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RESUMO - Com o objetivo de avaliar o efeito da oscilagdo genética em populagdes sob sele¢do com diferentes tamanhos
efetivos, foram simulados dados utilizando-se o programa GENESYS. A selecédo foi praticada durante 20 geragfes consecutivas,
com base na selegédo individual (SI) e nos valores genéticos preditos pelo BLUP Cléssico (BLUP) e pelo BLUP Marcadores
(BLUPM), com 30 repeticbes. A matriz de similaridade adotada no BLUP Marcadores foi obtida utilizando-se 100 marcadores
moleculares do tipo microssatélite, por meio de um coeficiente de similaridade correspondente a distancia euclidiana média
para dados quantitativos. Foram simuladas seis populacdes de selecéo, correspondendo a dois tamanhos efetivos (18,18 e 66,66)
e trés sistemas de acasalamento dos reprodutores selecionados (reprodutores acasalados ao acaso, exclusdo de irmdos completos
e exclusdo de irmdos completos e meio-irmdos). O parametro avaliado foi o valor fenotipico médio. Observou-se grande
variagdo nos valores fenotipicos obtidos pelos métodos, em razdo da oscilagdo genética, principalmente para a selecdo baseada
nos valores genéticos preditos pelo BLUP e BLUPM e para as populagdes com tamanho efetivo menor (18,18). Os resultados
sugerem que, em programas de melhoramento que utilizam pequenas populagdes sob selecdo, os resultados podem ser
influenciados pela oscilagdo genética, podendo apresentar grandes variagdes nos ganhos genéticos.

Palavras-chave: avaliacdo genética, BLUP, selecdo individual
Genetic drift in populations under traditional and marker assisted selection

ABSTRACT - The effect of genetic drift in populations under selection with different effective sizes was evaluated using
data simulated by the GENESYS program. Selection was applied during 20 generations based on Individual selection (IS) using
breeding values predicted by classical best linear unbiased prediction (BLUP) and BLUP associated with molecular markers
(BLUPM). The similarity matrix used in BLUPM was obtained by simulation of 100 micro-satellites markers (simple sequence
repeats) using a similarity coefficient corresponding to the mean Euclidean distance for quantitative data. Six populations
of selection were simulated corresponding to two effective sizes (18.18 and 66.66), and three mating systems of selected sires
(random mating, exclusion of half sibs and exclusion of half as well as full sibs). The average phenotypic value was the parameter
of evaluation. Large variation on average phenotypic values was due to genetic drift, mainly for BLUP and BLUPM methods
and also for populations with small effective sizes. The results indicate genetic drift may cause large variation in genetic gains
by selection in breeding programs designed for small populations.
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Introducao

Em grandes populacgdes sob acasalamento ao acaso e ha
auséncia de mutacdo, migracdo e selecdo, as freqiiéncias
génicas e genotipicas permanecem constantes geracao apos
geracdo. Entretanto, em pequenas populacdes, as freqiiéncias
génicas flutuam aleatoriamente ao longo das geracGes, como
resultado daamostragem de gametas. Estas flutuacdes aleatorias
constituem o processo dispersivo ou oscilacdo genética.

Correspondéncias devem ser enviadas para: pcarneiro@uesb.br

Nas populagdes sob acasalamento ao acaso, 0 processo
de oscilacdo genética é bem entendido, 0 que ndo acontece
quando se consideram populac¢des sob selecdo (Sorensen
& Kennedy, 1983).

As consequéncias da oscilacdo genética em popula-
cOes sob acasalamento ao acaso sdo estudadas em uma
populagéo ideal, que apresenta diversas condicdes restri-
tivas quanto a estrutura de acasalamento das populagdes,
que raramente sdo encontradas em populacdes reais. A
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conexdo entre as populacdes reais e a populacédo ideal nos
estudos dos processos dispersivos é feita pelo tamanho
efetivo da populacdo (Falconer, 1981). A descri¢do do
processo dispersivo por meio da variancia da freqliéncia
génicaou dataxade endogamia é realizada transformando-se
o nimero de individuos que se acasalam em nimero efetivo,
também denominado tamanho efetivo da populacdo
(Falconer, 1981).

