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RESUMO

Objetivou-se com este trabalho avaliar o
acasalamento seletivo mediante utilizacdo da
distribuicdo dos extremos, entre outras estratégias
de acasalamento, na capacidade de beneficiar a
fixacdo de alelos favoraveis e retardar a fixagio d
alelos desfavoraveis, bem como otimizar o
incremento fenotipico da caracteristica sob selecéo
assistida por marcadores. O sistema de simulacéo
genética Genesys) foi utilizado para a simulacéo

de dois genomas (cada qual constituido de uma
Unica caracteristica com herdabilidade 0,10 e
0,40), e das populacbes base e inicial. Cada
populacao inicial foi submetida a selecéo assistida
por marcadores, por dez geracdes consecutivas.
Para avaliagdo das estratégias de acasalamento
foram estimadas as médias dos valores percentuais
dos ganhos por fixacdo de alelos favoraveis, dos
valores percentuais das perdas por fixacdo de
alelos desfavoraveis e dos valores fenotipicos, em
diferentes tamanhos de familia, para as duas
caracteristicas. Em todos 0s cenarios em que
foram combinados herdabilidade e tamanho de
familia, o acasalamento seletivo foi superior aos
demais, na capacidade de aumentar a fixacdo de
alelos favoraveis e retardar a fixacdo de alelos
desfavoraveis. Consequentemente, incrementos
fenotipicos superiores foram obtidos. Este fato
sinaliza maior deteccéo de locos de caracteristicas
guantitativas na selecdo assistida por marcadores
ao admitir o acasalamento seletivo, devido ao
decréscimo gradual da variabilidade genética ao
longo das geracbes em decorréncia da menor
fixacdo de alelos desfavoraveis a caracteristica.

Palavras-chave acasalamento estratégico,
genotipagem seletiva, simulagéo

SUMMARY

The objective of this work was to evaluate the
selective mating using distribution of extremes,
among other mating strategies, in its ability to
benefit favorable setting alleles and delaying the
unfavorable seting alleles, as well as optimize the
phenotypic level feature under assisted selection
by markers. The genetic simulation system
(Genesys) was used to simulate of two genomes
(each consisting of a single characteristic with
heritability 0,10 and 0,40), and the base and
original populations. Each initial population was
submitted to assisted selection by markers for ten
consecutive generations. For evaluation of mating
strategies were estimated averages of the values as
a percentage of earnings by fixing favorable
alleles, percentage values of losses by setting
unfavorable alleles and phenotypic values, in
different family sizes, for the two characteristics
In all scenarios that used a combination heritgbili
and family sizes, the selective mating was superior
to others, having the ability to increase the ragtti

of favorable alleles and delaying the unfavorable
seting alleles.  Consequently, phenotypic
increments above were obtained. This fact signals
major detection of quantitative trait loci in the
assisted selection by markers for admiting
selective mating, due to gradual decrease of
genetic variability over the generations as a tesul
of lower characteristics unfavorable alleles.

Keywords: selective genotyping, simulation,
strategic mating
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INTRODUCAO

A selecdo possibilita aperfeicoar
0 progresso genético no que diz respeito
a producéo animal (PIRES et al., 2010).
Com a difuséo de modernas metodologias
de avaliagdo animal, como a selegcéo
assistida por marcadores, procura-se
potencializar 0s programas de
melhoramento (ALZATE-MARIN et al.,
2005). Todavia, pouca importancia é
atribuida aos impactos da selecdo por
marcadores na fixacdo de alelos, que esta
diretamente relacionado ao incremento
fenotipico.

A quantificacdo da fixacdo de alelos
€ importante para estimar a resposta
genética a selecdo. Conforme Cunha et al.
(2004), parametros como niveis de
consanguinidade e variabilidade genética
na populagéo influenciam a fixacdo de
alelos. A consanguinidade contribui para
0 acréscimo da homozigose, o que reduz
a probabilidade de fixar genes favoraveis.
O aumento da homozigose favorece o
aparecimento de genes recessivos, 0 que
corrobora para a fixagdo de alelos
desfavoraveis. Os avanc¢os ocorridos em
programas de melhoramento contribuiram
para o decréscimo da variabilidade
genética na populacdo, o que minimizou
o incremento fenotipico obtido ao longo
das geracdes sob selecédo (BREDA et al.,
2004). Estratégias de acasalamento
dirigido, a exemplo do acasalamento
seletivo, podem contribuir para otimizar o
valor fenotipico, por meio do aumento
da fixac@o de alelos favoraveis e reducéo
da fixacdo de alelos desfavoraveis,
devido a capacidade em manter maior
variabilidade genética e retardar o
aumento da endogamia (LEE & VAN
DER WERF, 2004).

Acasalamentos direcionados que
permitem a utlizacdo racional da
variabilidade genética dos animais
possibilitam avancos em programas de

melhoramento (SILVA et al.,, 2001;
NEVES et al., 2009; PEREZ et al.,
2010). O acasalamento seletivo,
seguindo a metodologia da genotipagem
seletiva que utiliza a distribuicdo dos
extremos, € uma estratégia capaz de
aumentar o poder de deteccdo de
locos de caracteristicas quantitativas
(JIN et al., 2004; ROSA, 2007).
No acasalamento seletivo sao utilizados
os individuos presentes nos extremos
superior e inferior da distribuicdo
normal de um parametro genético
ou fenotipico avaliado na populacdo
experimental (BOVENHUIS &
SPELMAN, 2000).

Neste trabalho, objetivou-se avaliar o
acasalamento seletivo utilizando a
distribuicdo dos extremos na capacidade
de beneficiar a fixacdo de alelos
favoraveis e retardar a fixacdo de alelos
desfavoraveis, bem como otimizar o
incremento fenotipico da caracteristica
sob selecdo assistida por marcadores,
via simulacéo de dados.

