Material extendido da
disciplina

De populacoes aos marcadores
moleculares



Populacoes e Conservacao
Genetica

Sintese geral



Etapas de um programa de
Melhoramento Florestal

Das populacoes naturais ao uso
final em populacbes comerciais



Principais etapas

Amostragem de populacgoes naturais
Montagem de populagoes base
Testes de procedéncias e progénies
Selecao e recombinacao



Definicoes importantes

 Populacoes
* Sub-populacoes
« Metapopulacoes

» Dificuldades operacionais para uso dos conceitos
genéticos de populagdes na coleta de material genetico
a campo:

a) As populacdes ndo sao coetaneas;

b) Falta e baixa qualidade das informacoes sobre a
distribuicao espacial das populacoes

c) Tamanho dos individuos

d) Fenologia da floracao e frutificacao



Dinamicas de Metapopulacao
Conceitos Hanski e Gilpin (1991)

PATCH E POPULAGAO

Conjunto de populacoes locais as quais

METAPOPULACAQ interagem via individuos que se movem entre
populacoes
DINAMICA — Metapopulagdes nio sao
estaticas
Dinamica de metapopuiacoes estuda como 0s processos chaves de exticao
e colonizaciao ocorrem nas metapopulacoes........... Porque é importante ?

p = fragcao de patch ocupados pela sp

e = processos individuais

ORIGEM: Levins dp:dt=mp(1-p) - ep
(1969)

m = processos populacionais

Teminologia:

» Modelo de ocupacao
 Estrutura de Metapopulacao
» Modelo de estrutura de metapopulacao Q




Linhas abordadas

1. Metapopulagao de espécies: usando o modelo de

Levins
_ TIPOS DE
2. Metacomunidades ESTUDOS

3. Metapopulacao e a biogeografia de ilhas ~
4. Metapopulacao e ambientes fragmentados LIGAGOES

5. Metapopulacao e o uso APLICACOES
6. Metapopulacao e a conservacgao PRATICAS




1. Metapopulacao de espécies: usando o modelo de Levins

» Modelo Levins ¢é limitado, mas nenhum modelo generalidade, realismo e precisao
» Modelo Hanski (1985), inclui imigracéo, e Lande(1987), territorio individual
* O modelo Levins peca pouco para a realidade da maioria das metapopulacoes

» Geralmente ha relagéo entre p e probabilidade de local extingéo (p e tamanho)

scomportamento de dispersao e de movimentagao animal
=colonizagao por populagdes adjacentes (stepping stones)

2. Metacomunidades ou comunidade de metapopulagcbes
» Duas ou mais espécies confinadas em um mesmo conjunto de patches de habitat

* Possibilita conhecer a distribuicdo delas e a probabilidade de ocorrerem juntas

* A preseca ausencia de 1 influencia na prob. de extingdo ou colonizagao da outra

3. Metapopulacéo e a biogeografia de ilhas

 Trabalham os mesmos processos: probabilidade de colonizacao e extingao

* Modelo satélite = continente & ilha principal

» Foco pode ser a populacédo (efeito da area e distancia de isolamento)

4. Metapopulacdo e ambientes fragmentados
*Ambientes fragmentados — individuos dispersam de um comum pool a cd geragao

*Metapopulacdo — tem uma estrutura hierarquica populacional (coesao)



5. Metapopulacao e Ecologia de Paisagem

Possuem linguagens e interesses comuns

Foco no papel humano no desenvolvimento e manejo da
paisagem

A fusado das duas possibilitam sintetizar o assunto como um
todo.

6. Metapopulacao e a Conservacao

Aumento na fragmentacdo aumenta a importancia dos estudos de
metapop.

Entender a capacidade de dispersao sobre essa nova condicao
Predizer as consequencias sobre genética e vulnerabilidade das
populacdes

Orienta como devem ser manejadas as populacoes

Orienta o estabelecimento de diretrizes e limites de UCs (SLOSS)
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Nova definicdo para diversidade populacional

Quatro componentes chave a serem considerados:

Riqueza da populacao

Tamanho da populacao

Distribuicao da Populacao

Diferenciacao genética das populagoes



Amostragem de populagoes naturais
para conservacao genetica e melhoramento
—1/2

 Aumento da base geneética para as geracoes
futuras — Ne — tamanho efetivo da populacao

« Caracteristicas para selecao: doenca, pragas,
forma: criterios para eliminacao

« Altura € indicador de qualidade de sitio

« Baixa intensidade de selecao: ampla populacao
base: coletar maior numero possivel de
Individuos dentro de cada populacao



Amostragem de populagoes naturais

para conservacao genetica e melhoramento

— 2/2

Fatores que afetam o numero de arvores
a serem coletadas por populacgao:

Sistema reprodutivo
Grau de isolamento dos individuos

Grau de proximidade ou distancia
genetica entre os individuos

Objetivos ou interesse da coleta



Conservacao genetica:
principais estrategias
* In-situ
* Ex-situ
» Conservacao pelo uso — circa-situ

* Por que das diferentes estratégias de
conservacao?

