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O PBLUP EM DADOS DE CAMPO E SIMULAÇÕES IN SILICO
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A melhor predição linear não viesada baseada em pedigree (pBLUP) é
um método eficaz para avaliação genética que utiliza BLUP. No
contexto do melhoramento de plantas, a aplicação mais importante do
BLUP é a previsão de cruzamentos não avaliados.

Objetivos
Usando dados reais e simulados ao longo de 4 gerações de
autofecundação, objetivou-se avaliar a eficácia do pBLUP para fornecer
linhagens superiores.
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O uso do pBLUP proporcionou ganhos genéticos totais em CE de 1 a
45%, inversamente proporcionais ao nível de melhoria da população de
referência, e mudanças indiretas na PG de -17 a 3%, valores que
correspondem à metade dos valores assumidos para endogamia e
seleção indireta. A análise das populações in silico, assumindo seleção
com base no verdadeiro valor aditivo e ganho genético calculado a
partir dos valores genotípicos, comprovou que o pBLUP é superior à
seleção fenotípica massal.

Utilizamos dados de 30.986 plantas ao longo de 6 gerações S0 e 8
ensaios de progênies endogâmicas (S1-S4), durante um período de 8
anos no Setor de Genética do DBG/UFV. Os testes de progênie S1 e S4
foram repetidos 2 vezes devido a um baixo estande no período de
floração, ocorrendo nas safras 13/14 e 14/15, e 19/20 e 20/21. Grupos
diferentes de progênies S2 e S3 foram avaliados ao longo de 2 anos,
ocorrendo nas safras 15/16 e 16/17, e 17/18 e 18/19, respectivamente.
Foram medidas a produtividade de grãos (PG) e a capacidade de
expansão (CE). Além disso, realizamos simulações da PG e da CE para
5000 plantas (S0-S4) em 2 populações in silico, considerando 300 e 400
genes distribuídos em 10 cromossomos de 200 cM, respectivamente,
com 10% desses genes sendo pleiotrópicos. Selecionamos plantas
autopolinizadas com base no valor aditivo previsto para a CE,
ajustando o modelo individual na população endogâmica.
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Tabela: Acurácias da seleção fenotípica massal e do pBLUP com base em CE, % de plantas
selecionadas (%S) e incrementos de ganhos genéticos diretos (iDgd; mL/g) e indiretos (iDgi;
g/planta) por geração com pBLUP, em relação à seleção fenotípica massal, nas populações
de pipoca e in silico.
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