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RESUMO. O objetivo deste trabalho foi propor a utilizagio do procedimento empirico de
bootstrap nio-paramétrico para testar a significincia de correlagdes. Foram simulados oito
diferentes tamanhos de populacio e dez caracteristicas, em cada populagio, com diferentes
niveis de correlagdes. Avaliou-se a eficiéncia do método bootstrap por meio da comparagio
dos resultados do método em relagio ao teste t. O método bootstrap proporcionou resultados
idénticos aos obtidos pelo teste t a 1% de probabilidade, para as populagdes de tamanho 25,
50, 100, 250, 500, 2.500 ¢ 5.000, demonstrando a adequabilidade de 5.000 réplicas. Em geral,
a eficicia do bootstrap nio foi comprometida pelo tamanho da amostra estudada. O método
apresentou alta confiabilidade e presta-se como procedimento adequado e 1til que pode ser
adotado para testar a significincia de correlagdes genotipicas e ambientais para fins de
melhoramento genético de multiplas caracteristicas. O estudo das magnitudes das
correlagdes que proporcionaram os erros tipo I e tipo II, em todas as populagdes, revela que,
em programas de melhoramento de plantas, o método bootstrap é adequado nio sé para testar
as significincias de correlagdes genéticas e ambientais, mas também para testar as
correlagdes fenotipicas.

Palavras-chave: melhoramento genético, testes de significincia, computagio intensiva.

ABSTRACT. Use of the nonparametric bootstrap in evaluating genotypic,
phenotypic and environmental correlations. This study was conducted to propose the
use of the empirical nonparametric bootstrap procedure in order to test the significance of the
correlations. Eight different population sizes and 10 characteristics were simulated at difterent
correlation levels in each population. The efficiency of the bootstrap method was evaluated by
comparing the results of the method, relative to a t-test. The bootstrap method provided
identical results to those obtained by the t-test at 1% probability, for the population sizes of 25;
50; 100; 250; 500; 2500 and 5000, therefore showing the adequacy of 5,000 replicas. In general,
the effectiveness of the bootstrap was not compromised by the size of the sample under study.
The method showed high reliability, in addition to being an appropriate and useful procedure
to be adopted in testing the significance of both genotypic and environmental correlations for
the genetic improvement of multiple characteristics. The study of the correlation magnitudes
that provided both type I and type II errors in all populations reveal the bootstrap method to
be appropriate not only for testing the genetic and environmental significances of the
correlations, but also in testing phenotypic correlations.

Key words: genetic improvement, significance tests, intensive computation.

Introdugao

As estimativas de parimetros genéticos sio
importantes na definigdio dos métodos de
melhoramento a serem utilizados na identificagio da
natureza da ag¢io dos genes envolvidos no controle
dos caracteres quantitativos, mna defini¢gio da
eficiéncia de diferentes estratégias de melhoramento
para obtencio de ganhos genéticos ¢ na manutengio
da base genética adequada na populagio (Cruz e

Carneiro, 2006). Um dos parimetros indispensiveis
para melhoramento de qualquer espécie ¢é a
correlacio entre caracteres que, por meio de seu
conhecimento, fornece subsidios para selegio ou
descarte de materiais genéticos (Simmonds, 1979).
As caracteristicas mensuriveis, provavelmente,
serdo correlacionadas se compartilharem, a0 menos,
uma propor¢io de genes envolvidos em suas
expressdes (Ecochard e Ravelomanantsoa, 1982). Do
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ponto de vista do melhoramento genético, as
correlagbes podem ser de genética,
fenotipica ou ambiental. A correlagio genética

natureza

explica os componentes aditivos ¢ a correlagio
ambiental, os componentes
determinantes da correlagio fenotipica, calculada a

nao-aditivos; sio

partir das medicoes das caracteristicas na populagio
(Kominakis, 2003). As correlagdes genéticas
determinam como caracteristicas se manifestam em
relacio 2 outra (Falconer ¢ Mackay, 1996). Sio as
associacio de

estudos

Gnicas que envolvem natureza

herdivel. Portanto, em genéticos, ¢
indispensédvel distinguir e quantificar o grau de
associagio genética e ambiental entre os caracteres
(Cruz et al., 2004). Um exemplo clissico e adequado
de estudo neste sentido € o trabalho de Cedilho ef al.
(2008) que avaliaram as magnitudes e os sentidos de
correlagbes em progénies de dendé.

