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RESUMO

Este trabalho teve como objetivo avaliar a influéncia da perda de dados sobre os
métodos de agrupamento UPGMA e Vizinho mais proximo, quanto aos indices de
similaridade de Jaccard e Nei e Li. Foram estabelecidas quatro populagdes
paternais (base), cada uma composta por cinco individuos dipléides e homozigotos
para todos os locos. Em cada populagdo avaliou-se 50 e 100 locos (marcas), e para
cada loco foram simulados dois alelos. A partir das populagdes base obteve-se as
F1s respectivas. A partr de cada populacdo F; procederam-se cinco
retrocruzamentos (RC+, RC;, RC3;, RC4 e RCs), com cada populagao base, cada qual
com cinquenta individuos, para posterior obtencao da Populacdo de Trabalho. Sobre
a populacéao de trabalho foi imposta a perda de dados na proporc¢ao de 0, 10, 20, 30,
40 e 50%. A perda de dados alterou drasticamente os agrupamentos e os indices de
dissimilaridade, afetando de maneira significativa a interpretacdo dos resultados.E
ainda n&o houve correlagéo entre os niveis de perda e numero de grupos formados
nos diferentes niveis de cortes nos agrupamentos estudados.

PALAVRAS-CHAVE: Diversidade genética, marcadores moleculares, estatistica
genbmica

DISSIMILARITY INDEX AND CLUSTERING METHODS IN DOMINANT
MOLECULAR DATA WITH LOSS OF DATA

ABSTRACT

This study aimed to evaluate the influence of data loss on the methods of UPGMA
clustering and Nearest Neighbor, about the similarity indices of Jaccard and Nei and
Li. Was established four parental populations (base), each one consisting of five
diploids and homozygous for all loci subjects. In each population was evaluated 50
and 100 loci (marks), and for each locus two alleles were simulated. From the base
population was obtained the respective F1s. From each F1 population held up five
backcrosses (BC1, BC2, BC3, BC4 and BC5), with each base population, each one
with fifty subjects, for subsequent acquisition of the Working Population. On the
population of working was imposed data loss ratio of 0, 10, 20, 30, 40 and 50%. Data
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loss drastically changed the groupings and the indices of dissimilarity, significantly
affecting the interpretation of results. And there was no correlation between levels of
loss and number of groups formed in different levels of cuts in the clusters studied.

KEYWORDS: Genetic diversity, molecular markers, statistical genomics

INTRODUCAO

O estudo da dissimilaridade genética tem por objetivo identificar genitores
para a obtencao de hibridos com maior efeito heterético e que proporcionem maior
segregagao entre o0s recombinantes, possibilitando o aparecimento de
transgressivos (CRUZ; CARNEIRO, 2003). O conhecimento da distancia genética
entre gendtipos de uma populagao de interesse € importante para um programa de
melhoramento, pois permite a organizagdo do germoplasma e uma amostragem
mais eficiente de gendtipos (NIENHUIS et al., 1993).

A determinagcdo ou avaliagdo da divergéncia genética apresenta duas
naturezas de avaliacdo: natureza quantitativa e de natureza preditiva (CRUZ,
CARNEIRO, 2003). Nas avaliacdes de natureza quantitativa, comumente s&o
utilizadas analises dialélicas. Em que de acordo com Filho et al., (2008), possibilitam
determinar a capacidade geral e especifica de combinacao e a heterose manifestada
nos hibridos. No entanto, a necessidade de avaliagdes de p genitores e de todas as
suas combinagdes hibridas p(p-1)/2, aliada ao fato de que, em algumas culturas, a
polinizagdo manual € onerosa, dificil de ser executada e com pouca probabilidade de
éxito na obtencdo de semente hibrida, pode inviabilizar o estudo, principalmente
quando o valor de p é elevado (CRUZ; REGAZZI, 1997).

Desta forma, as analises de natureza preditiva apresentam grande
importancia no estudo da diversidade genética, pois, através de informagdes sobre
diferengcas morfolégicas (descritores e ou dados agronOmicos), fisioldgicas
(isoenzimas) e moleculares, € possivel determinar quais genoétipos s&o mais
divergentes, e assim os mais provaveis a possibilitarem ganhos de selegcdo. Entre
estes, os dados moleculares sdo os mais indicados para estas analises. Pois, ndo
séo influenciados pelo ambiente (condigdes de campo), informando portanto a
divergéncia genética entre os individuos.

