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RESUMO

MORA, Freddy. D. Sc. Universidade Estadual de Maringa, outubro de 2008.
Abordagem Bayesiana na avaliacdo genética de plantas perenes e Modelos
Lineares Generalizados aplicados na selecdo de cultivares e no
mapeamento de QTLs. Professor Orientador: Dr. Carlos Alberto Scapim.
Professores Conselheiros: Dr. Elias Nunes Martins e Dr. Ronald José Barth Pinto.

Os procedimentos Bayesianos e a teoria dos Modelos Lineares Generalizados
(GLM) tém sido indicados como metodologias de inferéncia, apropriadas para a
analise genética. Estas tém sido utilizadas recentemente, por exemplo, na
avaliacdo de diversidade, em estudos de filogenia e no mapeamento de loci de
caracteristicas quantitativas (QTL). A inferéncia Bayesiana € também considerada
como método alternativo aos Modelos Lineares Mistos classicos. Entretanto, o
uso destes procedimentos nos programas de melhoramento de plantas é ainda
relativamente restrito. Assim, o objetivo do presente estudo foi examinar
diferentes experimentos de melhoramento de plantas, usando tais metodologias e
incluindo algumas variantes dos GLM, como os GLM-mistos e as Equagdes de
Estimacdo Generalizada (GEE). O estudo confirmou a efetividade e ampla
aplicabilidade dos GLM em experimentos relacionados ao melhoramento vegetal.
Por meio desta técnica, foi possivel: 1) o mapeamento de QTLs que controlam
caracteristicas binarias, medidas repetidamente sobre a mesma unidade
experimental (analise longitudinal); 2) o mapeamento de QTLs que controlam
caracteristicas continuas com viés da distribuicdo normal, usando o principio de
intervalos compostos; e 3) avaliagdo de experimentos com cultivares de oliveira
para variaveis com distribuicdo Gama (produgao de frutos) e Binomial (produgao
precoce e sobrevivéncia). Confirmou-se que a informacéo acerca da distribuicao
dos dados agronémicos deve ser considerada nos programas de melhoramento
de plantas, para melhorar a confiabilidade das inferéncias de avaliagdo genética.
A abordagem Bayesiana foi util para propésitos de melhoramento e para entender
como as caracteristicas quantitativas sdo controladas geneticamente em oliveira,

acacia e eucalipto. Caracteristicas binarias, como a sobrevivéncia das plantas, a



precocidade da producédo e o florescimento precoce, também foram possiveis de
serem incluidos nos programas de melhoramento, usando o conceito do modelo
de limiar (threshold) e os diferentes métodos de simulagdo de Monte Carlo, via
Cadeias de Markov (MCMC). A habilidade da inferéncia Bayesiana para predizer
os valores genéticos de clones, procedéncias, familias e plantas individuais

(modelo animal) foi considerada muito valiosa na avaliagao genética de plantas.

Palavras-chave: Modelos Lineares Generalizados, avaliagdo genética,

mapeamento de QTL, inferéncia Bayesiana, analise longitudinal.
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ABSTRACT

MORA, Freddy. D. Sc. Universidade Estadual de Maringa. October, 2008.
Bayesian approach in the genetic evaluation of perennial plants and
Generalized Linear Models applied to cultivar selection and QTLs mapping.
Supervisor: Dr. Carlos Alberto Scapim. Assistant professors: Dr. Elias Nunes
Martins, Dr. Ronald José Barth Pinto.

Bayesian procedures and Generalized Linear Models theory (GLM) have been
indicated as inference methodologies appropriated for genetic analysis. These
have been recently used, for instance: for diversity and phylogeny studies, and
mapping of Quantitative Trait Loci (QTL). Bayesian inference is also considered as
an alternative method of the classic Mixed Linear Models. However, the use of
these procedures in the plant breeding programs has been relatively restricted.
Thus, the analytical objective of the present study was to examine several
experiments about plant breeding using such methodologies, and including
variants of the GLM approach: Mixed-GLM and Generalized Estimating Equations
(GEE). The study confirmed both the effectiveness and broad applicability of GLM,
in experiments about plant breeding. In the current study, by using GLM, it was
possible: 1. Mapping of QTLs controlling binary traits, which were measured
repeatedly on the same subject (longitudinal analysis), 2. Mapping of QTLs
controlling continuous trait, but biased from the normal distribution, and
considering the principle of composite interval method, and 3. Evaluating field
trials with olive cultivars, in situations where the response variables follow the
Gama (fruit production) and Binomial (early fruit production and survival)
distributions. It was confirmed that the information about agronomical data
distribution should be stressed in the plant breeding programs, to improve the
reliability of the genetic inference. The Bayesian approach was found to provide
practical information useful for breeding purposes and for understanding how
quantitative traits are controlled genetically in olive, acacia and eucalyptus. Binary
traits, which were used to analyze plant survival, production precocity and early
flowering, were also included in the breeding programs by using threshold models
and the Monte Carlo Markov Chain (MCMC) variants. The ability of Bayesian
inference to predict breeding values of clones, provenances, families and

xii



individual plants (animal model) was found to be very valuable for the genetic
evaluation of plants.
Key words: Generalized Linear Models, genetic evaluation, QTL mapping,

Bayesian inference, longitudinal analysis.
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1. INTRODUCAO GERAL

A estimacdo de componentes de variancia e a predigdo dos valores
genéticos sdo procedimentos frequentes no melhoramento de caracteristicas de
importancia econémica. A teoria dos modelos lineares mistos, aplicada dentro do
contexto do melhoramento genético vegetal e animal, tem tido um importante
desenvolvimento e uma ampla utilizagdo nos programas de melhoramento e na
pesquisa aplicada (Nogueira et al., 2003; Resende 2002; De Paula, 2006), o que
tem possibilitado a avaliagdo de gendtipos em diferentes programas de selecéo e
o melhoramento de espécies de interesse econdmico em uma grande variedade
de condi¢des ambientais.

No contexto da metodologia de modelos lineares mistos, os efeitos
aleatdrios usualmente séo preditos por meio do método da melhor predi¢ao linear
nao tendenciosa (BLUP; Best Linear Unbiased Prediction), usando a maximizagao
da funcdo de densidade conjunta que considera tanto os efeitos fixos como os
aleatdrios do modelo. Por sua vez, a melhor estimagao linear ndo tendenciosa
(BLUE; Best Linear Unbiased Estimation) dos efeitos fixos pode ser obtida por
meio do sistema de equagdes de modelos mistos.

A estimagcao precisa dos parametros genéticos é de fundamental
importancia nos programas de melhoramento genético, pois permite predizer o
valor genético dos gendtipos e a identificacdo daqueles geneticamente
superiores. Em consequéncia das diferengcas genéticas da populagdo, de
ambiente, do tipo de analise e do método de estimacao de componentes de (co)
variancia, entre outros, estas estimativas podem variar consideravelmente (De
Paula, 2006). Neste sentido, a predicdo dos efeitos aleatorios do modelo misto,
por exemplo, a predicdo dos valores genéticos das plantas, depende das
estimagcbes dos componentes de variancia, os quais tém sido estimados
frequentemente usando o procedimento das esperancas de quadrados médios
(ou tipo | de Henderson). Entretanto, quando ndo existe um balanceamento no
conjunto de dados agronémicos, o método da maxima verossimilhancga restrita —
REML (Restricted Maximum Likelihood) tem sido comumente preferido (Resende,
2002).

Entretanto, o procedimento Bayesiano, usando diferentes métodos de

Monte-Carlo, via Cadeias de Markov (MCMC) tal como o algoritmo de Gibbs, é
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indicado como alternativa ao método de estimacao/predicdo REML/BLUP (Cappa
e Cantet, 2006; Resende, 2002). De acordo com Van Tasell e Van Vleck (1996),
no contexto Bayesiano as distribuigbes a posteriori dos parametros de interesse
sao impossiveis de se obter pela usual via computacional. Devido a isso, séo
utilizados os métodos MCMC para resolver as integragcdes numéricas e permitir a
analise das distribuicbes a posteriori (Cadena-Meneses e Castillo-Morales, 2002).
Isso tem permitido que as técnicas Bayesianas sejam utilizadas com maior
frequéncia nas andlises genéticas (Blasco, 2001; Cadena-Meneses e Castillo-
Morales, 2002; Cerén-Rojas e Sahagun-Castellanos, 2007). Diversos trabalhos no
melhoramento vegetal (Cappa e Cantet, 2006; Soria et al., 1998) tém enfatizado
as diferengas entre o enfoque Bayesiano e Frequentista (abordagem classica)
para a obtengdo dos parametros genéticos, os quais tém utilizado essencialmente
o algoritmo de Gibbs como técnica auxiliar da inferéncia Bayesiana.

Os métodos MCMC permitem a analise de complexas superficies de
verossimilhanga e o calculo de distribuigdes a posteriori Bayesianas (Gongalves-
Vidigal et al., 2008). Por esta razdo, Walsh (2001) afirmou que nos proximos anos
sera incrementado notavelmente o uso dos métodos Bayesianos, substituindo a
sua contraparte da verossimilhanga. O algoritmo de Gibbs e os métodos MCMC
em geral permitem uma analise estatistica relativamente mais facil em modelos
em que os calculos da verossimilhanga sdo extremamente dificultosos (Walsh,
2001).

O algoritmo de Gibbs é atualmente o método MCMC mais utilizado na
avaliacdo genética, dentro dos programas de melhoramento animal e de plantas
(Blasco, 2001; Cadena-Meneses e Castillo-Morales, 2002; Cappa e Cantet, 2006;
Soria et al., 1998; Van Tasell e Van Vleck, 1996). Alguns estudos tém mostrado
pequenas diferencas entre as estimativas dos componentes de variancias pelo
REML e o algoritmo de Gibbs (Waldmann e Ericsson, 2006), sugerindo-se a
realizacao de estudos adicionais com as distribuicdes a priori dos componentes
de variancia.

Outra metodologia estatistica que esta sendo utilizada na experimentagao
agropecuaria refere-se aos Modelos Lineares Generalizados (GLM; Generalized
Linear Models), desenvolvidos por Nelder e Wedderburn (1972). Este
procedimento tem sido util em varias situagcdes, nas quais o pressuposto de

normalidade da variavel resposta ndo € alcancado (Demetrio, 2001; Dobson,
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2001), como, por exemplo, em estudos cuja variavel resposta é representada por
meio do sucesso ou fracasso de algum evento de interesse, a qual pode ser
medida como uma resposta binaria. Analises de sobrevivéncia em plantas,
resisténcia a doencas e estudos do florescimento precoce sao alguns dos
exemplos especificos de variaveis binarias. O problema com as analises de
variaveis que representam contagem, proporgdes ou dados binarios € a
possibilidade de violar um ou mais supostos da analise de variancia e, portanto, a
inferéncia estatistica pode afetar o resultado da pesquisa (Sokal e Rohlf, 2003).

A metodologia GLM permite que a distribuicdo de densidade e
probabilidade da variavel resposta seja qualquer distribuicdo que pertenca a
familia exponencial e utiliza métodos analogos do modelo linear com dados de
distribuicdo normal (Myers et al., 2002; Nelder e Wedderburn, 1972). O modelo
linear generalizado pode ser visto como uma unificagdo dos modelos de
regressao linear e ndo linear, o qual incorpora uma ampla familia de distribuicbes
da variavel resposta, seja normal (Gaussiana) ou ndo (Myers et al., 2002).

Tanto os procedimentos Bayesianos como os principios da modelagem
linear generalizada tém sido relativamente pouco utilizados nos programas de
melhoramento de plantas (Goncgalves-Vidigal et al.,, 2008). Os procedimentos
Bayesianos tém sido aplicados recentemente, por exemplo, para examinar e
avaliar diversidade genética (Holsinger, 1999, Kothera et al., 2007), examinar
filogenia (Delgado-Salinas et al., 2006; Papini et al., 2007), proceder o
mapeamento de locos de caracteristicas quantitativas (Quantitative Trait Loci —
QTL; Heath, 1997; Sillanpaa e Arjas, 1998; Ball, 2001; Broman e Speed, 2002) e
realizar a avaliagdo genética de plantas (Gongalves-Vidigal et al., 2008).

Estudos acerca do mapeamento de QTLs usando Modelos Lineares
Generalizados sdo também raros. Recentemente, Yin e Zhang (2006) e Yin et al.
(2005), embora no melhoramento animal, discutiram a utilidade desta ferramenta
no mapeamento de QTLs que controlam caracteristicas de distribuicao discreta.
Spyrides-Cunha et al. (2000), em plantas, também mencionam as vantagens da
utiizacdo de um modelo linear generalizado no mapeamento de QTLs,
considerando caracteristicas que apresentam distribuicdo binomial (regresséo
logistica).

Assim, a proposta geral do presente estudo foi analisar diferentes

experimentos de melhoramento de plantas, usando os seguintes principios de
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inferéncia cientifica: 1) Modelos Lineares Mistos classicos; 2) Procedimentos
Bayesianos, por meio dos algoritmos de Gibbs e de Cadeias Independentes
(métodos MCMC); 3) Metodologia dos Modelos Lineares Generalizados (fixos ou
mistos) e 4) Equacbes de Estimagdo Generalizada (extensdo dos modelos
lineares generalizados para respostas correlacionadas). Os experimentos de
melhoramento considerados neste estudo incluiram: 1) avaliagcdo genética de
genotipos de eucalipto, oliveira e acacia; 2) avaliacéo e sele¢do de cultivares de
oliveira; 3) mapeamento de QTLs para caracteristicas de distribuicdo n&o
Gaussiana e 4) mapeamento de QTLs para caracteristicas de distribuicdo normal

e binomial, medidas repetidamente no tempo (analise longitudinal).



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. Modelos lineares e nao lineares

Um modelo pode ser definido como uma simples abstragao da realidade,
o qual fornece uma aproximacg¢ao de um fenémeno relativamente mais complexo.
Os modelos podem ser classificados como deterministicos e probabilisticos
(Myers et al.,, 2002). Nos modelos deterministicos o sistema de respostas ou
resultados € definido com exatidao frequentemente por um conjunto de equacoes.
Nos modelos probabilisticos, o sistema de respostas ou resultados exibe
variabilidade porque o modelo inclui elementos aleatérios ou é influenciado em
alguma medida por forgas aleatodrias.

O modelo linear probabilistico € definido como:

v=Ly+Bx + Lox, +..+ Bx, +¢

em que y representa a variavel resposta; x,,x,,...,.x, formam um conjunto
de variaveis preditoras; g, f,, 5,.... 5, representa o conjunto de paréametros

desconhecidos; e ¢ € o termo do erro aleatério. Assume-se que o erro ¢ tem um

valor esperado de zero E[¢]=0, e:
Eb]= Bo+ Bixy + Boxy + ot Bix;
O modelo é linear porque a resposta média € uma funcéo linear dos

paréametros desconhecidos fg,, g, 5,.... 5., 0 qual significa que os modelos

seguintes s&o todos modelos lineares (Myers et al., 2002):
Y =Pyt Bixi+ Box, + Proxix, + &

2 2
=Byt Bixy + Box, + Boxix, + Buxy + P, +&

. 2mx 27
yv=LB+5 Sm(ﬁjxl + f, COS[EJ +&

Existem situagdes nas quais um modelo de regressdo linear ndo é
apropriado. Qualquer modelo em que a resposta média ndo seja uma fungéo
linear dos parametros desconhecidos é um modelo de regressdo nao linear,
como, por exemplo, o modelo seguinte (Myers et al., 2002; Resende, 2002), que

nao € linear nos parametros B e Ba:



y=pe" +¢

Em geral, um modelo de regressao nao linear pode ser escrito como:

y=rfxp)+e

em que B € um vetor (p x 1) dos parametros desconhecidos e ¢ é o termo
do erro aleatério com E(s)=0 e var(s)=oc?. Assume-se que 0S erros s&o
normalmente distribuidos, como em regressao linear. f(x,ﬂ) € a fungcao de
esperanga para o modelo de regressao nao linear:

E(v)=E[f(x. f)+¢]= f(x. B)

Em um modelo de regresséo nao linear, pelo menos uma das derivadas

parciais da funcdo de esperangca do modelo, i.e. f(x,,B), com respeito aos

parametros, depende pelo menos de um dos parametros desconhecidos.

Considerando o seguinte modelo nao linear:

y=fx.B)+e=pBe" +¢

As derivadas parciais da funcao f(x,,B) com respeito de 7 e B2 séo:

o5 f) _
B,

S xB) o s
5 ,Bz _ﬂle

Essas derivadas parciais constiituem em uma fungdo linear dos

parametros desconhecidos B e B, e, portanto, o modelo é nao linear.

2.2. Modelos lineares generalizados

Nos modelos de regressao linear e nao linear, a distribuicdo normal da
variavel aleatoria y tem um papel fundamental nos procedimentos de inferéncia
estatistica. Entretanto, existem varias situacdes nas quais o pressuposto de
normalidade nao é atingido (Demetrio, 2001; Dobson, 2001). Isso ocorre, por
exemplo, quando a variavel resposta € uma variavel discreta, tal como contagem.
Outra situagao refere-se aos estudos em que a variavel resposta seja sucesso ou
fracasso (i.e. 0 ou 1), a qual € uma variavel de resposta binaria. Existem outras
situacbes em que a variavel resposta € continua, porém o pressuposto de

normalidade nao é atingido (Myers et al., 2002).



O Modelo Linear Generalizado (GLM, do inglés Generalized Linear Model)
foi desenvolvido por Nelder e Wedderbun (1972) como um método alternativo
para a andlise de dados para os quais a pressuposicdo de normalidade nao é
atingida. GLM é uma extens&o natural dos modelos lineares classicos e fornece
uma teoria de estrutura conceitual unificada para diversos métodos estatisticos
utilizados frequentemente (Dobson, 2001). A metodologia GLM é interessante
para a experimentagdo bioldgica, em situagdes nas quais a variavel resposta
segue uma distribuicdo pertencente a chamada familia exponencial de
distribuicées (Demetrio, 2001; Myers et al., 2002). Esta familia exponencial inclui
as distribuicbes de Poisson, Binomial, Gama, Binomial Negativa, Exponencial,
Geomeétrica, Inversa Qui-quadrado, Gama Inversa, Multinomial e Inversa
Gaussiana. Nestas distribui¢cdes, a funcdo de densidade e probabilidade para a

resposta observada y pode ser expressa na seguinte forma:

1(:0,4) - exp{y‘gf;j)(") e, ¢>}

em que a(p), b(@) e c(y,¢) sao chamadas funcbdes especificas; o
parametro 6 é o parametro de posigao natural e ¢ € o frequentemente chamado
de parametro de dispersdo. Para alguns membros comuns da familia exponencial
(como a Poisson e Binomial), ¢=1, exceto em situagbes de superdispersao
(Dobson, 2001; Myers et al., 2002).

Consideremos o caso da distribuicdo normal. A funcdo de densidade e
probabilidade para uma variavel aleatéria y com parametros u e o® é dada por:

(i p;0) = exp{—(y — )’ /ZGZ}J;TG

=exp{(yu—pu’12)/c° —;[y2 lo? +In(2zc?)]}

Esta funcdo de densidade é da mesma forma exponencial

apresentada anteriormente com:

0=u
b(O) = u? 12
alp)=¢=0"



c(y;9)= —E{y—z + |n(27w'2)}
2| o

Como esperado, u representa o parametro de posicdo e 0 o parametro
escalar natural (Demetrio, 2001; Dobson, 2001; Myers et al., 2002).
McCullagh e Nelder (1987) detalharam a estrutura do GLM. Basicamente,

0 modelo é construido por meio de um preditor linear:
k
n=xp=p4+ Zﬁixi
i=1
O modelo também utiliza uma fungao de ligagao, que liga a média com o
preditor linear:
n, = g(,ui), i=12,..,n

Na regressao linear multipla, por exemplo, tem-se o0 modelo (Myers et al.,
2002):

K =1 = Xlﬁ
em que g, =g(,ul.), e, portanto, a funcado de ligagdo usada € a chamada

funcao de ligagao identidade.
Alguns exemplos de fungdes de ligagado candnicas para as distribuigdes
Normal, Binomial, Poisson, Exponencial e Gama, correspondem,

respectivamente, a:
n; = K, (ligagao identidade)
1, = In(P/1- P) (ligagso logistica)
n. = |n(,ul.) (ligacao logaritmica)
n, = 1/,U,- (ligagao reciproca)

1, =11 u; (ligagao reciproca)
O método da maxima verossimilhangca & teoricamente o procedimento
base para a estimagdo dos efeitos fixos (parametros) do modelo linear

generalizado. A funcdo do logaritmo da verossimilhanca na forma exponencial é
(Myers et al., 2002; Dobson, 2001):

log L =I(y, ) = i{[yﬁi =b(0)1/ a(@) +c(v;.9)}



Para a fung&o de ligagdo canénica, temos: 7, = g[u,]=x,p, portanto:

oL oL a9,
0B 96, 6B

] { db(a.)}
= Vim—
7 a(g) do,

—ZW(J’, ;)

Assim, as estimacdes de maxima verossimilhanca dos parametros sao

obtidas resolvendo o seguinte sistema de equagdes para B :

noq
IX. =0
Z (¢)(yl HX,

Na maioria dos casos, a(¢) € uma constante (Myers et al., 2002), portanto

as equagdes (denominadas equagdes score da maxima verossimilhanga) tornam-

se.
Z(yi _/J[)Xi =0
i-1

e na forma matricial:

X(y—m)=0

emque u=[u, pty, 1, ]

Segundo Resende (2002) a técnica de GLM permite a generalizagéo ou
flexibilizagao dos modelos lineares classicos de variaveis continuas, de forma que
toda a estrutura para a estimacao e predicdo em modelos lineares normais pode

ser estendida para os modelos nao lineares. Os modelos lineares classicos sio

considerados casos especiais de modelos lineares generalizados.

2.3. Modelos lineares generalizados e dados longitudinais

A modelagem do GLM é baseada no uso da maxima verossimilhanga
para estimacéo dos parametros desconhecidos (Dobson, 2001). Em linhas gerais,
0s pressupostos basicos para esta modelagem podem ser resumidos em dois: 1)
as distribuicdes das respostas sdo assumidas ser da familia exponencial, e 2)
existe independéncia entre as observacgdes. Entretanto, existem diversos casos

nos quais sao realizadas medicdes repetidas a mesma unidade experimental, e,
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portanto, tal informagdo forma um cluster (agrupamento) de observacdes
correlacionadas (Myers et al., 2002). O exemplo classico ocorre quando um
estudo longitudinal é feito com variaveis medidas repetidamente sobre um mesmo
individuo (ou unidade experimental) no tempo (Keuls e Garretsen, 1982; Khattree
e Naik, 1999; Yang et al., 2006).

Os caracteres de interesse no melhoramento de plantas podem se
expressar mais de uma vez em cada individuo (ex. em plantas perenes) gerando
dados longitudinais ou medidas repetidas. Portanto, dados dessas caracteristicas
podem apresentar estrutura correlacionada através do tempo, safras ou medicdes
(Resende, 2002).

A metodologia das Equagbes de Estimagdo Generalizadas (GEE;
Generalized Estimating Equations) foram desenvolvidas por Liang e Zeger (1986)
e Zeger e Liang (1986) como um procedimento para testar hipoteses que
consideram a influéncia de fatores sobre variaveis distribuidas exponencialmente
(familia exponencial, ex. Poisson, Gama, binomial negativa, binomial) e que foram
medidas no tempo, nas mesmas unidades experimentais. Esta metodologia é
considerada uma extensao dos GLM, a qual facilita as analises de regressao
sobre variaveis dependentes que ndo apresentam distribuicdo normal (Nelder e
Wedderburn, 1972; McCullagh e Nelder, 1989).

Na metodologia GEE, as matrizes de correlagdo usadas dentro das
unidades repetidas sdo denominadas como matrizes de correlagcdo de trabalho
(do inglés: Working Correlation Matrixes), as quais possuem as seguintes
estruturas pré-definidas:

- Independéncia (do inglés: Independence): as observagdes repetidas nao
s&o correlacionadas.

- Nao estruturada (do inglés: Unstructured ou Unspecified): as correlagdes
entre duas respostas quaisquer sdo desconhecidas e precisam ser estimadas.

- Simetria composta (do inglés: Compound Symmetry ou Exchangeable):
a correlacdo € a mesma entre duas medidas repetidas da i-ésima unidade
experimental.

- Auto-regressiva de primeira ordem (do inglés: Autoregressive of first

order): assume a mesma correlagao entre observacgdes contiguas.
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2.4. Inferéncia Bayesiana

Para chegar ao teorema de Bayes, supomos que a probabilidade de que

observemos simultaneamente um evento 6 e um evento y é dada por:
POny)=P(0]y) P(y)
Por outro lado, a probabilidade de que observemos simultaneamente um

evento 6 e um evento y também pode ser dada por:
P(yn0)=P(@~y)=P(y]6)-P(O)
Combinando as duas informagdes temos:
P(01y)-P(y)=P(y10)-P(0)
Isolando a probabilidade condicional P(€/y):
P(0)-P(y/0)
P(y)

em que P(@/y) é a probabilidade a posteriori conjunta do evento ¢, dado

PO!y)=

o evento y; P(0) é denominada a probabilidade a priori do evento &; P(y/0) € a
probabilidade condicional do evento y, dado o evento & (verossimilhanga).

Gianola e Fernando (1986), e Van Tassel e Van Vleck (1996) afirmam que
os métodos Bayesianos vém sendo utilizados, desde a década de 80, para a
estimagao dos componentes de (co) variancia e dos parametros genéticos para a
avaliacédo genética no melhoramento animal. Estes métodos permitem a analise
de grandes conjuntos de dados, ndo requerem solugdes para as equacoes de
modelos mistos e propiciam estimativas diretas e acuradas dos componentes de
(co) variancia e dos parametros genéticos das caracteristicas de interesse (De
Paula, 2006).

As estimagdes de parametros genéticos e, em geral, a analise quantitativa
no melhoramento de plantas podem ser conduzidos utilizando também uma
abordagem Bayesiana. No melhoramento vegetal, diversos estudos confirmaram
uma forte associagéo entre o enfoque Bayesiano e o procedimento tradicional de
estimagao / predicdo, REML/BLUP. Blasco (2001) ratificou que BLUP pode ser
considerado um estimador Bayesiano, construido usando uma distribuicdo a priori
uniforme (flat) para os efeitos ambientais e uma distribuicdo a priori normal para

os efeitos genéticos.
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Seguindo o teorema de Bayes, um modelo animal de avaliagdo genética,

pode ser expresso pelo seguinte modelo bi-carater:

X, 0 Z, 0 ||la e
e s P [E e W

em que y; € o vetor dos dados fenotipicos (caracteristicas y1 e y2); 5 € 0 i-
ésimo vetor dos efeitos fixos; a; € o i-ésimo vetor dos efeitos genéticos aditivos; e
€ o i-ésimo vetor dos efeitos residuais; X; e Z; sdo as matizes de incidéncia para
os efeitos fixos e aleatorios, respectivamente.

Os valores esperados e as matrizes de dispersdo de acordo a uma

distribuicado normal multivariada (MVN) sao:

y Xp1[ Vv zZG R
al~MVN! 0 |[|GZ' G 0O
e 0 R 0O R

em que
V =ZGZ'+R
G=G ®A4

R=R ®I

A é a matriz de parentesco; ® € o produto direto; G* € a matriz de (co)
variancia genética; | € a matriz de identidade; R* € a matriz de (co) variancia

residual. G* e R* tém as seguintes estruturas:

2 2

G* _ 0‘11 Galaz R* _ Gel O-elez
- 2 - 2
Galaz Gaz O-elez €

em que 051 e ajz sdo as variancias genéticas aditivas para as

12



caracteristicas (y1) e (y2), respectivamente; o,, € a covariancia genética aditiva

entre as caracteristicas (y1) e (y2);

afl e afz sao as variancias residuais para (y1) e (y2), respectivamente;

o .. é a covariancia residual entre ambas as caracteristicas.

No contexto Bayesiano, ndo existem efeitos fixos, porque todos os
parametros sdo considerados variaveis aleatorias (Blasco, 2001). De acordo com
Van-Tassell e Van-Vleck (1996), a distribuicdo Wishart Inversa (IW) pode ser
usada como prior para os componentes de (co) variancia. Assim, a fungao de

densidade posterior conjunta pode ser dada por:
J(B.a.G.R|y.vg.Go. v, Ry)oc f(y| B.a.R)x f(a|G)x f(G|vg.Go)x f(S)x [(R|v,.Ry)

ou descomposta na forma:

f(B,a,G,R| y,vg,Go,v,,Ro) oc| R |‘]/2 xexp{—;(y—X,B—Za)'R’l(y—Xﬂ—Za)}x

- 1 Vg Hm,+ V* -
|G |™? xexp{—;a'(G 1® Al)a}x |G| et xexp{l}’[—z‘gGoG l}}x

—i(v,-#mr-#l) V* *_q
|R|? xexpyir| = RoR”

em que Go e Ro sdo as matrizes de parametro escala: (mgxmg) e
(my xm; ), respectivamente, vy e v, sdo os graus de credibilidade (Van-Tassell e

Van-Vleck, 1996).