No contexto de melhoramento de planta, a
compreensio  das  correlagdes  genéticas ¢
particularmente ttil, especialmente, para a execugio
da selegio indireta nos caracteres que apresentam
dificuldades de mensuragio, identificagio e, ou,
baixas herdabilidades. A selecio em outro caractere
mais facilmente avaliado e com alta herdabilidade
proporciona maior progresso genético, com
economia de tempo, mio-de-obra e recursos
(Resende, 2002). Também a necessidade de alteragio
da média de uma caracteristica particular em uma
populagio com pequena ou nenhuma alteragio em
outras caracteristicas expressa a necessidade do
conhecimento da correlagio genética com outras
caracteristicas, para se evitar resultados indesejaveis
(Huang et al., 1990).

Estudos de  correlagbes  também  sio
fundamentais quando se deseja diminuir o ndmero
de caracteristicas a serem utilizadas em andlises
futuras, como, por exemplo, na avaliagio da
diversidade genética em que as caracteristicas
mensuradas possam ser redundantes e descartadas,
por estarem correlacionadas com outras de mais ficil
mensuragio ou que demandam maior custo ¢, ou,
tempo de avaliagio (Cruz et al., 2004).

O estudo das magnitudes e significAncias das
correlagdes permite investigar processos
importantes, como a verificagio do comportamento
das correlacdes em ambientes especificos. De acordo
com Murren ef al. (2002), os ambientes podem afetar
correlagoes entre caracteristicas, embora
mecanismos subjacentes possam mudar para manter
correlagdes adaptaveis. Falconer (1952) sugeriu que
uma caracteristica medida em dois ambientes deveria
ser considerada nio como uma, mas como duas
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caracteristicas associadas por correlagio genética.

Outra interpretagio relativa as correlagoes é a
comparacio da magnitude relativa das correlagoes
fenotipicas e genotipicas. Segundo Pandey (1981), é
possivel que baixos valores de correlagoes fenotipicas
em relagio is genotipicas sejam resultantes dos
efeitos modificadores do ambiente na associacio dos
caracteres a nivel génico. Comparam-se, também, as
diferencgas de sinais entre a correlagio genética ¢ a
ambiental que, de acordo com Falconer e Mackay
(1996), indicam que as fontes de variagio genética e
ambiental afetam os caracteres por meio de
mecanismos fisiolégicos diferentes, e, ainda, as
diferencas de sinais entre a correlagio genética e
fenotipica que, se forem diferentes, podem ser
atribuidas a erros de amostragem (Cruz et al., 2004).

O teste de significincia das correlagdes ¢
importante para todos os estudos, andlises e
interpretagdes citados anteriormente. Também
permite discernimento mais preciso das estimativas
de correlagdes, principalmente, das de pequenas
magnitudes. No entanto, nio existe teste exato para
se avaliar a significAncia das correlagdes genéticas e a
hipétese de que o coeficiente de correlagio
genotipica ¢ igual a zero nio pode ser avaliada por
um teste paramétrico usual, como o teste t associado
a n-2 graus de liberdade. A estimativa de correla¢io
genética € obtida em fungio do quadrado médio do
tratamento e do quadrado médio do residuo, cada
um associado a ndmeros diferentes de graus de
liberdade, o que torna dificil o estabelecimento dos
graus de liberdade associados 2 estimativa da
correlagio. Pelo mesmo motivo, o coeficiente de
correlagio ambiental também nio pode ser avaliado
pelo teste t, apesar de que, muitas vezes, tem sido
utilizado com os graus de liberdade associados ao
residuo da anilise de variincia.

