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Apresentacao

Os procedimentos de avaliacdo genética de espécies perenes, incluindo as
espécies florestais, as palmaceas, as fruteiras e as plantas produtoras de
alimentos estimulantes, evoluiram muito desde a ultima década. Atualmente, o
procedimento padrdo para a estimacao de paradmetros genéticos, predicao de
valores genéticos e estudo de interacdo gendtipo x ambiente nestas espécies é
o REML/BLUP em nivel individual. Tal procedimento maximiza a eficiéncia dos
programas de melhoramento e, conseqiientemente, o ganho genético com a
selecdo. O presente documento apresenta uma relevante contribuicdo para a
aplicacao desta metodologia aos programas praticos de melhoramento.
Através da apresentacdo de modelos computacionais reduzidos possibilita a
implementacao de softwares capazes de analisar conjunto de dados de
grandes dimensdes, os quais séo tipicos nos programas de melhoramento de
plantas perenes.

Moacir José Sales Medrado
Chefe de Pesquisa e Desenvolvimento
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Modelos Computacionais
Reduzidos e Equivalentes
para o BLUP/RENL
Individual no Melhoramento
de Plantas Perenes

Marcos Deon Vilela de Resende

1. Modelos Equivalentes

Uma das grandes dificuldades na implementacao pratica da metodologia de
modelos mistos ao nivel individual refere-se a elevada ordem das matrizes a
serem invertidas ou a resolucao de sistemas de equacdes lineares de elevada
ordem. Este documento apresenta modelos computacionais alternativos
visando contornar estas dificuldades.

Considerando um vetor y de observacoes individuais, os seguintes modelos
estatisticos equivalentes podem ser especificados:

1) y = Xb + e,: modelo com interesse apenas nos efeitos fixos (MIEF);

2)y =Xb + Za + e,: modelo de valores genéticos aditivos individuais ou
modelo individual (Ml);

3)y=Xb+ Z(ap/2 +a_ /2 +a,)+e,: modelo reduzido de valores genéticos
aditivos ou modelo individual reduzido
(MIR);

4hy=Xb+Z (a /2)+e,=Xb+Z[f+e,. modelo de genitores femininos ou
modelo gamético (MG).
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No modelo (1), o interesse reside apenas sobre os efeitos fixos (b) e todos os
efeitos aleatérios (genético aditivo, genético de dominancia, epistatico e
ambientais) sdo agrupados no residuo aleatério e,. O modelo (2) é o préprio
modelo de valores genéticos aditivos individuais (a) e, o residuo e, contempla
os efeitos aleatérios de dominancia alélica, epistasia e ambientais. No modelo
(3), o valor genético aditivo individual (a) é dividido em 3 partes: (i) metade do
valor genético aditivo da mée = a_/2; (ii) metade do valor genético aditivo do
pai = ap/2; (iii) segregacdo mendeliana ou desvio genético em relacdo a média
dos valores genéticos aditivos dos genitores = a,. O modelo (4) é expresso
em termos da metade do valor genético aditivo dos genitores femininos ou do
efeito de familias f , sendo que e, compreende o somatério de ap/2, a, ee,
.Nestes modelos, X, Z e Zn séo matrizes de incidéncia para b, a e a_/2,
respectivamente.

O modelo de interesse pratico ao melhoramento de plantas perenes refere-se
ao (2) ou modelo individual (MI). Entretanto, tal modelo é o mais complexo
computacionalmente, com nimero de equacdes para a igual ao niumero de
descendentes mais o numero de genitores em avaliacao.

O modelo individual reduzido (MIR) produz resultados idénticos ao MI, porém
com um menor esforco computacional, podendo-se trabalhar com um ndmero
de equacoes igual ao nimero de genitores, obtendo-se as predicdes para a, e
a_ e, posteriormente, obter-se as predicbes para a, e, conseqlientemente, para
a. Como em plantas perenes, o numero de descendentes é muito superior ao
de genitores, o modelo (3) ou MIR deve ser utilizado.

