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Apresentação

A predição do comportamento de populações de melhoramento é uma ferramenta
muito útil para melhoristas. Através destas predições pode-se conhecer o potencial
de populações formadas na obtenção de cultivares superiores, aumentando-se a
eficiência dos programas de melhoramento.

Este trabalho traz uma revisão sobre os métodos mais utilizados para se provar as
médias e variâncias em populações e será de utilidade para aqueles que desejarem
fazer revisão sobre o assunto, principalmente estudantes de pós-graduação e
pesquisadores.

Luiz Paulo de Carvalho
Chefe Adjunto de Pesquisa e Desenvolvimento
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A quantidade de fecundação cruzada praticada por diferentes espécies
vegetais varia de 0% a 100%. Aquelas que se reproduzem
predominantemente por autofecundação (acima de 95%) são classificadas
como autógamas e as que realizam autofecundação em freqüência abaixo
de 5% são denominadas alógamas. As demais espécies são classificadas
como mistas ou intermediárias. Espécies com sistema misto de reprodução
que praticam autofecundação de modo mais freqüente que fecundação
cruzada, como o algodoeiro, podem ser classificadas como parcialmente
autógamas. Os métodos de melhoramento utilizados por estas plantas são
os mesmos empregados em autógamas e visam gerar variedades
compostas por uma ou mais linhagens endogâmicas.

As seleções nos programas de melhoramento de espécie autógamas e
parcialmente autógamas normalmente são realizadas em populações
endogâmicas, obtidas através de hibridações artificiais seguidas por alguns
ciclos de autofecundação.  A probabilidade de sucesso do programa
depende do potencial para o melhoramento das populações, que será mais
alto quando a variância genética for elevada e as médias forem adequadas
para a maioria dos caracteres de importância agronômica.

Muitas populações endogâmicas são formadas e avaliadas anualmente
pelos programas de melhoramento, mas nem todas possuem potencial

Métodos de Predição do

Comportamento de Populações de
Melhoramento

Paulo Augusto Vianna Barroso
Lúcia Vieira Hoffmann

1. Introdução
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2. Predição da Variância em Populações Endogâmicas

Quando se pretende trabalhar com populações segregantes visando
objetivos convencionais do melhoramento de plantas autógamas ou
parcialmente autógamas (maior produção, menor acamamento, etc), o ideal
é realizar a seleção de linhagens endogâmicas em populações que
apresentam média e variância genética altas (Cox et al., 1985).

Os efeitos de dominância são dissipados com o aumento da homozigose,

suficiente para que genótipos com desempenho superior sejam selecionados
e liberados como cultivares.  Até que se determine se a população possui
potencial para produzir genótipos superiores, parte dos recursos materiais e
humanos disponíveis para o programa já foi consumida com sua obtenção e
avaliação.

O conhecimento prévio do comportamento de populações pode aumentar a
eficiência dos programas de melhoramento, evitando que populações pouco
promissoras sejam formadas ou eliminando-as em estágios iniciais do
processo de aumento da endogamia. Diversos métodos de predição do
comportamento de populações foram desenvolvidos. Os procedimentos
descritos na literatura se baseiam, principalmente, na avaliação genealógica
dos genitores, no desempenho per se dos genitores, na utilização de
delineamentos genéticos específicos para estimar parâmetros em gerações
precoces e na obtenção de estimativas de diversidade entre os genitores.
Com o advento dos marcadores moleculares, novas metodologias de
predição foram propostas.  Elas se baseiam em estimativas da distância
genética obtidas a partir das diferenças existentes no DNA dos genótipos
candidatos a genitores.

A incorporação de novos métodos preditivos na rotina dos programas de
melhoramento genético de algodão e de outras espécies autógamas ou
parcialmente autógamas somente deve ser realizada caso apresentem
potencial preditivo maior ou similar aos métodos já utilizados.  Esta revisão
não visa esgotar o assunto. Ao contrário, pretende apenas apresentar, de
maneira introdutória, os resultados obtidos por alguns poucos métodos
utilizados para predizer o comportamento de populações endogâmicas.
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restando apenas os efeitos aditivos e epistáticos nas populações
endogâmicas. Portanto, a média da população deve ser próxima à média
dos genitores se os efeitos epistáticos não forem acentuados. A maioria
dos programas de melhoramento utiliza apenas genitores com médias
similares e elevadas, o que resulta em populações também similares em
relação à média. Nesta situação a variância genética assume o papel de
principal parâmetro para diferenciar as populações. Logo, os métodos
preditivos devem buscar identificar populações com maior variância
genética.

A variância genética total de uma população endogâmica é composta pela
variância aditiva e pelas variâncias epistáticas do tipo aditivo x aditivo e de
maior ordem (KEARSEY e POONI, 1996).

Segundo Falconer e Mackay (1996), a variância genética aditiva de um
dado loco com dois alelos em uma população segregante é dada por:

                                                                             (1)

onde:  V
A
 é a variância aditiva; a é o componente genético aditivo, que

correponde ao afastamento de cada homozigoto da média; d é o
componente genético dominante, que corresponde ao afastamento do
heterozigoto da média, p é a freqüência de um alelo e q a freqüência do
outro alelo.

Em uma população endogâmica qualquer, os valores de dominância são
nulos (d=0).  Se esta população endogâmica for formada pelo cruzamento
entre duas linhagens, a freqüência dos dois alelos é a mesma e igual a 0,5
(p=q=0,5).  Substituindo-se esses valores na expressão (1) tem-se que a
variância aditiva é igual a:

                                                                                                      (2)

Considerando-se n genes segregando, a variância genética aditiva desta
população endogâmica torna-se:

                                                                                                (3)
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em que: a
n 
é o componente aditivo do enésimo loco; n é o número de locos

segregando.

