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RESUMO

A simulagdo tem contribuido para o avanco da gendmica nas diversas areas do melhoramento genético. Foram
simulados mapeamentos genéti cos utilizando diferentes densi dades de marcadores para estimar os val ores fenotipicos
na sele¢do assistida por marcadores (SAM), em caracteristicas quantitativas com valores de herdabilidade de 0,10;
0,40; e0,70. Procedeu-se aandlise de agrupamento com os desempenhos fenotipicos, cujafinalidadefoi obter estrutu-
ras de classificagdo entre as densidades visando a otimizagdo na detec¢do de QTL. O sistema de simulagéo genética
(Genesys) foi utilizado paratrés genomas (cada qual constituido de uma Uinica caracteristica cuja distingéo estavano
valor daherdabilidade) e paraas populagdes base einicial. Cadapopulagdo inicial foi submetidaa selecéo assistidapor
marcadores por 20 geracdes consecutivas, em que 0s genitores selecionados acasalavam-se seletivamente entre os
melhores e os piores. O mapeamento empregando de média a alta densidade de marcadores assinalou eficiéncia nos
progressos fenotipi cos obtidos com a SAM. Menores quanti dades de marcadores sao requeridas para manter determi-
nado poder de deteccéo de QTL amedidaque se elevaamagnitude daherdabilidade. A andlise de agrupamento indicou
otimizag&o e correspondéncia nos incrementos fenotipicos ao admitir asdensidadesde4e6cM; 4,6,8e10cM; e6 e
8 cM paraasherdabilidades de 0,10; 0,40; € 0,70, respectivamente.
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ABSTRACT

Cluster analysisof different marker densitiesin genetic mapping using genome scan

Simulation has contributed to the advancement of genomicsin the different areas of genetic improvement. Genetic
mappings were simulated using different densities of genetic markers to estimate phenotypic values of quantitative
traits with heritabilities of 0.10; 0.40 and 0.70 in marker assisted selection (MAS). Cluster analysis with phenotypic
performanceswas carried out to generate classification structures among the densitiesaiming to optimize QTL detection
. Thegenetic simulation system (Genesys) was used to simul ate three genomes (each consisting of asingle characteristic
differing in the heritability value) and the base and original populations. Each initial population was subjected to
selection assisted by markers for 20 consecutive generations, in which selected parents mated selectively, between
best and worst. The mapping using medium to high marker density showed efficiency in the phenotypic progress
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obtained with MAS. Smaller marker quantities are required to maintain power of QTL detection with increase in
heritability. The cluster analysis indicated optimization and correspondence in phenotypic increases, when allowing
thedensitiesof 4and 6 cM, 4, 6, 8 and 10 cM, and 6 and 8 cM for the heritabilities of 0.10; 0.40 and 0.70, respectively.

Key words: Cluster analysis, heritability, genome selection, smulation, QTL.

INTRODUCAO

O melhoramento genético, por meio da selecdo e de
cruzamentos, objetiva a cada geracdo aumentar a
frequéncia de genes associados as caracteristicas
fenotipicas favoraveis, otimizando a produtividade. O
avanco no conhecimento de técnicas moleculares permite
aidentificac&o e caracterizagdo de regi6es gendbmicas as-
sociadas as caracteristicas quantitativas (QTL —
Quantitative Trait loci), implementando os métodos tra-
dicionais de melhoramento por meio da selecéo assistida
por marcadores (SAM), maximizando os ganhos genéti-
cos(Ledur & Schmit, 2000).

A deteccdo de QTL na SAM pode ser realizada por
meio davarreduragendmica(Vieiraet al., 2006). Essemé-
todo consiste em utilizar marcadores moleculares
posicionados ao longo de todo o genoma ou de
cromossomosindividuaisafim deidentificar regifes que
afetam caracteristicas quantitativas de interesse. O inter-
valo na disposicdo dos marcadores no genoma € um
indicativo da resolucéo do mapeamento. Quanto menor
for adisténcia entre marcadores adjacentes utilizados na
andlise deligacdo maior seraaresolucéo do mapeamento.
Essa altaresolucéo permite a construgdo de mapas gené-
ticos altamente densos, favorecendo o mapeamento e a
estimacdo da magnitude dos efeitos dos QTL (Ledur et
al., 2004; Ambo et al ., 2008; Rodrigueset al., 2010).

