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RESUMO - Objetivou-se avaliar o coeficiente de endogamia, afixagéo de alelos e o limite de sele¢do em popul agdes
selecionadas durante 20 geracgoes. A selec¢do foi baseada nos val ores genéticos preditos pelo BLUP cléassico (BLUP) e pelo
BLUP marcadores (BLUPM) e na selec&o individual (SI) utilizando diferentes sistemas de acasalamento. Para se obter a
matriz de similaridade genética utilizadano BLUPM, foram simulados 100 marcadores molecul ares do tipo microssatélite,
por meio de um coeficiente de similaridade correspondente a distancia euclidiana média para dados quantitativos. Para
comparar os diferentes métodos de selegdo, utilizaram-se populagées com tamanho efetivo de 66,66 e média de 30
repeticoes. Observou-se maior incremento de endogamiaparao BLUPM, seguido pelo BLUP e SI. Os métodos baseados no
BLUPIlevaramamaior fixagdo dealelosfavoraveise desfavoraveis. O BLUPM foi o método que proporcionou maior redugéo
no limitede selegdo nas20 geragdes avaliadas. Os acasal amentos dos reprodutores sel ecionados que excluiram o acasalamento
entre irmaos resultaram em menor taxa de incremento de endogamia, menores perdas pela fixagdo de alelos desfavoraveis
e menor redug&o no limite da seleg&o.

Palavras-chave: BLUP, selecdo, simulagao, sistemas de acasalamento

Inbreeding, alleles fixation and selection limit in populations under
traditional or marker assisted selection methods

ABSTRACT- Thisstudy aimed to evaluate the inbreeding coefficient, allelesfixation and selection limit in apopulation
selected during 20 generations. Selection was based on breeding values predicted by classical best linear unbiased prediction
(BLUP), BLUP associated with molecular markers (BLUPM) and individual selection (IS) using different mating designs. The
genetic similarity matrix used in BLUPM was obtained by simulating 100 micro satellite markers (simple sequence repeats)
using asimilarity coefficient corresponding to the mean Euclidean distance between quantitative data. The selection methods
were compared using populationswith an effective size of 66.66 and amean of 30 repetitions. Thelargest increaseininbreeding
was observed for BLUPM, followed by BLUP and SI. The methods based on BLUP provided the higher fixation of favorable
and unfavorablealleles. The BLUPM method provided the higher reduction in the sel ection limit during the twenty generations.
Systems excluding between sibs mating resulted in lower increases in inbreeding rates, fewer losses due to unfavorable allele
fixation and smaller decreases in selection limit.
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Introducéo

No melhoramento animal, procura-se obter material
genético maisprodutivo eeficiente utilizando-se asel ecdo.
Diversos grupos de cientistas tém desenvolvido pesquisas
com modernos métodosde avaliagao genéticaede estima-
¢do de pardmetros genéticos para diferentes critérios de
selecdo.

Correspondéncias devem ser enviadas para: pcarneiro@gmail.com

Entretanto, poucos estudos abordam os efeitos da
selecdo na endogamia, nafixagéo de alelos e no limite da
selecdo. O conhecimento destes impactos é importante,
visto que a depressdo endogamica na caracteristica sob
selecdo tem importante efeito sobre aresposta a selecdo a
meédio e alongo prazo. Deve-se considerar também aredu-
¢do na probabilidade de fixar genesfavoraveis e no limite
da selecéo.
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Como consequiénciasdasel evadastaxasde endogamia,
tém-se perdaparcial do ganho genético obtido por selecéo
e reducdo do valor fenotipico médio, evidenciado, princi-
pal mente, pelacapacidadereprodutivaou eficiénciafisiol 6-
gica. Segundo Silva et al. (2001), a falta de programa de
acasalamento eficienteeofato de setrabal har com rebanhos
fechadostém sido determinantesnoincremento dastaxasde
endogamia. Oliveiraet al. (1999) ressaltaram ainda a dificul-
dade de reducgdo do coeficiente de endogamia quando a
selecdo é praticada para apenas uma caracteristica.