Se a variância aditiva apresentar valores muito mais altos que a epistática
e os efeitos aditivos dos n locos não forem muito diferentes (a

1
≈a

2
≈...≈a

n
), a

variância genética de uma população endogâmica será determinada,
principalmente, pelo número de locos segregando.

Quando medidas de divergência entre genitores são estimadas, acredita-se
que o número de locos segregando e a variância genética sejam maiores em
populações formadas a partir de genitores mais divergentes. Logo, pode-se
utilizar a estimativa de divergência para tentar predizer o comportamento
de populações, esperando que as mais promissoras sejam as obtidas a partir
de cruzamentos entre genótipos com maior divergência (MOSER e LEE,
1994;  MANJARREZ-SANDOVAL et al., 1997b; HELMS et al., 1997).

3. Predição da Média em Populações Endogâmicas

Quando as médias apresentam valores semelhantes, a variância genética é
o principal parâmetro que diferencia o potencial de populações para o
melhoramento (COX et al., 1985). Porém, à medida que as médias vão se
tornando diferentes entre si, a variância vai perdendo importância até que o
comportamento relativo das populações seja praticamente independente de
seu valor (THORNE e FEHR, 1970). Portanto, o papel da média na
determinação do potencial das populações aumenta quando as populações
apresentam médias mais diferentes.  Uma das razões para que a média se
torne mais importante que a variância é a utilização de linhagens genitoras
com características diferentes das encontradas em cultivares, como o uso
de genótipos não adaptados.

Uma série de artigos publicados pelo grupo liderado pelo Dr. W.R. Fehr
mostra que a inserção de genitores com características diferentes das
presentes nos materiais cultivados de soja não produzem resultados
satisfatórios caso se deseje obter cultivares diretamente de suas
populações, principalmente devido a grandes reduções ou aumentos
indesejadas das médias (THORNE e FEHR, 1970; SHOENER e FEHR, 1979;
VELLO et al., 1984; ININDA et al., 1996).
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Deste modo, a utilização de genitores não adaptados não se justifica
quando se deseja obter novas cultivares diretamente de cruzamentos em
que estes genótipos estejam envolvidos, pois as médias inadequadas tornam
pouco provável que linhagens com características superiores sejam
detectadas nas populações.  Portanto, as predições que visem maximizar a
variância genética não seriam úteis, pois o parâmetro que diferenciará as
populações quanto ao potencial para o melhoramento é a média.

Contudo, os genitores não adaptados são amplamente utilizados como fonte
de variabilidade para caracteres em que as cultivares não apresentam
desempenho satisfatório (SHOENER e FEHR,1979). Quando se deseja
melhorar o desempenho de uma cultivar já existente, o programa se baseia
em retrocruzamentos.  Entretanto, se mais de um gene deve ser transferido
ou se deseja aumentar a variabilidade de um caráter quantitativo
específico, como comprimento da fibra em algodoeiro, os retrocruzamentos
podem ser pouco eficientes ou muito laboriosos (FEHR, 1987).  Nestes
casos, costuma-se realizar cruzamentos para gerar linhagens que serão
posteriormente utilizadas como genitoras em programas de melhoramento.

Nos retrocruzamentos, um dos fatores que determinam o número de
gerações necessárias para a recuperação do genótipo recorrente é a
semelhança entre os genitores recorrente e doador. Isto ocorre de tal modo
que se o doador é muito inferior ao genitor recorrente é necessário um
número maior de gerações de retrocruzamentos para reestabeler as médias
do recorrente (FEHR, 1987).  Portanto, quanto mais semelhantes forem os
genitores, mais rápido e efetivo será o programa.

Nos casos em que a utilização de genitores não adaptados é realizada pela
hibridação seguida de seleção, o uso de genótipos não adaptados com
grandes diferenças aos adaptados deve gerar populações com grandes
alterações indesejadas na média de caracteres quantitativos importantes
(FEHR, 1987).  As alterações devem ser maiores quando os genitores
adaptados e não adaptados foram bastante diferentes. Caso se disponha de
um conjunto de linhagens não adaptadas que possuam as qualidades
necessárias para serem utilizadas, aquelas mais semelhantes aos genótipos
adaptados devem ser preferidas. Se a escolha da linhagem não adaptada se
basear em estimativas de divergência genética, as menos divergentes em
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relação a um grupo de linhagens adaptadas devem resultar em populações
mais promissoras (BARROSO, 2000).

4. A Genealogia dos Genitores na Predição da Variância
Genética

A predição do comportamento de populações baseada na genealogia dos
genitores geralmente é realizada empregando-se o coeficiente de
parentesco de Malécot (1948) ou medidas desenvolvidas a partir dele.  Este
coeficiente expressa a probabilidade de dois indivíduos apresentarem um
alelo idêntico por descendência em um loco tomado ao acaso. Espera-se
que quanto menor o coeficiente de parentesco entre dois indivíduos, maior
seja o número de locos segregando.  Desta maneira, a escolha de genitores
com coeficientes de parentesco mais baixos deve maximizar a variância
genética e, em conseqüência, aumentar a probabilidade de detecção de
segregantes transgressivos.

O coeficiente de parentesco pressupõe que os ancestrais originais não são
aparentados, que a contribuição de cada um dos genitores é a mesma e que
os descendentes foram formados na ausência de seleção (natural ou
artificial), mutação, migração e deriva. A acurácia do coeficiente de
parentesco depende da disponibilidade de genealogias detalhadas e
precisas.  Quando as informações estão ausentes ou são imprecisas, as
predições são muito prejudicadas ou não são efetivas (MESSMER et al.,
1993).

