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Acuracia seletiva, intervalos de confianga
e variancias de ganhos genéticos associados
a 22 métodos de selegdo em
Pinus caribaea var. hondurensis
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RESUMO

No presente trabalho foram derivados estimadores para a acurdcia, varidneia do
ganho genético e intervalos de confianga do ganho genético associados a 22 métodos de
selegio univariada ¢ multivariada. Estes métodos de seleglio foram aplicados a dados de
um teste de progénies de Pinus caribaea var. hondurensis. Os resultados permitiram as
seguintes conclusSies: o pardmetro acurdcia permite inferir sobre o methor método de
selecio apenas em situagBes de iguais intensidades de sclegiio; a escolha do melhor
método de selegdo deve basear-se na utilizagiio do intervalo de confianga do ganho
genético; o nimero adequade de individuos a serem selecionados ¢ fungdio do ganho
genético corrigido para a endogamia e de sua varidncia; a selegio de um pequeno nlmero
de individuos conduz a um maior ganho genético mas também a miior varidncis do
ganho. B
Palavras-chave: acuricia, métodos de selegdo, intervalo de confianga, varidncia do
ganho genético

ABSTRACT

Accuracy, confidence ranges and variance of response associated to 22
sclection methods in Pinus caribaea var. hondurensis. In this paper, estimators for
accuracy, variance of response and confidence ranges of the genetic gain associatcd to 22
univariate and multivariate selection methods, were derived. These methods were applicd
to a progeny test of Pinus caribaea var. hondurensis. The conclusions were: in situations
of equal selection intensities, accuracy is adequate to inform about the best sclection
method; the choice of the best selection method must be based on confidence range of the
genetic gain, the adequate number of individuals to be selected is a function of the
corrected genetic gain and variance of gain; the selection of a small number of individuals
provides higher genctic gain, but higher variance of response.
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INTRODUCAO

A adocdo de eficientes estratégias de melhoramento genético de espéci-
¢s florestais depende, sobretudo, da utilizagiio de acurados métodos de sele-
¢do. Por outro lado, o método ideal de selegéio, depende dos seguintes fatores:
herdabilidade do caréter objetivo da selegdo, nimero de familias e individuos
avaliados por experimento, heterogeneidade ambiental na 4rea do experimen-
to, dentre outros. '

Dessa forma, virios métodos de selegdio devem ser comparados visando
determinar o mais adequado a cada especifica situagdo experimental. Neste
contexto torna-se imprescindivel a disponibilidade de um software que compa-
re todos os métodos possiveis, em termos de acuracia ¢ ganhos genéticos com
selegdio. O termo acuracia refere-se 4 correlagdo entre o valor genético verda-
deiro do individuo e o indice fenotipico utilizado para estiméa-lo (VAN VLECK
et al, 1987, NICHOLAS, 1987, FALCONER, 1989; RESENDE, 1994).
Dessa forma, cada método de selegio apresenta um estimador especifico para
a acuricia.

OQutro pardmetro importante em melhoramento florcstal refere-se a va-
ridncia do ganho genético, o qual é fungfio da acurdcia. A variancia do ganho
permite a construgdo de intervalos de confianga associados aos ganhos gené-
ticos estimados, fornecendo assim, mais um critério para comparagdo de
métodos de selego. '

No melhoramento florestal, varios métodos de selegdo tém sido propos-
tos (RESENDE & HIGA, 1994; RESENDE et al, 1994), porém sem a
apresentagdo de estimadores para as acuracias. O presente trabalho tem como
objetivos apresentar estimadores para acurdcias ¢ intervalos de confianga ¢
comparar 22 métodos de selegdo aplicados ao melhoramento de Pinus caribaca
var. hondurensis.

MATERIAL E METODOS

Foram avaliados os caracteres altura, didmetro e volume em um teste de
22 progénics de meio-irmdios de Pinus caribaea var. hondurensis instalado no
municipio de Tibagi-PR, em propriedade da PISA Florestal. O delineamento
empregado foi o de blocos casualizados com 9 repetigdes ¢ 6 plantas por
parcela.

Considerou-se como objetivo da selegdo o caréter volume e os seguintes
critérios de selegdio: volume, para os 11 métodos univariados; altura, didmetro
¢ volume, simultancamente, para os 11 métodos multivariados.