Sob certas condicdes, o modelo (3) se assemelha ao modelo (4). Este é o
caso, por exemplo, quando se avaliam progénies de polinizacdo aberta, em
gue os genitores masculinos sdo desconhecidos. Neste caso, o préprio modelo
reduzido propicia predicOes associadas apenas ao efeito de genitor feminino,
ou seja, fornece uma medida do valor de um gameta médio deste genitor, tal
como ocorre pelo modelo gamético. Da mesma forma, posteriormente, obtém-
se a, e, consequentemente, a.

Serdo apresentados, a seguir, exemplos da aplicacdo do MI, MIR e MG
associados a dados de testes de progénies quando se conhecem ambos os
genitores (testes de progénies de irmaos germanos, por exemplo), apenas um
genitor (progénies de polinizacao aberta ou de meios irmaos) e testes clonais.
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2. Modelos Computacionais Quando se Conhecem
Ambos os Genitores

Considere o seguinte conjunto de dados e genealogia, associados a avaliacédo
de uma espécie frutifera.

Descendentes Bloco Pai Mae Frutos (kg)
4 1 1 - 22,7
5 2 3 2 14,6
6 2 1 2 19,7
7 1 4 5 17,7
8 1 3 6 25,3

2.1 Modelo individual (MI)

Para obtencao das predicdes BLUP dos valores genéticos dos individuos deve-
se resolver o seguinte sistema de equacdes de modelo misto (EMM):

X'X X'z h| [ X
AP emaue =02 102 = (L-h?) 2.
Z'X Z'Z+A'%||al |Z'y

As matrizes de incidéncia para os efeitos fixos (efeitos de bloco) e aleatérios
(valores genéticos dos individuos) séo:

10011
X'=
{01100}

00010O0O00O0
0 00O01O0O00O0
Z=|0 0 0O OO 10O
000O0OOTI1TO0
0 00O0OOO0O1

11
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Note-se por Z, que embora os individuos 1, 2 e 3 nao possuam observacao,

pode-se avalid-los geneticamente com base em informacdes de seus

descendentes.

Sendo y'= [22,7 14,6 19,7 17,7 25,3], tem-se:

30
X'X =
o2

vy [000 10011
00001100

Z'y=[0 0 0 227 146 197 177 253]"

<v=| )

w
~
w

' =

O O O O O o o o
O O O O O o o o
O O O O O o o o
O OO pr OO O o
O O OO O O O
O OO OO O o
R O O O O O O O

O O O O pPFr OO Oo

Considerando as relacées de parentesco genético aditivo entre os individuos

em avaliacdo tem-se que a inversa (A') da matriz de parentesco é:

Al=

[ 1.833 0500 0000 -0.667 0.000 -1.000 0.000 0.000 ]
0.500 2.000 0.500 0.000 -1.000 -1.000 0.000 0.000
0.000 0500 2.000 0.000 -1.000 0.500 0.000 -1.000

-0.667 0.000 0.000 1833 0500 0.000 -1.000 0.000
0.000 -1.000 -1.000 0500 2.500 0.000 -1.000 0.000
-1.000 -1.000 0.500 0.000 0.000 2.500 0.000 -1.000
0.000 0.000 0.000 -1.000 -1.000 0.000 2.000 0.000
| 0.000 0.000 -1.000 0.000 0.000 -1.000 0.000 2.000 |
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Considerando uma herdabilidade de 0,33, tem-se a

forma que A'a é obtida multiplicando-se cada elemento de A’

Somando A'a a Z'Z, tem-se que as EMM séo:

b, | [3-000
b, | |0.000
4| |0.000
a,| |0.000
a,| [0.000
a,| [1.000
a,| [0.000
a, | |0.000
a,| |1.000
|4, | [1.000

0.000
2.000
0.000
0.000
0.000
0.000
1.000
1.000
0.000
0.000

Resolvendo-se,tem-se:

= (1-h?)/h?

