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Abordagem multivariada em estratégias de acasalamento
na seleco assistida por marcadores

Multivariate approach to mating strategies
in assisted selection by markers

Marcelo Jangarelli®®

RESUMO

O objetivo deste trabalho foi avaliar o
acasalamento seletivo utilizando a distribuicdo
dos extremos e identificar estratégias de
acasalamento similares, na capacidade de otimizar
0 numero de marcadores informativos utilizados
na selecdo assistida por marcadores. Foram
utilizadas técnicas de analise multivariada para
comparar estratégias de acasalamento, por meio
da aplicacdo das andlises de agrupamento e de
componentes principais. Dados simulados foram
utilizados para avaliar as estratégias em diferentes
cenarios relacionados ao tamanho de familia e
herdabilidade da caracteristica, no decorrer de 20
geracdes. Na avaliacdo foi estimado o nimero de
marcadores utilizados na selegdo assistida por
marcadores. Em todos os cendarios, combinando
herdabilidade e tamanho de familia, o
acasalamento seletivo foi superior aos demais, na
capacidade de maximizar o nimero de marcadores
informativos. As analises de agrupamento e de
componentes principais indicaram
correspondéncia na formagdo de grupos com
estratégias homogéneas, além de diferenciar o
acasalamento seletivo de acordo com o tamanho
de familia admitido ao longo das geracOes sob
selecdo. A andlise multivariada convalidou a
otimizagdo de marcadores informativos para o
acasalamento  seletivo, em  caracteristicas
guantitativas com valores de herdabilidade de
0,10 e 0,40.

Palavras-chave: analise de agrupamento, andlise
de componentes principais, acasalamento seletivo,
simulagéo.

ABSTRACT

The objective of this work was to evaluate
selective mating using distribution of extremes
and identify similar mating strategies, on its
ability to optimize the number of informative
markers used in the assisted selection by markers.
Techniques of multivariate analysis had been used
to compare mating strategies, through the
application of grouping and analysis of main
components. Simulated data were used to evaluate
the strategies in different scenarios related to
family size and heritability of feature, over 20
generations. The assessment was estimated the
number of markers used in the assisted selection
by markers. In all scenarios, combining
heritability and family sizes, the selective mating
was superior to the others, in the ability to
maximize the number of informative markers. The
grouping and analysis of main components
indicated correspondence in the formation of
groups with homogeneous strategies, in addition
to differentiate the selective mating according to
the size of the family admitted over generations
under selection. Multivariate analysis
convalidated the optimization of informative
markers for selective mating, in quantitative traits
with heritability values of 0.10 and 0.40.

Keywords: cluster analysis, principal components
analysis, selective mating, simulation.

INTRODUCAO

A selecdo desempenha papel relevante na
busca pela eficiéncia do melhoramento genético
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animal. Por meio de um delineamento genético a
selecdo permite estabelecer estratégias de
acasalamento visando a criagdo e a identificacdo
de gendtipos superiores, no que se refere a
determinagdo dos melhores individuos para a
selecdo (CARDQOSO et al., 2003; RESENDE et
al., 2008).

A variabilidade genética das
caracteristicas de importancia econdmica em
animais depende dos efeitos dos genes e suas
interacdes e das herdabilidades (PAIXAO et al.,
2012). Estratégias de acasalamento podem
otimizar essa variabilidade entre os individuos e
favorecer a identificacdo dos locos génicos
envolvidos no controle das caracteristicas
guantitativas (QTL). Por meio de associacOes
estatisticas entre marcadores moleculares e a
caracteristica de interesse, QTL podem ser
detectados e utilizados para auxiliar programas de
selecdo (MIYATA et al., 2007; NEVES et al.,
2009).

A utilizagdo de técnicas da analise
multivariada para avaliacdo de dados pode
representar uma ferramenta adicional no auxilio
do melhoramento genético animal. A anélise de
agrupamento permite reunir unidades amostrais
(estratégias de acasalamento) em grupos que
apresentam  similaridade no padrdo de
comportamento em relacdo a um conjunto de p
variaveis mensuradas. A analise de componentes
principais tem sido de grande utilidade no
melhoramento por permitir simplificagdo no
conjunto de dados. Essa técnica possibilita o
resumo das informacBes originalmente contidas
em um grupo de varidveis em poucos
componentes, 0S quais apresentam  as
propriedades de reter o maximo da variacdo
original disponivel e ser independentes entre si
(FERREIRA, 2008).