Gianola e Fernando (1986) propuseram usar o enfoque Bayesiano como
método geral de inferéncia para resolver um grande numero de problemas no
melhoramento, lineares ou n&o lineares, ainda em situagdes nas quais haja
incerteza sobre todos os parametros de posicdo e de dispersdo. As primeiras
aplicagbes deste paradigma basearam-se nas aproximagdes gaussianas a
distribuicdo posterior conjunta ou as distribuicbes posteriores marginalizadas
parcialmente, devido as dificuldades técnicas que foram encontradas. O problema

geral da inferéncia Bayesiana consiste, entdo, em calcular os valores esperados
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dos parametros genéticos seguindo uma fungao a posteriori. Entretanto, segundo
Blasco (2001), quando se aplicou o método de Monte-Carlo, baseado em cadeias
de Markov para estimar distribuicbes marginais a posteriori, os procedimentos
computacionais foram simplificados e se renovaram os interesses pelos métodos
Bayesianos. Existem varios métodos MCMC, porém, sem duvida, o mais popular
tem sido o algoritmo de amostragem de Gibbs.

Os procedimentos MCMC séao utilizados para determinar as distribuicbes
marginais a posteriori dos parametros, dando vez a aplicagdo do teorema de
Bayes por meio dos algoritmos que convergem a tais densidades marginais. A
metodologia Bayesiana € considerada ferramenta importante na avaliagao
genética. Ela leva em consideragdo a variabilidade existente em todos os
parametros do modelo (Wright et al., 2000; Nogueira et al., 2003), no sentido de
que é possivel caracteriza-los por meio da moda, mediana ou da média da
distribuicdo a posteriori de tal parametro. Também €& de particular interesse
Bayesiano a obtengdo de intervalos de confianga (chamadas de regides de
credibilidade) tanto para os parametros como para a predigdo dos efeitos
genéticos.

De acordo com Resende (2002) as seguintes conclusbes podem ser
relatadas em relagédo a inferéncia Bayesiana:

1) a analise Bayesiana propicia resultados adicionais aqueles obtidos
pela abordagem Frequentista, destacando-se os intervalos de credilidade
Bayesianos para as estimativas de parametros genéticos, valores genéticos e
ganhos genéticos;

2) as estimativas dos parametros genéticos obtidas do amostrador de
Gibbs podem ser mais precisas do que pelo método REML/BLUP;

3) a anadlise Bayesiana € uma técnica elegante e flexivel que permite a
simultdnea estimagdo dos parametros genéticos, efeitos “fixos” e valores
genéticos de maneira precisa, mesmo para pequenas amostras. Entretanto, o
autor afirma que, para a obtencdo de uma precisdo adequada na abordagem
Bayesiana, € necessario que o pesquisador tenha uma quantidade suficiente de
informagé&o experimental.

O mesmo autor relata também o problema basico da abordagem
Bayesiana referido-se a integragdo numérica (no espago do parametro) da fungao

de densidade de probabilidade a posteriori. Na pratica, é impossivel conseguir tal
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integracado por métodos analiticos e, assim, tem sido utilizado o procedimento de
simulacao estocastica denominada algoritmo de amostragem de Gibbs, para a
viabilizagdo da estimagao Bayesiana.

Outros algoritmos derivados dos métodos MCMC s&o utilizados em
conjunto com a teoria de modelos lineares mistos. Alguns exemplos sdo os
algoritmos de Cadeias Independentes (da traducdo do inglés: Independence
Chain: IC) e Amostragem por Importancia (Importance Sampling: IS) (SAS
Institute, 1996; Wolfinger e Kass, 2000). Estes algoritmos sdo usados para a
construcao de intervalos de credibilidade Bayesianos (conhecidos como regides
de credibilidade) dos componentes de variancia (Wolfinger e Kass, 2000), os
quais sao calculados diretamente a partir da distribuicdo a posteriori.

Wolfinger e Kass (2000) examinaram regides de credibilidade para
funcdes gerais de componentes de variancia, usando a variante do método de
MCMC, o algoritmo IC. Aqui, a distribuicdo base para os efeitos aleatérios é
considerada exata e, portanto, as amostras MCMC sao rejeitadas somente se
estas nao estdo no espaco do parametro, o qual pode ocorrer, por exemplo, se
um componente de varidncia individual é estimado com valor negativo. Deste
modo, o algoritmo IC é um caso especial de amostragem de rejeicao (Tierney,
1994).

No contexto Bayesiano, a distribuicdo a posteriori dos parametros
genéticos pode ser caracterizada pela média, mediana e moda, os quais séo
vistos como potenciais estimadores pontuais. Entretanto, a importancia
fundamental do caso Bayesiano radica no fato de que € possivel conformar
regides de credibilidade (intervalos de confiangca no contexto Frequentista) para
as estimativas dos parametros (Gianola e Fernando, 1986). Como consequéncia,
a metodologia Bayesiana é considerada uma ferramenta importante na avaliagédo
genética, porque leva em consideragdo a variabilidade existente em todos os
parametros do modelo (Wright et al., 2000, Nogueira et al., 2003).

A exemplo de diversos outros estudos, estudos (Wright et al., 2000;
Nogueira et al., 2003; Gongalves-Vidigal et al., 2008), a abordagem Bayesiana
leva em consideracdo a variabilidade existente em todos os parametros do
modelo misto, viabilizando a sua caracterizacttndo através da moda, mediana ou

a média da distribuicdo a posteriori, e a conformagao de regides de credibilidade.
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CAPITULO |
ANALISE MULTIVARIADA NO MAPEAMENTO DE LOCI DE
CARACTERISTICAS QUANTITATIVAS (QTL), USANDO MODELOS MISTOS E
EQUACOES DE ESTIMAGCAO GENERALIZADAS

RESUMO

Os procedimentos estatisticos usados para o mapeamento de loci de caracteres
quantitativos (QTL) tém sido amplamente estudados devido a que sao essenciais
para melhorar a precisdo das andlises genéticas. O objetivo do presente estudo
foi examinar QTL usando métodos multivariados, considerando o principio de
mapeamento por intervalo. Foram simulados dados de marcadores moleculares
co-dominantes provenientes de uma populagédo F2. Foi assumido que o QTL
controla caracteristicas de distribuicdo Normal e Binomial. No caso Normal, cinco
modelos de mapeamento de QTL foram avaliados, os quais tiveram as seguintes
estruturas de covariancias na matriz de residuos: 1. Componentes de variancia
(VC), 2. Simetria composta (CS), 3. Nao estruturada (UN), 4. Diagonal principal
bandeada (Banded Main Diagonal; UN1) e 5. Toeplitz heterogénea (TOEPH). O
critério de informacao de Akaike (AIC) foi utilizado para a comparagcao entre os
modelos. No caso binario, foi utilizado o procedimento das Equacbes de
Estimacédo Generalizada. A estrutura UN minimizou o valor de AIC no intervalo de
maior probabilidade de ocorréncia do QTL. No caso binomial, foi ajustada a matriz
de correlagdo (WCM) nao independente (p=0,47). Em ambos os casos, o efeito
aditivo do QTL foi significativo (p<0,01), sendo nao significativo o efeito de
dominancia (p>0,05). O mapeamento de QTL wusando uma abordagem
multivariada pode ser ferramenta util dentro dos programas genéticos que buscam
melhorar caracteristicas de interesse agronémico cujos valores fenotipicos

mudam no tempo.

Palavras-chave: QTL, marcadores moleculares, modelacao estatistica
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ABSTRACT

Statistical procedures for mapping quantitative trait loci (QTL) have been
extensively studied because they are the essential for improving the accuracy of
genetic analyses. The objective of the present study was to examine QTL using
multivariate methods, considering the principle of interval mapping. A co-dominant
marker data set from a F2 population was simulated. It was assumed that the QTL
control binomial and normal traits. In the normal case, five QTL mapping models
were evaluated that had the following residual covariance structures: variance
components (VC), compound symmetry (CS), unstructured (UN), banded main
diagonal (UN1) and heterogeneous toeplitz. Akaike’s information criterion (AIC)
was used to select the appropriate structure. In the binary case, the Generalized
Estimating Equations (GEE) procedure was used. UN structure minimized the AIC
value on the interval that indicated a higher probability of the QTL. In the binomial
case, a non-independent working correlation matrix (WCM) was fitted (p = 0.47). In
both cases, the additive effect of QTL was significant (p < 0.01), but dominance
effects were not (p > 0.05). QTL mapping using a multivariate approach may be a
useful tool for breeding programs that aim to improve quantitative traits that have

phenotypic values that change over time.

Key words: QTL, molecular markers, statistical modeling.
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1. INTRODUCAO

O mapeamento de caracteristicas quantitativas, realizado por meio da
identificacdo de loci de caracteres quantitativos (QTL, Quantitative Trait Loci), &
considerado um importante procedimento dentro do melhoramento genético de
plantas (Martinez-Gomez et al., 2005; Cerén-Rojas e Sahagun-Castellanos,
2007). Os QTLs sao identificados dentro do genoma de uma planta baseando-se
no principio de associagdo entre os marcadores moleculares polimérficos e o
fendtipo dos individuos de uma populacdo de melhoramento. Existem varios
procedimentos para caracterizar os QTLs (Schuster e Cruz, 2004). Um deles é o
mapeamento por intervalos (Interval mapping; Lander e Botstein, 1989). Este
método considera dois marcadores moleculares adjacentes ao QTL (marcador —
QTL — marcador) (Cerdon-Rojas e Sahagun-Castellanos, 2007). Todos os métodos
de mapeamento de QTLs usados atualmente sdo baseados na utilizagdo do
principio de mapeamento por intervalos (Schuster e Cruz, 2004).

Conceitualmente, QTL €& baseado na existéncia de /loci com maior
importancia para a expressao de caracteristicas quantitativas (Rocha et al., 2007,
Geldermann, 1975). O uso de mapas genéticos de marcadores moleculares para
o estudo da heranca de caracteristicas quantitativas permite a identificacdo de
cromossomos (ou grupos de ligagado) os quais sao importantes para determinar a
expressdo de um carater (Schuster e Cruz, 2004).

Os programas de melhoramento genético enfocam a selegao de plantas
considerando diversas caracteristicas de interesse agronémico e econdmico.
Nesse sentido, o mapeamento de QTLs usualmente considera uma analise do
tipo univariado, de um carater ou uma caracteristica medida apenas em um
determinado tempo (Schuster e Cruz, 2004). Entretanto, atualmente se dispde de
uma importante base em estatistica gendbmica que permite o mapeamento
simultdneo do QTL para caracteristicas medidas repetidamente no tempo. No
caso de caracteristicas que sdo medidas repetidamente em um mesmo individuo,
o estudo se estende a analise longitudinal (Longitudinal traits). Existem trés
possiveis métodos disponiveis para a analise de caracteristicas longitudinais
(Yang et al., 2006). O primeiro método trata os valores fenotipicos obtidos em
diferentes tempos, como medidas repetidas da mesma caracteristica e analisa

esta segundo o conceito de medidas repetidas. O segundo método trata os
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fendtipos, medidos em diferentes tempos, como diferentes caracteristicas e os
analisa em funcao da teoria de analise multivariada (Wu et al., 1999). O terceiro
método consiste em ajustar os valores fenotipicos as curvas de crescimento, para
os diferentes pontos no tempo, e analisa os parametros ajustados segundo a
teoria de analise multivariada (Wu et al., 2002). O método de ajuste de curva de
crescimento tem duas vantagens: 1) as caracteristicas medidas no tempo séo
consideradas diferentes; e 2) considera ordenadamente a correlagdo gerada
pelos pontos no tempo (Yang et al., 2006).

Diferentes estratégias podem ser empregadas na analise de
experimentos agrondémicos quando as caracteristicas n&do se ajustam a
distribuicdo normal ou quando n&o se atingem os pressupostos estatisticos
basicos (ex. variancias constantes). Pode-se mencionar a analise ndo paramétrica
(Droste et al., 2005), a transformacgao da variavel resposta (Guzman et al., 2007)
ou o emprego dos Modelos Lineares Generalizados (Mora et al.,, 2007). Na
analise multivariada de QTLs, considerando una distribuicdo ndo normal da
variavel resposta, Lange e Whittaker (2001) usaram experimentos simulados de
populacbes F, de melhoramento para ilustrar a aplicagdo do procedimento de
Equacdes de Estimacao Generalizadas (GEE, Generalized Estimating Equations).
Este procedimento é amplamente sugerido na analise genética de loci de
caracteristicas quantitativas. A metodologia GEE permite a analise estatistica
baseada em uma ampla base de distribuicdes probabilisticas da variavel resposta
e considera que as observagdes podem ser correlacionadas (formando conjuntos
ou clusters). Esta metodologia usa procedimentos aproximadamente analogos
aos utilizados na analise de dados com distribuigdo normal multivariada (Nelder e
Wedderburn, 1972; Myers et al., 2002).

O presente estudo teve como objetivo examinar loci de caracteristicas
quantitativas em uma populagdo F, baseada no principio de mapeamento por
intervalos, em um modelo multivariado ou de caracteristicas medidas

repetidamente no tempo (analise longitudinal).
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2. MATERIAL E METODOS

Neste trabalho, os principais pressupostos de analise incluiram o
mapeamento genético utilizando marcadores moleculares co-dominantes, e em
uma situacado na qual os QTLs controlam caracteristicas de distribuicdo normal e

binomial (dados de resposta binaria).

2.1. Estudo de simulacéo

Os meétodos multivariados usados na analise de QTLs foram avaliados
empiricamente por meio de dados simulados. Simulou-se um cromossomo de
142,87 centiMorgan (cM) de comprimento (distancia de Haldane), considerando
uma populacdo F, com 178 plantas. Onze marcadores moleculares co-
dominantes se distribuiram dentro do cromossomo com distancia variavel entre os
marcadores (variando entre 2,0 e 24,1 cM) (Figura 1). Inicialmente, considerou-se
a simulacdo de uma caracteristica quantitativa com distribuicdo normal, com
presenca significativa de um QTL. Esta analise se realizou utilizando o programa
GQMOL da Universidade Federal de Vigosa, Brasil (Schuster e Cruz, 2004).
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Figura 1 - Grupo de ligagdo genética com as distancias de Haldane (cM,
centiMorgan) para os marcadores moleculares.

Numa segunda etapa, simulou-se uma segunda medi¢cao correlacionada
significativamente com a caracteristica da simulagao inicial, com coeficiente de
correlacdo de Pearson de 0,56 (calculado entre ambas as medi¢gbes) e com
intervalo de confianga Bootstrap de 0,43 a 0,65 (95% de probabilidade). Com este
proposito utilizou-se o procedimento SAS SURVEYSELECT (SAS Institute, Cary
NC, EUA).
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Para o caso da caracteristica quantitativa de distribuicdo binomial,
considerou-se um valor 0 para os fenotipos que apresentaram uma resposta

inferior a média do experimento, e 1 em caso contrario.

2.2. QTL controlando caracteristicas de distribuicdo normal

O modelo geral de mapeamento de QTL, utilizado na analise de

regressao, € o seguinte (Schuster e Cruz, 2004):

yy=Htax,+dz; +¢g;

em que y,; corresponde ao valor fenotipico da caracteristica em estudo;
L € a média da caracteristica na populagéo; a é o efeito aditivo do locus que
esta sendo estudado; d é o efeito de dominancia do locus estudado; X, € z; sao

as variaveis condicionadoras e dependentes dos gendtipos dos marcadores

moleculares que rodeiam o QTL,; &; € o erro aleatério. Embora este modelo seja

considerado de efeitos fixos, pode ser visto como um caso especial de um modelo
linear misto multivariado (Khattreee e Naik, 1999). O modelo descrito é
considerado modelo padrdo na analise de regressao para 0 mapeamento de
QTLs.

Posterior a caracterizagdo do modelo geral, ajustaram-se as seguintes
estruturas de covariancias na matriz de residuos: 1) componentes de variancia
(VC), 2) cimetria composta (CS), 3) nao estruturada (UN), 4) diagonal principal
bandeada (Banded Main Diagonal, UN1) e 5) toeplitz heterogénea (TOEPH).
Assim, determinou-se a melhor estrutura para representar a dependéncia ou
independéncia entre as observagdes. O critério de informacédo de Akaike (1974)
(AIC) pode ser utilizado para a comparagao entre os modelos (Mora e Scapim,
2007; Mora et al., 2007). Os diferentes ajustes do modelo de mapeamento de
QTL, considerando medidas repetidas, foram realizados no SAS MIXED com as
opgdes REPEATED e REML (Restricted Maximum Likelihood) para a estimagéao
de componentes de (co) variancia. O critério AIC também foi utilizado para
examinar a posi¢cdo do QTL dentro do intervalo (marcador — QTL — marcador).

Avaliaram-se pontos a cada 2% de frequéncia de recombinacéo para a presenca
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do QTL dentro do cromossomo simulado e na proximidade do QTL considerou-se

uma frequéncia de 1%.

2.3. QTL controlando caracteristicas de distribuicdo binomial

A metodologia de equacgdes de estimagado generalizadas (GEE) tem sido
sugerida como uma aplicagdo do procedimento da quase-verossimilhanga
(probabilidades quase seguras) para solucionar o problema de ajustar um modelo
linear generalizado com medidas repetidas (Dos Santos e Mora, 2007; Liang e
Zeger, 1986; Wendderburn, 1974). Baseado neste principio, o modelo estatistico

considerado no presente estudo para o mapeamento de QTL foi o seguinte:
y;=X;B+e,

em que y; € o vetor que contém os valores fenotipicos de ambas as
caracteristicas correlacionadas; X; € a matriz de delineamento experimental; g ¢

o vetor que contém os coeficientes de regressao: efeitos aditivos e de dominancia

doQTLe g € o vetor dos erros aleatorios.

As caracteristicas quantitativas possuem distribuicdo pertencente a

familia exponencial, com fung¢ao densidade e probabilidade da forma:

F(10.4) = exp{y"f;}’)@ ey, ¢)}

em que a(¢-), b(6) e c(y,¢) sado fungdes especificas conhecidas, € ¢é o
parametro candnico ou natural e ¢ é o parametro de dispersao.

Os parametros do modelo genético se estimaram por meio da solugao
das equagdes padrao, determinadas por meio do procedimento de Gauss-Newton
(Liang e Zeger, 1986). Para esta analise estatistica, empregou-se o procedimento
SAS GENMOD, com a opcédo REPEATED e LINK=LOGIT (fungdo de ligacao
logistica). A matriz de correlagdo independente (inexisténcia de associagao
significativa entre as respostas consideradas correlacionadas) apenas foi
considerada se o valor da correlagdo entre elementos contiguos superou em

magnitude a 0,3 (Liang e Zeger, 1986).
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

As probabilidades condicionais associadas aos gendtipos de um possivel
QTL, em funcdo da populacdo de melhoramento estudada, sao apresentadas no
Quadro 1. A analise geral do cromossomo, realizada por meio do estatistico de
razao da verossimilhanca, confirmou a localizagdo do QTL no intervalo
compreendido entre os marcadores MICROS8 e MICROSY, para a populagao F;
em estudo (p < 0,01). A analise especifica da cartografia do QTL dentro do
intervalo MICROS8-QTL-MICROS9 é apresentada no Quadro 2, considerando os
critérios de informagao de AIC para cada estrutura de correlacdo da matriz de
residuos.

Para cada posicdo do QTL (r;) o melhor ajuste correspondeu a
covariancia néo estruturada (UN). Esta minimizou os valores de AIC. Os
resultados indicaram uma maior probabilidade de presenca do QTL na posi¢cao
aproximada de 10 cM (AIC = 4519,7).

Quadro 1 - Probabilidades condicionais associadas aos genétipos de um QTL no
intervalo dos marcadores A e B, em uma populagdo F,. Nado se consideram as
duplas recombinacdes

Gendtipo do QTL

Gendtipo
00 Oq 19

AABB 1 0 0
AABD (1-p) (p) 0
AADD (1-p)? [2p(1-p)] (p%)
AaBB (p) (1-p) 0
AaBb [ap(1-p)] [1-2qp(1-p)] [ap(1-p)]
Aabb 0 (1-p) (p)
22BB (%) [2p(1-p)] (1-p)?
aaBb 0 (p) (1-p)
aabb 0 0 1

Fonte: Schuster e Cruz (2004); p=rJr; (1-p)=ru/r; q=r/[r*+(1-r)’]; QQ, Qg e qgq,
representam os gendtipos homozigoto dominante, heterozigoto e homozigoto recessivo,
respectivamente.
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De acordo com a estrutura de covaridncia UN, no Quadro 3 séo
apresentadas as estimativas dos parametros do modelo de mapeamento de QTL
para cada frequéncia de recombinacado considerada neste estudo. O numero de
iteracbes para obter a convergéncia dos parametros do modelo genético variou de
40 a 42. Na posicado do QTL (10 cM), o mapeamento de QTL determinou um
efeito aditivo de 9,356 com dominancia de -0,655. O efeito aditivo do QTL foi
altamente significativo (p < 0,01) e, pelo contrario, o efeito de dominéncia n&o foi
estatisticamente significativo (p > 0,05). O valor verdadeiro do efeito aditivo foi a =

9,286. Uma vez removidos do modelo, os efeitos n&o significativos.

Quadro 2 - Critérios de informac&o de Akaike (1974) para as diferentes estruturas
de covaridncias de um modelo genético bi-variado (medidas repetidas em dois
periodos), considerando o mapeamento de QTL no intervalo MICROSS8-
MICROS9 (marcadores microssatélites), da populagao F, simulada

Posicao Critério de informacéo de Akaike (AIC)
(cM) VC' CS*? UN° UN1* TOEPH®
0,01 5932,1 5680,6 4531,5 5926,9 5659,6
2,01 5931,8 5680,3 4528,4 5926,6 5659,3
4,01 5931,6 5680,1 4525,3 5926,4 5659,2
6,01 5931,5 5680,1 45225 5926,2 5659, 1
8,01 5931,4 5680,2 4520,5 5926,1 5659,2
9,01 5931,3 5680,3 4519,9 5926,1 5659,3
10,01 5931,3 5680,5 4519,7 5926 5659,4
11,01 5931,4 5680,6 4519,8 5926,1 5659,6
12,01 5931,4 5680,9 4520,3 5926,1 5659,8
14,01 5931,6 5681,4 45227 5926,2 5660,3
16,01 5931,8 5682 4526,5 5926,5 5660,8
18,01 5932,2 5682,6 4531,4 5926,8 5661,4
19,09 5932,4 5683 4534,2 5927 5661,7

' VC: Componentes de Variancia. * CS: Simetria Composta (CS). * UN: Nao
Estruturada. * UN1: Diagonal Principal Bandeada. ° TOEPH: Toeplitz
Heterogénea.
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Quadro 3 - Média geral (u), efeitos aditivos (a) e de dominancia (d) do QTL,

numero de iteragbes do modelo escolhido (UN, Nao Estruturado) e suas
respectivas estimativas de variancias (Var1 e Var2) e covariancia (COV)

Posigcao Iteracbes
yzj a d Var1 cov Var2

(cM) (n°)

0,01 27,00 7,260  -0,488 42 732,8 51943 4222878
2,01 27,11 7,808  -0,505 42 726,8 51761 4222507
4,01 27,19 8,345  -0,538 40 722,2 51629 4222220
6,01 27,23 8,824  -0,586 42 719,8 51588 4222144
8,01 27,20 9,184  -0,636 42 720,9 51673 4222352
9,01 27,15 9,298  -0,652 42 722,7 51758 4222445
10,01 27,06 9,356  -0,655 42 726,0 51900 4222744
11,01 26,93 9,349  -0,638 41 730,7 52090 4223174
12,01 26,77 9,273  -0,596 42 736,5 52315 4223620
14,01 26,34 8,905 -0,428 41 751,3 52871 4224718
16,01 25,80 8,275  -0,165 42 769,3 53520 4225990
18,01 25,23 7,456 0,133 41 788,5 54190 4227320
19,09 24,95 6,970 0,281 41 798,4 54524 4227902

O procedimento SAS MIXED (SAS Institute) permite a analise com outras
estruturas de covariancias, além das utilizadas no presente estudo. Ao analisar
acima de trés medicdes ou, ao considerar uma caracteristica medida em mais de
dois periodos, a analise dos modelos genéticos seria mais ampla, no sentido de
que esta incluiria outras estruturas residuais (Khattreee e Naik, 1999).

Para escolher a estrutura de covariancia que melhor se ajusta aos dados
fenotipicos e genéticos, Khattreee e Naik (1999) sugerem o uso dos critérios de
informacao AIC (Akaike, 1974) e Bayesiano de Schwarz (BIC, Schwarz, 1978).
Ambos o0s procedimentos sdo considerados igualmente validos para a
comparagao entre modelos acoplados (Mora e Scapim, 2007; Mora et al., 2007).
No presente estudo, considerando a estrutura de covariancia residual
selecionada, o numero de parametros e a dimensao do modelo genético se
mantiveram constantes nos diferentes pontos do intervalo de maior probabilidade

de existéncia do QTL. Portanto, também seria igualmente valido escolher aquele
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ponto que maximize o valor do logaritmo de verossimilhanca (restrita), ou
minimize o valor de — 2 x logaritmo de verossimilhanca.

Nesta parte do estudo, os modelos de mapeamento de QTL e os métodos
considerados se enquadram dentro de quatro linhas gerais (Khattreee e Naik,
1999): 1) somente sdo considerados modelos lineares; 2) o componente residual
(erro) se considerou aditivo; 3) considerou-se uma distribuicdo normal dos
residuos; e 4) considerou-se uma apropriada estrutura de covariancia sobre os
erros.

No Quadro 4, pode-se observar o resultado da andlise das equagbes
generalizadas (GEE) no intervalo compreendido entre os marcadores que
flanqueiam o QTL, para a populagcédo F, em estudo. O critério escolhido para
determinar a maior probabilidade da presenca do QTL foi aquele que minimiza o
valor da deviance (ou desvio). A estrutura de correlagdo néo independente foi a
que apresentou melhor ajuste, em cada posicdo do intervalo. A matriz de
correlagdo mostrou um coeficiente (p) superior a 0,3 (Myers et al., 2002; Liang e
Zeger, 1986), confirmando sua pertinéncia no modelo (p variou de 0,4740 a
0,4885; Quadro 4). O valor da deviance dividido pelos graus de liberdade do
modelo genético foi proximo ao valor 1, indicando um ajuste adequado. O mesmo

foi confirmado pelo valor do 4* de Pearson (Myers et al., 2002).

Quadro 4 - Analise das Equagdes de Estimagao Generalizadas (GEE) no intervalo
de mapeamento compreendido entre os marcadores moleculares MICROSS8 e
MICROS9, para a populagao F, simulada, considerando uma caracteristica de
tipo binario em um modelo multivariado

Posicéo WCM ' Deviance Log L 2 Deviance 5 y° Pearson
(cM) GL GL
0,01 0,4885 464,2932 -232,147 1,3153 1,0085
1,01 0,487 463,409 -231,705 1,3128 1,008
2,01 0,4855 462,5236 -231,262 1,3103 1,0074
3,01 0,4839 461,6512 -230,826 1,3078 1,007
4,01 0,4824 460,8096 -230,405 1,3054 1,0065
5,01 0,4808 460,0205 -230,01 1,3032 1,0062
6,01 0,4793 459,3094 -229,655 1,3012 1,0059
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Quadro 4, Cont.

9,01 0,4756 457,9418 -228,971 1,2973 1,0059
10,01 0,4747 457,8432 -228,922 1,297 1,006
11,01 0,4742 457,9662 -228,983 1,2974 1,0062
12,01 0,474 458,3251 -229,163 1,2984 1,0065
14,01 0,4746 459,7473 -229,874 1,3024 1,007
16,01 0,4768 461,9801 -230,99 1,3087 1,0077
18,01 0,4802 464,7461 -232,373 1,3166 1,0082
19,09 0,4825 466,3486 -233,174 1,3211 1,0085

1 2

WCW: Coeficiente da matriz de correlagao.
verossimilhanca. ® GL: graus de liberdade.

Log L: Logaritmo da

De acordo com o esperado, a analise do intervalo compreendido entre os
marcadores MICROS8 e MICROS9 indicou a maior probabilidade de existéncia
do QTL na regido localizada a 10 cM, a qual evidenciou a menor deviance (D =
457,8432) e correlagao entre conjuntos de p = 0,4747.

Dada a maior probabilidade de localizagao do QTL (ro = 10 cM) dentro do
intervalo em estudo, no Quadro 5 apresentam-se os resultados do ajuste da
equacgao generalizada (parametros genéticos do QTL). De igual forma, o efeito
aditivo do QTL foi altamente significativo (p < 0,01), ao contrario do efeito de
dominancia (p > 0,05). Descartando do modelo genético aqueles parametros nao

significativos, a equacgao de estimagao generalizada foi:

logit(p) =7 = |n(lL] ~11078x

em que n é a funcdo de ligagao (link function) que neste caso
corresponde a logit (Mora et al., 2007); p € a probabilidade de sucesso e (7-p)
fracasso; x € a variavel condicionadora do efeito aditivo do QTL (Unico parametro
significativo no modelo genético).