0.000 0.000 0.000 1.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 1.000  1.000
3667 1.000 0000 -1.333 0.000 -2.000
1.000 4.000 1000 0.000 -2.000 -2.000
0.000 1.000 4.000 0.000 -2.000 1.000
-1.333 0.000 0.000 4.667 1.000  0.000
0.000 -2.000 -2.000 1.000 6.000 0.000
-2.000 -2.000 1000 0.000 0.000 6.000
0.000 0.000 0.000 -2.000 -2.000 0.000
0.000 0.000 -2.000 0.000 0.000 -2.000
Efeitos Solucées
Bloco
ﬁ 22,0274
1
ﬁ 17,1677
2
Individuos
a, 0,4979
a, -0,0908
a, -0,2057
a, -0,0535
as -0,9386
ag 0,9032
a ; -1,2623
0,9335

Q>
@

1.000
0.000
0.000
0.000
0.000
—2.000
—2.000
0.000
5.000
0.000

2, de

por 2.

1.000
0.000
0.000
0.000
—2.000
0.000
0.000
—-2.000
0.000

(65,7

5.000 |

| 25,3

34,3

22,7
14,6
19,7
17,7

13
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2.2. Modelo individual reduzido (MIR)

No modelo individual reduzido, proposto inicialmente por Quaas & Pollak
(1980), apenas equacdes para os genitores sdo construidas.

Para os individuos n&o genitores a, e e, podem ser combinados em um Unico
residuo, e* = a, + e,.

Em notacdo matricial e tomando-se e, = e, tem-se (Resende & Rosa-Perez,

1999):

Modelo individual

y =Xb + Za + e

Modelo individual reduzido para os genitores

y =Xb + Za + e
g <] g

Modelo individual reduzido para os ndo genitores

y, = Xb + Z a, + e*, onde:
X, : matriz de incidéncia para efeitos fixos, referentes aos nédo genitores;

Z, : matriz de incidéncia, cujos (nicos elementos néo zero equivalem a %,

identificando os genitores dos individuos (advém da consideracdo de que a —
a, = %2 (a + a))

a, : vetor de valores genéticos dos genitores;

* 1 vetor de erros aleatérios : e* = a, + e.

e d
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Assim, o modelo individual reduzido (MIR) pode ser escrito como:

X Z e
Ya|_| "o ps a, +
yn X Z1 ’

n

e*

Denominando-se:

tem-se

Var(y) =WAW' o} +R
Var(a,) = A, o

em que:

Ag : é a matriz de parentesco para genitores e D* é uma matriz diagonal

com elementos iguais a dl., em que dl. = Y%, % ou 1, se ambos, um
ou nenhum dos genitores sdo conhecidos, respectivamente.
2

— 2 2 _ -1 2
Og =0 + dj O, = (1+ dj o ) O ¢, ignorando a endogamia.

a=c’lc?

Assim, as equacOes de modelo misto sao:

b| |X'R™*X X'R™W

X ] R—ly
WvR—ly

A

al] |[WR'X W' RW+A'l/c?)

15
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Considerando o conjunto de dados, tem-se que os individuos 1, 2, 3, 4, 5 e 6
sdo genitores enquanto os individuos 7 e 8 ndo sdo genitores. Considerando
os parmetros genéticos h? =033, ¢ =2, 02=275 e 02=55

tem-se que os elementos da diagonal de R séo iguais a Gg =55

para os individuos genitores (4, 5 e 6) e a
(gez +d, gaz) =55+ (1/2) 2,75= 6,875 para os individuos ndo

genitores (7 e 8). Assim, tem-se:

55 0 0 0 0
56 0 0 0
R= 55 0 0
Simétrica 6,875 0
| 6,875 |
0,1818 0 0 0 0
0,1818 0 0 0
R = 0,1818 0 0
Sim 0,1455 0
0,1455

X é exatamente como no modelo individual, ou seja:
1 0 0 1 1
X'=
{O 11 0 0}
1 2 3 4 5 6 (individuos)