MATERIAL E METODOS

Foram utilizados para este trabalho
dados simulados pelo programa de
simulacdo genéticaGenesys (Genetic
System), versdo 2009 (EUCLYDES,
1996). Esse sistema, escrito na
linguagem de programacdo FORTRAN,
foi desenvolvido para permitir a
simulacdo de genomas complexos,
e assim possibilitar o estudo de
populacdes seguindo pressuposicoes
genéticas e estatisticas de interesse.
A possibilidade de simular diferentes
estratégias de acasalamento contribui
para o processo de tomada de decisdo
ao fornecer alicerce tedrico para o
desenvolvimento préatico de pesquisas
futuras (PAULA et al., 2010).
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A simulacdo tem contribuido para o
avanco da genémica e demais areas do
melhoramento genético, e pode ser
empregada em qualquer etapa de um
programa de melhoramento, para
avaliar, comprovar ou refutar novas
metodologias e técnicas. Em estudos
relacionados a deteccdo de QTL, por
exemplo, novas estratégias podem ser
testadas em diferentes populagoes,
tamanhos amostrais e caracteristicas,
entre outras pressuposi¢cdes, sem o0
custo operacional e laboratorial que
poderia ser gerado. A modelagem
utilizada no processo de simulagéo
deve ser suficientemente simples para
ser operacionalizada e interpretada
adequadamente, e seu desempenho deve
ser incontestavelmente comparavel com
0 modelo real.

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 extensao; os
marcadores moleculares foram dispostos
estrategicamente a cada cinco cM, em um
total de 191 marcadores; 200 locos
guantitativos associados a caracteristica,
distribuidos ao longo de 40 cromossomos
de tamanho aleatorio; os efeitos aditivos
dos locos quantitativos 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; os dados fenotipicos
simulados apresentaram média de 10,00
unidades e desvio padréo 2,00 unidades.
Para cada estrutura gendmica simulada
foi construida uma populagcdo base
composta de 500 machos e 500 fémeas
(1.000 individuos), ndo aparentados

entre si. Com os 1.000 descendentes
escolhidos aleatoriamente em cada
populacao base, obtidos do cruzamento
de 100 machos e 100 fémeas

(uma fémea/macho), produzindo dez

filhos/fémea/macho (1.000 individuos),

formaram-se as populacdes iniciais.

Cada populacéo inicial foi submetida a

selecdo assistida por marcadores,
por dez geragbes consecutivas com
20 repeticdes, a fim de minimizar os

efeitos da flutuacdo genética. A

utilizacdo de marcadores moleculares
nos programas de melhoramento,

implementados pela selecdo assistida
por marcadores, pode beneficiar os
processos de selecdo quando se admite
caracteristicas de baixa e média
herdabilidade, em que o ambiente tem
consideravel participacdo na expressao
fenotipica (RODRIGUES et al., 2010).

A selecdo foi conduzida com a

finalidade de incrementar o valor

fenotipico.

A partir de cada populacdo inicial,

0s reprodutores foram selecionados
com base em seus gendétipos, de acordo
com o0 numero de marcadores

moleculares identificados que estariam
estatisticamente associados aos locos
guantitativos. Dessa forma, os genitores
eleitos em cada geracao representavam
os individuos detentores de maior

informatividade dos marcadores, ou

seja, aqueles que apresentavam maior
numero de marcadores ligados aos locos
guantitativos. A cada geracdo, o0s

dez machos e as dez fémeas (uma
fémea/macho) que obtiveram o maior

namero de marcadores informativos

foram acasalados. O numero de

progénies em cada cruzamento foi

dependente do tamanho de familia
admitido. Esses descendentes formavam
a geracao seguinte.

Na selecdo assistida por marcadores
foram comparadas trés estratégias de
acasalamento, em cinco tamanhos de
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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.
Avaliou-se 0 acasalamento seletivo
entre 0s genitores, seguindo o principio
da genotipagem seletiva (distribuicéo
dos extremos). Nessa estratégia, 0s
machos e as fémeas selecionados foram

moleculares. Esse método verifica a
associacdo entre cada marcador e a
caracteristica de interesse, por meio da
analise de regressdo linear entre 0s
genotipos dos marcadores e os valores

fenotipicos dos descendentes dos
acasalamentos.
A andlise de associacdo entre

marcadores e locos quantitativos pode

ranqueados separadamente, com base na ser estimada pela regressdo dos valores

informatividade dos marcadores. O
acasalamento foi realizado entre os
individuos posicionados nos extremos
opostos, ou seja, procedeu-se o0
acasalamento entre os melhores machos
(localizados no extremo superior de sua
classificacdo) e as piores fémeas
(localizadas no extremo inferior de sua
classificacdo), e vice versa (piores
machos vs melhores fémeas). Outras
duas estratégias foram comparadas.
Na primeira, entre o0s individuos
selecionados, acasalaram-se oS
melhores machos com as melhores
fémeas e, também, os piores machos
com as piores fémeas. Na segunda
estratégia os reprodutores selecionados
foram acasalados aleatoriamente.

O numero de genitores selecionados
(20 — dez machos e dez fémeas) foi
mantido ao longo das geracdes sob
selecéo assistida por marcadores. Dessa
forma, obtida a populagcdo inicial
para cada genoma (por nivel de
herdabilidade da caracteristica), foram
simuladas 15 selecbes assistidas
por marcadores, combinando as trés
estratégias de acasalamento e 0s cinco
tamanhos de familia, todas partiram do
mesmo valor fenotipico (10 unidades).