Hébert ef al. (1994) efetuaram o teste de t para a
correlagio ambiental, entretanto, para contornar o
problema nas correlagdes genéticas, avaliaram a
significAncia  estatistica destas por meio da
construcio de um teste que se baseou na
aproximagio do erro padrio da estimativa de
correlagio genética estimada, utilizando a férmula de
Scheinberg (1966), com a aplicagio da modificagio
sugerida por Becker (1984).

Diante dos fatos, este trabalho teve por objetivo
propor procedimento empirico de bootstrap nio-
paramétrico para testar a significincia de correlagdes.
Também, avaliar sua eficiéncia, por meio de dados
simulados de dez caracteristicas em oito diferentes
tamanhos de populacées, comparando seus
resultados ao teste t alternativo, de maneira que se
possa ter a credibilidade de esse procedimento ser
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extrapolado para testar a significincia da correlagio
genotipica e¢ ambiental.

Material e métodos

Populagoes e caracteristicas

Foram simuladas oito populagdes com 25, 50, 100,
250, 500, 1.000, 2.500 e 5.000 individuos, com base no
modelo de blocos casualizados com quatro repeti¢des.
Para cada populagio, foram geradas dez caracteristicas
com diferentes niveis de correlagio entre si. Todas
caracteristicas foram simuladas com média geral de 100
e coeficiente de variagio ambiental (CV,) de 5%, e,
ainda, com valores de coeficiente de herdabilidade de
0.20, 0.40, 0.60, 0.80 ¢ 100.

Processo de simulagao

O modelo estatistico considerado foi o seguinte:

Y, =U+G +B, +¢

em que:
Y;: observagio
caracteristica;

M: média geral da caracteristica, cujo valor ¢

simulada de uma dada

especificado pelo usudrio;
G;: efeito associado ao i-ésimo gendtipo;
B;: efeito associado ao j-ésimo bloco;
&jj : erro aleatério, sendo g, ~ N(0,07).

Para simulacio de situagio bem préxima 2 real, foi
admitido serem conhecidos os valores da média, do
coeficiente de variagdo e da herdabilidade de cada
caracteristica simulada. Assim, os dados, com
distribui¢io normal, foram obtidos a partir das varidveis:

x = |/~ 210ge(RND)V Cos(27RND)
c
y = /- 210ge (RND)V Sen(27RND)

sendo RND um ndmero aleatério. Demonstra-se
que os valores de x e y, deste modo obtidos, tém
distribui¢io normal, com média zero e variincia V.
Se o processo de simulagio demanda a obtencio de
n dados com média (&) e varidncia (o), pode-se

utilizar a estratégia de gerar cada um destes dados
(z) por meio da seguinte expressio:

1 g
Z=p+— > (X i
u 29i§=1(' Yi)

sendo:
V = 2602

em que O representa a repetibilidade de cada ponto
simulado. Quanto maior o valor de 8, mais precisa
torna-se a simulagio, porém, mais lenta.

Simulagao dos efeitos de blocos

Foi admitido que o quadrado médio de blocos
era 1,5 vezes superior ao quadrado médio do
residuo. Como a varidncia residual (0°) era
conhecida (indiretamente estabelecida a partir da
média e do coeficiente de variagio experimental), o
valor do quadrado médio de bloco (QMB) péde ser
estimado. De posse destes quadrados médios (QMB
e QMR), o componente de variabilidade associado

ao efeito fixo de bloco (@, ) foi obtido por meio de:

_QMB-QMR

® g

sendo g o niimero de genétipos simulados.

