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RESUMO

Os objetivos deste trabalho foram verificar a acuracia do método da Sele¢do GAandphao@ \WS) no melhora-
mento de milho nas condi¢cBes de estresse nutricional e propor novos métodos de melhoramento baseados em GWS.
Foram estimados os dois componentes da eficiéncia no uso de nitrogénio e de fésforo (eficiéncia de absorcao e de
utilizacao) em 41 combinacdes hibridas, em dois experimentos, sob baixa e alta disponibilidades Bardl & P
genotipagem da populacéo de estimacéao, foram utilizados 80 marcadores micros&atditiesativas dos parametros
genéticos foram obtidas via REML/BLUPE a predicdo dos valores genéticos genémicos, via regressao aleatéria
(Random Regression - RR) aplicada a selegdo genémica ampla (RR-BLUP/GWS). Para os caracteres em que a GWS
apresentou altos valores de acuracia, essa foi comparada com os métodos de Selecdo Recorrente Intra e
Interpopulacional. Com o uso da GWS houve aumento significativo na acuracia seletiva e nos ganhos genéticos por
unidade de tempo.

Palavras-chave selecdo assistida por marcadosedecéo recorrente, estresses abidticos.

ABSTRACT

Genome wide selection and new methods of maize breeding

The objectives of this work were to verify the accuracy of the Gediake Selection method (GWS) in the maize
breeding for nutritional stress conditions and propose new breeding methods based on GWS. The efficiency of two
components of use of nitrogen and phosphorus (absorption and utilization) was estimated in 41 single-cross hybrids
assessed in two experiments under low and high availability of N.aB@jRty microsatellite markers were used to
genotype the base population. The estimates of genetic parameters were obtained by REML/BLUP and the predictions
of genetic genomic values were obtained by random regression (RR), applied to genome wide selection (RR-BLUP/
GWS). GWS showed high values of accuracy for the traits; it was comparable to the methods of Recurrent Intra and
Interpopulational Selection. It was concluded that there is a significant increase in selective accuracy and in the
genetic gains per unit of time with use of GWS.
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INTRODUCAO MATERIAL E METODOS

A Selegdo Genomidempla (Genomé&Vide Selection Material genético e condugdo experimental
— GWS) consistea predicéo simultanea (sem o uso de  para a conducio dos experimentos foram utilizados
testes de significancia para marcas individuais) dos efgjjs grupos de gendtipos de milho: o primeiro composto
tos genéticos de grande nimero de marcadores gengi-sete linhagens sem variabilidade genética para EUP
cos dispersos em todo o genoma de um organismo, flgs contrastantes para EUN (Grupo 1), e o segundo de
forma a capturar os efeitos de todos os locos, de peqygte linhagens sem variabilidade genética para EUN, mas
nos e grandes efeitos, e explicar grande parte da vaiggntrastantes para a EUP (Grupo II). Pelo cruzamento en-
¢éo genética de um carater quantitativo (Meuwiggen tre as linhagens dos dois grupos, foram obtidas 41 combi-
al., 2001).Apods a obtencdo desses marcadores, sehgcoes hibridas por meio de cruzamentos em esquema
efeitos sdo estimados, baseados em dados fenotipigggrial interpopulacional (desbalanceado). Esses cruza-
de uma populacao conhecida como de estimac¢ao. Um@ntos foram realizados de forma reciproca, sendo mistu-
vez estimados os efeitos, eles sdo testados em uma R@tas as sementes da mesma combinacé&o.
pulacdo de validagédo e, entdo, selecionados 0s As 41 combinagdes hibridas foram avaliadas em dois
marcadores que explicam grande parte da variancia @&perimentos. O primeiro considerou baixa e alta disponi-
nética do carater em estudo para que sua informaggfdades de nitrogénio (N) e o segundo alta e baixa dis-
seja efetivamente incorporada a etapa de selecdo do genibilidades de fosforo (P). Nesses, foi utilizado o deli-
grama de melhoramento (Reseedtlal, 2010). neamento de blocos ao acaso com duas repeticdes, em