Dessaforma, os marcadores moleculares, quando su-
ficientemente numerosos, contribuem paraumacobertura
adequada do genoma. Entretanto, em baixadensidade eles
tornam-sefatoreslimitantesem estudosde andlisede QTL,
pois ao utilizar poucos marcadores diminuem as chances
de encontrar desequilibrio de ligac8o entre marcador e
QTL. Esse fato € agravado quando os marcadores sao
distribuidos al eatoriamente em vez de serem estrategica-
mente dispostos ao longo do genoma.

Natentativa de identificar densidades de marcadores
similares em estudos de deteccéo de QTL pode-se empre-
gar a andlise de agrupamento (Cluster Analysis). Ela é
umatécnicade estatisticamultivariadautilizadaparaclas-
sificar elementos ou medidas em categorias similares
(Ferreira, 2008). As mensuracdes provenientes da estima-
¢do de parametros genéticos e fenotipicos poderdo ser
utilizadas como medidas de variaveis classificatérias, pro-
piciando o agrupamento de densidades (nimero de
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marcadores) que resultem em estimativas semelhantes, de
acordo com os valores assumidos pelo parémetro consi-
derado (Maloneet al., 2007).

Objetivou-se com estetrabalho avaliar aeficiénciade
diferentes densidades de marcadores moleculares nares-
posta a selecdo assistida por marcadores, via processo
de simulag&o, aplicando técnicas de agrupamento para
identificac8o de densidades similares na varredura
gendmica.

MATERIAL EMETODOS

Foram utilizados neste trabal ho dados simulados pelo
sistemade simulagéo genética Genesys (Genetic System),
versdo 2009 (Euclydes, 2009). Esse sistemafoi escrito na
linguagem de programagdo FORTRAN. Elefoi desenvol-
vido para permitir a smulagdo de genomas complexos,
capacitando o estudo de pressuposi¢des genéticas e es-
tatisticas de interesse nos processos de selecéo, entre
outras possibilidades.

Foram simulados trés genomas hi potéti cos, separada-
mente, cujadistingdo estavano valor daherdabilidade da
caracteristica. Cadagenomafoi constituido de umacarac-
teristica quantitativa com herdabilidade de 0,10; 0,40; e
0,70, respectivamente.

Cada genoma proposto apresentou 958 centiMorgan
(cM) de extensdo; os marcadores moleculares foram dis-
postos estrategicamente, em quantidade variavel de acor-
do com adensi dade desejada no mapeamento; ficou cons-
tituido por 200 locos quantitativos (QTL), associados a
caracteristica, distribuidos ao longo de 40 cromossomos
de tamanho aleatério; os efeitos aditivos dos QTL foram
simulados seguindo a distribuicdo normal dos dados
fenotipicos; oslocos quantitativosforam bialélicos e ndo
possuiam desvios de dominancia e nem epistasia; as
frequéncias génicas iniciais foram iguais para ambos 0s
sexos; asfrequéncias génicasiniciais paraos marcadores
mol ecul ares seguiram distribuic¢&o normal, apresentando
valores préximos a 0,5; os efeitos de ambiente foram si-
mulados conforme a distribuicdo normal; os dados
fenotipicos simulados apresentaram média de 10 unida-
des e desvio-padréo de duas unidades.

Para cada estruturagendmicasimuladafoi construida
uma popul agdo base composta de 500 machos e 500 féme-
as (1.000 individuos), todos heterozigotos, ndo aparenta-
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dos entre si. Para a obtenc&o das populagBes iniciais, 50
machos e 50 fémeas foram escol hidos al eatoriamente em
cada populagéo base. Cada cruzamento (uma fémea/ma-
cho) produziu 10filhos, resultando 500 descendentes que
formavam as populagdes iniciais (500 individuos). Cada
populacdo inicial foi submetida & selecdo assistida por
marcadores (SAM) por 20 geragdes consecutivas com 20
repeticdes, visando minimizar os efeitos da oscilacéo ge-
nética. A selecdo foi conduzida com a finalidade de
incrementar o valor fenotipico.