Os trabalhos publicados com aveia e trigo mostram que as correlações do
coeficiente de parentesco com a variância genética e a heterose, quando
presentes, são de baixa magnitude (COWEN e FREY, 1987a; SOUZA e
SORRELLS, 1991; MOSER e LEE, 1994; BARBOSA-NETO et al., 1996;
FABRIZIUS et al., 1998; BURKHAMER et al., 1998; PICARD et al., 1992).
Contudo, as populações formadas por genitores com pouca ou nenhuma
relação de parentesco tendem a apresentar, em média, melhor
desempenho, sem que implique, necessariamente, que as maiores
variâncias genéticas e heteroses sejam obtidas em populações com baixo
nível de parentesco.
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De modo similar, o coeficiente de parentesco também parece não ser capaz
de realizar predições, com a acurácia necessária, sobre o comportamento
da variância genética e da heterose em populações de soja (MANJARREZ-
SANDOVAL et al., 1997a; KISHA et al., 1997; HELMS et al., 1997),
embora correlações altas tenham sido verificadas por Manjarrez-Sandoval
et al. (1997b).

Portanto, o coeficiente de parentesco apresenta capacidade limitada para
predizer o comportamento da heterose e da variância genética das
populações. Parte da incapacidade preditiva pode ter origem nas
pressuposições assumidas pelo coeficiente de parentesco - ancestrais não
aparentados, igual contribuição dos genitores, ausência de seleção,
mutação, migração e deriva -  (MACLUER et al., 1983; LEFORT-BUSON et
al., 1987; PICARD et. al., 1992;  MOSER e LEE, 1994; ABDELNOOR et al.,
1995) e na falta de precisão das anotações genealógicas existentes
(LEFORT-BUSON et al., 1987, PICARD  et. al., 1992; MESSMER et al.,
1993; HELMS et al., 1997).

Outro fator que pode estar associado ao desempenho não satisfatório do
coeficiente de parentesco e de outras medidas de diversidade como
preditores é a utilização de estimativas pouco consistentes da variância e
da heterose das populações (KISHA et al., 1997; FABRIZIUS et al.,1998).
Pode-se reduzir o erro padrão da variância genética realizando-se
experimentos com parcelas de tamanho adequado a herdabilidade do
caráter, com grande número de repetições e em diferentes locais e anos
(FEHR, 1987). Também é necessário que um grande número de
descendentes seja avaliado para minimizar as alterações das freqüências
gênicas pelo efeito da deriva (GUMBER et al., 1999; KISHA et al.1997).

Gumber et al. (1999) apresentaram boa discussão a respeito da ausência
de correlações entre as estimativas de diversidade e variância genética,
utilizando considerações biométricas interessantes.  Supondo uma análise
de correlação r(X,Y) entre duas variáveis X e Y, que só podem ser
estimadas com algum resíduo, isto é,      e    , e

assumindo que ε
x
 e ε

y
 são independentes um do outro e também de X e de

Y, a correlação entre      e      é igual a:



18 Métodos de Predição do Comportamento de Populações de Melhoramento

onde:

                e                 são as repetibilidades de         e        .

Deste modo, uma baixa correlação entre a variância genética (     ) e um
preditor (     ) pode ser atribuída às seguintes razões:

• a variância genética estimada tem baixa repetibilidade devido ao seu
alto erro padrão;

• a estimativa de diversidade genética (     ) possui grande resíduo e/ou
viés em relação à real diversidade genética (Y);

• a correlação entre a real variância genética e a real diversidade genética
é baixa.

5. Marcadores Morfológicos ou Caracteres Quantitativos na
Predição da Variância Genética

As estimativas de distância genética baseadas em características
morfológicas e quantitativas, junto com o coeficiente de parentesco, são
medidas clássicas de diversidade genética.  Elas já foram utilizadas em
quase todas as espécies vegetais cultivadas.  Poucos devem ser os
programas de melhoramento que, ao menos em seu início, não tenham
utilizado estes estimadores de divergência na tentativa de predizer as
melhores populações ou híbridos.

Um exemplo da utilidade de uso é na predição da heterose em híbridos. Em
pimentão, Miranda et al. (1988) verificaram que a distância de Mahalanobis
apresentou correlação significativa, mas baixa, com a heterose para
produção de frutos.  Em trabalho mais recente, Oliveira et al. (1998)
verificaram que a heterose e a capacidade específica de combinação do
caráter peso da matéria seca de híbridos de pimentão apresentaram
correlações significativas com a distância de Mahalanobis, estimada a
partir de oito características quantitativas.  Os autores concluíram que a
seleção de genitores de pimentão para a obtenção de híbridos com base na
distância de Mahalanobis apresentaria nível de confiabilidade aceitável.
Em tomate, a distância D2 de Mahalanobis e a distância euclidiana
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apresentaram correlações altas com a heterose para produção (MALUF et
al., 1983). Os autores concluíram que ambas as estimativas de diversidade
podem ser utilizadas para reduzir o número de cruzamentos a serem
realizados em programas de melhoramento de tomate, principalmente em
seus estágios iniciais.

A distância genética de Nei, obtida pela análise de características
morfológicas, e a distância euclidiana, com base em caracteres
quantitativos, apresentaram correlações significativas com o desempenho
de híbridos F

1
 de ervilha em parte dos caracteres avaliados (SARAWAT et

al., 1994b). Também foram verificadas algumas correlações entre a
distância euclidiana e a variância de populações F

5
. Comparando-se as

estimativas de distância genética realizadas, a que apresentou melhor
desempenho foi a distância euclidiana.

Cox e Murphy (1990) obtiveram seis estimativas de divergência genética
entre linhagens de trigo com base em caracteres quantitativos.  Eles
verificaram que estas estimativas estavam pouco ou não correlacionadas
com a heterose dos caracteres produção, peso e número de grãos.  Os
autores sugeriram a realização de uma seleção de genitores para maximizar
a heterose em três estágios: no primeiro seriam selecionadas as linhagens
com maior performance per se; no segundo, os materiais remanescentes
seriam melhor avaliados e aqueles que apresentaram a maior distância
genética calculada com base em caracteres quantitativos seriam
submetidos ao terceiro estágio, no qual se elegeriam as linhagens que
apresentassem maior distância genealógica.

