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Modelos GBLUP Univariados e Multivariados
para Selecao Genémica paraTolerancia ao
Déficit Hidrico em Milho

Introducao

O milho (Zea mays L.) € um cereal amplamente utilizado para
alimentacdo humana e animal, destacando-se como a cultura de maior
producao mundial de graos. O Brasil € o terceiro maior produtor mundial
de milho, com estimativa de 16,1 milhoes de hectares de area colhida,

e producao total estimada em 83,8 milhoes de toneladas para a safra
2016/2017 (CONAB, 2016). Apesar do elevado potencial produtivo, a
cultura do milho apresenta grande sensibilidade a estresses abidticos,
sendo o déficit hidrico a principal causa de perdas na producao (RIBAUT
et al., 2009). Dentre as medidas para mitigar os efeitos da escassez
hidrica na agricultura estao o reaproveitamento da agua, a utilizagao

de sistemas de irrigacao mais eficientes, o manejo e conservacao do
solo, o plantio direto sobre palha, e o desenvolvimento de cultivares
mais tolerantes ao déficit hidrico. Neste contexto, os melhoristas tém
procurado gendtipos que tenham alta produtividade em condicoes
normais de cultivo, e que sejam capazes de manter boa performance
mesmo em condicOes de escassez hidrica. Contudo, a tolerancia ao
déficit hidrico € um carater de heranca quantitativa, cujas avaliacoes
fenotipicas demandam grande disponibilidade de espaco e recursos,
uma vez que, para aumentar a precisao experimental, sao realizados
ensaios com um numero razoavel de repeticoes, sob condigdes de déficit
hidrico e com irrigacao plena, em varios locais e anos (EDMEADES et al.,
1999; RIBAUT et al., 2009).

Em razao da ampla disponibilidade de marcadores moleculares ao longo
do genoma e da reducao dos custos de genotipagem em larga escala,
tem sido proposta uma abordagem de melhoramento assistido para
caracteres de heranca quantitativa, conhecida como selecao genémica
(genomic selection) ou selecao genémica ampla (genome-wide selection)
(MEUWISSEN et al., 2001). A partir de um modelo genético-estatistico
que incorpora simultaneamente as informacgdes de um grande numero
de marcadores moleculares, a selecao genémica permite determinar

os valores genéticos (breeding values) dos individuos candidatos a
selegao, levando em conta dados fenotipicos e genotipicos disponiveis
para uma populacao de treinamento (LORENZ et al., 2013). Por utilizar
um grande numero de marcadores distribuidos ao longo do genoma,
esta abordagem permite considerar, simultaneamente, os efeitos de
varios genes, ou regidoes cromossOmicas, garantindo que grande parte
da variancia genética seja contabilizada e utilizada para aumentar a
acuracia na predicao dos valores genéticos de individuos presentes

nas populacoes de selecao (MEUWISSEN et al., 2001; HEFFNER et al.,
2009; JANNINK et al., 2010; HESLOT et al., 2012). Esta particularidade
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do método é importante, principalmente
para caracteres quantitativos controlados
por varios genes, muitos deles com efeitos
fenotipicos individuais reduzidos, como é o
caso da tolerancia ao déficit hidrico em milho
(AGRAMA, MOUSSA, 1996; VELDBOOM;
LEE, 1996a, 1996b; RIBAUT et al., 1996, 1997;
FROVA et al., 1999; SARI-GORLA et al., 1999;
TUBEROSA et al., 2002; VARGAS et al., 2006;
RIBAUT, RAGOT, 2007; ALMEIDA et al., 2013,
2014).

Em milho, Ziyomo e Bernardo (2013),
utilizando como populagao de treinamento
um conjunto de 283 test-crosses de
linhagens recombinantes, obtidas a partir do
cruzamento entre B73 e Mo17, verificaram
que a resposta por ciclo de selecao genémica
foi predita como 24% superior a resposta
por ciclo de selecao fenotipica direta para
producao de graos em condicoes de déficit
hidrico. Recentemente, Beyene et al. (2015),
com base em um estudo realizado para
producao de graos sob déficit hidrico em
oito populagoes biparentais F,,, observaram
que os hibridos obtidos ap6s dois ciclos de
selecao gendmica foram 7,3% superiores aos
hibridos desenvolvidos via selecao com base
em pedigree. Esses resultados indicam que a
selecao gendémica pode ser uma ferramenta
util para reduzir custos com avaliacoes
fenotipicas em programas de melhoramento
para tolerancia ao déficit hidrico, além de
contribuir para o aumento dos ganhos
genéticos por unidade de tempo, uma vez
que multiplos ciclos de selegao gendémica
podem ser conduzidos ao longo de um ano
experimental.

