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Resumo — O objetivo deste trabalho foi avaliar a influéncia da distribuicdo dos efeitos de QTL, do tipo de
populagdo de validacdo e da correcdo dos fenotipos sobre a acuracia da selegdo gendmica ampla. Duas
populagdes deirmaos completos, com 500 individuos, foram simuladas, tendo-se considerado, genotipicamente,
1.000 locos marcadores — 100 ligados a QTL. Os efeitos de QTL apresentaram distribuicdo uniforme ou
exponencial. Na validacdo 1, uma amostra com 100 individuos constituiu a populacdo de validacdo; na
validagdo 2, aplicou-se a validacdo cruzada, com amostra de 100 individuos em cinco repetigdes; e na 3, uma
segunda geracdo constituiu a populacao de validacdo. As metodologias de andlise utilizadas foram RR-Blup e
Blasso, com modelos mistos para corre¢ao dos fendtipos. Sem corre¢do fenotipica, a distribui¢ao exponencial
proporcionou maiores acuracias, ¢ o método Blasso foi mais acurado com essa distribui¢do; enquanto o RR-
Blup foi mais acurado com a distribuicdo uniforme. Nesse cendrio sem correcao, as validagdes 1 e 3 foram
mais acuradas. Com correcao, as distribui¢des exponencial e uniforme produziram acuracias similares, e o
método Blasso mostrou-se mais acurado para ambas. Nesse cenario, as validacdes 1 e 2 foram mais acuradas.
No geral, o método RR-Blup foi mais acurado, e o Blasso menos viciado.

Termos para indexagdo: acuracia, Blasso, genotipagem em larga escala, marcadores moleculares, RR-Blup.

Validation and phenotypic correction in genome-wide selection

Abstract — The objective of this work was to evaluate the effect of the distribution of QTL effects, of the
type of validation population, and of phenotype adjustment in the accuracy of genome-wide selection. Two
populations of full siblings with 500 individuals were simulated, with 1,000 loci markers being genotypically
considered — 100 linked to QTL. The QTL effects had uniform or exponential distribution. For validation
1, a 100-individual sample constituted the validation population; in validation 2, cross validation was
applied, with a 100-individual sample in five replicates; and in validation 3, a second generation formed the
validation population. The analysis methodologies used were RR-Blup and Blasso, with mixed models for
phenotype correction. Without phenotypic correction, the exponential distribution led to higher accuracies,
and the Blasso method showed greater accuracy with this distribution; while RR-Blup was more accurate
with uniform distribution. In this scenario without correction, validations 1 and 3 were more accurate. With
phenotypic correction, exponential and uniform distributions led to similar accuracies, and the Blasso method
proved more accurate for both of them. In this scenario, validations 1 and 2 were more accurate. Generally,
the RR-Blup method was more accurate, and the Blasso method was less biased.

Index terms: accuracy, Blasso, large-scale genotyping, molecular markers, RR-Blup.

Introducao

Com os avangos de tecnologias de genotipagem
em larga escala, tornou-se possivel uma cobertura
completa do genoma, o que levou a criagdo de uma
nova forma de utilizagdo da informagdo genética
gerada com essa metodologia. A selecdo gendmica
ampla (“genome wide selection”, GWS), proposta
por Meuwissen et al. (2001), consiste na utilizagdo
simultanea de centenas — ou milhares — de marcadores,

0s quais cobrem o genoma de maneira densa, de forma
que todos os genes de um carater quantitativo estejam
em desequilibrio de ligacdo com pelo menos uma parte
dos marcadores.

Na GWS, obtém-se primeiramente o polimorfismo
dos marcadores para, em seguida, estimarem-se seus
efeitos com base em dados fenotipicos deumapopulagio
conhecida como populacdo de estimagdo. Uma vez que
os efeitos sdo modelados e estimados, eles precisam ser
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testados em uma populacdo de validagdo, para que se
possam selecionar os marcadores que explicam parte
da variancia genética do carater em estudo, e entdo
incorporar efetivamente essa informagdo a etapa de
sele¢do do programa de melhoramento. Na populacao
de validagdo, utiliza-se um conjunto de dados menor
do que na populagdo de estimagao, e apenas individuos
genotipados e fenotipados para a caracteristica de
interesse sdo contemplados. Essa populagdo consiste
em uma amostra independente, utilizada para testar
e verificar as acuracias das equagdes de predicao de
valores gendmicos.