A avaliacdo e a selecdo baseadas no fendtipo pasgorial simples (hibridos x niveis de N ou de P). Os expe-
eficiéncia no uso de nitrogénio (EUN) ou de fosforo (EUR)mentos foram conduzidos em casa de vegetacdo na Uni-
utilizam geralmente métodos destrutivos da planta, o qugrsidade Federal décosa (20° 45' 14" S; 42° 52' 58)),
dependendo da estrutura genética da populagéo, B@sil, no més de outubro de 2010.
permite o uso daquelas identificadas como superiores primeiramente as sementes foram esterilizadas e ger-
em hibridacdes. Consequentemente, ha reducdo no gfinadas em bandejas de isopgrds a emegéncia, foi
tencial dos ganhos a serem obtidos com a sel8¢gm. transplantada uma plantula de cada hibrido para vasos
disso, alguns métodos convencionais de melhoramegiindricos de PVC com 4 dimNo experimento do N, foi
to, como o da selec&o recorrente, séo muito trabalhosamizado o substrato descrito paklk et al. (2006). Para
e apresentam baixos ganhos com a sele¢do por unidadsperimento do,® substrato foi composto pela mistura
de tempo, tornando-se, muitas vezes, inviaveis econfe 50% de areia, 37,5% de vermiculita e 12,5% de solo
micamente. (horizonte “B” de LatossoMermelho-Amarelo Distrdfico).

Esses fatos podem ser amenizados com a utilizacdo@laolo foi usado para adsorver o fésforo e ndo deixa-lo
GWS, que permite identificar precocemente os gendtippsontamente disponivel para a planta.

superiores, sem utilizar méetodos destrutivos, aumentan- No experimento do nitrogénio, para os dois niveis,
do os ganhos com a selegdo e diminuindo o interva@ixo N (BN) e alto N (AN), foi utilizada a solug&o nu-
entre geragdes. Por meio desse método, a predi¢do ittva descrita por Chuat al. (2005). No segundo ex-
selecdo podem ser realizadas em fases muito juvenis gasimento, o P foi adicionado na forma de superfosfato
plantas, acelerando assim o processo de melhorametiiplo, em que, para o nivel de baixa disponibilidade de
genéticoAdicionalmente, a propria predicao tende a s (BP), misturaram-se 34 mg de P poPdesubstrato

mais acurada, por considerar o real parentesco genétcao nivel de alto P (AP), 192 mg dn®©s demais nutri-

dos individuos em avalia¢éo, em detrimento do parentestes foram fornecidos via solugdo nutritiva (Cletin

co médio esperado matematicamefssim, a GWS pro- al., 2005).

picia uma forma de selecao precoce direta, pois atua pre-As plantas foram colhidas no estadio vegetativo de
cocemente sobre os genes expressos na idade adultased®folhas completamente expandidas (V6), 25 dias ap6s
contrario da selecéo precoce tradicional, que € indiretag&emeadura. Para a quantificacdo da massa da parte aé-
atua (via avaliagéo fenotipica) sobre os genes ativades seca (MPS, em gramas), a parte aérea da planta foi
na idade precoce, esperando que eles informem parcgdparada do sistema radiculacondicionada em sacos
mente sobre sua expressdo na idade adulta (Resendge papel e seca em estufa de circulacéo de ar forcado a 60
al., 2010). °C, por 72 horas.

Diante do exposto, os objetivos deste trabalho foram A quantificacdo do teor de N foi realizada pelo método
verificar a acuracia do método da GWS no melhoramendiescrito por Bremner & Mulvaney (1982) e a do teor de P
de milho em condi¢Ges de estresse nutricional e progssla digestdo nitropercldrica e leitura em espectrofoto-
novos métodos de melhoramento baseado&WS. metro a 725 nm.

Rev CeresVicosa, v59, n.6, p. 794-802, nov/dez, 2012



796 Roberto Fritsche-Netet al.

Por meio desses dados foram estimados os dois com- Genotipagem da populagdo de estimacgao

ponentes da Eficiéncia Aguisicao de N (EAN) e EEAP) Na genotipagem foram utilizados 80 marcadores
e Eficiéncia de Utilizagéo de N (EUtN) e P (EUtP), conformicrossatélites (SSR), que foram escolhidos pelo seu
me proposto por Mokt al (1982): contetdo informativo, pela localizac&o nos cromossomos

(pelo menos nove por cromossomo) e, principalmente,
(mg.mg™")  por apresentarem associa¢@o com caracteres de interes-
se agrondmico (MaizeGDB - http://wwavaizegdb.ay/
sstphp).

A genotipagem foi realizada apenas nas 14 linhagens
genitoras, as quais apresentavam mais de sete geracoes
de autofecundacéo. Com isso, pode-se fazer a extrapolacéo
Andlise de deviance dos resultados dos marcadores para as combinacoes hi-
bridas. Foram consideradas apenas as marcas que apre-

Para cada nivel de disponibilidade de N ou desP sentaram frequéncia superior a 5% na populacao hibrida
dados obtidos foram submetidos a analises de deviance, q P o hapopulag '

por meio do método da Méaxinvarossimilhanga Restrita/ Selecdo gendémica ampla (GWS)
Melhor Preditor Linear Nadgiesado (REML/BLUP), con-
forme descrito por Resende (2002):