Distintos graus de risco das espécies e
necessidades ou demandas para
conservacao - uso



Conservacao ex-situ

Conservacao por especie

Fora do local de ocorréncia natural
Primeiras tentativas para evitar a extincao
de populacoes ou especies

Possivel para pequeno numero de
especies: custos

Bancos de germoplama bancos de
sementes



Conservacao in-situ

Manutencao dos processos evolutivos

Grande numero de espécies ab mesmo
tempo

Conservacao de ecossistemas e servicos
associados

Maior eficiéncia para areas com baixo
Impacto ou pouco alteradas

Dentro de um estrageia para areas
protegidas



Conservacao circa-situ

Principais usos — em sistemas de
producao: agrobiodiversidade

Conservacao pelo uso

Monitoramento constante, mas incorpora
o conhecimento tradicional

Valido para especies coem inicio de
processo de domesticacao: racas locais



Slide de transicao



O Fator Tempo no
Melhoramento Genético Florestal

Weber Amaral
LCF



Introducao

O Melhoramento Producéo
Genéetico Florestal €

um processo que I
envolve um ciclo Selegio
continuo entre A
Selecao,

Experimentacao e
Recombinacao.

K ...0.4
Experimentacao —) Recombinagéo.

Pesquisa




Introducao (cont)

Formas como o tempo influencia os
processos de melhoramento florestal:

tempo de desenvolvimento
\)ampo de colheita
Cz mpo para atingir a estabilidade fenotipica
@ampo para atingir a maturidade reprodutiva




Introducao (cont)

Além disso....

Experimentacao
com resultados
uteis

Producdes e
significativas

—_—> 6 a 8 anos

cercade 10
anos



O valor do tempo

Na maior parte das espécies o0s
parametros necessarios a uma selecao
eficiente nao podem ser medidos antes

do meio do tempo de geracao



O valor do tempo (cont)

Ganho Selecgdo com
base no gendtipo

relativo ‘/

Selec¢do com
base no fendtipo

Ganho adicional

O
S
oo

Tempo (anos)




Estrategias de Reproducao

O objetivo principal do melhoramento
florestal € de otimizar a producao de
recursos por unidade de tempo

!

Ha que tomar decisodes criticas que incluem:

- a escolha do melhor modo de
acasalamento

- a escolha de um metodo de selecao

Anfinrinnta



Estrategias de Reproducao
(cont)
- EXEMPLO:

— 4 modos de acasalamento
— 1 método de seleccao (Indices

combinados) 1

Comparacao quanto aos Ganhos por
eracao e quanto aos Ganhos por Década




Dialelos semi desconectados Modos de
B C D E F Acasalamento

A X X X x X
B - Rl Cruzamento simples
C X X X
D X X A B ©C D E F
E X
Poli cruzamento Cruzamento abherto
A B C

A B C D E F
Polen transportado pelo vento

Mistura de polen




GANHO POR GERACAO
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GANHO POR DECADA

0.8

—&— dialelo & indice (17 anos)
—4— dialelo & indice (35 anos)
simples & indice (17 anos)
—a— poli & indice (17 anos)
0.6 | —@— aberto & indice (13 anos)

0.7 4

0.5 4

0.4 1

0.3 4

Ganho por década (unidades fenotipicas)

0 I I I I I I
0 0.05 0.1 0.15 0.2 0.25 0.3 0.35

Heritabilidade individual




Ganho por década (unidades fenotipicas)

0.9

0.8 4
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0.5

04
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GANHO POR DECADA

—&— dialelo & indice (17 anos)
—®— simples & indice (17 anos)

simples & indice (14 anos)