O objetivo deste trabalho foi aplicar
técnicas da estatistica multivariada com o
propésito de avaliar a eficiéncia de estratégias de
acasalamento, na capacidade de otimizar o
namero de marcadores informativos utilizados na
selecdo  assistida  por  marcadores, em
caracteristicas de baixa e média herdabilidade.

MATERIAL E METODOS

Foi utilizado neste trabalho dados
simulados pelo programa de simulacdo genética
Genesys  (Genetic  System, versdo 2009)
(EUCLYDES, 2009).

Foram  simulados  dois  genomas
hipotéticos, separadamente, cuja distingdo estava
no valor da herdabilidade da caracteristica. Cada

genoma foi constituido de uma Unica
caracteristica quantitativa com herdabilidade de
0,10 e 0,40. Cada genoma proposto estava
caracterizado geneticamente: apresentava 958
centiMorgan (cM) de extensdo; os marcadores
moleculares foram dispostos estrategicamente a
cada cinco cM, totalizando 191 marcadores; 200
locos quantitativos (QTL) associados a
caracteristica, distribuidos ao longo de 40
cromossomos de tamanho aleatorio; os efeitos
aditivos dos QTL foram simulados seguindo a
distribuicdo normal dos dados fenotipicos; os
locos quantitativos foram dialélicos e ndo
possuiram desvios de dominancia e nem epistasia;
os efeitos de ambiente foram simulados conforme
a distribuicdo normal.

Para cada estrutura genémica simulada foi
construida uma populacéo base composta de 500
machos e 500 fémeas (1.000 individuos), nédo
aparentados entre si. Com os 1.000 descendentes
escolhidos aleatoriamente em cada populacdo
base, obtidos do cruzamento de 100 machos e 100
fémeas (uma fémea/macho), produzindo 10
filhos/fémea/macho (1.000 individuos),
formaram-se as populagdes iniciais. Cada
populacdo inicial foi submetida a selecdo assistida
por marcadores por 20 geragdes consecutivas com
20 repetigdes, visando minimizar os efeitos da
flutuacdo genética.

A partir de cada populacdo inicial, os
reprodutores foram selecionados com base em
seus genotipos, de acordo com o numero de
marcadores  moleculares identificados que
estariam associados aos locos quantitativos. Dessa
forma, os genitores eleitos em cada geracdo
representavam o0s individuos detentores de maior
informatividade dos marcadores, ou seja, aqueles
gue apresentavam maior nimero de marcadores
ligados aos locos quantitativos. A cada geracéo,
0s dez machos e as dez fémeas (uma
fémea/macho) que obtiveram o maior nimero de
marcadores informativos foram acasalados,
adotando-se 0 esquema de acasalamento de um
genitor masculino com apenas uma fémea, o que
assegura somente familias de irmdos completos. O
ndmero de progénies em cada cruzamento foi
dependente do tamanho de familia: 10, 20, 30, 40
e 50, o que correspondeu a 10, 20, 30 40 e 50
descendentes em dez acasalamentos (uma
fémea/macho), respectivamente. Esses
descendentes formavam a geragao seguinte.