A partir de cada populacdo inicial, os reprodutores fo-
ram selecionados com base em seus gendtipos, de acordo
com o nimero de marcadores molecul aresidentificados que
estariam estati sticamente associados aos locos quantitati-
vos. Dessa forma, os genitores eleitos em cada geragcéo
representavam os individuos detentores de maior
informatividade dos marcadores, ou seja, aqueles que
apresentavam maior nimero de marcadores ligados aos
QTL. A cadageracdo, os 50 machos e as 50 fémeas (uma
fémea/macho) que obtiveram o maior nimero de marca-
dores informativos foram acasalados. O nimero de pro-
génies em cada cruzamento foi igual a 10. Esses descen-
dentesformaram ageracdo seguinte. Na selecdo assistida
por marcadores foi adotada a estratégia de genotipagem
seletiva, acasalando os melhores machos com as piores
fémeas, e vice versa, entre 0s 100 genitores selecionados
(50 machos e 50 fémeas). Essa estratégia foi escolhida
face asua eficiénciaem aumentar o poder de detecgéo de
QTL para a caracteristica sobre a qual os individuos fo-
ram sel ecionados, maximizando a variabilidade genética
na amostra, segundo afirmam Ruy et al. (2005) e Rosa
(2007). Ela otimiza a variabilidade genética entre os
genitores selecionados, favorecendo o mapeamento de
QTL por meio dautilizagdo racional dosanimais(Carneiro
et al., 2007; Neveset al., 2009). Entre outras vantagens,
esse acasalamento entre individuos divergentes favore-
ce a segregacdo de alelos e proporcionamaior poder nas
andlises estatisticas, devido a alta heterozigosidade nos
QTL, além das fases de ligagdo entre marcadores e de 0s
QTL serem mais consistentes. Por sua vez, este acasa-
lamento estratégico aumenta o nimero de marcadores e
decruzamentosinformativos (Silvaet al., 2005; Peixoto et
al., 2009).

A selecéo assistida por marcadores foi conduzidaem
diferentes densidades de marcadores. Elas foram repre-
sentadas pela disténcia, em centiMorgan (cM), entre
marcadores adjacentes. Foram admitidas 15 densidades:
2,4,6,8, 10,12, 14, 16, 18, 20, 22, 24, 26, 28 € 30 cM,
correspondendo autilizacdo de 479, 239, 159, 119, 95, 79,
68, 59, 53, 47, 43, 39, 36, 34 e 31 marcadoresmolecul ares.
Dessaforma, obtidaapopulagdoinicial paracadagenoma
(nivel de herdabilidade), foram praticadas 15 sel ecoes as-
sistidas por marcadores.

A identificag8o de associacOes entremarcadorese QTL
naSAM foi obtidapor meio do método damarcasimples.
Esse método verificaaassociagdo entre cada marcador e
a caracteristica de interesse. Utilizou-se a andlise de re-
gressdo linear entre os genoétipos dos marcadores
flanqueadores do QTL e os valores fenotipicos dos des-
cendentes dos acasalamentos. Foi adotado o nivel de
significanciagendmicade 5% naregressdo linear simples.

Para comparagéo das diferentes densidades admiti-
das na SAM foram estimados os val ores fenotipicos mé-
dios em cada geracdo. Com o propésito de buscar uma
estrutura classificatoria entre as densidades, foi aplicada
aandlise estatisticamultivariadade agrupamento. Naapli-
cacdo dessa andlise, as densidades foram consideradas
como tratamentos. Asdensidadesde 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14,
16, 18, 20, 22, 24, 26, 28 e 30 cM representaram os trata-
mentosl, 2,3,4,5,6,7,8,9,10,11, 12, 13, 14 e 15, respec-
tivamente. Cada gerac&o representou uma variavel,
totalizando 20. Procedeu-se a andlise utilizando os val o-
res fenotipi cos médios obtidos ao longo das 20 geracdes.