Durante as analises, os fenotipos devem ser
corrigidos para os efeitos genéticos dos genitores,
ocasido em que se trabalha basicamente com o efeito
da segregacdo mendeliana desregressada, que capta a
associacdo de alelos de marcas e dos locos de caracteres
quantitativos (“quantitative trait loci”, QTL); ou seja,
busca-se capturar efeitos genéticos explicados pelo
desequilibrio de ligacdo, e ndo pelo parentesco ou
genealogia (Resende, 2008).

A implementagdo da selegdo gendmica, no entanto,
impde varios desafios estatisticos e computacionais,
como a dimensionalidade do modelo, a colinearidade
entre marcas e a complexidade das caracteristicas
quantitativas. Para que esses aspectos sejam
devidamente contemplados, varios métodos tém
sido propostos, os quais diferem entre si pelo tipo
de suposi¢cdo sobre o modelo genético associado ao
carater quantitativo. Entre eles, o método RR-Blup
(“ridge regression-best linear unbiased prediction”)
estima simultaneamente os efeitos de todas as marcas
(Whittakeretal.,2000; Meuwissen etal., 2001), as quais
sdo consideradas como efeitos aleatorios com variancia
comum; ou seja, assume-se que todos os marcadores
contribuem igualmente para a variagao genética. No
entanto, essa hipotese pode ndo ser apropriada para
casos em que algumas marcas estdo localizadas em
regides ndo associadas a variancia genética, enquanto
outras estdo localizadas em regides associadas ao
QTL (Goddard & Hayes, 2007). Para contornar este
problema, muitos autores propuseram metodologias
que utilizam efeito “shrinkage” especifico para
cada marcador. No contexto bayesiano, isto pode ser
implementado com uso de distribui¢des a priori para
os efeitos dos marcadores, a exemplo do método Lasso
(“least absolute shrinkage and selection operator”)
Bayesiano (Blasso), de Park & Casella (2008).
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Apoés estimagdo e validagdo de um conjunto de
marcadores, eles sdo utilizados em uma populagao que
dispde apenas de genotipagem (populacao de selecao).
Zhong et al. (2009) relatam que a populagdo de
estimagdo pode afetar a acuracia da selecdo gendmica;
sendo assim, pressupde-se que o tipo de populagio
de validagdo também pode influenciar seus valores
gendmicos.

O objetivo deste trabalho foi avaliar a influéncia da
distribui¢do dos efeitos de QTL, do tipo de populacao
de validagdo e da corre¢do dos fenotipos sobre a
acuracia da selecao gendmica ampla.

Material e Métodos

Foram realizadas dez simula¢des de estruturas
populacionais. A estrutura de cada simulagdo
foi criada para apresentar os conjuntos de dados
fenotipicos e genotipicos de cada individuo dentro
de uma populagdo. A primeira populagdo simulada
(G1), constituida por familias de irmaos completos, foi
derivada do cruzamento, planta a planta, entre duas
populagdes genitoras P1 e P2, em equilibrio de Hardy-
Weinberg, e gerou uma populagdo com 25 familias de
irmaos completos, com 20 individuos em cada familia.
A segunda, a geracdo dois (G2), foi obtida por meio do
acasalamento ao acaso dos irmdos completos, dentro
de cada familia.

A selecdo gendmica requer o uso de uma populagio
de estimagdo para estimar os efeitos dos marcadores, e
uma populagdo de validagao, para analisar a eficiéncia
da estimagdo destes efeitos na recuperagdo do valor
gendmico. Com isso, a geracdo Gl foi obtida com o
intuito de constituir tanto a populagdo de estimagdo
como a de valida¢do de duas formas de validacdo — V1
e V2, descritas adiante —, bem como a populacdo de
estimacdo de uma terceira forma de validagdo (V3).
A geragdo G2, por sua vez, compds a populagdo de
validacdo de V3.

