 0,767 0,491 0,492 0,506 6,39E-01 0,353
383 0,664 0,709 0,792 0,526 0,479 0,491 5,99E-01 0,345
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620 0,699 0,706 0,826 0,541 0,466 0,445 5,98E-01 0,338
1002 0,724 0,752 0,844 0,535 0,419 0,392 5,37E-01 0,302
1621 0,725 0,756 0,867 0,549 0,382 0,338 4,79E-01 0,267
2623 0,727 0,748 0,874 0,540 0,321 0,286 4,16E-01 0,230
4244 0,707 0,725 0,867 0,499 0,262 0,225 3,48E-01 0,178
6867 0,677 0,673 0,850 0,476 0,209 0,171 2,81E-01 0,138
11112 0,614 0,586 0,812 0,390 0,138 0,115 2,01E-01 0,091
17979 0,418 0,327 0,650 0,211 0,047 0,038 7,00E-02 0,035
29090 0,018 -0,051 0,052 -0,013 0,000 -0,001 1,04E-07 -0,001
2 0,340 0,314 0,201 0,110 0,114 0,136 0,107 0,057

4 0,455 0,177 0,235 0,158 0,124 0,111 0,132 0,087

5 0,475 0,188 0,234 0,146 0,118 0,112 0,126 0,076

9 0,450 0,383 0,446 0,139 0,377 0,324 0,327 0,135
13 0,542 0,446 0,483 0,156 0,482 0,432 0,401 0,163
22 0,597 0,484 0,542 0,153 0,478 0,386 0,417 0,152
35 0,631 0,578 0,623 0,207 0,500 0,440 0,482 0,207
56 0,684 0,642 0,534 0,254 0,571 0,523 0,518 0,255
91 0,718 0,648 0,593 0,236 0,589 0,525 0,540 0,232
147 0,760 0,707 0,730 0,373 0,790 0,655 0,750 0,369
Volume 237 0,785 0,743 0,762 0,437 0,796 0,684 0,802 0,420
383 0,800 0,743 0,801 0,453 0,712 0,603 0,724 0,383
620 0,821 0,791 0,837 0,482 0,609 0,547 0,677 0,366
1002 0,819 0,771 0,860 0,497 0,523 0,458 0,621 0,330
1621 0,817 0,768 0,881 0,509 0,432 0,383 0,534 0,286
2623 0,813 0,770 0,884 0,476 0,357 0,319 0,467 0,225
4244 0,804 0,755 0,872 0,436 0,296 0,261 0,381 0,173
6867 0,761 0,713 0,860 0,384 0,230 0,202 0,304 0,128
11112 0,673 0,624 0,820 0,283 0,156 0,139 0,219 0,078
17979 0,409 0,380 0,664 0,136 0,058 0,057 0,099 0,029
29090 -0,072 -0,028 0,035 -0,058 -0,002 -0,002 0,001 -0,005
2 0,340 0,314 0,200 0,110 0,114 0,136 0,107 0,057

4 0,454 0,177 0,235 0,158 0,124 0,111 0,132 0,087

5 0,475 0,188 0,234 0,146 0,118 0,112 0,126 0,076
IMA 9 0,449 0,383 0,446 0,139 0,377 0,324 0,327 0,135
13 0,541 0,446 0,483 0,156 0,482 0,432 0,401 0,163
22 0,596 0,484 0,542 0,152 0,478 0,386 0,417 0,152
35 0,630 0,578 0,623 0,207 0,500 0,440 0,482 0,207



56
91
147
237
383
620
1002
1621
2623
4244
6867
11112
17979
29090

0,693
0,718
0,760
0,785
0,800
0,822
0,819
0,817
0,813
0,804
0,761
0,673
0,409
-0,072

0,652
0,648
0,706
0,743
0,743
0,793
0,771
0,768
0,771
0,754
0,713
0,624
0,380
-0,028

0,564
0,593
0,730
0,762
0,801
0,840
0,860
0,881
0,884
0,872
0,860
0,820
0,664
0,035

0,278
0,236
0,373
0,437
0,453
0,485
0,498
0,509
0,476
0,434
0,384
0,283
0,136
-0,058

0,615
0,589
0,790
0,796
0,712
0,609
0,524
0,432
0,357
0,295
0,230
0,156
0,058
-0,002

0,576
0,525
0,655
0,684
0,603
0,551
0,459
0,383
0,319
0,261
0,202
0,139
0,057
-0,002

0,564
0,540
0,750
0,802
0,724
0,684
0,621
0,534
0,467
0,379
0,304
0,220
0,099
0,001
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0,283
0,233
0,369
0,420
0,383
0,369
0,330
0,286
0,225
0,172
0,128
0,078
0,029
-0,005

(concluséao)