Contudo, como qualquer outra informagao, € necessario avaliar a robustez
dos resultados e de acordo com Hackett e Broadfoot (2003) em estudos de
diversidade o ideal € que o conjunto de dados moleculares ndo tenha valores
perdidos e erros de genotipagem. Assim, neste contexto o objetivo deste trabalho foi
de avaliar a influéncia de diferentes niveis de perda de dados moleculares
dominantes sobre os métodos de agrupamento UPGMA e Vizinho mais préximo,
quanto aos indices de similaridade de Jaccard e Nei e Li.

METODOLOGIA
Foram estabelecidas quatro populagbes paternais (base), cada uma

composta por cinco individuos dipldides e homozigotos para todos os locos. Em
cada populagdo avaliou-se 50 e 100 locos (marcas), e para cada loco foram
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simulados dois alelos. A partir dos cruzamentos aleatérios entre as duas
populagdes, foram obtidas duas populagdes F1s, de acordo com o esquema a seguir:
- Cruzamento 1: Populagédo Base 1 (PB;) x Populagdo Base 2 (PB;) = F; (50
marcas).
- Cruzamento 2: Populagdo Base 3 (PB3) x Populagéo Base 4 (PB4) = F1(100
marcas).

A partir de cada populagdo F; procederam-se cinco retrocruzamentos (RCj,
RC,, RC;, RCs e RCs), com cada populagdao base, cada qual com cinquenta
individuos, para posterior obtencdo da Populagdo de Trabalho. De cada
retrocruzamento foram retirados os dez gendtipos mais similares, segundo o indice
de similaridade de Jaccard e método de agrupamento de Tocher modificado. Foram
estabelecidas assim quatro populagdes de trabalho (PT) cada uma formada por 55
individuos, de acordo com os esquemas abaixo:
- Populagéo de Trabalho 1 (PT;) 55 individuos de 50 marcas cada:
PB; 5 individuos
F: X PB; = RC; — Amostra de 10 individuos
RC; X PB; = RC,— Amostra de 10 individuos
RC,; X PB; = RC3— Amostra de 10 individuos
RC; X PB; = RC4— Amostra de 10 individuos
RC4 X PB; = RCs — Amostra de 10 individuos

- Populagéo de Trabalho 2 (PT,) 55 individuos de 50 marcas cada:
PB; 5 individuos

Fi X PB, = RC;— Amostra de 10 individuos

RC; X PB; = RC, — Amostra de 10 individuos

RC, X PB; = RCs; — Amostra de 10 individuos

RC3; X PB, = RC,— Amostra de 10 individuos

RC4 X PB; = RCs— Amostra de 10 individuos

- Populagéo de Trabalho 3 (PTs) 55 individuos de 100 marcas cada:
PB:; 5 individuos

Fi X PB; = RC; — Amostra de 10 individuos

RC; X PB3; = RC,— Amostra de 10 individuos

RC, X PB; = RC3; — Amostra de 10 individuos

RCs X PB3; = RCs— Amostra de 10 individuos

RC4 X PB3; = RCs — Amostra de 10 individuos

- Populagéo de Trabalho 4 (PT,) 55 individuos de 100 marcas cada:
PB, 5 individuos

Fi X PB; = RC;— Amostra de 10 individuos

RC; X PB, = RC,— Amostra de 10 individuos

RC, X PB, = RCs; — Amostra de 10 individuos

RC3; X PB, = RC,— Amostra de 10 individuos

RC4 X PB, = RCs— Amostra de 10 individuos

Considerando a constituicdo genotipica dos individuos de cada populacéo de

trabalho, foi realizado o escoreamento de cada loco (por exemplo: AA e Aa = 1;
aa=0) e obtido o padrao de bandas de cada individuo para todos os locos
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avaliados. Sobre os padrdes de bandas obtidos foi imposta a perda de marcas na
proporcao de 10, 20, 30, 40 e 50% (cinco niveis de perda), de forma aleatdria.