Em cada simulagdo de dados, foram considerados
1.000 locos marcadores — espacados igualmente
em cinco grupos de ligagdo — que expressavam
dois alelos codominantes. Entre os 1.000 locos
génicos simulados, 100 foram caracterizados como
associados a caracteristica quantitativa (QTL). Foi
estabelecido que os 100 primeiros locos genotipados
foram os controladores dessa caracteristica. Os dados
genotipicos e fenotipicos foram simulados, tendo-
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se considerado: auséncia de dominancia e diferentes
herdabilidades (h?= 0,20; 0,40; ¢ 0,60) e formas de
distribuicdo do efeito de QTL. Neste ultimo caso,
simularam-se dois cenarios de efeitos de QTL: 1, genes
com efeitos de distribui¢do uniforme, para reproduzir
caracteristicas controladas por varios genes de
pequenos efeitos; e 2, genes com efeitos de distribuicao
exponencial, para retratar caracteres controlados por
poucos genes de grandes efeitos, bem como de varios
genes de pequenos efeitos.

Nas analises gendmicas, foram utilizadas as
metodologias RR-Blup e Blasso. Na metodologia RR-
Blup foi usado o seguinte modelo para estimar os
efeitos dos marcadores, conforme Resende et al. (2008):
y=Xb + Za + ¢, em que y € o vetor de observagdes
fenotipicas, b € o vetor de efeitos fixos, a € o vetor
dos efeitos aleatorios dos marcadores e € refere-se ao
vetor de residuos aleatdrios. X e Z sdo as matrizes
de incidéncia para b e a. A estrutura de médias e
variancias no modelo em questdo ¢ definida como: a
~N (0,G); e ~N (0,R=Ic?); E(y)=X; Var(y)=V=2GZ’ +
R e G=lo}/n, em que o; refere-se a variancia genética
total do carater, e 62 € a variancia residual.

As equagdes de predigdo foram modeladas com o3
comum. Assim, a variagdo genética explicada por cada
loco ¢ dada por 63/n, em que o3 ¢ a variagdo genética
total, € n € o numero de marcadores utilizados em
cada um dos marcadores testados. Essa estratégia foi
adotada por Meuwissen et al. (2001), Muir (2007) e
Kolbehdari et al. (2007).

O método Lasso combina  “shrinkage”
(regularizag@o) com sele¢do de variaveis, e envolve o
seguinte problema de otimizacéo, via minimizagdo de:

(1/1\1)22“@j =3 x B HAY. B emque Y [B|

¢ a soma dos valores absolutos dos coeficientes de
regressdo. O pardmetro de suavizacdo A controla a
intensidade da regularizagdo. Quando este ultimo
parametro € igual a zero, nao ha regularizaco.
No Lasso Bayesiano (Blasso), esse pardmetro controla
a precisdo da distribui¢do a priori atribuida aos
coeficientes de regressdo. A implementacao desse tipo
de regularizagdo envolve encurtamento mais forte,
para que alguns coeficientes de regressdo tenham
valores iguais a zero. Isso pode ser implementado
via andlise Bayesiana do Lasso (De los Campos
et al., 2009). Esta implementacdo impde, como

distribui¢do a priori dos p coeficientes de regressao,
um produto de densidades exponenciais duplas:
p
p(85) =T T5 exp(-+[p)
j=1