A utilizacao da técnica GEE (no contexto de medidas repetidas sobre uma
mesma unidade experimental) envolve uma analise do tipo multivariado, similar
ao caso da distribuigdo normal (Myers et al., 2002). A diferenga fundamental

radica no uso de distribuicdes diferentes a normal, que incluem as distribuicdes
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pertencentes a familia exponencial (Dos Santos e Mora, 2007). Alguns exemplos
de distribuigdes continuas desta familia sdo: Gama, Qui-quadrado, Exponencial,
Inversa Gaussiana (ou Inversa Normal), e Geométrica; e de distribuigbes
discretas: Binomial, Poisson, Multinomial, e Binomial Negativa. Segundo Thomson
(2003), ha varios métodos para detectar locus de caracteristica quantitativa,
variando desde os métodos de regressao simples e 0 método dos momentos, até
os métodos da maxima verossimilhangca e Monte Carlo — Cadeias de Markov
(MCMC). A maioria dos procedimentos de mapeamento de QTL considera
essencialmente uma distribuicdo continua e normal da variavel resposta, apesar
de que muitas caracteristicas de interesse cientifico e econdmico seguem

distribuicao diferente a normal.

Quadro 5 - Resultados do ajuste da equagao generalizada na localizagao do QTL
(10 cM), e estimativa dos parametros do modelo (efeitos aditivos e de dominéancia
do QTL)

Erro Limites de confianga (95%)

Parametro Estimativa Z p>|Z]
Padrao Inferior Superior

Intercepto 0,2333 0,2379 -0,2331 0,6996 0,98 10,3269

Efeito aditivo 1,1128 0,2347 0,6528 1,5728 4,74 <0,0001

Efeito de dominancia -0,0312 0,3635 -0,7436 0,6812 -0,09 0,9316

Analises longitudinais (no tempo ou espago) ou com respostas
correlacionadas (ex. multicarater), sdao comuns dentro da experimentagéo
agrondmica (Coppo et al., 2003; Dos Santos e Mora, 2007; Rodriguez et al.,
2006). A selegcdo de plantas incluindo diversas caracteristicas de interesse
econdmico é entendida como uma estratégia apropriada de melhoramento
genético. De acordo com Khattreee e Naik (1999) o enfoque principal da analise
multivariada refere-se a anadlise estatistica de dados coletados sobre mais que
uma variavel resposta. Estas variaveis podem ser correlacionadas (como no
presente estudo) e sua dependéncia estatistica (neste caso, genética) deve ser

estudada e considerada dentro da avaliagao genética — quantitativa.
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4. CONCLUSOES

A presente analise de QTLs que controlam caracteristicas de distribuicao
normal e binomial, realizada por meio de técnicas multivariadas, tem validade
para a analise de caracteristicas longitudinais (medidas repetidas sobre a mesma
unidade experimental). De acordo com os resultados, € possivel concluir que o
mapeamento de QTLs usando um enfoque multivariado pode ser considerada
ferramenta 0til dentro dos programas genéticos que buscam melhorar
caracteristicas de interesse agrondmico cujos valores fenotipicos mudam no

tempo.
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CAPITULO II
REGRESSAO LINEAR GENERALIZADA NO MAPEAMENTO DE LOCI DE
CARACTERISTICAS QUANTITATIVAS (QTL) POR INTERVALOS
COMPOSTOS

RESUMO

Em estudos genéticos, a maioria dos métodos de mapeamento de loci de
caracteres quantitativos (QTL) pressupbe que a caracteristica continua segue
uma distribuicdo Normal (Gaussiana). Entretanto, muitas caracteristicas
agrondmicas economicamente importantes possuem distribuicdo ndo normal. O
Modelo Linear Generalizado (GLM) é flexivel extensdo do método de regressao
linear, o qual & util para variaveis distribuidas ndo normalmente. O objetivo foi
mapear QTL usando uma modelagem linear generalizada, considerando uma
situagdo na qual a caracteristica agron6mica ndao € normalmente distribuida. Para
este proposito se simularam dados de marcadores moleculares co-dominantes de
uma populagdo F2, considerando a existéncia de um QTL que controla uma
caracteristica de distribuigdo Gama. Tanto GLM como o0 mapeamento assumindo
erroneamente distribuicdo normal detectaram a presenca significativa do QTL (P <
0,01), porém a posicao do QTL diferiu em 5 centiMorgan entre as metodologias, e
foi localizado em diferentes intervalos. As diferengas podem ser relativamente
pequenas, porém foi enfatizado o fato de que os resultados apresentados neste
estudo sdo provenientes de um simples conjunto de dados moleculares (1
cromossomo). O uso do GLM pode oferecer melhorada eficiéncia na analise de

QTL que controlam caracteristicas de distribuicdo n&do-Gaussiana.

Palavras-chave: mapeamento de QTL, distribuicdo n&do normal, modelos lineares

generalizados
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ABSTRACT

In genetic studies, most Quantitative Trait Loci (QTL) mapping methods
presuppose that the continuous trait of interest follows a Normal (Gaussian)
distribution. However, many economically important traits of agricultural crops
have a non-normal distribution. The Generalized Linear Model (GLM) is a flexible
extension of lineal regression method that has been especially useful for non-
normally distributed variables. The objective of this study was to map QTL by
using a generalized linear regression modeling approach, in a situation where the
agronomical trait is non-normally distributed. Data of co-dominant molecular
markers from a F2 population were simulated considering the existence of a QTL
controlling an agronomical trait with Gamma distribution. Both the GLM and
wrongly assuming a normal distribution, detected the presence of a significant
QTL (P < 0.01), but the QTL position differed by 5 centiMorgan between the
approaches, and was located at different marker intervals. The differences may
seem relatively small, but we emphasize the fact that the results presented here
are based on an extremely simple molecular data set (1 chromosome). The use of
GLM methodology can offers improved efficiency in the analysis of QTLs

controlling traits of non-Gaussian distribution.

Key words: QTL mapping, non-normal distribution, generalized linear models.
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1. INTRODUCAO

A grande maioria das caracteristicas de importancia econdmica resulta da
agao conjunta de varios genes, e o seu fendtipo geralmente apresenta variagéo
continua. A expressdo de tais caracteristicas quantitativas pode ser controlada
por loci denominados QTL (Quantitative Trait Loci). Em geral, existem duas
categorias basicas de marcadores moleculares (Ovesna et al.,, 2002): 1)
marcadores que segregam e determinam a presenga de um unico gene,
dominante ou recessivo; 2) marcadores associados a um QTL. E muito mais facil
e econdmico desenvolver marcadores para uma caracteristica que é determinada
por um unico gene do que aqueles baseados em Joci de caracteristicas
quantitativas. Por este motivo, a deteccdo e a analise de QTLs devem ser
realizadas com a melhor precisao possivel.

A associagao entre um loco marcador e a regido genébmica de um QTL e
0 mapeamento da suas localizagdes dentro do cromossomo fornecem uma
importante ferramenta para os programas de melhoramento genético. Os
gendtipos de QTLs conhecidos podem ser somados a informacdo de
desempenho dos individuos e, juntamente com as informagdes genealdgicas,
podem ser utilizados para aumentar a precisao da predicdo dos valores genéticos
nos métodos tradicionais de melhoramento (Gongalves-Vidigal et al., 2008),
como o caso da Melhor Predi¢do Linear Nado Tendenciosa (BLUP - Best Linear
Unbiased Prediction).

A estratégia para verificar se um marcador e um QTL estao ligados é a
analise estatistica da associacdo entre a variagao fenotipica da caracteristica e
dos marcadores. Os métodos de regressao simples, da maxima verossimilhanca
e aqueles baseados nos métodos de Monte Carlo - Cadeias de Markov tém sido
frequentemente utilizados para detectar QTLs, os quais tém se focalizado
essencialmente em uma distribuicdo continua (Normal ou Gaussiana) da
caracteristica de interesse (Thomson, 2003). Entretanto, diversos estudos
relacionados ao melhoramento de plantas tém mostrado que varias
caracteristicas de interesse econémico e cientifico ndo apresentam distribuicdo
Gaussiana (Mora et al., 2007; Mora et al., 2008; Spyrides-Cunha et al., 2000;
Ribeiro et al., 2005).
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Neste sentido, na década de setenta foi desenvolvida a metodologia dos
Modelos Lineares Generalizados (GLM: Generalized Linear Models), a qual é
aplicada a dados com distribuicbes da familia exponencial, e utiliza métodos
analogos aos métodos lineares tradicionais, para dados com distribuigdo normal
(Myers et al.,, 2002). As distribuicdes tais como Gama, Poisson, Binomial,
Multinomial e Normal sado alguns exemplos de distribuicbes da familia
exponencial, as quais sao frequentemente encontradas nos experimentos
biolégicos (Mora et al., 2008; Dos Santos e Mora, 2007). GLM permite a analise
paramétrica dispensando a pressuposi¢cao de normalidade, necessaria para a
analise convencional.

O presente estudo tem sido motivado pela existéncia de caracteristicas de
interesse econdmico que apresentam distribuigcdes diferentes a Gaussiana; tais
como Bernoulli (auséncia e presenca de um evento bioldgico), Poisson (dados de
contagem), Gama, Multinomial, dentre outras. Assim, o presente trabalho teve
como objetivo analisar os efeitos da distribuicdo da variavel resposta
(caracteristica quantitativa sob sele¢do) na deteccéo e localizagdo de um loci de
caracteristica quantitativa. O conhecimento acerca das possiveis implicancias do
método de anadlise no mapeamento de QTL permitird melhorar a precisdo das
analises genético-quantitativas e melhorar o entendimento acerca das regides

gendmicas que controlam caracteristicas de interesse agronémico.
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2. MATERIAL E METODOS

A metodologia da Regressao Linear Generalizada foi utilizada para o
mapeamento de um QTL que controla uma caracteristica de distribuicdo nao
Gaussiana. Para tal propésito, simularam-se dados de onze marcadores
moleculares co-dominantes distribuidos dentro de um cromossomo de 105,6
centiMorgan (cM, distancia de Haldane) usando o programa GQMOL (Schuster e
Cruz, 2004). A populacdo de melhoramento consistiu em uma populagéo F, com
252 individuos.

Assumiu-se que a caracteristica sob sele¢ao € geneticamente controlada
por infinito nimero de locos aditivos, cada um com efeito infinitesimal (poligenes),
mais um QTL bi-alelo unico (alelos Q e q). A caracteristica foi obtida dos ensaios
do Banco de Germoplasma do Instituto de Investigacién Agropecuaria (INIA), do
Ministério da Agricultura do Chile, correspondendo a valores de produgao precoce
de azeitonas (expressadas em kg-arvore™') e, posteriormente, foi ajustada aos
dados dos marcadores moleculares.

De acordo com os pressupostos prévios, a caracteristica quantitativa
usada no presente estudo (produgdo de azeitonas) possui uma distribuicdo
pertencente a familia exponencial (Dobson, 2001). A fungcdo de densidade e

probabilidade para a resposta observada y, pode ser expressa na seguinte forma:

F(7:6.4) = exp{ . @( 20=00) |, ¢)}

em que a(p), b(@) e c(y,¢) sao chamadas funcdes especificas; o
parametro 6 € o parametro de posi¢ao natural (natural location parameter), e ¢ €

o freqientemente chamado de parametro de dispersao (Dobson, 2001; Myers et
al., 2002).
O modelo de regressdo, considerando o mapeamento de QTL por

intervalo composto (Haley e Knott, 1992), é o seguinte:

=[u+ax; +dz;]+2bkcl. te,
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em que y; corresponde ao valor da caracteristica no individuo j; u € a
média geral; a é o efeito aditivo do locus que esta sendo estudado; d ¢é o efeito

de dominancia do locus estudado; x; e z; sao as variaveis condicionadoras e
dependentes dos gendtipos dos marcadores moleculares que flanqueiam o QTL;

3 be, corresponde aos co-fatores; e, € o erro aleatério. No Quadro 1 se

apresentam as probabilidades condicionais associadas aos genoétipos de um
possivel QTL, dado um intervalo especifico.
O Modelo Linear Generalizado (GLM) para o mapeamento do QTL, com

distribuicdo pertencente a familia exponencial, é o seguinte:

n, = g(lui) = ﬂo + Z:Bixi

k
em que 7, =g(u) corresponde a funcdo de ligagéo. ﬂ0+2ﬂ[xl., sdo 0s
i=1

parametros do modelo (o intercepto, efeitos aditivos e de dominancia do QTL, e

os co-fatores).

Quadro 1 - Probabilidades condicionais associadas aos genétipos de um QTL no
intervalo dos marcadores A e B, em uma populacdo F,. Nado se consideram as
duplas recombinagdes

Genétipo do QTL

Genotipo

0 Qq 14
AABB 1 0
AABbD (1-p) (p) 0
AADbb (1-p)? [2p(1-p)] (p%)
AaBB (p) (1-p) 0
AaBb [ap(1-p)] [1-2ap(1-p)] [ap(1-p)]
Aabb 0 (1-p) (p)
2aBB (p%) [2p(1-p)] (1-p)?
aaBb 0 (p) (1-p)
aabb 0 0 1

Fonte: Schuster e Cruz (2004); p=rJ/r; (1-p)=rv/r; q=r’/[*+(1-r)’]; QQ, Qq e qq,
representam os genoétipos homozigoto dominante, heterozigoto e homozigoto
recessivo, respectivamente.
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O procedimento GENMOD do SAS (SAS-Institute, 1996) foi utilizado para
o mapeamento do QTL, de acordo com Myers et al. (2002), para ajustar o modelo
de regressao linear generalizado. O teste da razdo da verossimilhanga (LRT;
Likelihood Ratio Test) foi utilizado para comparar os modelos de cada intervalo de
mapeamento. Estes resultados foram comparados com uma analise assumindo

uma distribuicdo normal da caracteristica de interesse agronémico.
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Figura 1 (a), se apresenta o resultado do grupo de ligacao
(cromossomo) com suas respectivas distancias entre os marcadores moleculares
co-dominantes. Os valores de distancia de Haldane variaram de 5,5 (estimada
entre os marcadores SSR6 e SSR7) a 19,1 cM (entre os marcadores SSR2 E
SSR3). A distribuicdo observada e esperada da caracteristica de produgao
precoce de azeitonas (kg arvore™) é apresentada na Figura 1 (b). O relativamente
pequeno viés dos dados em relacdo a distribuicdo normal foi confirmado pelos
testes estatisticos Shapiro-Wilk e Lilliefors (P < 0,01). A andlise grafica confirma

que a variavel resposta possui distribuicdo Gama, de acordo com Freund (1992).

(@) MM (b)

S5RS SSRT
55R1 55R21 $5R3 $5R4 | SSR&‘ S5RE $5R®  SSRID SSR1

1425 1904 17.26 673 .« sS40 . 1298 1L16 1141 2
248 800 |
cM /

Figura 1 - (a) Esquematizacdo do cromossomo (grupo de ligagao) construido com
onze marcadores moleculares (MM); na parte inferior do cromossomo, s&o
mostradas as distancias de Haldane em cM; (b) Grafico de distribuicao esperada
(Gaussiana: linha ponteada) e observada (Gama: linha continua) da caracteristica
quantitativa.

Considerando que a caracteristica apresenta uma distribuicado Gama, a

funcado de densidade para y é dada por:

o= (e, yrarsain0
r

Se esta fungdo de densidade é colocada dentro da forma exponencial,

temos:
g1 __1
Ar Y7,
u=ri
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2

var(y) = = var(y) = r22
b(6) = —In(-6)

a(g)=r"
c(@)=rinr—InT(r)+(r-1lIny

em que r € o parametro escalar (scale). Quando r=1, a distribuicédo altera-
se para uma distribuigdo exponencial. No presente estudo, para a regressao
linear generalizada de mapeamento do QTL, foi utilizada a funcdo de ligagao
logaritmica de acordo com Myers et al. (2002).

No Quadro 2 se apresenta o resultado da analise realizada para identificar
aqueles marcadores que estdo associados com a caracteristica produgdo de
azeitonas. Este procedimento € chave para a identificacdo de co-fatores que
serao incorporados no mapeamento por intervalo composto. A regressao linear
generalizada identificou aos marcadores SSR3 e SSR11 como significativos (P <
0,05). Uma analise similar realizada usando regressdo de Stepwise confirmou
estas marcas moleculares, porém também evidenciou significaAncia estatistica
para o marcador SSR9 (P < 0,05). Embora os resultados do mapeamento por
intervalos compostos nao evidenciaram diferencas em relagdo ao procedimento
de intervalos simples (dados nao mostrados), devido principalmente a
simplicidade dos dados gendmicos, é importante destacar que as diferengas
encontradas na selecdo de co-fatores podem afetar a deteccdo de QTLs
(Schuster e Cruz, 2004).

Quadro 2 - Regresséao Linear Generalizada usada para a sele¢do de marcadores
moleculares como co-fatores para o mapeamento de QTL por intervalo composto.
Em negrito, os marcadores moleculares significativos (P < 0,05)

o Erro Limites de Confianga ) )
Marcador Estimativa X P>y
Padrao Wald (95%)
SSR1 -0,021 0,1595 -0,3336 0,2916 0,02 0,8952
SSR2 0,1213 0,1845 -0,2403 0,4828 0,43 0,511
SSR3 0,4454 0,1553 0,1409 0,7498 8,22 0,0041
SSR4 0,1952 0,1954 -0,1878 0,5782 1,00 0,3179
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Quadro 2, Cont.

SSR5 0,0605 0,2715 -0,4717 0,5927 0,05 0,8236
SSR6 -0,152 0,2813 -0,7034 0,3994 0,29 0,589
SSR7 0,2954 0,255 -0,2044 0,7952 1,34 0,2467
SSR8 -0,2948 0,2304 -0,7464 0,1567 1,64 0,2007
SSR9 -0,0398 0,1703 -0,3736 0,2941 0,05 0,8155
SSR10 -0,1234 0,1796 -0,4754 0,2286 0,47 0,492

SSR11 0,3671 0,1586 0,0562 0,678 5,36 0,0207

Na Figura 2 se apresenta um grafico com a localizagdo do QTL
dependendo do método de analise utilizada: 1. Ignorando a distribui¢do real da
caracteristica, isto é, assumindo erroneamente uma distribuicdo normal (QTL1) e
2. Assumindo a distribuicao verdadeira da variavel resposta (Gama) e, portanto,
utilizando o principio dos Modelos Lineares Generalizados para o mapeamento do
QTL (QTL2).

QTL1 QTL2

S5RS5 SSRT

SSRO SSR10 SSAN

80
70
60
50

% 40
30
20
10 -

Frequencia de recombinacao

Figura 2 - Localizagdo do QTL assumindo erroneamente uma distribuicdo normal
(QTL1) e assumindo a verdadeira distribuigdo da variavel resposta (Gama) em um
modelo de regressado linear generalizado (QTL2). LR é o teste da razdo de
verossimilhanga; SSR1, SSR2,..., e SSR11 sdo os nomes dos marcadores
moleculares co-dominantes.
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No presente estudo, pdde-se observar que a analise de mapeamento de
QTL, quando a rejeicdao de normalidade foi ignorada, resultou relativamente
robusta no sentido de que ambos os enfoques de analise detectaram uma
presencga significativa do QTL (P < 0,01) dentro do cromossomo analisado.
Entretanto, a localizacdo do QTL, entre uma metodologia e outra, deferiu em 5
cM, apesar do pequeno viés na distribuicdo da caracteristica. Outro resultado
importante € que o QTL foi detectado em intervalos distintos.

O modelo linear generalizado, que foi ajustado aos dados do presente
estudo, considerou a fungao de ligagao logaritmica. Tecnicamente, tal ligagado néo
€ a funcdo canébnica (natural) da distribuicdo Gama, porém é frequentemente
utilizada (Myers et al., 2002) porque permite superar inconvenientes matematicos
com o uso da fungado reciproca, que seria a ligacdo candnica da distribuigdo
Gama.

A modelagem linear generalizada forneceu importantes resultados no
mapeamento do QTL. Considerando que 1 cM é equivalente a aproximadamente
1 milh&o de pares de bases, no presente estudo, as diferencas encontradas entre
um procedimento e outro podem ser, portanto, da ordem de 5 milhdes de pares
de base. Além disso, se € considerado o mapeamento do QTL ignorando a
pressuposi¢cao de normalidade, pode significar na perda de importantes recursos
ao momento de aumentar a saturacdo do mapa entre os intervalos dos
marcadores SSR2 e SSR3, com o intuito de aumentar a precisdo da localizagao
do QTL.

Originalmente, a teoria dos GLM foi considerada como um método
alternativo para a analise de dados em que o pressuposto de normalidade é
irrealista; como o apresentado no presente estudo. O uso da metodologia GLM
pode ser interessante e eficaz no mapeamento de QTLs, em situagdes onde a
variavel resposta segue uma distribuicdo pertencente a familia exponencial de
distribuicbes (Dobson, 2001). Embora, existam varios métodos para detectar
QTLs que controlam uma caracteristica quantitativa, desde os métodos de
regressao simples até os métodos Bayesianos (Thomson, 2003), a maioria dos
procedimentos considera uma distribuicdo normal das caracteristicas.

Muitas caracteristicas de interesse tanto cientifico como econémico
apresentam distribuicdo n&o-normal (Thomson, 2003). Por exemplo, dados

binarios sado freqientemente encontrados quando se deseja melhorar
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caracteristicas como status de doencas (Park et al., 2002; Setiawan et al., 2000),
mortalidade ou sobrevivéncia (Pesqueira et al., 2006; Azadi e Khosh-Khui, 2007),
florescimento (Mora et al., 2008; Missiaggia et al.,, 2005), entre outras
caracteristicas. Neste sentido, o presente estudo confirmou que o mapeamento
de QTLs que controlam caracteristicas de distribuicdo ndo Gaussiana pode ser
aperfeicoado por meio da utilizagdo da teoria dos Modelos Lineares

Generalizados.
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4. CONCLUSOES

A precisado no mapeamento de QTL dependeu da abordagem
metodoldgica utilizada. A informagdo acerca da distribuicdo dos dados
agrondmicos deve ser estudada e incluida nos programas de melhoramento
genético, para melhorar a confiabilidade do mapeamento de QTL. Neste sentido,
a modelagem linear generalizada pode ser usada eficientemente no mapeamento

de QTLs que controlam caracteristicas de distribuicdo ndo-Gaussiana.
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CAPITULO Il
MODELOS LINEARES GENERALIZADOS NA AVALIACAO DE Olea europaea
CV. ARBEQUINA, PICUAL E FRANTOIO NO SUL DO DESERTO DE
ATACAMA

RESUMO

Olea europaea cv. Arbequina, Picual e Frantoio sdo cultivados em varios paises
Mediterraneos. Em 1999, estes cultivares foram plantados em trés locais da
Regido de Coquimbo; uma zona arida Mediterranea do Chile. Uma modelagem
linear generalizada foi conduzida porque o conjunto de dados agrondmicos nao
teve distribuicdo Normal. Produgdo de frutos (medida nas safras 2002-2003),
precocidade (2002) e a sobrevivéncia das arvores (quatro anos apos a plantacéo)
diferiram significativamente entre os cultivares. Arbequina e Picual tiveram um
positivo efeito sobre a produgado. Picual teve alta precocidade em dois locais.
Frantoio teve alta sobrevivéncia nos trés locais (90-100%) ao contrario de Picual
(56-83%). Os Modelos Lineares Generalizados foram uteis em uma situagdo onde
o pressuposto de normalidade nao foi atendido. A selecdo de cultivares tem
importante potencial na regido arida do Chile, mas sua efetividade dependera da

selecao de gendtipos que respondem bem sobre um determinado local.

Palavras-chave: modelos lineares generalizados, produgdo de azeitonas,

ambientes aridos
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ABSTRACT

The cultivars Arbequina, Picual and Frantoio of Olea europaea are cultivated in
several Mediterranean countries. In 1999, these cultivars were planted at three
locations in the region of Coquimbo, an arid Mediterranean-like area in Chile. A
generalized linear modeling approach was used in view of the non-normal
distribution of the agronomic data sets. Fruit yield (harvested of 2002-2003),
precocity (2002) and tree survival (after four growing seasons) differed significantly
between the cultivars. Arbequina and Picual had a positive effect on the yield.
Picual was the earliest cultivar at two sites. The survival rate of Frantoio was high
at the three sites (90-100%), as opposed to Picual (56-83%). The approach of
Generalized Linear Models was particularly useful where the assumption of
normality was not satisfied. The selection of cultivars is promising in this arid
region of Chile, while the success will depend on the selection of well-adapted

genotypes to a particular location.

Key words: generalized linear models, olive production, arid environments
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1. INTRODUCAO

As variedades de oliveira (Olea europaea L.) Arbequina, Picual e Frantoio
tém muitas aplicacbes praticas e sao cultivares muito importantes para a
producdo de azeite virgem ou extravirgem. Picual e Arbequina sao preferidas em
diversas regides Mediterrdaneas da Espanha devido a sua precocidade, alta
produtividade de azeite e por outras vantagens agronémicas (Tous et al., 1998). O
azeite de oliva proveniente de Picual representa cerca de 25% da producio
mundial de azeite (Brenes et al., 2002). Espanha, Italia e Grécia produzem 75%
da produgao mundial de azeite, sendo a Espanha responsavel pela metade das
colheitas do fruto da oliveira. A producdo mundial de azeite de oliva é
aproximadamente 2 milhdes de toneladas (Brenes et al., 2002). Arbequina,
originada da Espanha, também conhecida como Alberquina, de acordo com o
banco de dados da colegdo de germoplasma de oliva da FAO, é um dos cultivares
mais amplamente usado para a producao de azeite (Lopes et al., 2004).

Na bacia do mar Mediterraneo existem muitas variedades de arvores de
oliveira, sendo a regiao responsavel pela produgéo de 99% e pelo consumo de
87% do azeite (Loumou e Giourga, 2003). Consequentemente, a producdo de
azeite de oliva e seu cultivo sao frequentemente referidos as condigdes de clima
mediterraneo, onde centenas de cultivares de oliveira tém sido selecionadas
durante séculos em funcao da sua adaptacao a variados micro-ambientes e tipos
de solo. A regidao de Chile central tem clima de tipo mediterraneo e durante a
década passada foram empreendidos diversos projetos de pesquisa, financiados
pelas agéncias governamentais desse pais, para avaliar materiais genéticos
incluindo as cultivares de Arbequina, Picual e Frantoio.

Quando as cultivares de oliveira sdo avaliados a idade precoce, com o
intuito de obter gendtipos precoces (ou seja, melhorar a habilidade de uma
cultivar para comegar a produzir a uma idade precoce) é muito comum encontrar
arvores sem frutos e, por outra parte, arvores com maior producdo. Além disso, as
cultivares de oliveira, ou arvores individuais, podem evidenciar alterndncia da
producao (do inglés alternate bearing), a qual é devida principalmente a uma
inibicdo da inducdo floral (Rallo et al., 1994). Esta alternancia nao
necessariamente ocorre simultaneamente em todas as cultivares, e algumas

vezes em arvores individuais dentro de uma mesma cultivar (Tous et al., 1998).
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Em consequéncia disso, a pressuposi¢gao de normalidade da variavel resposta
pode ser completamente irrealista. Outro exemplo é quando se tem uma resposta
de tipo binaria, como por exemplo, na analise da sobrevivéncia das arvores, a
qual é registrada com valores 0 e 1. A precocidade das arvores frutiferas pode
também ser estudada considerando-a como uma resposta de tipo binaria. Um
agricultor pode estar interessado em predizer se uma cultivar de oliveira produz
ou nao precocemente sob condigdes ambientais especificas.

Nelder e Wedderbun (1972) propuseram a teoria dos Modelos Lineares
Generalizados (GLM; do inglés Generalized Linear Models) como um método
alternativo para a analise de dados na qual a pressuposi¢cao de normalidade nao
é atingida. GLM € uma extensao natural dos modelos lineares classicos e fornece
uma teoria de estrutura conceitual unificada para diversos métodos estatisticos
utilizados frequentemente (Dobson, 2001). O uso da metodologia GLM é
interessante para a experimentacdo biologica, em situagcbes onde a variavel
resposta segue uma ampla classe de distribuicbes, chamada de familia
exponencial (Demetrio, 2001; Soares et al. 2005).

O modelo linear generalizado assume que as observagdes sao
independentes e nao considera correlagcbes entre a resposta das observagdes.
Existem muitas situagdes na quais as medidas de respostas repetidas séo feitas
sobre uma mesma unidade experimental. Esta analise requer o uso de técnicas
estatisticas especiais porque as respostas tendem a ser fortemente
correlacionadas (Myers et al. 2002). A alternancia da produgao nas arvores de
oliveira pode ser claramente um bom exemplo disto, sendo um serio problema no
cultivo de numerosas espécies de arvores frutiferas, incluindo as oliveiras
(Goldschmidt, 2005; Levin e Lavee, 2005). Um tipico exemplo de respostas
correlacionadas € um estudo longitudinal onde cada unidade experimental é
seguida durante um periodo de tempo, e onde sado registradas observagdes
repetidas da variavel resposta e as co-variaveis relevantes do experimento.
Quando as medigdes sao realizadas repetidamente sobre uma mesma unidade
experimental, as respostas observadas sdo geralmente correlacionadas (Pan e
Connett, 2002).

Liang e Zeger (1986) propuseram o procedimento estatistico das
Equacgdes de Estimagao Generalizadas (GEE; do inglés: Generalized Estimating

Equations) como uma aplicagdo da quase-verossimilhanca (Wedderburn, 1974)
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para superar o problema de ajustar um modelo linear generalizado a dados
correlacionados. A metodologia GEE ¢é considerada uma intuitiva extensao do
Modelo Linear Generalizado.