Os métodos de selegdo empregados envolveram: selegdio individual e
entre e dentro de familias (KAGEYAMA & VENCOVSKY, 1983); de fami-
lias, de irmdos e de parentais (FALCONER, 1989; RESENDE, 1991); dentro
de progénics (RESENDE & HIGA, 1994); combinada (BUENO FILHO,
1992;: RESENDE & HIGA, 1994), indice multi-efeitos (RESENDE & HIGA,
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1994), para o caso univariado. Para o caso multivariado, estas mesmas unida-
des de selegdio foram empregadas, porém empregando-se simultancamente os
caracteres altura, didmetro e volume. Detalhes a respeito destes métodos sio
apresentados em RESENDE et af (1990) ¢ RESENDE ef al (1994).

No Quadro 1 sio apresentados os estimadores para as acuracias deriva-
das para os diferentes métodos de sclegéo.

Definem-se os scguintes pardmetros e quantidades apresentadas no
Quadro 1.

o2 - varidncia genética aditiva/additive genetic variance

g2 - variancia fenotipica ao nivel de média de familia/phenotypic
F variance at the level of family mean
2 I o

o4  -variincia entre plantas dentro de parcela/within plot and

between plants variance

S%p - variancia fenotipica a nivel de individuo no bloco/phernotypic
variance af the level of individuals in the block

o2, - varidncia fenotipica a nivel de individuo no experimento/
phenotypic variance at the level of individuals in the
experiment

o2 - variéncia residual a nivel de médias de parcela/residual

variance at the level of plot means

g2 - varidncia fenotipica a nivel de médias de bloco (RESENDE
B & HIGA, 1994)/phenotypic variance at the level of block
means

r - coeficiente de corrclagiio genética entre individuos de uma
mesma progénie (1/4 para meio-irméos)/genetic correlation
coefficient between individuals of the same progeny (1/4 for
half-sibs)

n, b e p -nimeros de plantas por parcela, de blocos e de progénies,
respectivamente/number of plants por plot, of blocks and
progenies, respectively

b - vetores dos cocficientes de ponderagfo dos caracteres, asso-
ciados aos métodos e efeitos em consideragdo/vectors aof
weighing coefficients of characters, associated to the
methods and effects under consideration

P - matrizes de covaridncias fenotipicas associadas aos métodos
e efeitos em consideragio (RESENDE et af, 1994)/matrices
of phenotypic covariance associated to the methods and
effects under consideration
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O parimetro “coeficiente de predigio genética” (BARADAT, 1976;
GALLAIS, 1989; VAN BULJITENEN, 1992) foi estimado por 01/do para
todos os métodos multivariados empregados, onde o é o desvio padrio
fenotipico do indice de selegio e 90 € o desvio padrido fenotipico do cardter
objetivo da selegdo referente ao efeito ou método considerado.

Os intervalos de confianga de ganhos genéticos foram construidos
considerando o estimador da varidncia do erro associado aos valores genéticos
aditivos preditos, apresentado por VAN VLECK et ol (1987) e KINGHORN
(1992): fl-rlz,Agroi ,onde A ¢é a acurdcia.

Demonsfrou-se neste trabalho, que a varidncia do erro associada ao
valor genético médio dos individuos selecionados (ganho genético) equivale a:

1 8 1 N L[ 2(,_.2
Var{Gg)= V| — Ay —-— Ajl =— -
ar{Gg) I:N iz[ iN iE] 1j| N [O’A(] rI,AJ] .

onde N ¢ o mimero de individuos selecionados, Ai é o valor genético
verdadeiro do individuo i, e Ai é a estimativa de seu valor genético. Assim, 0
intervalo de confianga do ganho genético foi construido através da expresséo:

12
Gsm[er[a%(l—rle)]]

onde t é o valor tabelado associado & distribuigfo t de Student. Este
método & valido quando todos os valores genéticos considerados apresentam a
mesma acuracia de predigéo. 2

Um outro parimetro considerado neste trabalho foi a varidncia (Eng
da resposta & selegfio apds varias geragbes de melhoramento. NICHOLA
(1980) considerou o seguinte modelo para a resposta (R) 4 selegéio apds g
geragdes de melhoramento:
R=X-Xo, onde X, é a meédia da populagiio apdés g geragdes de
melhoramento e X, ¢ a média da populagdo original nfio melhorada.

ol —o2+ L 42 2 s Ly "

R=% *y 9F, onde 04 é a varidncia devido 4 deriva gendtica

(HILL, 1971; 1972a; 1972b), M é o niimero total de individuos avaliados em
cada geragiio e a% ¢é a variancia fenotipica.