No primeiro cenario de validagdao (VI1), 100
individuos, constituidos pelas ultimas cinco familias
simuladas, foram retirados da amostra para servir
como populacdo de validacdo. Assim, a populagido
de estimagdo foi composta por 400 individuos, com
uma populacdo de validacdo de 100. No segundo
cenario (V2), foi praticada a validacdo cruzada, pela
reamostragem de um grupo de individuos com o
procedimento Jacknife (Heltshe & Forrester, 1983),
que se baseia na divisdo do conjunto de C dados
amostrais, em g grupos de tamanho igual a k, de forma
que C =gk. Em cada um dos g grupos, k individuos sdo
retirados para a formacdo da populacio de validagao.
No presente estudo, tomou-se k=100, a fim de se
manter o padrdo de comparacdo com a V1 (populagio
de validagdo composta por 100 individuos). No
terceiro e ultimo cenario (V3), avaliou-se o uso de uma
populacdo de validagdo independente (G2), gerada
pelo acasalamento entre os individuos da populacao
de estimac¢do (Gl); neste caso, foram utilizados 500
individuos para a populagdo de estimagao e 500 para a
populagao de validagao.

As validagoes V1 e V3 foram efetuadas com o
uso do programa R, ¢ a V2 com o Selegen Gendmica
(Resende, 2007). A eficiéncia da GWS foi avaliada por
meio da acuracia seletiva, dada pelos coeficientes de
correlacdo que envolviam valores genéticos gendmicos
verdadeiros (Vgen fixados na simulacdo) e valores
gendmicos preditos (VGG) em cada metodologia de
analise.

Para a correcdo dos dados de fendtipo, utilizou-se
o software Selegen-REML/Blup, que usa andlise de
modelos mistos para identificar o efeito estimado de
cada individuo dentro da familia. Apés a corregdo
desses dados para o efeito de genitores, eles foram
utilizados nos estudos de cada cenario analisado.
Em caso de testes de progénie de irmaos germanos,
o modelo ajustado ¢ dado pory = Xb + Zg + Wc + &.
O valor individual corrigido (f i), para o valor genético
meédio de seus genitores (g; e &) com matriz de
incidéncia Z, ¢ dado pela expressao: f i =(yi- 0,5 g;
- 0,5 g-b;-¢)), em que b; e ¢ sdo os efeitos estimados
de blocos (se houver) e de capacidade especifica (se
o modelo for com dominéncia), com as respectivas
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matrizes de incidéncia X e W. Neste estudo, ndo foram
simulados efeitos de bloco e de capacidade especifica.

As simulagdes foram implementadas com o
programa Genes (Cruz, 2013), e as analises estatisticas
foram feitas com: Selegen Gendmica e Selegen-
REML-Blup (Resende, 2007); ¢ R, via pacote RR-
Blup (Endelman et al., 2011) e via pacote BLR (De los
Campos et al., 2009).

Resultados e Discussao

As estimativas dos efeitos de marcadores
variaram de acordo com a pressuposicao do modelo
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genético associado a cada metodologia de analise,
e apresentaram comportamento semelhante nas
diferentes herdabilidades simuladas. A titulo de
ilustrag@o, o grafico referente a herdabilidade de 0,60
¢ apresentado na Figura 1. Por um lado, a andlise
realizada com o RR-Blup foi mais precisa em retratar o
comportamento da caracteristica uniforme, em que se
observa menor variacdo entre os efeitos de marcadores
estimados. Por outro lado, o Blasso foi mais consistente
em descrever as variagdes de genes com distribuicdo
exponencial, em que a variagdo entre os genes de
maior e menor efeito ¢ mais acentuada.
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Figura 1. Efeito de marcadores com a correc¢ao de fenétipos, na herdabilidade 0,60, com distribui¢do uniforme nos graficos
a esquerda, e exponencial nos graficos a direita: A, metodologia RR-Blup; e B, metodologia Blasso.
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Figura 2. Valores genéticos (Vgen) e valores genéticos gendomicos (VGG), para fendtipos corrigidos, e distribui¢do
exponencial dos efeitos de QTL. Da esquerda para a direita, validacdo V1, V2 e V3: A, h?=0,20, RR-Blup; B, h*=0,20,
Blasso; C, h>=0,60, RR-Blup; ¢ D, h*=0,60, Blasso.
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O viés, ou vicio da analise, ¢ dado pela diferenga
entre os valores genéticos gendmicos preditos (VGG)
e valores genotipicos simulados (Vgen); com isso,
quanto maior a diferenca entre esses valores, mais
viciada é a metodologia. A acuracia, por outro lado,
¢ a variagdo entre os valores genéticos gendmicos
preditos (VGG); ou seja, quanto maior a variagdo na
predi¢cdo, menor a acuracia. Os graficos apresentados
adiante retratam esses dois fenomenos (Figura 2). Para
herdabilidade (h?) de 0,20, as menores acuracias foram
obtidas nas validagdes V1 e V3 da metodologia Blasso
(Tabela 1). Nessa herdabilidade, o melhor método foi
o RR-Blup, que foi acurado em todas as validagdes;
porém, ele também se mostrou enviesado em todas
elas. O Blasso, com esse valor de herdabilidade, foi
acurado apenas na V2, ¢ as predigdes foram enviesadas
nos demais cenarios.