0.05 0.1 0.15 0.2
Heritabilidade individual

0.25

0.3



SPM parental balance

Founder selection

Mating of founders

Select and mate 2 best sibs to
create 2 families

(...) Cycle 1

Select and mate 2 best sibs to
create 2 families A A
(...) Cycle 2 ] (...)
|

Select and mate 2 best sibs to
A A create 2 families A A
DEEEEEEEE D | (.-




4&Green trees
show pedigree .
o Multiple SPMs
A A Founders A A

Cross e.g. 4 best sibs in the 2 best A-A A A

) fam1l1es

1st rank famil ank family h rank family ank family _ |

)




Multiple SPMs
Pedigrees BP third genepation

Founders

Pedigree to later breeding
() population

Z 5/ \ / \Z 5 Trees selected for crossing / \ Z S / \ Z S

in the 34 generation (..)
|1St rank family | |2nd rank family |




Conclusao

« Utilizar uma estrategia simples pode
levar a melhores resultados em menos
tempo

« Devemos manter uma producao
constante em quantidade e qualidade
para maximizar os ganhos.
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Teste de Progenies

Prof. Weber Amaral



Teste de Progenies

Objetivos

Delineamentos

Calculo dos parametros geneticos
Exercicio pratico




Parametros Genéticos

- E utilizado para caracterizar uma populacao utilizadas
em melhoramento, particularmente a meédia, a variancia
e quanto delas podera ser herdavel. componentes.

« QOs parametros de interesse sao de duas naturezas:
genética e nao geneética.

* A estimacao dos parametros geneticos € necessaria
para: (a) obter informagdes sobre a natureza da acao
dos genes envolvidos na heranca dos caracteres sob
investigacao; (b) escolha dos métodos de melhoramento
aplicaveis a populacao e c) estimar os ganhos geneticos
possiveis de serem obtidos.



Pomar de Sementes e testes de
progenies

 Conceitos da aula anterior — Metodos de
Producao de Sementes

 Pomar de Sementes por Mudas

« Pomar de Sementes Clonal



Um dos delineamentos mais usados em
um programa de melhoramento € o teste
de progénie, no qual sao avaliados por
exemplo:

A) progénies de meio-irmaos,
B) de irmaos completos ou
C) de plantas resultantes da
autofecundacao.



Os modelos fixos e aleatorios, no caso de
delineamentos inteiramente ao acaso,
apresentam as mesmas estimativas para o
coeficiente de determinacao (H?) e
herdabilidade (h?*) e para o componente
quadratico que expressa a variabilidade
genotipica (Pg) e a variancia genotipica (02),
porém cada valor tem seu significado bioldgico
diferenciado.



A variancia genotipica, por sua vez, €
estabelecida por trés outros componentes,
conforme descrito a seguir:

0%y = 0°A + 0°p +0?

em que:

O°A: variancia aditiva;

0°p: variancia atribuida aos desvios da
dominancia ou proporcionada pelas interacoes
intra-alélecas (ou entre alelos de um mesmo
loco);

02 variancia atribuida aos efeitos epistaticos
resultantes de interagdes inter-alélicas (ou entre
alelos de diferentes locos).



Esquema da analise de variancia para
experimentos em blocos ao acaso

FV GL QM E (QM)
Blocos r-1 QMB 02 + g 0%
Progénies g-1 QMG | o2 + 1 0%
Residuos | (r-1) (g-1) QMR 0?




Esquema da analise de variancia de um
experimento em blocos ao acaso
envolvendo a avaliagao de (g) gendtipos em
(r) blocos e respectivas esperancgas dos
gquadros medios.

FV GL QM E (QM)
Blocos r-1 QMB o2 + g o2,
Tratamentos |g-1 QMT 02 + r 0%
Residuo r-1)(g-1) |QMR 02




Resultado da analise de variancia de uma
caracteristica hipotetica avaliada em dez
genotipos, em experimento em blocos:

FV GL SQ QM F
Blocos 2 708,0667 | 354,0333
Genatipos 9 6307,6333 | 700,8481 4,73™
Residuo 18 2663,2667 | 147,9538
Total 29 9678,9667




Esquema da analise de variancia para
experimento em bloco ao acaso com

informacoes dentro da parcela

parcelas

FV GL SQ QM
Blocos r-1 SQB QMB
Tratamentos g-1 SQT QMT
Entre parcelas (r-1)(g-1) SQE QME
Dentro de (n-1)rg SQD QMD




Esquema da analise de variancia de um
experimento em bloco casualizado com
informacoes de plantas dentro das parcelas

FV GL QM E (QM)
Blocos r-1 QMB o2 + N 0%

+ ng 0%
Progénies g-1 QMG 0% 4+ n o2

e+ Nr o’
Entre Parcelas |(g-1) (r-1) |QME 02 4+ n 0%
Dentro de (n-1)gr QMD 02 4
Parcela
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Uso de Marcadores
Moleculares no Melhoramento
Florestal e na Conservacao
Genética

Prof. Weber A. N. Amaral

Melhoramento Florestal



Definicao

* Fenotipo molecular oriundo de um gene
expresso - isoenzimas

* Segmento especifico de DNA.