00 0 1 0 0|4
. 00 0 O 1 015
W:{Z}:OOO 0 0 1|6
! 00 0O 05 05 0|7

0 005 0O 0 05|8

y=[22,7 14,6 19,7 17,7 253]
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Efetuando-se os produtos matriciais tem-se os elementos necessarios nas
EMM:

.. [o0,4727 0
X'R'X =
0 0,3636
... [0 0 00727 0,2545 0,0727 0,0727
X'R'W =
10 0 0 0 01818 0,1818 |
W'R*X =[X'R*WT]
[0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0
. 0 0 0,0364 0 0 0,0364
W'R™W =
0 0 0 0,2182 10,0364 0
0 0 0 0,0364 0,2182 0
|0 0 0,0364 0 0,2182 |
.., [10,3818
X'R7Y =
6,2364
[0,0000]
0,0000
.. |18400
W'R™y=
5,4145
3,9418
5,4218 |

A inversa da matriz de parentesco somente para os individuos genitores, isto
é, individuos 1 a 6 é:

[ 1,833 0,500 0,000 -0,667 0,000 -1,000]
0,500 2,000 0500 0,000 -1,000 -1,000
0,000 0,500 1500 0,000 —1,000 0,000

-0,667 0,000 0,000 1333 0,000 0,000
0,000 -1,000 -1,000 0,000 2,000 0,000
| -1,000 -1000 0,000 0,000 0,000 2,000 |

A=
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Somando-se A’l(]_/o-;) a W'R'W e reunindo-se os demais elementos

obtém-se as EMM:

Resolvendo, obtém-se:

Efeitos Solucdes
Blocos
b1 22,0274
b2 17,1677
Genitores
é_l 0,4979
éz -0,0908
é—s -0,2057
5_4 -0,0535
és -0,9386
ée 0,9032

61 (04727 0 0 0 0,0727 02545 0,0727

62 0 0,3636 0 0 0 0 01818

a 0 0 0,6665 01818 0 -0,2425 0

a| | o 0 01818 0,7273 01818 0 -0,3636 -0,3636
& 100727 0 0 01818 05818 0 -0,3636 0,0364
a, 02545 0 -0,2425 0 0 0,7029 0,0364

a 0,0727 01818 0 -0,3636 -0,3636 0,0364 0,9455

a,| |00727 01818 -03636 -0,3636 0,0364 0 0

-1

(10,3818
6,2364
0
0
18400
54145
39418
| 54218

Estas solucdes sao exatamente iguais aquelas obtidas pelo modelo individual.

Entretanto, o esforco computacional foi menor, uma vez que o nimero de

equacdes para os efeitos aleatérios reduziu-se de 8 para 6.
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As solucdes para os individuos nao genitores sao obtidas com base na
equacao:

a=05(a,+a,)+a,

=05 (a, +a,)+hZ (y-Xb-05 4,05 4,). em que

hd2 =(1/2 aj)/(l/Z O‘j + Gez) . herdabilidade dentro de progénies de
irmaos germanos, que equivale a 0,20 no presente exemplo.

O célculo de 5_7 e é—s usando esta expressdo é dado por:
a,=05 (4, +4;)+h? (17,7-b, - 0,5 4, - 0,5 &) = —-1,2623
4, =05 (4, +4,)+h? (253-b, - 05 4,05 &) =0,9335

Estas solucGes sdo exatamente iguais aquelas obtidas pelo modelo individual.

De maneira genérica, h§ = (dhz)/(dh2 + (1— hz)) , equivalendo a

h§ =(1/2 hz)/(l/Z h? + 1- hz)) para progénies de irmdos germanos e

l’ld2 =(3/4 hz)/(3/4 h? + 1- hz)) para progénies de meios irm&os.

3. Modelos Computacionais Quando se Conhece
Apenas um Genitor

Considere o seguinte conjunto de dados e genealogia, associados a avaliacéo
de uma espécie florestal, através de familias de meios-irmaos, em que cada 2
arvores formam uma parcela.