Modelos genético-estatisticos multivariados
podem ser utilizados para a analise simultanea
de dois ou mais caracteres quantitativos,
permitindo modelar as correlacdes genéticas

e residuais entre pares de caracteres, o

que pode resultar em maiores acuracias de
predicao quando comparados aos modelos
univariados. No entanto, os ganhos em

acuracia sao dependentes da magnitude

das herdabilidades de cada carater e das
correlagcoes genéticas entre caracteres
(MRODE, 2014). Por exemplo, Jia e Jannink
(2012), a partir de simulacoes, verificaram
que modelos multivariados de selecao
gendmica resultaram em uma maior
acuracia na predicao dos valores genéticos
para caracteres de baixa herdabilidade,
principalmente quando foram incluidos, no
modelo, caracteres de alta herdabilidade
correlacionados ao carater de interesse.
Neste contexto, o presente trabalho teve
como obijetivo avaliar a acuracia de modelos
univariados e multivariados para a predicao
dos valores genéticos em uma populacgao
biparental F,, de milho avaliada em condigoes
de déficit hidrico, e, também, identificar
progénies superiores com base nos valores
genéticos preditos.

Material e Métodos

Material Genético

A populacao biparental, composta por

169 progénies F,, foi obtida a partir do
cruzamento entre as linhagens L1761121 e
L521237 pertencentes ao grupo heterdtico
Dent. A linhagem L1761121 é considerada
tolerante ao déficit hidrico, mas apresenta
algumas limitacoes para caracteres
agronOmicos que sao de grande importancia
para o desenvolvimento de hibridos
comerciais. Por outro lado, a L521237 é
considerada sensivel ao déficit hidrico, mas
€ uma linhagem-elite, com alta capacidade
geral de combinacao para producao de graos
e para outros caracteres de importancia
agrondmica. A selecao de progénies
superiores derivadas deste cruzamento pode
permitir o desenvolvimento de linhagens do
grupo heterotico Dent que agreguem elevada
tolerancia ao déficit hidrico, em combinacgao
com fendtipos adequados para outros
caracteres de importancia agrondémica.
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Fenotipagem paraTolerancia ao Déficit
Hidrico

Os experimentos de tolerancia ao déficit
hidrico foram conduzidos na Estacao
Experimental da Embrapa Milho e Sorgo,

em Janauba-MG, nos anos de 2012 e 2013. A
area experimental de Janauba estd localizada
a 15° 45’ de latitude sul, 43° 16’ de longitude
oeste e 535,37 m de altitude. Foram instalados
experimentos em condigOes de estresse
hidrico, nos quais a irrigacao foi interrompida
15 dias antes do florescimento por um periodo
de 30 dias, o que permitiu que a 4gua do solo
fosse reduzida para uma condicao de estresse
hidrico durante os estagios de florescimento e
enchimento de graos. Em ambos os anos, os
experimentos foram conduzidos no periodo
de maio a outubro, o qual apresenta menor
probabilidade de ocorréncia de chuvas.

As 169 progénies F,, foram avaliadas em
cruzamento com um testador do grupo
heterdtico Flint, a linhagem elite L3, gerando
169 hibridos top-crosses (TCs) que foram
distribuidos em grupos de experimentos,
sendo que cada experimento seguiu o
delineamento em latice com testemunhas
adicionais nas repeticoes. Desta forma, foram
instalados cinco experimentos para avaliar
os hibridosTCs: G1, G2, G3, G4 e Gb. Os
experimentos G1, G2 e G3 foram compostos
por 36 diferentes TCs, na estrutura de latice
6x6 com trés repeticoes, e os dois genitores
da populacéo F,, (L1761121 e L521237)
como testemunhas adicionais. O ensaio