— sequéncia de nucleotideos podem ou nao ser
conhecidas

— proximo ou nao de regides expressas do
genoma



Historico

Até meados de 60 - marcadores
morfologicos

Década de 60 - marcadores
Isoenzimaticos

Deécada de 80 - amplificacao de DNA via
PCR e descoberta das SSR
— mudanca no paradigma genetico basico

— “genetica mendeliana” para a “geneética
genomica’



Principais Tecnicas de Biologia
Molecular

Isoenzimas - genes expressos na forma de
enzimas

RFLP - fragmento de restricao de DNA
detectado por hibridacao com sonda

RAPD - segmentos de DNA amplificados
arbitrariamente

Microsatelite - amplificacao especifica de regiao
contendo sequéncia repetitiva

AFLP - segmento amplificado via PCR apos
digestao de DNA com enzima




amostra
de tecido

- Maceracio do tecido e
obtencao de extrato vegetal

4

MRNA -
‘ Tradugéo

Shikimato Desidrogenase

— e

eletroforese
do extrato vegetal
em gel de amido

Reacéo enzimética
_catalisada pela
m—p> Shikimato Desidrogenase

no gel de amido

——

NADP+

Eorquan
insojtivef

Acido shikimico === 3-desidroshikimato

- precipitado azul = banda no gel

Shikimato
Desidrogenase

NADPH

MTT
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CiCLO 1

Fita de DNA

Desnaturagao
das fitas de DNA

Anelamento
dos primers

Alongamento das
novas fitas de DNA
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CICLO 2

Desnaturagao
das fitas de DNA

Anelamento
dos primers

Alongamento das
novas fitas de DNA
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A Individuo HOMOZIGOTO (CA),,/(CA),,

ALELO (CA),,
51

B Individuo HETEROZIGOTO (CA),./(CA).,

ALELO (CA),,
Cromossomo 12 5' I C/\CACACACACACACACACACACACA. . I
S e e T T e - .
GTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTCT. N 5
ALELO (CA),.

Cromossomo 12 5' — ?ﬁ(i/.\CACACACACACACACACACACAC&C}_\.'__________ |
GTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGT.. N 5

C FENOTIPOS / GENOTIPOS NA ELETROFORESE
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Raros Ezrgc = 1 CLIVAGEM DNA GENOMICO COM
S ENZIMAS DE RESTRICAO
Enzima de corte frequente:
Frequente Raro ex. Msel 5' TTAA 3'
—— GAATTC Enzima de corte raro:
TTAA ex. EcoRl 5' GAATTC 3'
Frequente Frequente
TTAA
TTAA
ada tagg_rr - A sda tador ;i 2 LIGAGAO DE ADAPTADORES
Tt — ¢ TiAaR ESPECIFICOS
Adaptadores especificos s@o ligados
adaptador adaptador em cada terminal clivado pelas
N NTA A G 3 diferentes enzimas de restrigao.
NSNS NONENET; C TTAAY g . . Estes adaptadores possuem
sequéncias %S'Pec“;cas cpmplememglgg
R nlador SR a diferentes primers para
NN T A ATRECREER 5
a) 5 STA A G R N3 3 PCR SELETIVA DE FRAGMENTOS
BN NT C TTAARR N & COM PRIMERS ESPECIFICOS E
BASES ARBITRARIAS NOS
X STA A GKN N TERMINAIS 3'

<= G)C

K NET) C TTAAKRTSXTY

b) Reeal’y 7 & Sy
NT T C TTAAEE 5
ENOXNNTA A 6 ANNNNY

<= (ATIGIC ﬂ —
= Il\

C TTAAR N XY

e o (R marcacao
— ACGT=—> ragicativa

Os primers utilizados possuem sequéncias
especificas complementares aos adaptadores e
algumas bases arbitrarias no terminal 3' que
cumprem uma funcao seletiva. O processo de
selegao via PCR é feito em duas etapas:

(a) selecao branda com apenas 1 base arbitraria
utilizando primers nao marcados com
radioisétopos e (b) uma selecao final com 3 bases
arbitrarias e o primer para o terminal de corte raro
marcado com radioisétopo.