O presente estudo foi empreendido para investigar a resposta precoce
das variedades de Arbequina, Picual e Frantoio sob condicbes ambientais aridas
do norte do Chile. Neste trabalho se reportam os primeiros resultados dos estudos
conduzidos com essas variedades na Regido Administrativa de Coquimbo. Devido
a auséncia de normalidade no conjunto de dados, foi realizada uma modelagem
linear generalizada. O entendimento e utilizacdo deste procedimento estatistico
poderiam conduzir ao aprimoramento das inferéncias dos resultados dos
experimentos com as cultivares de oliveira, naquelas situagbes nas quais a

pressuposi¢cao de normalidade n&o é atingida.
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2. MATERIAIS E METODOS

2.1. Ensaio de campo

A avaliagdo do experimento foi conduzida em trés locais na zona arida do
norte do Chile: dois locais da Provincia de Limari (Limari-1: 30° 35’ S, 71° 28’ W,
200 m de altitude, e Limari-2: 30° 45’ S, 70° 44’ W, 820 m de altitude) e um local
da Provincia de Choapa (Choapa: 31° 50’ S, 70° 51’ W, 580 m de altitude). Estes
locais estdo em uma area arida de transigdo localizada entre o deserto de
Atacama e as terras semi-aridas do Chile central (Ormazabal, 1991; Squeo et al.,
2006).

O delineamento experimental foi o inteiramente ao acaso com trés
tratamentos (cultivares de oliveira: Arbequina, Picual e Frantoio), considerando
um esquema fatorial, com dois fatores: cultivar e local (fatorial 3x3), e variavel
numero de repeticbes (58 em Limari-1; 52 em Limari-2; 48 em Choapa). As
arvores foram plantadas a 8 x 4 m. Os protocolos de manejo da cultura e a
caracterizagdo especifica dos locais tém sido ja descritos em artigos prévios
(Astorga e Mora, 2005) onde foram avaliados diversos experimentos contiguos

que consideraram outras cultivares de oliveira.

2.2. Variaveis analisadas

Os locais foram plantados manualmente em 1999. A produgéo de frutos
por arvore (kg arvore™) foi avaliada nas temporadas agricolas 2002 e 2003. Com
esta colecdo de dados, duas caracteristicas quantitativas foram consideradas:

1. Producdo de frutos (kg arvore™”), avaliada por meio de um estudo
longitudinal (ambas as temporadas agricolas).

2. Precocidade, a qual foi medida como a ocorréncia ou ndo ocorréncia de
um determinado nivel de produgdo a idade de 3 anos, na temporada agricola
2002. Esta resposta binaria foi baseada na seguinte pressuposicao (Tous et al.
1998): valor 0 para aquela arvore que n&o produziu frutos, de um ponto de vista
econdmico (ou seja, uma producdo menor que 5 kg arvore™), e valor 1 para uma

producao individual maior que (ou igual a) 5 kg arvore™.
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Adicionalmente, a sobrevivéncia foi medida quatro anos depois do plantio,
na temporada agricola 2003. Esta variavel resposta segue uma distribuicdo

Binomial, a qual foi codificada como 1 para sobrevivéncia, e 0 em caso contrario.

2.3. Andlise estatistica para a producéao de frutos

As pressuposigdes prévias de normalidade para a produgao de frutos de
oliveira foram checadas por meio de uma inspecao visual de grafico de
normalidade e utilizando os seguintes testes estatisticos: Shapiro-Wilk, Qui-
quadrado e Lilliefors (Silva et al., 2006). O grafico de probabilidade normal e o
teste de Shapiro-Wilk foram obtidos usando os procedimentos UNIVARIATE e
SAS-INSIGHT (SAS-Institute, 1996). Os testes de Qui-quadrado e Lilliefors foram
testados no programa GENES (Cruz, 2006).

Na presenca de problemas com as pressuposicdoes de normalidade, a
avaliagcao experimental foi conduzida usando a metodologia dos modelos lineares
generalizados (Nelder e Wedderbun, 1972). Como ambas as temporadas
agricolas foram conjuntamente avaliadas (analise longitudinal), as analises dos
dados agrondmicos foram conduzidas usando as Equagbes de Estimagéo
Generalizadas (Liang e Zeger, 1986), uma extensao do procedimento GLM para
ajustar um modelo linear generalizado a dados correlacionados.

GEE e GLM assumem que as fungdes de densidade probabilidade para
uma caracteristica observada podem ser expressas como uma distribuigcdo geral
chamada de familia exponencial de distribui¢des (Demétrio, 2001; Dobson 2001;
Myers et al., 2002).

As arvores individuais medidas repetidamente durante duas temporadas
agricolas foram referidas como o sujeito de andlise (subject) e, portanto as
observagdes no mesmo subject foram consideradas correlacionadas, derivando o
problema para uma analise multivariada (Myers et al. 2002). Para um especifico

subject (j), tem-se o seguinte modelo linear:
yi=X,B+e,

em que y, € o vetor que contém as observacOes da variavel resposta

sobre o j-ésimo subject, X, € a matriz de delineamento que definem as
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contribuigdes ao modelo dos efeitos da cultivar, local e interagdo, S é um vetor
com os coeficientes de regressdo ou parametros do modelo, &;, € um vetor de

erros aleatdrios. A distribuicdo basica marginal para a produgdo de frutos de
oliveira per se é desconhecida. Subseqlentemente, a distribuicdo aproximada da
variavel resposta foi confirmada por meio de uma inspeg¢ao visual grafica da
resposta usando o programa R de acordo a Dos Santos e Mora (2007). O modelo
foi também testado usando o procedimento GENMOD do SAS (SAS-Institute,
1996).

A abordagem GEE estima [ resolvendo as seguintes equagdes de

estimagao (Liang e Zeger, 1986):
2Dy, —p;)=0
=

em que D € a matriz das derivadas parciais ou, /0f4;; V € a matriz de

variancia - covariancia das observacdes sobre o j-ésimo subject. A expressao
anterior € chamada frequentemente funcdo quase-escore por que envolve a
quase-verossimilnanca. As estimagdes de quase-verossimilhangca foram
consideradas envolvendo o uso dos quadrados minimos generalizados.

A abordagem das equacdes de estimacao generalizadas foi conduzida
usando o procedimento GENMOD, com a opcdo REPEATED (SAS-Institute,
1996). A opgao TYPE foi usada para escolher uma apropriada estrutura de
correlagao para as estimativas dos parametros das GEE (Horton e Lipsitz, 1999;
Myers et al. 2002).

2.4. Andlise estatistica para sobrevivéncia e precocidade

A precocidade das cultivares e a sobrevivéncia das arvores (resposta
binaria) foram analisadas usando Modelos Lineares Generalizados (GLM). Nesta
analise foi assumido que a variavel resposta tem uma distribuicdo Binomial com

parametro n e P, com a seguinte fungédo de densidade de probabilidade:

f(y;P.0) = exp{yln(Pll—P) —ninL+e®) + In(ﬁj}
y
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em que @ denota um parametro natural de locagdo. A distribuicao
Binomial pertence a familia exponencial de distribuicbes que pode ser expressa

na forma:

6—b(6
f(y’ 01 ¢) = exp{y—() + C(% ¢)}
a(9)
em que a(dp)=1, b®) =nInl+e’), 6=In(P/1-P), e c()=In(n/y). A
funcdo de ligacao logit foi empregada usando o procedimento GENMOD (SAS-
Institute, 1996), a qual ajusta o modelo linear generalizado aos dados por meio da

estimativa da maxima verossimilhanga do vetor de paradmetros £, com a seguinte

equacao escore de maxima verossimilhanca:

X'(y-u)=0
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1. Producao de frutos

O gréfico de probabilidade da distribuicdo normal e os testes usados para
checar as pressuposicdes de normalidade indicaram que ndo é razoavel supor a
distribuicdo normal para a caracteristica de interesse (P < 0,01). A analise
conduzida nos programas R e GENES indicou falta de simetria na distribuicdo dos
dados. A moda (1,63 kg arvore™, estimada usando o método de estimagdo de
densidade de Kernel) foi mais baixa que a média (13,24 kg arvore™), confirmando
a assimetria. Consequentemente, como alternativa de analise, foi usado um
modelo linear generalizado com distribuicdo Grama, de acordo com Freund
(1992) e funcédo de ligagdo logaritmica. A distribuicdo Gama tem aplicacbes
potenciais em estudos em que a variavel resposta € continua e a variancia nao é
constante, porém proporcional ao quadrado da média (Myers et al., 2002) como
ocorre no presente estudo.

Neste estudo, 29% do total das arvores nao tiveram producdo de frutos
considerando ambas as temporadas agricolas. Essas observagbes sé&o
consideradas valores de resposta invalidos para a distribuigio Gama (Freund,
1992), porém, este problema foi resolvido por meio da adicdo de um valor
arbitrario (i.e. 0,5) as observagdes. Estudos prévios (Myers et al., 2002) indicaram
que tal abordagem ndo afeta a distribuicdo dos dados (um fato confirmado neste
estudo).

A analise das equagdes de estimagcado generalizada € mostrada no
Quadro 1, admitindo uma combinagao satisfatoria entre a distribuicdo da variavel
resposta (Gama) e a funcdo de ligagdo Log (Demetrio, 2001). Tecnicamente a
funcdo Log ndo é a ligagcao candnica. Entretanto, estudos prévios (Myers et al.,
2002) a recomendam para superar certos problemas matematicos com o uso da
ligacdo reciproca (canbnica). Como somente duas temporadas agricolas foram
analisadas, sdo estimados os mesmos valores de correlagdo para qualquer
estrutura de correlagdo nao-independente no procedimento GENMOD (Myers et
al. 2002). Consequentemente, as comparagbes foram conduzidas entre os
modelos de independéncia e nao-independéncia de acordo com Myers et al.

(2002) e Liang e Zeger (1986). A correlacdo foi suficientemente pequena
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(,,=-0,20) indicando que o uso da estrutura de correlagdo independente deveria

ser mais adequado. Logo, foi usado o modelo independente, i.e. matriz de
identidade, para as estimativas dos paradmetros da GEE. Liang e Zeger (1986)
discutiram este ponto e afirmaram que, quando todas as correlacdes sao menores
que 0,3 em magnitude, frequentemente o uso da estrutura de correlagcéo
independente parece ser satisfatéria. O procedimento GENMOD fornece ambos
os erros: do modelo base e o padrdo empirico dos coeficientes de regresséao.
Estimativas do erro padrdo empirico sdo comumente preferidas porque permitem

a obtencgao de estimativas robustas (Myers et al., 2002).

Quadro 1 - Andlise geral das Equacdes de Estimacédo Generalizadas (GEE) para
a producado de frutos das cultivares de oliveira: Arbequina, Picual e Frantoio,
avaliadas sob condi¢cdes Mediterraneas aridas do norte do Chile, nas temporadas
2002-2003. Usou-se a matriz de independéncia

95% Limite de Confianca

Parametro  Estimativa  SE Z P> |Z]
Inferior Superior

Intercepto 2,3802  0,0565 2,2695 2,4908 42,16 < 0,0001
Arbequina (A)  0,3191 0,076 0,1702 0,468 4,2 <0,0001
Picual (P) 0,3039  0,0898 0,1278 0,4799 3,38 0,0007
Frantoio (F) 0 0 0 0
Limari-1 (L1) 0,4306 0,073 0,2874 0,5737 59 <0,0001
Limari-2 (L2) -2,6903  0,2033 -3,0888 -2,2919 -13,24 < 0,0001
Choapa (C) 0 0 0 0
AxL1 -0,0137  0,0968 -0,2033 0,176 -0,14 0,8876
AxL2 1,9803 0,2336 1,5224 2,4381 8,48 < 0,0001
AxC 0 0 0 0
PxL1 -0,3344 0,171 -0,564 -0,1048 -2,85 10,0043
PxL2 2,5549  0,2327 2,0989 3,011 10,98 < 0,0001
PxC 0 0 0 0
FxLA1 0 0 0 0
FxL2 0 0 0 0
FxC 0 0 0 0

__2,3802+0,3191A +0,3039P +0,4306L1- 2,6903L2+1,9803AXL 2- 0,3344PxL 1+ 2,5549PxL 2
GEE y=e

SE: residuo padrao empirico.
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Arbequina e Picual foram significativos e o sinal positivo nas estimativas
dos parametros GEE sugere um efeito positivo (incremento) sobre a produgao de
frutos. O local de Limari-1 também teve um positivo efeito e foi estatisticamente
significativo. Por outro lado, o local de Limari-2 foi significativo, porém, com um

efeito negativo (redugao) sobre a média total de producgéo.

Os componentes dos efeitos da interacdo foram significativos para AxL2,
PxL1 e PxL2, e estdo indicando a necessidade de uma analise por local. Este
resultado foi confirmado por meio do teste quase-escore da analise GEE Type3,
rodada no procedimento GENMOD, no qual os efeitos da cultivar, local e

interacao cultivar local foram significativos (P<0.01).

As equacdes de estimagao generalizadas (GEE) dentro dos locais sao
mostradas no Quadro 2. Neste contexto, as analises de contrastes séo uteis para
determinar diferencas especificas entre as cultivares. As cultivares de oliveira
responderam diferentemente dependendo dos locais (Quadro 2). Arbequina e
Picual responderam bem em Choapa, porém na Provincia de Limari suas
respostas foram diferentes. Tous et al. (1998) verificou diferengas significativas na
producao de frutos de oliveira em um grupo de cinco variedades estabelecidas na
Espanha, sendo que Arbequina e Picual tiveram respostas similares. Picual n&o
respondeu bem em Limari-2 e Choapa, e em Limari-1 esta variedade produziu

menos que Arbequina.

Quadro 2 - Anadlises de contrastes e Equagdes de Estimacado Generalizadas
(GEE) dentro dos locais para a produgao de frutos das cultivares de oliveira:
Arbequina, Picual e Frantoio, avaliadas sob condi¢gdes Mediterraneas aridas do
norte do Chile, nas temporadas 2002-2003

Limari-1 ** Limari-2 ** Choapa **
ltem GL

2 2

V4 P>x X p>x V4 P>x

2

Contraste
Arbequina - Picual 1 19,58 <0,0001 12,01 0,0005 0,03 0,8600
Arbequina - Frantoio 1 20,83 < 0,0001 27,1 <0,0001 14,58 0,0001
Picual - Frantoio 1 0,13 0,7227 41,15 <0,0001 9,14 0,0025
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Quadro 2, Cont.

Producao de frutos média (kg arvore™).

Arbequina (A) 22,06 a 6,81b 14,37 a
Picual (P) 15,46 b 12,29 a 14,14 a
Frantoio (F) 16,12 b 0,23 c 10,31 b
GEE y — 62,8108 +0,3054 A y — 6-0,3102+2,2993 A +2,8588 P y — 62,3802+0,3191A+0,3039P
1 -0,43 1 0,00 1 -0,74
WCM -0,43 1 000 1 -0,74 1

y°Qui-quadrado; p: probabilidade; GL: Graus de liberdade; ** Cultivares

evidenciaram diferengas significativas dentro dos locais de acordo com o teste
quase-escore (P < 0,01). WCM: Matriz de correlagéao de trabalho.

Ben-Rouina et al. (2002) afirmaram que o crescimento e a produtividade
das arvores de oliveira sao influenciados por muitos fatores relacionados as
condicdes climaticas, solo, disponibilidade de agua e nutrientes. Astorga e Mora
(2005) evidenciaram diferengas significativas entre outras seis cultivares de
oliveira em relacdo a produtividade e producdo de frutos acumulada,
considerando ambientes analogos ao presente experimento. Ledn et al. (2004)
estudaram, durante trés anos, a variabilidade genética de plantulas provenientes
de cruzamentos entre as cultivares de Arbequina, Frantoio e Picual, que
evidenciaram uma ampla variabilidade em algumas caracteristicas de produgéo.
Eles também estudaram coeficientes de correlacdo entre os anos e evidenciaram
uma alta correlagdo ano a ano, o qual poderia ser um indicador de confianga dos
valores obtidos nos anos subsequentes.

As matrizes de correlacdo de trabalho (Working correlation matrices)
dependeram do local, o qual evidenciou a mais alta correlacdo em Choapa. Em
Limari-1 a correlagao foi moderada e em Limari-2 foi a mais baixa (zero). Pan e
Connett (2002) discutiram sobre a importancia da escolha da matriz de correlagcéo
de trabalho, a qual poderia influenciar a eficiéncia das estimativas, e em geral,
sera mais eficiente se é utilizada uma matriz de correlacdo que é mais proxima a
verdadeira correlagao. Myers et al. (2002) mostrou como uma escolha errénea da
estrutura de correlagdo produz uma grande discrepancia entre as estruturas de

(co)variancia do modelo base e empiricas.
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3.2. Precocidade

Houve diferengas significativas na precocidade entre as cultivares (P <
0,05; Quadro 3). A precocidade (medida como a presenga/auséncia de um
determinado nivel de produgéo aos 3 anos; uma caracteristica binaria) foi também
influenciada significativamente pelo ambiente e a interagédo cultivar x local (P <
0,01). Picual foi mais precoce que Arbequina e Frantoio na Provincia de Limari
(locais de Limari-1 e Limari-2), porém esta variedade evidenciou caréncia de
precocidade no local da Provincia de Choapa (Quadro 4). Arbequina e Frantoio
responderam identicamente nos trés locais. Essas variedades evidenciaram
também caréncia de precocidade em Limari-2. A precocidade pode ser definida
como a habilidade de uma cultivar especifica para comegar a produzir a uma
idade precoce, e € uma caracteristica altamente desejavel em arvores de oliveira
(Pritsa et al., 2003). E importante considerar que geralmente as arvores de
oliveira sédo cultivadas em areas de alto valor econdmico. Considerando o alto
custo de estabelecimento de um horto de oliveiras, seria interessante o cultivado
de uma variedade que ndo apresente um periodo improdutivo tdo extenso (Pritsa
et al., 2003; Tous et al., 1998).

Quadro 3 - Valores de deviance e Qui-quadrado para sobrevivéncia e precocidade
das cultivares de oliveira: Arbequina, Picual e Frantoio, avaliadas sob condi¢cbes
Mediterraneas aridas do norte do Chile, nas temporadas 2002

Sobrevivéncia Precocidade
Fonte de Variagao GL Deviance Qui-quadrado Deviance Qui-quadrado
Intercepto 389,3 - 473,0 -
Cultivar 2 354,4 34,85 ** 465,4 7,59 *
Local 2 323,3 31,10 ** 335,5 129,82 **
Cultivar x Local 4 297,0 26,31 ** 2994 36,16 **

GL: Graus de liberdade do delineamento experimental. ** P < 0,01. * P < 0,05.

Se a necessidade de um pequeno agricultor € recuperar os custos de
estabelecimento tdo logo quanto possivel, Picual deveria ser considerado na

Provincia de Limari. Embora, a selecdo de Picual para plantagdes diretas em
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Limari-1 implique em perda de produtividade por arvore, devido ao fato de
Arbequina ter evidenciado a maior produtividade média. Page (2004) afirmou que
o melhoramento da precocidade em variedades comerciais beneficiaria aos
produtores da cultura, porque isto conduziria a um mais rapido retorno do
investimento e, durante um periodo fixo, maior produtividade acumulada que
cultivares menos precoces com similar produtividade. Portanto, uma analise

econdOmica deveria ser conduzida para avaliar a apropriada decisdo.

Quadro 4 - Precocidade média para as cultivares de oliveira: Arbequina, Picual e
Frantoio, avaliadas sob condicbes Mediterrdneas aridas do norte do Chile, na
temporada 2002, e analise de contrastes dentro de cada local para o efeito da
cultivar

Limari-1 ** Limari-2 ** Choapa **

2 2 2

Contraste GL 1 p>x° x p>y 1P p>y

Arbequina — Picual 1 7,43 0,0064 9,48 0,0021 10,1 0,0015
Arbequina — Frantoio 1 0,11 0,7365 2,13 0,1443 0,03 10,8517

Picual — Frantoio 1 6,16 0,0131 23,38 <0,0001 9,08 0,0026
Precocidade média

Arbequina 0,609 b 0,048 b 0,178 a

Picual 0,854 a 0,400 a 0,000 b

Frantoio 0,642 Db 0,000 b 0,163 a

y°Qui-quadrado; p: probabilidade; GL: Graus de liberdade; ** Cultivares

evidenciaram diferengas significativas dentro dos locais de acordo com o teste
escore (P < 0,01).

3.3. Sobrevivéncia

A sobrevivéncia, medida apos 4 temporadas agricolas, diferiu
significativamente entre as cultivares (P < 0,01; Quadro 3). Os efeitos devido a
interacado cultivar local e do local foram significativos (P < 0,01). A média da
sobrevivéncia variou de 53,8% a 100%, de 55,8% a 82,8% e de 89,6% a 100%
em Arbequina, Picual e Frantoio, respectivamente (Quadro 5). Frantoio
apresentou alta sobrevivéncia nos trés locais, porém sua producdo foi baixa,
como ja discutido nas analises prévias. Arbequina teve também alta sobrevivéncia

em Limari-1 e Choapa, indicando uma possibilidade para obter uma cultivar com
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ambas as caracteristicas, porém a interacdo cultivar local poderia ser o fator

limitante para atingir este objetivo.

Quadro 5 - Sobrevivéncia média para as cultivares de oliveira: Arbequina, Picual e
Frantoio, depois de quatro temporadas agricolas, e analise de contrastes dentro
dos locais para o efeito da cultivar

Limari-1 ** Limari-2 ** Choapa **

Contraste GL ey x° P>y 75 p>x

Arbequina — Picual 1 12,52 0,0004 0,03 0,8552 6,78 0,0092

Arbequina — Frantoio 1 1,24 0,2653 30,44 <0,0001 0,55 0,4580

Picual — Frantoio 1 8,65 0,0033 31,5 <0,0000 3,59 0,0581
Sobrevivéncia média (%)

Arbequina 100,0 a 53,8 b 93,8 a

Picual 82,8 b 55,8 b 75,0b

Frantoio 98,1 a 100,0 a 89,6 a

*%

y*Qui-quadrado; p: probabilidade; GL: Graus de liberdade; Cultivares
evidenciaram diferengas significativas dentro dos locais de acordo com o teste

escore (P<0,01).

A sobrevivéncia é caracteristica importante para a producdo de oliveiras
manejadas intensivamente. A sobrevivéncia ndo tem sido incluida como uma
caracteristica em programas de selegdo de arvores de oliveira (e.g. Tous et al.,
1998), embora seu impacto sobre a produtividade pode ser significativo. A
sobrevivéncia das arvores é uma caracteristica importante para os sistemas agro-
florestais com déficit hidrico (Abdelkdair e Schultz, 2005; Abebe, 1994). Estudos
prévios (Rawat e Banerjee, 1998) mencionaram que as regides semi-aridas e
litorais sdo afetadas pela salinizagdo; um fato que pode ter um impacto

significativo sobre a produtividade e/ou taxas de sobrevivéncia total.
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4. CONCLUSOES

As selegdes de cultivares de oliveira tém potencial nos sistemas agricolas
manejados intensivamente na zona arida do norte do Chile. Sua efetividade
dependera da selecdo de gendtipos que respondem bem sobre um local em
particular.

Os resultados demonstraram a efetividade da metodologia dos modelos
lineares generalizados, incluindo sua extens&o para analise longitudinal: 0 método
das Equacgdes de Estimacdo Generalizadas, para atender as necessidades de
avaliacao precoce de cultivares de oliveira, em uma situacdo onde o pressuposto

de normalidade nao é alcangado.
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CAPITULO IV
AVALIACAO DE SEIS CULTIVARES DE OLIVEIRA USANDO EQUACOES DE
ESTIMACAO GENERALIZADAS, MODELOS MISTOS E MODELOS
GENERALIZADOS

RESUMO

A sobrevivéncia, produgdo precoce de frutos, crescimento vegetativo e
alternéncia da produgao foram analisados em seis cultivares de oliveira (Barnea,
Biancolilla, Coratina, Empeltre, Koroneiki e Leccino) sob condi¢des agronémicas
intensivas no sul do deserto de Atacama, Regido administrativa de Coquimbo,
Chile. Os cultivares foram avaliados durante quatro anos sucessivos, e
evidenciaram uma alta sobrevivéncia (93%) confirmando o potencial para esta
regido arida. A produgéo de frutos (medida durante as temporadas 2002-2003),
crescimento vegetativo (2000-2003) e a alternancia da produgdo diferiram
significativamente entre cultivares (p<0,01). Selecao de cultivares de oliveira em
plantagdes manejadas intensivamente na parte sul do deserto de Atacama,
depende da alocacao de cultivares especificos a locais nos quais eles respondam

melhor.

Palavras-chave: modelos lineares generalizados, produgdo de azeitonas,

ambientes aridos
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ABSTRACT

Tree survival, early fruit production, vegetative growth and alternate bearing were
examined in six different olive cultivars (Barnea, Biancolilla, Coratina, Empeltre,
Koroneiki and Leccino) under intensive agronomic conditions in southern Atacama
Desert, in the Coquimbo Region of Chile. The cultivars were evaluated over four
successive years and had a high survival rate (93%) confirming their potential for
these dry-lands. Fruit production (recorded over the growing seasons 2002-2003),
vegetative growth (2000-2003) and alternate bearing differed significantly among
cultivars (p<0.01). Olive selection in intensively managed planting at the southern
part of the Atacama Desert depends on matching specific cultivars to sites on

which they perform the best.

Key words: generalized linear models, olive production, arid environments
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1. INTRODUCAO

As condigbes de clima mediterrdneo sdo consideradas vantajosas para o
estabelecimento de plantagbes de oliveira (Olea europaea L.). A area
compreendida na bacia do mar Mediterraneo produz cerca de 90% da produgéo
mundial de azeitonas. A oliveira é uma das espécies mais cultivada nessa regiao,
e € economicamente importante para varios paises de clima subtropical
mediterraneo, como Crodcia, Grécia, Italia, Espanha, Portugal e Turquia (Aydinalp
et al.,, 2004). A cultura da oliveira também esta sendo considerada importante
alternativa produtiva em paises tais como Argentina, Australia, Brasil, Chile, Africa
do Sul e EUA. Esta espécie foi naturalizada em diversas regides da Ameérica,
onde é utilizada para a industria da azeitona e do azeite.

As cultivares Barnea, Biancolilla, Coratina, Empeltre, Koroneiki e Leccino
tém muitas aplicagbes praticas para a industria de azeite virgem, porém seu
desempenho agronémico € pouco documentado no sul do deserto de Atacama,
no Chile. Este zona arida tem um clima de tendéncia Mediterranea e, na ultima
década, foram empreendidos diversos projetos financiados pelos programas de
fomento do governo chileno, com o intuito de atender as necessidades dos
agricultures.

As arvores de oliveira sdo capazes de suportar periodos prolongados sem
precipitagcdes, condigdo ambiental comum do clima mediterraneo com tendéncia
arida ou semi-arida (Lavee, 1996). A zona arida do norte do Chile tem potencial
agrondmico para o cultivo e desenvolvimento agroindustrial de variedades
melhoradas de oliveiras. Como uma consequéncia, os agricultores estao
comegando a estabelecer plantagdes de oliveira manejadas intensivamente, e as
instituicées de pesquisa estdo conduzindo programas de melhoramento.

A avaliacédo de cultivares de oliveira em condigbes ambientais distintas,
ao longo do tempo, é considerada parte de uma estratégia empreendida por
instituicdbes de pesquisa regionais, com o intuito de examinar as respostas
genotipicas em uma diversidade de condigdes ambientais. A precocidade da
producdo, visando um retorno mais rapido do investimento, a auséncia da

alternancia de producao de frutos (alternate bearing) e a elevada produgao por
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arvore sao algumas das caracteristicas frequentemente procuradas nos
programas de melhoramento de oliveira estabelecidas sob condi¢gbes aridas.

Os dados de medidas repetidas aplicados a mesma unidade experimental
séo frequentemente desbalanceados e fortemente correlacionados (Myers et al.,
2002). A alternancia da produgdo das oliveiras pode ser um adequado exemplo
de dados com respostas correlacionadas. A alternancia de produgado ocorre
quando as cultivares evidenciam rendimentos altos em um ano particular, seguido
por rendimentos baixos no ano seguinte (Pearce e Dobersek-Urbanc, 1967).
Assim, a alternancia de producgao pode ser um fator limitante na maximizacao dos
rendimentos de produgao de frutos.

E crescente o interesse dos pesquisadores em analisar dados que
provém de estudos longitudinais (medidas repetidas) e havendo correlacéo entre
observagbes de uma mesma unidade experimental (Horton e Lipsitz, 1999). A
producdo de azeitonas e o crescimento vegetativo medidos sobre a mesma
arvore (subject) no tempo sao dois exemplos de estudos longitudinais.

