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Resumo — O objetivo deste trabalho foi estimar os pardmetros genéticos e predizer o valor genético de populagdes
e individuos oriundos de populagdes segregantes de trigo, com o uso da metodologia de modelos mistos
("restricted maximum likelihood"/"best linear unbiased prediction", REML/BLUP). Trinta e seis populagdes
segregantes de trigo e quatro controles foram avaliados na geracdo F;, em delineamento de blocos ao acaso,
com informagdes de individuo retiradas de dentro das parcelas. Os caracteres avaliados foram: produgdo de
graos, indice de colheita, nimero de perfilhos e altura de planta. Observou-se a existéncia de variabilidade
genética entre populacdes em todos os caracteres avaliados. A herdabilidade média variou de 39,15 a 92,78%,
e a acuracia, de 62,57 a 96,32%, na selecdo de populagoes. A herdabilidade individual no sentido restrito foi
baixa dentro das populagdes, em todos os caracteres. A acurdcia na selegdo individual apresentou magnitude
média, quanto ao carater altura de plantas, e baixa quanto aos demais caracteres. A herdabilidade individual
contribui para maior ganho nos caracteres altura de planta e indice de colheita com o uso do BLUP individual,
em comparagdo ao BLUP de populagdes. As populacdes segregantes Embrapa22/BRS207, Embrapa22/
VI98053, Embrapa22/IVI01041, BRS254/BRS207, BRS254/V198053, BRS254/UFVT1Pioneiro e BRS264/
BRS207 destacam-se por apresentar valor genético aditivo elevado em dois ou mais caracteres.

Termos para indexagdo: Triticum aestivum, andlise de deviance, dados desbalanceados, estratégias de
melhoramento, populacgio segregante, REML/BLUP.

Estimation of genetic parameters and prediction of additive
genetic value for wheat by mixed models

Abstract — The objective of this work was to estimate the genetic parameters and to predict the genotypic value
of populations and individuals from wheat segregating populations, using the methodology of mixed models
(restricted maximum likelihood/best linear unbiased prediction, REML/BLUP). Thirty-six wheat segregating
populations and four controls were evaluated in the F; generation, in a randomized complete block design,
with individual information taken from within the plots. The evaluated traits were: grain yield, harvest index,
number of tillers, and plant height. Genetic variability between populations was observed for all evaluated
traits. The mean heritability varied from 39.15 to 92.78%, and accuracy varied from 62.57 to 96.32% in the
selection of populations. The narrow-sense individual heritability was low within populations for all traits.
The accuracy for individual selection had a moderate value for plant height, and low values for the other traits.
Individual heritability contributes to a greater gain for the traits plant height and harvest index with the use
of individual BLUP, in comparison to population BLUP. The segregating populations Embrapa22/BRS207,
Embrapa22/VI198053, Embrapa22/1V101041, BRS254/BRS207, BRS254/V198053, BRS254/UFVT1Pioneiro,
and BRS264/BRS207 stand out with high additive genetic value, for two or more traits.

Index terms: Triticum aestivum, deviance analysis, unbalanced data, breeding strategies, segregating
populations, REML/BLUP.

Introducao para o cultivo da espécie no pais, em razdo da

disponibilizacdo de cultivares com alto potencial

O melhoramento genético da cultura do trigo  produtivo, ampla adaptagdo e elevada aceitagdo pelo
(Triticum aestivum L.) tem sido fundamental mercado consumidor. No Sul do Brasil, Nedel (1994)
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observou incremento da produtividade de grios de
17,3 kg ha'! por ano, em cultivares lancadas entre 1940
e 1992. Em Minas Gerais, o ganho genético médio na
produtividade de gros, entre os anos de 1976 e 2005,
foi de 48 kg ha'! por ano de trigo irrigado (Cargnin
et al., 2008) e 37 kg ha! por ano de trigo de sequeiro
(Cargnin et al., 2009).

Apesar do expressivo éxito dos programas de
melhoramento de trigo, quanto a avaliacdo, selecdo e
recomendacdo de novas cultivares, a superagdo dos
niveis atuais de produtividade apresentados ndo ¢
tarefa facil para os melhoristas, principalmente por se
tratar de um carater de heranga quantitativa. Assim, a
busca de metodologias mais eficientes de selegdo é a
alternativa de efeito mais rapido, sobretudo quanto a
produgdo de grios, para a qual a variabilidade genética
ainda esta longe de ser exaurida (Cargnin et al., 2008,
2009). O uso de procedimentos genético-estatisticos
mais refinados, como a metodologia de modelos mistos,
¢ uma tendéncia no melhoramento genético de plantas.
Estes procedimentos fornecem parametros adicionais
relevantes para a identificacdo de gendtipos superiores
(Maia et al., 2011; Ramalho & Aratjo, 2011).