Cowen e Frey (1987b) testaram três estimativas de distância genética
obtidas a partir da avaliação de caracteres quantitativos em linhagens de
aveia: distância euclidiana, calculada a partir dos cinco primeiros
componentes principais, distância de Hanson e Casas e a distância de
Cervantes.  Eles obtiveram correlações baixas, porém significativas, com o
número de segregantes transgressivos em parte dos caracteres avaliados.

A separação de genitores de populações de amendoim (Arachis hypogea L.)
em quatro grupos de acordo com sua divergência genética, medida pela
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distância D2 de Mahalanobis, mostrou que há um nível ótimo de divergência
genética entre genitores para se obter heterose, acima ou abaixo do qual as
heteroses tendem a diminuir (ARUNACHALAM et al., 1984). Este nível
ótimo seria encontrado entre genitores com níveis intermediários de
divergência.

Gumber et al. (1999) utilizaram diversas características quantitativas e
morfológicas de Vicia faba L. para estimar a distância D2 de Mahalanobis.
A distância foi utilizada para tentar predizer a variância genética de
caracteres quantitativos de populações F

2:4
, mas nenhuma correlação

significativa foi observada.

Correlações significativas e relativamente altas foram obtidas entre a
heterose (da produção de grãos e de alguns componentes da produção) de
populações F

2
 de feijão (Phaseolus vulgaris L.) e a distância D2 de

Mahalanobis (GHADERI et al., 1984).  Este mesmo trabalho relata
correlações significativas entre a heterose em F

1
 e F

2
 em alguns caracteres

de Vicia faba var equina.  Em sua maioria, as correlações verificadas com
V. faba foram negativas.

Em grão-de-bico, a distância D2 de Mahalanobis, a análise fatorial e as
variáveis canônicas foram utilizadas para determinar quais das 132
linhagens avaliadas deveriam ser os melhores genitores em programas de
melhoramento (KHAN et al., 1991).  Os autores concluíram que todas as
técnicas foram inadequadas para predizer com acurácia os melhores
genitores.

Gizlice et al. (1993b) estimaram a similaridade genética entre cinco
genitores ancestrais das cultivares de soja dos EUA.  A similaridade foi
obtida pela expressão: S

y
=1-(D

y
/D

max.
), em que D

y
 é a distância genética

obtida pela análise dos componentes principais e de seus autovetores,
obtidos a partir da análise de 10 caracteres quantitativos.  Verificou-se que
a similaridade genética estava correlacionada com a heterose para
produção de grãos.

Da mesma maneira que para o coeficiente de parentesco, as medidas de
diversidade baseadas em características quantitativas e qualitativas nem
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sempre são adequadas para realizar predições a respeito da variância
genética e da heterose. O nível de correlação com esses parâmetros varia
bastante entre espécies e entre conjuntos de populações da mesma
espécie. Contudo, os resultados apontam que, em média, sejam preditores
mais eficientes que o coeficiente de parentesco.

6. Média dos Genitores e a Média e Variâncias de Populações
Endogâmicas

A média dos genitores é o principal método utilizado pelos melhoristas de
espécies autógamas e de reprodução vegetativa na escolha dos genitores.
A escolha de acordo com o comportamento per se é utilizada,
principalmente, para maximizar a média das populações e tem por base o
modelo aditivo-dominante, cujas expressões já foram apresentadas no item
2. Cabe ressaltar que as predições da média de populações serão mais
efetivas quando o nível de endogamia é mais alto, os efeitos epistáticos são
pequenos e os locos que atuam no caráter estão segregando de modo
independente.

A seguir serão descritos trabalhos realizados para predizer parâmetros em
populações através do comportamento per se dos genitores.

No caráter produtividade de algodão em caroço, Meredith & Brown (1998)
observaram uma correlação de 0,42 entre as médias de 16 genitores e as
120 populações F

2
 possíveis de serem obtidas em cruzamentos biparentais.

Segundo os autores, o desempenho dos genitores é útil para a escolha
daqueles mais promissores, mas que sozinho não é suficiente para
determinar quais as combinações de genitores que darão origem a
populações F

2
 com as mais altas produtividades. A média da geração F

2
 é

composta pela média dos genitores mais a metade da heterose. É possível
que o coeficiente de correlação relativamente baixo verificado neste
trabalho seja causado por este componente adicional presente na média das
populações F

2
.

Em trigo, Bush et al. (1974) verificaram que a média dos genitores foi
capaz de predizer a média da produção de grãos de 25 populações F

4
 e F

5
,
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bem como a média das cinco linhagens mais produtivas de cada população.
Fabrizius et al. (1998) obtiveram altas correlações entre a média das
linhagens genitoras e a média de seis populações nas gerações F

2
, F

3
, F

4
 e

F
4:5

.  O nível de endogamia interferiu no valor dos coeficientes de
correlação, havendo um ligeiro aumento de sua magnitude com o aumento
da endogamia.  Os autores concluíram que o modelo aditivo explica
adequadamente o comportamento das populações.

Em aveia, dois trabalhos relataram que a média dos pais tem a mesma
magnitude que a de seus descendentes.  O primeiro, realizado por Cowen &
Frey (1987a), verificou que a altura média das plantas em progênies F

2
 foi

semelhante à média dos genitores. No segundo (SOUZA e SORRELS,1991),
a igualdade entre a média dos genitores e de seus descendentes foi
verificada para três caracteres (produção de grãos, biomassa e peso dos
grãos) em 20 populações F

4
.