_ N(plc.mta) (mgmg™) e EAP= P(plc.mm)
N(aplicado) P (aplicado)

MP
EUIN = 7S(g.mg") e EUtP=

PS »
. - (gmg)
N (absorvido) P(absorvido)

Nessa etapa, foram analisados nos hibridos simples
apenas os caracteres identificados como significativos
y=Xr+Zm+Wi+Tc+e dentro de cada nivel de N ou dgp&r meio da analise de

] o . . deviance. Foi empregado o método da regressao aleatoria
em quey é ovetor das médias fenotipicas dos h'b“dos('Random Regression) do tipo BLUP (RR-BLUP) aplicado

r € o vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos COYQelecio gendmica ampla (RR-BLUP/GWS), conforme
fixos) somados a média geral; € o vetor dos efeitos yeagcrito por Resend al. (2010):

de genitores do Grupo Il (assumidos como aleatérios),
em quem~N (0, M), sendoV =1g2_; f é o vetor dos y=Xb+Zh+e
efeitos de genitores do Grupo | (assumidos como aleam quey é o vetor de médias fenotipicas de cada hibrido;
torios), em qué~ N(O, F), sendo F 302 ; cé o vetor b € o vetor de efeitos fixoh;e o vetor dos efeitos aleato-
dos efeitos da capacidade especifica de combinagées das marcas;erefere-se ao vetor de residuos aleato-
dos genitores do Grupo | com os genitores do Grupolibs.X eZ séo as matrizes de incidéncia gaedn. A matriz
(assumidos como aleatérios), em gueN(0, C), sen- de incidénci& contém os valores 0, 1 e 2 para o niUmero
doC=10? ;eeéovetorde erros, em gae- N(0,R) de marcash estrutura de médias e variancias € definida
eR=102%.X,Z W e T sdo matrizes de incidéncia quecomo:h ~N(0, G); E(y = Xb); e ~ NO,R = 102) ;Var(y) =
relacionam, respectivamente, os efeitos,ae, fecao V=ZGZ'+R;eG=l0? /n.
vetory. As equacdes de modelo misto para a predicéo de

Em seguida, foram realizadas as andlises de deviafes meio do método RR-BLUP/GWS equivalem a:
conjunta, utilizando um modelo reduzido, visando ape-
nas identificar a significancia da interagéo hibrido x nive XX X'Z bl X'y
de N ou de Reonforme descrito por Resende (2002): X 77+ f/ﬁ LJ = [Z’y}

o,/n

y=Xr+Zg+Wi+te

em quey é ovetor das médias fenotipicas dos hibridog2m queo?, se refere a variancia genética aditiva total do

r € o vetor dos efeitos de repeticdo dentro dos nivelgrater,o? € a variancia residual;reo numero total de

de N ou de P (assumidos como fixos), somados a médiarcadores ponderados, dado aproximadamente por
geral;g é o vetor dos efeitos genotipicos dos hl’bridon :[2

(assumidos como aleatérios), em gueN(0, G), sen-

do G :029; i € o vetor da interacdo hibrido x nivel de N 2 (g2, In)=(@-,) (,/n), em queh?, é a

ou de P (assumidos como aleatorios), emigull (0, hergabilidade no sentido restrito em nivel de medias de

=102 - eeé o . - :
) » sendd, =107 ; ee € o vetor de erros, em q8€ hipridos em varias repeticdes, estimada por
~N (0, R) e.X,ZeW sdo matrizes de incidéncia que

> b, (l—p,.)} ,em quepi é a frequéncia da maria

2
relacionam, respectivamente, os efeitog dgei ao 7, = ﬁ , senda o nimero de repeti¢oes. Nes-
vetory. 4
Analises foram realizadas utilizando o softwarée método € considerado que cada locti@x Ls?; ou
SELEGEN-REML/BLUP (Resende, 2007a). seja, partes iguais da variancia genéticaagéibuidas a
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todos os locos. O valor genético gendmico global do ifiadas Além disso, foi considerada a selecao de 10% dos
dividuo j & dado pcVGG =7, =Y. Z:h. . hibridos interpopulacipnais superi_ores. _ _
STt No caso da GWS intrapopulacional, foi considerada,