Um dos entraves a obtengdo de ganhos genéticos
mais expressivos no melhoramento de plantas ¢ a baixa
acuracia seletiva. Para resolver isto, o procedimento
mais preciso de predi¢do de valores genéticos € o
BLUP (melhor predicdo linear ndo viesada), com
uso de componentes de varidncia estimados via
REML (maxima verossimilhanga restrita) (Resende,
2004). O uso de modelos mistos do tipo REML/
BLUP ¢ fundamental para a predigdo de valores
genéticos aditivos e genotipicos, tanto intra quanto
interpopulacionalmente (Resende, 2000). Mesmo
em condicdes de experimentos desbalanceados,
essa abordagem permite a predicdo acurada e ndo
viesada dos valores genéticos, propicia informagdes
especificas sobre o mérito da progénie, de individuos
nas progénies e considera até mesmo o ambiente da
repeticdo onde esta localizado um individuo (Resende,
2007a). Assim, as propriedades do BLUP permitem
maximiza¢ao da acuracia seletiva, minimizacao do erro
de predigdo, predi¢do ndo viciada de valores genéticos,
maximizacao do ganho genético — por ciclo de selegdo
— e maximizagdo da probabilidade de sele¢cdo do melhor
entre dois ou varios genotipos (Resende, 2004).

A eficiéncia do uso de modelos mistos no
melhoramento de plantas anuais tem sido comprovada

em diferentes culturas, como arroz (Borges et al.,
2010), soja (Pinheiro et al., 2013), milho-pipoca
(Freitas et al., 2013), feijao-caupi (Barros et al., 2011)
e feijdo-comum (Bertoldo et al., 2009).

Ramalho & Araujo (2011) apontam a utilizagdo de
modelos mistos como estratégia adequada para maior
eficiéncia do melhoramento de plantas autdgamas, pela
identificagdo de progénies ou linhas com maior mérito
genotipico. Segundo Nunes et al. (2008) e Ramalho
etal. (2013), o ganho genético com a selegdo de plantas
autdégamas pode ser maximizado, quando se associa o
método genealdgico com o uso de modelos mistos.
No melhoramento de Phaseolus vulgaris, Mendes
et al. (2011) utilizaram predic¢des realizadas via BLUP,
para identificar progénies e individuos superiores
dentro de populagdes segregantes. Chiorato et al.
(2008) recomendam o REML/BLUP para orientagdo
de programas de melhoramento de feijao, e Coimbra
et al. (2005), para o melhoramento de aveia.

Em algumas espécies autdogamas, as avaliagdes de
plantas individuais tém sido realizadas em populacdes
F;, consideradas adequadas para selecdo, pelo fato
de que 75% (1,562) da variagdo aditiva total (252)
disponivel em F, ja se encontra disponivel em F;
(Resende, 2002). Para a sele¢do neste caso, o BLUP
pode ser derivado do delineamento de blocos ao acaso,
com varias plantas por parcela.

O uso da metodologia REML/BLUP, na rotina dos
programas de melhoramento de trigo, ainda € pouco
frequente, e ¢ igualmente incomum a estimagdo de
componentes de varidncia e efeitos genéticos aditivos
(Oakey et al., 20006).

O objetivo deste trabalho foi estimar os parametros
genéticos e predizer o valor genético de populagdes
¢ individuos oriundos de populacdes segregantes de
trigo, com o uso da metodologia de modelos mistos
("restricted maximum likelihood"/"best linear unbiased
prediction", REML/BLUP).

Material e Métodos

O experimento foi realizado no campo experimental
Professor Diogo Alves de Mello, Universidade Federal
de Vicosa, em Vigosa, MG (20°45'14" S; 42°52'55" W,
a 648 m de altitude), entre maio e setembro de 2009.

Foram avaliadas 36 populagdes segregantes da
geracdo F;, juntamente com as cultivares 'MGS 1
Alianca', 'Embrapa 22', "UFVT 1 Pioneiro' e 'BRS 264/,
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utilizadas como testemunhas, para estimar os efeitos
de ambiente (Tabela 1). Os tratamentos genéticos
(populagdes ¢ testemunhas) foram dispostos em
delineamento de blocos ao acaso, com informagoes de
individuo tiradas de dentro da parcela, e o uso de trés

Tabela 1. Relacdo das populagdes segregantes de trigo, com
seus respectivos cruzamentos € nimero de plantas, avaliadas
quanto aos caracteres produtividade de graos (PG), indice
de colheita (IC), nimero de perfilhos (NP) e altura de planta
(AP).