O algoritmo de simulacdo genética
Genesys, utiliza o método da marca
simples para identificar associacoes
entre marcadores e locos quantitativos
na selegcdo assistida por marcadores

da caracteristica quantitativa em funcéo
dos escores relativos ao gendtipo do
marcador. Nesse caso, € necessario
codificar os trés gendtipos do marcador
(MM, Mm e mm) para se efetuar a
analise de regressdao. Em geral, sdo
utilizados os coédigos 1, 0 e -1 para
efeito aditivo e 0, 1 e 0 para efeito
atribuido a dominancia, ou 2, 1 e 0 para
efeito geral (quando se considera apenas
o efeito aditivo), para os genadtipos MM,
Mm e mm, respectivamente (Tabela 1).
Neste trabalho, os desvios de
dominancia foram desconsiderados,
conforme relatado na caracterizacéo
genética dos genomas simulados. Dessa
forma, para realizar a regressédo linear
simples na populacdo, 0 seguinte
modelo aditivo foi utilizado:
Yj=Po+puXj+g,

em que: Y, = valor fenotipico da
caracteristica quantitativa avaliada no |-
ésimo individuo da populagdoX, =
codigo do marcador (MM =2, Mm =1
e mm = 0);5, = intercepto da regressao
(média da caracteristica);f; =
inclinagdo da reta para efeito aditivo;
g = erro aleatério manifestado na
caracteristica no j-ésimo individuo.
Assim, na avaliagcdo de 100; 200; 300;
400 e 500 individuos em cada geracao,
para os tamanhos de familia 10; 20; 30;
40 e 50, respectivamente, tem-se 0s
dados a sequir:
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Tabela 1. Codificacéo atribuida ao marcador dedacoom o seu genotipo

Gendtipo Numero de individuos Valores da caradieais Codigo de X
MM N1 Yin Yo, - Vo1 2
Mm N Y12, Y22, ... Yh2.2 1
mm N Y13, Y23, .- Y33 0

As matrizes utilizadas no modelg ¥ o + B1X; + g sdo descritas a seguir:

Vi |
Yo 1 2]
2
ynl,l
. Yio . 1 1 ;
- y22 - 1 1
Yis 1 0
Yas3
N_l 0_2
N_Yn3,3_1

Para comparacdo das estratégias de
acasalamento adotadas na selecao
assistida por marcadores foram
estimadas as médias dos valores
percentuais dos ganhos por fixacdo de
alelos  favoréaveis, dos valores
percentuais das perdas por fixacdo de
alelos desfavoraveis e dos valores
fenotipicos, em cada geracdo. As
comparagfes entre 0s parametros
estimados foram realizadas em cada
nivel de herdabilidade, de acordo com o
tamanho de familia.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Nas geracOes iniciais observaram-se
relativa equivaléncia nos valores
percentuais dos ganhos por fixacdo de

alelos favoraveis entre as estratégias de
acasalamento, para a caracteristica de
baixa herdabilidade th = 0,10),

em todos os tamanhos de familia
(Tabela 2). Entretanto, a partir das
geracOes intermediarias, especialmente
para 0os menores tamanhos de familia
(10; 20 e 30), maiores percentuais
foram observados ao adotar o
acasalamento seletivo entre os melhores
e 0s piores genitores selecionados
(distribuicdo dos extremos). Nas
familias com 40 e 50 descendentes, o0s
ganhos por fixagdo de alelos favoraveis
foram semelhantes entre as estratégias
de acasalamento ao longo das geragoes,
com pequena inferioridade para o
acasalamento ao acaso nas geracoes
finais.
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Tabela 2. Valores médios percentuais dos ganhodixagdo de alelos favoraveis e respectivos desp@drao para caracteristica de
herdabilidade 0,10 ao longo de dez geracdes sebdsehssistida por marcadores, de acordo com ahenue familia (TF) e a
estratégia de acasalamento (EA)

Geracgoes
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
AA 150+0,36 6,50+245 12,05+ 4,38,85 +5,80 20,35+ 6,32 23,08 6,27 26,75 + 6,96 29,80 + 6,92 32,55 + 5,81 35,03 + 5,96
10MM 1,60+0,34 6,32+1,72 11,43+4,447,33+7,2320,27 +6,07 24,48 +6,18 27,95+ 6,15 31,42 + 6,12 34,10 + 6,42 36,40 £ 6,19
MP 1,52+0,27 5,95+0,97 10,45+ 1,415,62 + 2,96 19,90 + 3,30 24,32 + 3,64 27,88 + 3,72 31,55 + 3,50 34,30 + 4,64 36,97 + 4,18

TF EA

AA 137+031 7,73+3,36 12,23+ 3,615,77 + 3,87 21,67 +£5,19 26,25 + 5,48 30,58 + 3,73 33,60 + 4,07 37,58 + 4,67 39,85 + 3,87
20MM 1,62+0,48 10,12 +3,3512,90 + 3,8017,40 + 4,39 21,98 + 4,06 25,58 + 4,03 29,35 + 3,37 33,15 + 3,20 35,95 + 2,71 38,55 + 2,76
MP 1,41+0,25 8,65+0,95 1255+2,287,10+4,1721,62+4,1426,17 +4,56 31,23 +4,95 35,00 + 3,7538,90 + 3,63 41,17 + 3,95

AA 1,48+0,22 8,77+3,12 13,62+ 3,2P9,95 + 4,51 26,08 + 4,37 31,67 + 4,26 36,45 + 3,29 39,85 + 3,40 43,38 + 3,24 45,27 + 2,64
30MM 1,97 +0,29 11,55+ 2,0016,10 * 3,22 21,45 + 3,84 26,88 + 3,64 31,55 + 3,76 36,90 + 3,56 39,62 + 3,01 42,00 £ 1,77 44,90 + 1,40
MP 1,86+0,30 11,15+1,3617,18 +2,5921,80 + 3,64 27,88 + 3,72 32,38 + 3,36 37,12 + 3,51 40,40 + 3,17 43,77 + 2,87 45,80 * 3,35

AA 2,12+0,31 12,62 +2,6117,08 + 3,08 22,02 + 3,50 27,47 + 3,11 31,15 + 2,71 36,03 + 2,22 40,60 + 2,50 44,08 + 2,29 47,42 + 1,68
40MM 2,31+0,24 13,42 +2,3118,55+2,4922,62+1,9128,72 +2,72 34,33 + 3,40 38,47 + 3,36 42,10 + 2,62 45,55 + 2,66 47,88 + 2,78
MP 2,05+0,19 12,68+2,2217,12 + 2,69 22,60 + 3,05 28,62 + 3,45 33,95 + 3,47 38,90 + 3,46 42,60 + 3,26 45,92 + 2,82 48,22 + 2,21