Em feijão, a média dos genitores predisse a média de alguns componentes
de produção e da produção de grãos em populações F

2
 (ANTUNES et

al.,1998) e em gerações com endogamia mais elevada (HAMBLIN e
EVANS, 1976). Segundo Hamblin & Rosielle (1978) a predição é mais
precisa quando os genitores são avaliados em condições ambientais
semelhantes às existentes onde as populações serão selecionadas.

Gumber et al. (1999) relataram que a média dos pais predisse o
comportamento da média de populações F

2:4
 de Vicia faba L. com relação

aos caracteres produção de grãos, dias para a antese, altura das plantas e
número de sementes por plantas.  Os autores também verificaram que a
diferença absoluta entre a média dos pais (|P

1
-P

2
|) não foi um bom preditor

da variância genética de nenhum dos caracteres estudados. Em
contrapartida, a diferença entre a média dos pais apresentou altas
correlações com a variância genética de parte dos caracteres de ervilha
avaliados por Sarawat et al. (1994a).

Em soja, Thorne e Fehr (1970) contataram que a média de populações
formadas a partir do cruzamento entre linhagens adaptadas e não
adaptadas foi diferente da média dos genitores, indicando a presença de
efeitos epistáticos.  Contudo, a classificação das populações condisse com
o desempenho dos genitores per se, indicando que os efeitos aditivos foram
mais importantes.
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Kisha  et al. (1997) encontraram correlação forte e positiva entre a média
dos genitores e a média das cinco linhagens mais produtivas de populações
de soja.  A média do genitor mais produtivo também apresentou
correlações significativas com as mesmas linhagens de cada população.
Esses resultados foram obtidos para dois conjuntos de populações
independentes. Ainda em soja, Barroso (2000) observou correlações
elevadas entre a média dos genitores e de populações endogâmicas em
todos os seis caracteres estudados.

7. Marcadores Moleculares e a Predição das Variâncias

As estimativas de diversidade genética obtidas pela análise das
informações fornecidas por marcadores moleculares são as mais freqüentes
na literatura atual.  Elas têm sido obtidas por diferentes tipos de
marcadores moleculares e analisadas por uma grande quantidade de
metodologias.  A utilização destas estimativas de diversidade diretamente
em programas de melhoramento ainda não foi relatada. Contudo, diversos
estudos foram realizados para verificar se é possível realizar predições. A
maioria das publicações diz respeito a estimativas de distâncias genéticas
por marcadores moleculares a serem utilizados como preditores da
variância genética e da heterose.

As distâncias genéticas entre dez linhagens endogâmicas das subespécies
indica e japonica de Oryza sativa L. foram calculadas utilizando-se os
marcadores RAPD e microssatélites conjuntamente (XIAO et al., 1996).
Tais distâncias foram comparadas com o desempenho e a heterose de 43
das 45 combinações híbridas possíveis entre as dez linhagens.  As
correlações observadas entre a distância genética com o desempenho dos
híbridos e com a heterose foram altas e positivas para parte dos caracteres
estudados.  Quando as populações foram subdivididas em três conjuntos de
acordo com a subespécie dos genitores, as correlações com a performance

e a heterose da produção de grãos foram significativas para as populações
formadas pelo cruzamento entre genitores da mesma subespécie, mas não
para as populações oriundas de cruzamentos entre subespécies.  Segundo
os autores, estes resultados indicam que a distância genética obtida pela
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análise dos dois marcadores pode ser útil apenas para populações intra-
subespecíficas, ou seja, aquelas formadas pelo cruzamento entre duas
linhagens de uma mesma subespécie.

Sant et al. (1999) não detectaram relações lineares entre a distância
genética de oito linhagens de grão-de-bico, estimada pela análise de
marcadores RAPD e microssatélites, e a heterose dos 28 híbridos obtidos
pelo intercruzamento das linhagens.  No entanto, as maiores heteroses
foram observadas nos híbridos formados pelo cruzamento entre linhagens
pertencentes a grupos diferentes do dendrograma, obtido pela análise de
agrupamento das distâncias genéticas.

Duarte et al. (1999) observaram que a heterose e a capacidade específica
de combinação de populações F

4
 de feijoeiro não foram correlacionadas

com a distância genética baseada em marcadores RAPD.  Segundo os
autores, a correlação é uma estimativa que demanda variabilidade nos dois
parâmetros envolvidos, o que não foi verificado para heterose e a
capacidade específica de combinação, devido, provavelmente, à análise ter
sido realizada em F

4
.

Burkhamer  et al. (1998) verificaram que as distâncias genéticas estimadas
a partir dos marcadores AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) e
STS-PCR (Sequence Tagged Sites) não foram bons preditores da variância
genética e do número de segregantes transgressivos. Estes resultados
foram obtidos em nove caracteres avaliados em 12 populações F

3:5
 de

trigo.  A combinação das distâncias genéticas obtidas pelos dois tipos de
marcadores não resultou em aumento da capacidade preditiva.

Constatou-se que as variâncias genéticas de seis caracteres de 28
populações de aveia não puderam ser preditas pela distância genética de
seus genitores, calculadas a partir de marcadores RFLP (Restriction

Fragment Length Polymorphism) (MOSER e LEE, 1994).  De modo geral, a
variância foi independente ou muito pouco correlacionada com a distância
genética, mesmo quando distâncias genéticas baseadas nos marcadores, no
grau de parentesco dos genitores e no desempenho dos genitores em
caracteres quantitativos foram utilizadas simultaneamente.
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Paz e Veilleux (1997) verificaram que a distância genética entre indivíduos
duplo haplóides de Solanum phurela (JUZ. e BUK.), estimada por
marcadores RAPD, não mostrou correlação com a produção de tubérculos.
Porém, os descendentes de quatro genitores apresentaram tendência de
aumento da produção com o aumento da distância genética.