Muir (2000) relata que, entre os principais fatores que
influem na resposta a selecdo, além do tamanho efetivo da
populacdo, estdo a acuracia e a intensidade de selecdo.
Freqiientemente, estudos indicam que a resposta 6tima a
selecdo pode ser obtida maximizando-se estes fatores.
Entretanto, nem todos os fatores podem ser maximizados
simultaneamente. O aumento na intensidade de selecdo, por
exemplo, provoca decréscimo no tamanho efetivo da popu-
lacdo e, conseqiientemente, narespostaaselecdo. Damesma
forma, o aumento na acuracia da selecdo pelo uso de indices
de familia ou BLUP também reduz o tamanho efetivo da
populacdo, ocasionando aumento mais rapido na taxa de
endogamia (Quintonetal., 1992; Quinton & Smith, 1995).

Segundo Wei et al. (1996), o indice de selecdo e a
selecdo com base nos valores genéticos preditos pelo
BLUP sob modelo animal sdo formalmente os métodos que
proporcionaram a maior resposta a selecdo. Assumindo
pequena populacdo, Wray & Hill (1989) computaram
respostas assintoticas (taxa de resposta constante) ap0s
considerar o efeito “Bulmer” para varios esquemas de
indice de selecdo. Dekkers (1992) & Villanuevaetal. (1993)
estenderam ateoriaparaaselecdo pelo BLUP. Esses autores,
entretanto, ndo consideraram a reducdo na resposta a
selecdo, em razdo do pequeno tamanho das populacdes.

Meuwissen & Woolliams (1994) ressaltaram o fato de que
novas metodologias tém sido desenvolvidas no melhoramento
animal como forma de aumentar o ganho genético, porexemplo,
0 BLUP e osnicleos MOET. Entretanto, para esses métodos,
as taxas de endogamia sdo aumentadas concomitantemente,
de modo mais intenso em pequenas popula¢des, como no caso
de nucleos MOET e de pequenos nucleos para conservagdo
genética. Segundo Muir (2000), o primeiro impacto da
endogamia é a perda de alelos decorrente da oscilacdo gené-
tica, que é diretamente proporcional aos niveis de endogamia.

Em estudos recentes realizados no Brasil, o tamanho
efetivo de diferentes racas bovinas foi estimado, verifi-
cando-se tamanhos efetivos baixissimos (Faria et al.,
2001a, b, c,d, e, f, g). O objetivo neste trabalho foi analisar
a dispersdo ocorrida nos valores fenotipicos, atribuida a
oscilacdo genética, em 30 repeticOes, ao longo de 20 geragdes
de selecdo.

Material e Métodos

Os dados utilizados neste estudo foram obtidos do
programade simulacdo GENESY'S (Euclydes & Guimaraes,
1996), desenvolvido para o compilador FORTRAN. Esse
sistema permite simulacdo de material genético, no qual a
expressdo de uma caracteristica é determinada pela contri-
buicdo de uma série de genes e por efeitos ambientais.

Para possibilitar o desenvolvimento deste trabalho, foi
simulado um genoma constituido de uma caracteristica
quantitativa com valor de herdabilidade igual a 0,10. As
caracteristicas desse genoma foram: 200 locos quantitativos
polialélicos (oito alelos) cujas freqliéncias iniciais foram
simuladas com base na distribuicdo uniforme e tiveram
valor inicial médio de 0,50; os locos foram distribuidos ao
acaso em 15 pares de cromossomos autossémicos de tamanhos
aleatériosem genomade 2.000 centimorgans de comprimento;
foram simulados apenas efeitos aditivos dos locos quanti-
tativos, segundo a distribuicdo normal; os locos quantita-
tivos ndo possuiram desvios de dominancianem interacdes
entre si; as frequéncias génicas iniciais foram iguais em
ambos 0s sexos; a distribuicdo matematica usada para a
simulacgdo das frequéncias iniciais dos locos quantitativos
nas populagdes foi a uniforme, com média de 0,50; utiliza-
ram-se trés efeitos fixos com 10, 4 e 6 niveis, respectivamente;
os efeitos de ambiente ndo-controldveis foram simulados
conforme a distribuicdo normal; para calculo da matriz de
similaridade genética, por meio de marcadores moleculares,
foram utilizados 100 marcadores do tipo microssatélite (SSR
- Simple Sequence Repeat).