AA 2,04+0,36 11,35+2,5118,55 + 3,54 24,95 + 3,97 30,08 + 3,43 36,58 + 3,40 40,67 = 2,56 44,83 + 2,30 47,38 £ 2,99 49,25 + 2,62
50MM 2,11 +0,32 12,15+2,997,67 + 2,39 25,60 + 2,67 31,08 + 2,51 37,65 + 3,37 42,25 + 2,67 44,53+ 2,34 47,42 + 2,01 49,08 + 1,90

MP 2,09+0,21 11,88+1,298,58 + 2,06 25,66 +2,9130,95+2,9237,22+2,0942,47+2,7145,70+2,1647,93 £ 2,96 49,33 + 2,55
AA = acasalamento ao acaso, MM = acasalamento mesllws Melhores, MP = acasalamento seletivo (Disigdo dos Extremos).

364



Rev. Bras. Salde Prod. An., Salvador, v.12, n.2,359-374 abr/jun, 2011 http://www.rbspa.ufba.br

ISSN 1519 9940

Elevacdes nos percentuais por fixacéo
de alelos desfavoraveis também foram
observados para caracteristica de
baixa herdabilidade (Tabela 3).
De acordo com Carneiro et al. (2007),
a existéncia de correlagbes positivas
entre os percentuais de alelos favoraveis
e alelos desfavoraveis fixados, sugere
que ao identificar locos quantitativos
importantes, a fixacdo de alelos
benéficos a caracteristica promove
perdas por fixacdo de alelos
desfavoraveis de locos de menor
importdncia. Desde o0 inicio das
geracdes, diferencas representativas
foram observadas nos percentuais
de alelos desfavoraveis fixados entre
0 acasalamento seletivo e as demais
estratégias, com menores magnitudes
para o primeiro, em todos os tamanhos
de familia. As maiores taxas de perdas
por fixacdo de alelos desfavoraveis
para os acasalamentos aleatorios e entre
0os melhores reduzem a variabilidade
genética nas populacdes (CUNHA et
al., 2004). A diminuicdo da diversidade
genética nesses acasalamentos prejudica
a deteccdo de locos quantitativos
e, consequentemente, 0os ganhos a serem
obtidos na selecdo assistida por
marcadores (ROCHA et al., 2008).
Maiores percentuais nos ganhos e
perdas por fixacdo de alelos favoraveis
e desfavoraveis, respectivamente,
foram notados nas familias de maiores
tamanhos. Nessas familias, ao se
considerar que o numero de genitores
selecionados foi mantido ao longo
das geragbes, 0 maior numero de
descendentes para os dez cruzamentos
propicia maior probabilidade
de acasalamento entre individuos
aparentados, uma vez que o numero de
irmaos completos se eleva com o
aumento do tamanho de familia.
Conforme Cunha et al. (2004), maiores
percentuais na fixagdo de alelos,
em especial quando atribuido a

fixacdo de alelos em locos quantitativos
desfavoraveis, favorecem 0
esgotamento da variabilidade genética
na populacéo.

Ao se confrontarem os percentuais de
ganhos e perdas, um saldo positivo de
alelos favoraveis fixados é obtido, uma
vez que a selecdo é praticada no sentido
de aumentar a frequéncia de alelos
favoraveis a caracteristica. Esse saldo é
superior para o acasalamento seletivo
em virtude de este proporcionar maior
fixacdo de alelos favoraveis e menor de
alelos desfavoraveis.

No inicio do processo seletivo (geracoes
iniciais) observou-se semelhanca nos
valores fenotipicos entre as estratégias
de acasalamento para a caracteristica
de herdabilidade 0,10, em todos
os tamanhos de familia (Tabela 4).
Contudo, a partir das geracdes
intermediarias, especialmente para as
maiores familias (30; 40 e 50), maior
incremento fenotipico foi observado ao
adotar o acasalamento seletivo. Entre as
estratégias de acasalamento ao acaso e
entre os melhores notam-se relativa
similaridade no progresso fenotipico.
Como o poder de deteccdo de
locos quantitativos na selecdo assistida
por marcadores estd relacionado
com o0 numero de individuos e
sua variabilidade genética, menores
percentuais de fixacdo de alelos
desfavoraveis resultantes em
acasalamentos que envolvam individuos
contrastantes, contribuem para
melhorias nos programas de selecdo
(BHERING & CRUZ, 2008). Dessa
forma, segundo Ruy et al. (2005)
e Rosa (2007), é aceitavel que a
aplicacao da distribuicdo dos extremos
no acasalamento seletivo proporcione
melhores resultados para a caracteristica
sobre a qual os individuos foram
selecionados.
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Tabela 3. Valores médios percentuais das perdafxagao de alelos desfavoraveis e respectivosiakepadréo para caracteristica de
herdabilidade 0,10 ao longo de dez gera¢fes sebasehssistida por marcadores, de acordo com amtentee familia (TF) e a
estratégia de acasalamento (EA)

Geracgoes
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
AA 142+044 420+x199 7,88+295 11,38+ 3,92,98 +3,82 14,85+ 3,67 16,99 + 3,56 18,33 + 3,44 19,90 + 3,39 21,88 + 3,75
10MM 1,39+0,41 380+1,26 7,48+3,20 11,58+ 3,12,95+ 3,7215,05+ 3,1416,95 + 3,19 18,38 + 3,09 20,00 + 3,28 21,08 + 3,82
MP 0,88+0,26 2,05+0,83 3,47+0,80 6,12+1,92 082,45 10,05+ 3,0611,45+2,80 13,57 +2,9015,42 +2,19 16,80 + 2,34