A distância genética entre 20 linhagens de V. faba, estimada por
marcadores RAPD, não se mostrou correlacionada com a variância
genética de quatro caracteres em populações F

3:4
 (GUMBER et al., 1999).

Embora a obtenção de vigor híbrido não seja um dos objetivos dos atuais
programas de melhoramento de soja, alguns trabalhos buscaram identificar
se a heterose pode ser predita pelas distâncias genéticas baseadas em
marcadores moleculares.

Manjarrez-Sandoval et al. (1997a) encontraram correlações significativas
entre a distância genética estimada a partir de marcadores RFLP e a
heterose dos caracteres peso de 100 sementes e altura das plantas em
populações F

2 
de soja. A existência de correlação entre a heterose para a

produção de grãos e a distância genética foi dependente do local e do ano
em que as avaliações foram realizadas. Os autores concluíram que o valor
preditivo da distância genética foi insuficiente para que possa ser utilizado
em programas de melhoramento.

Cerna et al. (1997) realizaram uma seleção simulada para determinar quais
combinações de genitores de híbridos F

1
 de soja seriam escolhidas de

acordo com: (i) a produção dos genitores, (ii) a origem geográfica das
linhagens, (iii) as distâncias genéticas estimadas por marcadores
isoenzimáticos e  (iv)  as distâncias genéticas baseadas em marcadores
RFLP.  Cada um dos critérios foi aplicado para um conjunto diferente de
linhagens. Eles verificaram que os menores valores de heteroses foram os
dos híbridos selecionados pela  distância genética baseada em RFLP,
enquanto os maiores valores de heterose foram daqueles híbridos
selecionados por marcadores isoenzimáticos. Os autores destacaram que a
confirmação da vantagem apresentada pelas estimativas de divergência
baseadas em isoenzimas em relação às baseadas em RFLP requer que
ambas sejam aplicadas a um mesmo conjunto de genótipos, o que não foi
realizado.
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Outros trabalhos foram realizados em soja para verificar se a distância
genética baseada em marcadores moleculares pode predizer o
comportamento da variância genética.

Manjarrez-Sandoval et al. (1997b) observaram uma relação quadrática
entre a distância genética baseada em marcadores RFLP e a variância
genética da produção de grãos em populações endogâmicas de soja.
Embora os resultados permitam concluir que a distância genética pode ser
utilizada pelos programas de melhoramento de soja, os autores ressaltam
que a conclusão deve ser considerada com cautela, pois foi obtida pela
análise de apenas seis populações.

Helms et al. (1997) não detectaram associações entre a distância genética
estimada por marcadores RAPD e a variância genética de quatro
caracteres em seis populações F

3:4
.  Os autores sugeriram que a utilização

de marcadores ligados a QTL’s pode resultar em associações entre a
distância genética e a magnitude da variância genética.

Kisha  et al. (1997) realizaram um trabalho para verificar se a distância
genética entre genitores, medida por marcadores RFLP, seria capaz de
predizer a variância genética de três conjuntos de populações.  Para um dos
conjuntos foi verificado que a distância genética mostrou correlação
significativa com a variância genética da altura das plantas. Coeficientes de
correlação relativamente altos (próximos de 0,60) também foram obtidos
com as estimativas de variância genética da produção de grãos e da altura
das plantas na maturação em um ano da avaliação.  Para o segundo
conjunto, todas as variâncias genéticas foram independentes da distância
genética.  Ainda, observou-se correlação alta e negativa entre a distância
genética e a média das cinco progênies mais produtivas de cada uma das
populações do segundo conjunto.  Isto indica que quanto maior a distância
genética entre os genitores, menor é a média das cinco progênies mais
produtivas da população. Para o terceiro conjunto, correlações
significativas foram obtidas com a variância da altura das plantas e do
número de dias para a maturação, dependendo do ano em que a avaliação
foi conduzida.  Foi verificado que as correlações com a variância da
produção de grãos do terceiro conjunto foram muito influenciadas pelo
comportamento de uma população, que apresentou variância muito superior
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ao que seria esperado segundo a distância genética.  Quando esta
população foi retirada da análise, as correlações passaram a ser
significativas e altas. Os autores concluíram que a distância genética pode
ser importante para identificar grupos de cruzamentos que podem produzir
variâncias genéticas acima da média. Como se pode perceber, nenhuma
estimativa de diversidade por marcadores moleculares foi capaz de predizer
de modo consistente a variância genética das populações.

As estimativas de diversidade genética baseadas em marcadores
moleculares podem apresentar resíduos e/ou viés em função de problemas
durante a obtenção dos marcadores. Entre estes problemas, estão incluídos
os erros de leitura dos géis, a utilização de marcadores não consistentes e a
incapacidade de separação de produtos de amplificação ou fragmentos de
DNA com tamanho muito semelhante (GUMBER et al., 1999). Estes erros
são maiores ou menores de acordo com a técnica utilizada e os cuidados
tomados pelo pesquisador.

A distribuição dos marcadores pelo genoma depende da técnica utilizada,
mas, dentro da região acessada pela técnica, espera-se que os marcadores
estejam igualmente distribuídos. Contudo, as regiões acessadas pelo
marcador podem não ter sido amostradas de mesmo modo, havendo
regiões com maior concentração de marcadores que outras. Isto pode
acontecer em função do número insuficiente de marcadores utilizados, do
acaso, dos tipos de seqüência preferencialmente detectadas pelo marcador
ou de outro fator não identificado (GUMBER et al., 1999), mas as
conseqüências serão sempre as mesmas: erros nas estimativas da distância
genética.

