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RESUMO - Este trabalho foi realizado com o objetivo de estudar, viainferéncia bayesiana, a
natureza e a magnitude dos efeitos génicos relacionados a resisténcia a Cercosporiose por
meio da avaliacdo de linhagens contrastantes e populacbes segregantes. Foi utilizado o
delineamento experimental de blocos ao acaso, com trés repetices. A avaliagdo daresisténcia
foi realizada utilizando escala diagramética com notas variando de 1 (altamente resistente) a9
(altamente suscetivel). Os valores médios obtidos por experimento foram analisados
utilizando inferéncia bayesiana. Foram aplicados modelos do tipo aditivo-dominante e
epistéticos, onde prioris ndo informativas foram utilizadas para os par@metros referentes a
cada modelo. Para a selecéo de modelos bayesianos utilizou-se o critério de informagédo de
Deviance (DIC) durante o processo de Monte Carlo via Cadeia de Markov. Observou-se que
0 controle genético da resisténcia a Cercosporiose apresenta predominancia dos efeitos
aditivos e, além disso, também apresentou grande influéncia dos efeitos de dominancia e
epistasia do tipo aditiva-aditiva.
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Introducéo

A Cercosporiose, cujo agente etiolégico € o fungo Cercospora zeae maydis €,
atualmente, uma das principais doengas foliares da cultura do milho no Brasil, tanto pelos
prejuizos que tem causado aos hibridos suscetivels, como pela sua ampla distribuicéo, sendo
encontrada em todas as regides produtoras de milho do pais (BRITO et al., 2008) (NAO
ENCONTRADO EM LITERUTURA CITADA). A partir do ano 2000, a cercosporiose
comegou a assumir proporcoes epidémicas em varias regides do pais (JULIATTI et a., 2004).

As pesqguisas relacionadas com a determinacdo do tipo de agdo génica envolvida na
resisténcia a Cercosporiose indicam a predominancia da agéo génica aditiva. Contudo, alguns
desses relatos descreveram significancia dos efeitos ndo aditivos e que, para explicar
completamente 0 modo de heranca da resisténcia a Cercosporiose, deveria incluir os efeitos

de dominancia e epistaticos no modelo.

2880



A utilizacdo de inferéncia bayesiana apresenta vérias vantagens em relacdo a andise
frequentista usual. Dentre elas podemos citar a facilidade em lidar com modelos complexos,
intervalos de credibilidade exatos e com interpretacdo direta de probabilidade, possibilidade
da utilizagdo do conhecimento prévio a respeito do parédmetro (prioris informativas) e a
obtencdo de estimativas dos parametros, que na maioria das vezes, possuem menor variancia
que estimativas obtidas por meio de estimadores tidos como “melhor” pela andlise
frequentista.

Este trabalho foi realizado com o objetivo de estudar, via inferéncia bayesiana, a
natureza e a magnitude dos efeitos génicos relacionados a resisténcia a Cercosporiose por

meio da avaliacdo de linhagens contrastantes e popul agdes segregantes.

Material e M éodos

Foram avaliadas as linhagens GNS31, GNS30 e GNS84, (QUEM E SUSCETIVEL E
QUEM E RESISTENTE) oriundas do programa de melhoramento genético da empresa
GENESEEDS - Recursos Genéticos Ltda. e as geragdes F1, F2, RCy; € RCy;, derivadas dos
cruzamentos GNS30 x GNS31 e GNS34 x GNS31. Foram analisadas 2960 plantas, sendo
assim obtidos os dados médios de cada geracdo dentro das duas épocas, considerando os dois
cruzamentos. Essa abordagem apresenta duas consequéncias, ou sgja, 0os dados de médias
possuem diferentes precisdes e a matriz dos efeitos genéticos € tomada como conhecida

(fixa). Sendo assim, pode-se assumir que

y|b,a,d,aa ad,dd,s % ~N(b+Z,a+Z,d + Z,aa+Z,ad + Z,dd,s 2V) onde y é o vetor das

médias das geragdes, + (NAO APARECE NO MODELO) é o vetor dos efeitos ndo genéticos
que incluem safras e cruzamento, a é o efeito aditivo, d é o efeito de dominancia e aa, ad e dd
S80 as epistasias do tipo aditivax aditiva, aditiva x dominante e dominante x dominante. Z séo
0s vetores tomados com conhecidos de a, d, aa, ad e dd para as populacdes Py, P, F1, F2, RC;

e s’ éavarianciaresidua eV é matriz dos pesos atribuidos a cada média. Esses pesos levam

em consideracdo a variancia fenotipica inerente a cada valor das médias de cada geracdo e
nimero de individuos amostrados por geracao, por cruzamento por época. A matriz diagonal
dos pesos V (1/w;) foi construida de modo que o trago de V™ correspondesse ao tamanho da
amostra utilizada.
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As prioris para todos os efeitos genéticos e ndo genéticos foram assumidas como ndo
informativas ou degeneradas. Assim, a distribuicdo condicional completa dos efeitos néo
genéticos (b) pode ser dada por:

b= (]/n)é_ Vii-l(yi - Zya- Z;d- Zzaa- Zyad - ZSidd)

i=1

Com variancia dada por:

Yn)s *

A distribuicdo completa para os efeitos genéticos lineares e quadréticos pode ser dada por:

a=(zv'z,+s2/s2) 2,V (y- b- Z,d- Z,aa- Z,ad - Zydd)

d=(z,v1z, +s?/s2)* 2,V \(y- b- Z,a- Z;aa- Z,ad - Z,dd)

e variancias (21V'1Z1 +5 2/52)'15 2
e (ZZV'lz2 +s 2/55)'13 2 (7) respectivamente.
As conditionais dos efeitos epistéticos sdo dadas por:
aa=(zv 12,452 /s2) 2,V (y- b- Za- Z,d - Z,ad - Zydd)
ad=(z,v 1z, +s?[s2) 2,V (y- b- Za- Z,d - Z,aa- Zydd)
dd =(ZSV'1Z5 +s?% /s, )'1ZSV'1(y- b- z,a- Z,d- Z,aa- Z,ad)
evariancias
(23V'1Z3 +s?/s Efa)'ls 2 (11)
(Z4V'1Z4 +s2/s2, )'15 2(12)
(Z5V'125 +s?/sk, )'15 2 (13)
A variancias residuais e genéticas so dadas por:
s?=a’/c},si=d?/c} sk =aa’/c] sl =ad’/c}si =dd*/c]

s?=

Qo

(y - b- Z,a- Z,,d- Zaa- Z;,ad - Zide’)z/Cr?

i=1

Resultados e Discussdes

Através do modelo recomendado pelo critério DIC, foi observada a predominancia dos

efeitos aditivos no controle genético para o cardter resisténcia a cercospora e também grande

2882



influéncia dos desvios de dominancia e epistaticos. Levando em consideracdo esse Ultimo
componente, observou-se uma forte influencia dos efeitos epistéticos do tipo aditivo-aditivo
(axa). Essetipo de epistasia tem sido encontrada em QTL’s localizados nos cromossomos 7
e 8 na cultura do milho para resisténcia a cercospora.

As pesquisas realizadas com 0 mapeamento de QTLS para resisténcia corroboram em
grande parte os resultados observados nesse estudo. Efeitos génicos aditivos foram
relacionados com QTLSs consistentes mapeados no cromossomo 2, por Bubeck et a (1993),
no cromossomo 1, por Maroof et al (1996) (NAO ENCONTRADO EM LITERATURA
CITADA) e no cromossomo 4, por Gordon et al (2004). Acéo génica dominante foi observada
por Shagai Maroof et al (1996), (EM LITERATURA CITADA ESTA SAGHAI) parao QTL
mapeado no cromossomo 4, que se originou do parental suscetivel B73. Além disso, esses
autores observaram que esse QTL foi hipostético ao QTL localizado no cromossomo 1. Esse
QTL, locdizado no bin 4.08 € 0 mesmo mapeado por Gordon et a (2004), ocupando
exatamente a mesma posiG&o No cromossomo, exibindo ag&o génica dominante.

Os resultados observados nesse estudo estdo de acordo com a maioria dos relatos da
literatura a respeito da predominancia de efeitos aditivos, participagdo dos desvios de
dominancia e em alguns casos, efeitos significativos de epistasia

Efeitos dominantes significativos foram também descritos por Elwinger et a (1990)
(NAO ENCONTRADO EM LITERATURA CITADA), indicando que o controle genético do
cardter pode variar entre diferentes fontes de resisténcia, 0 que deve ser considerado nos
programas de melhoramento, que devem caracterizar suas fontes de resisténcia para que o
processo de selecéo seja eficiente.

Diante do exposto, a estratégia de melhoramento indicada seria a obtencéo de hibridos
a partir de linhagens resistentes, aproveitando, dessa forma, os efeitos aditivos dos genes
principais presente nos genitores e sua interacdo epistatica e os efeitos de dominancia que
serdo expressos nos locos contrastantes. Também, devido a predominancia dos efeitos
aditivos e forte influéncia de interagdes do tipo aditiva x aditiva pode-se prever segregacao
transgressiva e ganhos com a sele¢éo visando a resisténcia a cercosporiose.