Visando minimizar os problemas de colinearidade en-
treasvariaveis (geragdes), os valores fenotipicos estima-
dos foram padronizados e entdo utilizados dois métodos
de agrupamento: método de otimizagdo de Tocher e méto-
do daligac&o completa, natentativade ambos corrobora-
rem na proposta de formagdo de grupos com estrutura
classificatéria similar entre as densidades. Em ambos os
métodos a distancia euclidiana média foi utilizada para
quantificar asdissimilaridades entre ostratamentos (den-
sidades de marcadores), visto que as estimativas dos va-
|ores fenatipi cos representaram um Unico valor médio sin-
tetizando as repetices. Além disso, essa medida néo é
influenciada pelo nimero de variaveis consideradas, sen-
do bastante difundida em programas de melhoramento
genético (Nascimento Filho et al., 2001).

As andlises multivariadas foram realizadas em cada
nivel de herdabilidade (0,10; 0,40; e 0,70). Elasforam pro-
cessadas utilizando o Sistema para Andlises Estatisticas
e Genéticas - SAEG, descrito por Ribeiro Junior & Melo
(2008).

RESULTADOSE DISCUSSAO

Caracteristica de baixa herdabilidade (h? = 0,10)

Na Tabela 1 sdo apresentados os val ores fenotipicos
médi os e seus respectivos desvios-padréo obtidos ao lon-
go de 20 geracdes sob SAM. Foram admitidas diferentes
resolugdes no mapeamento, que se distinguiram peladis-
téncia (centiMorgan — cM) entre marcadores adjacentes.
Essa disposi¢éo ficou fixa, possibilitando umavarredura
gendmica em distintas quantidades de marcadores.

Todos os processos de selecdo iniciaram-se no mes-
mo valor fenotipico napopul agéo experimental (10 unida-
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des), possibilitando comparac@es entre as densidades.
Logo nas primeiras geragtes foram observados padrdes
de similaridade entre os mapeamentos que adotaram alta
resolugéo (maior nimero de marcadores), estendendo-se
até a 202 geracdo. Segundo Peixoto et al. (2009), quanto
maispréoximo o QTL estiver do marcador maior serao po-
der de deteccdo do mapeamento. As densidades de 4 e 6
cM apresentaram desempenho superior, principalmentea
partir das geracOes intermedidrias. Essa superioridade
tornou-se de maior magnitude com as subsequentes ge-
ragdes sob SAM. Resultados expressivos também foram
detectados nas sel ecBes que utilizaram até 68 marcadores
moleculares (MM). Todavia, os mapas de baixa densida-
de (26, 28 e 30 cM) proporcionaram os piores resultados
ao longo de todas as geracOes, face ao seu baixo poder de
deteccdo. Neles, aposicdo do QTL néo podera ser preci-
samente determinada, em virtude do confundimento do
seu efeito e da sua posicéo.

Apesar do aumento no nimero de estudos rel aciona-
dos ao mapeamento de QTL, a resolucdo com que eles
sdo conduzidos ainda é considerada baixa, em geral, es-
tando naordem de20a30cM (Ledur et al., 2003). Estudos

de simulag&o desenvolvidos por Moreau et al. (1998) evi-
denciaram que 5 cM seria uma distancia adequada entre
0s marcadores que contém um QTL para uso na SAM,
corroborando com os resultados deste trabal ho. Também
por simulacdo Darvasi et al. (1993) realizaram trabalhos
envolvendo o espacamento entre marcadores adjacentes,
constatando que o poder de deteccéo de QTL foi seme-
Ihante ao usar marcadores espagadosaumadistanciaigual
ou inferior a 10 cM, enquanto decréscimos no poder de
deteccdo de QTL foram observados ao admitir espaca-
mento igual ou superior a20 cM. Osresultados daanalise
de agrupamento para o poder de deteccéo de QTL, anali-
sadosindiretamente pel o incremento fenotipico naSAM,
foram maiss discriminantes, evidenciando densidades si-
milares ao se admitir distancias entre marcadoresinferio-
res a 10 cM ou superiores a 20 cM. Utilizar muitos
marcadores estrategi camente espacados maximizaapro-
babilidade de se identificar ligagdes entre marcadores e
QTL, otimizando o ganho fenotipico na SAM, conforme
relatado por Hillel (1997).