Conforme HILL (1977), oﬁ =gO'2A /Ng , onde Ne é o tamanho efetivo
populacional. Assim, ignorando-se o termo a%rM : para M suficientemente
grande tem-se: ¢} =go2 /N, para g geragdes de sclegdo e a4 =02 /N, para
uma geragio de selegdo.

Todas as analises univariadas e multivariadas, a predigdo de valores
genéticos, a estimagio de ganhos genéticos e suas variincias bem como a
construgdo de intervalos de confianga foram realizados através do software
SELEGEN (RESENDE et ai, 1994).
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RESULTADOS E DISCUSSAO

COMPARAGAOENTRE 08 METODOS MULTIVARIADOS E UNIVARIADOS

No Quadro 2 sdo apresentados os pardmetros herdabilidade (métodos
univariados) e coeficientes de predigdo genética (métodos multivariados) as-
sociados a diferentes efcitos empregados na composigéio dos métodos de
selegiio.

O termo coeficiente de predigdo genética (c.p.g.) equivale a uma
herdabilidade indireta para o diferencial de seleg#io do carater objetivo da
selegdo, via selegdo através de outro(s) caracter(es). O estimador do c.p.g.
pode ser expresso por:

C.p.g=0] Ioo=r2 hg /rpa=r hg

LA A ZTa o,

onde ho é a raiz quadrada da herdabilidade associada ao carater obje-

tivo da selegio.

O termo rfA ¢ um coeficiente de determinagdo, o qual é denominado

coeficiente de “confiabilidade” (GODDARD, 1992) da selegdo. No caso da
selegdio indireta multivariada, este termo é denominado herdabilidade multiva-
riada (GALLAIS, 1989).

Quadro 2 - Coeficientes de herdabilidade (inétodos univariados) e de predigio genética
(métodos multivariados) associados = diferentes cfcitos empregados nos métodos de
seleglio

Table 2 - Heritability (univariate methods) and coefficients of genetic prediction (mul-
tivariate methods) for different effects applied in the selection methods

cfeitos herdabilidade coeficientes de predigo genética
effects heritability coefficients of genetic prediction
individuo na parcela 0,15 0,16

individual in the plot

famflia/family 0,69 0,72

parcela/plot 0,12 0,13

blocos/blocks 0,04 0,05

individuo no bloco 0,18 0,19

individual in the block

indiv. no experimento 0,17 0,19

indiv. in the experiment

Dessa forma o ganho genético no carater objetivo da selegdio pode ser
determinado por Gs=Kdo(e.p8)=Ka, 1,4 ho, onde K refere-se ao diferen-
cial de selegdio padronizado e 0o, refere-se ao desvio padrio fenotipico do
carater objetivo. Destas expressdes torna-se claro que a comparagdo entre 0s
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métodos multivariados e univariados pode ser realizada dirctamente através de
herdabilidade do carater objetivo vs coeficiente de predigdo genética ou
herdabilidade do carater objetivo vs herdabilidade multivariada.

Contrastando-se os valores de herdabilidade e coeficientes de predigéio
genética (Quadro 2), verifica-se que os métodos multivariados de selegéo sdo
todos superiores aos univariados, no presente caso.

ACURACIA SELETIVA E GANHOS GENETICOS PARA DIFERENTES
METODOS DE SELEGAO

Nos Quadros 3 ¢ 4, sdo apresentados os ganhos genéticos € intervalos
de confianga de ganhos para os métodos univariados e multivariados, respec-
tivamente.