O procedimento RR-BLUP/GWS permite também idema mesma populagéo de 10.000 plantas, a sele¢do dos 200
tificar os marcadores com maiores efeitos, objetivandfelhores individuos antes do florescimento e a sua
processar analises com subgrupos menores de maliegombinacdo; ou seja, uma selecéo a 2% de intensidade,
dores e determinar quantos e quais maximizam a acuragia nivel de individuo, com coincidéncia entre as unida-
seletiva. Desse modo, primeiramente foi analisado todajes e geracdes de avaliacio e recombinacéo. No caso da
conjunto de marcadores em todos os individuos fenot\Ws reciproca, a selecéo foi considerada na mesma in-
pados (populagéo de estimagdo complétgartir des- tensidade e no mesmo tamanho efetivo da intrapopula-
ses resultados, foram gerados nove subgrupos de mgénal; entretanto, divididas dentro de cada Gskim,
cas, formados por 214 (todas as marcas), 150, 100, 50, @nsiderando variancias genéticas e fenotipicas igualmen-
10, 5, 2 e 1A formacdo desses subgrupos foi realizadg divididas nos dois GHs, os ganhos com a selecao obti-
baseando-se no efeito (em modulo) das marcas obtidss por meio das SRI e SRR seriam teoricamente iguais.
na analise inicial; ou seja, considerando todos os 214 Os ganhos com a sele¢do em desvios-padrdo genéti-
marcadoresA partir desses valores, de modo sequencidos aditivos foram estimados 8 = K r,,, em que k =
foram retirados da analise os de menor efeito, até atingit ¥6 para os métodos da SRI e SRR e de 2,42 para o da
extremo de apenas uma marca (a de maior efeito) form@ws; er,, é a acuracia seletiva (calculada via validacdo

doo supgru?o. . . cruzada para o método GWS), obtida/1/4 42 para os
A validacao cruzada foi realizada pela reamostragem
r(12) I, A

de grupos de individuos via procedimento Jacknifmétodos da SRl e SRR, em 2 = .
(Heltshe & Forrestefl983), conforme descrito por Resende "1+ (r-)(1/4) B

et al (2010). Nesse processo, em cada subgrupo analigaantidade refere-se ao nimero de repeti¢oes. Esse va-
do a GWS foi avaliada ao calcular a correlagéo entreler de ¥ ponderando a herdabilidade refere-se aos tipos
valor genético predito por esse método e o valor fenotipide progénie considerados para a avaliagéo e recom-
observado nos individuos. Essa correlacdo é conhecliaacdoA partir dessas estimativas foi obtida, para cada

como capacidade preditivz;s§, sendo dada teoricamentecarateya eficiéncia relativa dos métodos baseados na GWS
pela acuréacia de selegé, ( multiplicada pela raiz qua-
drada da herdabilidade individual (r,; =r,;4) (Resende 038 son e L

etal, 2010). queGSé o ganho de selegéo estimado em desvios- pa-
Para os caracteres que apresentaram altos valoregigg, genético aditivos para cada um dos métodos (GWS,
e € deéryy, a GWS foi simulada fazendo uma comparacagr| e SRR); €é o tempo médio (em anos) do ciclo de cada
com a fenotipica quanto ao ganho de seleg&o por unidagg dos métodos, sendo 1,5 para o da SRl e da SRR e de
de tempo. Como padréo da selecdo fenotipica foram cang ou 0,5 para 0 da GWS, considerando a possibilidade
siderados os métodos da Sele¢éo Recorrente Intrapopgi@ym ou dois ciclos por ano, respectivamente.
cional (SRI) e Reciproca (SRR). Para isso, no caso da SRl as analises foram realizadas utilizando o software
foi considerada (simulada) a formacéo de uma populacégz| EGEN Gendmica RR-BLUP/GWS (Resende, 2007b).
base, originada do livre cruzamento entre diversas linha-
gens. Dessa populacédo, foram obtidas 200 progéniesﬁESU LTADOS E DISCUSSAO
meios-irmaos maternos para avaliagéo e 200 prog&nies _ _
para recombinacdo. Essas progénies foram avakauas Analises de deviance
um experimento com duas repeti¢cdes, sendo a parcelaNas analises de deviance individuais para cada nivel
constituida de 25 plantas, totalizando 10.000 plantas av® N ou de Ppelo menos uma das fontes de variacédo
liadas Além disso, foi considerada a selec&o de 10% dgenética foi significativa em quase todos os caracteres
progénies superiores. Para a SRR, foi considerada a favaliados (p< 0,05), sendo em sua maioria para 0s
macao de duas populagdes-base, originadas do livre agenitores do Grupo | no experimento do N e do Grupo Il
zamento entre diversas linhagens dentro de cada grumoexperimento do. Rs exce¢des foram EAPEUtPem
heterdtico (GH). Entre as populacdes, foram obtidas 2@@P e EUtN em BNAs diferencas genéticas significativas
progénies de meios-irméos maternos interpopulacionaibservadas indicam existéncia de variabilidade genética,
para avaliacdo e dentro de cada populagéo 200 progérgegue possibilita selecdo e ganhos genéticos dentro de
S, para recombinagdo. Essas progénies foram avaliadagla nivel de N ou de ®s coeficientes de varia¢éo apre-
em um experimento com duas repeti¢cdes, sendo a parssataram valores dentro do aceitavel para esse tipo de
constituida de 25 plantas, totalizando 10.000 plantas aesstudo (Fritsche-Net&t al, 2010).