19
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Individuo Bloco Familia (Mae) Arvore Diametro (cm)
4 1 1 1 9,87
5 1 1 2 14,48
6 1 2 1 8,91
7 1 2 2 14,64
8 1 3 1 9,55
9 1 3 2 7,96
10 2 1 1 16,07
11 2 1 2 14,01
12 2 2 1 7,96
13 2 2 2 21,17
14 2 3 1 10,19
15 2 3 2 9,23

3.1 Modelo individual (M)

Nesta situacdo, o modelo linear misto adequado para a descricdo dos dados
equiivale a:

y = Xb + Za + Wc + e, em que:

y , b, a, c ee - vetores de dados, de efeitos fixos (médias de blocos), de
efeitos aditivos (aleatério), de efeitos de parcelas (efeitos
aleatérios de ambiente comum das parcelas) e de erros
aleatérios, respectivamente;

X, ZeW - sdo matrizes de incidéncia conhecidas, formadas por valores
0 e 1, as quais associam as incégnitas b, a e c ao vetor de
dados y, respectivamente.
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A metodologia de modelos mistos permite estimar b pelo procedimento de
quadrados minimos generalizados e predizer a e ¢ pelo procedimento BLUP.
Para obtencao destas solugcdes basta resolver o seguinte sistema de equacdes
lineares, o qual é denominado equacdes de modelo misto (MME):

b| [X'X X'Z X'W T [X'y
al=|z'X Z'Z+A*} Z'W Z'y | cemase
c W'X W'Z W'W + 14, W'y
_h2 A2 _h2 A2
WLl il P Y el el
h c
A e | = matrizes de parentesco genético aditivo e matriz identidade de ordem

apropriada aos dados, respectivamente.

Empregando-se os dados apresentados na Tabela 3, tem-se as seguintes
matrizes de incidéncia:

Kuao) = Zugay = Wiae =

OO0 O0OO0O0OOkR R R ERER R
P PP R PP OOOOOOQ
O 0OO0OO0O0OOo0Ooooo oo
O OO0 O0O0Oo0o0o0 oo oo
O OO0 O0O0Oo0o0o0 oo oo
OO0 O0OO0O0OO0OO0OO0OO0OOoO O R
OO0 O0OO0OO0OO0OO0OO0OOOoOLEFR O
OO0 00000 okr oo
O OO0 O0O0Oo0o0OoOkr oo o
OO0 O0OO0O0OO0OOokr OO o O
OO0Oo0oO0o0OoOor oo oo o
OO0 O0OO0OoOkr oooo oo
OO0 O0OO0Okr OO0O0O0OOoOOo O
OO0 Okr OO0OO0OO0OOOOoOOo
OO0OFr OO0OO0OODOOOOOo
Or OO0 O OO0 OO OO
I -N-R-N-l-N-R-l-l-l-l-}
O OO0 0O O0OO0OO0O0 OO F P
O OO0 00000 Rrkr OO
OO0 o0OO0OO0OOkrR kR OOOO
OO0 o0OO0ORr R OOOOOO

OO0ORr PR OOOOOOOO
-1}
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A matriz I, no caso é, de ordem 6 e a matriz A, com a inclusdo das 3
matrizes, equivale a:

10000 0 0

0 10000 0

0 0 10000
05000 0 0
05000 0 0
0 05000 0
0 05000 0

A=| 0 0 05000

0 05000
0

0
05000 0
05000 0

0 05000
0 05000

Considerando os

05000
0

0
1.0000
02500

0

0

0

0
02500
02500

oo

05000
0
0
02500
1.0000

02500
02500

oo

0 0
05000 05000
0 0
0 0
0 0

10000 0.2500
02500 1.0000
0 0

0 0
0 0

0 0
02500 0.2500
02500 0.2500

0 0

05000

02500
1.0000

02500
02500

05000
0

0
02500
02500

0

0

0

0
10000
02500

oo

05000
0
0
02500
0.2500

0.2500
10000

oo

0
05000
0

0

0
0.2500
0.2500

0

0
0

0
10000
0.2500

0

0

0
05000

02500
02500

02500
1.0000

0

5000

02500
02500

1.0000
02500

parametros h? =0,1635 e ¢® = 0,0779, tem-se

|, =4,639%9el, = 9,738. Resolvendo as MME, obtém-se o vetor de

solugdes:

Q> O

o

[109017]
131050
04370
03178
—-0,7548
0,0224
06641
-01554
06422
-0,4760
-0,6973
05649
02782
—0,6065
1,2321
—-0,6675
-0,8011
01585
01073
-0,2658
0,2579
01955

|-0,4534
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No vetor de solucdes, os dois primeiros valores referem-se as estimativas
BLUE (melhor estimacéao linear ndo viciada) das médias dos blocos 1 e 2,
respectivamente; os trés valores seguintes referem-se aos efeitos genéticos
aditivos preditos para as 3 matrizes, os 12 valores seguintes referem-se aos
efeitos genéticos aditivos preditos das progénies (descendentes) e os 6
ultimos valores referem-se aos efeitos preditos para as parcelas.

3.2. Modelo Individual Reduzido (MIR)

No modelo reduzido, o mesmo sistema de equacdes se aplica, porém o vetor
de efeitos genéticos aditivos contempla apenas os genitores. No caso em que
nao se tem observacoes (dados) referentes a genitoras, as EMM se reduzem a:

b| [X'X X'Z, X'W ' [X'y
a,|=z/X z,/Z,+A"2,  Z,W Z,'y | em aue:
¢l WX W'z WW+I4,| |W'y

o+ 3/4oc? 4-h?-4c?
' ol B 4h?

a

= 5,389755 no presente exemplo;

ol+((3/4)o? 4-nh®-4c?
ol 4c?

Cc

= 11,31226 no presente exemplo.

23
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As matrizes X, W e y sdo exatamente como especificado no tépico 3.1. A
matriz A, no caso de testes de progénie de genitoras ndo aparentadas, é uma

matriz identidade (neste exemplo, de ordem 3).

A matriz Z, é composta por valores O e 0,5, equivalendo a:

05 0 O

05 0 O

0 05 0
0 05 0
0 0 05
0 0 05
Ly =

05 0 O

05 0 O

0 0 05

0 0 05
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O vetor de solucbes deste exemplo é equivalente a:

(109017
131050
0,4370
03178
—-0,7548
01585
01073
-0,2658
0,2579
01955
-0,4534

o H» o
|

Verifica-se que este modelo fornece como resultados os valores genéticos
integrais das genitoras bem como os efeitos de bloco e parcelas, exatamente
como no modelo MI.

Para computo dos valores genéticos dos individuos deve-se empregar a
~ . A A 2 A A
expressdo a=2Z,a, + hy (y— Xb—2Z,a, —WC) , a qual fornece os seguintes

resultados, que sao idénticos aos obtidos pelo MI:

[ 00224
0,6641
-01554
0,6422
—-0,4760
-0,6973
05649
0,2782
—-0,6065
12321
-0,6675
| -08011

Q>
Il

25
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A herdabilidade dentro de progénies de meios irmaos para um modelo com
parcelas de varias plantas é dada por

hd2 =(3/4 h*)/(3/4 h* + (1-h*—c?)) e equivale a 0,13915 no
presente caso. O valor individual corrigido para os efeitos de bloco, parcela e
progénie é ponderado pela prépria hdz.

As solucdes propiciadas pela expressao a= Zlég + hj(y— Xb - Zlég —Wé)
sdo equivalentes as obtidas pelo método do indice multi-efeitos (Resende &
Higa, 1994), o qual foi implementado no software Selegen (Resende et al.,
1994). De fato, quando os dados sao balanceados, os métodos BLUP e
indice multi-efeitos sdo idénticos, ou seja, nesta situacdo o método do indice
multi-efeitos é BLUP.