TF EA

AA 162+047 8,28+1,15 12,35+2,5P4,73+2,87 17,70 + 3,36 20,25 + 3,42 22,10 + 2,54 23,90 + 2,80 25,95 + 2,82 27,18 + 2,97
20MM 1,84+0,52 9,47+2,05 12,48+ 2,345,55+ 3,3318,23+2,8320,13+2,9722,03+2,4624,18+2,1825,83+1,5427,08 + 1,68
MP 098+0,33 243+0,74 582+135 8,35+1,77 61(;1,32 13,47 +2,4717,35+2,4320,90 +2,46 22,60 + 2,40 23,95 + 2,08

AA 156+0,41 9,20+2,09 13,10+ 2,286,73 +2,86 20,30 + 2,96 23,80 + 2,89 26,40 + 2,28 28,43 + 2,57 30,30 + 2,47 31,32 + 2,37
30MM 1,71+0,42 10,17 +£2,0314,80 +2,4317,83 +2,31 20,92 +2,27 23,88 +2,2127,15+2,2828,35+1,7129,83+1,4531,45+1,61
MP 1,04+031 3,53+0,84 6,60+1,34 9,22+1,59 632 2,61 15,85+2,2618,57 +2,0520,98 +2,0522,80 +2,36 24,42 + 2,28

AA 1,77+0,52 12,78 +1,6315,38 + 1,14 18,29 + 2,55 21,25 + 2,50 23,23 + 2,05 25,35 + 1,94 28,00 + 2,26 29,80 + 2,06 30,93 + 1,83
40MM 1,92+0,39 13,22 +1,5016,45+1,5819,22 +1,07 21,68 +1,2224,43 +1,61 25,98 + 1,37 27,60 + 1,09 28,90 * 1,21 30,02 + 1,99
MP 0,93+0,30 4,46+0,61 6,60+155 11,27+2,683,27+2,2417,95+2,7420,45+2,2923,55+2,1725,45+2,0227,10+1,89

AA 1,75+0,42 11,83+1,3516,15+2,0319,30+2,7921,43 +2,0825,18 +2,0327,23 +£2,2829,55+2,1031,10 +£2,2332,30+ 2,13
50MM 1,73+0,46 11,97 +1,6115,28+1,7220,20+1,4723,05+1,9126,33+1,8729,13+1,8229,95+1,4931,70+1,6732,33+1,28

MP 1,01+0,38 4,38%+0,99 9,15+1,13 14,20+2,18,57+2,3019,50+1,9521,85+2,3123,82+1,6525,80+1,6827,32+ 1,35
AA = acasalamento ao acaso, MM = acasalamento mesllws melhores, MP = acasalamento seletivo (Disti§io dos Extremos).
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O acasalamento seletivo retarda a
fixacdo de alelos desfavoraveis em até
trés geracdes, em analogia as demais
estratégias, o que mantém niveis mais
altos de variabilidade genética entre os
individuos. Indiretamente, esta
estratégia otimiza a deteccédo de locos
guantitativos, conforme a superioridade
dos incrementos fenotipicos obtidos na
selecdo assistida por marcadores
(Tabela 4). A estratégia seletiva de
acasalamento pode reduzir o nimero de
geracbes para se obter incrementos
fenotipicos similares quando comparado
com os acasalamentos aleatorios, e entre
os melhores. Como exemplo, a
equivaléncia do valor fenotipico obtido
para a familia com 30 descendentes na
82 geracdo ao adotar a distribuicdo dos
extremos com os valores resultantes
apenas na 102 geracdo ao admitir os
demais acasalamentos.

O acasalamento seletivo também
possibilita melhores estimativas quando
se compara familias de diferentes
tamanhos. Como exemplo, os valores
fenotipicos obtidos nas geracdes
finais ao adotar acasalamento seletivo
em familias com 30 descendentes,
superiores aos incrementos obtidos
com o0s outros dois métodos de
acasalamento, entretanto, admitindo
familias com 50 descendentes. Essa
vantagem também se aplica a fixacao de
alelos desfavoraveis, pois menores
percentuais das perdas por fixacéo
foram estimados para a distribuicdo dos
extremos nas maiores familias (40 e
50), em analogia aos acasalamentos que
ndo seguiram esta metodologia,
contudo, admitindo tamanho de familia
com apenas 20 e 30 descendentes. Esse
fato sugere que esse acasalamento
estratégico favorece a variabilidade
genética mesmo em grandes familias.
Os menores tamanhos de familia
que nao adotaram essa estratégia
assinalam maior detrimento da variancia

genética, devido aos elevados
percentuais das perdas por fixagdo de
alelos desfavoraveis. Esses resultados
corroboraram para reduzir o numero
de individuos requeridos na analise
de locos quantitativos ao admitir
0 acasalamento seletivo na selecéo
assistida por marcadores, conforme
relatado por Darvasi & Soller (1992) e
Ruy et al. (2005).

Ao se submeter uma populacao inicial
com a mesma estrutura gendmica
as estratégias de acasalamento sob
selecdo assistida por marcadores,
porém considerando uma caracteristica
guantitativa de média herdabilidade
(h? 0,40), tem-se as estimativas
dos percentuais dos ganhos por fixagéo de
alelos favoraveis, dos percentuais
das perdas por fixacdo de alelos
desfavoraveis e dos valores fenotipicos
nas Tabelas 5, 6 e 7, respectivamente. As
diferencas entre o0s sistemas de
acasalamento, de acordo com o0s
tamanhos de familia, foram mantidas
para 0s percentuais dos ganhos por
fixacdo (Tabela 5). Entretanto, a
supremacia do acasalamento seletivo
frente as demais estratégias foi mais
elevada conforme as estimativas para
esta caracteristica {l+ 0,40), a partir
das geracOes intermediarias, 0 que
otimizou a fixacdo de alelos favoraveis.
As estimativas dos percentuais das
perdas por fixacdo corroboraram
para evidenciar a superioridade da
distribuicdo dos extremos (Tabela 6).
O acasalamento seletivo manteve a
capacidade de retardar a fixagdo de
alelos desfavoraveis em pelo menos
uma geragdo, com maior relevancia
nas maiores familias. Esse acasalamento
mantém variabilidade genética
semelhante aos demais acasalamentos
guando se considera pelo menos uma
geracdo a mais sob selecdo assistida por
marcadores.
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Tabela 4. Valores fenotipicos médios e respectiasvios padréo para caracteristica de herdabéli@gkD ao longo de dez geragdes sob
selecao assistida por marcadores, de acordo camanho de familia (TF) e a estratégia de acasatar(ieA)