R GSgys-tsn
em relagao a SRI e SREF,, = ——— =3 100, em
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Nas analises de deviance conjuntas, a variancia de hi)-Assim, é fundamental, para cada carater a ser selecio-
dos e da sua interagao com os niveis de N ou de P foi sigrado, estabelecer o nimero 6timo de marcadores que
ficativa para a maioria dos caracteres avaliados , sendar@ximizem a acuracia na populacéo de validacao.
excegOes EUtN e EUtBso indica que a selegdo deve ser Para os caracteres EAN, EUtN e MPSASxhe para
realizada para ambientes especificos e ndo em razéo do démN em BN, nos pontos maximos de acuracia para cada
portamento médio, pois, provavelmente, os genes séo earateros marcadores explicaram 55%, 49%, 49% e 30%
pressos diferentemente de acordo com a disponibilidadedfo variagdo genética total, respectivamente, e propicia-

nutriente para as plantas (Fritsche-Nattal, 2010). ram alta acuracia seletiva (74%, 70%, 70% e 55%, respec-
o ) tivamente) (Bbela 1). No experimento dg para os
Acuracia seletiva da GWS caracteres MPS eAlP, EAP e EUtPem BPnos pontos

Na populacéo hibrida foram identificados 214 aleloméximos de acuracia para cada carater os marcadores ex-
com frequéncia superior a 5%, com média de 2,68 marqaikaram 88%, 66% e 87% da variacdo genética total, res-
por loco, variando de dois a cinco. pectivamente, e também propiciaram alta acuracia seleti-

Houve grande variagdo entre os caracteres para o na-(94%, 82% e 93%, respectivamentegh@la 2). Nao
mero de marcas que maximizaram a capacidade preditivem obtidos resultados consistentes para o carater MPS
a acuracia da GWS, sendo esse de cinco para MRSlemem BN e em BHsto pode ser devido, principalmente, ao
e BN e EAN enAN a 25 marcas para EUtN &N (Tabela numero reduzido de marcadores utilizados, quando se con-
1). No caso do,Ressa foi de um para MPS &R a 50 siderar o tamanho do genoma do milho, de modo que néo
marcas para EUtm BR(Tabela 2). foram detectadas marcas em desequilibrio de ligagao com

Normalmente, as capacidades preditivas diminuem cars supostos QTL que controlam esses caracteres.

0 aumento do numero de marcadores além de um nimeroA diminui¢do no nimero de marcas usadas na GWS a
otimo (Resendet al, 2010). Neste trabalho, pode-se obpartir do ponto de maxima acuracia também faz com que
servar que, quando foram consideradas as 214 marcas@sra redugcdo na capacidade preditiva, acuracia e pro-
capacidades preditivas foram muito baixas, ou seja, 0 @ercdo da variancia genética explicada (Resend,

mento do nimero de marcadores n&o aumenta linearmg@10). Exemplo disso é que quando foi considerada ape-
te a acuracia da GWS pelo método RR-Bl(Tdbelas 1 e nas a marca de maior efeito, explicou-se apenas 3%, 6%,

Tabela 1.Estimativas da herdabilidade no sentido restrito individig),(da capacidade preditiv;) e da acuracie;) da selegéo

gendmica, proporcao da variancia genética (%Vg) explicada pelas marcas considerando diferentes quantidades desses subgrupos nas
analises de validagéo da Selecdo GenoAmapla e acuracia fenotipica,() para as eficiéncias de absorgéo (EAN) e de utilizagdo

(EUtN) de N e das massas de parte aérea seca (MPS) em alto (AN) e baixo (BN) nitrogénio avicosknd/G Brasil