Conclusdes
Baseado nesses resultados pode-se concluir que o controle genético da resisténcia a
Cercosporiose apresenta predominancia dos efeitos aditivos e também grande influéncia dos

efeitos de dominancia e epistasia do tipo aditiva-aditiva
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Tabela 1 - Numero de iteragBes necessarias para convergéncia, estacionaridade e critério de

informac&o dos modelos.
GNS31 x GNS84
Modelo Cadeia DIC M PRSF
Modelo aditivo 77000 53.99 1.000
Epistatico ax a 330000 49.47 1.000
Epistatico ax d 110000 58.49 1.000
Epistaticoaxa/ axd 510000 53.54 1.000
GNS31 x GNS30
Modelo Cadela DIC M PRSF
Modelo aditivo 95000 48.67 1.000
Epistaticoax a 510000 49.01 1.000
Epistaticoax d 160000 55.24 1.000
Epistaticoaxa/axd 510000 62.56 1.000
Conjunta
Modelo Cadela DIC M PRSF
Modelo aditivo 156000 100.25 1.000
Epistatico ax a 320000 99.38 1.000
Epistéticoaxd 510000 106.00 1.000
Epistaticoaxa/ axd 510000 102.90 1.000

MPSRF-Multivariate Potential Scale Reduction Factor
DIC- Deviance information Criterion

(TROCAR OS SIMBOLOS DECIMAIS DE PONTO PARA VIRGULA NAS TABELAS,
POIS O TRABALHO ESTA EM PORTUGUES)
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Tabela 2 - Intervalos de credibilidade dos parametros de acordo com o modelo aplicado e

hipétese de nulidade dos efeitos principais e epistaticos.

M odelo aditivo

Modelo epistaticoax d

IC IC
Tipo Efeitos LI Ul H, Tipo Efeitos LI Ul H,
GNS31xGNS84 a 256 562 R GNS31xGNS84 a 070 723 R
GNS31xGNSs84 d -468 062 A GNS31xGNSs4 d -6.18 222 A
GNS31xGNS84 S 7 0.86 8.16 GNS31xGNS84 axd -635 938 A
GNS31xGNS30 a 231 438 R GNS31xGNS84 S°? 0.85 16.38
GNS31xGNS30 d -1.88 3.00 A GNS31xGNS30 a 147 685 R
GNS31xGNS30 S° 052 5.80 GNS31xGNS30 d -206 433 A
Conjunta a 307 489 R GNS31xGNS30 axd -991 289 A
Conjunta d 242 112 A GNS31xGNS30 S°? 0.50 10.11
Conjunta s? 114 468 Conjunta a 200 579 R
Conjunta d 277 152 A
Conjunta axd -546 469 A
Conjunta s? 120 627
Modelo epistéticbéké Modelo epistéticoéx-é/-axd -
IC IC
Tipo Efeitos LI Ul H, Tipo Efeitos LI Ul H,
GNS31xGNS84 a 304 538 R GNS31xGNS84 a 114 693 R
GNS31xGNSs84 d -10.66 -1.20 R GNS31xGNS84 d -1455 -085 R
GNS31xGNS84 axa -7.78 -0.12 R GNS31xGNS84 axa -1092 024 A
GNS31xGNS84 s ? 052 5.28 GNS31x GNS84 axd -3.69 14.69 A
GNS31xGNS30 a 271 503 R GNS31xGNS85 d 0.29 11.38
GNS31xGNS30 d -5.09 146 A GNS31xGNS30 a 088 723 R
GNS31xGNS30 axa -540 007 A GNS31xGNS30 d -861 7.37 A
GNS31x GNS30 S 2 054 5.04 GNS31xGNS30 axa -893 480 A
Conjunta a 320 485 R GNS31xGNS30 axd -11.99 837 A
Conjunta d 718 073 R GNS31xGNS30 S°2 0.56 16.02
Conjunta axa -579 -040 R Conjunta a 208 572 R
Conjunta s? 0.99 393 Conjunta d -850 -0.15 R
Conjunta axa -7.06 -012 R
Conjunta axd -308 779 A
Conjunta s® 097 533

Ho= hip6tese de nulidade; R= hipdétese rejeitada; A= hip6tese aceita a 5% de probabilidade

LI=limite inferior Ul= Limite Superior
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Figura 1- Densidades marginais dos parametros considerando o modelo com efeitos

principais.
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