Populagio Cruzamento Numero de plantas
PG IC NP AP
1 Embrapa22/Anahuac 75 225 225 233 233
2 Embrapa22/MGS 1 Alianga 232 232 237 237
3 Embrapa22/BRS207 214 214 216 216
4 Embrapa22/V198053 243 243 243 243
5 Embrapa22/1VI01041 232 232 233 233
6 Embrapa22/UFVT 1 Pioneiro 258 258 259 259
7 Embrapa42/Anahuac 75 240 240 247 247
8 Embrapa42/MGS 1 Alianga 247 247 255 255
9 Embrapa42/BRS207 223 223 225 225
10 Embrapa42/VI98053 220 220 224 224
11 Embrapa42/IV101041 219 219 232 232
12 Embrapa42/UFVT 1 Pioneiro 241 241 246 246
13 BRS254/Anahuac 75 225 225 226 226
14 BRS254/MGS 1 Alianga 253 253 253 253
15 BRS254/BRS207 228 228 228 228
16 BRS254/V198053 241 241 243 243
17 BRS254/1VI01041 215 215 216 216
18 BRS254/UFVT 1 Pioneiro 241 241 244 244
19 BRS264/Anahuac 75 236 236 239 239
20 BRS264/MGS 1 Alianga 260 260 263 263
21 BRS264/BRS207 223 223 226 226
22 BRS264/VI98053 250 250 252 252
23 BRS264/1V101041 209 209 212 212
24 BRS264/UFVT 1 Pioneiro 237 237 240 240
25 IAC24-Tucurui/Anahuac 75 229 229 233 233
26 IAC24-Tucurui/ MGS 1 Alianga 258 258 260 260
27 IAC24-Tucurui/BRS207 221 221 224 224
28 IAC24-Tucurui/VI98053 240 240 244 244
29 IAC24-Tucurui/IVI01041 206 206 219 219
30 IAC24-Tucurui/ UFVT 1 Pioneiro 239 239 240 240
31 IAC364-Tucurui I1I/Anahuac 75 217 217 219 219
32 IAC364-Tucurui III/MGS 1 Alianga 232 232 236 236
33 IAC364-Tucurui III/BRS207 223 223 224 224
34 IAC364-Tucurui 111/VI98053 250 250 251 251
35 IAC364-Tucurui I1I/IVI01041 202 202 213 213
36 TIAC364-Tucurui III/UFVT 1 Pioneiro 231 231 241 241
Test Embrapa 22 246 246 248 248
Test BRS 264 220 220 222 222
Test MGS 1 Alianga 252 252 252 252
Test UFVT 1 Pioneiro 213 213 212 212
Total 9.291 9.291 9.430 9.430

Test, testemunha.
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repeticdes por tratamento. A parcela experimental foi
composta por duas linhas de 5,0 m de comprimento,
espagadas em 0,20 m, e a densidade de semeadura
foi de 50 sementes aptas por metro quadrado, o que
totalizou 100 plantas por parcela.

Foram realizadas observagdes fenotipicas, em cada
planta, quanto aos seguintes caracteres: altura de planta
(cm), medida do coleto até o apice da espiga, tendo-se
excluido as aristas; indice de colheita, obtido pela raziao
entre a massa de matéria seca de graos e da parte aérea;
produtividade de grdos (g por planta), determinada
apos beneficiamento e correcdo da umidade para 13%;
e numero de perfilhos por planta. Em razdo de falhas
no estande, o nimero de plantas avaliadas variou entre
tratamentos e caracteres, conforme especificado na
Tabela 1.

A adubagio foi realizada de acordo com a analise
de solo: 250 kg ha' de N-P-K 08-28-16, aplicados ao
sulco de semeadura; e 50 kg ha! de N, em cobertura,
no inicio do perfilhamento. Os demais tratos culturais
seguiram as recomendagdes técnicas para cultivo de
trigo irrigado (Reunido da Comissdo Brasileira de
Pesquisa de Trigo e Triticale, 2008).

De posse das informagdes fenotipicas, o programa
Selegen-REML/BLUP (Resende, 2007b) foi utilizado,
para estimar os parametros e predizer os valores
genéticos aditivos. O procedimento adotado no
programa para a predicdo dos valores genéticos foi o
BLUP, com uso das estimativas de variancias obtidas
pelo REML (Resende, 2007a).

Para estimar e predizer os parametros genéticos,
foram consideradas as informag¢des individuais dentro
das parcelas. Na geragdo F;, 66,6% da variabilidade
encontra-se entre populagdes, e 33,3% dentro das
populagdes; ou seja, a variacdo entre populacdes
contempla a varidncia genética aditiva uma vez,
enquanto a variagao dentro de populagdes a contempla
meia vez (Resende, 2007a).

O modelo genético-estatistico do Selegen utilizado
para estimar os componentes de variancia e predizer os
valores genotipicos foi o nimero 61 (Resende, 2007b),
com a seguinte descricdo: y = Xr + Za + Wp + Tb + ¢;
em que y € o vetor de dados; r é o vetor dos efeitos
de populagdes e testemunhas, considerados como de
efeitos fixos; a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos
individuais (assumidos como aleatorios); p ¢ o vetor
dos efeitos de parcela (assumidos como aleatérios);
b ¢ vetor dos efeitos de blocos (aleatérios); € é o
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vetor de erros ou residuos (aleatdrios); e X, Z, W, T
sdo matrizes de incidéncia para os efeitos r, a, p € b,
respectivamente.