G4 foi composto por 46 TCs e trés hibridos
simples experimentais, em latice 7x7 com
trés repeticoes, e os dois genitores como
testemunhas adicionais. O experimento

Gb foi composto por 15TCs e um hibrido
simples experimental, em latice 4x4 com
duas repeticoes, e os dois genitores, como
testemunhas adicionais. Em 2012, todos os
cinco experimentos (G1, G2, G3, G4 e Gb)
foram instalados no campo para teste do
grupo de hibridosTCs derivados das 169
progénies F, . da populagéo biparental. Em

2013, foram avaliados apenas os grupos G1,
G2, G3 e G4. Em ambos os anos, 0s grupos

de experimentos foram alocados lado a lado
em campo, e os genitores foram considerados
como testemunhas e adicionados em cada
repeticao do delineamento para permitir
comparacoes entre grupos. Cada parcela
experimental consistiu de uma fileira de 3,6 m,
com 0,8 m entre fileiras e 4 plantas por metro.

Foram avaliados os seguintes caracteres:

dias até o florescimento masculino (FM), dias
até o florescimento feminino (FF), intervalo
em dias entre o florescimento feminino e o
masculino (ASI, do inglés anthesis-silking
interval), altura de planta (AP), niumero de
plantas por parcela (estande, ST), nUmero

de espigas por planta (prolificidade, PRO),
peso de graos (PG) por parcela e umidade de
graos. FF foi avaliado como o numero de dias,
apos a semeadura, em que 50% das plantas
da parcela apresentaram emissao do estilo-
estigma. FM foi avaliado como o niumero de
dias, apds a semeadura, em que 50% das
plantas da parcela estavam liberando podlen.
AP foi avaliado como a média da amostragem
de cinco plantas dentro de cada parcela. O
peso de graos por parcela foi corrigido para
13% de umidade e convertido em toneladas
por hectare (t/ha).

Genotipagem via KASP

Para cada progénie F,, o DNA genémico foi
extraido de acordo com o método CTAB
(Saghai-Maroof et al., 1984), seguindo o
protocolo descrito em Lana et al. (2010).

As progénies F, foram genotipadas com
marcadores SNP (do inglés, Single Nucleotide
Polymorphism), a partir da tecnologia KASP
(do inglés, Kompetitive Allele Specific PCR)
pela empresa LGC Genomics (Teddington,
Reino Unido).

Analises Fenotipicas

Para cada carater, a analise fenotipica foi
realizada conjuntamente para os dois anos
de avaliacao (2012 e 2013), utilizando a
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abordagem de modelos mistos, de acordo
com o seguinte modelo:

Vigktm = B+ A+ & i) F Tt i) F 01 jiom) T Gig )+ Eijiam

em que JVium € o valor fenotipico observado
para o genétipo i na repeticdo k£ do bloco !/
no grupo deTCs m dentro do ano jiH €o
intercepto; a; é o efeito fixo de anos; 8m(;) é
o efeito fixo de grupos de TCs dentro do ano
i Tiom é o efeito fixo de repeticdoes no grupo
deTCs m dentro do ano ji by jim ) € O efeito
aleatdrio de blocos dentro da repeticao &
no grupo deTCs m dentro do ano j; G ;,
é o efeito do genotipo i no ano j;e &, €
o efeito residual. O efeito de gendtipos foi
separado em dois grupos:

I +iay i=(1--,n)
i ={ci tea; i=(l+n,-,n+n.)

em que ¢; é o efeito do hibrido top-cross
derivado da progénie i,com i=(1,---,n,);
n, € o numero deTCs da populagao bipa-
rental; «a; € o efeito da interacao entre TCs
e anos; ¢; é o efeito da testemunha i, com
i=(l+n,--,n+n.); n. éondamero de
testemunhas; e cq; € o efeito da interagao
entre testemunhas e anos. As herdabilidades
foram estimadas, considerando os efeitos

t e ta; €COMO aleatorios, utilizando o
procedimento VHERITABILITY do programa
Genstat v18 (VSN INTERNATIONAL, 2015),
o qual se baseia no método proposto por
Cullis et al. (2006). Para a obtencao das
medias ajustadas, os efeitos #; e za; foram
considerados como fixos. Os efeitos ¢; e cq;
foram considerados como fixos tanto para

estimar as herdabilidades quanto para estimar

as médias ajustadas para cada hibrido top-
cross. A variavel estande (ST) foi utilizada
como covariavel nas andlises fenotipicas para
peso de graos (PG, t’/ha). Foram removidos,
do modelo final, os efeitos nao significativos
ao nivel de significancia de 5%, considerando
o teste de Wald e o LRT (do inglés, Likelihood
Ratio Test) para os efeitos fixos e aleatorios,
respectivamente.