Segundo Caballero (1994), Sanchez et al. (1999) e Bijma&
Woolliams (2000), a seleg@o artificial acarreta decréscimo no
tamanho ef etivo dapopul agdo. A reducéo notamanho efetivo
pode ter importancia consideravel na conservagdo genética
das populagbes de pequenos nicleos ou daquel as submeti-
dasasel e¢ao, especial mentenoscasosdesel ecdo baseadaem
valores genéticos preditos por meio de indices e do BLUP.

A endogamiatendeafixar alelosfavoraveis e desfavo-
raveisemalgunslocos. Espera-se, portanto, quearesposta
total esuaduracgdo sejamreduzidas, hajavistaareducdo na
varianciagenéticaaditiva. Teoricamente, quando arespos-
ta a selegdo diminui, a populagéo pode estar no limite da
selecdo, que, ao ser alcangado, indica que todos os locos
foram fixados.

Cunha et al. (2004) estudaram populac¢des sob cinco
diferentes tipos de acasalamento submetidas a selecéo
baseada no BLUP. Ao avaliarem as perdas genéticas por
fixagdo de alelos desfavordveis e limite de selecdo, os
autoresobservaram val orespercentuai smenoresparal ocos
fixados desfavoravelmente e limite da selecéo maiores no
maior tamanho efetivo de populacéo estudado (36,36).

Breda et a. (2004) avaliaram o comportamento do coefi-
ciente de endogamia e do limite de sele¢éo considerando
populagéo-base sel ecionada, utilizando sel e¢cédo com base
nosvalores genéticos preditospelo BL UP. Foram conside-
radastrésgeracdesdistintas: geracao-base, O (verdadeira),
3 e7.Quando ndo se utilizou a popul agéo-base verdadeira,
os coeficientes de endogamia foram subestimados. As
populacdescom asgeracdes 3 e 7 como base apresentaram
asmesmastaxasdefixacdo deal el osfavoraveise osmesmos
valores do limite de sel ecéo das popul agdes que incluiram
a populacéo-base verdadeira.

Recentemente, tem-se estudado apossibilidade de uti-
lizagdo deinformagBesdesimilaridadegenética, por meiode
marcadores moleculares, na aplicacdo da metodologia de
model os mistos. Esta metodologia tem sido denominada
BLUP marcadores ou BLUPM, como nos trabalhos de
Euclydes (1996) e SilvaFilho (2001). Entretanto, os efeitos
do uso de BLUP marcadores sobre a endogamia, afixacdo
de alelos e o limite da sel eg&o sdo desconhecidos.

Obj etivou-se comparar o comportamento do coeficiente
de endogamia, dafixacgéo de alelosedo limite de selecéo em
populacdes sob selecdo baseada nos valores genéticos
preditospelo BLUPepelo BLUPM (utilizamatriz de similari-
dade calculada por meio de marcadores moleculares) e na
selecdo individual em diferentes sistemas de acasalamento.

M aterial e M étodos

Osdadosutilizadosforam obtidospor meio do programa
de simulagdo GENESY S (Euclydes, 1996), que reline nove
programas, escrito para o compilador FORTRAN, e que
permite asimulacéo de genomas de certa complexidade para
estudos de métodos de selecdo, testes de pressuposi ¢cdes,
avaliacdes de novas metodol ogias de sel e¢do, entre outros.

Para o desenvolvimento deste trabalho, foi simulado
um genomaconstituido deumacaracteristicaquantitativa
com valor de herdabilidade igual a 0,10. O genoma foi
simulado com 200 locos quantitativos polialélicos (oito
alelos), comfrequénciasalélicasiniciaisbaseadasnadis-
tribuicdo uniforme. Esses locos foram distribuidos ao
acaso em 15 pares de cromossomos autossdmicos de
tamanhos aleat6rios em genoma de 2.000 cM de compri-
mento; foram simulados apenas os efeitos aditivos dos
locos quantitativos sob a distribui¢éo normal.