Na distribuicdo e estrutura de médias e variancias,
consideraram-se as seguintes condicdes:
y|1,V ~N(Xr,V); a|o?~N(0,Ic2); Ploy~N(0,Is;);
b|op ~N(0,Iop); e|o? ~ N(0,Is?); Cov = (a, p') = 0;
Cov =(a, b") = 0; Cov = (a, ') = 0; Cov = (p, b") = 0;
Cov=(p,e")=0;eCov=(b,e)=0;

ou seja:
[yl [Xr] 'y] [V ZG WP TB R]
a 0 a GZ G 0 0 0
Eip|=|0 |eVar|p|=|PW' 0 P 0 O
b 0 b BT 0 0 B O
le] [0 | le] [ R 0 0 0 Rj
em que:

G=Ic2;R =Ic’;P = IGIZJ;B =1Ioy;
V =ZIo;Z'+ Wio, W '+ Tlo; T '+ Io

As equagdes de modelo misto para a predicdo BLUP
dos valores genéticos individuais equivalem a:

XX  XZ X'W XT | [Xy
ZX Z'Z+1) A ZT a Zy
X =
WX  WZ  WW+Ih, WT Pl | Wy
TX TZ W TT+IAy | | b Ty
em que:
2 W22 2 2 w22 2
x1=&=1 h*-C; Cb-xzzc—ezl h*-C,-Cj
2 2 ’ 2 2 ’
o, h S G,
2 W22 2
- e _ I-h*-C; -Cy
2 2 ’
Ob &

2 2 2 2 2 2 4 :1: : ios
h” =0 / G, +0, +0, +0. ¢ a herdabilidade individual
no sentido restrito;

2 2 2 2 2 2 s ~ ~
C, =0, / o, +0, +0}, +o, ¢ a correlagdo, em razdo do
ambiente comum da parcela; e
Ci =oy/0l +0, +0p +o, € a correlagdo, em razdo do
ambiente comum do bloco.

Os estimadores iterativos dos componentes de
variancia foram obtidos por REML, via algoritmo EM:

o, =[y'y-TX'y-aZ'y-pWly-bT'y]l/[N-r(x)];

ol =[a'd+oitr C*]/q;

0}2, :[f)'f)+cs§ tr C31/s; Gﬁ :[BVB+0§ trC44]/n;
e C?2, C¥ e C*, advém de:
cll o2 B3 cll 2 B
2 2 B o 2 2 B o
c3ooR B o 3R B o
cH oo B om cH oo B om
em que: C é matriz dos coeficientes das equacdes de
modelo misto; tr é operador-traco matricial; r(x) ¢
posto da matriz X; N, g, s e ) correspondem ao niimero
total de dados, de individuos, de parcelas e de blocos,
respectivamente.
Utilizando-se o indice multiefeitos, derivado por

Resende & Higa (1994), tem-se que o indice 6timo ou
BLUP, neste caso, ¢ dado por:

I,= b15ijk +b,g; +b3cij =b, (Yijk -Y. )
+b2(37i..—?.,)+b3(3?ij__37i”_y 1Y)

em que:

b,=(/2)c2/6; ¢é a herdabilidade do efeito de
individuo dentro de parcela;

~ (2nb+1) 5
by = 2nb Oa

G?+G§/b+0§/nb

¢ a herdabilidade do efeito de populagdes; e

2, 2
o, +05/n

3 =

¢ a herdabilidade do efeito de parcela.

Os componentes de variancia o7, Gﬁ e} , referem-se
as variancias entre populacdes, entre parcelas e dentro
de parcelas, respectivamente; enquanto as quantidades
n e b referem-se aos niimeros de individuos por parcela
e nimero de blocos, respectivamente.

A estimacdo de o> com dados apenas da geragdo
F; implica assumir 0,25 Gﬁ , com tendéncia a zero,
na variagdo entre ¢ dentro de progénies. Entretanto,
mesmo sem esta suposi¢do, a presenga desta pequena
fracdo da varidncia de dominancia (o3 ) ndo deverd
afetar o ranking pelo BLUP, visto que as duas
herdabilidades sdo usadas no computo de seus valores
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genéticos. Com as duas estimativas inflacionadas pela
mesma quantidade, a proporcionalidade entre elas nao
sera afetada (Resende, 2007b).

Na metodologia de modelos mistos com dados
desbalanceados, os efeitos do modelo ndo devem ser
testados via teste F, tal como se faz no método da
analise de variancia (Resende, 2007a). Neste caso,
o teste recomendado para os efeitos aleatorios é o
teste da razdo de verossimilhanca (LRT), por meio de
uma andlise de deviance. Esta andlise, sugerida por
Resende (2007a), representa uma generalizagdo da
analise de variancia classica, para casos balanceados
e desbalanceados, e indica a qualidade do ajuste do
modelo. A deviance ¢ uma estatistica derivada da razao
entre as verossimilhangas do modelo completo, em
relacdo ao modelo sem o efeito que se deseja testar.

Resultados e Discussao

A andlise de deviance mostrou efeito significativo de
genoétipos quanto a produtividade de graos (p<0,10), e
quanto ao indice de colheita, ao nimero de perfilhos ¢
a altura de plantas (p<0,01). Portanto, os respectivos
componentes de variancia aditiva e coeficientes de
herdabilidade foram significativamente diferentes
de zero, o que mostra a existéncia de variabilidade
genética para esses caracteres. Esses resultados
revelam a possibilidade de selegdo, entre populagdes,
de todos os caracteres.