Utilizando-se o genomasupracitado, foi simulada uma
populacdo-base de 1.000 individuos (500 machos e 500
fémeas) e, a partir dessa populacao, foi construida uma
populacdo inicial, pela escolha e pelo acasalamento ao
acaso de 10 machos e 100 fémeas, produzindo cinco descen-
dentes por acasalamento, gerando 500 individuos. Em
seguida, foram formadas as populagdes de selecdo, em um
total de seis, correspondendo a dois tamanhos efetivos de
populagdo e trés sistemas de acasalamento praticados
entre os reprodutores selecionados para pais da geracédo
seguinte (Tabela 1).

A selecdo foi praticada durante 20 geragdes consecuti-
vas, utilizando-se a selecdo individual - Sl e os valores gené-
ticos preditos pelo BLUP Cléssico — BLUP (melhor preditor
linear ndo-viesado) e pelo BLUP Marcadores—BLUPM (BLUP
utilizando matriz de similaridade genética calculada por meio
de marcadores moleculares), com 1, 10 e 30 repeticoes.

Para as populacGes com tamanho efetivo 1 (TE1), em
cadageracdo, foram escolhidos cinco machos e 50 fémeas
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Tabela 1 - Estrutura das popula¢gbes sob selecao
Table 1 - Structure of populations under selection

Sistema de acasalamento
Mating system

Tamanho efetivo
Effective size

RAA EIC EICMI
TE1 TE1-RAA TE1-EIC TE1-EICMI
TE2 TE2-RAA TE2-EIC TE2-EICMI

TE1 - tamanho efetivo 1, TE2 — tamanho efetivo 2, RAA — reprodutores
acasalados aleatoriamente, EIC — exclusdo de irm&dos completos,
EICMI — exclusdo de irmdos completos e meio-irmaos.

ES1 - effective size 1, ES2 — effective size, RM — random mating of reproducers,
EFS —exclusion of full-sibs, EFSHS — exclusion of full-sibs and half-sibs.

e gerados cinco descendentes por acasalamento,
totalizando 250 individuos (tamanho efetivo de 18,18).
Para as populagdes com tamanho efetivo 2 (TE2), foram
escolhidos, a cada geracdo, 20 machos e 100 fémeas e
gerados cinco descendentes por acasalamento, totalizando
500 individuos (tamanho efetivo de 66,66).

O calculo do tamanho efetivo dessas populacdes foi feito
utilizando-se a formulaproposta por Wright (1931), citada por

Falconer (1981): Ni:ﬁuilil.’ emque N. =tamanho efetivo

da populacdo, N, = nimero de machos e N; = nimero de
fémeas.

O efeito da oscilacdo genética nas diferentes estruturas
de populacdes sob selecdo foi avaliado considerando-se o
valor fenotipico médio, aendogamiamédia e a porcentagem
de locos fixados desfavoravelmente nos diferentes tamanhos
efetivos (TE1 e TE2), os nimeros de repeticdes (1, 10 e 30)
e 0s sistemas de acasalamento (RAA, EIC e EICMI).