Tabela 1. Viés e precisdo associados as metodologias de
analise RR-Blup e Blasso nas validagdes V1, V2 e V3 com
correcdo de fenotipos e efeito de QTL exponencial.

Método Validagido 1 Validagdo 2 Validagdo 3
Viés  Precisdio  Viés  Precisdio  Viés  Precisdo

Herdabilidade 0,20

RR-Blup Sim Sim Sim Sim Sim Sim

Blasso Pequeno  Nao Sim Sim Sim Nao
Herdabilidade 0,60

RR-Blup Pequeno Nido Pequeno Sim  Pequeno  Nio

Blasso Pequeno  Nao Nao Sim Nao Nao

I.F. de Almeida et al.

A predi¢do genomica foi satisfatoria com h? de 0,60,
pelo método Blasso e validacdo V2, com predigdes
acuradas e ndo enviesadas. De maneira geral, o
método RR-Blup foi mais acurado, e o Blasso menos
viciado. Essa ultima metodologia precede a selegdo
de modelos, de maneira que as marcas com efeitos
nulos sdo retiradas e, com isso, trabalha-se com menor
niamero de parametros. Este fato resulta em menor
ntmero efetivo, com reflexo na variancia da amostra, a
qual aumenta e, consequentemente, diminui a acuracia
do método em comparagdo ao RR-Blup. Por outro
lado, o viés é dado pela capacidade do método em
aprender a arquitetura ou a forma de distribui¢@o dos
efeitos genéticos. Uma vez que o Blasso apresentou
menor viés, depreende-se que ele foi mais eficiente
em retratar a distribui¢do exponencial dos efeitos
genéticos.

Na anélise sem corre¢do de fenotipos, observou-se
que, para genes com efeitos de distribui¢do uniforme,
a metodologia RR-Blup apresentou, em geral, maiores
valores de acuracia que o Blasso (Tabela 2). Alguns
autores apontam para a superioridade de métodos
bayesianos, em relagdo ao método Blup (Meuwissen
et al., 2001; Usai et al.,, 2009; Crossa et al., 2010).
Entretanto, harelatos de inversdo nesse comportamento
(Habier et al., 2007; Zhong et al., 2009). Zhong et al.
(2009) obtiveram valores de acuracia de 0,62 ¢ 0,61,
com RR-Blup e Bayes B, respectivamente. Segundo
os autores, uma distribuicdo de efeitos aleatorios

Tabela 2. Acuracia da validagdo na selegdo gendmica ampla sem a corregdo de fenotipos, nas diferentes herdabilidades
avaliadas, com as distribui¢Ges dos efeitos de QTL uniforme e exponencial, sob diferentes cenarios de validagao®.