Sabe-se que, em um conjunto de dados contendo
n valores, em progressio aritmética, de razio r e
média X, em que o primeiro termo ¢ denotado por
X, e o ultimo por X, a variincia é dada por:

S2 = M( Xp, = X)2
3(n-1)2
Assim, para estimar os efeitos de bloco, ¢
admitida a existéncia de b efeitos fixos, cujos valores
configuram uma progressio aritmética de razio r
com a particularidade de que B, = -B, ¢ B=0.
Logo, o valor B, é estimado por meio de:

5 - (n-1)/3@
b Jn(n+1)

e os demais efeitos estabelecidos, considerando a
razio da progressio aritmética dada, por:

;BB
b-1

Simulagao dos efeitos de genétipos

Para estimar os efeitos de gendtipos, tanto fixos
quanto aleatdrios, é necessirio conhecer o valor da
varidncia genética, que ¢ obtida a partir das
informagdes sobre a herdabilidade (h%) e o
coeficiente de variagio experimental (CVe). Dessa
forma, primeiro é obtido o valor da variincia

ambiental por meio de:

2
o2 = (&]
100
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Sabe-se que:

10002
h2 = G

1
2 2
oZ+>0
[
logo,

> _ o02h2
0§ = ——
b(100-h2)

Como foram considerados aleatérios, admitiu-se
que G ~NID(0,02). Como o valor de od¢

conhecido, estimam-se os efeitos usando a funcio
randdmica descrita anteriormente.

Simulagao dos erros aleatorios
Considerou-se que ¢ ~ NID(0,0%), de forma

que erros aleatérios e independentes puderam ser
estimados usando a fungio rand6mica descrita
anteriormente.

Conhecido o valor da média da caracteristica ¢
dos efeitos envolvidos, os valores fenotipicos de cada
varidvel foram obtidos pelo modelo estatistico ji
apresentado.

Analise de variancia e correlagoes

Realizou-se a anidlise de variincia individual em
cada populagio, com os efeitos de gendtipos
(individuos) considerados aleatérios no modelo. A
partir das andlises de varidncia de cada uma das
caracteristicas estudadas, procedeu-se 2 anélise da soma
dos valores de X ¢ Y, e as covariincias ou produtos
médios (PM) de cada fonte de variagio foram
estimadas, conforme Cruz et al. (2004), por meio de:

V(X +Y)=V(X)+V(Y)+2Cov(X,Y)
6(riov(X,Y) _V(X+Y)-V(X)-Vv(v)

2

Por analogia com os quadrados médios, tem-se:

PM (X,Y)= QM (X +Y)-Q2M (x)-am(Y)

em que PM(X)Y) é o produto médio entre os
caracteres X e Y.

A estimagio dos coeficientes de correlagoes
fenotipicas entre os caracteres foi realizada com base
na expressao:

Correlagao fenotipica

" JQVG X QMGy

Ferreira et al.

em que PMGyy = produto médio entre os caracteres
X e Y associados a genétipos (individuos).
Teste t

A hipétese de que o coeficiente de correlagio é
igual a zero (HO: p = 0) foi avaliada pela estatistica t,

dada por:
r
t= Vn-2>
v1-r2

em que t estd associado a n-2 graus de liberdade (n é
o ntmero de pares de dados utilizados para o cilculo
da correlagio; em questio n = ndmero de
gendtipos).

Metodologia de bootstrap

A alternativa proposta para avaliar a significAncia
do coeficiente de correlagio é um procedimento
empirico de  bootstrap  nio-paramétrico, para
verifica¢io da possivel utilizagio da metodologia para
avaliar as significAncias das correlagdes genotipicas e
ambientais.