Resultados e Discussao

Constam nas Figuras de 1 a 9 os valores fenotipicos
observados ao longo de 20 geracdes de selecdo, demons-
trando a dispersdo ocorrida em 30 repeticdes. Nesses
valores foram considerados: a) trés métodos de selecao:
selecdo individual (Sl), selecdo baseada nos valores
genéticos preditos pelo BLUP Classico (BLUP) e selecéo
baseada nos valores genéticos preditos pelo BLUP
Marcadores (BLUPM); b) dois tamanhos efetivos de
populacdo: 1 (TE1 =18,18) e 2 (TE2 = 66,66); e c) trés
sistemas de acasalamento dos reprodutores seleciona-
dos: reprodutores acasalados aleatoriamente (RAA),
exclusdo de irmdos completos (EIC) e exclusdo de irmaos
completos e meio-irméos (EICMI).

Analisando as Figuras 1a 9, observou-se que, de modo
geral, as populacBes de menor tamanho efetivo (TE1) apre-
sentaram maior oscilagdo que as de maior tamanho efetivo
(TE2), independentemente do método de selecdo e do
sistema de acasalamento utilizados, como observado também
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Figura 1 - Valores fenotipicos observados utilizando-se SI com
reprodutores acasalados aleatoriamente (RAA), para
populagdes com tamanho efetivo 1 e 2 (a e b),
respectivamente.

Figure 1- Observed phenotypic values using SI with random mating of
reproducers (RM), for 1 and 2 effective size of the populations
(a e b), respectively.

por Carneiro etal. (2002), de modo que a oscilacdo foi mais
acentuada para caracteristicas de baixa herdabilidade e para
populagbes com tamanhos efetivos menores. Essa oscila-
cdo, definida por Aggrey et al. (1995) como oscilacédo
genética, nos valores fenotipicos foi conseqliéncia de mu-
dancas aleatorias nafreqliéncia génica, causadas principal-
mente pela amostragem de gametas.

E interessante observar, principalmente nas popula-
¢cdes com tamanho efetivo menor (TE1), a grande variagédo
no valor fenotipico apds 20 geracdes de selecdo. Como
exemplo, na Figura 4a, algumas repeticGes chegam a apro-
ximadamente 63,00 unidades de valor fenotipico e outras
apenas a 40,00 unidades para o BLUP e, na Figura 7a,
repeticdes chegaram a 58,00 unidades de valor fenotipicoe
outras a apenas 33,00, para o BLUPM.
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Figura 2 - Valores fenotipicos observados utilizando-se SI com exclusado de irmaos completos (EIC), para populagées com tamanho
efetivo 1 e 2 (a e b), respectivamente.
Observed phenotypic values using Sl with exclusion of full-sibs; (EFS), for 1 and 2 effective size of the populations (a e b), respectively.
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Figura 4 - Valores fenotipicos observados utilizando-se BLUP com reprodutores acasalados aleatoriamente (RAA), para populacdes

Figure 4 -

com tamanho efetivo 1 e 2 (a e b), respectivamente.

Observed phenotypic values using BLUP with random mating of reproducers (RM), for 1 and 2 effective size of the populations (a e b), respectively.
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Figura 7 - Valores fenotipicos observados utilizando-se BLUPM com reprodutores acasalados aleatoriamente (RAA), para populagdes

Figure 7 -

com tamanho efetivo 1 e 2 (a e b), respectivamente.

Observed phenotypic values using BLUPM with random mating of reproducers (RM), for 1 and 2 effective size of the populations (a e b), respectively.
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Figure 8-  Observed phenotypic values using BLUPM with exclusion of full-sibs; (EFS), for 1 and 2 effective size of the populations (a e b), respectively.
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Figura 9 - Valores fenotipicos observados utilizando-se BLUPM com exclusdo de irmdos completos e meio-irmédos (EICMI), para
populacdes com tamanho efetivo 1 e 2 (a e b), respectivamente.
Figure 9-  Observed phenotypic values using BLUPM with exclusion of full-sibs and half-sibs; (EFSHS), for 1 and 2 effective size of the populations (a e

b), respectively.