Analises de Selecao Genomica

Primeiramente, as analises de selecao
gendmica foram realizadas para cada
carater individualmente, a partir de modelos
GBLUP (do inglés, Genomic Best Linear
Unbiased Prediction) (VANRADEN, 2008)
univariados para a predicao dos valores
genéticos dosTCs. Em seguida, foram
ajustados modelos multivariados de selecao
gendmica, considerando dois caracteres
simultaneamente. Em ambos os casos, a
matriz do grau de relacionamento genético
aditivo entre individuos, denominada matriz
A, foi considerada conforme proposto por
Vanraden (2008). Assumiu-se um modelo
nao estruturado para as matrizes de
variancia e covariancia genética e residual
entre caracteres. As acuracias dos modelos
univariados e multivariados foram estimadas,
a partir da correlacao entre os valores
genéticos preditos e as médias ajustadas dos
TCs, com base em um procedimento 5-fold
de validacao cruzada. Neste procedimento,
os 169TCs derivados das progénies da
populacao biparental em cruzamento

com o testador (L3) foram aleatoriamente
divididos em cinco subconjuntos, sendo que
guatro subconjuntos foram utilizados como
populacao de treinamento e um subconjunto
como populacao de validacao do modelo de
selecao gendémica. Assim, os TCs da populacao
de validagao foram considerados como nao
fenotipados e tiveram seus valores genéticos
preditos com base no seu relacionamento
genético com osTCs da populacao de
treinamento, para os quais foram mantidos
os dados fenotipicos. A partir dos modelos
GBLUP multivariados, foram estimadas as
correlagoes genéticas aditivas entre pares
de caracteres. Todas as analises de selecao
gendmica foram realizadas no programa
ASReml-R (BUTLER et al., 2009), o qual
utiliza o método REML (do inglés, Residual
Maximum Likelihood) para a obtencao dos
componentes de variancia.
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Resultados e Discussao FM (Tabela 2). A variancia do efeito de bloco

dentro de repeticao dentro de grupo deTCs

Foi obtido um total de 305 marcadores SNP dentro de ano (V,) foi significativa, ao nivel
(Tabela 1) via tecnologia KASP, sendo que de significancia de 5% via LRT, para todos

0 numero de marcadores por cromossomo os caracteres (Tabela 2). Os efeitos de ano,
variou de 16 (cromossomo 7) a 59 grupo deTCs dentro de ano, repeticao dentro
(cromossomo 1). de grupo deTCs dentro de ano e testemunha

Tabela 1. Numero de marcadores SNP obtidos via tecnologia KASP por cromossomo do milho.

N° de SNPs 59 34 32 35 32 19 16 33 23 22 305

As herdabilidades para os diferentes foram significativos, ao nivel de significancia
caracteres variaram de 26,70 a 65,74% para de 5% viaTeste de Wald, para todos os

PRO e PG, respectivamente (Tabela 2). A caracteres avaliados, enquanto o efeito
variancia dosTCs (V) foi significativa, ao da interacao entre testemunhas e anos foi
nivel de significancia de 5% via LRT, para significativo, ao nivel de significancia de 5%
todos os caracteres avaliados, enquanto a viaTeste de Wald, apenas para os caracteres

variancia da interacao entre TCs e anos (V_,) ASl e PRO.
foi significativa, ao nivel de significancia de

5% via LRT, apenas para os caracteres FF e

Tabela 2. Herdabilidades, componentes de variancia obtidos a partir das analises fenotipicas
para cada carater e acuracias de predicao dos valores genéticos a partir de modelos GBLUP
univariados de selegcao genémica.