A partir do genomadescrito anteriormente, foi simula-
daumapopulacdo-base de 1.000 individuos (500 machose
500 fémeas). Dessa populacdo, foi formada a populagéo
inicial, pela escolha e pelo acasalamento ao acaso de dez
machos e 100 fémeas, produzindo cinco descendentes por
acasalamento, totalizando 500 individuos. Em seguida,
foram formadas trés populagdes para selecdo, as quais
foram aplicados os sistemas de acasalamento entre os
animais selecionados: RAA - aleatério; EIC - exclusdo do
acasalamento entreirméos completos; EICMI - excluséo do
acasalamento de irméos compl etos e mei0-irmaos.

A selecdo foi praticada durante 20 geragdes consecu-
tivas, por meio da selecéo individual (SI) ou dos valores
genéticos preditospelo BLUP Cléssico (BLUP), utilizando
informacdes de genealogia ou pedigree, ou pelo BLUP
Marcadores — BLUPM, utilizando matriz de similaridade
genéticacal culadapor meio demarcadoresmoleculares. As
20 geracdes de selecéo foram repetidas por 30 vezes utili-
zando-se os valores médios nas figuras para reduzir os
efeitos da oscilacdo genética que poderiam gerar
confundimentos na comparacéo das metodol ogias.

A cada geracédo, foram selecionados 20 machos e 100
fémeas e gerados cinco descendentes por acasalamento,
totalizando 500individuos (tamanho efetivo de66,66). Para
calcular o tamanho efetivo dessas popul agdes, utilizou-se
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afdormula proposta por Wright (1931), citada por Falconer
(1981):

11,1
N. 4N. 4N’
em que N, = tamanho efetivo da populaggoN ,, = nimero
de machos e N, = niimero de fémeas.

OBLUPM diferenciou-sedoBL UPcl&ssicobasicamente
naobtencdo damatriz de parentescoA ede suainversaA-t.
Nametodol ogiacléssica, amatriz de parentesco éconstruida
de modo que os elementosdadiagonal representam o grau
de semelhanca de individuos com eles mesmos, portanto,
igual a1l mais o coeficiente de endogamia deste individuo
(1+F), enquanto os elementosforadadiagonal representam
os numeradores do coeficiente de parentesco de Wright
entre osindividuos.

Como cada descendente direto recebe metade de seu
contelido genético de cada um dos pais, o grau de paren-
tesco entre pais e filhos é sempre igual a 0,5. Para irmaos
compl etos, meio-irmaos ou qualquer outro grau de paren-
tesco, os individuos possuem alelos comuns dentro de
determinado grau de probabilidade. Espera-se, por exem-
plo, que irmédos completos possuam, em média, 50% dos
alelosem comum, porém este val or paradoisirmaos quais-
quer pode variar de 0 a 100%. Para a relagdo entre meio-
irma&os, espera-se, em média, 25% deal el oscomuns, podendo
variar de 0 a50%.

Para obter a estimativa mais real da porcentagem de
alelos em comum entre os individuos de uma popul agéo,
foram utilizados marcadores mol ecul ares na construcéo de
uma matriz de similaridade genética para substituicéo da
matriz na metodologia BLUP.

Neste estudo, a matriz de similaridade genética foi
cal culada considerando todos os marcadores mol ecul ares,
no caso multialélicos, por meio de um coeficiente de simi-
laridade correspondente a distancia euclidiana médiapara
dados quantitativos, como a seguir:

. 1 (op 2 \L/2
SNY_ﬁ(am(Xi'XI))L ,

em que.S,W € grau de similaridade entre osindividuos W e
Y; p, nimerodel 0cos; X, - X;,frequiénciadealel oscoinciden-
tes; em que adiferenca 'xi - X; assumiuosvalores0,0,5e1,0.

