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Analise com e sem uso de func¢des polinomiais no sij@ espacial de dados nas

etapas iniciais de programas de selecdo — comparagda simulacao

Mércio Pupin de Mellf Luiz Alexandre PeterneftiMauro Sergio de Oliveira Leite

Introducéo

Um dos grandes problemas encontrados nas etajg&ssirde programas de
melhoramento genético é a escassez de materia@st@ar grande nimero necessario
para a realizacdo do experimento (DUARTE, 2000; BADKA et al., 1999). Nesse
contexto, é importante a realizacdo de estudosvipsn otimizar 0s recursos sem
comprometer as avaliacbes genéticas (SOUZA et 2006; PETERNELLI e
BARBOSA, 2004).

Uma alternativa viavel seria 0 uso de apenas urpatigdo de cada novo
genotipo em experimentos segundo o Delineamentoeftado (FEDERER, 1956).
Recentemente, Federer (1998) e Federer et al. Y20@pdem dispor as unidades
experimentais erfigrids” que contemplem variacfes bidimensionais. A analise-
se com uma funcéo polinomial envolvendo egsé, que absorva da melhor maneira
possivel, as variacdes sistematicas dos dados detram segundo o modelo de
delineamento usado. A funcdo entdo corrigir4 osrealassociados a cada uma dessas
unidades experimentais para prosseguir a analise.

O objetivo deste trabalho foi comparar trés maslele analise, onde ocorre ou
nao o uso de funcdes polinomiais para ajuste dabibrlade espacial em experimentos
de campo simulados, usando o software livre R.

Material e Métodos

Os dados foram simulados como num experimento emp@a@om: 20 linhas; 10
colunas; 10 blocos (cada duas linhas formam unolldcgendtipos testemunha (901, a
904) que se repetem 10 vezes cada. O restante rddades experimentais foi
preenchida com os novos gendétipos (1 a 160). Nal,tdemos 200 unidades
experimentais (20 linhas x 10 colunas) onde aidisgdo das testemunhas nos blocos

se deu de duas maneiras: aleatoria (ALE) e sistesn@&@IS) (Figura 1).
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Figura 1 - Exemplo de desenho experimental comildistdes (a) ALEatdria e (b) SIStematica das testehas

Os dados foram simulados seguindo o modslp:= /+g; +¢; , onde: yi:

valor associado ao gendtipo i, ha unidade expeteah@q p: constante do modeloj: g
efeito do i-ésimo genotipayjx: erro aleatorio associado ao valor do i-ésimo tpadma

j-ésima linha e k-ésima coluna, que pode ser deostaem:y, =1, +c, +¢&, , onde:

lj: efeito da j-ésima linha;ccefeito da k-ésima colunajg:.erro puro associado ao i-
ésimo genatipo na j-ésima linha e k-ésima coluna.

Foram realizadas 1000 simulacdes de cada um d=e&ios, onde esses se
variavam entre ALE e SIS, Coeficiente de Variagda=10;30%), correlacédo no eixo x
(cx=0;30;60%), correlacdo no eixo y (cy=0;30;60%herdabilidade (H=30;70%),
conforme Tabela 1.

Tabela 1: Defini¢do dos cenarios em fun¢do dogesldos fatores incluidos nas simulagées
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nc: nimero do cenario (1 a 72); H: herdabilidade ¢370%); cy: correlacdo espacial na direcdo ddmdi (0, 30 e 60%); cx:
correlacéo espacial na dire¢do das colunas (0680w; cv: coeficiente de variac@o experimentalég BD%).

Trés tipos de analise foram usadas: “DBA” (Delmeato em Blocos

Aumentados), “DBA + Espacial’ e “Espacial”’. Paraaasos onde fungbes Espaciais
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sdo envolvidas seguem o modelo utilizado apenas gmicolunas e para as colunas e
linhas, respectivamentsy, = f/+g, +b, +¢, +ci +C +...+ ¢ +&, , €

Yo SHHG I+ +I2 g+ el + 10+ P +1Tcl +¢f +.. 4+, onde: y: valor
associado ao gendtipo i, unidade experimentalijkgonstante; g efeito do i-ésimo
gendtipo; b efeito do j-ésimo bloco;" efeito da j-ésima linha elevada a n-ésima
poténcia; ¢ efeito da k-ésima coluna elevada a d-ésima patehtc™: efeito da
interacdo entre a j-ésima linha elevada a n-éswmbt@npia e a k-ésima coluna elevada a
m-ésima poténcia;j: erro puro.