Quadro 3 - Ganhos genéticos para volume, intervalos de confianga do ganho € acuricia
para diferentes métodos de seleglio univariada

Table 3 - Genetic gains for volume, confidence ranges of the genetic gain and accuracy
for different univariate selection methods

método acuricia ganho intervalos
genético*(%)  confianga®*(%)
method accuracy genetic confidence
gain*(%) ranges**(%)

no blocofin the block

« individual/individual 0,42 31,47 26,26 - 36,69
+ combinada/combined 0,51 31,87 26,96 - 36,78
« multi-efeitos/multi-effects 0,53 33,68 28,81 - 38,55
no experimento/in the experiment
+ individual/individual 0,42 32,10 26,88 - 37,32
« combinada/combined 0,51 32,34 2743 - 3725
« multi-efeitos/multi-effects 0,53 34,47 29,60 - 39,34
« seleglio entre ¢ dentro (0,42; 0,30) (9,62+17,48)=27,1 14,24 - 39,96
between and within faniily
selection
+ seleglio dentro de familias 0,30 18,95 13,99 - 2391
within family selection
« seleglio de familias 0,42 9,00 2,00 - 16,00
Jamily selection
« selecio de irmios/sib selection 0,39 8.48 1,38 - 15,58
+ selecio de parentais 0,79 16,95 12,22 - 21,68

parental selection

*niimero de individuos selccionados: 10 familias, grupos de irmfios ou parentais, 22
individuos pela selegdo dentro de familias, 18 individuos para os demais métodos,
sendo 2 individuos em 9 familias para a seleglio entre e dentro/number of individual
selected: 10 families, groups of sibs or parenis; 22 individuals for within Jamily
selection; 18 individuals for the other methods, considering 2 individuals in 9
[families for the between and within family selection

**,3 68 % de confiangalat 68 % of confidence level
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Verifica-se que, dentre os métodos univariados (Quadro 3), o maior
ganho foi proporcionado pelo método indice multi-efcitos no experimento. As
maiores acuracias foram proporcionadas pelos métodos selegdo de parentais ¢
indice multi-efeitos. Entretanto, o método selecdo de parentais permitiu uma
baixa intensidade de selegdo e, portanto, baixo ganho genético.

Verifica-s¢ que dentre todos os métodos avaliados, univariados e
multivariados, o melhor foi 0 método indice-multi-efeitos multivariado, apresen-
tando um ganho de 38,82 % e acurécia de 0,56. O método selegdo de parentais
apresentou acuracia de 0,83 mas propiciou baixa intensidade de selegéo.

O parémetro ideal para a escolha do melhor método de seleglo seria a
acurdcia, se todos os métodos permitissem a mesma intensidade de seleg@io. As

Quadro 4 - Ganhos genéticos para volume, intervalos de confianga do ganho e acurdcia
para diferentes métodos de selego multivariada

Table 4 - Genetic gains for volume, confidence ranges of the genelic gain and accuracy
Jor different multivariate selection methods

método acuricia ganho intervalos
genético*(%)  confianga**(%)
method aceuracy genelic confidence
gain*(%) ranges**(%)

no blocofin the block

« individual/individual 0,46 37,20 32,10 - 42,30
* combinada/combined 0,54 ceo 34,57 29,73 - 3941
» multi-cfeitos/multi-effects 0,56 37,54 32,78 - 42,30
no cxperimento/in the experiment
« individual/individual 0,45 37,89 32,76 - 43,02
« combinada/combined 0,54 35,74 30,90 - 40,58
o multi-efeitos/multi-effects 0,56 38,82 34,06 - 43,58
* seleglo entre e dentro (0,44; 0,32)(10,16+20,48)=30,64 17,89 - 43,39
between and within family
sclection
* seleglio dentro de familias 0,32 21,79 16,86 - 26,72
within family selection
« sclegdo de familias 0,44 9,55 2,62 - 1648
Jamily selection
« scleclio de irmbos/sib selection 0,41 8,99 1,96 - 16,02
« selegiio de parentais 0,83 17,99 13,69 - 2229

parental selection

*nimero de individuos selecionados: 10 familias, grupos de irmdos ou parenfais; 22
individuos pela selegio dentro de familias; 18 individuos para os demais métados,
sendo 2 individuos em 9 familias para a selegiio entre e dentro/number of individual
selected: 10 families, groups of sibs or parents; 22 individuals for within family
selection; 18 individuals for the other methods, considering 2 individuals in 9
Jamilies for the between and within family selection

**y 68 % de confianga/ar 68 % of confidence level




12 Resende, M. D. V. et al

propricdades favoréveis da acurédcia sfio: o ganho genético é dirctamente
proporcional & acurécia; maior acurdcia indica maior precisdo na selegéo.