Como exemplo, o resultado obtido para o primeiro individuo é dado por

a=0,5*0,4370+ 0,139159,87-10,9017- 0,5* 0,4370- 0,1585) = 0,0224

Esta formulacdo é também benéfica a estimacdo REML de componentes de
variancia. Neste caso, os seguintes estimadores REML podem ser usados:

G° :[y'y—B'X'y—é'g Z,'y-EW'yl/[N-r(xX)] =52+ (3/4)5;

G2 =[a,4,+c;tr C*]/q
6Z=[Cc+o’tr C¥]/s ,em que:

tr: operador traco matricial; r(x): posto da matriz X; g : nimero de genitoras;
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s : nimero de parcelas; N : nimero total de dados; C?2 e C* provém de:

Cll ClZ C13
21 22 23
C= C C C = inversa generalizada da matriz dos
- c3 ¢ coeficientes das EMM.

Para o caso de testes de progénies de irmaos germanos com varias plantas
por parcela, a mesma formulacdo do MIR pode ser aplicada, bastando
considerar que:

_oZ+MU2o; 2-h?-2c?

4 o? - 2h?
cl+1UI2oc: 2-h?-2c¢?
27 o2 B 2¢c?

h? =(@/2 h?)/@1/2 h* +(1-h? -c?))

3.3. Modelo Gamético (MG)

No modelo gamético o mesmo sistema de equacdes se aplica, porém o vetor
de efeitos genéticos aditivos contempla apenas metade do valor genético dos
genitores. As EMM sao:

~

b X' X X'Z X'W  T'[X'y
(ar2)|=|1z2'xXx z'z+A*, Z'W Z'y | ,em que:
¢ W' X W'z W'W+14, | [W'y

27
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o+ 3/4)o? 4-h*-4c?
= = = 21,5590 no presente exemplo;

! 1/ 4)o? h?

3 ol +(3/4)c; _ 4-h?-4c?
ol 4c?

C

A,

= 11,31226 no presente exemplo.

As matrizes X, W e y sdo exatamente como especificado no tépico 3.1. A
matriz A, caso de testes de progénie de genitoras ndao aparentadas, é uma
matriz identidade (neste exemplo, de ordem 3).

A matriz Z, é composta por valores O e 1, equivalendo a:

100
100

010

Zyag =
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O vetor de solucbes deste exemplo é equivalente a:

(109017
131050
0,2185
01589

6 -03774
@2 - 01585

. 01073
—0,2658
0,2579
01955
-0,4534

Verifica-se que este modelo fornece como resultados a metade dos valores
genéticos das genitoras bem como os efeitos de bloco e parcelas. A variancia
de (a/2) contempla (1/4) da variancia genética aditiva, que equivale a variancia
genética entre progénies de meios irmaos.

Para computo dos valores genéticos Ados individuos deve-se empregar a
expressdo a=Z2Z(a/2)+ hdz(y — Xb-2Z(4/2) —WE) . a qual fornece
resultados idénticos aos obtidos pelo Ml e MIR.

4. Modelo de Clones Repetidos (MCR)

Considere a avaliacdo de clones ndo aparentados no delineamento de blocos
ao acaso com varias plantas por parcela e uma medicao por individuo

Neste caso, o modelo linear misto adequado a descricdo dos dados eqtiivale a:
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y = Xb + Zg + Wc + e, em que:

y ., b, g, c ee: vetores de dados, de efeitos fixos (médias de blocos), de
efeitos genotipicos (aleatérios), de efeitos de parcelas (aleatérios) e de erros
aleatérios, respectivamente.

X, Z e W : matrizes de incidéncia para b, g e c, respectivamente.

As equacoes de modelo misto para a estimacao dos efeitos fixos e predicao

dos efeitos aleatérios eqliivalem a:

1

b| [X'X X'Z X'W ] [X'y

gl=12'X Z'Z+1 4 Z'W Z'y |, em que:

c W' X W'Z W'W + 14, W'y
1-h?—c” 1-h? —¢?