4 ELETROFORESE DE
FRAGMENTOS AMPLIFICADOS

Fragmentos de tamanho grande (raro/raro)
marcados com radioisotopos nao sao
adequadamente separados e visualizados na
eletroforese

Fragmentos de tamanho médio (raro/frequente)
marcados com radioisétopos sao adequadamente
separados e visualizados na eletroforese

Fragmentos menores (frequente/frequente) nao sao
visualizados na eletroforese pois somente o primer
para o adaptador do terminal de corte raro é
marcado com radioisétopo




Usos no Melhoramento

Florestal

* Problemas na analise fenotipica
— herdabilidade do carater
— influéncia do ambiente
— tempo necessario para avaliacao em perenes

* |dentificacao direta dos genotipos
soluciona este problema



Usos no Melhoramento
Florestal

* ldentificacao de individuos
(“fingerprinting”)
— resolver problemas de instalacao de pomares
de sementes e plantios clonais
* ldentificacao de origem parental

— deteccao de combinacoes especificas de
genitores

o util para fazer desbaste seletivo em pomares de
sementes

* Monitoramento de cruzamentos



Usos no Melhoramento
Florestal

 Estudos de diversidade

— coleta de sementes de forma
representativa para o estabelecimento de
uma pop. base

— monitoramento da base genéetica de uma
pop. de melhoramento durante os varios
ciclos

« Estudo de distancia genética entre
indiv.

— producao de hibridos - maximizacao da



Metodologia para Estudos de
Diversidade e Distancia Genetica
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CLonstrugcao de iviapdads
Génicos

P1 P2 F1

loco A

genotipo AA aa Aa

P1 P2 F1

loco B

gendtipo BB bb Bb

BB

populacao dihapléide derivada de F1

AA AA aa aa aa AA aa AA AA aa aa AA aa

populacao dihaploide derivada de F1

aa

BB BBbb bb bb BB bb BB BB bb bb bb bb BB

aa e bb = alelo 2 homozigoto

lAA e BB = alelo 1 homozigoto;

matriz de dados

locoA-111222121122
locoB-111222121122

loco n

AA aa

1
2

BB 6 1 /

bb 1 7

22l5,
2710

foco K
8.4
loco P
98
loco A
13.0
7.4 loco B
loco W
133
A = ((6-1+1-7))15 = 0,067 loco
X? B = ((6+1-1-7)")/16 = 0,067 diino de ioacao
AB = ((6-1-1+7)7)/15 = 8,00 t
frequéncia de recombinagéo = (1+1)/15 = 0,13 e o

andlise de treés pontos

corregao com fungao de mapeamento '



Construcao de Mapas Geénicos

o Utilidades

— decomposicao de caracteristicas complexas
nos seus componentes Mendelianos

— localizacao das regides que controlam
caracteres de interesse

— quantificacao do efeito destas regides na
caracteristica estudada

— auxilio em programas de melhoramento
(SAM)

— mapeamento comparativo para estudas a



Mapeamento de QTLs

Maioria dos caracteres de importancia economica
sao poligénicos
Metodologia: busca para encontrar associacoes

entre marcadores e caracteristica de interessa na
pop. segregante

QTL de grande efeito - muito dificil de ser
encontrado

— efeito do ambiente

Perspectiva muito promissora no melhoramento
florestal - selecido precoce



Selecao Auxiliada por

Marcadores
« Paradigma

— caracteres mono ou oligogénicos X
poligénicos

* Perspectiva

— caracteres de alta herdabilidade, porem
dificeis de serem mensurados

« EX.: caracteres da qualidade da madeira



Uso na Conservacio Genética

* Diversidade genética
— essencial para a sobrevivéncia da espécie
— base para programas de conservacao

* Marcadores
— estudo de fluxo génico

— estudo da estrutura e diversidade das
populacoes
 informacdes basicas para conservacao e uso
sustentado



Slide de transicao



Analise de Variancia

Material de Referencia
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Analise de variancia

ENSAIO DE HIPOTESES

A Analise de Variancia ANOVA

Ensaio para a diferenca de k médias entre
tratamentos por exemplo: diferentes
procedencias ou progenies, que funcionam como
tratamentos.