A perda foi aleatéria e sobre o total de marcadores e de dados (marcas) em
cada marcador. Os dados sao referentes ao numero de genétipos, ou seja, 55
individuos. Desta forma, uma perda de 20% sobre a populagdo de trabalho um,
significa que em dez marcadores, escolhidos aleatoriamente, serdo perdidos onze
dados.

Cada porcentagem de perda representa outro padrdao de banda em cada
populagdo de trabalho, e o padrdo sem perda constituiu a testemunha. Assim o
delineamento ficou composto de seis padrbes de banda (uma testemunha e cinco
niveis de perda), quatro populagdes de trabalho, dois indices de similaridade (Jacard
e Nei e Li) e dois métodos de agrupamento (Vizinho mais préximo e UPGMA),
totalizando 96 tratamentos.

Cada tratamento gerou um dendograma, sendo que em cada um destes
foram realizados cortes em trés niveis de dissimilaridade, 50, 65 e 80%. Desta forma
foram avaliados a alteracdo do numero de grupos, comparado com a testemunha,
nos trés niveis de cortes de dissimilaridade.

Nos dendogramas os individuos de um a cinco correspondem aos genétipos
da populacdo base da populacdo de trabalho correspondente, de seis a 15 os
individuos da amostra do RC4, de 16 a 25 amostra do RC,, de 26 a 35 amostra do
RCs;, de 36 a 45 RC,e 46 a 55 RCs.

O processo de simulagdo dos dados para obtencdo das populagdes foi
através do médulo de “simulacdo” do aplicativo computacional em Estatistica e
Genética GENES (CRUZ, 1997). A perda de dados foi aleatéria e simulada pelo
aplicativo computacional GQMOL (CRUZ, 2010), através do modulo “perda de
dados” do aplicativo.

RESULTADOS E DISCUSSAO

O numero de grupos formados, quanto aos indices de dissimilaridade de
Jaccard e Nei e Li com os agrupamentos de UPGMA VMP, apresentaram grande
variagdo comparada ao padrao, sem perda de dados (Tabelas de 1 a 12).

TABELA 1: Numero de grupos no corte de 50% de dissimilaridade nos niveis de
perdas de dados de 0, 10, 20, 30, 40 e 50%, para os indices de
dissimilaridade de Jacard e Nei e Li, agrupados pelos métodos de
ligagdo média entre grupos (UPGMA), e do Vizinho mais préximo
(VPM), para Populagao de Trabalho 1.

Corte de dissimilaridade a 50%

Perda Jaccard Nei e Li

(%) UPGMA VMP UPGMA VMP
0 44 53 37 50
10 44 53 37 51
20 45 49 37 43
30 40 48 35 45
40 46 46 36 45
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50 39 48 31 45

TABELA 2: Numero de grupos no corte de 65 % de dissimilaridade nos niveis de
perdas de dados de 0, 10, 20, 30, 40 e 50%, para os indices de
dissimilaridade de Jacard e Nei e Li, agrupados pelos métodos de
ligacao média entre grupos (UPGMA), e do Vizinho mais préximo (VMP),
para Populacao de Trabalho 1.

Corte de dissimilaridade a 65%

Perda Jaccard Nei e Li

(%) UPGMA VMP UPGMA VMP
0 29 40 21 35
10 29 43 22 37
20 26 32 21 19
30 23 26 17 17
40 34 34 16 26
50 21 35 16 30

TABELA 3: Numero de grupos no corte de 80 % de dissimilaridade nos niveis de
perdas de dados de 0, 10, 20, 30, 40 e 50%, para os indices de
dissimilaridade de Jacard e Nei e Li, agrupados pelos métodos de
ligacdo média entre grupos (UPGMA), e do Vizinho mais proximo
(VMP), para Populagao de Trabalho 1.

Corte de dissimilaridade a 80%

Perda Jaccard Nei e Li

(%) UPGMA VMP UPGMA VMP
0 10 12 06 11

10 11 20 08 16
20 11 5 08 05
30 12 7 06 05
40 11 11 07 11
50 09 18 06 13

TABELA 4: Numero de grupos no corte de 50% de dissimilaridade nos niveis de
perdas de dados de 0, 10, 20, 30, 40 e 50%, para os indices de
dissimilaridade de Jacard e Nei e Li, agrupados pelos métodos de
ligacdo meédia entre grupos (UPGMA), e do Vizinho mais proximo
(VMP), para Populagao de trabalho 2.