Numero de marcas consideradas

Carater h?, Estimativa
214 150 100 50 25 10 5 2 1
By 0,61 0,62 0,62 0,63 0,63 0,66 0,68 0,33 0,22
EAN (AN) 0,62 Teg 0,67 0,68 0,68 0,69 0,69 0,72 0,74 0,36 0,24
e 0,39 0,39 0,39 0,39 0,39 0,39 0,39 0,39 0,39
%\Vg 0,45 0,46 0,46 0,47 0,47 0,52 0,55 0,13 0,06
By 0,43 0,44 0,46 0,47 0,47 0,48 0,34 0,25 0,16
Teg 0,50 0,51 0,52 0,54 0,54 0,55 0,39 0,28 0,18
EAN (BN) 0,72 e 0,37 0,37 0,37 0,37 0,37 0,37 0,37 0,37 0,37
%\Vg 0,25 0,26 0,27 0,29 0,29 0,30 0,15 0,08 0,03
T 0,19 0,26 0,30 0,33 0,33 0,32 0,30 0,24 0,25
EUIN (AN) 0.13 Tea 0,40 0,55 0,63 0,70 0,70 0,69 0,64 0,51 0,53
(AN) 0, F e 0,17 0,17 0,17 0,17 0,17 0,17 0,17 0,17 0,17
%\Vg 0,16 0,30 0,40 0,49 0,49 0,48 0,41 0,26 0,28
Ky 0,59 0,59 0,60 0,60 0,61 0,65 0,65 0,28 0,21
MPS (AN) 0,75 Tea 0,63 0,64 0,64 0,65 0,65 0,70 0,70 0,30 0,22
e 0,40 0,40 0,40 0,40 0,40 0,40 0,40 0,40 0,40
%\Vg 0,40 0,41 0,41 0,42 0,43 0,49 0,49 0,09 0,05
By 0,20 0,22 0,23 0,25 0,27 0,34 0,35 0,16 -0,07
Tee 0,23 0,24 0,25 0,28 0,30 0,38 0,39 0,18 -0,08
MPS (BN) 0,66 I en 0,38 0,38 0,38 0,38 0,38 0,38 0,38 0,38 0,38
%Vg 0,05 0,06 0,06 0,08 0,09 0,14 0,15 0,03 0,01
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28% e 5% da variacdo genética para EAN em BN, EAN, O numero reduzido de marcadores explicando grande
EUtN e MPS en\N, respectivamente @bela 1). Jano P parte da variacdo genética ou maximizando a acurécia é
apenas 23%, 2% e 1% da variagdo genética para EARiito interessante do ponto de vista pratico. Nesses ca-
EUtPe MPS em BRespectivamente §bela 2)Assim, € sos, um pequeno grupo de marcadores, previamente sele-
possivel observar que a Seleéasistida por Marcadores cionados, poderia ser usado nas populacfes de selecao.
(SAM) baseada em um ou poucos marcadores de efei@am isso, seria possivel reduzir o intervalo entre ciclos de
significativos propicia eficiéncia inferior a GW&Sexce- sele¢do, ou, ainda, usar métodos nado destrutivos de ava-
¢ao foi para o carater MPS &R, em que, considerando liagao, possibilitando aumentar os ganhos genéticos.
apenas a marca de maior efeito, foi possivel explicar 88%
da variacdo genética. Nesse sentido, a GWS apresenta®@nhos com a selec@o e novos métodos de
outra grande vantagem em relacdo aos métodos SAM. melhoramento
Isso se deve & GWS estimar o efeito de todos 0s marca-Considerando as estimativas dos ganhos preditos, em
dores de modo simulténeo, o que reduz significativamedesvios-padréo genéticos aditivos, com um ciclo de GWS
te viés na estimativa dos seus efeitos. Com isso, é pog&ir ano, é possivel obter aumento na eficiéncia de sele-
vel encontrar marcas que estdo em desequilibrio de ligéo em relagao aos métodos de selecao recorrente para os
¢do com o carater de interesse e nao eram considerachacteres EAE EUtPem BPRe para MPS edP de 1.028%,
ou identificadas por meio das técnicas tradicionais. 960% e 1.241%, respectivamental§€la 3). Quando foi
Teoricamente, com populag8es maiores e maior ninmesnsiderada a possibilidade de dois ciclos de GWS por
ro de marcadores aumenta-se a probabilidade de encane, esses valores passaram para 3.317%, 3.098% e 4.004%,
trar marcas em desequilibrio de ligagéo com caracteriggspectivamente. No experimento do N, com um ciclo de
cas de interesse (Flint-Gareigal, 2003). Entretanto, neste GWS por ano, para os caracteres EAN em baixo N (BN),
trabalho, mesmo com tamanho efetivo e nimero dAN, EUtN e MPS emN, o aumento na eficiéncia foi de
marcadores relativamente pequeno, foi possivel ser@7%, 394%, 816,99% e 364%, respectivamente. Na possi-
obtidos bons resultados, pois em todas as caracteristibdislade de dois ciclos de GWS por ano, esses valores
avaliadas, nos pontos de maxima acurécia da GWS, gstaésaram para 991%, 1.271%, 2.636% e 1.174%, respecti-
foi superior & acuréacia fenotipiceefielas 1 e 2). O acrés-vamente.
cimo na acuracia € devido ao uso da matriz de parentescoExistem poucos métodos propostos para a implemen-
real; ou seja, baseada nas marcas que os individuos afgedo da GWS no melhoramento do milho. Neste trabalho
sentam e n&o como a tradicional, com base em esperafag@roposto, primeiramente, um esquema de Selecao Re-
matematica (Resenéeal, 2010). corrente Gendmica Reciproca - SRGR (Figura 1A). Como