Gerac0es
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
AA 10,82+0,2111,14+0,2511,42+0,3011,64 +0,3411,84+0,3412,03+0,3712,20+0,3512,38+0,3312,43+0,3812,68 + 0,44
10MM 10,85+0,2111,10+0,2411,43+0,3011,63+0,3111,86+0,3412,17+0,3112,28+0,3312,48+0,3512,68+0,3112,80+0,43
MP 10,83+0,1611,03+0,18 11,27 +0,2811,54 +0,26 11,84 + 0,40 12,12 + 0,36 12,26 + 0,39 12,48 + 0,47 12,70 + 0,46 12,88 + 0,43

TF EA

AA 10,84+0,1311,25+0,1911,56 +0,2511,76 + 0,33 12,16 + 0,37 12,31+ 0,31 12,52 + 0,37 12,74 + 0,43 12,91 + 0,51 13,01 + 0,56
20MM 10,81 +0,1211,27 +0,2211,45+0,2211,87 + 0,28 12,03 + 0,30 12,30 + 0,31 12,46 + 0,33 12,69 + 0,34 12,89 + 0,39 12,97 + 0,48
MP 10,84 +0,1211,19+0,1511,50+0,1811,86 + 0,36 12,07 + 0,4512,30 + 0,50 12,54 + 0,57 12,80 + 0,63 12,98 + 0,72 13,09 *+ 0,66

AA 10,83+0,0911,31+0,2111,59+0,3012,01 +0,4412,22+0,4312,53+0,4812,75+ 0,56 13,03 + 0,52 13,07 £ 0,55 13,13 + 0,53
30MM 10,86 +0,1111,32+0,12 11,68 + 0,29 12,07 +£ 0,28 12,24 + 0,37 12,55 + 0,37 12,74 + 0,50 12,93 + 0,46 13,00 + 0,44 13,13 + 0,50
MP 10,82 +0,09 11,27 £0,1911,58 + 0,31 11,99 + 0,30 12,23 £+ 0,3212,58 + 0,37 12,84 + 0,45 13,12 + 0,52 13,21 + 0,48 13,41 + 0,52

AA 10,88 +0,0811,34+0,1611,74 +0,3312,15+0,3812,50+0,3412,70 + 0,45 12,89 + 0,50 13,10 + 0,51 13,21 + 0,48 13,33 + 0,56
40MM 10,80+ 0,07 11,36 +0,18 11,82+ 0,24 12,21 + 0,30 12,53 + 0,37 12,74 + 0,41 12,96 + 0,41 13,15 + 0,48 13,29 + 0,39 13,38 + 0,45
MP 10,80+ 0,1011,29+0,16 11,79+ 0,33 12,18 + 0,34 12,59 + 0,33 12,78 + 0,42 13,06 + 0,46 13,23 + 0,46 13,46 + 0,49 13,54 + 0,51

AA 10,84 +0,1011,36+0,1811,87 +0,2012,27 + 0,25 12,52 + 0,27 12,74 + 0,27 12,86 + 0,29 13,04 + 0,30 13,20 £ 0,26 13,29 + 0,41
50MM 10,83 +0,07 11,36 +0,14 11,89 + 0,31 12,32+ 0,3512,54 + 0,42 12,80 + 0,49 12,92 + 0,50 13,09 +£ 0,52 13,24 + 0,57 13,31 + 0,54

MP 10,86 +0,0811,35+0,1811,89 + 0,26 12,35+ 0,3012,64 +0,27 12,88 + 0,33 13,03 £+ 0,41 13,26 + 0,41 13,47 £ 0,36 13,54 + 0,44
AA = acasalamento ao acas, MM = acasalamento nedha melhores, MP = acasalamento seletivo (Disti@lo dos Extremos).
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Tabela 5. Valores médios percentuais dos ganhosixagédo de alelos favoraveis e respectivos despadrdao para caracteristica de
herdabilidade 0,40 ao longo de dez geracdes sebdsehssistida por marcadores, de acordo com alenue familia (TF) e a
estratégia de acasalamento (EA)

Geracgoes
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
AA 121+0,36 2,30+1,07 4,65+1,46 8,98+211 102 2,94 16,80 + 3,21 21,33 +4,89 25,58 + 6,42 29,80 + 6,10 32,65 + 6,12
10MM 1,02+0,28 1,83+0,71 4,47+2,10 8,35+2,04 88% 2,61 16,02 + 3,14 20,60 + 3,47 25,08 + 4,86 28,77 + 4,14 32,03 £ 4,01
MP 1,17 +0,27 2,42+0,82 4,57+1,29 8,22+1,94 95% 3,29 17,20 +4,08 21,60 * 4,20 26,88 + 5,37 30,55 + 4,66 33,88 + 5,33

TF EA

AA 2,26+0,49 5,62+1,00 12,45+ 3,107,67 + 3,48 23,17 £ 3,69 27,90 + 3,28 32,22 + 3,51 37,62 + 3,29 41,22 + 4,22 43,33 + 3,77
20MM 2,35+0,52 6,25+1,55 12,95+ 2,747,95+ 2,64 23,08 + 3,38 27,33 + 3,94 31,38 + 3,10 36,35 + 2,63 40,72 + 2,65 43,65 *+ 2,26
MP 2,16 +0,41 5,20+0,78 12,32+1,488,70+2,5224,12 +2,8031,08 + 2,37 35,33 +2,74 38,95 + 2,98 42,83 + 3,30 46,42 + 2,79