O procedimento bootstrap  é  desenvolvido
obtendo-se um ndmero #n de estimativas de
correlagdes (), a partir do conjunto de dados

2

original que ¢ desestruturado (permutado). O
procedimento proposto consiste nos seguintes
passos, considerando duas caracteristicas: - para uma
das caracteristicas analisadas (X ou Y), permutam-se
as informagdes de cada tratamento, gerando novo
conjunto de dados (#;); submete-se 0 novo conjunto
de dados 2 andlise de variincia, conforme o modelo;
obtém-se nova estimativa de correla¢io ( 0, ), como

descrito anteriormente; apds a obtengio do ndmero
n de estimativas de correlagio (recomendado n =
5.000), efetua-se o teste de hipdtese da correlagio
considerando todas as n estimativas determinadas. O
valor critico de significAincia é obtido no vetor

(p,,i=1,2, .., n) de

considerando:

- para 1% de probabilidade

ordenado correlagdes,

r=2 p(n-00In+1) ou
- para 5% de probabilidade

r< p(0,01n-1)

r2 p(n-005n+1) ou

Para n = 5.000, por exemplo,
probabilidade, r serd significativo se:

r= p(4751) ou r< p(249)
em que:

r = a estimativa da correlagio do conjunto de
dados original;

r< p(0,05n-1)
a 5% de
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p(4751) = ¢é a estimativa de correlagio, no vetor

de correlagdes ordenadas, na posi¢io 4751,
p(249) = ¢ a estimativa de correlagio, no vetor

de correlagdes ordenadas, na posigio 249.

A acuricia do procedimento foi obtida
comparando com o teste t nos niveis de significincia
de 1 e 5%, considerando os resultados de
significAncia obtidos no teste t como hipétese
verdadeira (H,). Os critérios estabelecidos foram: - o
erro tipo I, isto é, a probabilidade de se rejeitar uma
hipétese que é verdadeira; e o erro tipo II, que ¢é a
probabilidade de se aceitar uma hipétese que ¢ falsa.

Na realizagio das anilises estatisticas, foi utilizado o
aplicativo computacional em genética e estatistica
denominado programa GENES (Cruz, 2006).

Resultados e discussao

fenotipicas entre
populagdes e  suas
significAncias pelos testes de t e bootstrap sio

apresentadas na Tabela 1. Constata-se que foram

As correlagdes pares de

caracteristicas em  oito

geradas e analisadas 360 estimativas de correlacoes
com diferentes magnitudes e sinais, possibilitando
identificar pares de caracteristicas com correlagdes
positivas ou negativas ¢, também, de alta ou baixa
magnitudes. Os resumos das significAncias e dos
valores de erro tipo I e de erro tipo II sio
apresentados nas Tabelas 2 ¢ 3, em rela¢io aos niveis
de 1% ¢ 5% de probabilidade, respectivamente.

Uma das discussoes sobre a utilizacio do método
bootstrap refere-se ao tamanho da amostra padrio
(populagio inicial), na qual uma conclusio que
depende  severamente de somente algumas
observagdes poderia ser usualmente considerada
com mais tentativas (réplicas bootstrap) que uma que
tem suporte em maior ndmero de observagdes
(Davison e Hinkley, 1997). A utiliza¢io do método
bootstrap confrontado com os resultados obtidos
pelo teste t a 1% de probabilidade (Tabela 2)
proporcionou  resultados  idénticos  para  as
populagdes de tamanho 25, 50, 100, 250, 500, 2.500
e 5.000, resultando em wvalores nulos (0% de
probabilidade) para os erros tipo I e tipo II,
demonstrando que 5.000 réplicas (estimativas de
correlagio) sio adequadas para os diferentes
tamanhos de populagio inicial.

A populagio constituida de 1.000 individuos
apresentou 39 correlagdes nio significativas pelo
teste t e todas elas foram também nio-significativas
pelo método de bootstrap, resultando em erro tipo 1
nulo. A populagio apresentou, ainda, seis correlagdes
significativas pelo teste t e, destas, cinco foram

significativas pelo método de bootstrap e uma foi nio-
significativa, resultando em 16,67% de erro tipo II. A
eficicia da utilizagio do método de avaliacio da
significAncia por bootstrap nio foi comprometida pelo
tamanho da amostra estudada.