O presente estudo tem como objetivo principal examinar o crescimento
vegetativo e a produgcdo de frutos durante quatro e dois anos agricolas,
respectivamente, em seis diferentes cultivares de oliveira: Barnea, Biancolilla,
Coratina, Empeltre, Koroneiki e Leccino. Também foram examinados a
sobrevivéncia das arvores (monitorada durante quatro periodos agricolas) e o
indice de alternancia de producéo (que utiliza séries de dados de produgao de
frutos). O entendimento acerca do desempenho agrondmico precoce destas
cultivares de oliveira sera crucial para maximizar a produtividade de frutos sob

condi¢des agronémicas intensivas no sul do Deserto de Atacama.
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2. MATERIAL E METODOS

2.1. Localizagéo do estudo

Seis diferentes variedades de oliveira (Barnea, Biancolilla, Coratina,
Empeltre, Koroneiki e Leccino) foram plantadas manualmente em trés locais da

regidao administrativa de Coquimbo, Chile: lllapel, Ovalle e Monte Patria (Quadro

1),

Quadro 1 - Locais da regido Mediterranea arida do Chile, considerados na
avaliagao de seis cultivares de oliveira

Locais Provincia Latitude Longitude Altitude
(S) (O) (m)
Ovalle Limari 30° 35 71° 28 200
lllapel Choapa 31° 50’ 70° 571 580
Monte Patria Limari 30° 45’ 70° 44’ 820

Esta regido apresenta um clima mediterrdneo arido, em que as
precipitacbes estdo concentradas principalmente durante os meses de inverno
(junho a setembro), com precipitagdo média anual que varia de 132 mm a 208
mm (Quadro 2). O local de Ovalle (localizado na area rural de Cerrillos) apresenta
uma temperatura média relativamente mais baixa, devidio a influéncia da neblina
do oceano Pacifico, que esta diretamente associada a corrente fria de Humboldt
(Ormazabal, 1991). lllapel possui uma temperatura média relativamente mais

baixa que Monte Patria devido a sua latitude mais elevada.

Quadro 2 - Dados climaticos das trés localidades incluidas neste estudo,
correspondentes a regido Mediterranea arida do Chile

Localidades Horas-frio Umidade Evaporagcdo Precipitagdo Temperatura

(0-12,5°C)  relatva  (mmano') (mmano™) média

(%) (°C)

Ovalle 2194 69,92 1702 132 14,61
lllapel 2029 59,70 1807 208 15,40
Monte Patria 1918 53,11 2050 152 15,99
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Os ensaios foram estabelecidos na primavera de 1999. Em cada
experimento de campo foi estabelecido um sistema de irrigacdo, em que as
exigéncias da agua da cultura foram estimadas de acordo com Orgaz e Fereres
(1999) e Doorenbos e Pruitt (1977), baseadas na reposi¢do da evaporagao de

bandeja.

2.2. Delineamento experimental e medicoes

O delineamento experimental foi inteiramente ao acaso com seis
tratamentos (cultivares), com seis arvores por parcela e a um espagamento entre
plantas de 8 x 4 m.

A sobrevivéncia total das arvores foi registrada apdés quatro anos
agricolas, na primavera de 2003. Esta caracteristica foi medida como uma
resposta binaria. A taxa de crescimento absoluta do perimetro do tronco e a
producao de frutos foram registradas nas temporadas agricolas 2000-2003 e
2002-2003, respectivamente. As séries de dados de producdo de frutos foram
usadas para examinar o indice de alternancia da producéo (ABI), o qual foi
calculado usando a seguinte expressao proposta por Pearce e Dobersek-Urbanc
(1967):

AB,:( 1 J{I(az—a1)|+|(a3—az)|“_+|(an—an_1)|}

(n-1) a1 +ay ap +as a,_1+a,

em que n corresponde ao numero de anos da avaliagao; a;, a, a;s, ..., a,.;,
a, simbolizam as producdes de frutos por arvore (kg arvore™) medidas no periodo
respectivo da analise. Neste caso, a analise corresponde a dois periodos
agricolas (2002-2003).

2.3. Andlise estatistica

A sobrevivéncia total das arvores foi analisada usando a metodologia dos
modelos lineares generalizados (GLM) (McCullagh e Nelder, 1989) porque a
variavel resposta foi considerada binaria, possuindo distribuicado de Bernoulli. Esta
analise foi realizada usando o procedimento GENMOD do programa SAS (SAS-
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Institute, 1996). As comparagdes de médias foram realizadas usando os
contrastes ortogonais (o = 0,05).

A producao precoce de frutos também foi avaliada usando os modelos
lineares generalizados devido a auséncia de normalidade. Como foram
considerados dois periodos conjuntamente (estudo longitudinal), a analise de
dados agronémicos foi realizada usando a metodologia de Equacgbes de
Estimacdo Generalizadas (Liang e Zeger, 1986), uma extensao dos GLM para
ajustar um modelo linear generalizado a dados correlacionados (Wedderburn,
1974). As suposigdes prévias de normalidade para a caracteristica produgao de
frutos foram conferidas visualmente (graficos de densidade e probabilidade),
usando os seguintes testes estatisticos: Shapiro-Wilk, Qui-quadrado e Lilliefors
(Dos Santos e Mora, 2007). O grafico de probabilidade e os testes estatisticos
foram obtidos no SAS-INSIGHT e no procedimento UNIVARIATE do SAS (SAS-
Institute, 1996). A distribuicdo aproximada desta variavel foi julgada visualmente
em um grafico da variavel resposta obtido no programa R, de acordo com Freund
(1992).

A suficiéncia estatistica do modelo linear generalizado foi verificada por
meio do procedimento GENMOD do SAS (SAS-Institute, 1996). Foi realizada uma
comparagao entre as matrizes de correlagdo de trabalho (WCM: working
correlation matrix), se independente ou dependente, de acordo com Myers et al.
(2002) e Liang e Zeger (1986).

A taxa de crescimento absoluta do perimetro do tronco (variavel aleatoria
com distribuicdo normal) medido de 2000 a 2003 foi analisada usando o
procedimento MIXED do SAS (SAS-Institute, 1996), cosiderando ao ano como a
medida repetida no tempo. Sete estruturas diferentes de correlagdo foram
checadas para a matriz de (co) variancia residual: Componentes de Variancia
(VC), Toeplitz (TOEP2 e TOEP3), Auto-regressiva (AR1), Simetria composta
(CS), Huynh-Feldt (HF) e Nao Estruturada (UN), e foram testadas usando os
critérios de informagédo: Bayesiano de Schwarz (BIC) e Akaike (AIC). As
diferencas entre as médias foram testadas usando o teste de contrastes (o =
0,05).
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O indice de alternancia da producao (variavel aleatéria com distribuicao
normal) foi analisado usando o procedimento GLM de SAS (SAS-Institute, 1996) e

as comparagdes de médias foram realizadas usando o teste de Tukey (a = 0,05).
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

A sobrevivéncia nao diferiu significativamente entre as cultivares de
oliveira apds quatro anos de crescimento (P > 0,05; Quadro 3) e atingiu um valor
de 93%, confirmando o potencial de estas variedades para o estabelecimento de
plantagbes intensivamente manejadas no sul do Deserto de Atacama. A interagao
cultivar local e os efeitos do local também nao foram significativos (P > 0,05).

A producéo de frutos diferiu significativamente entre as cultivares (P < 0,01;
Quadro 3). Os efeitos do local e da interagdo cultivar local também foram
significativos para esta caracteristica (P < 0,01). As analises conduzidas no
programa R confirmaram a falta de simetria na distribuicdo dos dados; a moda,
calculada pelo método da estimagéo de densidade de Kernel, no SAS- Insight, foi
de 3 kg arvore™, e foi muito menor do que a média geral (14 kg arvore™). No
presente estudo o quadrado da média foi proporcional a variancia (02 = 189,4).
Assim, na analise estatistica foi usado um modelo linear generalizado com
distribuicdo Gama (Freund, 1992) e funcao de ligacéo logaritmica. A distribuicdo
Gama tem aplicagbes potenciais em problemas de regressdao em que a variavel
resposta € continua e a varidncia ndo € constante, porém €& proporcional ao

quadrado da média (Myers et al., 2002).

Quadro 3 - Significancia estatistica para todas as caracteristicas agronémicas
avaliadas em seis diferentes cultivares de oliveira, no sul do deserto de Atacama,
regido administrativa de Coquimbo, Chile

S FP AGP AB
Fonte de variacdo GL 5 5

7 7 F F
Cultivar 5 3,36 44,40 ** 7,74 ** 16,58 **
Local 2 0,31 40,70 ** 64,70 ** 2,74
Cultivar x Local 10 6,60 37,35 ** 3,23 ** 7,00 **

** Significativo a P < 0,01. GL: graus de liberdade. S: sobrevivéncia aos quatro
anos de crescimento. FP: producédo de frutos (periodos de crescimento 2002-
2003). AGP: taxa de crescimento absoluto do perimetro do tronco (2000-2003).
AB: alternancia da produgéo (2002-2003). #*: Qui-quadrado.

Na abordagem das Equacdes de Estimagcdo Generalizadas, a matriz

WCM mostrou uma correlacdo entre periodos acima do valor |0,3| (o valor
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verdadeiro, rho, da correlagao foi —0,32) considerada correlagdo apropriada para
a estrutura de dependéncia (Myers et al., 2002; Liang e Zeger, 1986).

Foi considerada uma analise por local, devido ao fato de que o efeito da
interac&o cultivar local foi significativo. Esta analise € apresentada no Quadro 4.
As matrizes WCM variaram com o local estudado, evidenciando alta correlagao
em Ovalle (p = -0,88), moderada em lllapel (p = —-0,45) e correlagdo nula em
Monte Patria (matriz de correlagao independente).

Os parametros do modelo (usando a metodologia das equacbes de
estimagdo generalizada) sdo também apresentados no Quadro 4. As equacgdes

generalizadas para producéao de frutos sdo as seguintes:

P

Lllapel

= EXP (2,4653 +0,5641 KO + 0,649 LE +0,9359 BA +1,038 CO - 2,1652 BI) }
P,.... = EXP(2,3918+0,3295 KO + 0,8177 LE + 0,5752 BA + 0,4276 CO)

P

Monte Patria

= EXP(1,0761 +1,7027 KO +1,4032 BA +0,9186 CO)

em que P é a média da producdo de frutos (kg arvore™) em cada local;
KO, LE, BA, CO e Bl séo as cultivares Koroneiki, Leccino, Barnea, Coratina e
Biancolilla, respectivamente. Os modelos tém forma exponencial devido a funcao
de ligacao logaritmica.

Neste caso, os modelos das equagdes de estimagdo generalizadas
representam a contribuicdo de cada parametro (ou neste caso cultivar) sobre a
média da producdo de frutos. Os pardmetros com sinais positivos indicam que
uma variedade especifica incrementa a média da produgao de frutos, e sinais
negativos indicam que aquela cultivar contribui para reduzir a média da produgao
de frutos em um local especifico. Por exemplo, em lllapel; Koroneiki, Leccino,
Barnea e Coratina tém um efeito positivo e significativo sobre a producédo média
de frutos, baseado na estimativa dos parametros das equacbes de estimacao
generalizadas. Ao contrario, Biancolilla tem um efeito significativo, porém
negativo, reduzindo a média da produgéo de frutos no mesmo local. A mesma
analise pode ser feita para cada local.

O efeito da interagcédo cultivar local também pode ser avaliado com os
modelos das equagdes generalizadas, ajustado em cada local. Leccino respondeu

relativamente bem no local de Ovalle, porém em lllapel e Monte Patria, Coratina e
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Koroneiki, respectivamente, foram as cultivares que melhor responderam, e
Leccino nao foi significativo sobre a média da produgdao de frutos em Monte

Patria.

Quadro 4 - Anélise das equagdes de estimagao generalizadas para a produgao de
frutos (medida nos anos de crescimento 2002-2003) em seis cultivares de oliveira
(Barnea, Biancolilla, Coratina, Empeltre, Koroneiki e Leccino) avaliada em trés
locais do norte do Chile

Local Paréametro Estimativa 95% Limites de confianca y4 P> |Z|
Inferior Superior

lllapel Intercepto 2,465 2,083 2,848 12,63 < 0,0001
Koroneiki 0,564 0,120 1,018 249 0,0128
Leccino 0,649 0,169 1,129 2,65 0,008
Barnea 0,936 0,508 1,364 4,29 <0,0001
Coratina 1,038 0,626 1,449 4,94 <0,0001
Biancolilla  -2,165 -3,188 -1,142 -4,15 <0,0001
Empeltre 0 0 0
p -0,45

Ovalle Intercepto 2,392 2,327 2,456 72,63 < 0,0001
Koroneiki 0,329 0,085 0,574 2,64 0,0083
Leccino 0,818 0,648 0,987 9,47 <0,0001
Barnea 0,575 0,476 0,675 11,32 < 0,0001
Coratina 0,428 0,297 0,558 6,43 <0,0001
Biancolilla  -0,003 -0,399 0,393 -0,02 0,988
Empeltre 0 0 0
p -0,88

Monte Patria Intercepto 1,076 0,405 1,747 3,14  0,0017
Koroneiki 1,703 1,021 2,384 49 <0,0001
Leccino -0,461 -1,866 0,944 -0,64 0,5202
Barnea 1,403 0,643 2,164 3,62 0,0003
Coratina 0,919 0,071 1,766 2,12 0,0336
Biancolilla  -0,029 -1,033 0,975 -0,06 0,9551
Empeltre 0 0 0
p 0

p: valores Rho da matriz de correlagao de trabalho (WCM).
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Embora Koroneiki seja uma cultivar que pode evidenciar um maior
rendimento, como no local de Monte Patria, Stefanoudaki et al. (2001) afirmaram
que a qualidade do azeite desta cultivar pode ser influenciada pela disponibilidade
de agua. Porém, a dependéncia da disponibilidade de agua na qualidade do
azeite ndo & uma caracteristica particular de Koroneiki. Trabalhando com a
cultivar Ascolana, Proietti e Antognozzi (1996) afirmaram que uma adequada
umidade do solo é também fator importante para obter um tamanho satisfatério do
fruto, o fator fortemente correlacionado com os valores comerciais. Em condicdes
de clima mediterraneo, nas quais as precipitacdes de verdo sdo moderadas, como
nas regiodes aridas e semi-aridas, a irrigacdo pode melhorar o valor comercial do
fruto de oliveira.

Houve diferencas significativas do crescimento entre as cultivares de
oliveira (P < 0,01; Quadro 3). Esta caracteristica também foi influenciada
significativamente pela interacdo cultivar local e pelo efeito do ambiente (P <
0,01). A estrutura de covariancias n&o estruturada (UN) foi aquela que minimizou
os valores dos critérios de informagao considerados no estudo (Bayesiano de
Schwarz, BIC, e Akaike, AIC).

Koroneiki mostrou baixos valores de taxas de crescimento nos trés locais
(Quadro 5), os quais parecem estar correlacionados inversamente com os valores
de producao de frutos. Coratina evidenceu um efeito positivo sobre a média da
producdo de frutos em todos os locais e respondeu bem para a taxa de
crescimento. Coratina € uma variedade amplamente cultivada no sul da ltalia a
qual tem mostrado excelente rendimento. Também foram relatadas propriedades
antioxidantes (Aldini et al., 2006), embora Coratina pudesse ser mais sensivel as
baixas temperaturas quando comparado com outras cultivares de oliveira (Fiorino
e Mancuso, 2000).

Leccino evidenciou baixo desempenho para o perimetro médio do tronco
em todos os locais, porém em Ovalle, esta variedade mostrou o maior efeito sobre
a meédia da producao de frutos. Leccino é considerado uma cultivar promissor
para ambientes aridos devido a suas caracteristicas agronédmicas (Bartolini et al.,
2002), qualidade do azeite (Gucci et al., 2004), e sua relativa tolerancia a alta
salinidade (Demiral, 2005). Estes fatores sdo muito importantes e requeridos para
o estabelecimento de plantagdes de oliveiras intensivamente manejadas no sul do

Deserto de Atacama.
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Quadro 5 - Valores médios da taxa de crescimento absoluto do perimetro do
tronco para as cultivares de oliveira: Barnea, Biancolilla, Coratina, Empeltre,
Koroneiki e Leccino, as quais foram avaliadas sob condi¢cdes Mediterrdneas
aridas no norte do Chile, durante os anos 2000-2003

Taxa de crescimento do perimetro do tronco (cm)

Cultivar lllapel Ovalle Monte Patria
Koroneiki 11,53 bc 9,13 bc 9,09 c
Leccino 12,31 bc 9,36 b 10,34 bc
Barnea 11,35¢ 9,28 bc 11,24 ab
Coratina 13,13 ab 10,92 a 12,11 a
Biancolilla 14,03 a 8,79 ¢c 10,59 ab
Empeltre 13,03 ab 10,21 b 11,07 ab

"Médias seguidas pelas mesmas letras nas colunas ndo sdo significativamente
diferentes a P = 0,05, segundo o teste de contrastes.

A alterndncia da produgao de frutos, medida no periodo 2002-2003,
evidenciou diferengas estatisticas significativas entre as cultivares de oliveira (P <
0,01). A interacao cultivar local foi significativa (P < 0,01), porém o efeito do local
nao (P > 0,05). O indice médio da alternéncia de producdo variou de 0,17 a 1
(Quadro 6). A alternancia de producédo € ainda problema sério no cultivo de
numerosas espécies frutiferas, incluindo as arvores de oliveira (Levin e Lavee,
2005).

Na alternéncia de producao foi considerada uma analise de separagdes
médias para cada local, individualmente, devido ao fato de que o efeito da
interacao cultivar local foi significativo (Quadro 6). Coratina, Leccino e Koroneike
tiveram os valores mais baixos do indice da alternéncia em lllapel, Ovalle e Monte
Patria, respectivamente. As estimativas do indice de alternancia foram 0,18, 0,17
e 0,23 para Coratina, Leccino e Koroneike, respectivamente. Foi encontrada uma
forte associagdo entre producdo de frutos e o indice de alternancia. As trés
cultivares com menor alternancia de producgao, também evidenciaram os maiores
efeitos na producgéo de frutos. Ou seja, se sdo escolhidas aquelas cultivares que
minimizam a alternancia de producao, indiretamente seriam selecionadas aquelas
cultivares que maximizam a producao média de frutos em cada local. Rallo et al.
(1994) afirmaram que varias cultivares de oliveira podem ter diferentes graus de

alternancia de producao, devido principalmente a uma inibicdo da inducéo floral.
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Esta alterndncia ndo ocorre necessariamente em todas as cultivares
simultaneamente, e as vezes nas arvores individuais dentro de uma mesma
cultivar (Tous et al., 1998).

Quadro 6 - indice da alternancia de producdo para as seis cultivares de oliveira
(Barnea, Biancolilla, Coratina, Empeltre, Koroneiki e Leccino) avaliada em trés
locais do sul do Deserto de Atacama, Chile

indice de alternancia de produgao’

Cultivar lllapel Ovalle Monte Patria
Barnea 0,48 bc 0,45 bc 0,62b
Biancoli 1,00 a 1,00 a 0,81 ab
Coratina 0,18 c 0,47 b 1,00 a
Empeltre 1,00 a 1,00 a 1,00 a
Koroneike 0,51 bc 0,70 a 0,23 c
Leccino 0,56 ab 0,17 c 0,79 ab
Média geral 0,62 0,63 0,74

'Médias seguidas pelas mesmas letras nas colunas ndo s&o significativamente
diferentes a P = 0,05, segundo o teste de Tukey.
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4. CONCLUSOES

A mortalidade das arvores de oliveira nao foi um problema no Sul do
Deserto de Atacama; a taxa total de sobrevivéncia (acima de 90%) confirmou o
potencial das cultivares para producéo de azeitonas no norte do Chile.

A alternancia de producao é crucial para melhorar a produtividade em
oliveiras. Entretanto, € importante também identificar aquelas cultivares que
apresentaram conjuntamente boa produgdo de frutos e baixa alternancia de
producdo. Coratina, Leccino e Koroneike foram as cultivares que minimizaram a
alternancia de producado e maximizaram a producao de frutos, em lllapel, Ovalle e
Monte Patria, respectivamente.

O aumento da produtividade em plantagbes de oliveira manejadas
intensivamente, no sul do deserto de Atacama, dependera da selegcdo de

cultivares que respondem bem em um local particular.
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CAPITULO V
VARIACAO DE PROCEDENCIAS DE Acacia saligna NA ZONA ARIDA DO
CHILE, USANDO UMA ABORDAGEM BAYESIANA

RESUMO

As espécies de acacia possuem apreciadas caracteristicas agrondmicas, tais
como tolerancia a condicbes ambientais desfavoraveis. O objetivo do presente
estudo foi analisar a variabilidade no diametro da copa, altura, diametro basal do
caule e sobrevivéncia em quatorze populagdes naturais de acacia azul (Acacia
saligna) em dois locais (Cuz-Cuz e Tangue) no sul do deserto de Atacama, Chile.
As caracteristicas quantitativas foram avaliadas em arbustos de 5 anos. Uma
abordagem Bayesiana, usando o algoritmo de Cadeias Independentes, foi
empregada na analise estatistica. A sobrevivéncia foi de 87% e 82% em Cuz-Cuz
e Tangue, respectivamente. A correlagao intra-classe para a sobrevivéncia atingiu
0 maior valor (0,47). A mesma correlacdo variou de 0,03 a 0,29 para as
caracteristicas de crescimento. Os resultados sugerem que a variagdo entre
procedéncias existe, a qual pode ser usada para propositos de melhoramento sob

condicdes aridas do sul do deserto de Atacama.

Palavras-chave: seca, abordagem Bayesiana, ambientes aridos
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ABSTRACT

Acacia species have valuable agronomic characteristics, such as tolerance to
unfavorable environmental conditions. The objective of the present study was to
examine the crown diameter, height, basal trunk diameter and survival variability in
fourteen natural populations of blue-leaf wattle (Acacia saligna) at two arid sites
(Cuz-Cuz and Tangue) in the southern Atacama Desert, Chile. The quantitative
traits were assessed in 5 years old shrubs. A Bayesian approach, implemented
using Independence Chain algorithm, was used in data analyses. The survival
rates were 87% and 82% in Cuz-Cuz and Tangue, respectively. The intra-class
correlation for plant survival achieved the highest magnitude (0.47). The same
correlation varied from 0.03 up to 0.29 for the growth characters. The results
suggest that provenance variation exits among these populations, which may be
used for breeding purposes under the dryland conditions of southern Atacama

Desert.

Key words: drought, Bayesian approach, arid environments
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1. INTRODUCAO

Acacia saligna (Labil) é um recurso genético valioso para o
estabelecimento de plantagdes de arbustos forrageiros nos ambientes aridos
(McDonald e Maslin, 2000), considerando que esta espécie tem desenvolvido
certa tolerancia ao estresse hidrico (Nativ et al., 1999; McDonald e Maslin, 2000).
Esta leguminosa arbustiva tem sido plantada para produgdo de forragem e
madeira, como planta ornamental, e também para reabilitacdo de terras e
conservagao de solos (Degen et al., 1995; McDonald e Maslin, 2000). O
estabelecimento de sistemas com cultivos multiplos (inter-crop systems) usando
plantas de Acacia saligna é extremamente util para a prote¢cado do solo e a cultura
agricola associada, fixando nitrogénio, fornecendo recursos madeireiros aos
agricultores e forragem de alta qualidade no meio da estacao seca (Tiedeman e
Johnson, 1992).

A parte sul do deserto de Atacama, no Chile, tem uma critica e delicada
produtividade agrondmica, devido aos continuos periodos de seca (Squeo et al.,
2006; Vidiella et al., 1999). Estes fenbmenos climaticos estdo afetando as
atividades sociais e econdmicas dos agricultores, uma vez que sua principal
atividade € o gado caprino, os quais apresentam frequentemente insuficientes
ganhos de peso devido a caréncia de pastagens naturais. Os estudos prévios
realizados no Chile (Ormazabal, 1991) indicaram que os sistemas silvo-pastorais
sao eficientes alternativas para superar os problemas de sustentabilidade
econdmica das zonas aridas e semi-aridas do pais.

O estabelecimento de ensaios de procedéncias é o primeiro passo em
qualquer programa de melhoramento de plantas, porque eles sao ferramenta util
para a identificacdo dos melhores recursos genéticos, com o intuito de
reabilitacdo dos solos e producdo agro-florestal (Souza et al., 1999). Uma
variabilidade genética significativa em genétipos de Acacia saligna é chave para a
obtencdo de uma melhor produtividade e aceitaveis niveis de sobrevivéncia nos
periodos de seca (George et al., 2006; Mora e Meneses, 2004).

O objetivo analitico do presente estudo foi examinar o grau de variagao
para o diametro da copa, sobrevivéncia, altura da planta e didmetro basal, em

quatorze populagdes naturais de Acacia saligna, plantadas em dois ambientes do
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sul do deserto de Atacama no Chile. Para este objetivo, foi empregada uma

abordagem Bayesiana, via algoritmo de Cadeias Independentes.
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2. MATERIAIS E METODOS

2.1. Descrigéo do local e o ensaio

O estudo foi conduzido em dois locais do sul do Deserto de Atacama, na
regidao administrativa de Coquimbo, norte do Chile. O local do Tangue esta
localizado na Provincia do Elqui (30°45°, latitude sul; 71°47°, longitude oeste); o
local de Cuz-Cuz esta localizado na Provincia do Choapa (31°63°, latitude sul;
71°22°, longitude oeste). O regime de precipitacbes médio esta frequentemente
na faixa dos 100 e 200 mm-ano™' no Tangue e maior que 200 mm-ano™' no Cuz-
Cuz. Os registros de precipitagdes durante o periodo do experimento (1999-2004)
foram: média de 121,6 e 217,6 mm-ano’, minima de 65 e 103 mm-ano™, e
maxima de 192 e 394 mm-ano™' para o Tangue e Cuz-Cuz, respectivamente.

O delineamento experimental utilizado foi em blocos completos ao acaso,
contituidos por quatorze procedéncias da espécie, em dois locais, com 3 blocos
de 20 plantas espagadas a 2 x 3 m. No plantio, as plantas foram irrigadas com 5
litros de agua, para contornar o problema do forte déficit hidrico causado pelo

fendmeno da La Nifia em 1999 (Squeo et al., 2006).

2.2. Variaveis e genotipos

Os ensaios incluiram as seguintes procedéncias Australianas
provenientes da colecdo do Commonwealth Scientific and Industrial Research
Organisation (CSIRO): Ravensthorpe-1, Kelmscott, Sanford River, Greenough
River, Geraldton, Murchison River, Mingenew, Lake Indoon, Moora, Muntadgin
Rock, Lake Muir, Boyatup Hill, Lancelin e Ravensthorpe-2. As plantas foram
medidas a idade de 5 anos, para as caracteristicas didametro da copa, altura,
didmetro basal do tronco e sobrevivéncia (medida como uma caracteristica

binaria).
2.3. Abordagem Bayesiana

Os componentes de variancia, correlagdes intra-classe, e a predigao dos
efeitos de procedéncias foram pesquisados usando técnicas Bayesianas, via

algoritmo de Cadeias Independentes (Independent Chain algorithm), de acordo
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com Wolfinger e Kass (2000). Esta analise foi realizada no programa SAS (SAS
INSTITUTE, 1999). O modelo geral associado ao ensaio de procedéncias foi o

seguinte:
yv=Xp+Zp+Z,w+te

em que y €& o vetor das respostas observadas, X € a matriz de
delineamento que corresponde ao vetor de parametros do efeito do bloco (B8); Z1 e
Z, sao as matrizes de incidéncia correspondentes aos vetores de parametros do
efeito genotipico (ou procedéncias), p, e efeito da parcela, w; € € o vetor de
residuos. Assume-se que p, w e € sao independentes e com distribuicdo normal
univariada, com média 0 e matriz de variancia G, W e R, respectivamente.

No contexto Bayesiano, definimos 6 como o vetor de componentes de

variancia. A funcdo de densidade conjunta de (3, y,6) € dada por:

SB.p.0|y)=f(B,pr|0,y)f(@]y)

A especificagdo de cada distribuigcdo a priori dos elementos do modelo &

dado por:

S B pwolopon)~NXB+Zp+Z,wR)
f(B) =1

f(plo?)~N(0,G)

fwlal)~ NOW)

f(af, /af,o,vpo) ~ IG(af,O,vpo)

[(0210%.v,0) ~ IG(07g,v,)

f(o-ez /O-EZO’VCO) - IG(O-eZO'veO)

Os componentes de variancia da procedéncia (af,), da parcela (o) e do
residuo (o’) tém distribuigdo Gama Inversa (~IG), com parametros a priori
(o°,v o) obtidos por meio das densidades base, utilizando distribuicdo n&o

informativa de Jeffreys. A funcédo de densidade a priori do parametro de efeito fixo

€ assumida como uniforme (opgéao FLAT).
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A distribuicao a posteriori conjunta é definida como:

fB.polor|y)e f(Bf(plo)fwlol)f(o:)f(o))
[ f(| B pwol ol ol)

As amostras a posteriori foram analisadas utilizando PROC AUTOREG e
UNIVARIATE do SAS (SAS-Institute, 1999).

A moda de cada distribuicao a posteriori da herdabilidade foi determinada
de acordo ao procedimento de densidade de Kernel, calculada no aplicativo
SAS/INSIGHT do SAS.

O subprograma GLIMMIX% (macro) foi usado para a analise da
sobrevivéncia das plantas (usando um modelo logito). Em todos os casos de
analise, a distribuicdo a posteriori teve 11000 amostras. As correlacbes de
Pearson foram calculadas para determinar a relagcdo genética entre a

sobrevivéncia e as caracteristicas de crescimento.
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

A média, mediana e moda da correlagao intra-classe, e os valores médios
a posteriori dos componentes de variancia e seus respectivos intervalos de
credibilidade Bayesianos sédo apresentados no Quadro 1. A magnitude das
correlagdes intra-classe variou de baixa a moderada. No Cuz-Cuz a sobrevivéncia
das plantas teve a maior correlacdo (0,474). No Tangue esta correlagao foi
moderada (0,198). A altura total teve uma moderada correlagdo em ambos os
locais: 0,286 e 0,204, no Cuz-Cuz e Tangue, respectivamente. O diametro basal e
da copa tiveram os menores valores de correlagdo. Em geral, a média a posteriori
foi maior que a estimativa da moda dos coeficientes da correlagao intra-classe,

indicando assimetria da distribuicdo a posteriori para este parametro genético.