Na selecéo assistida por marcadores foram
comparadas trés estratégias de acasalamento nos
cinco tamanhos de familia mencionados. Avaliou-
se 0 acasalamento seletivo entre os genitores,
seguindo o principio da genotipagem seletiva
(distribuicdo dos extremos). Nessa estratégia, 0s
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machos e as fémeas selecionados foram ordenados
separadamente, com base no ndmero de
marcadores associados aos locos quantitativos
(informatividade dos marcadores). O
acasalamento foi realizado entre os individuos
posicionados nos extremos opostos. Procedeu-se o
acasalamento entre os machos com os melhores
desempenhos com relacdo a identificacdo de
marcadores ligados aos locos quantitativos,
referidos como os melhores (localizados no
extremo superior de sua classificagdo) e as fémeas
com o0s piores desempenhos na identificacdo de
marcadores, referidas como as piores (localizadas
no extremo inferior de sua classificacdo), e vice
versa (piores machos versus melhores fémeas).
Outras duas estratégias foram comparadas. Na
primeira, entre os individuos selecionados,
acasalaram-se os machos e as fémeas com
melhores desempenhos na identificacdo de
marcadores e, também, os machos e as fémeas
com desempenhos inferiores na deteccdo de
marcadores associados aos QTL, mencionados
como o0s piores. Na segunda estratégia 0s
reprodutores selecionados foram acasalados
aleatoriamente.

O namero de genitores selecionados (20 —
dez machos e dez fémeas) foi mantido ao longo
das gerac@es sob sele¢do assistida por marcadores.
Dessa forma, obtida a populacdo inicial para cada
genoma, combinaram-se as trés estratégias de
acasalamento e os cinco tamanhos de familia, o
que totalizou quinze estratégias, ou seja, avaliou-
se cada acasalamento nos cinco tamanhos
considerados. Em cada estratégia procedeu a
selecdo assistida por marcadores, separadamente,
0 que resultou em 15 selecGes, todas utilizando o
mesmo nimero de marcadores (191), dispostos a
cada 5 cM.

O algoritmo de simulacdo genética
Genesys utiliza 0 método da marca simples para
identificar associagdes entre marcadores e locos
quantitativos na selecdo assistida por marcadores
moleculares. Esse método verifica a associacdo
entre cada marcador e a caracteristica de interesse,
por meio da analise de regressdo linear entre 0s
gendtipos dos marcadores e 0s valores fenotipicos
dos descendentes dos acasalamentos. Adotou-se o
nivel de significancia de 0,05 na regresséo linear
simples.

Para comparacdo das estratégias de
acasalamento foram estimadas as meédias do
namero de marcadores informativos utilizados na
selecdo assistida por marcadores, ou seja, dos
marcadores que  apresentaram  associacao
significativa com os locos quantitativos da
caracteristica. Entre as 20 geracBes foram
estimadas quatro médias, correspondendo ao

nimero médio de marcadores informativos entre
os intervalos da 12e 52 6 2 e 102 11%e 152 e 16%¢e
202 geracdo.

Com o propésito de identificar uma
estrutura classificatoria entre as estratégias de
acasalamento foi aplicado o método de otimizacao
de Tocher. A aplicacdo dessa técnica de
agrupamento foi processada nos intervalos médios
estimados do numero de marcadores utilizados na
selecdo assistida, separadamente, em cada nivel de
herdabilidade. Cada intervalo médio estimado
representou uma variavel, o que totalizou quatro
variaveis. As 15 estratégias  admitidas
representavam os tratamentos. As médias dos
intervalos foram utilizadas com a finalidade de
reunir estratégias de acasalamento similares que
apresentavam  semelhanca no padrdo de
comportamento/resposta em relagdo as geracoes
sob selecdo assistida por marcadores. A distancia
euclidiana média foi utilizada para quantificar as
dissimilaridades entre os tratamentos.

A investigacdo pela andlise de
componentes principais objetiva implementar o
propésito da analise de agrupamento na busca
pela identificacdo de estratégias de acasalamento
similares no que se refere a capacidade de utilizar
marcadores informativos na selecdo assistida. Os
componentes principais possibilitam reduzir a
dimensionalidade do conjunto original p de
varidveis  (média de cada intervalo),
redimensionando e assinalando as variaveis que
de fato caracterizam e diferenciam as estratégias
de acasalamento. Nesse sentido, 0s componentes
sinalizam as principais geragdes responsaveis pela
distingdo das estratégias de acasalamento, além de
possibilitar a formacdo de grupos similares que
poderdo ser avaliados quanto a correspondéncia
com os grupos formados pelo método de
agrupamento de Tocher.

Foi utilizado o Sistema para Analises
Estatisticas e Genéticas (SAEG), descrito por
RIBEIRO JUNIOR & MELO (2008), para as
analises multivariadas processadas em cada nivel
de herdabilidade (0,10 e 0,40).