Metodologia Herdabilidade Meédia
0,20 0,40 0,60
Uniforme Exponencial Uniforme Exponencial Uniforme Exponencial
Validagio V1
RR-Blup 0,40 0,40 0,52 0,54 0,60 0,60 0,51
Blasso 0,34 0,48 0,45 0,82 0,45 0,90 0,57
Validagdo V2
RR-Blup 0,37 0,43 0,46 0,47 0,48 0,51 0,45
Blasso 0,34 0,67 0,38 0,53 0,44 0,53 0,48
Validagdo V3
RR-Blup 0,42 0,39 0,56 0,52 0,63 0,58 0,52
Blasso 0,34 0,36 0,50 0,60 0,61 0,73 0,52
Média 0,37 0,46 0,48 0,58 0,54 0,64 -

V1, amostra com 100 individuos, constituiu a populagdo de validacdo; V2, validac¢do cruzada, com amostra de 100 individuos, em cinco repeti¢des; e

V3, uma segunda geracdo, constituiu a populagdo de validagao.
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mais complicada, como a utilizada em métodos
bayesianos, somente ¢ Util quando as marcas estdo
fortemente associadas com o QTL. Essa associacdo
ocorre quando o efeito do QTL ¢ elevado e quando as
marcas estdo em alto desequilibrio de ligagdo com o
QTL. O comportamento inverso também ¢ verificado;
ou seja, quando os genes apresentaram efeitos com
distribuigdo exponencial, o Blasso ¢ superior, em
comparag@o ao RR-Blup, o que esta de acordo com o
pressuposto de cada metodologia.

Em geral, a arquitetura genética de poucos genes
de maior efeito (distribuicdo exponencial) foi o
cenario que apresentou maiores valores de acuracia,
0 que corrobora os autores citados nas discussdes do
paragrafo anterior, os quais afirmam que, quando
as marcas estdo em alto desequilibrio, com pequeno
namero de QTL que capturam a maior parte da
variancia genética — ou seja, marcadores de grande
efeito —, os métodos bayesianos sdo mais acurados;
enquanto o RR-Blup ¢ mais acurado quando muitas
marcas possuem efeitos pequenos.

Os valores médios de acuracia decresceram com
a herdabilidade. Goodard (2009) define a acuracia
dos valores genomicos estimados como fungdo do
nimero de dados fenotipicos e da herdabilidade.
Assim, um decréscimo nos valores de herdabilidade
levaria a menores acuracias na estimacao dos valores
gendmicos. Bernardo & Yu (2007), ao compararem
a selecdo gendmica com diferentes cenarios de
herdabilidade, também verificaram que a acuracia
decresce com a herdabilidade.

Os maiores valores médios de acuracia foram
obtidos na validagdo VI, seguidos dos obtidos na
validagdo V3. Maiores valores de acurdcia podem
ser obtidos ao se elevar o tamanho da populagdo de
estimac¢do. Meuwissen et al. (2001) observaram que a
acuracia dos valores genomicos estimados foi maior
quando 2.000 dados, em vez de 1.000, foram usados
para estimar o efeito do QTL de uma caracteristica
com herdabilidade de 0,50. Sob condi¢des de baixo
desequilibrio (como no caso de elevado tamanho
efetivo), ainda mais dados seriam necessarios. Da
mesma forma, Zhong et al. (2009) verificaram que
dobrar o tamanho da populagdo de estimagdo aumenta
a acurdcia.

Em geral, a acuracia da selegdo gendmica
ampla com correcdo de fenotipos foi maior com a
metodologia Blasso do que com a RR-Blup (Tabela 3).
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Este comportamento ¢ contrario ao que foi observado
na analise sem a correcdo dos fenotipos, em que as
metodologias Blasso e RR-Blup divergiram nos valores
de acuracia, de acordo com o modo de distribuigdo dos
efeitos dos QTLs.

A corregdo proporciona o uso da segregacdo
mendeliana, que captura a associagdo de alelos dos
marcadores codominantes e de QTL; ou seja, ela capta
os efeitos genéticos explicados pelo desequilibrio de
ligagdo, e ndo pelo parentesco (Resende, 2008). Maiores
valores de desequilibrio contribuem diretamente
para maior valor na acurdcia. Com isso, a corre¢ao
de fendtipos para estrutura de populagdo apresentou
maiores valores de acuracia, em comparagao a analise
em que essa corre¢ao nao foi efetuada. Adicionalmente,
nesse cenario, a metodologia Blasso destaca-se como
a mais robusta quanto a distribuicdo dos efeitos
genéticos, ¢ apresenta-se mais acurada tanto para
genes com distribuicdo uniforme quanto para genes
com distribui¢do exponencial, o que ndo foi observado
quando houve correcao dos fenotipos.