22/11/19 °



Analise de variancia

ANOVA simples

Um fator ¢ aplicado segundo diferentes niveis de tratamento,
tendo um efeito significativo sobre uma variavel
dependente

Considerem-se k amostras independentes

Amostral (X11,X21,...,Xnl11)
Amostra 2 (X1 2,X2 2, ..., Xn2 2)
Amostra k (X1 k, X2k, ..., Xnk k)

Xij individuo i em nj da amostra j

22/11/19 0



Analise de variancia

Premissas

Populacoes normais
Variancias desconhecidas mas iguais

Hipoteses

HO: pl =..=pk

Ha: ur # pj para algum par (r, j) comr # j
Embora se chame ANOVA

- As hipoteses referem-se as médias e nao as variancias
- As variancias sao utilizadas para definir a estatistica do teste

22/11/19
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Analise de variancia

Analise = divisao, separacao

Decompor a variacao total (a soma dos quadrados) em duas
partes:

- A variacao explicada pelo factor

- A variacao devida ao erro (nao explicada pela anterior)

22/11/19 e



Analise de variancia

Soma total dos desvios em relacao a média global

k nj _
SST=% X (Xij-X)> SST = SSW + SSB
j=1i=1

Soma dos quadrados devida aos erros (dentro dos grupos)

kK nj _
SSW=% T (Xij - Xj)?
j=1 i=1

Soma dos quadrados devida ao factor (entre grupos)

k _
SSB =% nj.(Xj-X)?
j=1

22/11/19
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Analise de variancia

Os graus de liberdade (n-1) podem ser decompostos
(n-1) = (n-k) + (k-1)

k
n =.21 nj dimensao total da amostra
J:
T =SSB/(k-1) / SSW/(n-k) = MSSB / MSSW
N F(k-1, n-k)

MSS = soma média dos quadrados
A regiao critica é sempre unilateral direita

Rejeita-se para valores elevados da estatistica, quando a variacdo devida
ao factor € mais elevada

22/11/19 “



Analise de variancia

Resultados

Fontes Graus de SS MSS

de variacao Liberdade

Entre (k-1) SSB SSB/(K-1)
grupos

Dentro dos (n-k) SSW  SSW/(n-k)
grupos

Total (n-1) SST

22/11/19
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Analise de variancia

22/11/19
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Analise de variancia

22/11/19
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Analise de variancia

L
—

Comprimento (cm)

22/11/19
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Analise de variancia

22/11/19
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Analise de variancia

Testes de comparacao multipla
Teste de Scheffé

E élltlggs:}%%a%%iﬁﬁ%{%lll es dimensoes

0odo robusto
mais conservador

HY: pizgy

Ts = IXi - Xjl / v sZ(1/ni + 1/nj)
k

$* = 1/(n-k).. T (nj-1) ]
J:

22/11/19

M

\(k-1) F(1-a, k-1, n-k)
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Analise de variancia

Testes de comparacao multipla
Teste de Scheffé
Rejeita-se HO quando

Ts = V(k-1) F(1-a, k-1, n-K)

IXi - Xjl = V(k-1) F(1-a, k-1, n-k) s? (1/ni + 1/nj)

22/11/19
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Analise de variancia

Teste de Tukey

uito usado .. o~ . .
mostras com dimensoes {1(’,1 ails
ostras com dimensoes diferentes
etodo robusto

- Nao deve ser utilizado se existir grande heterogeneidade nas variancias

HO : pi = pj
Ha : pi # pj
Ordenar as médias por ordem crescente

ompara-se€ a megia major Com a segunga menor...
ompara-se€ a media malor Com a segunda maior,

ompara-s€ a segunda malor com a

gom ara-se a mégla major com a menor;
€nor...

22/11/19 o2



Analise de variancia

s2 = MSSW SE = (s?/n)!2

q=Xi-Xj)/SE N q (o, v, k) Distribuicio "Studentized range"

k = namero de médias a testar
v = graus de liberdade da ANOVA

Rejeita-se HO quando

Xi-Xj)/SE = q(a, v, k)

Se nag ha diferencas entre duas médias, entao nao ha diferencas entre quaisquer
medias que se situem entre as duas primeiras.

Se as dimensoes das amostras sao diferentes:

SE= VsZ/2 . (1/ni + 1/nj)

22/11/19 5



Analise de variancia

Teste de Bartlett

Homogeneldade de variancias
HO:c%=0 J
Ha : o?i # o2 J

B = (In s?) (n-k) - = (nj-1) In szj
s2 = 1/(n-k) . i‘inj-n s%]

Se as amostras seguem g distribuicao normal,
B tem distribuicao de x (1-a; k-1)

A hipotese € rejeitada se B = x (1-a; k-1)

22/11/19