Correlações entre a variância genética e estimativas de distância só devem
estar presentes se a distribuição dos marcadores pelo genoma for
semelhante à dos QTL’s (quantitative trait loci) que afetam o caráter. Parte
dos locos amostrados pelos marcadores pode não estar ligada a QTL’s que
influenciam no caráter e parte dos QTL’s pode não estar ligada a nenhum
marcador (BERNARDO, 1992).  Também é provável que os diferentes
QTL’s que controlam um caráter apresentem efeitos diferentes e/ou que
existam QTL’s ligados, fazendo com que as regiões do genoma possuam
diferentes pesos para a expressão do caráter.  A distribuição dos
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marcadores pelo genoma depende da técnica utilizada, mas dentro da

região acessada pela técnica espera-se que a amostragem seja casualizada.

Deste modo, quanto mais desigual for a distribuição dos QTL’s pelo genoma
e quanto maiores forem as diferenças na magnitude de seus efeitos sobre o

caráter, menor deve ser a correlação entre a distância genética e a

variância genética (CHARCOSSET e ESSIOUX, 1994).

8. Marcadores Moleculares na Predição de Médias

A diversidade medida por marcadores também tem sido usada na tentativa

de predizer o comportamento da média de populações endogâmicas. Os
melhores desempenhos têm sido obtidos em comparações entre conjuntos

de populações em que genótipos adaptados e não adaptados foram usados.

Trabalhos realizados em soja (BARROSO, 2000; KISHA et al., 1997) e

algodão (GUTIÉRREZ et al., 2002) mostraram este comportamento. Para
que tal fato ocorra, pelo menos duas premissas devem ser cumpridas: i) os

genótipos adaptados devem compor um conjunto com distâncias genéticas

relativamente pequenas, o que deve ser verdadeiro para boa parte das

espécies autógamas devido à base genética estreita dos genótipos
cultivados; ii) os genótipos não adaptados mais similares aos adaptados

devem alterar menos a média das populações. As correlações serão mais

fortes quanto mais verdadeiras forem estas premissas. Há que se

considerar também o caráter em questão: aqueles com grande número de
locos contrastantes nos dois grupos (adaptado e não adaptado), bem

distribuído ao longo do genoma, cujos alelos apresentam efeitos fenotípicos

similares e de alta herdabilidade devem ser melhor preditos.

A avaliação dos clusters formados pelas análises de agrupamento também

podem fornecer informações importantes, conforme verificado por Liu et

al. (1999). Os autores observaram que a heterose e a performance de

híbridos de trigo não apresentavam correlações com a distância genética
baseada em marcadores RAPD, mas que os clusters formados depois do

agrupamento separaram as linhagens genitoras em grupos de acordo com

sua performance com relação aos componentes da produção de grãos.
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9. Predição com Base na Avaliação em Gerações Precoces

Ao contrário dos métodos anteriores, para que as predições sejam
realizadas com base na avaliação em gerações precoces é necessário que
todos os cruzamentos sejam realizados e que as populações sejam
avaliadas, geralmente nas gerações F

1
 e/ou F

2
.  Apesar dos esforços

necessários para realizar tais predições serem grandes, são métodos
robustos e que geralmente resultam em predições acuradas. Entre estes
métodos se incluem:

1) os dialelos, procedimento clássico e bastante utilizado;
2) o procedimento desenvolvido por Jinks e Pooni (1976), com uso menos

difundido;
3) a simples comparação entre o desempenho de populações em gerações

com endogamia mais baixa com populações mais avançadas.

O método idealizado por Jinks e Pooni (1976) baseia-se na predição da
probabilidade de determinada linhagem oriunda de uma população
endogâmica obtida por SSD (single seed descent) apresentar
comportamento superior ou inferior a determinado padrão fenotípico, por
meio da expressão:

Na expressão, d é o desvio em relação à média dos pais; D é a variância
genética aditiva e E é a variância ambiental.

A predição considera que a média das linhagens de uma população é igual à
média dos pais. Jinks e Pooni (1976) ressaltaram a necessidade de boas
estimativas da variância genética aditiva e do conhecimento da magnitude
dos efeitos epistáticos, sendo portanto necessário empregar delineamentos
genéticos adequados. Três delineamentos genéticos foram testados para
estimar estes componentes em populações de Nicotiana rustica: Triple Test

Cross em F
2
; F

2
 e retrocruzamentos e Triple Test Cross em

retrocruzamentos.  Os autores concluíram que não é necessário avançar
uma população para F

3
 sem antes conhecer seu potencial.
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Jinks e Pooni (1980) utilizaram as mesmas expressões para realizar
predições a respeito de populações endogâmicas. Contudo, os autores
empregaram famílias F

3
 e consideraram desprezíveis os efeitos de

dominância. Assim, foi considerado que a variância genética verificada em
F

3
 é devida exclusivamente a fatores aditivos.  Foi observado que as

estimativas da variância aditiva obtidas em famílias F
3
 e por Triple Test

Cross não diferiam das verificadas na geração F
7
.  A possibilidade de

utilização de famílias F
3
 ao invés de um conjunto de populações para

estimar a variância aditiva representa grande economia de esforços.

Toledo (1987) testou o método proposto por Jinks e Pooni (1980) em soja.
Segundo o autor, os resultados confirmam a utilidade da metodologia,
permitindo que o melhorista tenha acesso mais cedo a informações sobre o
potencial das populações e possa tomar decisões importantes para o
programa de melhoramento. Triller e Toledo (1996) verificaram que a
utilidade da metodologia em soja independe da herdabilidade e da
complexidade do controle genético do caráter, mas não da presença da
interação entre genótipos e ambientes. Quando a interação está presente,
os autores recomendam a utilização de mais de uma população de
referência e a avaliação em mais de um ambiente.