RESULTADOS E DISCUSSAO

As estimativas do ndmero médio de
marcadores utilizados na selegdo assistida por
marcadores  evidenciaram  superioridade do
acasalamento seletivo em relacdo as demais
estratégias (Tab. 1). O delineamento adotado
nessa estratégia por meio do acasalamento entre
0s melhores e os piores genitores selecionados
(distribuicdo dos extremos — MP) favorece a
identificacdo de  marcadores  informativos,
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independente do tamanho de familia, para as
caracteristicas de baixa (0,10) e média (0,40)
herdabilidade. Apesar de admitir uma mesma
densidade de marcadores no mapeamento
(disposicdo a cada 5 cM, o que totalizou 191
marcadores) entre as estratégias de acasalamento,
a distribuicdo dos extremos sinalizou maior
informatividade dos marcadores a partir das
geracOes iniciais (1-5% geracdo), mantendo essa
vantagem a médio prazo (6-15% geracdo).
Ressalta-se maior otimizacdo na deteccdo de
marcadores informativos no acasalamento seletivo
ao adotar familias com maior nudmero de
descendentes (40 e 50). Analogia entre o0s
acasalamentos foi observada a longo prazo (16-
20 geracdo) devido a provavel fixacdo de
determinados marcadores e a perda da
variabilidade de alguns genes na populacdo (REIS
etal., 2011).

Entre os acasalamentos ao acaso (AA) e
entre os melhores (MM) observaram-se relativa
correspondéncia no numero de marcadores
utilizados na sele¢do, com pequena vantagem para
0 acasalamento entre 0s melhores, especialmente
nas geragbes iniciais/intermedidrias  (1-102
geracdo) em familias com menor nimero de
descendentes.

O numero de individuos e a variabilidade
genética da populacdo interferem no poder de
detecgdo de locos quantitativos em um programa
de melhoramento animal (COUTINHO &
ROSARIO, 2010). A selecdo de individuos com
maior divergéncia genotipica, a exemplo da
distribuicdo dos extremos, contribui para otimizar
os locos polimérficos, apresentando relagdo direta
com a informatividade dos marcadores e sua
utilizagdo na selecdo assistida por marcadores
(SILVA et al., 2011). Segundo BOVENHUIS &
SPELMAN (2000) é aceitavel que a aplicagdo da
distribuicdo dos extremos proporcione melhores
resultados para a caracteristica sobre a qual os
individuos foram selecionados por favorecer a
divergéncia genotipica e a heterozigosidade entre
os locos. O acasalamento seletivo pode aumentar
0 poder de detecgdo de QTL devido a selecéo e
utilizagdo de maior numero de marcadores
informativos, pois os individuos geneticamente
divergentes sdo o0s mais informativos para
deteccdo de locos quantitativos. Na distribuicdo
normal para determinado carater quantitativo, as
progénies com valores fenotipicos de mais de um
desvio padrdo da meédia  representam
aproximadamente 33% de toda a populacdo. Esse
percentual contribui com 81% de toda a
informacdo necessaria para a ligagcdo de marcador
e locos quantitativos (VAN GESTEL et al., 2000).

Em contrapartida, individuos centrados préximo a
média fenotipica da populag¢do pouco contribuem.

Dessa forma, o acasalamento seletivo
seguindo a metodologia da genotipagem seletiva
favorece a variabilidade genética entre o0s
individuos e, indiretamente, beneficia a detecgdo
de locos quantitativos na selecdo assistida por
marcadores, face ao maior nimero de marcadores
identificados e utilizados na selegdo (Tab. 1).
Mesmo em tamanhos de familia com grande
nimero de descendentes (40 e 50), em que se tem
0 acréscimo no numero de individuos
aparentados, essa estratégia seletiva mostrou-se
eficiente na tentativa de manter maior
variabilidade genética nas geracOes
iniciais/intermediarias  (1-10®  geracdo). O
decréscimo de marcadores informativos utilizados
na selecdo a longo prazo (16-20% geragdo)
evidencia uma tendéncia em minimizar o
progresso genético em virtude da fixacéo de alelos
e de marcadores, pela provavel reducdo da
variabilidade genética na populacdo (REIS et al.
2011).