Corte de dissimilaridade a 50%

Perda Jaccard Nei e Li

(%) UPGMA VMP UPGMA VMP
0 46 53 40 50
10 29 24 19 14
20 28 23 19 14
30 28 25 19 13
40 27 22 18 16
50 26 20 15 15
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TABELA 5: Numero de grupos no corte de 65% de dissimilaridade nos niveis de

perdas de dados de 0, 10, 20, 30, 40 e 50%, para os indices de
dissimilaridade de Jacard e Nei e Li, agrupados pelos métodos de
ligacdo média entre grupos (UPGMA), e do Vizinho mais proximo
(VMP), para populagao de trabalho 2.

Corte de dissimilaridade a 65%

Perda Jaccard Nei e Li

(%) UPGMA VMP UPGMA VMP
0 37 37 24 34
10 19 13 11 12
20 19 13 11 12
30 19 13 11 11
40 18 16 09 10
50 15 15 10 09

TABELA 6: Numero de grupos no corte de 80% de dissimilaridade nos niveis de

perdas de dados de 0, 10, 20, 30, 40 e 50%, para os indices de
dissimilaridade de Jacard e Nei e Li, agrupados pelos métodos de
ligacdo média entre grupos (UPGMA), e do Vizinho mais proximo
(VMP), para Populagao de trabalho 2.

Corte de dissimilaridade a 80%

Perda Jaccard Nei e Li

(%) UPGMA VMP UPGMA VMP
0 17 14 12 12
10 11 11 08 07
20 11 09 08 06
30 11 09 06 06
40 08 08 05 03
50 09 07 06 05

TABELA 7: Numero de grupos no corte de 50% de dissimilaridade nos niveis de

perdas de dados de 0, 10, 20, 30, 40 e 50%, para os indices de
dissimilaridade de Jacard e Nei e Li, agrupados pelos métodos de
ligacdo meédia entre grupos (UPGMA), e do Vizinho mais proximo
(VMP), para Populacao de Trabalho 3.

Corte de dissimilaridade a 50%

Perda Jaccard Nei e Li

(%) UPGMA VMP UPGMA VMP
0 31 26 14 10
10 48 54 43 52
20 45 53 42 51
30 42 54 42 49
40 47 51 43 50
50 41 48 37 38
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TABELA 8: Numero de grupos no corte de 65% de dissimilaridade nos niveis de
perdas de dados de 0, 10, 20, 30, 40 e 50%, para os indices de
dissimilaridade de Jacard e Nei e Li, agrupados pelos métodos de
ligacdo meédia entre grupos (UPGMA), e do Vizinho mais proximo
(VMP), para Populacao de Trabalho 3.

Corte de dissimilaridade a 65%

Perda Jaccard Nei e Li

(%) UPGMA VMP UPGMA VMP
0 14 06 04 03
10 41 45 32 39
20 35 45 24 40
30 35 41 29 39
40 38 36 28 27
50 26 21 18 16

TABELA 9: Numero de grupos no corte de 80% de dissimilaridade nos niveis de
perdas de dados de 0, 10, 20, 30, 40 e 50%, para os indices de
dissimilaridade de Jacard e Nei e Li, agrupados pelos métodos de
ligacdo meédia entre grupos (UPGMA), e do Vizinho mais proximo
(VMP), Populacao de Trabalho 3.

Corte de dissimilaridade a 80%

Perda Jaccard Nei e Li

(%) UPGMA VMP UPGMA VMP
0 03 03 03 02
10 19 20 12 14
20 13 20 09 12
30 13 20 09 19
40 18 10 13 05
50 10 08 05 04

TABELA 10: Numero de grupos no corte de 50% de dissimilaridade nos niveis de
perdas de dados de 0, 10, 20, 30, 40 e 50%, para os indices de
dissimilaridade de Jacard e Nei e Li, agrupados pelos métodos de
ligacdo meédia entre grupos (UPGMA), e do Vizinho mais proximo
(VMP), Populacao de Trabalho 4.