Considerando os resultados, ressalta-se que, em dife-
rentes programas de melhoramento nos quais se utilizam
pequenas populac¢des, mesmo que seja utilizado o mesmo
material genético e que todos os demais procedimentos
sejam semelhantes, os resultados ao longo de varias gera-
cBes podem ser completamente diferentes, em decorréncia da
possibilidade de grande oscilagdo genética. Isso pode pos-
sibilitar, por exemplo, que determinado programade melho-
ramento atinja o objetivo em um ndmero de geracdes de
selecdo diferente de outro. Hatambém a possibilidade de que
os objetivos ndo sejam atingidos mesmo em muitas geragoes.

As populacdes com TE1 e TE2 apresentavam as
relacBes de 1 macho para 10 e 5 fémeas, com total de 250
e 500 animais, respectivamente. Os resultados obtidos
indicam a importancia de se trabalhar com populagdes
com tamanhos efetivos grandes (maior nimero de
animais e relacdo macho-fémea mais estreita), evitando-se
a utilizacdo de poucos machos para nimero grande de

fémeas, o que reduziria o tamanho efetivo da populacéo.
Esse aspecto foi discutido por Migglior & Burnside
(1995), em estudo com populacdes de gado de leite, no
qual comprovaram que a utilizacdo de alta intensidade de
selecdo, de técnicas reprodutivas que exploram mais
intensivamente os animais (inseminacdo artificial, trans-
ferénciade embrides, divisdo de embribes e producgéo de
embridesinvitro), deavaliacdes genéticas mais acuradas
e de classificagdo global de reprodutores aumenta a
endogamia e reduz o tamanho efetivo da populacéo.
Estudos de simulacgdo feitos por Belonsky & Kennedy
(1988) em populacédo fechada dao suporte a esta hip6tese.
Um aumento naendogamia é esperado, em razdo da classi-
ficagdo global dos reprodutores e do uso de poucos touros
para melhorar os rebanhos, o que reduz o tamanho efetivo
das populacdes sob selecdo. Segundo Quintonetal. (1994),
citado por Quinton & Smith (1995), apenas o aumento do
numero de machos selecionados, que implica aumento do
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tamanho efetivo da populacdo (N.), ja seria suficiente para
alterar as respostas esperadas para diferentes métodos de
selecdo propostos.

No Brasil, a reducdo do tamanho efetivo das populacdes
também comecaaser bastante discutida. Fariaetal. (2001a, b,
c,d, e, f,g) calcularam o tamanho efetivo nas principais racas
zebuinas e observaram que de 1979 a 1998 os tamanhos
efetivos dessas populacgdes foram significativamente reduzi-
dos, emdecorrénciado uso intensivo de alguns reprodutores,
refletindo no aumento da varianciado nimero de progénie por
reprodutor. Para a raca Nelore, grupamento genético que
possui a maior populagdo na pecudria nacional, os tamanhos
efetivos dapopulacao nos periodos de 1979-1983, 1984-1988,
1989-1993 e 1994-1998 foram, respectivamente, N.= 877,
162,71 e 34. Portanto, 0 N. para o Gltimo periodo é pequeno
e pode ocasionar reducBes nos ganhos genéticos.

A reducdo do tamanho efetivo pode ser atribuida a
fatores como flutuacdes no tamanho populacional, desvios
da razdo de sexos de 1:1 e a diferencas no sucesso
reprodutivo, o que pode ser observado com o aumento da
varianciado nidmero de progénies. Goddard & Smith (1990)
sugerem tamanho efetivo minimo de 40 por geragéo para
maximizar o retorno econdémico. Por outro lado, Meuwissen
& Woollians (1994) recomendam valores de 30 a 250 para se
prevenir decréscimos no valor adaptativo.