Em fungéio do exposto torma-s¢ necessario considerar simultangamente
o ganho genético e a acuracia. E isto pode ser feito cficientemente, construin-
do-se intervalos de confianga para os ganhos genéticos.

Na interpretagiio dos intervalos de confianga é interessante notar que
métodos com maior acurdcia apresentam intervalos menos amplos. Assim, ndo
devem ser analisados os limites superiores dos intervalos, para a escolha do
methor método, mas sim os limites inferiores. Os métodos com os maiores
limites inferiores dos intervalos de confianga podem ser julgados como melho-
res, pois, permitem maior seguranga na selegdo.

No presentc caso, para o método indice multi-efeitos multivariado a
probabilidade de que o ganho genético seja de fato maior ou igual a 34,06 %
& de 84 %. Isto, considerando que o intervalo foi construido com 68 % (t =
1,00) de confianga e que trabalhou-se com um teste bilateral. Assim, ¢ melhor
tomar como estimativa de ganho o valor 34,06 % ¢ néo 38,82 %.

NUMERQ ADEQUADO DE INDIVIDUOS A SEREM SELECIONADOS

A determinagdo do nimero adequado de individuos a serem seleciona-
dos deve considerar: a endogamia na geragfio de plantio, para a composigio da
populagfio de produgiio de scmentes; a manutengio de um tamanho efetivo
populacional compativel com a obteng#o do limite seletivo, para a composigio
da populagfio de melhoramento (RESENDE & BERTOLUCCI, 1995).

Unm terceiro fator refere-se & variancia do ganho genético, a qual indica
a confiabilidade do ganho predito. Conforme express#o biometrica apresentada
neste trabatho, a varidncia do ganho reduz-se a medida em que aumenta o
namero de individuos selecionados. Por outro lado, o proprio ganho genético
estimado reduz-se 2 medida do aumento do niimero de individuos selecionados.

Assim, deve-se encontrar um namero otimo de individuos que maximize
o limite inferior do intervalo de confianga do ganho genético. No estabeleci-
mento das populagdes de melhoramento, a manutengéo do Ne adequado (ge-
ralmente maior que 30) praticamente ja garante a maximizagdo do limite
inferior do intervalo de confianga. Por outro lado, para estabelccimento das
populagdes de produgdio de sementes, o ganho genético corrigido para a
endogamia (RESENDE & BERTOLUCCI, 1995), deve ser utilizado para a
construgdo de intervalos de confianga, visando determinar o numero de indi-
viduos selecionados que maximize o limite inferior do intervalo de confianga.

Para construgéo do intervalo de confianga, duas expressdes da varidn-
cia do ganho podem ser utilizadas:

vos)= 23 (1- )] ou W(@s)=0% /Ne (HILL, 1977; NICHOLAS,
1980). Estas cxpressdes sdo similares, sendo a primeira fungdo do nimero
fisico & a segunda do nimero efctivo de individuos selecionados. Adicional-
mente, a primeira expressdo ¢ corrigida em fungdo da confiabilidade (rl?f 4) da

selegdio, o que ndo o ¢ a segunda.
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Dessa forma, a segunda expressio é conservadora em relagdo a primei-
ra ¢ podera ser usada com mais seguranga. Por outro lado, penaliza mais o
limite inferior do ganho genético.

No Quadro 5, sdo apresentados pardmetros que refletem a flutuagdo do
ganho genético real em torno do ganho genético estimado.

Analisando-se apenas o ganho genético corrigido, verifica-se que a
maximizagiio do ganho genético ocorre com o estabelecimento do pomar
biclonal desbalanceado (RESENDE & BERTOLUCCI, 1995) ou com a sele-
¢fio dos 6 melhores individuos, opgdes essas que conduzem a ganhos de 50,85
% e 41,77 %, respectivamente (Quadro 5).