AP 56,80 26,09 - 31,06 77,86 0,33
ASI 55,37 0,31 - 0,70 1,03 0,31
FF 56,05 0,74 0,35 0,36 1,51 0,36
FM 63,22 0,47 0,16 0,172 0,71 0,35
PG 65,74 0,30 - 0,22 0.59 0,46
PRO 26,70 0,86 x 103 - 0,66 x10* 0,01 0,22

H% herdabilidade; V.: variancia dos hibridos top-crosses (TCs); V.,: variancia da interacao entre TCs e anos;
V,: variancia do efeito de bloco dentro de repeti¢do dentro de grupo deTCs dentro de ano; V,: variancia
residual; réy: acuracias de predicao dos valores genéticos a partir de modelos GBLUP univariados de
selecdo genémica; AP: altura de plantas (cm); ASI: intervalo entre florescimento feminino e masculino
(dias); FF: florescimento feminino (dias); FM: florescimento masculino (dias); PG: peso de graos (t/ha); PRO:
prolificidade (n° de espigas / n° de plantas da parcela); -: nao significativo ao nivel de significancia de 5% via

LRT.
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A acuracia de predicao dos valores genéticos
(Tabela 2), a partir do modelo GBLUP
univariado, variou de 0,22 (PRO) a 0,46 (PG).
Observou-se que caracteres com maior
herdabilidade apresentaram maior acurécia
de predicao (Figura 1). Neste estudo, os
caracteres PRO e PG apresentaram o menor
e o0 maior valor de herdabilidade e o menor
e o maior valor de acuracia de predicao
(Figura 1), respectivamente. A partir de
estudos empiricos e de simulagao, Combs

e Bernardo (2013) também verificaram que,
em geral, caracteres de maior herdabilidade
apresentaram maior acuracia de predicao,
quando comparados com caracteres de menor
herdabilidade.

X
+
0.6-
- [ ]
o~ A n
T ® AP
;: 0.5- A AS|
B m FF
% + FM
g 0.4- X PG
5] * PRO
T
0.3-
*
0.25 0.30 0.35 0.40 0.45

Acurécia(rﬁN)
Figura 1. Relacao entre herdabilidade (H?)
e acuracia de predicao (rgy ) dos valores
genéticos para cada carater a partir de
modelos GBLUP univariados de selecao
genomica. AP: altura de plantas; ASI: intervalo
entre florescimento feminino e masculino,
do inglés anthesis-silking interval; FF:
florescimento feminino; FM: florescimento
masculino; PG: peso de graos (t/ha); e PRO:
prolificidade.

As correlagoes genéticas aditivas (Figura

2), obtidas a partir dos modelos GBLUP
multivariados ajustados para cada par

de caracteres, variaram entre -0,97, para

os caracteres PRO e ASI, e 0,93, para os
caracteres PRO e PG. Conforme esperado, os
caracteres PG e ASI apresentaram correlacao
genética aditiva de sinal negativo e elevada
magnitude (-0,76), e os caracteres PG e PRO

apresentaram correlacao genética aditiva

de sinal positivo e elevada magnitude (0,93)
(Figura 2). Chapman e Edmeades (1999)
relataram valores de -0,89 e 0,94 para as
correlacoes fenotipicas entre PG e ASI e entre
PG e PRO, respectivamente, em condicoes de
estresse hidrico. Ziyomo e Bernardo (2013)
verificaram que a correlacao genética entre
PG e ASI foi de -0,79 em condicoOes de estresse
hidrico. Resultados semelhantes foram
também relatados por Edmeades et al. (1993),
Bolanos e Edmeades (1996) e Messmer et al.
(2009). Assim, os resultados encontrados no
presente trabalho sao consistentes com os
resultados ja relatados em outros estudos.

Correlagao
PRO Genética Aditiva

—1&5 00 0.5!0 -
PG
FM
-
Asl - 05382  -0.0131 -
AP - 02678  0.2283 0.046 01888  0.1168

AP ASI FF FM PG PRO

-0.0489 -0.2017

-0.3995

Figura 2. Correlacoes genéticas aditivas
obtidas a partir de modelos GBLUP
multivariados ajustados para cada par

de caracteres. AP: altura de plantas; ASI:
intervalo entre florescimento masculino e
feminino, do inglés anthesis-silking interval;
FF: florescimento feminino; FM: florescimento
masculino; PG: peso de graos (t/ha); e PRO:
prolificidade.

