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Avaliacado genética de caracteristicas oligogénicas em programas de
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Resumo: A busca por métodos e estratégias de analise que permitam interpretar a informacéo
genética produzida durante a recombinacdo € assunto atual e pertinente para o melhoramento de
plantas. Caracteristicas oligogénicas se caracterizam por sua heranca governada por genes de maior
efeito e por sua importancia para as espécies vegetais cultivadas, com destaque para a resposta de
resisténcia das plantas as doencgas. A natureza discreta e a interacdo epistatica destas caracteristicas
resultam em um padrdo de heranca que ndo deve ser interpretado pelos métodos tradicionais que
pressupde normalidade e heranca governada por muitos genes de pequeno efeito. O objetivo deste
trabalho é caracterizar as hipoteses genéticas de maior similaridade utilizadas para prever o padrao
de heranca de caracteristicas oligogénicas visando subsidiar a conducdo e planejamento de
experimentos. Os resultados indicam que embora a néo rejeicdo de uma hipétese genética pelo teste
de qui-quadrado possa ser obtida a partir de um namero relativamente pequeno de individuos, a
discriminacdo entre as hip6teses de segregacdo génica deve ser feita a partir da andlise de uma rede
de cruzamentos planejados.

Palavras-chave: padrdo de heranca, teste de Bailey, interacdes epistéticas.

Abstract: The search for methods which allow a better interpretation of the genetic information
produced during the recombination is still one of the major objectives of plant breeding. Oligogenic
traits are distinguished by their heritage ruled by higher effect genes and by their importance for
cultivated plants, with emphasis to the plant disease resistance heritage. The qualitative nature and
epistatic interaction of these traits results in a heritage pattern that should not be interpreted thought
traditional methods that presuppose normality and inheritance controlled by many genes of small
effect. The objective of this work is to characterize the oligogenic genetic segregation patterns to the
planning of plant breeding strategies. The results indicate that although the non rejection of a genetic
hypothesis by the chi-square test can be obtained from a relatively small nhumber of individuals, the
discrimination among the oligogenic segregation patterns should be made from the analysis of a
network of planned breeding strategy.
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1 Introducéo

O estudo da heranca e da variacdo dos caracteres hereditarios em plantas
tem permitido a manipulacdo sistemética do processo de hereditariedade pela
selecdo dos individuos e familias seguida pela recombinacdo preferencial dos
genotipos portadores da maior frequéncia de alelos favoraveis ao cultivo agricola
(CRUZ et al. 2004).

Em geral, as caracteristicas de maior relevancia econébmica para programas
de melhoramento vegetal tém sua expressdo governada por muitos genes de
pequeno efeito (ZOBEL & JETT, 1995, FALCONER, 1987). Embora os principios
genéticos de segregacdo das caracteristicas quantitativas sejam mendelianos, a
identificacdo da segregac¢édo individual dos genes é complexa fazendo com que a
meédia e a variancia da distribuicdo dos valores métricos sejam essenciais para o
estudo destas caracteristicas. A interpretacdo genética destes caracteres pressupde
a heranca governada por inumeros genes de pequeno efeito e equivalentes para a
expressao da caracteristica (“Modelo Infinitesimal de Fisher”) (CRUZ et al. 2004,
LYNCH & WALSH, 1998).