Tabela 1. Correlagdes fenotipicas em oito diferentes tamanhos
de populagio em dez caracteristicas dentro de cada populagio

Pares Tamanho da populagio
Caracteres | 25 500 1000 2500 5000 1000 2500 5000

CleC2', 005 017 004 010 002 00% 000 000
CleC3 1 016 021 003 000 003 008 001 002
CleC4 + 009 016 017 013*% -0072 00L 000 002
CleC5 | 000 015 004 -005 005 -003 001 001
CleC6 106570725 071 0,691 0,677 0,737 0,717 0,70
CleC7 | 036% 002 018 0157 004 00f 001 -002
CleC8 | 007 -004 003 004 003 00% -002 000
CleC9 + 013 013 018 013% -006 001 000 002
CleCI0: 000 014 003 005 005 -003 001 001
C2eC3 1 004 003 00L 002 003 008%% 000 000
C2eC4 | 003 003 003 000 001 002 -00L 000
C2¢C5 1 006 003 011 004 003 003 003 002
C2eC6 1 000 022 000 004 006 002 001 000
C2eCT7 1 0427077710751 0707107271 072771 071771 0,69
C2eC8 ' 022 008 003 00 002 003 000 -001
C2eCY | 002 00L 003 001 002 002 00 000
C2¢C107 007 003 -0 005 -003 003 003 002
C3eC4 1 009 027+ 001 001 008 002 -0051 002
C3c¢C5 + 0,19 018 006 002 -003 0077 002 001
C3eC6 | 010 017 007 000 007 008 003 002
C3eC7 | 022 002 017 00¢ 004 003 001 001
C3eC8 10727 0,807 0,807+ 07071 0,70 0,68 0,717 0,70
C3eCO | 020 0270 004 001 000 002 -005% 002
C3eCI101 019 0172 -006 002 -003 0074% 002 001
C4eC5 1 037% 002 006 002 000 003 002 001
C4eC6 | 006 014 009 001 007 00F 00r 003
C4eC7 | 002 00% 007 001 003 003 002 000
C4eC8 | 007 019 005 -003 000 00 -003 001
C4eC9 10987 09871 0,987 0987 098" 0,987 0981 0,98"*
C4eCI01 035% 003 005 -002 -00% 002 -001 001
C5eC6 | 010 003 004 000 004 -004 002 000
C5eC7 ! -02% 00§ 003 002 -002 -00 004% 000
C5¢C8 | 00%, 010 004 0100 00% 008% 003 001
C5¢C9 1 040" 003 007 006 002 00% -002 002
C5eC101 1,007 10075 1,004 1,007 1001 1,007+ 10071 1,00*
C6eC7 ' 010 014 018 0161 -00¢ 00F 000 -002
C6eC8 ! 001 01 007 002 003 -00r 00 001
C6eCY | 008 016 01¢ 002 006 006 001 002
C6eC10: -008 002 003 001 004 -004 001 000
C7¢C8 1+ 000 014 013 003 -003 004 -002 001

C7¢C9 1 009 000 006 00L 004 004 -00L 000
C7¢C10! 022 009 -005 002 -002 -00r 004" 000
C8ecCY | -0,10 021 008 -001 000 00 003 001
C8eC10, 001 009 -004 011 001 008 003 002
C9e¢CI10:1 0387 006 006 000 -003 00L -001 002

** %: Significativo a 1 e 5%, pelo teste t, respectivamente; ++,+ : Significativo a 1 e 5%,
respectivamente, por bootstrap com 5.000 simulagdes; Ci — caracteristicas; /1 — cada
caracteristica apresentou valores especificos de CV,, média geral ¢ herdabilidade nos
diferentes tamanhos de populagio.

Das 360 correlacoes observadas, considerando o
confrontamento do método de bootstrap e teste ta 1%
de probabilidade (Tabela 2), observa-se auséncia de
erro tipo I e presenga de pequeno valor de erro tipo
IT de 2,5%, demonstrando a acuricia do método de
bootstrap comparado ao teste t.