A Tabela 2 indicou aformacéo de cinco grupos dis-
tintos pelo método de Tocher. No grupo 1 foram classi-

Tabela 2 . Grupos, limite e distancias obtidas entre os tratamentos (densidades de marcadores) pela aplicagéo do método de Tocher

paraherdabilidade de 0,10

, S Distancia Numero de Tratamentos

NUmero do grupo Limite () . .
obtida tratamentos pertencentes

1 0,2562 0,07 2 13;14
1 0,2562 0,10 3 13; 14; 15
2 0,2562 0,08 2 8;10
2 0,2562 0,11 3 8;10; 9
3 0,2562 0,09 2 6;7
3 0,2562 0,14 3 6;,7;4
3 0,2562 0,15 4 6,74, 1
3 0,2562 0,14 5 6,7,4,1,5
4 0,2562 0,13 2 11;12
5 0,2562 0,25 2 2;3

* Tratamentos: 1 (2 cM); 2 (4 cM); 3 (6 cM); 4 (8 cM); 5 (10 cM); 6 (12 cM); 7 (14 cM); 8 (16 cM); 9 (18 cM); 10 (20 cM); 11 (22 cM);

12 (24 cM); 13 (26 cM); 14 (28 cM); e 15 (30 cM).

Meétodo da Ligacio Completa - Distincia Enclidiana Media

g

Distancla em Porcentagemn
E

1 1
U 1 2 3

1.76
1,61
147
132
1147
103
0.88
0,73
0,58
0.44

0,29

eaupIsia

Distdncla em Forcentagem

Método da Ligagio Completa - Distincia Euclidiana Média

Tratamentos

3.06
2,80
255
2,29
2.4
1.78
1.53
1.27
102
0.7

.51

PRSI

Figura 1 . Dendrograma do método da ligagdo completa pela
andlise de 15 tratamentos (densidades de marcadores) para
herdabilidade de0,10.

Figura 2 . Dendrograma do método da ligagdo completa pela
andlise de 15 tratamentos (densidades de marcadores) para
herdabilidade de 0,40
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ficados os espacamentos de 26, 28 e 30 cM. O grupo 2
de 16, 18 e 20 cM. O terceiro grupo foi formado pelas
densidadesde 2, 8, 10, 12 e 14 cM. Asdistancias de 22
e 24 cM agruparam-se no quarto grupo. Ja o grupo 5
compreendeu as saturagdes com um marcador acada4
e 6 cM. Evidenciou-se, com base nos incrementos
fenotipicos médios, ainferioridade do grupo 1 e a su-
perioridade do grupo 5. Ganhos fenotipicos expressi-
vos também foram obtidos pelas densidades que cons-
tituiram o grupo 3.

O dendrograma estabel ecido pelo método da ligagdo
completa esta apresentado na Figura 1. Seu resultado di-
verge com relagdo ao método de Tocher por ndo estabel e-
cer um ndimero 6timo de grupos, ilustrando apenas ramifi-
cacles para inferéncias quanto aos padrdes de similari-
dade. Entretanto, delimitac6es paraformacdo de determi-
nado nimero de grupos podem ser definidas com base em
exames visuais ou técnicas estatisticas. Neste trabalho, a
linha de corte para estabel ecer 0 nimero de grupos, bem
como os tratamentos pertencentes, foi determinada pelo
ndmero de grupos formados pelo método de Tocher. A
disténciaem porcentagem de aproximadamente 22% foi o
nivel adotado para o ponto de corte, mantendo 0 mesmo
nimero de parti¢des entre os dois métodos. Os resulta-
dos validaram os métodos, demonstrando equivaléncia
entre 0s agrupamentos, cujos grupos foram constituidos
pelas mesmas densidades.