Observou-se que a oscilacao nos métodos de selecao foi
maior paraas populaces submetidas a selecéo pelos valores
genéticos preditos pelo BLUP e BLUPM que pelaSI. Entre o
BLUPeoBLUPM,aoscilacao foi um pouco maiorno BLUPM,
o que pode ser explicado pelo fato de a selecdo com base nos
valores genéticos obtidos pelos procedimentos estatisticos,
baseados na metodologia dos modelos mistos (BLUP e
BLUPM) poder conduzir a rapido aumento na taxa de
endogamia e naporcentagem de alelos fixados desfavoravel-
mente, principalmente em populacdes de pequeno tamanho
efetivo e para caracteristicas de baixa herdabilidade.

Neste sentido, Muir (2000) afirmaque o primeiro impactoda
endogamiaéaperdadealelosdeacordocomaoscilagaogenética,
que é diretamente proporcional aos niveis de endogamia.

Verrieretal. (1993) utilizaram simulacgdo para verificar os
efeitos da selecdo a longo prazo em pequenas populacdes
submetidas a selecdo pelos valores genéticos preditos pelo
BLUP sob modelo animal e observaram que, nas populacdes
de pequenotamanho, o efeito da oscilacdo foi maior, enquanto
a variancia genética decresceu rapidamente. Em contraste,
em populagdes de tamanho maior, o efeito da oscilagdo ndo
foi tdo grande e a variancia genética se manteve.

Euclydes(1996), Carneiroetal. (1999)e Cunhaetal. (2003)
observaram maiores taxas de endogamia e porcentagens de
alelos fixados desfavoravelmente para a selecéo utilizando o0s

valores genéticos obtidos pelo BLUP em relagdo a selecdo
individual.

A endogamia é bom indicador da probabilidade de fixa-
cdo de locos, isto é, 0 aumento na taxa de endogamiaresulta
em maior probabilidade de fixacdo de locos. Como observado
por Belonsky & Kennedy (1988), Kuhlers & Kennedy (1992),
Quintonetal. (1992), Jeyarubanetal. (1995), Quinton & Smith
(1995), a selecdo por métodos baseados nos valores genéti-
cos preditos pelo BLUP sob modelo animal tende aaumentar
a endogamia, uma vez que 0s animais com maior valor
genético tendem a ser mais relacionados.

Siegel & Dunnington (1997) citam que o tamanho efe-
tivo das populagdes e a intensidade de selecdo influenciam
ndo somente a taxa de mudanca nas caracteristicas sob
selecdo e correlacionadas, como também o tempo para se
alcancar o limite de selecdo.

Segundo Eisen (1975), arespostaaselecdo aumentacom
oincremento do N.. A diferenca naresposta a selecéo, entre
as linhas com diferentes N., para determinada intensidade de
selecdo, pode ser atribuida a reducdo endogamica e a com-
binacéo de interacdes entre oscilacdo e selecdo. Esse autor
afirma ainda que a reducdo endogamica e a oscilagao gené-
ticasdo igualmente importantes para descrever as diferencas
de N. entre as linhas na resposta total a selecéo.

Entre os diferentes sistemas de acasalamento dos
reprodutores selecionados (RAA, EIC e EICMI), ndo foram
observadas grandes diferencas na oscilacdo genética ao
longo das 20 geracdes de selecdo. Entretanto, pareceu
haver tendéncia de reducdo da oscilacdo ao passar do
sistema de acasalamento de RAA para EIC e deste para
EICMI, o que pode estar relacionado ao fato de os sistemas
de acasalamento EIC e EICMI proporcionarem taxas
menores de endogamia e porcentagem de fixagdo de alelos
desfavoraveis mais reduzida.

Conclusdes

Em programas de melhoramento que utilizam pequenas
populacdes sob selecdo, os resultados podem ser influencia-
dos pela oscilacdo genética, podendo ocasionar grandes
variagGes nos ganhos genéticos.

A selecdo de caracteristicas quantitativas feita com
base nos valores genéticos preditos pelo BLUP e pelo
BLUPM apresentou maior oscilagdo genética, acentuada
nas populagfes de menor tamanho efetivo.
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