A matriz A, gerada a partir de S gerada, foi invertida
por método direto e usadano BLUP como se fosse amatriz
.A'l. O BLUP modificado usando a matriz de similaridade
genética foi chamado de BLUPM.

A comparagdo entre asdiferentes metodol ogias (SI, os
valoresgenéticospreditospelo BLUPeosval oresgenéticos

preditos pelo BLUPM) foi feita com base nos valores de
endogamiamédia, nas perdas e nos ganhos pelafixacao de
alelos e no limite da selegéo.

Resultados e Discussao

Osvalores da endogamia sdo apresentados naFigural
e referem-se a populagdes submetidas a sel ecéo baseada
nos val ores genéticos preditos pelo BLUP, peloBLUPM e
pela Sl nos sistemas de acasalamento RAA, EIC e EICMI,
respectivamente.

Na Figura 2 sdo apresentados os valores médios de
endogamia para os sistemas de acasalamento RAA, EIC e
EICMI, obtidos pelo BLUP epelo BLUPM. Observa-se nas
Figuras 1 e 2 que os val ores de endogamia aumentaram no
decorrer das geracdes paratodos os métodos de selegdo e
os diferentes sistemas de acasalamento.

Astaxasdeaumento daendogamiaforam maiorespara
0BLUPM, seguido pelo BLUP, observando-sequeo método
gue resultou em menores taxas de endogamia foi a SI. A
selecdo com base no BLUP e BLUPM tende a conduzir a
taxasde endogamiamaioresque aquel asobservadasnaSl,
visto que esses métodos sel ecionam individuos mais apa-
rentados(Belonsky & Kennedy, 1988; Kuhlers& Kennedy,
1992; Quintonetal., 1992; Jeyruban et al., 1995; Quinton &
Smith, 1995; Muir, 2000).

Ao avaliar o aumento nataxade endogamiano BLUP
e BLUPM sob os diferentes sistemas de acasalamento
(Figura 2), observou-se que, quando os reprodutores
selecionados foram acasalados ao acaso (RAA), houve
taxasmaioresde endogamiaatéa202 geragdo. Osmétodos
que excluiram o acasalamento deirm&os (EIC e EICMI), no
entanto, permitiram maior controle da endogamia.Varios
autorescomprovaramqueevitar acasalamento entre parentes
pode reduzir a endogamia (Toro & Peres-Enciso, 1990;
Leitch et al., 1994; Caballero et al., 1996; Wang, 1997;
Cunhaet al., 2003).

Quando utilizado o BLUP, néo foram observadas dife-
rencas nastaxasde aumento daendogamianossistemasde
acasalamento EIC e EICMI. Entretanto, para o BLUPM, o
sistema de acasalamento EICMI proporcionou maior con-
trole dataxadeendogamia(Figura2). OBLUPM, queutiliza
a matriz de similaridade genética calculada por meio de
marcadores, € mais eficiente em identificar alelos comuns
aosindividuos avaliados que o BLUP, que utiliza o paren-
tesco médio. Destaforma, o BLUPM conduz amaiorestaxas
deendogamia(Figural) earestricdo de acasalamento entre
irm&os compl etos e meio-irmaostorna-se mais eficiente no
controle do aumento dataxa de endogamia que arestricao
apenas de irméos compl etos.