Quadro 1 - Estimativas de parametros usando inferéncia Bayesiana, para um
conjunto de populagbes de Acacia saligna amostradas de diferentes localidades
de Australia, e avaliadas no sul do deserto de Atacama

Cuz-Cuz Tangue
Parametros BD H CD S BD H CD S

Componentes de variancia

Procedéncia (c,) 7822 223397 60542 2,09 1454 63315 63,69 1.16
Parcela (o) 694,51 2141,87 3335,05 1,70 86,54 484,68 187,32 4,14

Erro (o?) 526,56 3217,80 2479,82 0,44 481,27 1970,99 1735,21 0,37
Correlagao intra-classe

Média 0,059 0,286 0,092 0,474 0,025 0,201 0,032 0,198
Mediana 0,045 0,282 0,079 0,486 0,006 0,195 0,026 0,180
Moda 0,014 0,273 0,033 0,504 0,018 0,175 0,009 0,105

Desvio Padrao 0,051 0,092 0,067 0,158 0,024 0,071 0,026 0,131
Limite inferior 0,004 0,142 0,009 0,192 0,001 0,093 0,002 0,021
Limite superior 0,158 0,442 0,222 0,711 0,070 0,325 0,083 0,443

BD: didmetro basal; H: altura; CD: didmetro da copa; S: sobrevivéncia.

A predicdo dos efeitos de procedéncias é apresentada na Figura 1. Os

resultados indicaram que as populacdes de Lancelin e Ravensthorpe-2 tiveram os
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maiores valores preditos para as caracteristicas de crescimento em Cuz-Cuz. A
populacdo Ravensthorpe-2 teve um valor predito negativo para a sobrevivéncia ao
contrario de Lancelin, Kelmscott e Geraldton, que foram os melhores gendtipos
para estas caracteristicas. Lancelin teve um valor predito alto para todas as
caracteristicas avaliadas em Cuz-Cuz, entretanto, no Tangue, o desempenho foi

diferente.

BD

75 75

50 50

.o
-

25 25

25 . -25

20

-1 0 1 2 -30 20 10 0 10 20 -2 1 4 7

Figura 1 - Matrizes de dispersdo com os valores de predicdo Bayesiana do efeito
de procedéncias para as caracteristicas: didametro basal (BD), altura total (H),
didmetro de copa (CD) e sobrevivéncia (S), avaliadas em populagdes de Acacia
saligna no sul do deserto de Atacama; as linhas fornecem uma idéia da
associacao entre as caracteristicas.
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No Tangue, as procedéncias de Murchison River e Greenough River se
desempenharam bem para o didmetro da copa, a qual € uma caracteristica
significativamente correlacionada com a produgéo de forragem (Mora e Meneses,
2004) embora Greenough River evidenciasse um baixo valor predito para a
sobrevivéncia.

As estimativas dos coeficientes de correlagdo de Pearson calculados
entre os valores preditos da sobrevivéncia e as demais caracteristicas (Quadro 2)
variaram desde -0,130 a 0,367 e nao foram significativamente diferentes de zero.
Os coeficientes de correlagdo de Pearson calculados entre os valores preditos
das caracteristicas de crescimento foram positivos e significantemente diferentes
de zero em Cuz-Cuz (P < 0,01; Quadro 2); esta forte relagdo foi também
corroborada no grafico de disperséo da Figura 1. Por outro lado, no Tangue houve
uma relagao nao significativa entre o diametro basal, a altura total e o didametro da
copa (Quadro 2; Figura 1). Entretanto, esta correlagao foi significativa e positiva
entre a altura total e o didmetro da copa. O grafico de dispersdo corrobora a
associagao nao significativa entre os valores preditos da sobrevivéncia e das

caracteristicas de crescimento em ambos os locais.

Quadro 2 - Correlagdes de Pearson calculadas entre os valores de predicéo
Bayesiana do efeito de procedéncias. Na diagonal (em negrito) sdo apresentadas
as estimativas para a mesma caracteristica medida em ambos os ambientes;
acima da diagonal sdo apresentados os coeficientes de correlagao para o local de
Cuz-Cuz e abaixo da diagonal os mesmos coeficientes para o local do Tangue

BD H CD S
BD 0,303 ns 0,789 * 0,635 * 0,125 ns
H -0,097 ns 0,378 ns 0,905 * 0,082 ns
CD -0,362 ns 0,545 * 0,189 ns 0,160 ns
S -0,130 ns 0,113 ns 0,367 ns -0,013 ns

*.

BD: didmetro basal; H: altura; CD: didmetro da copa; S: sobrevivéncia;
coeficiente de correlagéo foi significativamente diferente de zero (P < 0,05); ns: a
correlacao nao foi significativamente diferente de zero (P > 0,05) segundo o teste
t.

A colheita anual de forragem em plantas de Acacia saligna pode reduzir a
quantidade de forragem disponivel para alimento do gado e produgdo de madeira.

Pode também reduzir o vigor, a produtividade e o tempo de vida da planta
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(Tiedeman e Johnson, 1992). Estas respostas podem também variar entre
gendtipos da espécie. George et al. (2006) encontraram uma grande variagao
genética em uma amostra de populagdes naturais de Acacia saligna, embora dois
grupos de plantas morfologicamente diferentes apresentassem o mesmo padréo
genético. Esta alta variagdo genética entre e dentro de grupos de arbustos de
Acacia saligna sugeriu a existéncia de uma ampla base genética, a qual é
favoravel para os programas de melhoramento da espécie. A variabilidade entre
procedéncias depende das caracteristicas sob estudo, entre as quais a
sobrevivéncia e altura apresentaram as maiores respostas.

Nos ambientes aridos, a competéncia por recursos essenciais para as
plantas, como a agua, nutrientes, e luz, é fator chave que afeta as comunidades
de plantas (Krueger-Mangold et al., 2004). No sul do deserto de Atacama, o
evento de oscilagao climatica do El Nifio (Squeo et al., 2006) tem uma tendéncia a
aumentar os niveis de precipitagcdes médias entre as latitudes de 30° e 35° S, na
estacdo de inverno (Montecinos e Aceituno, 2003). Esta situagdo ocorreu em
2002 e, por conseguinte, as sementes provenientes das plantas locais
germinaram abundantemente. Posteriormente, suas respectivas plantulas deram
inicio a fortes processos de competicdo (Jara et al.,, 2006). Apesar disto, no
presente estudo foram encontradas altas taxas de sobrevivéncia em ambos os
locais: 87,3 e 81,8% para Cuz-Cuz e Tangue, respectivamente.

O grau de variagdao entre procedéncias confirma a existéncia de
moderadas possibilidades para melhorar a sobrevivéncia das plantas e o
crescimento em altura, por meio da utilizacdo destas populagbes naturais. Tal
informacéo é muito util para os propdsitos de melhoramento da espécie. Embora
Acacia saligna seja altamente tolerante as condigdes de seca (Nativ et al., 1999),
a variabilidade significativa do efeito de procedéncias para a sobrevivéncia pode
ser usada para melhorar esta tolerancia para as condi¢des aridas.

Os coeficientes de correlagdo de Pearson nao significativos (Quadro 2,
diagonal em negrito) indicam uma fraca associagao entre os valores de predigédo
do efeito de procedéncias de ambos os locais. Por exemplo, Lancelin teve bom
desempenho em Cuz-Cuz, porém a correlagdo de Pearson nao significativa,
estimada para a mesma caracteristica sobre diferentes locais, indica que o efeito
de interacdo procedéncia-local € significativo. A sobrevivéncia das plantas em

diferentes locais pode ser determinada por varias causas: geadas temporais ou
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prolongadas, seca, vento, competicdo e doencgas. Para avaliar a importancia das
diferentes causas de mortalidade, a magnitude e a importancia das interacdes
genotipo-ambiente devem ser previamente conhecidos (Chambers et al., 1996).

A associacéo genética entre as taxas de crescimento e resisténcia a seca
encontrada na literatura tem sido muito baixa (Coyle et al., 2006). No presente
estudo, a sobrevivéncia das plantas teve uma fraca associacdo com as
caracteristicas de crescimento. No entanto, os valores de predigcdo do efeito de
procedéncias para Lancelin no Cuz-Cuz e Murchinson River no Tangue indicam
que métodos de selecdo indireta poderiam ser aplicados usando estas

populagdes naturais.
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4. CONCLUSOES

As altas taxas de sobrevivéncia demonstraram o potencial das plantas de
Acacia saligna para crescer nos ambientes aridos ao sul do deserto de Atacama,
embora os niveis de sobrevivéncia (determinados por meio dos valores preditos)
dependam da populagdo. Os resultados permitiram a identificagdo de certas
procedéncias com desempenho satisfatério em sobrevivéncia e o crescimento,
porém indicaram que a selecdo baseada apenas na sobrevivéncia pode nao ter
efeito significativo sobre o crescimento. Pelos resultados obtidos, conclui-se que
existe variagcao genética entre procedéncias, o que possibilita a selegdo para as

condic¢des aridas do sul do Deserto de Atacama.
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CAPITULO VI
AVALIACAO GENETICA DE CLONES DE OLIVEIRA NO DESERTO DO
ATACAMA, CHILE, USANDO INFERENCIA BAYESIANA

RESUMO

A oliveira (Olea europaea L.) é espécie economicamente importante para paises
com clima mediterraneo e tem sido alternativa apropriada e util para sistemas
agricolas intensivos das zonas aridas do Chile. O objetivo do presente trabalho foi
determinar os componentes de variancia, herdabilidade no sentido amplo e a
predicdo dos valores genéticos usando técnicas Bayesianas, em vinte e oito
clones de oliveira avaliados no sul do Deserto de Atacama. Usou-se o algoritmo
de cadeias independentes para estimar as distribuicbes a posteriori dos
parametros. As estimativas da heredabilidad e os intervalos de credibilidade
(parénteses) associados foram H2=0,50 (0,38-0,61), 0,49 (0,38-0,61), 0,81 (0,74-
0,86), 0,53 (0,42-0,64), 0,26 (0,14-0,40) e 0,43 (0,17-0,65) para a produgao de
frutos (2006), producao total de frutos (2003-2006), area da secgao transversal do
tronco (2006), produtividade da arvore (2006), alternéncia da produgédo (2003-
2006) e precocidade (2003). O ganho genético por selegéo direta variou de 16 a
55% com intensidade de selecdo de 28,6%. A moderada herdabilidade para
producao de frutos, alternancia de produgao e precocidade sugere uma resposta

positiva a selecao de clones de oliveira nas condigdes ambientais aridas.

Palavras-chave: herdabilidade, inferéncia Bayesiana, ambientes aridos.
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ABSTRACT

The olive (Olea europaea L.) is an economically important species for countries
that have Mediterranean climate and has been an appropriate, useful alternative
for intensive farming systems in the arid zones of Chile. The objective of this study
was to determine: variance components, broad-sense heritability, and prediction of
genetic values using the Bayesian techniques on twenty-eight olive clones in the
southern part of the Atacama Desert. The independence chains algorithm was
used to estimate posterior parameter distributions. Estimations of heritability and
associated credibility intervals (parentheses) were H2=0.50 (0.38-0.61), 0.49
(0.38-0.61), 0.81 (0.74-0.86), 0.53 (0.42-0.64), 0.26 (0.14-0.40), and 0.43 (0.17-
0.65) for fruit production (2006), total fruit production (2003-2006), area of trunk
cross section (2006), tree productivity (2006), alternation of production (2003-
2006), and precocity (2003). Genetic advance by direct selection varied from 16 to
55% with a selection intensity of 28.6%. Moderate heritability for fruit production,
alternation of production, and precocity suggests a positive response to olive

selection under the arid environmental conditions.

Key words: heritability, Bayesian inference, arid zones.
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1. INTRODUCAO

A oliveira (Olea europaea L.) é cultivada em grande escala em diversos
paises de clima Mediterraneo subtropical, e representa uma das arvores frutiferas
mais importantes do ponto de vista econdmico. Estima-se que 90% da producao
mundial de azeitonas provém da bacia do mar Mediterraneo (Aydinalp et al.,
2004; La Rosa et al., 2003), mas seu cultivo também tem se expandido como uma
alternativa agrondmica em paises tais como Argentina, Australia, Brasil, Chile,
México, Africa do Sul e Estados Unidos, entre outros. Na América, as oliveiras
foram introduzidas para a produgao de azeitonas de mesa, extragcao de azeite e
para propositos ornamentais.

As arvores da oliveira possuem uma alta tolerdncia as condicbes de
desidratacdo (Tognetti et al., 2004) e aos ambientes caracterizados por longos
periodos de auséncia de chuvas. As oliveiras tém sido cultivadas em diversas
condi¢cbes climaticas, apresentando ampla adaptabilidade, desde terras secas
com diferentes condigbes de solo, a montanhas com alta umidade (Sofo et al.,
2004) embora apresentem diferencas locais para a produgao de frutos (Lavee et
al., 2003; Levin e Lavee, 2005).

No Chile, as zonas desérticas, aridas e semi-aridas abrangem uma
extensao de 30 milhdées de ha, correspondentes a aproximadamente 40% da area
total do pais. Embora estas zonas sejam consideradas extremadamente pobres
em produtividade do ponto de vista agronédmico (Ormazabal, 1991), o cultivo da
oliveira tem sido uma alternativa apropriada e util para os sistemas agricolas
manejados intensivamente. A industria chilena de azeite e azeitonas,
provenientes desta zona do pais, esta sendo sustentada por meio de plantacées
irrigadas, para assegurar os niveis adequados de produgdo econdmica e
comercial.

Os agricultores da regidao estdo considerando aumentar o numero de
plantagdes comerciais manejadas intensivamente, com o objetivo de desenvolver
a industria olivicola, com um mercado em constante crescimento. Como
consequéncia, a estacdo experimental do Instituto de Investigaciones
Agropecuarias (INIA), localizada na regido administrativa do Atacama, tem

coletado e conservado material genético de oliveira (clones, variedades,
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sementes) os quais sao avaliados periodicamente para atender as necessidades
técnicas dos agricultores.

Nos programas de avaliagdo genética, a estimativa dos componentes de
variancia e a predicdo dos valores genéticos sao aspectos chaves na analise
genético-quantitativa de caracteristicas de importancia econémica (Cadena-
Meneses e Castillo-Morales, 2000a, 2000b). Estatisticamente, as estimacdes dos
componentes de variancia podem ser obtidas por meio do método da Maxima
Verossimilhanca Restrita (REML), e as predicbes genéticas por meio da Melhor
Predicdo Linear ndo Tendenciosa (BLUP), as quais sdo metodologias preferidas
quando o conjunto de dados apresenta informagdes perdidas (Cadena-Meneses e
Castillo-Morales, 2000; Dominguez-Viveros et al., 2003; Sanchez-Vargas et al.,
2004).

Atualmente, os métodos Bayesianos também estdo sendo utilizados em
diferentes programas de melhoramento para estimar parametros genéticos de
caracteristicas de interesse econémico (Cappa e Cantet, 2006; Mora e Arnhold
2006; Mora et al., 2007; Wright et al., 2000). As técnicas Bayesianas utilizam
diferentes métodos derivados das Cadeias de Markov (Monte-Carlo Markov
Chain: MCMC) tal como o algoritmo de Gibbs, que é o método mais utilizado nos
programas de melhoramento (Van Tassell e Van Vleck, 1996). Os procedimentos
Bayesianos s&o considerados uma alternativa aos métodos de
estimagao/predicdo REML/BLUP (Blasco, 2001; Cadena-Meneses e Castillo-
Morales, 2000b).

Uma das estratégias adotadas dentro dos programas de melhoramento
na regido administrativa de Atacama € a avaliacdo de material propagado
vegetativamente proveniente do banco de germoplasma do INIA. O entendimento
do controle genético de diversas caracteristicas agronémicas e a associagao
entre os caracteres (com fins de selegdo genética) poderia gerar um conjunto de
dados agrondémicos que seriam uteis para o avango do atual programa de
melhoramento da oliveira, conduzido na regido administrativa de Atacama. Por
isto, o objetivo do presente trabalho foi examinar parametros genéticos, por meio
de técnicas Bayesianas, em vinte e oito clones de oliveira avaliados para seis

caracteristicas quantitativas, no Sul do Deserto do Atacama.
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2. MATERIAIS E METODOS

O ensaio de campo se estabeleceu na estagao experimental de Huasco,
pertencente ao Instituto de Investigaciones Agropecuarias (INIA), localizada na
Provincia de Huasco (28°34’ Latitude Sul, 70°47’ Longitude Oeste, e 453 m de
altitude) na regido administrativa de Atacama, norte de Chile. De acordo com a
classificagdo de Koppen, o clima desta parte sul do Deserto de Atacama é
classificado como tipo Bw, com uma precipitacgdo média anual de 21 mm, que
ocorrem durante o inverno. A temperatura média € de 16 °C, e com 63% de
umidade relativa.

As arvores se originaram de estacas enraizadas, as quais foram obtidas
aleatoriamente do banco de germoplasma do INIA, considerando o estoque de
material agronémico apropriado para a produ¢ado comercial de azeitonas.

O ensaio se estabeleceu na temporada agricola 2000 usando um modelo
de blocos completos ao acaso com vinte e oito tratamentos (clones), e dezesseis
réplicas em esquema de uma arvore por parcela. O material vegetal foi plantado
manualmente a um espagamento de 8 x 4 m. Foi utilizado um sistema de irrigagao
por gotejamento para a aplicagdo de nutrientes e agua (Orgaz e Fereres, 1999;
Chartzoulakis et al., 1999). As necessidades de agua foram determinadas usando
dados locais de evaporagao de bandeja.

Durante um periodo de seis anos avaliaram-se as seguintes
caracteristicas de campo:

- Producdo de frutos (kg arvore™), avaliada na temporada agricola de
2006 (P2006).

- Producdo acumulada de frutos (kg arvore™”), avaliada durante as
temporadas agricolas de 2003, 2004, 2005 e 2006 (PA).

- Area da secgao transversal do tronco (cm?) avaliadas em 2006 (ASTT).
A ASTT é uma medida do vigor das arvores (Tous et al.,, 1998) a qual foi
calculada usando o perimetro do tronco a 20 cm do nivel do solo.

- Produtividade da arvore (kg cm™), medida entre o quociente de PA e
ASTT (PA/ASTT), de acordo com Tous et al. (1998).

- Alternancia da produgao (AP), cujo valor por arvore foi medido utilizando
os dados de producdo das temporadas agricolas de 2003 a 2006. AP foi medido

por meio do seguinte indice:
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AP:( 1 j{uaz—a1)|+|(a3—a2)|_,,+|(an—a,11)|}

(n-1) a, +a, a, +a, a,,+a,

onde n é numero de anos de avaliagéo; a4, ay, as,..., an-1 € a producéo de
frutos por arvore (kg arvore™') avaliados durante quatro temporadas agricolas.

- Precocidade da producéo (P), avaliada na temporada inicial de produgao
(2003). P foi medido como uma caracteristica binaria, considerando a auséncia ou
presenca de um determinado nivel de producdo na idade de 3 anos. Esta
caracteristica binaria foi baseada na seguinte pressuposi¢ao: valor 0, para as
arvores que nao produziram frutos, do ponto de vista comercial (ou seja, uma
producdo mais baixa que 5 kg érvore'1) e valor 1, para aquelas arvores cuja
producao foi superior (ou igual) a 5 kg arvore™ (Tous et al., 1998).

Foi utilizado o método Bayesiano para examinar componentes de
variancia, valores genéticos e a herdabilidade (sentido amplo) para as
caracteristicas quantitativas. Para a obtencdo das distribuicbes a posteriori dos
parametros foi utilizado o algoritmo de Cadeias Independentes (Wolfinger e Kass,
2000), variante dos métodos MCMC (Markov-Chain Monte Carlo). Cada
distribuicdo a posteriori da herdabilidade foi caracterizada em funcdo da média,
mediana, moda e os intervalos de credibilidade Bayesianos. Os componentes de
variancia e valores genéticos foram caracterizados por meio da média a posteriori.
Para esta analise foram utilizados os procedimentos PROC MIXED do SAS, com
a opcao PRIOR (SAS Institute, 1996). Adicionalmente, foi utilizada a macro
GLIMMIX% (Wolfinger e O’Connell, 1993) para ajustar um modelo logistico
(distribuicdo binomial fungdo de ligagao logit) na caracteristica precocidade da
producéo.

O modelo geral associado ao experimento foi o0 seguinte:
v=Xpf+Zy+¢

em que y €& o vetor das respostas observadas, X € a matriz de
delineamento que corresponde ao vetor de parametros do efeito do bloco (B); Z é
a matriz de incidéncia que corresponde ao vetor de parédmetros do efeito

genotipico (y); e € € o vetor de residuos. Assume-se que y e € sao independentes
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e com distribuicdo normal univariada, com média 0 e matriz de variancia G e R,
respectivamente.
Definimos € como o vetor de componentes de variancia. A fungao de

densidade conjunta de (f,y,60) é dada por:

fB.y.01y)=f(B.y16,9)f(0])

A especificagado de cada distribuicado a priori dos elementos do modelo é

dado por:

fW1By.0l,07)~ N(XB+Zy,R)
f(B) =l

f(rlog)~N(©G)

f(@}) ~ IG(a,b)

f(62)~ 1G(c,d)

f(02165,v,0) ~1G(0l),v,0)

f(o-ez /0507ve0) - IG(O-eZO’veO)

Os componentes de variancia genética (aéf) e do residuo (o’) tém

distribuicdo Gama Inversa (~IG), Cadena-Meneses e Castillo-Morales (2000b),
com parametros a priori (a_zo,v_o) obtidos por meio das densidades base,
utilizando distribuicdo n&o informativa de Jeffreys. A funcédo de densidade a priori

do parametro de efeito fixo € assumida como uniforme (opgao FLAT).

A distribuicao a posteriori conjunta é definida como:

fB.y.olo01) e f(B (o) (o) f(e)f W] B.r.ol,07)

As amostras a posteriori foram analisadas utilizando PROC AUTOREG e
UNIVARIATE do SAS (SAS Institute, 1996).

A moda de cada distribuicao a posteriori da herdabilidade foi determinada
de acordo ao procedimento de densidade de Kernel, calculada no aplicativo
SAS/INSIGHT do SAS.
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A herdabilidade em sentido amplo (H?) foi calculada para cada
caracteristica, usando o quociente entre a variancia genética e fenotipica (Dhanai
et al., 2003):

2
(o}
H2 = - g >
Og +0,
em que a§ e aez correspondem a variancia genética e residual,

respectivamente. Para examinar a significAncia estatistica do efeito genotipico
(clones) empregou-se o Critério de Informacdo de Deviance (Deviance

Information Criteria: DIC):
DIC =D + pD =D(0)+2pD

em que D corresponde & média a posteriori de —2 x Logaritmo
(Verossimilhanga); pD é o numero efetivo de parametros do modelo. Para esta
analise Bayesiana foi utilizado o programa WinBugs 1.4 (Spiegelhalter et al.,
2002).

Foram calculados coeficientes de correlacdo de Pearson entre os valores
genéticos (médias a posteriori) de cada caracteristica (n = 28) para examinar a
magnitude de associagao genética de acordo com Agrawal et al. (2004). Foram
construidas matrizes de dispersdo com as classificagbes de clones para
estabelecer as diferengas no ordenamento genotipico, de acordo com Gongalves
et al. (2005).
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

As estimativas provenientes das distribuicbes a posteriori dos
componentes de varidncia e a herdabilidade (sentido amplo; H?) sao
apresentados no Quadro 1. O modelo que incorpora o efeito devido aos clones
evidenciou o menor valor do Critério de Informagao de Deviance (DIC), indicando
a existéncia de variabilidade genética em todas as caracteristicas estudadas. Este
resultado confirma que a estratégia adotada no atual programa de melhoramento,

resultara em avangos significativos devido a selegéo de clones de oliveira.

Quadro 1 - Estimativas a posteriori dos componentes de variéncia (genética: agz,
residual: af e fenotipica: 012)) e herdabilidade em sentido amplo (H?), para seis

caracteristicas agrondmicas avaliadas em vinte e oito clones de oliveira, no
Deserto do Atacama, Chile

Componentes de variancia Herdabilidade (H?)
Variaveis >
2 2

Og P Op Média Mediana Moda LI LS
P 0,8310 0,9717 1,8027 0,432 0,444 0,475 0,171 0,646
PA 2451,4 24471 4898,5 0,494 0,495 0,491 0,378 0,608
ASTT 9822,4 2281,6 12104,0 0,806 0,809 0,812 0,742 0,863
AP 0,0109 0,0305 0,0413 0,259 0,257 0,240 0,135 0,395
PA/ASTT  0,0423 0,0371 0,0793 0,526 0,527 0,525 0,418 0,636
P2006 473,83 466,70 940,52 0,497 0,498 0,497 0,381 0,611

P: precocidade da produgao; PA: produgcdo acumulada (periodo 2003-2006);
ASTT: area da seccao transversal do tronco; AP: alternancia da produgao;
PA/ASTT: produtividade da arvore; P2006: producdo de azeitonas no ano de
2006. LI e LS: sao os limites inferiores e superiores do intervalo de credibilidade
Bayesiano.

As distribuicbes a posteriori dos valores de herdabilidade sdo mostradas
na Figura 1. No presente estudo, foi confirmada a convergéncia das cadeias
estocasticas geradas pelo algoritmo de cadeias independentes (Heidelberger e
Welch, 1983). Este resultado era esperado uma vez que segundo o recente
estudo de Wolfinger e Kass (2000) o algoritmo de cadeias independentes é

bastante flexivel para dar convergéncia a cadeia de amostras a posteriori, sendo
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vantajoso quando comparado aos métodos MCMC tradicionais, como o algoritmo

de Gibbs.
| ] e
= o]
| = ) / \
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Figura 1 - Distribuicdes a posteriori das herdabilidades em sentido amplo (direta),
para as caracteristicas de precocidade (P), producdo acumulada (PA), area da
seccao transversal do tronco (ASTT), alternancia da producéao (AP), produtividade
(PA/ASTT) e producédo do ano de 2006 (P2006), avaliado em clones de oliveiras,
no Deserto do Atacama, Chile. A esquerda é mostrado o processo de iteracdo do
algoritmo de cadeias independentes (analise Bayesiana).

De acordo com os resultados obtidos, as caracteristicas agronémicas
evidenciaram herdabilidade de moderada a alta. O crescimento vegetativo
(medido por meio da ASTT) teve o maior valor de herdabilidade, com média e
intervalo de credibilidade a posteriori de H*=81% e (74% - 86%), ao contrario de
AP, que teve o valor mais baixo, indicando herdabilidade moderada, com média a
posteriori e intervalo de credibilidade de H?=26% e (14% - 40%). Para a
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precocidade da producdo foi também encontrada herdabilidade moderada,
H?=43% e (17% - 65%). O parametro de dispersdo do modelo logistico ajustado
para a analise Bayesiana foi de 0,97 indicando um ajuste adequado (Myers et al.,
2002). P2006, PA e PA/ASST tiveram valores similares de herdabilidade (cerca
de 50%), as quais se mostraram caracteristicas de moderada herdabilidade. A
magnitude da herdabilidade encontrada nesta populagdo de melhoramento revela
uma situacao favoravel a selegao de clones de oliveira, que poderia significar em
ganhos genéticos importantes se este material selecionado é usado nas futuras
plantacbes com a espécie. Os valores de herdabilidade obtidos em um unico local
sao uteis para entender a arquitetura genética da populagdo de melhoramento,
cuja variabilidade e resposta a selecdo sao estudadas nas condicbes ambientais
especificas (Zamudio et al., 2002).

O programa de selegcao e melhoramento de oliveira esta desenvolvendo
clones que respondam com adaptabilidade especifica para as condi¢des
ambientais do Deserto de Atacama. A selegdo clonal tem sido importante e
valiosa estratégia, mas o conjunto de dados agrondmicos provenientes dos
ensaios clonais é usualmente desbalanceado. Considerando este fato, as
estratégias de avaliagdo que incorporam as metodologias REML/BLUP, séao
consideradas o6timos métodos para um conjunto de dados com observagdes
perdidas (Cadena-Meneses e Castillo-Morales, 2000a e 2000b; Mora e Scapim,
2007) e a metodologia Bayesiana oferece também importante ferramenta de
inferéncia cientifica na avaliagdo genética, uma vez que também leva em
consideracao a variabilidade existente em todos os parametros (Wright et al.,
2000; Nogueira et al., 2003; Cadena-Meneses e Castillo-Morales, 2000a).