Quadro 5 - Estimativas de ganhos genéticos (G), desvios padr3es (S), intervalos de
confianga (IC) e coeficientes de variagio (CV) do ganho, para o método indice multi-
efeitos multivariado

Table 5 - Estimates of genetic gain (G), standard deviations (S), confidence ranges (IC}
and coefficients of variation (CV) of the gain, for the multivariate multi-effects index
method

N Ne G(%)* S(1) 5(2) CV(Q) CV@) 1IC() IC(2)

1 2629 00063 00076 202 243 -70-59,6 -138-664
2 50,85** 0,0045 0,0054 144 173 27,1-746 223-794
2,48 39,89 00036 00048 11,5 154 209-589 14,5-653
3,49 41,53 00032 0,004] 10,2 13,1 24,7-584 19,9-63,1
411 41,71 00028 0,0038 90 422 269-566 21,6-61.8
508 41,77 00026 0,0034 83 10,9 28,1-555 23,8-3598
6,07 41,47 00024 0,0031 17 99 288-542 251-578
6,68 4099 0,6022 0,0029 7,0 53 294-525 256-3563
694 4046 00021 0,0029 6,7 93 294-51,5 251-558
10 7,89 40,12 0,0020 0,0027 6,4 86 29,6-50,7 259-543
15 1029 38,07 00016 0,0024 51 77 29,7-46,5 254-50,8
20 12,04 36,63 0,0014 00022 4,5 7,0 29,2-44,1 25]1-48.2
30 1296 34,32 00012 00021 3,8 6,7 28,1-406 233-454

-N- - - W A S

*ganho corrigido para a endogamia;
81 e S2:fungdes V'f(1)=[03\(1“"|2,A ]]/N e V“"(l)"-“?\ ! Ng | respectivamente;

CV(1) ¢ IC(1): fungdes de Var(1); CV(2) e IC(2): fungdes de Var(2), IC a 90 % de

confianga (t1=1,65)
*corrected gain for inbreeding;

2
S1 e 82: functions of Var(l= GzA{l’TKAJ]’N and Var(2)=0p, /Ne | respec-

tively; CV(1) and IC(1): finctions of Var(l); CV(2) e IC(2): functions of Var(2); IC
at 90 % of confidence level (1=1,65)

**pomar biclonal/biclonal orchard
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Por outro lado, considerando a variéncia e intervalo de confianga do
ganho genético estimado mudam-se as conclusSes. Os limites inferiores dos
intervalos de confianga sugerem uma queda de praticamente 50 % do ganho
genético estimado para o pomar biclonal, sendo que a maximizagdo do
limite inferior do intervalo de confianga ocorreu com a selegfio de 15 e 10
individuos, considerando os dois métodos de estimagdo da varidncia do
ganho (Quadro 5).

Entretanto, cxiste uma faixa em que as diferengas entre os limites
inferiores dos intervalos de confianga sfo muito pequenas ¢ as diferengas
entre os limites superiores sdo maiores. Dessa forma, a decisdo final deve
considerar também o limite superior do intervalo de confianga. No presente
caso parece cocrente oplar pela selegio dos 7 melhores individuos, pois neste
ponto praticamente ocorre a maximizagfo do limite inferior do intervalo, sem
penalizar muito o limite superior. Nesta situagdo existe 95 % de probabilida-
de de que o ganho genético verdadeiro seja igual ou superior a 28,8 % ¢ 25,1
%, considerando os dois métodos de estimagio da varidncia do ganho. Tam-
bém, os coeficientes de variagdo do ganho encontram-se abaixo de 10 %
(Quadro 5).

E importante relatar que a decisdio final ¢ um compromisso cntre a
confiabilidade e o risco (GODDARD, 1992). A sclegdo de um pequeno
nimero de individuos permite um maior limite superior do intervalo de confi-
anga, mas deve-se considerar que existe 50 % (quando se trabalha com nivel
de confianga proximo a 100 %) de chances do verdadeiro ganho genético
situar-se entre o limite inferior ¢ o ganho genético estimado.

CONCLUSOES

O parimetro acuracia permite inferir sobre o melhor método de sele-
¢fio, apenas em casos de iguais intensidades de sclegdio para todos os métodos
comparados. ‘

Em geral, a escolha do melhor método de selegéio deve basear-se na
utilizagfo simultinea da acuricia e ganho genético, através do intervalo de
confianga do progresso genético.

O nimero adequado de individuos a serem selecionados ¢ fungdo do
ganho genético corrigido para endogamia e de sua varidncia,

A selegiio de um pequeno nimero de individuos propicia maior ganho
genético corrigido, porém conduzindo também a uma maior variincia do ganho,
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