Nesta populacédo, cuja caracteristica sob selecéo é
de baixa herdabilidade, a utilizagdo de um mapeamento
fino (alta densidade) proporciona maior poder de
deteccéo de QTL e, consequentemente, melhoresincre-
mentos fenotipicos ao longo das geracdes sob SAM.
Santos et al. (2006) relacionaram o efeito do QTL a
herdabilidade da caracteristica. Assim, a identificacao
de QTL de pequeno efeito requer grande quantidade de
marcadores estrategicamente ordenados. Resultados

comparaveis foram observados entre as densidades que
admitiram distribuicdo agregada de um marcador acada
2,4,6,8,10, 12 e 14 cM, maximizando os ganhos com a
selec8o genbmica.

Caracteristica de média herdabilidade (h? = 0,40)

A Tabela 3 apresenta os val ores fenotipicos médios (+
desvio-padrao) obtidos ao longo das geragdes sob SAM.
Foram mantidos os padrdes de espagamento entre
marcadores, conforme mencionado na caracteristica an-
terior. Novamente, resultados comparéveis foram obser-
vados entre 0s mapeamentos que adotaram alta resolu-
¢do, exceto para a densidade de 2 cM, cujos valores
fenotipicos assemelhavam-se aos espagcamentos com
aproximadamente 20 cM de disténcia. Maximizag&o nos
ganhos com a selecdo gendmicafoi obtida paraas densi-
dadesde4, 6, 8 e 10 cM. Resultados expressivos também
foram identificados nas selegdes que utilizaram até 59
marcadores (16 cM). Contudo, os mapas de baixa densi-
dade (26, 28 e 30 cM) mantiveram os piores resultados ao
longo das geragdes, pois o baixo refinamento diminui o
poder de deteccéo de QTL.

Ao utilizar uma distribuicdo muito saturada em
marcadores espera-se grande poder de deteccdo. Entre-
tanto, na pratica essa alta densidade em algumas regides
gendmicas poderater efeito contrario. Marcadores muito
proximos poderdo apresentar uma juncéo em seus efei-
tos, ocasionando reducdo na capacidade de identificar
associagfes entre marcadores e QTL. Dois ou mais
marcadores minimamente espacados poderéo funcionar
como um Unico (Schuster & Cruz, 2004). Dessaforma, a
reducdo excessivano espagamento entre marcadores pode
nao resultar em ganhos apreciéveis naselecdo gendmica,
conforme relatado para a densidade de 2 cM.

Procedeu-se a andlise de agrupamento utilizando os
valores fenotipicos médios obtidos ao longo das 20 gera-

Tabela 4 . Grupos, limite e distancias obtidas entre os tratamentos (densidades de marcadores) pela aplicacéo do método de Tocher

paraherdabilidade de 0,40

. T Distancia Numero de Tratamentos

NUmero do grupo Limite (e) .
obtida tratamentos pertencentes

1 0,4875 0,14 2 10;11
1 0,4875 0,17 3 10; 11; 12
1 0,4875 0,22 4 10; 11;12; 1
1 0,4875 0,25 5 10;11;12;1; 9
2 0,4875 0,17 2 14; 15
3 0,4875 0,17 2 7,8
3 0,4875 0,23 3 78,6
4 0,4875 0,18 2 2,5
4 0,4875 0,30 3 2,54
4 0,4875 0,47 4 2543
5 0,4875 ke 1 13

* Tratamentos: 1 (2 cM); 2 (4 cM); 3 (6 cM); 4 (8 cM); 5 (10 cM); 6 (12 cM); 7 (14 cM); 8 (16 cM); 9 (18 cM); 10 (20 cM); 11 (22 cM);