Além da relevancia econdbmica das caracteristicas quantitativas, as
caracteristicas governadas por poucos genes tém mostrado sua importancia
econbmica em muitos cultivos, com destaque para as caracteristicas de resisténcia
das plantas as doencas (ALZATE-MARIN et al. 2005). A natureza discreta da
resposta destas caracteristicas e a interacao epistatica dos genes resultam em um
padrdao de heranca que nao deveria ser analisado utilizando os meétodos que
pressupdem normalidade e heranca governada por muitos genes de pequeno efeito
(YU et al. 2000). Alguns exemplos de caracteristicas importantes para o
melhoramento vegetal e de provavel heranca oligogénica sdo: espessura de casca e
acumulo de oleos essenciais em eucalipto (ZOBEL & JETT, 1995), resisténcia ao
Ceratocystis spp. em eucalipto (ALFENAS et al. 2004), resisténcia a mancha angular
e a ferrugem e a antracnose no feijoeiro comum (SARTORATO & RAVA, 1994;
VALE & ZAMBOLIM; 1997), resisténcia a ferrugem em soja (VIJAYALAKSHMI et al.
2005; JUNGHANS et al. 2003; WILCOX et al. 1996).
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A caracterizac¢do do padrdo da heranca € um dos pontos mais importantes na
manipulacdo dos componentes hereditarios das caracteristicas oligogénicas, uma
vez que a determinacdo incorreta do padrdo de heranca pode gerar resultados
equivocados nos ensaios de selecdo (CRUZ et. al. 2004). O teste de hipoteses
genéticas de segregacao permite, com uma margem de erro, concluir a respeito do
padrdo predominante de heranca (LIU, 1997). Neste contexto, define-se como
hipotese genética o mecanismo de heranca mais provavel de uma caracteristica

baseado na avaliacdo dos dados disponiveis até o0 momento.

A disposicdo dos melhoristas existem varias configuragdes de cruzamentos
controlados que podem ser utilizadas para ndo rejeitar uma hipotese genética. Os
cruzamentos mais explorados nos programas de melhoramento vegetal sao:
cruzamentos  controlados entre  pais contrastantes, cruzamentos-teste,
retrocruzamentos, autofecundacdes e também a andlise de cruzamentos ao acaso.
Maiores informacdes a respeito da importancia e eficAcia de cada uma destas
estratégias podem ser obtidas em ROCHA et al.,, (2005); CRUZ et al. (2004);
ROCHA et al., (2004); CRUZ et al. (2003); e LYNCH & WALSH (1998).

7

O objetivo deste trabalho é caracterizar as hipéteses genéticas de maior
similaridade utilizadas para prever o padrdo de heranca de caracteristicas

oligogénicas visando subsidiar a conduc¢éo e planejamento de experimentos.

2 Material e Métodos

2.1 Caracterizagao de um padrao de segregacao.

A avaliacdo de um numero limitado de individuos de mesma progénie permite
inferir o padréo de heranca das caracteristicas e 0s genotipos dos genitores com

determinado erro associado. O namero de individuos necessarios para concluir a

Respeito da heranca de uma caracteristica de distribuicdo discreta com
determinado nivel de confianca pode ser obtido através da expressao apresentada a
seqguir:
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0) a=(P(A))

em que n € o numero de descendentes da progénie e & € 0 erro que se comete ao
desprezar a probabilidade de um individuo que produza n descendentes de fendétipo
dominante P(A_) seja heterozigoto (Aa). O complemento de « denominado de

certeza é definido como:
(i) c=1-«

em que c é a probabilidade de se concluir corretamente em relacdo a identidade do
genotipo. Desta maneira, 0 numero de individuos necessarios para inferir a respeito

dos gendtipos paternos pode ser expresso como:

_ Log(1-a)

() ~ Log[P(A))]

2.2 Teste de segregacdo ambigua

O teste de y* tem se mostrado bastante pratico e eficiente para o teste de

hipoteses de padrdes de segregacdo, uma vez que considera os desvios ocorridos
entre valores previstos e observados e o numero de observagbes avaliado
(SCHUSTER & CRUZ, 2004). Para a execucdo do teste sdo comparados dois

valores 0 #Zuue © O Xiwwwo. SENdO 0 primeiro obtido a partir de dados
experimentais, segundo a expressao apresentada a seguir:

(i)
X czalculado = Z{@}

i i
Em que O; e E; representam, respectivamente, os valores observados e
esperados para a i-ésima classe fenotipica. O y2..., € obtido a partir da informacao
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do namero de graus de liberdade associado a hipotese genética testada e do
nivel de significAncia desejado. A decisdo a respeito da néo rejeicdo da hipdtese

genética de segregacéo ¢ feita da seguinte maneira:

2 2 . .
Se X calculado 2 X tabelado 1 rejelta'se HO-

2 2 x L
S€ ¥ cacuado L X mpeiador  NA0 SE rejeita Ho,

LIU (1997) apresenta metodologia desenvolvida por Bailey (1961) que permite

a estimacdo do numero de eventos necessarios para a discriminacdo de duas
hipoteses genéticas considerando a distribuicdo de y*e um nivel critico associado.