Sete grupos distintos foram formados pelo
método de Tocher para a caracteristica de baixa
herdabilidade (Tab. 2a). No grupo um foram
classificados os tratamentos 7, 8, 10, 11, 13 e 14.
O segundo, terceiro e quarto grupo foram
constituidos por apenas dois tratamento, 2 e 4, 9 e
12, e 1 e 3, respectivamente. Enquanto que 0s
grupos cinco, seis e sete compreenderam apenas
um tratamento, 5, 6 e 15, respectivamente.
Embora comparagdes entre os quinze tratamentos
ndo seja pertinente devido ao tamanho
diferenciado das populages, evidenciou-se, com
base no nimero médio de marcadores utilizados
na sele¢do, a capacidade do acasalamento seletivo
(distribuicdo dos extremos) em distinguir-se das
demais estratégias. Os grupos 3, 6 e 7 foram
representados por estratégias de acasalamento que
seguiam a  distribuicho  dos  extremos,
demonstrando superioridade na identificacdo e
utilizacdo de marcadores informativos, conforme
0 tamanho de familia considerado. Apenas no
tamanho de familia menor a estratégia seletiva
ndo se diferenciou exclusivamente das demais. A
distingdo atribuida ao acasalamento seletivo frente
as demais estratégias corrobora a supremacia da
distribuicdo dos extremos no sentido de
potencializar o progresso fenotipico em um
programa de melhoramento genético animal
assistido por marcadores, no sentido de manter
uma variabilidade entre os individuos que permita
retardar o decréscimo do nimero de marcadores
informativos passiveis de utilizacdo na seleg&o.

Para a caracteristica de média
herdabilidade cinco grupos foram formados pelo
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método de Tocher (Tab. 2b). No grupo um foram
classificados os tratamentos 4, 6, 8, 9, 11, 12, 13 e
15. O segundo grupo foi formado pelos
tratamentos 2 e 3. O terceiro grupo compreendeu
o0s acasalamentos assinalados pelos tratamentos 7,
10 e 14. Enquanto que 0s grupos quatro e cinco
foram constituidos pelos tratamentos 1 e 5,
respectivamente. Apesar do menor poder de
diferenciacdo do acasalamento seletivo nessa
caracteristica, este  acasalamento = manteve
comportamento  correspondente a0 admitir
tamanhos de familia desiguais. Quatro tratamentos
gue seguiam a distribui¢do dos extremos (6, 9, 12
e 15) compunham o grupo um, o0 que evidencia
correspondéncia na adequacdo das estimativas de

marcadores informativos, bem como sua
otimizacéo.

O tamanho da populacéo € um dos fatores
relevantes na identificacdo de marcadores
polimorficos e sua utilizagdo em estudos de
mapeamento de QTL. De acordo com BHERING
& CRUZ (2008), populagbes pequenas
apresentam baixa resolugdo no mapeamento, 0
gue minimiza a identificagdo e associacdo de
marcadores aos locos quantitativos em geragdes
sob selecdo assistida por marcadores. E
admissivel que esse fato tenha interferéncia na
relativa semelhanca de comportamento entre as
trés estratégias de acasalamento adotadas em
familias com apenas 10 descendentes (100
individuos) (Tab. 1).

Tabela 1. Numero médio de marcadores utilizados na selecdo assistida por marcadores e desvios padrdo para

caracteristicas de herdabilidade 0,10 (a) e 0,40 (b).