372 Carneiro et al.

0,450
0,400
0,340
S o
£ 0300
E g
85 0250
E =
&S 0200
o 2
22 o1
5 0.
0,100
0,050
0,000 £
=} ‘ . ; . ; . ‘ . ‘ .
0 2 4 6 8 W 12 14 16 18 20
Geragao (Generation)
+ BLUPRAA MBLUPMRAA A STRAA
0,450
0,400
0,340
0,300
s o
R
52 02
Eg
o S 0200
£
5 010
8%
Z 0100
g<
0,050
0,000 &
0 2 4 6 s§ 10 12 14 16 18 20
Geragao (Generation)
+ BLUP EIC ®WBLUPM FIC &SI EIC
0450
0,400
0,349
s, 0,300
< o023
E g
£2 0w
S8
28 0150
Tg
o< o100
0,050
0,000 &

0 2 4 i1 8 10 12 14 16 18 20
Geracao (Generation)
+ BLUP EICMI mBLUPM EICMI A SI EICMI

Figural- Endogamia média obtida para reprodutores
acasalados aleatoriamente (RAA), com exclusao de
irmaos completos (EIC) e de irmaos completos e meio-
irm&os (EICMI), utilizando-se a selecao baseada nas
estimativas BLUP, BLUPM e na selecao individual (Sl).
Mean inbreeding obtained through random mating of
reproducers (RM), exclusion of full-sibs (EFS) and, exclusion
of full-sibs and half-sibs; (EFSHS) using BLUP, BLUPM and
individual selection (IS).
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BLUP para reprodutores acasalados aleatoriamente
(RAA) com excluséo de irm&os completos (EIC) e de
irmaos completos e meio-irmaos (EICMI).

Mean inbreeding using BLUP at random mating of reproducers
(RM), exclusion of full-sibs (EFS) and exclusion of full-sibs and
half-sibs (EFSHS).

Figure 2 -

NasFiguras3e4 sao apresentadososval orespercentuais
paraas perdas por fixagdo de alelos desfavoraveis e para os
ganhos por fixagao de alelos favoraveis obtidos pela sel e-
¢ao baseada nos valores genéticos preditos pelo BLUP,
peloBLUPM epela$Sl, sob cadaum dosdiferentessistemas
de acasalamento utilizados.

Aumentos nas taxas de fixagao de al el os foram obser-
vados, tanto no sentido favoravel quanto desfavoravel,
quando utilizados quai squer dos métodos de sele¢ao sob
os diferentes sistemas de acasalamento. A existéncia de
correlagdes genéticas positivas entre alelos favoraveis e
desfavoraveis pode ter contribuido para maior fixagdo de
alelos pelos métodos BLUP e BLUPM, indicando que, ao
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acasalados aleatoriamente (RAA), com exclusao de
irméos completos (EIC) e de irmaos completos e meio-
irmaos (EICMI), utilizando-se BLUP, BLUPM e selegao
individual (SlI).

Mean values, in percentage, of fixation loss of unfavorable
alleles with random mating of reproducers (RM), exclusion of
full-sibs (EFS) and exclusion of full-sibs and half-sibs; (EFSHS)
using BLUP, BLUPM and Individual Selection (IS).
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fixar alelosfavoraveis, algunsdesfavoravei stambémpodem
ser fixados. Segundo Euclydes (1996), o BLUP é capaz de
localizar individuos portadores de locos quantitativos
importantes e fixar seusalelos. Contudo, durante afixacéo
de alelosfavoréaveis, ocorrem perdas, ou seja, fixacdes nos
alelos desfavoraveis de locos de menor importancia.

Entre os métodos de selecéo, a Sl resultou em menores
taxas de fixacéo de alel os, tanto favoraveis quanto desfa-
voréveis. Esse fato foi observado também por Euclydes
(1996), Carneiro et al. (1999) e Cunhaet al. (2003). O uso da
S| provoca menor reducdo da variabilidade genética e
permite, portanto, alcancar depois de 30 geragdes maiores
ganhos genéticos que 0 BLUP, quando setratada selecéo
de uma caracteristica de baixa herdabilidade.

Quanto as perdas e aos ganhos pelafixagdo de alel os,
0 BLUPM tendeu a superar o BLUP no decorrer das gera-
cOes (62a108), levando amaior percentual de alelosfixos,
tanto favoravel quanto desfavoravelmente, o que foi oca-
sionado pelofato deosmarcadores utilizados paracal cular
asimilaridade genéticaseremjogadosdeformaaleatériano
genoma, podendo marcar regides de similaridade que
tenham tanto alelos favoraveis quanto desfavoraveis.