A obtncao do estimador considera dois padrdoes de segregacao diferentes, definidos
por X e y, e a frequéncia observada nas classes definidas por a e b, quantifica o
namero de individuos necessarios para discriminar duas hipoteses genéticas de

segregacao:

1+J09) |,
”Z{W} For

x frequéncia observada da classe a

y frequéncia observada da classe b

2.3 Medidas de dissimilaridade entre os padrdes de segregacéao

O inverso do numero de individuos estimados pela estatistica de Bailey foi
utilizado com uma medida de dissimilaridade entre os padrbes de segregagdo. Com
base nesta matriz de dissimilaridade foi realizada uma analise de agrupamento por
métodos hierarquicos utilizando como critério o método do UPGMA (Unweighted Pair
Group Method with Arithmetic Mean) (Cruz et al., 2004).

3 Resultados e Discussao

Um dos pontos mais importantes no estudo das caracteristicas de distribuicdo

discreta € o teste de hipdtese genética que permite com uma margem de erro
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concluir a respeito do padrao predominante de segregacéo: se governado por um,
dois ou mais genes e o tipo de interacdo predominante entre genes e alelos
(SCHUSTER & CRUZ, 2004, LYNCH & WALSH, 1998, LIU, 1997). Padrbes de
segregacao que possuem classes mais raras apresentam menores valores de c para
progénies de mesmo tamanho (Figura 1). A dispersao dos valores de ¢ mostra que a
utilizacdo de 30-50 individuos permite a caracterizacdo dos principais padrées de
segregacao resultados da interacao entre dois e trés genes, com peguena margem

de erro (Figura 1).
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Figura 1 — Relacdo entre tamanho da progénie e a certeza da predicdo da identidade genotipica,
considerando as probabilidades de ocorréncia do genotipo heterozigoto para o gene marcador
(P(Aa)), iguais, respectivamente, a 1:1, 3:4, 15:16, 9:16, 13:16, 63:64, 37:64

Se a ndo rejeicdo de de uma hipotese genética pelo teste do y* necessita de

um numero relativamente pequeno de individuos, ha de se considerar que a
discriminacdo entre as hipoteses genéticas pode necessitar a avaliacdo de um
namero bem superior de individuos. Neste contexto, denomina-se segregacao
ambigua a impossibilidade de discriminacédo de duas ou mais hipéteses genéticas, e
se caracteriza pela nao rejeicdo simultanea de duas ou mais hipoteses de
segregacao génica.
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A probabilidade de ocorréncia de segregacdo ambigua entre duas ou mais
hipoteses genéticas distintas é inversamente proporcional ao nimero de individuos
avaliados e a dissimilaridade dos padrdes

Dois tipos de erros estdo associados a um teste de hipotese. O erro tipo | que
pode ser definido como a néo rejeicdo da hipotese nula quando esta € verdadeira e
o erro tipo I, que pode ser definido como a aceita¢do da hipotese nula quando esta
e falsa (LIU, 1997). O erro tipo Il € mais prejudicial para 0 melhoramento uma vez
que favorece a selecédo de individuos e familias com menor freqiéncia de genes
favoraveis.

O teste de Bailey permite estimar o nUmero minimo de observagfes que deve
ser avaliado para discriminar par a par cada uma das hipdteses genéticas com
determinada probabilidade de erro. As distribuicdbes de probabilidade sdo téao
semelhantes quanto maior a similaridade dos padrbes de segregacdo comparados.
A avaliacdo dos dados deste teste permite observar que a separacdo categorica das
hipoteses genéticas 9:7 de 27:37, por exemplo, necessita da analise de mais de
15.000 observacbes (Tabela 2).

Tabela 2: Numero de individuos necessarios para discriminacao das hipéteses genéticas produzidas

pela segregacgédo de um, dois e trés genes, com efeito, epistatico.