As estimativas da capacidade geral de combinação obtidas a partir de
cruzamentos dialélicos são rotineiramente utilizadas para realizar predições
em espécies alógamas. Embora também venham sendo usadas em espécies
autógamas, o número de trabalhos é muito menor, indicando que poucos
têm utilizado este método para realizar predições. No entanto, algumas
publicações mostram que este método pode ser bastante eficaz na predição
do comportamento de populações endogâmicas.

Pulcinelli (1997) verificou correlações altas entre as estimativas dos efeitos
da capacidade geral de combinação obtidas em avaliações de populações
de soja na geração F

2
 e F

2:n
. Segundo o autor, a seleção dos genitores com

base na capacidade geral de combinação da geração F
2
 pode ser um

indicador seguro do potencial das populações endogâmicas.

Resultado semelhante foi obtido por Sarawat et al. (1994a), que
verificaram que a média de três caracteres (em oito avaliados) de
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populações F
5
 de ervilha apresentavam correlações com a capacidade geral

de combinação na geração F
1
.   Os autores também observaram que as

médias das populações F
5
 foram correlacionadas com a heterose e com a

média dos genitores, sendo a magnitude dos coeficientes bastante
semelhante.

Ramalho et al. (1988) realizaram um dialelo parcial utilizando quatro
cultivares de feijão adaptadas à região sul de Minas Gerais e cinco outras
linhagens introduzidas.  Este dialelo parcial foi avaliado nas gerações F

2
, F

3

e F
4
.  Eles não verificaram interação significativa entre genótipos e

gerações, o que os levou a concluir que a capacidade geral de combinação
não interagiu com a geração utilizada.  Com base na maior capacidade de
combinação verificada nos dois grupos de linhagens, eles elegeram uma
população como a mais promissora para seleção.

Quando os cruzamentos dialélicos são avaliados em gerações com
endogamia incompleta, para que a capacidade geral de combinação possa
ser utilizada para predizer o comportamento de populações endogâmicas é
necessário que: i) não haja interação entre a capacidade geral com
gerações (RAMALHO et al., 1988).  ii) as magnitudes dos efeitos
epistáticos do tipo aditivo x aditivo e de ordens superiores não sejam
suficientes para alterar a classificação das populações realizada pela
capacidade geral de combinação (STHUTHMAN e STUCKER, 1975; FREIRE
FILHO, 1988).

Freire Filho (1988) realizou um cruzamento dialélico entre 10 linhagens
precoces de soja e avaliou as populações formadas na geração F

2
.  Os 10

caracteres avaliados apresentaram efeitos aditivos mais importantes que os
efeitos de dominância.  Resultado semelhante foi obtido por Nass (1989),
que avaliou um dialelo em F

2
 para verificar o potencial de genótipos de soja

para o cultivo de inverno. O autor verificou que apenas os efeitos da
capacidade geral de combinação foram significativos, indicando a maior
importância dos efeitos aditivos e, possivelmente, epistáticos tipo aditivo x
aditivo.

Em algodão, Meredith e Bridge (1972) verificaram que as progênies F
7
 com

melhor desempenho eram provenientes das melhores progênies F
2
 e
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consideraram que a performance em F
2
 pode ser usada como indicador

para realizar predições.  Trabalhando com híbridos interespecíficos de
Gossypium hirsutum e G. barbadense, Galanopoulou-Sendouca e Roupakias
(1999) observaram que o desempenho das gerações F

1
 e F

2
 foi um bom

indicador para determinar as populações mais promissoras.

10. Considerações Finais

Os métodos preditivos apresentam capacidade diferente de antever o
comportamento de populações endogâmicas.  Os resultados menos
satisfatórios publicados na literatura foram verificados com a variância
genética. Diversos fatores contribuem para este desempenho:

1. Para se obter estimativas consistentes da variância genética é
necessário trabalhar com populações grandes, evitar que haja seleção
natural ou artificial durante o processo de aumento da endogamia e
realizar as avaliações em vários locais e anos. Como na maioria das
vezes não é possível realizar as avaliações com este rigor, erros e vieses
podem estar presentes.

2. A variância genética é uma medida do grau de similaridade em estado,
ou seja, toda a similaridade existente entre dois indivíduos. Esta é,
provavelmente, outra razão para a baixa capacidade preditiva do
coeficiente de parentesco, pois ele mede o grau de similaridade por
descendência, não sendo considerados aqueles que não são idênticos por
descendência, mas o são em estado (HELMS et al., 1997).

3. A magnitude da variância genética é influenciada por fatores como o
número de locos segregando, o efeito dos alelos no fenótipo, a
distribuição dos locos nos cromossomos e a interação entre alelos de
diferentes locos. Para que predições muito acuradas da variância possam
ser realizadas seria necessário que o método fosse capaz de obter
estimativas considerando-se esses fatores. Infelizmente nenhum dos
métodos em que as avaliações são realizadas nos genitores é capaz de
trabalhar com tal nível de detalhamento.
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A média dos genitores e a distância genética medida por marcadores
moleculares podem ser utilizadas para a predição de médias populações
endogâmicas. O uso da distância genética para predição das médias parece
ser particularmente eficaz para discriminar as populações mais promissoras
em conjunto de populações formadas por genitores adaptados e não
adaptados. É provável que a maior facilidade em se estimar este parâmetro
e a maior robustez das estimativas sejam um fator bastante importante
para o melhor desempenho.

Os métodos baseados na avaliação das populações em gerações precoces
são, provavelmente, mais efetivos para realizar predições sobre a média e a
variância. Contudo, o trabalho necessário para formar todas as populações
para, só então, poder realizar a seleção daquelas mais promissoras, os
torna dispendiosos.  Deve-se ponderar a espécie com que se trabalha, o tipo
de população a ser formada, a velocidade com que se deseja a informação,
o nível de acurácia das predições necessário e os recursos disponíveis antes
de realizar a opção por um dos métodos.
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