Tabela 2 Estimativas da herdabilidade no sentido restrito individhigl,([da capacidade preditivs;;] e da acuraciy,) da selecéo

gendmica, proporcao da variancia genética (%Vg) explicada pelas marcas considerando diferentes quantidades desses subgrupos na
analises de validagdo da Sele¢@o GenbAmcpla e acuracia fenotipica, () para as eficiéncias de absor¢éo (EAP) e de utilizagdo

(EUtP) de Re massas de parte aérea seca (MPS) em alto (AP) e baixo (BP) fosforo, eniguaMG Brasil

Numero de marcas consideradas

Carater h? ~ Estimativa 214 150 100 =0 5 10 5 > 1
r, 004 005 014 021 022 031 034 036 021

re 008 012 032 046 050 070 075 082 048
EAP(BP) 011 " o016 016 016 016 016 016 016 016 016
%vg 00l 00l 010 02l 025 049 057 066 0,23

r, 043 047 047 050 042 044 009 020 -0,08

cup 8Py 017 e 079 087 08 093 078 08 016 038 015
(BP0, r, 020 020 020 020 020 020 020 020 020
%g 063 075 077 087 060 067 003 014 002

r; 008 003 014 022 026 026 026 030 032

re 024 007 041 063 075 075 076 08 094

MPS (AP) 006 013 013 013 013 013 013 013 013 013
%vg 006 00l 017 040 056 057 058 077 088

r, 023 015 -006 005 011 013 007 006 004

wps Bp) 011 e 054 033 013 011 026 029 016 014 009
BP0, r.,, 016 016 016 016 016 016 016 016 0,16
%vg 029 011 002 00l 007 009 003 002 001
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em todo método baseado no principio GWS, é necessalisso, a SRGR pode ser facilimente adaptada para a Selecéo
primeiramente gerar a populacdo de estimacgéo, na gRacorrente Gendmica Intrapopulacional - SRGI (Figura 1B).
serdo realizadas a genotipagem e a fenotipagem dosPode-se usar a GWS varias vezes sem a avaliagdo
gendtipos avaliados. No caso da SRGR, a selecao désmeotipica. Entretanto, é recomendavel reestimar os efeitos
ser realizada dentro de cada grupo heterético, mas basgea-nimero dos marcadores que maximizam a capacidade
da no desempenho dos hibridos interpopulacionais. Ngseditiva para cada carater a cada duas ou trés geracdes de
sa fase, podem ser genotipadas as linhagens genitoraslecdo. Isso se deve ao fato de que com a selecdo pode
fenotipados os hibridos obtidos do cruzamento entre elasaver mudancas significativas no desequilibrio de ligagao
A partir desses dados, sao estimados os valores genéépopulacéo, principalmente pelo aumento na frequéncia
cos dos marcadores e 0 nUmero desses que maximizaou aa fixagao de alguns alelos (Flint-Gasatial, 2003).
acuracia seletiva para cada carater de interdssdida- Nas fases de reestimacéo dos efeitos das marcas, po-
¢éo é realizada nos mesmos hibridos, mas de forma indefiam ser utilizadas ferramentas como a de duplos
pendente, por meio do procedimento Jacknife (Heltshel&aploides, buscando acelerar o processo de obtencéo de
Forrester1983). Finalmente, faz-se a selecdo gendmidiahagens puras. Nesse sentido, também poderiam ser
dentro de cada grupo heterético, a partir dos resultadesadas testadores na obtencao dos hibridos interpopula-
obtidos na populacdo de descoberta e de validag&o. cionais, o que diminuiria significativamente os custos.