12 (24 cM); 13 (26 cM); 14 (28 cM); e 15 (30 cM)
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¢Bes. O método de Tocher indicou a formag&o de cinco
grupos, conformeaTabela4. No grupo 1 foram classifica-
dos os espagamentos de 2, 18, 20, 22 e 24 cM. O grupo 2
inseriuosde28 e 30 cM. Oterceiro grupo foi formado pelas
densidadesde 12, 14 e 16 cM. Asdisténciasde4, 6, 8 e 10
CM agruparam-se no quarto grupo. Jao grupo 5 compreen-
deu apenas a saturagdo que usou um marcador a cada 26
cM. Evidencia-se, com base nos incrementos fenotipicos
meédios, ainferioridade dos grupos 2 e 5 e a superioridade
dosgrupos 3 e4. Ganhosfenatipicosintermediariosforam
obtidos pelas densidades que constituiram o grupo 1.

A Figura 2 ilustrao dendrograma estabel ecido pelo
método da ligag8o completa. Mantendo a distancia de
aproximadamente 22% como ponto de corte, tem-se a
formac&o do mesmo nlimero de grupos propostos pelo
método de Tocher. Equivaléncia entre as densidades
que constituiram os grupos foi observada nos dois mé-
todos.

Nessa caracteristica de heranca genética 0,40, o refi-
namento No mapeamento esta rel ativamente associado a
maximizacdo dos ganhos com a selecdo genbmica. A
otimizacdo do poder de deteccao de QTL néo esta pro-
porciona mente rel acionada as maiores saturagdes. O maior
vinculo genético do caréter favorece uma distribuicdo
menos agregada de marcadores, permitindo menor gasto
em material e médo de obra, além do ganho de tempo em
prol deincrementos superiores. Maiores val oresfenotipi-
cosforam observados ap admitir asdensidadesde 4, 6, 8,
10,12,14e16cM.

Caracteristica de alta herdabilidade (h? = 0,70)

Osvaloresfenotipi cos médios (+ desvio padréo) obti-
dos na SAM, considerando caracteristica de alta herda-
bilidade, sdo apresentados na Tabela 5. Valores fenoti-
picos superiores e correspondentes foram observados nas
selecdes que adotaram espacamentos entre 4 e 14 cM ao

longo de todas as geracOes. Até as geragdes intermedia-
rias, amaior saturagdo (2 cM) indicou ganhos fenotipicos
semelhantes aos espagamentos entre 16 e 22 cM. Das
geragOes intermediarias até o final, essa alta resolucéo
diferenciou-se das demais, proporcionando incrementos
medianos. Otimizac&o nosprogressosfoi evidenciadapara
as densidades de 6 e 8 cM. Todavia, 0s mapas de baixa
densidade (26, 28 e 30 cM) mantiveram os pioresresulta-
dos ao longo das geracOes.

Osvalores fenotipicos médios (Tabela ) foram sub-
metidos a anélise de agrupamento. O método de Tocher
indicou novamente aformacéo de cinco grupos, confor-
me a Tabela 6. No grupo 1 foram classificados os
espacamentosde 16, 18, 20, 22 e24 cM. O grupo 2 inse-
riu os de 26, 28 e 30 cM. O terceiro grupo foi formado
pelas densidades de 4, 10, 12 e 14 cM. As disténcias de
6 e 8 cM agruparam-se no quarto grupo. Ja o grupo 5
compreendeu apenas a densidade de 2 cM. Evidencia-
se, com base nosincrementos fenotipicos, ainferiorida-
de do grupo 2 e a superioridade dos grupos 3 e 4. Gan-
hos fenotipicos intermediarios foram obtidos pela den-

Meétodo da Ligagio Completa - Distincia Euclidiana Média

3
3

Dlstancla em Porcentagem
g2 8 2 8 2
[

]

RIS ]

Tratanentos

Figura 3. Dendrogramado método daligacdo completapela
andlise de 15 tratamentos (densidades de marcadores) para
herdabilidade de 0,70