Com excecdo da produtividade de grios, os demais
caracteres apresentaram elevada herdabilidade de
médias de populagdo, que variou de 67,78 a 92,78%.
Esses valores possibilitam alta precisdo na sele¢ao
de populagdes, com acuracia seletiva entre 82,33 ¢
96,32%, de magnitude alta a muito alta, de acordo
com Resende & Duarte (2007). A produgdo de grios
apresentou herdabilidade de médias de populagdo
inferior a 40%, e acuracia moderada.

A acurécia seletiva reflete a qualidade das informagoes
e dos procedimentos utilizados na predigdo dos valores
genéticos. Essa medida estd associada a precisdo da
selecdo e refere-se a correlagdo entre valores genéticos
preditos e valores genéticos verdadeiros dos individuos.
Quanto maior a acuricia seletiva na avaliagdo de um
individuo, maior é a confianga na avalia¢do ¢ no valor
genético predito para o individuo. Portanto, devem-se
destacar os resultados para indice de colheita e altura de
plantas, que apresentaram valores expressivos de acuracia
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e de herdabilidade de médias, o que mostra elevada
variabilidade genética aditiva, precisdo na identificagdo e
possibilidade de sucesso na sele¢do de populagdes.

Na selecdo dentro de populagdes, a herdabilidade
individual no sentido restrito — ou herdabilidade aditiva
dentro de populagdes — apresentou valores baixos em
todos os caracteres (Resende, 2002); na selecdo massal,
apresentou valores médios, para o carater altura de
planta, e baixos para os demais caracteres (Tabela 2).
Esses baixos valores sugerem que ndo ha condigdes
favoraveis para a selecdo de plantas individuais.
Os valores de acuracia na seleg@o individual variaram
de baixos a moderados, segundo a classificacdo de
Resende & Duarte (2007).

Herdabilidades individuais de baixa magnitude
dentro de populagdes podem ser interpretadas
como informagdo adicional as herdabilidades entre
populagdes, quando o método BLUP individual ¢
usado. Assim, as herdabilidades individuais dentro
de populagdes quanto ao indice de colheita e altura
de plantas apresentaram magnitude consideravel — de
11,29 e 10,39%, respectivamente (Tabela 2). Esses
valores contribuiram para maior ganho com o BLUP
individual, em comparagdo ao BLUP de populacdes.

A avaliacdo de individuos com o BLUP deu maior
peso a informagdo baseada na média de populagdes.
Todavia, houve contribuigdo da selecdo dentro de
populagdes, evidenciada pelo acréscimo nos valores de
acuracia, quando sdo comparadas a acurécia na selegdo
de populagdes e a acuracia na selecdo combinada entre
e dentro de populagdes, com uso do BLUP individual.
A eficiéncia do uso da informacdo de dentro das
populagdes — obtida pela razdo entre a acuracia na
selecdo combinada entre ¢ dentro e a acuracia na
selecdo entre populagdes — foi de 1,01 quanto ao
namero de perfilhos, 1,03 ao indice de colheita, ¢ 1,03
quanto a altura de plantas (Tabela 2). Nessas condigdes,
a selecao pelo BLUP individual proporcionaria ganhos
adicionais de 1% para o niimero de perfilhos e de 3%
para o indice de colheita e a altura de plantas. Quanto
a produtividade de graos, a eficiéncia ndo se alterou,
uma vez que a herdabilidade individual dentro de
populagoes foi quase nula.

O coeficiente de variagdo genética aditiva individual
(CVgi) quantifica a magnitude da variagdo genética
disponivel para selecdo e, portanto, altos valores sdo
desejaveis. A razdo entre CVgi e CVe (coeficiente de
variacdo experimental) permite obter o coeficiente
de variacdo relativa (CVr), cujo valor pode indicar
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uma situacdo favoravel a selegdo, se superior a 1,0
(Vencovsky & Barriga, 1992), e propiciar inferéncias
com alta acuracia e precisdo (Resende & Duarte,
2007). Para os caracteres indice de colheita e altura
de plantas, o valor do coeficiente de variagdo relativo
foi superior a 1,0, o que indicou grande possibilidade
de sucesso com a selegdo entre progénies, visto que
esse pardmetro indica que a variagdo genética entre
progénies ¢ bem maior do que a variagdo ambiental.
O contrario ocorreu com os caracteres produtividade
de graos e nimero de perfilhos (Tabela 2).

De acordo com Ramalho et al. (2013), o sucesso na
selecdo de progénies superiores esta intrinsecamente
ligado a experimentacdo adequada, pois, para a
analise estatistica resultar em boas predicdes de
BLUP, ¢ indispensavel que haja boas estimativas dos
componentes de varidncia.

O coeficiente de variagdo experimental (CVe) foi
considerado baixo, o que mostra boa precisdo do
experimento (Tabela 2). O coeficiente de determinacéo
dos efeitos de parcela (c2) também ¢ uma medida da
qualidade experimental ¢ mede a variacdo ambiental
entre parcelas dentro de blocos. Valores elevados de c2
significam alta variabilidade entre parcelas, dentro dos
blocos, ¢ alta correlagdo ambiental entre observagoes,
dentro da parcela.