Na SRGR as popula¢cdes seriam geradas pela livre A questdo experimental do uso de duas repeticbes com
recombinacdo das melhores linhagens genitoras dentima planta por parcela merece ser comentada. Essa prética
de cada grupo heter6tichpds a sua obtencao, elas sa@ usual em experimentos em condicdo de estresse nutricional
semeadas a campo e de cada planta retira-se, no estadaasa de vegetacdo e com materiais geneticamente uni-
juvenil, uma amostra foliar para extracdo de DNA e farmes. Em muitos artigos, de diversos grupos de pesquisa
genotipagem com os marcadores identificados no prde todo mundo, é utilizada essa metodologia (Traehsel
cesso de estimacdo e validacAs. plantas sao entéo al., 2009; Churet al, 2005; Liuet al, 2004; Zhuet al,
classificadas em razdo dos seus valores genétic2305). Isso se deve ao fato de que os ganhos em precisao
gendmicos dados pelas marcas que apresentam ema@au 0 aumento da parcela ou no nimero de repeticées
genotipoAs consideradas superiores para a composicaesse tipo de estudo sdo pequefissim é mais vantajo-
de hibridos interpopulacionais sdo identificadas antes do aumentar o nUmero de genotipos avaliaiesnica-
florescimento e as demais, eliminadas. Com isso, ha comente, isso deve ser avaliado pelos proprios resultados
cidéncia entre as unidades e geracdes de selecdo exjmrimentais usando estatisticas adequadas. Estimativas
recombina¢é@o em apenas um ciclo a cafgon disso, a de acuracia seletiva sdo a melhor escolha nesse caso. Nes-
selecédo é realizada no individuo, em ambos os sexogedrabalho, as acuracias foram da ordem de 70% para a
nao precisa ser feita no ambiente ideal de avaliacao imaioria dos caracteres, as quais sao suficientes para
cultivo. Desse modo, ha aumento na acuracia seletivaaximizar o ganho genético por unidade de tempo, por meio
nos ganhos por unidade de tempo e, consequentemedteuso do novo método de selecao recorrente proposto, o
na eficiéncia do processo de melhoramento. gual explora grande parte da variagdo genética aditiva pre-

Outro ponto positivo da SRGR € a possibilidade deente em uma populagéo e utiliza uma sé estagéo de plan-
monitorar a frequéncia dos alelos nos dois grupd®, havendo coincidéncia entre unidade de selecao e de
heteréticosAssim, podem ser selecionados os que maiscombinacédo. Os métodos tradicionais de selecéo recor-
contribuem para os desvios de dominancia e para maximigemte utilizam apenas 1/4 ou 1/2 da variacéo genética aditiva,
a divergéncia genética entre as populacdes; ou seja, traipagando se usam progénies de meios-irmaos ou irmaos
Ihar nos dois principais componentes da hete/géen  germanos, respectivamente.

Tabela 3.Estimativas dos ganhos com a selecéo (GS), em desvios-padrédo genético aditivos, em cada método de selegao considerado
e a eficiéncia relativa (ER) da Selecao Gendoala (GWS) com um (GWS 1) ou dois (GWS 2) ciclos por ano, em relacéo ao
métodos de Selegcdo Recorrente (SR), para as eficiéncias de absorgao (EAN e EAP) e de utilizagdo (EUtN e EUtP) e massa de parte
aérea seca (MPS) em baixo (BN) e alto nitrogénio (AN) ou em baixo (BP) e alto fésforo (AP), enVitiba;MG Brasil

Caréater
Estimati Métod
stimativa €090 TEAN(AN) EAN(BN) EUIN(AN) MPS (AN) EAP(BP) EUtP(BP) MPS (AP)
Gs SR 0,69 0,65 0,31 0,70 0,29 0,35 0,22
GWS 1,80 1,32 1,67 1,70 1,97 2,25 1,83
ER (%) GWS 1 394 307 817 364 1028 960 1241
GWS 2 1271 991 2636 1174 3317 3008 4004
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Obtencao e genotipagem de linhagens dentro de cada grupo heterético

| Grupo Heterético (GHDA | x| Grupo Heterético (GH) B |

Y

Fenotipagem dos hibridos obtidos entre
o cruzamento das linhagens
Estimar o efeito de cada alelo marcador

’ Populagao de Estimagao

y

Amostraindependente de hibridos fenotipados

| Populagio de Validagao |
Sele¢do antes do florescimento l \ Selecdo antes do florescimento
Recombinagéo das plantas identificadas Recombinagio das plantasidentificadas
como superiores viaGWS como superiores viaGWS
Um a trés ciclos de Um a trés ciclos de
Selegdo Gendmica Ampla Selegdo Genémica Ampla
dentro de cada GH dentro de cada GH
(marcadores que maximizam a (marcadores que maximizam a
acurécia para os hibridos) acurécia para os hibridos)
(A) Linhagens melhoradas ’ ‘ Linhagens melhoradas
Genotipagem das linhagens

Fenotipagem dos hibridos obtidos entre o
cruzamento das linhagens
Estimaro efeito de cada alelo marcador Amostraindependente de hibridos fenotipados

Populagio de Estimagio _— Populagéo de Validagio

Um a trés ciclos de
Selegdo Gendmica Ampla

(marcadores que maximizam a acuracia)

Selegao antes do florescimento
Recombinac¢do dasidentificadas como superioresvia GWS

|

Linhagens
Sintéticos
®) Variedades

Figura 1. Esquemas propostos de Selecdo Recorrente Gendmica Reciproca (A) e de Selecdo Recorrente Gendmica
Intrapopulacional (B).
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