Modelos GBLUP multivariados de selecao
genomica foram ajustados para os seguintes
pares de caracteres: i) PG e AP — Modelo

M1; ii) PG e ASI — Modelo M2; iii) PG e FF -
Modelo M3; iv) PG e FM — Modelo M4; e v)

PG e PRO - Modelo M5. Em geral, nao foram
observados ganhos em acuracia de predicao
para PG com a utilizacao dos modelos GBLUP
multivariados (Figura 3), quando comparados
ao modelo GBLUP univariado ajustado apenas
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para PG (Tabela 2). Apesar dos caracteres

PG e ASI apresentarem correlacao genética
aditiva de elevada magnitude (Figura 2),
ambos apresentaram de moderada a alta
herdabilidade, o que resultou em acuracias de
predicao para PG muito semelhantes entre o
modelo GBLUP univariado ajustado para PG
(Tabela 2) e o modelo GBLUP multivariado
M2 (Figura 3). Para os caracteres PG e PRO,

o modelo GBLUP multivariado M5 (Figura

3) também nao apresentou performance
superior ao modelo GBLUP univariado (Tabela
2) para a predicao dos valores genéticos de
PG, uma vez que, apesar de serem altamente
correlacionados (Figura 2), o carater PRO
apresentou baixa herdabilidade. Os caracteres
PG e FM apresentaram correlagcao genética
aditiva muito baixa, levando a menores
acuracias de predicao a partir do modelo
GBLUP multivariado M4 (Figura 3), quando
comparado aos modelos GBLUP univariados
ajustados para PG e FM (Tabela 2).

A partir de estudos de simulacao, Jia e
Jannink (2012) verificaram que os modelos
multivariados de selecao genémica podem
apresentar performance superior aos modelos
univariados, quando caracteres de alta
herdabilidade e correlacionados ao carater
de interesse sao incluidos para a predigao
dos valores genéticos de caracteres de baixa
herdabilidade. Neste sentido, no presente
trabalho foi observado um incremento de
15,63% na acuracia de predicao para PRO a
partir do modelo GBLUP multivariado M5
(Figura 3), quando comparado ao modelo
GBLUP univariado ajustado para PRO
(Tabela 2). Esse incremento pode ser em
consequéncia da alta correlagao genética
aditiva observada entre os caracteres PG

e PRO, e da alta herdabilidade observada
para PG. Jia e Jannink (2012) também
verificaram que a inclusao de caracteres nao
correlacionados nos modelos multivariados
de selecao genémica resulta em uma menor
acuracia de predicao, quando comparados
aos modelos univariados. Esses resultados

estao de acordo com os relatados no presente
trabalho.

0.4431
0.4205 0.4147
0.4- 0.3864

0.4004
0.3786
0.3561
0.3408

— ] 0.3028 . PG

0.2515 . AP

[ AsI

27 FF

FM
PRO

0.0+
M1 M2 M3 M4 M5

Figura 3. Acuracias de predicao (r3y) dos
valores genéticos a partir dos modelos GBLUP
multivariados de selecao gendémica. M1:
modelo GBLUP bivariado ajustado para peso
de graos (PG, t/ha) e altura de plantas (AP);
M2: modelo GBLUP bivariado ajustado para
PG e intervalo entre florescimento feminino
e masculino (ASI, do inglés anthesis-silking
interval); M3: modelo GBLUP bivariado
ajustado pra PG e florescimento feminino
(FF); M4: modelo GBLUP bivariado ajustado
para PG e florescimento masculino (FM); M5:
modelo GBLUP bivariado ajustado para PG e
prolificidade (PRO).