Tabela 6 . Grupos, limite e distancias obtidas entre os tratamentos (densidades de marcadores) pela aplicagéo do método de Tocher

paraherdabilidadede 0,70

. T Distancia Numero de Tratamentos

NUmero do grupo Limite () .
obtida tratamentos pertencentes

1 0,5703 0,08 2 10; 11
1 0,5703 0,10 3 10; 11; 9
1 0,5703 0,27 4 10; 11; 9; 12
1 0,5703 0,38 5 10;11;9;12; 8
2 0,5703 0,15 2 14; 15
2 0,5703 0,26 3 14; 15; 13
3 0,5703 0,16 2 6;7
3 0,5703 0,18 3 6,72
3 0,5703 0,20 4 6;7;2;5
4 0,5703 0,21 2 34
5 0,5703 i 1 1

* Tratamentos: 1 (2 cM); 2 (4 cM); 3 (6 cM); 4 (8 cM); 5 (10 cM); 6 (12 cM); 7 (14 cM); 8 (16 cM); 9 (18 cM); 10 (20 cM); 11 (22 cM);

12 (24 cM); 13 (26 cM); 14 (28 cM); e 15 (30 cM)
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sidade de 2 cM. O método daligagcao completa estabel e-
ceu o0 dendrograma (Figura 3). O nivel de cortefoi insti-
tuido nadistanciapréximaa22% paradesignar 0 mesmo
numero de grupos determinado pelo método de Tocher.
Novamente, i dentidade entre os espagamentos que cons-
tituiram os grupos foi observada para os dois métodos
avaliados.

Neste cenario (caracteristicade herdabilidade 0,70), o
mapeamento saturado ndo maximizou os ganhos fenoti-
picos ha selecdo gendmica. Infere-se que aotimizacdo do
poder de deteccdo de QTL ndo esta associada as maiores
resoluces. A elevadarel agdo entre o gendtipo e o fendtipo

demanda uma distribui¢ao menos densa de marcadores,
pois amagnitude dos efeitos dos QTL detectados coinci-
de com a herdabilidade da caracteristica avaliada. Maio-
resincrementos fenotipicos foram observados ao admitir
asdensidadesde4, 6, 8, 10, 12 e 14 cM.

A Tabela 7 apresenta uma analogia dos padrfes de
agrupamento obtidos pela aplicagdo dos métodos da li-
gacdo completa e de Tocher para as diferentes herdabili-
dades. Evidenciou-se maior semelhanga na formacéo de
grupos entre as herdabilidades 0,40 e 0,70; em contrapar-
tida, padrdes desiguais de agrupamento foram obtidos ao
relacionar as herdabilidades 0,10 e 0,40.

Tabela 7 . Grupos com os tratamentos pertencentes pela aplicagdo dos métodos de agrupamento (Ligagdo Completa e Tocher), de

acordo com aherdabilidade dacaracteristica

Grupos Tratamentos (h?= 0,10) Tratamentos (h?= 0,40) Tratamentos' (h?= 0,70)
1 13;14;15 1;9;10;11;12 8:;9:;10;11; 12

2 8;9;10 14; 15 13;14;15

3 1;4;5;6;7 6;7;8 2:5;6;7

4 11;12 2;3,4,5 3,4

5 2;3 13 1

" Tratamentos: 1 (2 cM); 2 (4 cM); 3 (6 cM); 4 (8 cM); 5 (10 cM); 6 (12 cM); 7 (14 cM); 8 (16 cM); 9 (18 cM); 10 (20 cM); 11 (22 cM);

12 (24 cM); 13 (26 cM); 14 (28 cM); e 15 (30 cM)

CONCLUSOES

A andlise de agrupamento indicou que as densidades
dede6cM; 4,6, 8e10cM; e6 e8cM evidenciaram
equivaléncia nadeteccdo de QTL, otimizando os ganhos
fenotipicos para as caracteristicas de baixa, média e
alta herdabilidades, respectivamente. Os métodos de
Tocher e daligag8o completa proporcionaram particoes
entre as densidades de marcadores iguais, imple-
mentando e validando as inferéncias a cerca das estru-
turas de classificacéo.
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