Resultados e Discussoes

Foram avaliados: a porcentagem de coincidénciae eos 10% melhores
genotipos (%c) e a correlacdo de Spearman entesokados recuperados pela analise
e os dados simulados, além das diferencas entdabikdades (H) recuperadas e
simuladas.

Em praticamente todos os casos (Figura 2) o vadofod entre as analises
espaciais (DBA + espacial, Espacial) foi superiorBA. O DBA foi superior ao
Espacial apenas nos cenarios 2, 22, 40, 57 e 59,n§qo apresentam nenhuma
particularidade em comum, levando-nos a conclue 8o se deu apenas devido ao
acaso. Ndo ocorreram casos onde o DBA ou o Esptieedse porcentagem de
coincidéncia superior ao DBA + espacial.

Em média o DBA + espacial teve porcentagem de m#ncia 2,8% maior que 0
DBA e 2,2% maior que o Espacial que por sua veapenas 0,6% maior que o DBA.
Logo, o DBA + espacial foi 0 método mais eficieate ranquear os genétipos.

DBA DBA + espacial Espacial
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Figura 2 - Diagrama das Porcentagens de coincid@&me raqueamento para as trés analises



MELLO, M. P.; PETERNELLI, L. A.; LEITE, M. S. O. Adlise com e sem uso de fun¢des polinomiais noeagsgiacial de dados
nas etapas iniciais de programas de selecéo — cagdpavia simulacéo. In: Reunido Anual da Regi&sirira da Sociedade
Internacional de Biometria (RBRAS) / Simposio déafistica Aplicada a Experimentagdo Agrondmica/32., 2007, Santa
Maria, RS.Resumos..Sao Paulo, SP: RBRAS, 2007. p. 1-5. CD-ROM. Di$pglrem:
<http://mtc-m17.sid.inpe.br:80/rep-/sid.inpe.br/m&8@80/2009/04.23.04.44>. Acesso em: 29 abr. 2008.

Na Figura 2 observa-se que cendrios consecutive®ipm alternancia entre baixa
e alta %c de acordo com a H. Na Tabela 2 se pemmizenitida diferenca nas %c
médias para os dois valores de herdabilidade em wexielo de analise. Além disso,
observa-se que existem 4 grupos distintos (em valda de H) onde a porcentagem de
coincidéncia comeca com certo valor e, a medidaoquémero do cenario aumenta, ela
diminui. Os 4 grupos séo explicados pelas variaddegalor do CV e as diminuicdes
graduais da porcentagem de coincidéncia s&o egpkcpelo aumento da correlacao
espacial dentro de cada grupo de CV. Isso causadumiaui¢do gradual na %c entre o
ranqueamento. Contudo, mesmo nos casos onde r@orkiacao espacial (cx e /ou cy

iguais a zero) o DBA + espacial mostrou-se magasfte que os outros meétodos.

Tabela 2 — Valores médios das Porcentagens dei@@muta das 3 analises dentro de
cada grupo de valores de herdabilidade

H DBA + . Ly
(herdabilidade) ~ PBA espacial ~ —spacial - Média Geral
30% 35,7% 38,5% 36,3% 36,8%
70% 59,6% 62,4% 60,3% 60,8%

Observe que, em média, as porcentagens de coini@dédas cenarios onde a
herdabilidade é de 70% foi 24% maior que nos casds a herdabilidade é de 30%.
Da mesma forma a H influenciou na correlacdo eofreefeitos dos novos
genotipos estimados com os simulados (Figura 3).n@thores resultados foram
encontrados nos cenarios onde a herdabilidadelergdH=70%). A analise DBA +

espacial foi a que apresentou melhores resultados.
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Figura 3 - Diagrama das correlacdes de Spearmaidalstpara as trés andlises
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A forma de distribuicdo das testemunhas nas uagladperimentais influenciou
apenas na estimativa da herdabilidade. Na SIS losegade H tenderam a ser menos
superestimados que na ALE, especialmente nas esmdliBA + espacial e Espacial
(dados nédo apresentados).

Conclusbes

a) Quanto maior a herdabilidade (H), maior a puagem de coincidéncia entre
0S ranqueamentos, assim como € maior a correlagie es efeitos dos novos
gendtipos estimados com os simulados; b) A disg@midas testemunhas influenciou
apenas na estimativa da herdabilidade, sendo quala®s de H tenderam a ser menos
superestimados na SIS; c) O DBA mostrou-se o nimieme dos métodos de analises
avaliados, quanto a estimativa da herdabilidad€ dso de métodos de ajuste espacial
dentro dos blocos (DBA + espacial) melhora a selegd sentido de melhorar as
porcentagens de coincidéncia dos genotipos sebabi@ncom os verdadeiros melhores
genotipos simulados.
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