Os valores obtidos de c2 foram baixos e variaram
de 1,39%, quanto a altura de planta, a 8,29%, quanto
ao indice de colheita. Portanto, menos de 10% da
variacdo fenotipica total ocorreu em razdo da variagdo
ambiental entre parcelas dentro dos blocos (Tabela 2).
Assim, a variabilidade ambiental, entre parcelas dentro
dos blocos e a correlagdo ambiental, entre observagdes
dentro da parcela, foram baixas. A contribuicdo
expressiva da variancia fenotipica, observada dentro de
parcela, para a varidncia fenotipica total, ratifica esse
resultado e mostra que a maioria da variagdo ambiental
encontra-se dentro de parcelas.

Quando se analisa o efeito de tratamentos,
tomando-os como aleatdrios, os testes de comparagdes
multiplas entre médias de tratamentos ndo devem ser
utilizados, uma vez que estes testes sdo derivados
de uma suposi¢do de efeitos fixos de tratamentos e,
também, porque produzem inferéncias sobre médias
fenotipicas e ndo médias genotipicas (Resende, 2004).
O que se obtém da analise de modelos mistos é um
ordenamento decrescente dos gendtipos, de acordo
com seus valores genéticos (Duarte & Vencovsky,
2001) corrigidos e penalizados, para a ocorréncia de
efeitos ambientais.

Na analise das dez melhores populagoes
segregantes, cinco (3, 5, 15, 18 e 21) apresentaram

Tabela 2. Componentes de varidncia ¢ parametros genéticos estimados para os caracteres produtividade de grios (g por
planta), indice de colheita, nimero de perfilhos e altura de planta (cm), em popula¢des segregantes de trigo.

Parametro Produtividade Indice de Numero de Altura de
de graos colheita perfilhos planta
Variancia genética aditiva entre populagdes F; 0,2075 0,0007 0,1143 37,9764
Variancia ambiental entre parcelas 0,7772 0,0004 0,0992 3,1215
Variancia entre blocos 0,5075 0,0007 0,0008 0,2848
Variancia fenotipica dentro da parcela 11,1710 0,0031 3,8872 182,7484
Variancia fenotipica total 126,631 0,0049 4,1015 224,1312
Variancia aditiva dentro de populacdes 0,1038 0,0004 0,0572 18,9882
Herdabilidade individual no sentido restrito (massal, %) 1,64 13,55 2,79 16,94
Herdabilidade individual no sentido restrito dentro de populagdes (%) 0,00 11,29 1,47 10,39
Herdabilidade em nivel de médias (%) 39,15 79,41 67,78 92,78
Acurécia na selegdo individual (massal, %) 12,81 36,54 16,70 41,16
Acurécia na sele¢ao de populagdes (%) 62,57 89,11 82,33 96,32
Acuracia na selegdo combinada entre e dentro (BLUP, %) 62,57 92,22 82,78 98,98
Eficiéncia com selegdo pelo BLUP entre e dentro de populagdes 1,00 1,03 1,01 1,03
Coeficiente de determinagdo dos efeitos de parcela (%) 6,14 8,29 2,42 1,39
Coeficiente de variagdo genética aditiva individual (%) 7,45 8,10 6,50 6,26
Coeficiente de variag@o experimental (%) 15,47 6,58 7,18 2,28
Coeficiente de variagao relativa (CVgi/CVe) 0,48 1,23 0,90 2,75
Média geral 6,1121 0,3177 5,2033 98,4856
Meédia das populagdes F; 5,7205 0,3005 4,9931 99,4448
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concomitantemente os maiores valores genéticos
quanto a produtividade de grios, ao indice de colheita
e a altura de planta; e sete (3, 4, 5, 15, 16, 18 ¢ 21)
tiveram os maiores valores quanto ao indice de colheita
e a altura de planta (Tabela 3). A populagéo 21 figurou,
ao mesmo tempo, entre as dez superiores nos quatro
caracteres analisados. Essas observa¢des evidenciam a
possibilidade de encontrar, dentro dessas populacdes,
individuos que concentram alelos favoraveis para os
quatro caracteres.

A.J.B. Pimentel et al.

Os ganhos preditos com a selecdo de individuos
superiores, com base no efeito aditivo, foram
expressivos. Considerando-se 10% de selegdo, que
corresponde a 836 individuos selecionados quanto a
produtividade de graos e ao indice de colheita, e de
850 individuos quanto ao nimero de perfilhos e a altura
de planta, os ganhos foram de 7,3% para a produtividade
de graos, 12,5% para o indice de colheita e 9,1% para
o numero de perfilhos e a altura de planta (Tabela 4).
Os ganhos por selecdo quanto ao indice de colheita,

Tabela 3. Efeito genético aditivo (a), valor genético aditivo (u+a) e ganho genético acumulado (GA), preditos para 36
populacdes (POP) segregantes F; de trigo, quanto aos caracteres produtividade de grdos, indice de colheita, nimero de
perfilhos e altura de plantas®.