Uma vez que a corre¢do de fendtipos diminui a
contribui¢cdo do parentesco para a analise, pressupoe-
se que a metodologia RR-Blup foi a mais penalizada,
ja que ela possui contribuicio do parentesco na
estimacdo dos dados. O Blup tradicional aumenta a
acuracia ao incorporar os ancestrais € o parentesco
na sua formulacdo. Entretanto, a inclusao de
informac¢do de familias eleva a correlacdo entre os
valores genéticos estimados entre os membros das
familias, o que faz com que a selegdo de aparentados
seja maior (Wray & Thompson, 1990). Habier et al.
(2007) desenvolveram uma regressdo aproximada
para quantificar a importancia relativa das fontes
parentesco genético e do desequilibrio de ligagdo, e
evidenciaram que, sob o modelo de simulagao aplicado,
39 e 21% da acurécia da selegdo genomica foi devida
a captura do parentesco genético, para o RR-Blup e
para Bayes B, respectivamente. Entretanto, os autores
relataram que o método bayesiano foi mais eficiente
em capturar o efeito do desequilibrio de ligagdo e,
consequentemente, que sua acuracia persiste por mais
tempo que a observada com a regressao aleatoria.

Goodard & Hayes (2007) afirmam que, quando
a maioria dos QTLs possuem efeito zero, situacgdo
caracteristica na distribui¢do exponencial, minimos
quadrados e Blup resultam em pequenos valores de
estimagdo para esses efeitos “zero”; no entanto, o
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acumulo dos efeitos ndo zerados ocasiona ruidos nas
estimativas, o que pode ter levado & menor acuracia do
RR-Blup em relagao ao Blasso. Se todos os QTLs sao
de genes com efeitos distribuidos exponencialmente,
o estimador Lasso seria mais apropriado (Tibshirani,
1996). Melhores estimativas sdo alcangadas quando
os varios QTLs possuem efeito zero, o que equivale
a retird-los do modelo. O mesmo comportamento foi
retratado por Bastiaansen et al. (2012) ao compararem
a metodologia Blup com outra bayesiana. Os autores
verificaram que a distribuicdo dos efeitos genéticos
influencia a estimacdo dos valores genomicos, de
forma que a distribui¢do de poucos QTLs de maior
efeito apresenta maior acurdcia quando o método
bayesiano ¢ aplicado.

A arquitetura genética — distribuicdes uniforme
ou exponencial —, entretanto, ndo exerceu influéncia
pronunciada na diferenciacdo de acuracias; portanto,
os valores para cada distribuicdo foram semelhantes,
dentro das herdabilidades avaliadas. De forma
semelhante, os diferentes cenarios de validacdo
também ndo influenciaram de forma pronunciada os
valores médios de acuracia, em cada metodologia. Uma
vez que tanto na validagdo V1 quanto na validagio V2,
uma amostra de 400 individuos foi usada na populagdo
de estimacdo, ¢ 100 individuos foram direcionados
para a populacao de validagdo, valores aproximados
entre essas duas formas de validagdo eram, de fato,
esperados.

I.F. de Almeida et al.

No entanto, quando houve correcdo de fenotipos,
a validagdo V3 ndo apresentou valores superiores
de acuracia como os observados quando ndo houve
correcdo. Esse resultado esta relacionado ao tipo de
populacao de validagdo em V3, que foi obtida pelo
acasalamento ao acaso entre irmaos completos (G2),
0 que gerou maiores valores de parentesco quando
se procedeu a corregdo de fenotipos. A corregdo
da genealogia, portanto, contribuiu para redugdo
da acuracia. Associado a este fato, o acasalamento
ao acaso diminuiu o desequilibrio de ligagdo nesta
populagdo de validagdo, o que também contribuiu para
uma menor acuracia. Com a corre¢do de fendtipos,
depreende-se que o maior peso nas acuracias reflete
a proporcdo da segregagdo mendeliana capturada.
Com a reducdo da contribuicdo do parentesco, a
metodologia RR-Blup diminuiu seus valores, enquanto
a metodologia Blasso foi mais eficiente.