( T

Acuréacia
o
N

o
N

Trinta e cinco progénies que apresentaramTCs
superiores para PG foram selecionadas com
base nos valores genéticos preditos a partir do
modelo GBLUP univariado. As médias preditas
para os 35TCs das progénies selecionadas,

a partir do modelo GBLUP univariado,
apresentaram amplitude de variacao entre
3,65 e 5,27 t/ha, com média de 4,94 t/ha para
PG (Tabela 3), o que representa 10% de ganho
de selecao em relagcao a média predita da
populacao original (4,49 t/ha, Tabela 3). Neste
grupo de progénies selecionadas, foram
também verificados ganhos genéticos de 23%
e 2% para ASI e PRO, respectivamente. Para
AP, FM e FF, as médias preditas dos 35TCs

das progénies selecionadas para PG (Tabela

3) permaneceram inalteradas em relacao as
respectivas médias preditas da populacao
original (Tabela 3), como esperado, pois estes
caracteres apresentaram correlacoes de baixa
magnitude com PG (Figura 2).
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Tabela 3. Médias preditas para os 35 top-crosses (TCs) das progénies selecionadas com base
em peso de graos (PG, t/ha) e médias preditas da populacao original, a partir do modelo GBLUP
univariado de selecao genémica.

176 1 5,27 0,5 195 64 65 0,88
130 2 5,24 0,5 196 63 64 0,89
110 3 5,20 0,8 195 64 64 0,89
181 4 5,18 0,7 194 63 64 0,91
170 5 5,17 -0,4 196 63 64 0,90
10 6 5,15 0,7 193 63 64 0,89
18 7 5,11 -0,3 195 64 64 0,90
4 8 5,07 -0,9 195 63 64 0,91
114 9 5,06 -0,6 190 63 64 0,87
113 10 505 1,2 191 63 64 0,91
36 11 5,00 0,8 192 63 64 0,90
162 12 499 1,1 193 62 63 0,92
9 13 499 0,4 194 64 64 0,88
77 14 494 -0,5 188 64 64 0,86
8 15 492 -1,0 199 63 64 0,91
177 16 491 -0,6 192 63 64 0,88
165 17 490 0,5 195 64 64 0,89
91 18 4,90 -0,6 188 63 64 0,88
93 19 490 -0,4 193 64 64 0,89
89 20 489 0,7 193 63 64 0,89
117 21 489 -0,1 194 64 64 0,89
11 2 489 07 198 63 64 0,89
41 23 486 0,3 194 64 64 0,87
166 24 484 0,3 197 64 64 0,89
49 25 484 0,9 195 62 63 0,92
115 26 484 -0,6 189 63 64 0,87
107 27 483 0,3 192 63 63 0,87
168 28 481 -0,6 191 63 63 0,89
85 29 4380 -0.2 193 64 64 0.86
25 30 479 -0.2 192 64 64 0.88
70 31 478 0.7 190 63 64 0.90
55 32 477 -0.4 199 63 63 0.91
22 33 477 -0.8 192 63 64 0.88
132 34 476 -0.6 196 64 65 0.88
178 35 476 05 191 64 64 0.86
."r"g:':e'i’zf:z ggz - 4,94 -0,6 193 63 64 0,89
Médiapreditada = 449 g5 193 63 64 0,87

populagao original

AP: altura de plantas (cm); ASI: intervalo entre florescimento feminino e masculino (dias), do inglés
anthesis-silking interval, FF: florescimento feminino (dias); FM: florescimento masculino (dias); PG: peso de
graos (PG, t/ha); e PRO: prolificidade (n° de espigas / n° de plantas da parcela).
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Conclusoes

Em geral, os modelos GBLUP multivariados
nao resultaram em maiores acuracias de
predicao para PG, quando comparados ao
modelo GBLUP univariado para PG. Isso
pode ser explicado pelo fato de os demais
caracteres secundarios correlacionados a PG
(por exemplo, ASI e PRO) terem apresentado
herdabilidades com valores inferiores a
herdabilidade observada para PG. Além disso,
a inclusao de caracteres nao correlacionados
resultou em menores acuracias de predicao
para os modelos GBLUP multivariados
quando comparados aos respectivos modelos
GBLUP univariados. Assim, no presente
trabalho, os modelos GBLUP multivariados
nao foram vantajosos quando comparados

ao modelo GBLUP univariado para a predicao
dos valores genéticos para produtividade de
graos em condicoes de déficit hidrico.

A selecao das 35 progénies que apresentaram
TCs com valores genéticos (preditos com base
no modelo GBLUP univariado) superiores
para PG resultou em 10% de ganho para este
carater, e, também, em 23% e 2% de ganhos
genéticos para ASI e PRO, respectivamente, os
quais sao caracteres secundarios importantes
para o melhor desempenho de cultivares de
milho em condigdes de déficit hidrico.
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