Ordem Produtividade de graos Indice de colheita Numero de perfilhos Altura de planta
POP a uta GA (%) POP a uta GA (%) POP a uta GA(%) POP a uta  GA (%)

1 19  0,4465 6,56 7.8 19 0,0425 0,36 14,1 30 0,5402 5,74 10,8 17 -10,62 87,86 10,68
2 21 04396 6,55 7,7 5 0,0363 0,35 13,1 36 04210 5,62 9,6 5 -8,64 89,85 9,68
3 3 03708 6,48 7,3 15 0,0317 0,35 12,3 32 04064 5,61 9,1 15 -8,58 89,90 9,33
4 1 0,3471 6,46 7,0 3 0,0306 0,35 11,7 31 0,4036 5,61 8,9 23 -7,64 90,85 8,92
5 14 03367 6,45 6,8 0,0278 0,35 11,2 21 0,3569 5,56 8,5 3 -7,01 91,47 8,55
6 15 03216 643 6,6 16 00275 035 10,9 27 03190 5,52 8,2 16 -6,18 9231 8,16
7 18 03027 6,41 6,4 18 0,0264 0,34 10,6 24 0,2537 546 7,7 22 -5,7 92,79 781
8 13 02814 6,39 6,2 4 0,0247 0,34 10,3 8 0,2220 5,43 7,3 21 -507 9342 747
9 5 02576 6,37 6,0 1 0,0219 0,34 10,0 26 02190 542 7,0 4 4,66 93,83 7,16
10 0,2089 6,32 5,8 21 0,0214 0,34 9,7 33 0,1664 537 6,6 18 -424 9425 6,87
11 16 0,1979 6,31 5,6 22 0,0205 0,34 9,4 19  0,1300 5,33 6,3 12 23,63 9485 6,58
12 6 01720 6,28 5.4 17 0,0168 0,33 9,1 18 0,0973 5,30 5,9 29 =345 9504 6,32
13 30 0,1516 6,26 5,2 13 0,0099 0,33 8,7 9 0,0789 5,28 5,6 6 -3,16 9533 6,08
14 40,1491 6,26 5,0 24 0,0093 0,33 8,3 12 0,0544 5,26 5,2 33 -2,96 9553 5,86
15 31 0,1379 6,25 4.8 14 0,0048 032 7.8 25 0,0486 5,25 5,0 19 231 96,18 5,62
16 22 0,1239 6,24 4,6 12 0,0027 032 7.4 29 0,0421 5,25 4,7 27 2,14 96,34 5,40
17 24 0,0645 6,18 4.4 2 -0,0028 0,31 6,9 1 0,0397 5,24 4,5 9 -1,85 96,64 5,20
18 17 0,0565 6,17 42 33 -0,0039 0,31 6,4 2 0,0328 5,24 43 24 -1,77 96,71 5,01
19 12 0,0203 6,13 4,0 23 -0,0044 0,31 6,0 3 0,0242 5,23 4,1 35 -1,09 97,40 4,80
20 36 -0,0076 6,10 3,8 26 -0,0050 0,31 5,6 7 0,0155 5,22 3,9 13 0,18 98,67 4,55
21 34 -0,0092 6,10 3,6 31 -0,0073 0,31 53 35 -0,0054 5,20 3,7 11 1,78 100,27 4,25
22 33 -0,0916 6,02 34 36 -0,009 0,31 49 15 -0,0108 5,19 3,5 34 2,07 100,56 3,96
23 32 -0,0965 6,02 3,2 25 -0,0116 0,31 45 20 -0,0590 5,14 33 14 2,11 100,59 3,70
24 26 -0,1013 6,01 3,0 32 -0,0120 0,31 4,1 13 -0,0716 5,13 3,1 26 2,67 101,16 3,43
25 10 -0,1379 5,97 2,8 7 -0,0121 0,31 3,8 34 -0,0826 5,12 2,9 1 2,73 101,22 3,18
26 9 -0,2060 591 2,5 34 -0,0128 0,30 3,5 28  -0,1324 5,07 2,7 32 3,56 102,04 292
27 27 -0,2183 5,89 23 9 -0,0144 0,30 32 6 -0,1400 5,06 2,5 31 3,78 102,26 2,67
28 25 -0,2568 5,86 2,0 10 -0,0214 0,30 2,8 14 -0,1420 5,06 23 7 486 103,35 2,40
29 28 -0,2708 5,84 1,8 30 -0,0217 0,30 2,5 10 -0,1554 5,05 2,1 10 533 103,82 2,14
30 35 -0,3015 5,81 1,6 28  -0,0221 0,30 2,2 22 -0,2243 4,98 1,9 28 6,33 104,81 1,85
31 7 -0,3289 578 1,3 27  -0,0238 0,29 1,8 5 -0,3374 4,87 1,6 20 6,54 105,02 1,58
32 29  -0,3365 5,78 1,1 20 -0,0266 0,29 1,5 17 -0,4192 4,78 1,3 2 6,96 10545 1,31
33 20 -0,4539 5,66 0,8 35 -0,0279 0,29 1,2 16 -0,5095 4,69 1,0 36 7,36 105,85 1,05
34 23 -0,4857 5,63 0,6 29  -0,0306 0,29 0,8 23 -0,5108 4,69 0,6 30 8,31 106,80 0,77
35 8 -0,5213 5,59 0,3 11 -0,0346 0,28 0,5 4 -0,5223 4,68 0,3 25 12,17 110,65 0,40
36 11 -0,5631 5,55 0,0 8 -0,0506 0,27 0,0 11 -0,5491 4,65 0,0 8 1393 112,42 0,00