AA 3,01 +0,63 10,65+ 2,6616,92 +2,4922,10 +2,68 27,45 + 3,46 33,38 + 2,92 37,20 + 2,24 41,40 + 2,68 44,58 + 2,29 46,75 + 2,53
30MM 2,97 +0,54 9,25+2,16 15,35+2,481,52 + 3,26 27,17 +3,3932,58 + 2,64 36,50 + 2,73 41,95 + 2,22 44,65 + 2,95 47,25 + 2,47
MP 3,04 +0,57 10,25+ 1,5015,60 +1,0321,58 +2,4227,73 +2,7034,08 + 2,34 39,22 + 2,16 43,40 + 2,11 47,05 + 2,12 50,70 +1,96

AA 277+0,34 12,70+2,0318,40 + 1,96 23,08 + 2,22 31,33 + 3,03 37,75+ 2,5141,90 +£ 2,34 45,78 £ 2,01 48,97 +2,0951,15+ 2,24
40MM 2,87 +0,29 13,73 +3,3819,25 + 2,59 23,62 + 2,68 30,98 + 2,62 37,95 + 2,57 41,12 + 2,38 45,47 + 2,56 48,83 + 2,26 51,98 + 2,34
MP 2,69+0,25 10,25+2,4216,23 +2,3022,90 + 3,21 31,52 + 3,50 38,17 + 2,52 42,85 + 2,26 48,42 + 2,22 52,15 + 2,16 54,40 + 1,67

AA 3,10+0,52 13,62 +2,4919,65 £ 2,06 25,13 + 2,20 30,65 + 2,58 35,90 + 2,25 40,53 + 2,12 44,47 + 2,05 48,40 £ 2,24 52,10 + 1,87
50MM 3,08 +0,55 13,43 +2,7619,60 + 2,46 26,73 +2,5331,83+2,3137,15+£2,9042,10+2,4445,83+2,17 48,65 + 2,3052,35+ 1,99

MP 3,09+0,56 12,62 +1,6318,68 + 1,56 25,02 +2,50 33,17 +2,2039,47 + 2,06 43,15+ 2,3048,30 + 2,1553,20 + 1,71 56,03 + 1,82
AA = acasalamento ao acas, MM = acasalamento nedha& melhores, MP = acasalamento seletivo (Disti@lo dos Extremos).
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Tabela 6. Valores médios percentuais das perdaxagao de alelos desfavoraveis e respectivosiaepadrao para caracteristica de

http://www.rbspa.ufba.br

herdabilidade 0,40 ao longo de dez geracdes sebdsebssistida por marcadores, de acordo com alenue familia (TF) e a
estratégia de acasalamento (EA)

TF EA

Geracgoes

1

2

3

4 5 6 7 8 9 10

AA
10MM
MP

0,43 £0,22
0,45+0,21
0,41 +0,18

1,08 £0,78
1,03 £0,53
1,00 £ 0,49

2,50+1,09
2,85+0,92
1,95+0,84

503+122 53,76 8,55+1,59 10,85+ 2,622,78 + 3,46 14,75 + 3,27 15,95 * 3,25
4,48 +1,19 52,16 8,23+2,36 10,23 +2,092,63 +3,0113,90+3,0715,18+2,91
355+1,32 754,70 7,95+251 10,05+ 2,402,07 +3,2113,65+3,0214,85 + 3,18

AA
20MM
MP

0,67 +0,31
0,72 +0,33
0,58 + 0,24

3,40 0,91
3,43 +0,95
2,70 +0,36

7,88 + 2,96
9,05+3,21
6,17 +1,17

11,55 + 3,84,03 + 2,89 16,83 + 3,00 19,73 + 3,37 22,45 + 2,70 24,20 *+ 2,66 26,00 + 2,23
12,05 +2,22,68 + 2,59 16,68 + 2,34 19,09 + 2,19 21,75 + 2,37 23,95 + 1,80 25,98 + 1,85
9,20 +2,42 811 3,06 14,72 £ 2,99 16,85 + 2,84 18,82 + 2,74 20,37 + 3,05 22,55 + 2,64

AA
30MM
MP

1,16 £ 0,40
1,07 £0,37
0,98 +£0,32

7,25 +2,25
5,88 +1,17
5,75+ 1,07

11,62 +1,995,00 + 1,99 18,08 + 2,82 21,15 + 2,33 23,00 + 2,11 24,68 + 2,28 26,05 + 2,52 27,07 + 2,46

9,93 +1,27
7,77 0,97

12,88 +2,86,03 £ 2,70 18,90 + 2,52 21,15 + 2,78 24,15 + 2,07 25,65 + 2,48 26,98 + 2,47
11,82 +1,92,52 +2,4817,62 + 2,50 20,12 +1,99 21,95+ 1,89 23,12+ 1,44 24,13 + 1,19

AA
40 MM
MP

2,74 +0,46
2,18+0,41
1,51+0,40

11,20 + 2,9614,25 + 1,85 17,50 + 2,06 21,42 + 2,05 24,07 + 2,03 25,30 + 1,74 27,22 + 1,43 28,65 + 1,29 29,42 + 1,45
9,63+2,74 13,20+ 2,285,40 £2,17 19,55 + 2,06 22,03 + 2,03 23,90 + 1,87 25,85 + 1,26 27,38 + 1,46 28,85 + 1,41
585+249 9,63+2,19 13,00+ 266,50 +2,7319,20+2,4121,05+1,4723,35+1,0625,02+1,2625,85+1,12

AA
50MM
MP

2,02+0,35
2,05+0,38
1,24 £ 0,29

11,30 +£2,7614,73 £2,0317,15 + 1,95 20,25 + 2,31 22,53 + 2,28 24,53 + 2,01 26,40 + 1,97 27,83 + 1,65 29,45 + 1,55
10,38 + 3,1114,85+2,0117,73 + 2,33 20,52 + 1,84 22,88 + 1,87 25,15 + 2,20 26,58 + 1,76 27,98 + 1,54 29,50 = 1,21
6,02+162 9,82+1,26 14,00+ 1,78,00+1,5419,60+1,4521,25+1,6923,85+1,6825,20+1,3726,40 + 1,36

AA = acasalamento ao acas, MM = acasalamento nedha& melhores, MP = acasalamento seletivo (Disti@lo dos Extremos).