1pl 3pl 15pl 9p7 13p3a 63pl 27p37

1p1 12 974 32 7 619
3p1l 50 95 666 22 112
15p1 15 99 235 17
9p7 49

13p3a

63pl

27p37

Visando facilitar a interpretacdo dos dados, foi construido um dendrograma
utilizando o inverso do numero de individuos estimados pela estatistica de Bailey
como uma medida de dissimilaridade.

Tal ferramenta facilita a visualizacdo da relacdo entre as hipéteses e subsidia
o planejamento de cruzamentos visando principalmente a separacao das hipoteses

governadas por diferentes nimeros de genes (Figura 2).
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Figura 2 - Dendrograma construido pela técnica de UPGMA a partir de matriz de distancia estimadas

através do inverso do numero de individuos necessarios para separar duas hipGteses genéticas
estimadas pelo teste de Bailey (1961) citado por LIU (2004).

Uma analise visual do dendrograma permite a discriminacdo dos pontos de
fusdo de grupos caracterizados pelas mais altas mudancas de nivel como
delimitadoras do niumero minimo de individuos necessarios para a discriminacdo das
hipéteses genéticas. Neste contexto, as fusdes entre os grupos I, Il e Il foram
interpretadas considerando as linhas transversais tragcadas nos pontos de maior
mudanca de nivel, representados por A, B e C (Figura 2).

A linha C representa o ponto de maior mudanca de nivel que se caracteriza
pela discriminacdo das hipoteses 15:1 e 63:1 das restantes. O numero de individuos
considerados nesta linha (9-54 individuos) néo fornece subsidios para concluir, nem
mesmo, em relacdo ao numero de genes e mecanismo predominante da heranca.
Por outro lado, um aumento indiscriminado no tamanho das populacdes pode se
mostrar frustrante, tendo em vista, que a separacdo de algumas hipoteses pode
exigir a avaliacdo de populacdes de tamanho bem superior a 100 individuos. Além
do par 9:7 e 27:37, as hipoteses 1:1 e 9:7, 1:1 e 27:37. 3:1 e 13:3, 3:1 e 27:37, 15:1
e 63:1 dependem da analise de mais de 100 individuos para ser discriminadas.

A simples utilizag@o do critério da parcimdnia para definicdo de uma hipotese
genética, em que a opcao pelo padrdo de segregacdo mais simples reflete uma
expectativa do pesquisador de maior probabilidade de acerto, pode ser traigoeira,
considerando, por exemplo, que uma hipdtese genética tdo simples quanto a
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segregacao de um unico gene com propor¢ao esperada de 1:1 necessita de mais de
500 observacdes para ser discriminada das hipoteses 9:7 (2 genes) e 27:37 (3
genes). Desconsiderando-se hipoteses genéticas mais semelhantes, observa-se que
a utlizacdo de 50-100 individuos em ensaios de segregacdo piloto permite
separacédo das hipéteses menos similares.

O elevado numero de individuos necessarios para a discriminagdo entre
algumas hipoteses pode ser considerado injustificavel e de conducéo praticamente
impossivel na maioria das situagdes. LimitacOes de natureza pratica contribuem para
que o numero de 50 individuos esteja préximo da capacidade de avaliacdo e que
alternativas devem ser consideradas visando a um aumento na confiabilidade dos
testes de segregagéo.

Desta forma, a andlise simultanea de uma rede de cruzamentos planejados
visando avaliar a segregacdo dos fatores responsaveis pela heranca da
caracteristica em familias aparentadas por meio da avaliagdo de genitores
interconectados é uma opcao para a determinacdo da hipdtese genética mais
adequada. O tempo e a mao de obra necessaria para o desenvolvimento de uma
rede de cruzamentos em espécies perenes faz este planejamento ainda mais
importante.

Conclusdes

Embora a nao rejeicdo de uma hipétese genética pelo teste de qui-quadrado
possa ser obtida a partir de um numero relativamente pequeno de observacdes a
discriminagdo dos padrdes de heranca deve ser feita a partir da analise simultanea
de uma rede de cruzamentos planejados visando avaliar a segregacéo dos fatores
responsaveis pela heranca da caracteristica em familias aparentadas por meio da

avaliacdo de genitores interconectados.
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