Ossistemasqueexcluiram o acasalamento entreirmaos
resultaram em menores perdas por fixag&o de alel os desfa-
voréveisnos métodos BLUP e BLUPM. Pode-se observar,
pelo BLUPM, que as perdas por fixacao de al el os desfavo-
raveis (Figura 3) foram em torno de 20,98; 18,98 e 16,98
unidades percentuais para os sistemas de acasalamento
RAA, EIC e EICMI, respectivamente.

Na Figura 5 sdo apresentados os valores de limite da
selecéo sob os sistemas de acasalamento RAA, EIC e
EICMI utilizando-se a selecdo com base no BLUP, no
BLUPM e na Sl. Observou-se maior redugdo no limite da
selecdo para os métodos que utilizam a metodologia dos
modelos mistos (BLUP e BLUPM). Nasgerac@esiniciais, 0
BLUPeoBLUPM tiveram redugdo semelhante no limite da
selegdo, entretanto, o BLUPM tendeu a maior reducdo no
limite da selecéo em torno da 108 geracédo, paraRAA eEIC,
e em torno da 142 geracdo paraEICMI.

Osfatoresqueinfluenciamolimitedaselecdoavaliados
neste estudo foram afixacdo de alelos favoraveis e desfa-
voraveis. Os métodos que fixaram maisalelosfavoraveise
desfavoraveis (BLUPM eBLUP) foram os que maisreduzi-
ram o limite da selegéo. Avaliando o BLUPM (Figura 5),
observou-se que o sistemaque ndo excluiao acasalamento
entre irmdos (RAA) levou a maior reducédo no limite da
selecao, observando-se, depoisde 20 geraces de selecao,
osvalores de 119,4; 124,3 e 128,1 para os sistemas RAA,
EIC e EICMI, respectivamente. A maior reducado no limite

Limite da selegéo
Selection limit
—
e
-3
=

0 2 4 [} 8 10 12 14 lo 18 10
Geragao (Generation)

+ BLUPRAA MWELUPMRAA  ASIRAA

1593

1543

1493

1443

Ganhos por fixacdo
Fixation gain

0 2 4 [\ 8 10 12 14 16 18 20
Geracao (Generation)

+ BLUF EIC mBLUPM FIC &SI FIC

163,1

158,1

1531

1481

1431

1381

Ganhos por fixacédo
Fixation gain

b 4 [} 8 10 12 14 16 18 20
Geracao (Generation)
+ BLUP FICMI mBLUPM EICMI 4 SI FICMI

o -

Figura5 - Limite da selecdo para reprodutores acasalados
aleatoriamente (RAA), com exclusdo de irméos com-
pletos (EIC) e exclusdo de irmaos completos e meio-
irmaos (EICMI), utilizando-se BLUP, BLUPM e selecéo
individual (SI).

Figure 5 -  Selection limit withrandom mating of reproducers (RM), exclusion
of full-sibs (EFS) and exclusion of full-sibs and half-sibs;
(EFSHS) using BLUP, BLUPM and individual selection (IS).
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da selegdo foi ocasionada pelo maior fixagdo de alelos
(Figuras 3 e 4) pelo BLUPM.

Conclusoes

Os sistemas de acasalamento que excluem o
acasalamento entre irméos (EIC e EICMI) proporcionam
menor incremento daendogamia, menores perdas pelafixa-
¢8o de alelos e menor reducéo no limite daselecéo nostrés
métodos de selecao.

A resposta a selecdo quando utilizados o BLUP e o
BLUP M reduz alongo prazo, em virtude do incremento da
endogamia, das perdas pelafixagdo e dareducgdo no limite
de selecéo.
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