Corte de dissimilaridade a 50%

Perda Jaccard Nei e Li

(%) UPGMA VMP UPGMA VMP
0 37 31 22 17
10 43 50 37 33
20 42 47 34 31
30 42 49 36 41
40 43 45 36 28
50 37 47 31 34
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TABELA 11: Numero de grupos no corte de 65% de dissimilaridade nos niveis de
perdas de dados de 0, 10, 20, 30, 40 e 50%, para os indices de
dissimilaridade de Jacard e Nei e Li, agrupados pelos métodos de
ligacdo média entre grupos (UPGMA), e do Vizinho mais proximo
(VMP), Populacao de Trabalho 4.

Corte de dissimilaridade a 65%

Perda Jaccard Nei e Li

(%) UPGMA VMP UPGMA VMP
0 22 17 12 12
10 27 16 19 11
20 29 17 17 11
30 26 25 18 17
40 29 17 21 11
50 22 18 15 14

TABELA 12: Numero de grupos no corte de 80% de dissimilaridade nos niveis de
perdas de dados de 0, 10, 20, 30, 40 e 50%, para os indices de
dissimilaridade de Jacard e Nei e Li, agrupados pelos métodos de
ligacdo média entre grupos (UPGMA), e do Vizinho mais proximo
(VMP), Populacéo de Trabalho 4.

Corte de dissimilaridade a 80%

Perda Jaccard Nei e Li

(%) UPGMA VMP UPGMA VMP
0 12 08 06 05
10 13 07 09 07
20 13 07 07 06
30 07 08 07 07
40 15 07 10 05
50 10 10 08 06

A variacdo do numero de grupos ndo seguiu um padrao de diferenciagao
relativo ao nivel de perda, como era esperado. A grande diferenciagao foi verificada
em todos os niveis de cortes realizados (50%, 65% e 80%) nos agrupamentos para
os dois paternais.

O aumento do numero de grupos demonstra uma dissimilaridade inexistente
nos agrupamentos, induzindo a conclusado que existe variabilidade. Isto na pratica
pode acarretar, por exemplo, a escolha de genoétipos similares para serem os
paternais, acreditando que estes sao dissimilares. Ja a redugdo do numero de
grupos induz ao contrario, concluindo similaridade entre os gendtipos erroneamente.
Sabe-se que a quantificacdo da dissimilaridade genética, antes de qualquer
cruzamento, possibilita aos melhoristas concentrarem seus esforcos nas
combinagdes mais promissoras ao ganho de seleg¢do, evidenciando a necessidade
da correta quantificacdo da variabilidade genética.
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De acordo com Parteniani & Lonquist (1963), deve existir um nivel 6timo de
dissimilaridade entre os pais para a obtencdo de heterose. (MOLL et al., 1965)
estudando a divergéncia genética do milho concluiu que deve haver um grau étimo
de divergéncia para que ocorra a expressao maxima da heterose. Assim, dentro
deste contexto a perda de dados torna-se um fato indesejavel em programas de
melhoramento os quais se baseiam num nivel minimo de divergéncia genética,
como tomada de decisdo para escolha dos paternais. Pois, aumenta as chances de
erros nas analises da diversidade e escolha incorreta dos genitores.

Para a PT, o corte a 65% foi o mais afetado, sendo que nas demais
populagdes de trabalho foi o corte a 50%, porém na PT, a diferenga no médulo do
numero de variacdes foi pequena entre 50 e 65% de corte.

Para as populagdes de trabalho um, dois e trés o agrupamento VMP
apresentou maior variagao, portanto, foi o mais afetado pela perda de dados. Mas, o
fato ndo acorreu na populacao de trabalho 4 onde o agrupamento UPGMA foi mais
alterado (com excegao em Jaccard corte de 50%).

Quanto aos indices de similaridade verificou-se que ambos foram sensiveis a
perda de dados, em que nao foi possivel determinar qual o mais afetado, pois,
analisando dentro e entre as populacdes de trabalho, verificou-se que a diferenca
entre elas ndo manteve um padrao de superioridade ou inferioridade.

CONCLUSOES

A perda de dados alterou drasticamente os agrupamentos e os indices de
dissimilaridade, afetando de maneira significativa a interpretagcao dos resultados.

Ndo houve correlagdo entre os niveis de perda e o numero de grupos
formados nos diferentes niveis de cortes nos agrupamentos independente dos
indices de dissimilaridade.
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