Em relagio 2 utilizagio do método de bootstrap
comparado com os resultados obtidos pelo teste t a
5% de probabilidade (Tabela 3), verificaram-se

resultados idénticos ao teste para as populacdes de
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tamanhos 100, 500 e 5.000, resultando em valores
nulos (0% de probabilidade) para os critérios erro
tipo I e erro tipo II. Entretanto, a populagio
constituida por 25 individuos apresentou um erro
tipo I de 10,26% acima do wvalor nominal
estabelecido, devido ao fato de que, pelo teste t, 39
correlagdes foram nio-significativas e, destas, 35
foram nio-significativas pelo método bootstrap e
quatro foram significativas. Na populagio de 50
individuos, obtiveram-se 40 correlagbes nio-
significativas pelo teste t e, destas, 38 foram nio-
significativas  pelo  bootstrap e duas  foram
significativas, perfazendo, assim, um erro tipo I de
5%, o qual ¢ accitivel, sendo exatamente igual ao
valor nominal estabelecido.

Tabela 2. Numero de correlages (N.C.) significativas (Sig.) e
nio-significativas (N.S.), pelo teste t a 1% de probabilidade e,
dentro destas, quantas foram significativas ou nio-significativas
pela metodologia proposta; porcentagem de erro do tipo I e II
associada 3 metodologia.

Sig. Bootstrap Erro N.S. _ Bootstrap  Erro

Pop. NC. rosiet Sig N.S. Tipoll Testet Sig. N.S. Tipol
25 5 4 4 0 0 a0 4 0
50 5 5 5 0 0 0 0 40 0
100 45 5 5 0 0 0 0 40 0
250 45 5 5 0 0 0 0 40 0
500 45 5 5 0 0 0 0 40 0
1000 45 6 5 1 1667 39 0 39 0
2500 45 5 5 0 0 0 0 40 0
5000 45 5 5 0 0 0 0 40 0
Tol 360 40 39 1 25 320 0 320 0

Tabela 3. Namero de correlagdes significativas e nio-
significativas, pelo teste t a 5% de probabilidade e, dentro destas,
quantas foram  significativas ou  ndo-significativas  pela
metodologia proposta; porcentagem de erro do tipo I ¢ II
associada 3 metodologia.

Pop. N.C. Sig. Eoutstrag Erro N.S. Eoutstrag E_rro
Testet Sig. N.S. TipoIl Testet Sig. N.S. Tipol

25 45 6 6 0 0 39 4 35 10,26
50 45 5 5 0 0 40 2 8 5
100 45 5 5 0 0 40 0 40 0
250 45 9 5 4 44,44 36 0 36 0
500 45 5 5 0 0 40 0 40 0
1.000 45 10 5 5 50 35 0 35 0
2500 45 9 5 4 44,44 36 0 36 0
5.000 45 5 5 0 0 40 0 40 0
Total 360 54 41 13 24,07 306 6 300 196

As populagdes de 250 e 2.500 individuos
apresentaram erro tipo II de 44,44% (Tabela 3), pois
cada populac¢io exibiu nove correlagdes significativas
pelo teste t e, destas, cinco foram significativas por
bootstrap e quatro foram nio-significativas. Outro
valor alto, de 50%, de erro tipo II foi verificado na
populagio de 1.000 individuos, em que, das dez
correlagbes significativas pelo teste t, cinco foram
nio-significativas e cinco significativas por bootstrap.

Considerando  todas as 360 correlacoes
observadas do confrontamento do método de

Ferreira et al.

bootstrap ¢ teste t a 5% de probabilidade (Tabela 3),
observam-se 1,96% de erro tipo I e 24,07% de erro
tipo II. Evidencia-se que, no geral, para erro tipo I, o
valor nominal foi abaixo do estabelecido; quanto ao
erro tipo II, apresentou reduzido valor do teste.