(MValor genético obtido com a média geral e o ganho acumulado predito com base na média das populagdes.
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Tabela 4. Efeito genético aditivo (a), valor genético aditivo individual (u+a) e ganho genético acumulado (GA, %), preditos
com selegdo de 10 e 20% dos melhores individuos (Planta), quanto aos caracteres produgdo de grios, indice de colheita,
namero de perfilhos e altura de plantas de trigo®.

Ordem Produtividade de graos Indice de colheita Numero de perfilhos Altura de planta

POP Planta a uta GA POP Planta a uta GA POP Planta a uta GA POP Planta a uta  GA
1 19 31 0,851 6,963 149 19 31 0,077 0,395 256 30 40 0,662 5865 133 17 21 -13,788 84,698 139
2 21 17 0,631 6,743 13,0 19 82 0,077 0,395 25,6 30 28 0,647 5850 13,1 17 22 -13,621 84,864 138
3 19 8 0,625 6,737 12,3 19 63 0,064 0,382 24,1 30 8 0,620 5823 12,9 17 15 -13,560 84,925 13,7
4 21 78 0,568 6,680 11,7 19 66 0,055 0373 22,7 30 22 0,620 5,823 12,8 17 16 -13,249 85,237 13,6
5 19 4 0565 6,677 11,3 19 72 0,053 0,371 21,7 30 30 0,620 5,823 12,7 17 63 -13,145 85,341 13,5
6 19 2 0556 6,668 11,1 19 81 0,052 0,370 21,0 30 53 0,620 5,823 12,6 17 6  -12,729 85,757 134
7 21 14 0,554 6,666 10,9 19 65 0,052 0370 20,5 30 68 0,620 5,823 12,6 17 31 -12,521 85,964 133
8 21 20 0,541 6,653 10,7 19 37 0,051 0,369 20,0 30 50 0,605 5808 12,5 17 19  -12,521 85,964 132
9 3 4 05534 6,646 10,5 19 44 0,051 0,369 19,7 30 57 0,605 5,808 12,5 17 14 -12,521 85,964 13,1
10 21 16 0,532 6,644 104 19 31 0,051 0,369 194 30 12 0,603 5807 12,5 17 60  -12,479 86,007 13,1
11 21 42 0,530 6,642 103 16 81 0,051 0369 19,2 30 41 0,603 5807 12,4 17 65 -12,417 86,068 13,0
12 1 31 0,526 6,638 10,2 19 36 0,050 0,368 19,0 30 43 0,603 5,807 124 17 76  -12,375 86,111 13,0
13 19 8 0,524 6,636 10,1 19 19 0,049 0,367 18,8 30 61 0,603 5807 124 17 64  -12,333 86,152 12,9
10% 15 54 0351 6,463 73 15 42 0,031 0,349 12,5 36 62 0384 5588 9,1 16 35 -7,495 90,990 9,1
20% 13 38 0,286 6,398 64 1 87 0,025 0,343 10,9 24 14 0236 5439 7,7 3 21 -5,411 93,075 7,8
Média geral 6,112 0,318 5,203 98,486
Média das populagdes 5,720 0,300 4,993 99,445

(MValor genético obtido com a média geral e o ganho acumulado, preditos com base na média das populagdes. @As pressdes de sele¢do de 10 e 20%
correspondem aos valores de 836 e 1.672 individuos, quanto a produtividade de graos e ao indice de colheita, e de 850 e 1.699 individuos, quanto ao numero
de perfilhos e a altura de planta, respectivamente. POP, populagio de origem.

BRS254/V198053, BRS254/UFVT1Pioneiro e
BRS264/BRS207 destacam-se por apresentar valor
genético aditivo elevado em dois ou mais caracteres.

em trigo, sdo normalmente muito baixos. Isso realca
ainda mais os 12,5% obtidos no presente trabalho.
Com a percentagem de selecdo de 20%, que implica
1.672 individuos selecionados quanto a produtividade
de graos e ao indice de colheita, e de 1.699 individuos
quanto ao numero de perfilhos e a altura de planta, os
ganhos variaram entre 6,4% de produtividade e 10,9%
de indice de colheita. Esses ganhos foram preditos a
partir do valor genético médio das populagdes ¢ do
valor genético médio dos individuos selecionados; este
ultimo representa a soma do efeito aditivo médio dos
individuos selecionados ¢ o valor genético médio das
populagdes.
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