(a) — Geragbes

T TF EA 1-5 6-10 11-15 16-20

1 AA 15,44 + 4,99 7,98 +4,80 4,74+3,11 3,42+1,80
2 10 MM 17,14+ 7,00 7,04 + 3,85 4,60 £ 2,00 2,84+£157
3 MP 17,60 + 4,84 8,26 +4,10 596 + 3,11 3,24 +1,58
4 AA 17,72 +7,40 7,36 £2,85 3,64 +£1,66 2,52+2,19
5 20 MM 19,78 +5,33 6,58 + 3,05 3,92+2.29 1,98+1,13
6 MP 19,72 + 4,60 9,58 +4,40 4,62+1,93 2,50 + 1,46
7 AA 20,38 +9,03 6,86 + 4,00 2,40 £2,15 2,22+1,90
8 30 MM 20,76 6,77 6,16 + 3,22 250+1,34 1,40 £ 0,46
9 MP 20,96 + 7,26 9,34 +4,68 3,66 +211 1,76 £0,77
10 AA 22,38 +5,60 6,94 +2,99 2,94 +1,60 1,58 £1,01
11 40 MM 22,74 +8,20 7,70 +2,02 2,62 +1,86 1,74 £0,87
12 MP 24,28 +7,30 9,30+3,78 3,24+081 1,50+ 0,68
13 AA 23,80 +5,70 6,18 +4,10 2,22 +0,80 1,50 £ 0,67
14 50 MM 24,34 £8,24 6,56 + 2,15 2,18+0,77 1,52 +0,60
15 MP 27,04 +6,73 7,54 +2,59 3,08 +1,26 1,54 £0,50

(b) — Geragoes

T TF EA 1-5 6-10 11-15 16-20

1 AA 22,78 £ 6,60 13,88 + 4,44 8,14 + 4,33 4,20+ 2,82
2 10 MM 23,00 + 4,20 15,62 + 7,77 8,80 + 5,60 432+177
3 MP 23,10+ 7,10 15,58 + 4,99 8,92 +3,70 5,18 +2,90
4 AA 29,46 £ 11,77 15,92 + 8,10 5,22 + 2,56 1,78 + 0,55
5 20 MM 28,26 +9,36 14,16 +7,20 5,26 +2,04 2,36+1,23
6 MP 30,82 + 8,90 15,96 + 6,66 532+2,94 2,40 1,00
7 AA 33,26 £ 10,80 13,38+ 3,10 432+233 1,76 £ 0,90
8 30 MM 33,70 £ 10,44 14,66 + 3,66 4,78 +2,18 1,70+ 1,00
9 MP 38,24 +8,75 15,70 + 8,29 5,00 +1,61 1,66 +1,00
10 AA 34,08 +8,77 12,80 + 5,00 3,34+1,80 1,54 +0,91
11 40 MM 38,06 = 7,15 14,58 + 4,81 4,00 £2,43 158+0,77
12 MP 42,74 + 6,80 15,22 +5,74 4,20+1,80 1,58 £0,50
13 AA 41,68 £7,90 14,36 + 5,61 344+118 1,34+ 0,66
14 50 MM 39,26 +£9,90 13,12 + 5,50 3,68+1,77 1,74+0,91
15 MP 46,26 + 8,20 15,00 + 3,93 3,72+1,33 1,38+0,78

T = tratamento; TF = tamanho de familia; EA = estratégia de acasalamento (AA = acasalamento ao acaso; MM = acasalamento melhores vs melhores;

MP = acasalamento seletivo - distribui¢éo dos extremos).

A andlise de componentes principais
permitiu reduzir a dimensdo de quatro variaveis
originais para dois componentes principais, na
tentativa de identificar estratégias de acasalamento
similares na capacidade de identificacdo e
utilizacdo de marcadores na selecdo assistida.
Com base no principio de que a importancia
relativa dos componentes principais decresce do
primeiro para o Gltimo, observa-se que os dois

primeiros componentes para as caracteristicas de
baixa (@) e média (b) herdabilidade foram
responsaveis por mais de 93% e 95% da variacdo
total, respectivamente (Tab. 3).

A dispersdo dos escores referentes a
posicdo de cada tratamento (15 estratégias de
acasalamento) permite visualizar estratégias que
sdo mais semelhantes ou discrepantes com relagédo
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aos dois primeiros componentes principais (CP; e
CP,) para as caracteristicas de herdabilidade 0,10
(@) e 0,40 (b) (Fig. 1). Com a finalidade de manter
0 numero de grupos propostos pelo método de
Tocher e avaliar a adequagdo das andlises de
agrupamento e de componentes principais na

configuracdo das particbes, tratamentos mais
préximos (similares) foram circundados para
representar 0s grupos.