370



Rev. Bras. Salde Prod. An., Salvador, v.12, n.2,359-374 abr/jun, 2011 http://www.rbspa.ufba.br
ISSN 1519 9940

Tabela 7. Valores fenotipicos médios e respectisvios padréo para caracteristica de herdabai@atD ao longo de dez geracdes sob
selecao assistida por marcadores, de acordo camanho de familia (TF) e a estratégia de acasatar(ieA)

Geracles
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
AA 11,67 +0,1912,33+0,2612,76 +0,3213,38 + 0,3914,00 + 0,4614,53 + 0,6115,12 + 0,6515,70 £ 0,7916,16 + 0,7916,58 + 0,86
10 MM 11,68 +£0,1912,24 +0,2912,80 + 0,3413,46 + 0,3714,12 + 0,4714,73 + 0,4215,25 + 0,4015,87 + 0,4816,35 + 0,51 16,87 + 0,65
MP 11,62 +0,2312,59 + 0,3113,33 + 0,4313,98 + 0,5814,65 + 0,5915,23 + 0,64 15,97 + 0,61 16,49 + 0,7216,89 + 0,6917,26 + 0,65

TF EA

AA 11,72+0,1312,29 +0,3313,15+0,2814,01 + 0,4414,69 + 0,5215,40 + 0,61 16,11 £ 0,7016,62 + 0,7017,07 + 0,6917,37 + 0,82
20 MM 11,70+0,1612,39 +0,2613,21 + 0,3113,97 £ 0,2814,57 + 0,5115,28 + 0,67 16,03 + 0,6316,47 + 0,6617,04 + 0,7317,41 + 0,81
MP 11,68 +0,1612,88 + 0,2413,85 + 0,3414,73 £ 0,4515,59 + 0,47 16,24 + 0,6116,94 + 0,7017,42 £ 0,8217,94 + 0,8618,31 + 1,00

AA 11,64 +0,1012,28 +0,2313,19 +0,3614,10 + 0,4614,82 + 0,4415,43 + 0,4316,04 + 0,5316,69+0,5617,10 +0,6717,33 + 0,81
30 MM 11,65+0,1112,36 +0,2113,21 + 0,3814,30 + 0,3815,09 + 0,5115,77 +0,5516,48 + 0,5717,06 + 0,5517,44 + 0,7517,72 + 0,84
MP 11,65+ 0,1012,89 + 0,3414,19 + 0,4515,15 + 0,4115,98 + 0,5216,70 +0,4917,32 + 0,6017,86 + 0,61 18,27 + 0,56 18,69 + 0,58

AA 11,66 +0,0912,31 +0,2413,36 +0,4314,18 + 0,5214,89 + 0,6615,58 +0,7716,07 + 0,7916,58 £ 0,8917,04 + 0,9217,29 + 0,90
40 MM 11,66 +0,1412,41 + 0,1913,50 + 0,46 14,45 + 0,6015,32 + 0,6516,02 + 0,6916,62 + 0,6617,03 +0,7617,46 + 0,8217,82 + 0,93
MP 11,65+ 0,1012,87 +0,4114,21 + 0,6015,12 + 0,6716,12 +0,7616,86 + 0,7417,44 + 0,6817,97 + 0,6918,42 + 0,8518,75 + 0,84

AA 11,65+0,0812,43+0,1613,56 +0,3214,49 + 0,4315,27 £ 0,4616,04 £0,4816,58 +0,6617,11 +0,6617,49 + 0,8217,88 + 0,96
50 MM 11,63 +0,0812,35+0,2513,49 +0,5314,45 +0,6915,31 +0,8016,03+£0,9516,62 +1,1517,07 £1,2617,46 + 1,3617,84 + 1,38
MP 11,66 +0,0712,94 £ 0,2214,15 +£0,5015,12 +0,7015,96 £ 0,7316,72+0,6617,32 £0,7717,87 £ 0,7518,19 + 0,8518,44 £ 0,92

AA = acasalamento ao acas, MM = acasalamento nesh& melhores, MP = acasalamento seletivo (Distiélo dos Extremos).
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Os incrementos fenotipicos evidenciam
novamente a eficiéncia do acasalamento
seletivo sobre as demais estratégias, face
sua superioridade a partir das geracoes
intermediarias (Tabela 7). Maiores
progressos fenotipicos foram obtidos com
menor numero de geracdes sob selecao
assistida por marcadores ao adotar este
acasalamento.

Observa-se que o ganho fenotipico médio
foi superior em analogia a caracteristica
anterior (§ = 0,10), por considerar um
carater com maior herdabilidade. Os
demais resultados seguiram os padrbes
relatados na caracteristica de baixa
herdabilidade, com preeminéncia do
acasalamento seletivo.

A busca por novas metodologias
experimentais que visem retardar
0os Iimpactos da fixagdo de alelos
desfavoraveis permitird melhor utilizacéo
da variabilidade genética disponivel na
populacéo, otimizando os programas de
melhoramento genético.

O acasalamento seletivo potencializa a
fixacdo de alelos favoraveis e retarda a
fixacdo de alelos desfavoraveis a
caracteristica. Esta estratégia otimiza o
incremento fenotipico e, indiretamente,
viabiliza a deteccéo de locos quantitativos
na selecédo assistida por marcadores por
beneficiar a variabilidade genética entre
os individuos.
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