A predicdo dos efeitos genéticos (aditivos e nao aditivos) para os
melhores oito clones de oliveira (28,6% de intensidade de sele¢ao) € mostrada no
Quadro 2. A classificacdo clonal realizada em funcdo da média a posteriori de
cada valor genético (usando a predicdo Bayesiana, via algoritmo de Cadeias
Independentes) dependeu da caracteristica em anéalise. Com base nestes
resultados, foi possivel identificar clones que respondem bem para diversas
caracteristicas agronémicas; por exemplo, o clone 139 teve uma boa resposta
para P, P2006, PA, ASTT e AP. Outros clones com resposta satisfatoria, ao
considerar as caracteristicas de producéao, foram 110 e 18. A predi¢cao dos ganhos

genéticos, considerando a selegcao direta dos oito melhores clones desta
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populacao de melhoramento, variou de 16,3% a 55,4%. A precocidade da
produgdo apresentou 0 maior avango genético, e a alternéncia da produgao o
menor. Importantes avangos podem ser obtidos considerando as caracteristicas
de produgéao de frutos (P2006 e PA).

Quadro 2 - Resultados do avango genético (GG) por selegéo direta (28,6% de
intensidade de selegado) e a predicdo de valores genéticos para os melhores oito
clones de oliveira, avaliados na regiao administrativa de Atacama, norte do Chile

Clone P Clone PA Clone ASTT Clone AP Clone PA/ASTT Clone P2006

124 091 MO 111,09 124 240,85 139 -0,14 I 0,53 10 47,34
139 0,78 18 6866 18 18550 11 -0,12 44 0,24 18 30,38
1M 077 I 62,44 115 143,83 18 -0,09 145 0,21 139 25,90
144 0,58 139 42,20 10 116,56 124 -0,08 141 0,20 123 23,80
135 0,45 141 37,31 129 66,14 129 -0,07 142 0,17 132 12,79
145 0,36 129 27,88 139 62,74 1256 -0,07 M0 0,13 11 12,19
29 0,30 115 2542 123 4898 35 -0,06 I11 0,09 46 9,95
17 0,29 140 24,77 128 36,68 [15 -0,06 135 0,09 14 9,39
Média 0,63 141,37 246,58 0,53 0,61 62,84
GG(%) 55,4 35,3 45,7 16,3 34,1 34,2

P: Precocidade da producdo; PA: Producdo acumulada (2003-2006); ASTT: Area
da secdo transversal do tronco; AP; Alternancia da producado; PA/ASTT:
Produtividade da arvore; P2006: Producéo de azeitonas no ano 2006.

Os graficos de dispersdo com a classificagao genética (ranking) para as
caracteristicas em analise sdo mostrados na Figura 2. Este ranking foi realizado
utiizando a predigdo Bayesiana dos valores genéticos dos clones. As linhas
ajustadas a dispersao dos dados representam uma medida de associagao entre
o ordenamento dos gendtipos (ranking). Os valores de correlagdo de Pearson
variaram de -0,67 a 0,72. AP apresentou uma correlacdo (associacdo) negativa
com a maioria das caracteristicas; as estimativas significativas de correlagéo
variaram de -0,41 a -0,67 (p<0,05). Esta caracteristica apresentou um valor
negativo de correlagdo com PA/ASTT (-0,25), mas esta nao foi significativamente

diferente de zero (p>0,05).
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Figura 2 - Graficos de dispersao com o ordenamento dos clones (ranking),
realizado via predigdo Bayesiana, para as caracteristicas em analise. * Correlagao
de Pearson (r) é significativamente diferente de zero a p=0,05 (t-student); ns: nao
significativa. P: Precocidade da producédo; PA: Produgdo acumulada (2003-2006);
ASTT: Area da secdo transversal do tronco; AP; Alternancia da producéo;
PA/ASTT: Produtividade da arvore; P2006: Produgao de azeitonas no ano 2006.

As correlagbes de Pearson entre P e as caracteristicas de producao
(P2006 e PA) e crescimento vegetativo (ASTT) ndo foram estatisticamente
diferentes de zero (Figura 2). Embora haja uma variabilidade genética importante
para a precocidade (H?=0,432), a baixa associacdo genética com as
caracteristicas de produgdo pode apresentar desvantagem, uma vez que as
plantagdes usualmente possuem elevada produgdo em conjunto com individuos
precoces. Estes resultados sdo coincidentes com o estudado por Pritsa et al.

(2003) e Tous et al. (1998), os quais também coincidem na importancia de
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encontrar gendtipos de oliveira com habilidade para produzir frutos a uma idade
precoce. Por sua vez, o gendtipo da oliveira deveria ser preferencialmente
precoce, embora economicamente viavel (Tous et al., 1998) uma vez que o custo
de estabelecimento de uma plantagcdo com este cultivo € normalmente alto, e as
arvores de oliveira sao cultivadas em locais com custo elevado.

Apesar da fraca associagao entre precocidade e producdo, de acordo
com os resultados da predicdo genética de clones (Quadro 2) existem clones que
poderiam ser valiosos para a obtencido de individuos precoces € com maxima
producdo. A selecdo combinada seria coincidente com o realizado por Leon et al.
(2004) os quais promoveram o estabelecimento de sistemas agricolas custo-
efetivo, por meio da selegao de gendtipos precoces com alta produgado acumulada
(Ledn et al., 2004).

Os valores de correlacdo de Pearson estimados entre AP e P, P2006, PA,
e ASTT sao importantes para a selegao indireta de caracteristicas de interesse
econdmico, ou seja, a correlagdo negativa entre AP e PA indica que um indice de
alternancia de producao alta esta associado com produgao baixa, e vice versa. A
alternéncia de producédo é medida da tendéncia de um gendétipo (arvore) para
alternar anos de alta e baixa produtividade, a qual se considera um fator limitante
nas plantagées comerciais de oliveira (Levin et al., 2005). Finalmente, o presente
estudo enfatiza o fato que a precocidade e a alta producéo de frutos, em conjunto
com uma baixa a moderada tendéncia de alternancia de produgdo, sdo os
componentes mais importantes para o estabelecimento de plantacdes eficientes

em ambientes com limitagcdes hidricas.
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4. CONCLUSOES

No presente estudo, a producao de frutos, a alternéncia de produgéao e a
precocidade foram moderadamente herdaveis, permitindo a selecdo direta de
clones quanto ao seu valor genotipico. Esta € uma informagéo util para dar
continuidade ao atual programa de melhoramento genético conduzido no sul do
Deserto de Atacama.

A selecdo genética baseada em caracteristicas econdmicas e a utilizagao
da inferéncia Bayesiana na predigdo dos valores genéticos dos clones foram
suficientes para o presente programa de melhoramento. A abordagem Bayesiana
utiizada como ferramenta de analise estatistica foi util para propodsitos de
melhoramento de oliveira e para entender como as caracteristicas sao

controladas geneticamente.
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CAPITULO VI
HERDABILIDADE DO FLORESCIMENTO PRECOCE, CRESCIMENTO E
SOBREVIVENCIA DE Eucalyptus cladocalyx, NA REGIAO ARIDA DO CHILE:
UMA ABORDAGEM BAYESIANA

RESUMO

O objetivo deste estudo foi examinar o controle genético do florescimento precoce
em trinta e nove familias originadas de polinizagdo aberta de Eucalyptus
cladocalyx, no sul do deserto de Atacama, Chile, visando a selecéo de arvores
que florescam precocemente, porém com um minimo impacto sobre a
sobrevivéncia e o crescimento. Uma abordagem Bayesiana, usando o algoritmo
de Gibbs, foi empregada nas analises estatisticas. A precocidade foi medida
como uma resposta binaria em arvores de trés anos, a qual foi altamente
herdavel. A estimativa da média a posteriori da herdabilidade e o intervalo de
credibilidade de 95% foram 0,51 e (0,46-0,56) respectivamente. A estimativa do
ganho genético variou de 36,15% a 41,22% (intensidades de selegédo de 14,29%
e 7,48%). A altura total, didametro basal e a sobrevivéncia (medida aos cinco anos)
tiveram uma positiva e relativamente moderada correlacdo com o florescimento
precoce (r=0,23, 0,29 e 0,11) indicando que a selecdo para o florescimento
precoce poderia ter um moderado impacto sobre o crescimento e a sobrevivéncia.
O florescimento precoce de Eucalyptus cladocalyx foi altamente herdavel nesta
populacdo de melhoramento, a qual pode ser usada para melhorar a producao de
mel em situacdes onde as flores de espécies nativas ndao sao encontradas em

quantidades suficientes.

Palavras-chave: herdabilidade, inferéncia Bayesiana, ambientes aridos
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ABSTRACT

The aim of this study was to examine the genetic control of flowering precocity in
thirty-nine open-pollinated families of Eucalyptus cladocalyx in southern Atacama
Desert, Chile, with the view to the selection of trees that flower earlier but with
minimal impact on survival and growth. A Bayesian approach, implemented using
Gibbs sampling algorithm, was used in data analyses. Precocity was assessed as
a binary response at age three and was found to be highly heritable. The
estimates of posterior mean and of the 95% posterior interval of the heritability
were 0.51 and (0.46-0.56), respectively. Estimated genetic gain ranged from
36.15% to 41.22% (selection intensities of 14.29% and 7.48%). Total height, basal
diameter and survival (measured at age 5) had a positive and relatively moderate
genetic correlation with early flowering (r=0.23, 0.29 and 0.11) indicating that
selection for early flowering alone would have a moderate impact on growth and
survival. Early flowering of Eucalyptus cladocalyx was found to be highly heritable
in this breeding population, which could be used to improve the honey production
in situations where flowers from native species are not available in sufficient

quantities.

Key words: arid environmental conditions, breeding values, Gibbs sampling
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1. INTRODUCAO

As espécies arboreas de eucalipto tém sido cultivadas comercialmente
para diversos propositos como producdo de madeira, 6leos essenciais, lenha,
polpa e mel (He e Barr, 2004; YueMing et al., 2004; Hajari et al., 2006). Muitas
espécies de eucalipto sdo particularmente bem adaptadas a condicdes climaticas
aridas (Cohen et al., 1997; Wildy et al., 2004; Akhter et al., 2005) em tanto que
outras podem também tolerar solos salinos (Rawat e Banerjee, 1998; Akilan et al.,
1997; Marcar et al., 2002). Dado que, pelo menos 50% da superficie mundial
terrestre sao classificadas como de zonas aridas (Williams, 2000), resulta obvio o
enorme potencial que tem estas espécies para o estabelecimento de plantagdes
extensivas.

No Chile, por exemplo, as zonas aridas e semi-aridas abrangem 30
milhdes de hectares, ou 40% da superficie total do pais (Ormazabal, 1991).
Grandes areas de outros paises de América do Sul sao similarmente aridas, tais
como Argentina, Brasil e Peru. As praticas agro-florestais que integram
plantagdes de arvores e arbustos com cultivos agricolas e/ou forragem sao
reconhecidas alternativas a agricultura convencional nestas regides aridas. No
norte do Chile, por exemplo, a regido administrativa de Coquimbo tem uma
limitada superficie produtiva do ponto de vista agrondmico (Ormazabal, 1991) e a
salinidade dos solos aridos € percebida como um severo problema ambiental,
econdmico e social (Mora et al., 2007; Mora et al., 2008). Deste ponto de vista, as
plantagcdes florestais que permitam diferentes aplicagdes praticas sao
extremamente importantes, os quais podem contribuir ao uso sustentavel da terra,
além de fornecer um produto.

Uma razdo do porque a espécie Eucalyptus cladocalyx F. Muell é
cultivada amplamente no Chile, é devido a sua utilizacdo tanto para producao de
mel como para produgédo de madeira (Manikis e Thrasivoulou, 2001; Mora, 2006).
Esta espécie é preferida a outras espécies devido a sua moderada tolerancia a
salinidade (Marcar et al., 1995), sua habilidade para crescer em ambientes aridos
(Hanks et al., 1994; Gleadow e Woodrow, 2002; Woodrow et al., 2002; McDonald
et al., 2003) e sua relativa resisténcia a Phoracantha semipunctata (Hanks et al.,
1994). A producdo de mel representa fonte potencial de renda extra para os

agricultores locais.
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As flores de Eucalyptus cladocalyx tém aptidao para a producdo de mel
de qualidade (Manikis e Thrasivoulou, 2001), complementando a escassa
producao das espécies nativas e endémicas da regido de Coquimbo (Montenegro
et al., 2003). Entretanto, as arvores de Eucalyptus ndo produzem flores antes dos
3 a 6 anos de idade e sua producdo nao € continua nem uniforme. O
florescimento precoce tem sido considerado importante caracteristica nos
programas de melhoramento de eucalipto (Chambers et al., 1997; Wiltshire et al.,
1998) e as pesquisas relacionadas ao florescimento tém sido realizadas com o
intuito de antecipar os resultados dos ensaios de progénie e para acelerar a
producao de sementes melhoradas geneticamente (Meilan, 1997). Entretanto, a
inclusdo de genes para o florescimento em populagdes de eucalipto destinadas a
produzir madeira pode ter efeitos indesejaveis no longo prazo. De fato, Chambers
et al. (1997) afirmaram que a expressao continua desta caracteristica em
sucessivas geracgdes poderia conduzir a reducao significativa da produtividade,
devido a perda de energia envolvida na produgéo de flores e frutos.

A producao precoce de flores, ou floracdo precoce, € frequentemente
medida como a presenga/auséncia de capsulas e ou brotos de flores (Chambers
et al., 1997). Estatisticamente, tal caracteristica tem uma distribuicao de Bernoulli,
na qual sdo registrados somente dois distintos fenotipos ndo continuos: presenga
ou auséncia de eventos florais. Uma alternativa de analise é a utilizacdo de
métodos Bayesianos, 0s quais sao considerados mais precisos para predizer o
valor genético de tais caracteristicas de limiar (Van Tassell et al., 1998). Na
avaliacdo genética de arvores florestais, a abordagem Bayesiana tem sido
utilizada, por exemplo, nos estudos de Sorya (1998), Cappa e Cantet (2006) e
Waldmann e Ericsson (2006). Diferentes métodos de Monte Carlo — Cadeias de
Markov (MCMC: Monte Carlo Markov Chain) tal como o algoritmo de Gibbs, tém
mostrado ser apropriados para a analise de dados categodricos em programas de
melhoramento. Além disto, os métodos MCMC permitem a analise em superficies
de verossimilhanca complexas e permitem a obtencdo das distribuicbes a
posteriori Bayesianas (Melchinger et al., 2004; Bink et al., 2008).

O objetivo do presente estudo, portanto, foi determinar o controle genético
do florescimento precoce em Eucalyptus cladocalyx visando a sele¢cao de arvores
que florescem precocemente, mas com um minimo impacto sobre a sobrevivéncia

e crescimento. Nas andlises de parametros genéticos, foi considerada uma
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abordagem Bayesiana, bem como na predigdo de valores genéticos para as
caracteristicas de florescimento, sobrevivéncia e crescimento, avaliadas em 39
familias de E. cladocalyx cultivadas sob condi¢cdes aridas no sul do deserto de

Atacama, norte do Chile.
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2. MATERIAIS E METODOS

2.1. Localizagéo do estudo

O experimento foi conduzido na Provincia de Choapa, na comunidade
rural de Tunga Norte, localizada ao sul do Deserto de Atacama, na regido
administrativa de Coquimbo, Chile (31°38’ S de Latitude; 71°19° W de Longitude;
e altitude de 297 m). 75% da superficie da regido sao compostas de vegetagcao
arbustiva xerdfila, predominantemente, numa area de baixa altitude (altitude de 0
a 1000 m), sendo que, no entanto apenas 3% da superficie é representada por
areas destinadas a agricultura (Squeo et al., 2006).

A regiao tem um clima Mediterraneo arido (Montenegro et al., 2003), na
qual existem importantes variagdes em disponibilidade de agua entre os anos de
La Nifia (seco) e El Nifio (chuvoso) (Squeo et al., 2006). Durante os episodios de
El Nifio existe uma tendéncia a aumentar a precipitacdo média entre as latitudes
30° e 35° S (no inverno: meses de Junho a Agosto), entanto que ocorre um efeito
contrario durante os eventos de La Nifa (Montecinos e Aceituno, 2003). A
precipitacdo meédia anual é de 180 mm (1973-2004, medida na estagdo
meteoroldgica de lllapel, capital da Provincia de Choapa), variando de 513 a 15,8
mm. Os registros de precipitacdes durante o periodo experimental (2001-2006)
foram: média de 226 mm ano™, variando de 103 mm ano™ (2003) a 394 mm ano™
(2002; um ano de El Nifio).

2.2. Ensaio e genétipos

O experimento foi estabelecido no ano 2001. O delineamento
experimental foi de blocos completos com os tratamentos ao acaso, com 39
familias de meios-irmaos, como os tratamentos principais, aleatorizadas em 30
blocos, e com parcelas conformadas por uma unica arvore. A densidade de
plantio foi de, aproximadamente, 1.667 arvores ha'1; equivalentes a um
espacamento de 2 x 3 m. Trinta e sete familias foram provenientes da populacéo
base do Centro Australiano de Sementes e Arvores (CSIRO) e duas familias de
meio-irmaos provenientes de plantacbes previamente estabelecidas em uma
localidade da Provincia de Choapa (semente procedente do Chile; 31°40’ de

Latitude Sul; 71°14’ de Longitude Oeste). O lote de sementes Australianas foi
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proveniente de quatro locais (procedéncias) do centro de origem da espécie
(Ruthrof et al., 2003): Flinders Chase NP (35°57’ de Latitude Sul; 136°42’ de
Longitude Oeste; 637,9 mm-ano'1), MT Remarkable (32°43’ de Latitude Sul;
138°06" de Longitude Oeste; 242,8 mm-ano™'), Marble Range (34°30’ de Latitude
Sul; 135°30’ de Longitude Oeste; 485,1 mm~ano'1), e Wirrabara SF (33°06’ de
Latitude Sul; 138°14’ de Longitude Oeste; 256,6 mm-ano™).

2.3. Caracteristicas

O florescimento precoce foi medido aos 3 anos de idade (ano 2004). Esta
caracteristica foi avaliada quanto a presencga ou auséncia de capsulas, flores e/ou
brotos. Estudos de precocidade em eucaliptos sido frequentemente tratados como
sendo de resposta binaria (Chambers et al., 1997). Por conseguinte, a variavel
resposta florescimento precoce foi tratada como binaria, codificada com o valor 1
para a presencga, € 0 para a auséncia dos eventos de florescimento. A altura das
arvores e o diametro basal foram medidos quando as arvores tinham 5 anos de
idade, durante o ano 2006. O diametro basal foi medido aos 10 cm da base do
solo para minimizar o erro associado ao nivel do solo. A sobrevivéncia das

arvores foi também considerada como sendo de resposta binaria em 2006.

2.4. Andlise Bayesiana

Neste estudo, o método Bayesiano foi empregado com o intuito de
minimizar o problema de viés, gerando uma distribuicdo de probabilidade para os
parametros genéticos. De acordo com Ruzzante et al. (2004) esta distribuicdo
pode entdo ser caracterizada pela média, mediana e moda, as quais podem ser
utilizadas como estimativas pontuais.

Foi assumido um modelo Bayesiano de estimagdo de componentes de
variancia utilizando o algoritmo da amostragem de Gibbs. Para os dados de
florescimento e de sobrevivéncia (que se mediram como variaveis discretas com
resposta binaria) foram ajustados modelos de limiar de acordo com Van Tassell et
al. (1998). Modelos lineares foram ajustados para as caracteristicas de
crescimento. Para essas analises Bayesianas foi utilizado o programa MTGSAM
(Van Tassell e Van Vleck 1996; Van Tassell et al., 1998). No presente estudo, os
efeitos “fixos” correspondem aos efeitos de bloco e de procedéncia (ou sub-raga),
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que seguiram a distribuicdo flat prior (uniforme). Foi assumido que os efeitos
aleatdrios sdo normalmente distribuidos e que os componentes de variancia
possuem distribuicdo de Qui-quadrado Invertida (Van Tassell e Van Vleck, 1996).
Para mais detalhes sobre a densidade posterior conjunta, ver Van Tassell et al.
(1998) e Van Tassell e Van Vleck (1996).

A convergéncia das cadeias geradas pelo algoritmo de Gibbs foi checada
por meio do teste de Heidelberger e Welch’s (1983) incorporado no programa R
com a rotina CODA (Convergence Diagnosis and Output Analysis).

As significancias do efeito de populagdo (origem da semente ou
procedéncia) foram testadas pelo procedimento MIXED do SAS para
caracteristicas de crescimento, e a macro %GLIMMIX (modelo logit; fungcéo de
ligacdo canbnica) para as caracteristicas de florescimento precoce e
sobrevivéncia (SAS Institute, 1996). Estes resultados foram também corroborados
por meio dos intervalos de credibilidade (95%) construidos a partir das
distribuicdbes a posteriori dos valores médios das populagdes, estimado no
programa WinBugs (Bayesian inference Using Gibbs Sampling; Spiegelhalter et
al., 2003).

2.5. Estimativas de parametros genéticos

A herdabilidade individual (estrito senso) das plantas (hz) ou o grau de

controle genético foi calculado para cada caracteristica da seguinte forma:

J2

2 _ a
ha (2 2
O'a +Ge

em que 03 e Jez sdo as variancias aditiva e residual, respectivamente.

(03 +aez), € a variancia fenotipica (alz, )- O progresso genético, ou ganho genético

aditivo, foi posteriormente estimado para cada caracteristica por meio dos valores
genéticos das arvores individuais (Furlani et al., 2005).

A diversidade genética foi estimada, para cada caracteristica, de acordo
com Wei e Lindgren (1996):

D:[(Zkf)z/zkﬂ
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em que D €& a diversidade mantida apds a selecdo; o numerador

[(Zkf)z/z:kﬂ € o numero efetivo de progénies selecionadas; k, € o numero

de individuos selecionados por progénie; N, € o nimero original de progénies

(trinta e nove). As estimativas de D variam dentro do intervalo 0 < D < 1. Neste
caso, um valor de diversidade genética proximo de 1 indica que quase toda a
variabilidade da populagao de referéncia foi mantida, e uma estimativa proxima de
zero indica que quase toda a variabilidade da populagdo original foi extinta
(Furlani et al., 2005).

Foram calculados os coeficientes de correlacdo de Pearson entre as
caracteristicas, usando as estimativas dos valores genéticos como medida de
associagao genética entre duas caracteristicas. Intervalos de confianga Bootstrap
com 95% de probabilidade para os valores de correlagdo de Pearson foram
estimados, usando o procedimento SURVEYSELECT (SAS Institute, 1996) com

1000 amostras aleatdrias e com substituicao.

132



3. RESULTADOS E DISCUSSAO

O florescimento precoce, o crescimento e a sobrevivéncia diferiram
significantemente entre as procedéncias (p < 0,05; Quadro 1). A magnitude das
diferencas entre a melhor e a pior procedéncia variou entre 43%, na altura, 19%
para o didmetro, 9% para a sobrevivéncia e 82% para o florescimento precoce.
Apds um periodo de cinco anos, a média de sobrevivéncia das arvores foi alta
(92,65%) e variou de 88% em Flinders Chase NP a 96% em Wirrabara SF. O
florescimento precoce variou de 5% em Flinders Chase NP a 30% em lllapel-
Chile, com média de 21%. Apo6s cinco estagdes de cultivo, a altura das arvores
variou de 1,98 m em Marble Range a 3,47 m em Wirrabara SF. De modo similar,
a Marble Range evidenciou o menor crescimento de didametro (65 mm) e

Wirrabara SF o maior (68 mm).

Quadro 1 - Médias populacionais para o crescimento (altura e didmetro basal
medidos a idade de 5 anos), florescimento precoce (medido a idade de 3 anos) e
sobrevivéncia (medida depois de 5 anos de crescimento) avaliadas no sul do
Deserto de Atacama em 39 familias de meios- irmaos de Eucalyptus cladocalyx

Arvores Familias Florescimento Altura Didmetro Sobrevivéncia

Populagao avaliadas avaliadas precoce (m) (mm) (%)
(numero) (numero) (%)

MT Remarkable * 480 16 25a 3,15b 62,22b 94 ab

Marble Range * 120 4 23 a 1,98¢c 55,01c 90 ab

Wirrabara SF * 270 9 25 a 347a 67,95a 96 a

Flinders Chase NP * 240 8 05b 3,27ab 62,11b 88 b

lllapel-Chile 60 2 30a 3,03b 58,87 bc 90 ab

* Sementes provenientes do CSIRO Australian Tree Seed Centre. Valores nas
colunas com a mesma letra indicam que as procedéncias nédo sao diferentes
significativamente a a = 0,05 para cada caracteristica (intervalos de credibilidade
da distribuicdo a posteriori das diferengas entre médias).

As estimativas dos componentes de variancia e da herdabilidade das
distribuicdes posteriores Bayesianas sdo mostradas no Quadro 2. As cadeias de

Markov (amostragem de Gibbs) atingiram a convergéncia para todos os
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parametros (componentes de variancia e herdabilidade) empregando um total de
230.000 ciclos para cada analise. Os 30.000 ciclos iniciais foram descartados
como burn-in ou periodo de inicializagdo (Van-Tassell et al., 1998). As
distribuicées a posteriori da herdabilidade podem ser visualizadas na Figura 1. A
estimativa de média a posteriori da herdabilidade (h?) foi similar & estimativa da
moda a posteriori para o modelo de limiar do florescimento precoce. No caso
Bayesiano, a distribuicdo posterior dos parametros genéticos pode ser
caracterizada pela média, mediana e moda; esses valores centrais sdo vistos
como potenciais estimadores de ponto (Ruzzante et al., 2004), porém Wright et al.
(2000) recomenda estimadores modais para descrever a distribuicao posterior dos
parametros. Esta € a regido de alta densidade, ou seja, o valor que maximiza a
funcdo f(h’ly), ou o valor mais provavel de h? (Blasco, 2001). Para as
caracteristicas de crescimento (modelo linear) e sobrevivéncia as diferengas entre
a média e a moda refletem falta de simetria nas distribuicbes posteriores

estimadas (Van Tassell et al., 1998; ver Figura 1).

Quadro 2 - Componentes de varidncia (médias posteriores) e herdabilidade no
sentido restrito para o florescimento precoce, sobrevivéncia e crescimento,
avaliado em trinta e nove familias de Eucalyptus cladocalyx no sul do Deserto de
Atacama

Florescimento

Parémetro Precoce Altura Diametro  Sobrevivéncia
Variancia aditiva 0,13 0,19 36,76 0,02
Variéancia residual 0,12 0,50 218,31 0,05
Variancia fenotipica 0,25 0,69 255,07 0,07

Herdabilidade

Média 0,52 0,28 0,14 0,22
Mediana 0,52 0,27 0,13 0,21
Moda 0,52 0,25 0,10 0,18
Limite inferior 0,48 0,21 0,04 0,09
Limite superior 0,57 0,37 0,28 0,38
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Figura 1 - Distribuicdo marginal a posteriori da herdabilidade (h%) para
florescimento precoce (3 anos depois da plantagédo), altura, didmetro basal e
sobrevivéncia (medidos a idade de 5 anos), avaliados em 1.170 arvores
individuais de Eucalyptus cladocalyx no sul do Deserto de Atacama.

Os resultados indicam que a precocidade € uma caracteristica altamente
herdavel, sendo o maior valor da herdabilidade, com médias posteriores e
intervalos de credibilidade de: h?=0,52 (0,48-0,57). A altura da arvore, o diametro
basal e a sobrevivéncia da arvore tiveram valores de herdabilidade moderada,
com médias posteriores e intervalos de credibilidade de h?=0,28 (0,21-0,37),
h?=0,14 (0,04-0,28) e h?=0,22 (0,09-0,38), respectivamente. O intervalo de
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credibilidade, ao nivel de 95%, para a herdabilidade do florescimento precoce néo
incluiram o valor médio da herdabilidade para as caracteristicas de crescimento e
sobrevivéncia.

A predicdo dos efeitos genéticos aditivos para as arvores,
individualmente, é dada na Figura 2. As linhas fornecem indicacéo da correlagao
entre as caracteristicas, que confirma relagdo moderada entre o florescimento
precoce e as caracteristicas de crescimento. Essa associagdo moderada foi
também confirmada pela correlacdo Pearson (ver Quadro 3) com médias e
intervalos Bootstrap de 0,23 (0,18; 0,27) e 0,29 (0,25; 0,34). Adicionalmente, as
correlagdes de Pearson entre os valores genéticos de florescimento precoce e de
crescimento foram significativamente diferentes de zero (p>0,05). A associag&o
entre o florescimento precoce e a sobrevivéncia foi menor, com valor médio e
intervalo Bootstrap de 0,11 (0,06; 0,15).

Quadro 3 - Coeficientes de correlacdo de Pearson (e intervalos de confianga
Bootstrap; 95%, N=1000 amostras) calculadas entre os valores genéticos das
arvores de Eucalyptus cladocalyx (N=1170) provenientes de Australia e Chile, as
quais estdo sendo avaliadas no sul do deserto de Atacama.

Caracteristicas Florescimento Altura Diametro
Altura 0,23 (0,18-0,27) -— _—
D|émetro 0729 (0=25_0=34) O=49 (0=45_0=53) -
Sobrevivéncia 0,11 (0,06-0,15) 0,09 (0,04-0,13) 0,28 (0,23-0,32)

A correlagao genética entre altura da arvore e didametro basal foi alta, com
média a posteriori e intervalo de credibilidade de 0,49 (0,45; 0,53) e as linhas de
regressao (Figura 2) confirmam esse resultado. Outros estudos (Momen et al.,
2004) tém encontrado similares resultados, indicando uma forte relagao genética
entre altura e didmetro da arvore.