No presente trabalho, tanto a herdabilidade quanto
a distribuicdo dos efeitos genéticos influenciaram os
valores de acurécia, assim como o tipo da populacdo
de validagdo. Quanto a este ultimo fator, observou-se
que, na auséncia de correcdo de fendtipos, os valores
médios mais elevados estiveram associados as
validagdes V3, V1 e V2, nesta ordem; enquanto, com
a correc¢do, estiveram associados as validagoes V2, V1
e V3.

Em termos praticos, araiz quadrada da herdabilidade
iguala-se ao coeficiente de correlagdo entre o valor

Tabela 3. Acuricia da validacdo na selecdo gendomica ampla com a corre¢do de fenotipos, nas diferentes herdabilidades
avaliadas, com as distribuigdes dos efeitos de QTL uniforme e exponencial, sob diferentes cenarios de validagao®.

Metodologia Herdabilidade Média
0,20 0,40 0,60
Uniforme Exponencial Uniforme Exponencial Uniforme Exponencial
Validagdo V1
RR-Blup 0,34 0,43 0,55 0,54 0,58 0,58 0,50
Blasso 0,38 0,58 0,82 0,83 0,89 0,90 0,73
Validagio V2
RR-Blup 0,36 0,39 0,51 0,51 0,57 0,57 0,49
Blasso 0,39 0,58 0,83 0,83 0,90 0,90 0,74
Validagio V3
RR-Blup 0,27 0,40 0,52 0,50 0,55 0,55 0,47
Blasso 0,26 0,37 0,57 0,57 0,70 0,70 0,53
Média 0,33 0,46 0,63 0,63 0,70 0,70 -

V1, amostra com 100 individuos, constituiu a populagdo de validacdo; V2, validac¢do cruzada, com amostra de 100 individuos, em cinco repeti¢des; e

V3, uma segunda geracdo, constituiu a populagdo de validagao.
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genético e o valor fenotipico (acuracia). Neste contexto,
somente na validacdo V1 com distribui¢do de efeito
de QTL exponencial, na andlise Blasso, obteve-se
acurdacia da selecdo gendmica superior a raiz quadrada
da herdabilidade, na auséncia de correcdo de fendtipos,
independentemente da herdabilidade. Isso equivale a
dizer que, nas demais situacdes, a selecdo fenotipica
seria mais acurada. Na presen¢a de correcdo, essa
superioridade ocorreu nas validagdes V1 e V2, com a
metodologia Blasso, para caracteristicas uniformes e
exponenciais, nas herdabilidades 0,40 ¢ 0,60; e somente
para caracteristicas exponenciais, na herdabilidade
0,20. Dessa forma, espera-se que a selecdo gendmica
seja vantajosa ao programa de melhoramento quando
se realiza a correcdo de fendtipos, e isso se aplica as
validagdes V1 e V2, utilizando-se a analise Blasso.

Conclusoes

1. Em geral, a correcdo de fenotipos eleva os valores
de acuracia.

2. Sem correcao de fenotipos, a analise Blasso ¢ mais
acurada para QTL de distribuigdo exponencial, e 0 RR-
Blup para distribuicdo uniforme; em contrapartida,
quando se procede a correcdo, essa analise é mais
acurada tanto para distribuicao de efeitos exponencial
quanto para uniforme.

3. Na auséncia de corregdo, as validagOes mais
acuradas sdao V3, V1 e V2, nesta ordem; com a
corre¢do, a ordem muda para V2, V1 e V3.

4. De maneira geral, o método RR-Blup ¢ mais
preciso, enquanto o Blasso ¢ menos viciado.
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