O ajustamento na constituicdo dos grupos
de ambas as técnicas multivariadas convalidou a
distingdo da  distribuicio  dos  extremos

Tabela 2. Grupos, limites e distancias obtidas entre os tratamentos pela aplicacdo do método de Tocher para

caracteristicas de herdabilidade 0,10 (a) e 0,40 (b).

(@)—h*=0,10
NUmero do Limite (0) Distancia  NUmero de Tratamentos
grupo obtida tratamentos pertencentes
1 0,7345 0,19 2 13;14
1 0,7345 0,51 3 13;14;10
1 0,7345 0,53 4 13;14;10;8
1 0,7345 0,63 5 13;14;10;8;11
1 0,7345 0,72 6 13;14;10;8;11;7
2 0,7345 0,52 2 2;4
3 0,7345 0,59 2 9;12
4 0,7345 0,67 2 1;3
5 0,7345 1,31 1 5
6 0,7345 1,77 1 6
7 0,7345 el 1 15
(b) —h?=0,40
NUmerodo Limite (8) Distancia  Numero de Tratamentos
grupo obtida tratamentos pertencentes
1 0,8605 0,27 2 4;6
1 0,8605 0,60 3 4;6;9
1 0,8605 0,67 4 4;6;9;8
1 0,8605 0,71 5 4;6;9;8;11
1 0,8605 0,71 6 4;6;9;8;11,;12
1 0,8605 0,79 7 4;6;9;8;11,;12,13
1 0,8605 0,79 8 4;6;,9,;8;11;12,;13;15
2 0,8605 0,35 2 2;3
3 0,8605 0,40 2 7,10
3 0,8605 0,43 3 7;10;14
4 0,8605 1,14 1 1
5 0,8605 faioled 1 5

Tabela 3. Componentes principais (CP;), autovalores (A;) e percentual da varidncia explicada pelos
componentes (%VCP) para caracteristicas de herdabilidade 0,10 (a) e 0,40 (b).

(a) — Marcadores Utilizados na Selecao

(b) — Marcadores Utilizados na Selecdo

CP; N %VCP 9%VCP (Acumulada) CP; y %VCP %VCP (Acumulada)
CP, 27473 0,6868 0,6868 CP, 28822  0,7206 0,7206
CP, 09768 0,2442 0,9310 CP, 09229 02307 0,9513
CP; 01845  0,0461 0,9771 CP; 01785  0,0446 0,9959
CP, 00914 00229 1,0000 CP, 00164 00041 1,0000

em maximizar a probabilidade de identificar e
utilizar marcadores polimorficos na selecéo
assistida. A estratégia de acasalar genitores com
gendtipos contrastantes para a caracteristica de
interesse possibilita maximizar o efeito da
substituicao alélica nos locos associados a

caracteres quantitativos, o que otimiza o nimero
médio de marcadores associados aos locos
guantitativos e, indiretamente, favorece
incrementos no  progresso  genético  das
caracteristicas sob  selecdo assistida  por
marcadores (FERREIRA & GRATTAPAGLIA,
1998).
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herdabilidade 0,10 (a) e 0,40 (b).
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CONCLUSAO

As técnicas da estatistica multivariada
foram vélidas para avaliar e distinguir a
distribuicdo dos extremos (acasalamento seletivo)
das demais estratégias de acasalamento, na
capacidade de potencializar o numero de
marcadores informativos utilizados na selecéo
assistida por marcadores. Particdes
correspondentes  entre as  estratégias  de
acasalamento foram assinaladas pelas analises de
agrupamento e de componentes principais, 0 que
implementa e valida as inferéncias a cerca das
estruturas de classificagéo.

Estudos de simulacdo forneceram
resultados preliminares relevantes em
acasalamentos dirigidos com o propdsito de
maximizar o progresso genetico animal. Estudos
adicionais sdo requeridos para avaliar o
acasalamento seguindo a distribuicdo  dos
extremos em outros métodos de sele¢do, seja com
dados simulados ou dados reais.
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