O florescimento precoce teve o maior ganho genético predito com valores
de 41,22% e 36,15% para as intensidades de selecdo de 7,48 e 14,29%,
respectivamente (Quadro 4). O florescimento precoce e a altura da arvore
apresentaram os maiores valores de diversidade genética (D), enquanto a

sobrevivéncia da arvore apresentou o menor valor.
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Figura 2 - Matrizes de dispersdao dos valoreg géné{icos das arvores para o
florescimento precoce (EF), altura da arvore (H), didmetro basal (D) e
sobrevivéncia (S); as linhas indicam a associagao entre caracteristicas.

Os programas de plantagbes florestais freqiuentemente buscam altas
produtividades de biomassa combinando altas taxas de sobrevivéncia e
crescimento (Chambers et al., 1997). Uma alta sobrevivéncia das arvores em um
estagio de desenvolvimento precoce da plantagédo florestal deve, portanto, ser
considerada uma caracteristica relevante para os programas de sele¢ao genética.
Nas regides aridas do Chile, o florescimento precoce também ¢é desejavel para os
sistemas de producao de mel, cujo objetivo é suplementar o erratico florescimento
das plantas nativas. Neste estudo foi demonstrado que o florescimento precoce é
uma caracteristica altamente herdavel, mas os negativos impactos sobre o
crescimento das arvores devem ser considerados se as arvores sao cultivadas
para proposito multiplo.

A sobrevivéncia das arvores € importante caracteristica para os sistemas
agro-florestais com déficit hidrico, e a alta taxa encontrada neste estudo confirma

o potencial das arvores de Eucalyptus cladocalyx para crescer nos ambientes
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aridos do sul do deserto de Atacama. Esta caracteristica evidenciou a mais baixa
magnitude das diferengas entre a melhor e a pior procedéncia, ao contrario que o
florescimento precoce, que evidenciou as mais altas magnitudes. Condicdes
ambientais no sul do deserto durante 2002 (segundo ano de experimentagéo)
foram muito bons para a produtividade primaria (Squeo et al., 2006). A
precipitacdo média registrada nesse ano (394 mm) foi similar a precipitacdo média
encontrada na Australia (405 mm). Esse foi um ano associado ao evento do El
Nifio — Southern Oscillation (ENSO) (Montecinos e Aceituno 2003). Este efeito &
especialmente importante em ecossistemas desérticos onde o recurso hidrico € o

principal fator limitante para a produtividade da planta (Squeo et al., 2006).

Quadro 4 - Estimativas de ganhos genéticos preditos (GG%) e diversidade
genética (GD) desde a selegcdo para o florescimento precoce, sobrevivéncia e
caracteristicas de crescimento, em trinta e nove familias de Eucalyptus cladocalyx
familias (1.170 arvores individuais) avaliados no sul do deserto de Atacama
durante os anos 2001 e 2006

Intensidade de selecao

Caracteristicas 7,48% 14,29%

Nsr GG% GD Nsr GG% GD
Florescimento 22 41,22 0,314 35 36,15 0,607
Altura 30 13,55 0,358 34 10,95 0,499
Diametro 17 7,52 0,200 25 6,14 0,338
Sobrevivéncia 11 6,38 0,169 23 5,41 0,287

Nse: numero de familias selecionadas.

Chambers et al. (1997) encontrou que o florescimento precoce nas
arvores de Eucalyptus globulus, de quatro anos de idade, variou de 2 a 25%,
dependendo da localidade, e mencionou que a idade na qual as arvores de
eucalipto produzem flores varia marcadamente entre espécies e individuos dentro
de espécies. Neste estudo, foram encontrados similares valores de florescimento
(5% ou 30%, dependendo da populagao; ver Quadro 1), com um florescimento
mais precoce (detectado em arvores de 3 anos de idade). O florescimento

precoce seria vantajoso na regidao de Coquimbo, pois os agricultores locais tém
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baixissima produtividade (Ormazabal, 1991) e a produgao de mel proveniente das
arvores de Eucalyptus cladocalyx € uma fonte potencial de renda extra.

Neste estudo, a herdabilidade estimada (h?), ou o grau de controle
genético aditivo, confirma uma significativa variacédo genética. O controle genético
aditivo encontrado nestas populacbes permite a selecdo de arvores para o
estabelecimento de sistemas agro-florestais custo-efetivo. Adicionalmente, os
eventos de florescimento precoce s&o particularmente importantes para os
programas de melhoramento de arvores florestais e de reflorestamento, pois os
individuos geneticamente superiores podem ser identificados e multiplicados mais
rapidamente (Meilan, 1997).

A precocidade do florescimento tem sido incluida em outros importantes
programas de melhoramento de Eucalyptus (Chambers et al., 1997; Wiltshire et
al., 1998), porém, até o momento, é conhecido muito pouco acerca do controle
genético desta caracteristica em E. cladocalyx. No presente estudo, foi
encontrado florescimento precoce sendo altamente herdavel. Este resultado esta
de acordo com Chambers et al. (1997) onde o controle genético do florescimento
precoce em Eucalyptus globulus ssp. globulus também foi altamente herdavel
(h?=0,47 ou 0,59; com média de 3 ou 4 ensaios, respectivamente). Um aspecto
importante concluido no estudo de Chambers et al. (1997) foi que o florescimento
precoce poderia ser considerado Unica caracteristica nos seus ensaios, uma vez
que foi encontrada uma n&o significativa interagdo gendtipo x ambiente
(Chambers et al., 1997).

Resultados conflitantes tém sido reportados sobre o impacto que a
precocidade poderia ter nas caracteristicas de crescimento. Chambers et al.
(1997) encontrou que o florescimento precoce nédo foi correlacionado
geneticamente com o didmetro basal em Eucalyptus globulus (média de 0,04), e
foi concluido que a selecdo para unicamente esta caracteristica teria pouco
impacto sobre o crescimento precoce. Wiltshire et al. (1998), por sua vez,
encontrou um moderado controle genético para o florescimento precoce, mas sé
uma relagcdo fraca entre esta caracteristica e o crescimento, dentro e entre
populagdes de Eucalyptus. Williams et al. (2003) também encontrou que o
crescimento precoce poderia afetar o crescimento e o desenvolvimento das
arvores, embora, no seu estudo, o florescimento tenha sido artificialmente

promovido. Os dados apresentados neste estudo confirmam que a selecao para
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precocidade pode afetar significativamente tanto ao crescimento como a
sobrevivéncia das arvores (Quadro 3).

A espécie Eucalyptus cladocalyx produz flores s6 quando as arvores
atingem a maturidade, que é durante o desenvolvimento heteroblastico (Meilan,
1997). Portanto, provavelmente os eventos de florescimento detectados neste
estudo, em plantas de 3 anos de idade, sdo um resultado de um estagio juvenil
curto. Esta fase € importante porque o estagio juvenil é também a etapa do
crescimento mais rapido. Nao obstante, as caracteristicas de crescimento foram
medidas mais tarde, na metade da idade considerada como data de colheita
(Mora, 2006). Portanto, uma moderada relagao entre o florescimento precoce e o
crescimento pode ser mantida no tempo porque a fase de crescimento rapido
ocorre no estagio juvenil.

Para o florescimento precoce, o ganho genético e a manutengao dos altos
niveis de diversidade sao importantes para a produ¢cado de mel no sul do Deserto
de Atacama, nas situacdes em que as espéecies nativas ndo sdo encontradas em
quantidades suficientes (Montenegro et al., 2003). Embora Eucalyptus cladocalyx
tenha uma distribuicao restrita ao sul da Australia (Ruthrof et al., 2003) (Flinders
Ranges, Eyre Peninsula e Kangaroo Island; Gleadow e Woodrow 2000; McDonald
et al., 2003), a variabilidade genética encontrada no presente estudo pode ser
empregada para atender programas de melhoramento em regides similares onde
as condicdes ambientais sido fator limitante para o estabelecimento de outras

espeécies de eucaliptos.
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4. CONCLUSOES

O florescimento precoce de Eucalyptus cladocalyx teve um alto grau de
controle genético aditivo. As arvores precoces selecionadas na idade de 3 anos
podem ter efeitos significativos sobre o crescimento e a sobrevivéncia das
arvores. A informagao gerada a respeito do controle genético do florescimento
precoce pode ser utilizada por melhoristas de plantas no intuito de melhorar a
producdo de mel no sul do Deserto de Atacama, ou em situacbes onde as
espécies nativas ndo sdo encontradas em quantidades suficientes. Arvores
precoces de Eucalyptus cladocalyx tém muitas aplicagbes praticas nas zonas
aridas do norte do Chile e o ganho genético confirmou potencial para os
apicultores e agricultores que estado procurando arvores precoces com uma larga
distribuicao de flores durante a estagao seca.

A inferéncia Bayesiana, juntamente com a técnica do algoritmo de Gibbs,
forneceu informacodes praticas para propésitos de melhoramento e para entender
como as caracteristicas quantitativas sao geneticamente controladas em

Eucalyptus cladocalyx.

141



5. REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS

AKHTER, J.; MAHMOOD, K.; TASNEEM, M.A.; MALIK, K.A.; NAQVI, M.H;
HUSSAIN, F.; SERRAJ, R. Water-use efficiency and carbon isotope discrimination
of Acacia ampliceps and Eucalyptus camaldulensis at different soil moisture

regimes under semi-arid conditions. Biologia Plantarum, 49:269-272, 2005.

AKILAN, K.; MARSHALL, J.K.; MORGAN, A.L.; FARRELL, R.C.C.; BELL, D.T.
Restoration of catchment water balance: responses of clonal river red gum
(Eucalyptus camaldulensis) to waterlogging. Restoration Ecology, 5:101-108,
1997.

BINK, M.C.A.M.; BOER, M.P.; TER BRAAK, C.J.F.; CANSEN, J.; VOORRIPS,
R.E.; VAN DE WEG, W.E. Bayesian analysis of complex traits in pedigreed plant
populations. Euphytica, 161:85-96, 2008.

BLASCO, A. The Bayesian controversy in animal breeding. Journal of Animal
Science, 79:2023-2046, 2001.

CAPPA, E.P.; CANTET, R.J.C. Bayesian inference for normal multiple-trait
individual-tree models with missing records via full conjugate Gibbs. Canadian
Journal of Forest Research, 36:1276-1285, 2006.

CHAMBERS, P.G.S.; POTTS, B.M.; TILYARD, P.A. The genetic control of
flowering precocity in Eucalyptus globulus ssp. globulus. Silvae Genetica, 46:207-
214, 1997.

COHEN, Y.; ADAR, E.; DODY, A.; SCHILLER, G. Underground water use by
Eucalyptus trees in an arid climate. Trees, Structure and Function, 11:356-362,
1997.

FURLANI, R.C.M.; MORAES, M.L.T.; RESENDE, M.D.V.; FURLANI-JUNIOR, E.;
GONCALVES P.S.; VALERIO-FILHO, W.V.; PAIVA, J.R. Estimation of variance
components and prediction of breeding values in rubber tree breeding using the
REML/BLUP procedure. Genetics and Molecular Biology, 28:271-276, 2005.

142



GLEADOW, R.M.; WOODROW, I|.E. Polymorphism in cyanogenic glycoside
content and cyanogenic beta-glucosidase activity in natural populations of
Eucalyptus cladocalyx. Australian Journal of Plant Physiology, 27:693-699,
2000.

GLEADOW, R.M.; WOODROW, |L.E. Defence chemistry of Eucalyptus cladocalyx
seedlings is affected by water supply. Tree Physiology, 22: 939-945, 2002.

GONCALVES-VIDIGAL, M.C.; MORA, F.; BIGNOTTO, T.S.; MUNHOZ, R.E.F;
SOUZA, L.D. Heritability of quantitative traits in segregating common bean families

using a Bayesian approach. Euphytica, 164:551-560, 2008.

HAJARI, E.; WATT, M.P.; MYCOCK, D.J.; MCALISTER, B. Plant regeneration
from induced callus of improved Eucalyptus clones. South African Journal of
Botany, 72:195-201, 2006.

HANKS, L.M.; PAINE, T.D.; MILLAR, J.G.; HOM, J.L. Variation among Eucalyptus
species in resistance to eucalyptus longhorned borer in Southern California.

Entomologia Experimentalis et Applicata, 74:185-194, 1994.

HE, D.; BARR, C. China’s pulp and paper sector: an analysis of supply-demand

and medium term projections. International Forestry Review, 6:254-266, 2004.

HEIDELBERGER, P.; WELCH, P.D. Simulation run length control in the presence
of an initial transient. Operations Research, 31:1109-1114, 1983.

MANIKIS, I.; THRASIVOULOU, A. The relation of physicochemical characteristics

of honey and the crystallization sensitive parameters. Apiacta, 36:106-112, 2001.

MARCAR, N.E.; CRAWFORD, D.F.; LEPPERT, P.M.; JOVANOVIC, T.; FLOYD,
R.; FARROW, R. Trees for saltland: A guide to selecting native species for
Australia. Melbourne: CSIRO Publications, 1995. 72p.

MARCAR, N.E.; ZOHAR, Y.; GUO, J.; CRAWFORD, D.F. Effect of NaCl and high
pH on seedling growth of 15 Eucalyptus camaldulensis Dehnh. provenances. New
Forests, 23:193-206, 2002.

143



MCDONALD, M.W.; RAWLINGS, M.; BUTCHER, P.A.; BELL, J.C. Regional
divergence and inbreeding in Eucalyptus cladocalyx (Myrtaceae). Australian
Journal of Botany, 51:393-403, 2003.

MEILAN, R. Floral induction in woody angiosperms. New Forests, 14:179-202,
1997.

MELCHINGER, A.E.; UTZ, H.F.; SCHON, C.C. QTL analyses of complex traits
with cross validation, bootstrapping and other biometric methods. Euphytica,
137:1-11, 2004.

MOMEN, B.; ANDERSON, P.D.; SULLIVAN, J.H.; HELMS, J.A. A multivariate
statistical approach to predicting mature tree performance based on seedling
characteristics. New Forest, 27: 303-313, 2004.

MONTECINOS, A.; ACEITUNO, P. Seasonality of the ENSO-related rainfall
variability in central Chile and associated circulation anomalies. J Climate,
16:281-296, 2003.

MONTENEGRO, G.; PIZARRO, R.; AVILA, G.; CASTRO, R.; RiOS, C.; MUNOZ,
0.; BAS, F.; GOMEZ, M. Origen botanico y propiedades quimicas de las mieles
de la region mediterranea arida de Chile. Ciencia e Investigacion Agraria,
30:161-174, 2003.

MORA, F. Heredabilidad y valor genético (reml/blup) en genotipos de un eucalipto
tolerante a la sequia, en el norte de Chile. Ciencia Florestal, 16:145-151, 2006.

MORA, F.; TAPIA, F.; SCAPIM, C.A.; MARTINS, E.N.; PINTO, R.J.B.; IBACACHE,
A. Early performance of Olea europaea cv. Arbequina, Picual and Frantoio in
southern Atacama Desert. Crop Breeding and Applied Biotechnology, 8:30-38,
2008.

MORA, F.; TAPIA, F.; SCAPIM, C.A.; MARTINS, E.N. Vegetative growth and early
production of six olive cultivars, in southern Atacama desert, Chile. Journal of
Central European Agriculture, 8:269-276, 2007.

144



ORMAZABAL, C.S. Silvopastoral systems in arid and semiarid zones of northern
Chile. Agroforestry Systems, 14:207-217, 1991.

RAWAT, J.S.; BANERJEE, S.P. The influence of salinity on growth, biomass
production and photosynthesis of Eucalyptus camaldulensis Dehnh. and Dalbergia
sissoo Roxb. seedlings. Plant and Soil, 205:163-169, 1998.

RUTHROF, K.X.; LONERAGAN, W.A.; YATES, C.J. Comparative population
dynamics of Eucalyptus cladocalyx in its native habitat and as an invasive species
in an urban bushland in south-western Australia. Diversity & Distributions,
9:469-483, 2003.

RUZZANTE, D.E.; HANSEN, M.M.; MELDRUP, D.; EBERT, K.M. Stocking impact
and migration pattern in an anadromous brown trout (Salmo trutta) complex:

where have all the stocked spawning sea trout gone? Molecular Ecology,
13:1433-1445, 2004.

SAS-INSTITUTE. Statistical analysis system user’s guide. Cary: SAS Institute,
1996. 956p.

SORYA, F.; BASURCO, F.; TOVAL, G.; SILIO, L.; RODRIGUEZ, M.C.; TORO, M.
An application of Bayesian techniques to the genetic evaluation of growth traits in
Eucalyptus globulus. Canadian Journal of Forest Research, 28:1286-1294,
1998.

SQUEO, F.A.; TRACOL, Y.; LOPEZ, D.; GUTIERREZ, J.R.; CORDOVA, AM;
EHLERINGER, J.R. ENSO effects on primary productivity in Southern Atacama
desert. Advances in Geosciences, 6:273-277, 2006.

SPIEGELHALTER, D.J.; THOMAS, A.; BEST, N.G.; LUNN, D. WinBugs Version
1.4 Users Manual. Cambridge: MRC Biostatistics Unit, 2003.

WALDMANN, P.; ERICSSON, T. Comparison of REML and Gibbs sampling
estimates of multi-trait genetic parameters in Scots pine. Theor. Appl. Genet.,
112:1441-1451, 2006.

145



WEI, R.P.; LINDGREN, D. Effective family number following selection with
restrictions. Biometrics, 52:198-208, 1996.

WILDY, D.T.; PATE, J.S.; BARTLE, J.R. Budgets of water use by Eucalyptus
kochii tree belts in the semi-arid wheatbelt of Western Australia. Plant and Soil,
262:129-149, 2004.

WILLIAMS, D.R.; POTTS, B.M.; SMETHURST, P.J. Promotion of flowering in
Eucalyptus nitens by paclobutrazol was enhanced by nitrogen fertilizer. Canadian
Journal of Forest Research, 33:74-8, 2003.

WILLIAMS, W.D. Dryland lakes. Lakes and Reservoirs: Research and
Management, 5:207-212, 2000.

WILTSHIRE, R.J.E.; REID, J.B.; POTTS, B.M. Genetic control of reproductive and
vegetative phase change in the Eucalyptus risdonii—-E. tenuiramis complex.
Australian journal of botany, 46:45-63, 1998.

WOODROW, |.E.; SLOCUM, D.; GLEADOW, R.M. Influence of water stress on
cyanogenic capacity in Eucalyptus cladocalyx. Australian Journal of Plant
Physiology, 29:103-110, 2002.

WRIGHT, D.R.; STERN, H.S.; BERGER, P.J. Comparing traditional and Bayesian
analyses of selection experiments in animal breeding. Journal of Agricultural,
Biological, and Environmental Statistics, 5:240-256, 2000.

VAN-TASSELL, C.P.; VAN-VLECK, L.D. Multiple-trait Gibbs sampler for animal
models: flexible programs for Bayesian and likelihood-based (co)variance

component inference. Journal of Animal Science, 74:2586-2597, 1996.

VAN-TASSELL, C.P.; VAN-VLECK, L.D.; GREGORY, K.E. Bayesian analysis of
twinning and ovulation rates using a multiple-trait threshold model and Gibbs
sampling. Journal of Animal Science, 76:2048-2061, 1998.

YUEMING, J.; LIHU, Y.; SINGANUSONG, R.; DATTA, N.; RAYMONT, K. Phenolic
acids and abscisic acid in Australian Eucalyptus honeys and their potential for
floral authentication. Food Chemistry, 86:169-177, 2004.

146



6. CONCLUSOES GERAIS

6.1. Modelos Lineares Generalizados

O presente estudo confirmou a efetividade e a eficiente aplicabilidade dos
Modelos Lineares Generalizados em experimentos relacionados ao melhoramento
vegetal. Por meio desta técnica foi possivel: 1. O mapeamento de QTLs que
controlam caracteristicas binarias, realizada em caracteristicas medidas
repetidamente sobre a mesma unidade experimental (analise longitudinal), 2. O
mapeamento de QTLs que controlam caracteristicas continuas com viés da
distribuicdo normal, e 3. Avaliagdo de experimentos com cultivares de oliveira
para variaveis reposta com distribuicdo Gama (producao de frutos), e Binomial
(produgao precoce e sobrevivéncia). Confirma-se que a informacdo acerca da
distribuicdo dos dados agronémicos deve ser considerada nos programas de
melhoramento de plantas, para melhorar a confiabilidade das inferéncias dos

resultados dos experimentos de avaliagao genética.

6.2. Contexto Bayesiano

A abordagem Bayesiana utilizada como ferramenta cientifica de analise
estatistica foi util para propdsitos de melhoramento e para entender como as
caracteristicas sao controladas geneticamente. O método Bayesiano permitiu a
avaliacdo genética de gendtipos em diferentes programas de melhoramento,
como oliveira, acacia e eucalipto, e baseado em diferentes situacbes de
pressupostos de analise. Caracteristicas binarias, como a sobrevivéncia das
plantas, precocidade da producdo, e florescimento precoce, também sao
possiveis de incluir no programas de melhoramento usando o conceito do modelo
de limiar (threshold) e os diferentes métodos de Monte Carlo, via Cadeias de
Markov (MCMC). A selecdo baseada em caracteristicas econbmicas e a
habilidade da inferéncia Bayesiana para predizer os valores genéticos de clones,
procedéncias, familias e plantas individuais (modelo animal) sdo suficientes para

0s programas de avaliagao genética de plantas.
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APENDICE

Rotinas do SAS consideradas nas diferentes analises do estudo.

Exemplo de rotinas para a selegcao de co-fatores no mapeamento de
QTLs (Intervalo Composto) nas linhas classica e generalizadas.

PROC STEPWISE DATA=QTL;

MODEL Q=M1 M2 M3 M4 M5 M6 M7 M8 M9 M10 M11 / SLENTRY=0.05
SLSTAY=0.05 STEPWISE DETAILS;

RUN;

PROC GENMOD DATA=QTL;

MODEL Q=M1 M2 M3 M4 M5 M6 M7 M8 M9 M10 M11 / TYPE1
DISTRIBUTION=GAMMA LINK=LOG;

RUN; /*utilizar o quadro das estimativas dos parametros e suas significancias,
incluindo intervalos de confianga de WALD */

[*LINK=LOG n&o € a candnica para D=GAMMA, mas é preferida devido a sua
interpretacao e simplicidade matematica*/

Exemplo de rotina para a abordagem Bayesiana

/*Distribuicdes a priori informativas®/

DATA PRIOR;

INPUT DENSITY TYPE $ PARM1 PARMZ2;

CARDS;

1 IG 18.336 16251

2 IG 508.02 124516

; [*Data prior é proprio para cada conjunto de dados, o qual é obtido por meio do
quadro de densidades base, gerado a partir de uma analise prévia usando
JEFFREYS*/

PROC MIXED DATA=EUCA;

CLASS FAM BLOCK,;

MODEL D = BLOCK;

RANDOM FAM / S;

PRIOR DATA=PRIOR / OUT=BAYES2 NSAMPLE=50000;

RUN;

PROC UNIVARIATE DATA=BAYES2; WHERE SAMPLE >1000;

VAR COVP1 COVP2 H GAM1 GAM2 GAM3 GAM4 GAM5 GAM6 GAM7 GAMS8
GAM9 GAM10 GAM11 GAM12 GAM13 GAM14 GAM15 GAM16 GAM17 GAM18
GAM19 GAM20 GAM21 GAM22 GAM23 GAM24 GAM25 GAM26 GAM27 GAM28
GAM29 GAM30 GAM31 GAM32 GAM33 GAM34 GAM35 GAM36 GAM37 GAM38
GAM39;

RUN,;

/* Distribuicdes a priori ndo informativas */
PROC MIXED DATA=EUCA;

CLASS FAM BLOCK;

MODEL D = BLOCK;
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RANDOM FAM / S;

PRIOR JEFFREYS / OUT=BAYES2 NSAMPLE=50000;

RUN;

PROC UNIVARIATE DATA=BAYESZ2; WHERE SAMPLE >1000;

VAR COVP1 COVP2 H GAM1 GAM2 GAM3 GAM4 GAM5 GAM6 GAM7 GAMS8
GAM9 GAM10 GAM11 GAM12 GAM13 GAM14 GAM15 GAM16 GAM17 GAM18
GAM19 GAM20 GAM21 GAM22 GAM23 GAM24 GAM25 GAM26 GAM27 GAM28
GAM29 GAM30 GAM31 GAM32 GAM33 GAM34 GAM35 GAM36 GAM37 GAM38
GAM39;

RUN;

[*Abordagem Bayesiana usando um Modelo Linear Generalizado Misto*/
%GLIMMIX(DATA=VER, PROCOPT=METHOD=REML, STMTS=%STR(
CLASS FAM BLOCK;
MODEL D = BLOCK;
RANDOM FAM / SOLUTION;
PRIOR / OUT=BAYES3 NSAMPLE=50000;),
ERROR=BINOMIAL,
LINK=LOGIT);
RUN; /*precisa rodar previamente a Macro, obtida do site do SAS*/
PROC UNIVARIATE DATA=BAYES3; WHERE SAMPLE >1000;
VAR COVP1 COVP2 H GAM1 GAM2 GAM3 GAM4 GAM5 GAM6 GAM7 GAMS
GAM9 GAM10 GAM11 GAM12 GAM13 GAM14 GAM15 GAM16 GAM17 GAM18
GAM19 GAM20 GAM21 GAM22 GAM23 GAM24 GAM25 GAM26 GAM27 GAM28
GAM29 GAM30 GAM31 GAM32 GAM33 GAM34 GAM35 GAM36 GAM37 GAM38
GAM39;
RUN;

Exemplo de rotina para intervalos de confianga Bootstrap para os
coeficientes de correlagdo de Spearman.

PROC SURVEYSELECT DATA=BVALUES METHOD=URS REP=1000
N=200 OUT=BOOT SEED=999155 OUTHITS;
PROC CORR DATA=BOOT NOPRINT OUTS=SPEARMAN;
VAR Q IS;
BY REPLICATE;
DATA ALLMEANS;
SET SPEARMAN;
IF_TYPE_='CORR'AND NAME_ ='IS' THEN OUTPUT;
PROC UNIVARIATE DATA=ALLMEANS CIBASIC;
VAR Q;
RUN;
PROC CORR Spearman DATA=M _|;
VAR Q IS;
RUN;

Exemplo de rotina para o mapeamento de QTL por intervalo composto

[*a rotina considera apenas uma posi¢ao do genoma®/
PROC GLM;

149



MODEL C = ADITIVO DOMINANCIA COFATOR;
RUN,;

PROC MIXED METHOD=ML,;

MODEL C = ADITIVO DOMINANCIA COFATOR;
RUN;

PROC GENMOD;

MODEL C = ADITIVO DOMINANCIA COFATOR / D=GAMMA LINK=LOG TYPE(1;
RUN,;

/*para obter resultados sem efeitos™/

PROC MIXED METHOD=ML;

MODEL C =;

RUN,;

PROC GENMOD;

MODEL C =/ D=GAMMA LINK=LOG TYPET1;
RUN;

Exemplo de rotina para o mapeamento de QTL (intervalos simples) para
medidas repetidas e dados de distribuicdo binomial (Equagbes de estimagao
Generalizadas).

[*a rotina considera apenas uma posicdo do genoma e alguns exemplos de
estruturas de (co) variancias®/

PROC GENMOD DESC;

CLASS SUBJY;

MODEL BIN = AD DM/ D=B TYPES;

REPEATED SUBJECT=SUBJ / TYPE=AR CORRW,
RUN;

PROC GENMOD DESC;

CLASS SUBJ;

MODEL BIN = AD DM/ D=B TYPES;

REPEATED SUBJECT=SUBJ / TYPE=EXCH CORRW,;
RUN;

PROC GENMOD DESC;

CLASS SUBJY;

MODEL BIN = AD DM/ D=B TYPES;

REPEATED SUBJECT=SUBJ / TYPE=UN CORRW,;
RUN;

PROC GENMOD DESC;

CLASS SUBJY;

MODEL BIN = AD DM / D=B TYPES;

REPEATED SUBJECT=SUBJ / TYPE=IND CORRW,;
RUN;

Exemplo de rotina para o mapeamento de QTL (intervalos simples) para
medidas repetidas e distribuicdo normal.

[*a rotina considera apenas uma posicdo do genoma e alguns exemplos de
estruturas de (co) variancias®/

PROC MIXED;

CLASS SUBJY;
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MODEL C = AD DM /S;

REPEATED / SUBJECT=SUBJ TYPE=VC R RCORR;
RUN;

PROC MIXED;

CLASS SUBJ;

MODEL C = AD DM /S;

REPEATED / SUBJECT=SUBJ TYPE=CS R RCORR,;
RUN;

PROC MIXED;

CLASS SUBJ;

MODEL C = AD DM /S;

REPEATED / SUBJECT=SUBJ TYPE=UN R RCORR,;
RUN;

PROC MIXED;

CLASS SUBJ,

MODEL C = AD DM /S;

REPEATED / SUBJECT=SUBJ TYPE=UN(1) R RCORR;
RUN;

PROC MIXED;

CLASS SUBJ;

MODEL C = AD DM /S;

REPEATED / SUBJECT=SUBJ TYPE=TOEP R RCORR;
RUN;

PROC MIXED;

CLASS SUBJ;

MODEL C = AD DM /S;

REPEATED / SUBJECT=SUBJ TYPE=TOEPH R RCORR;
RUN;
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