M= M:c—z

a

Usando o mesmo conjunto de dados apresentados no tépico 3 e os

pardmetros hz =0,2453 ¢ c? = 0,0779, tem-se 4, = 2,75907, A, = 8,68806

e obtém-se os efeitos genotipicos preditos equivalentes a 0,8678; 0,6311 e —
1,4989, para os clones 1, 2 e 3, respectivamente. No caso, a matriz Z é
exatamente igual a do modelo gamético e Var (g) contempla a variancia
genotipica total.

O uso dos modelos MIR, MG e MCR propicia reducao de cerca de 85% na
dimensao dos sistemas de equacdes lineares, ou seja, reduz em 85% o
esforco computacional necesséario. Por exemplo, em um teste com 100
progénies, 60 individuos por progénie e 10 blocos, o sistema de equacdes
reduz-se de 7110 para 1110 equacdes. Esta reducao pode ser aplicada tanto
nos modelos univariados quanto multivariados (analise conjunta de locais
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considerando a interacao gendétipo x ambiente). Além do mais, em casos mais
simples, como progénies de polinizacdo aberta e testes clonais envolvendo
genitores ndo aparentados, nem é necessario a construcdo da matriz de
parentesco (A). ExtensGes para o caso de progénies pertencentes a varias
populacdes e para o delineamento em latice sao triviais. Modelos reduzidos
foram utilizados na implementacdo do software SELEGEN-REML.

Uma reducao adicional no sistema de equacdes pode ser conseguida através
da absorcdo (eliminacdo de Gauss) do efeito de parcela, fazendo-se:

K=1,-WMW W +1 | ,)* W' matriz de absorcdo dos efeitos de parcela.

b X 'KX X'KZ 7 [X'Ky
a,| | Z'KX Z'KZ+Aj 4| [Z'Ky

A matriz (W'W + 1 ,) € diagonal e possui inversa trivial. Dessa forma, no
exemplo mencionado, apds a absorcao, ocorre uma reducao de 7110 para
100 equacdes, ou seja, 98,6%. Posteriormente, os efeitos de parcela podem

~

H [ -1 [ 1 A 1 N
ser obtidos por C=(W'W +14,) " (W'y -W'Za, —W" Xb)
Outra estratégia é absorver também os efeitos fixos e resolver diretamente as
equacodes, sem o uso de métodos iterativos. Neste caso, absorvendo b em a,

obtém-se:

X'M X 6= XMy, em que:

M=K-KZ(@ZKZ+ A, I ) "t Z’K . matriz de absorcéo dos efeitos fixos.

Sendo Ag = |, amatriz (Z'KZ + Ag I',) é diagonal e possui inversa trivial.
Assim, as solucdes podem ser obtidas diretamente por:

b=(X"MX)*X"'My
&, = (Z'KZ +14,) (Z'Ky - Z'KXb)

E=(W'W +12,) *(W'y —W'Z4, —-W"Xb)
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As absorcdoes mencionadas facilitam também a obtencao de estimativas REML
dos componentes de variancia. Neste caso, os tracos de C2?2 e C* podem ser
obtidos usando matrizes que surgem durante os passos da absorcéo,
portanto, sem a necessidade de inverter a matriz dos coeficientes C. Assim,
tem-se:

tr ( CZZ) =tr (Ha) + tr (Hb Lxa L'xa)
tr ( 033) =tr (Hc) +tr (Ha Lac L,ac) +tr (HbT), em que:
H, = (XM X)*

H=@ZKz+Il )~
H=ww-+il,)-*

L,=XKZH,
L.=XWH,
Lac =Z'W HC
Ll
T= [ Lxc - Lxa Lac] , xe ,
“bkoac L xa

Assim, para cOmputo indireto dos tracos, 3 matrizes simétricas sao
necessarias:

(a) L L, de ordem igual ao nimero de niveis de a;
(b) L.l de ordem igual ao nimero total de niveis dos efeitos fixos;

(c) T, de ordem igual ao nimero total de niveis dos efeitos fixos.
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