Pode-se observar o valor de 16,67% de erro tipo
II, na populagio de 1.000 individuos (Tabela 2),
devido a presenca de uma correlagio nio-
significativa por bootstrap e significativa pelo teste t,
com magnitude de 0,08 (Tabela 1) em
melhoramento genético. Esta correlagio, embora
significativa pelo teste t, pode ser desconsiderada. A
mesma observagio pode ser extrapolada para as
populagdes de 250, 1.000 e 2.500 (Tabela 3), pois
erro tipo II de 44,44%, na populagio de 250
individuos, é resultado de quatro correlagdes nio-
significativas por bootstrap e significativas pelo teste t,
as quais apresentam as magnitudes de 0,13; -0,15;
0,13 ¢ -0,16 (Tabela 1). Na populagio de 1.000
individuos, o erro tipo II é de 50% (Tabela 3), as
cinco correlagdes apresentam as magnitudes de 0,08;
0,07; 0,07; 0,08 ¢ 0,08 (Tabela 1). E, na populagio de
2.500 individuos, o erro tipo II é de 44,44% (Tabela
3), as quatro correlagdes tém magnitudes de -0,05;
-0,05; 0,04 e 0,04 (Tabela 1).

A anilise do resultado do erro tipo I de 10,26%,
na populagio de 25 individuos (Tabela 3), em
virtude de quatro correlagdes significativas por
bootstrap das 39 correlagbes nio-significativas pelo
teste t, denota outra observacio interessante, pois as
magnitudes destas correlacdes foram de 0,36; 0,37;
0,35 ¢ 0,38 (Tabela 1), valores que, mesmo nio
significativos por teste t, devem ser considerados e
receberem a devida atengio em programas de
melhoramento. Para a populagio de 50 individuos
(Tabela 3), que apresentou erro tipo I, embora tenha
ficado dentro do aceitdvel para o estabelecido (5%),
verifica-se que as duas correlagbes que foram
significativas por bootstrap, entre as 40 nio-
significativas pelo teste t, apresentaram também
magnitudes altas de correlagio de 0,27 que, da
mesma maneira, nio devem ser desconsideradas em
programas de melhoramento, mesmo nio-
significativas pelo teste t.

Pode-se concluir com os resultados de erro tipo I
e erro tipo II, observados do confrontamento do
método de bootstrap com o teste t, a2 1% ¢ 5% de
probabilidade (Tabela 2 e 3, respectivamente), que o
método de bootstrap apresenta alta confiabilidade e
presta-se como procedimento adequado e util que
pode ser adotado para testar a significAncia de
correlagdes genotipicas ¢ ambientais para fins de
melhoramento genético de mudltiplas caracteristicas.
Relaciona-se, ainda, 3 robustez do método bootstrap o
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estudo das magnitudes das correlagdes que
proporcionaram os erros tipo I e tipo II em todas as
populagdes, o qual demonstrou que todos resultados
inadequados observados podem ser considerados
como despreziveis. Fato este relevante e que propicia
hipétese de que, em melhoramento de plantas, o
método de bootstrap é adequado nido sé para testar as
significAncias de correlacdes genética e ambiental,
mas também para as correlacdes fenotipicas.

Conclusao

O método bootstrap proporcionou resultados
idénticos aos obtidos pelo teste t a 1% de
probabilidade, para as populagdes de tamanho de 25,
50, 100, 250, 500, 2.500 e 5.000, demonstrando a
adequabilidade de 5.000 réplicas (estimativas de
correlagio).

A eficicia da utilizagio do método de avaliagio da
significincia por bootstrap nio foi comprometida pelo
tamanho da amostra estudada.

O método bootstrap apresenta alta confiabilidade e
presta-se como procedimento adequado e util que
pode ser adotado para testar a significAncia de
correlagdes genotipicas ¢ ambientais para fins de
melhoramento genético de multiplas caracteristicas.

O estudo das magnitudes das correlagées que
proporcionaram os erros tipo I e II em todas as
populagdes revela que, em programas de
melhoramento de plantas, o método de bootstrap é
adequado nio s6 para testar as significAncias de
correlagoes genéticas e ambientais, mas também para
testar as correlagdes fenotipicas.
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