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RESUMO

LEITE, Mauro Sergio de Oliveira, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa,
marco de 2007. Tamanho da amostra para selecao de familias de
cana-de-acUcar. Orientador: Luiz Alexandre Peternelli. Co-Orientadores:
Marcio Henrique Pereira Barbosa, Cosme Damido Cruz e Paulo Roberto
Cecon.

Qualquer que seja a forma de avaliar um experimento de familias em
cana-de-acucar, figura a questdo do numero de individuos necessarios para
representar a performance destas familias. A avaliacdo do tamanho da
amostra ideal para representar precisa e eficientemente a média, variancia e
outros parametros em familias é necessaria e tem sido pesquisada,
contribuindo para a otimizacdo dos recursos disponiveis nos programas de
melhoramento. Existe certa divergéncia e falta de consisténcia nos
resultados obtidos para o tamanho de amostra 6timo em cana-de-acguUcar.
Dado o0 exposto, objetivou-se neste estudo a determinacdo do numero
minimo de plantas que deve ser amostrado em experimentos de familias de
cana-de-agucar, para caracteristicas relacionadas a producdo, que
possibilite, sem perda de eficacia, a estimacdo de alguns parametros
utilizados como auxilio na selecédo das familias. Para tanto, foram utilizados
dados de um experimento conduzido no Centro de Melhoramento da Cana-

de-Acucar (CECA) da Universidade Federal de Vigosa, sediado no municipio
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de Oratdrios — MG, montado no delineamento em blocos casualizados
completos composto por 18 familias de irmaos completos de cana-de-agucar
em seis repeticbes e com informacéo individual de 20 plantas por parcela.
Foi realizado um estudo de reamostragem com reposi¢cdo, com posterior
estimacdo de alguns parametros genéticos e fenotipicos. Também foram
utilizados os métodos da Maxima Curvatura Modificado e da Intensidade de
Amostragem. As estimativas do tamanho da amostra variaram de acordo
com o parametro a ser estimado, de acordo com a variavel a ser avaliada e
de acordo com o método utilizado. O método da reamostragem permite uma
comparacao mais eficiente dos efeitos do tamanho da amostra na estimacéo
de parametros genéticos e fenotipicos, o que ndo acontece nos Métodos da
Maxima Curvatura Modificado e da Intensidade de Amostragem. Uma
amostra de 16 plantas por familia seria suficiente para obter estimativas
fidedignas de todos os parametros discutidos, para todas as variaveis
consideradas. Porém, sendo possivel desmembrar a amostragem por
caracteristica, uma amostra de 10 plantas por familia possibilitaria a

estimacao bastante precisa dos parametros para a variavel Brix.



ABSTRACT

LEITE, Mauro Sergio de Oliveira, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa,
march, 2007. Sample size for sugarcane family selection. Adviser:
Luiz Alexandre Peternelli. Co-Advisers: Marcio Henrique Pereira Barbosa,
Cosme Damiéo Cruz and Paulo Roberto Cecon.

Regardless the kind of method used to evaluate an experiment of
sugarcane families, it remains the question of the number of necessary
individuals to represent the performance of these families. The evaluation of
the ideal sample size to represent with precision and efficiency the mean,
variance and other parameters in families is necessary and has been study,
contributing to the optimization of resources available in a breeding program.
The literature shows certain divergence and lack of consistency on results
obtained for the best sample size in sugarcane. In this context, the aim of this
study was to determine the minimum number of plants that should be
sampled in experiments of sugarcane families, for yield traits, which would
allow an effective estimation of some parameters used to assist the family
selection. Data from an experiment carried out at Sugarcane Breeding
Center (CECA) at Universidade Federal de Vigosa, in the municipal district of
Oratodrios — MG, were utilized. The experiment was planned as a randomized
complete blocks desing with 18 full-sib families of sugarcane in six repetitions

and individual information of 20 plants per plot. It was carried out a study of



resampling with replacement, followed by an estimation of some genetic and
phenotipic parameters. Also the Modified Maximum Curvature Method and
Sampling Intensity Method were used. The estimates of sample size varied
accordingly to the parameter being estimated, to the trait being evaluated
and to the method being utilized. The resampling method allows for a more
efficient comparison of the sample size effects on the estimation of the
genetic and phenotipic parameters, when compared to the Modified
Maximum Curvature and Sampling Intensity Methods. A sample of 16 plants
per family would be sufficient to obtain good estimates of all the parameters
discussed, for all the traits considered. However, in the circunstance of a
separate sampling by trait, a sample of 10 plants per family would allow an
efficient estimation of the parameters for Brix.
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1. INTRODUCAO

O melhoramento genético da cana-de-acUcar baseia-se na selecéo e
clonagem de gendtipos superiores de populacdes segregantes, obtidas por
meio de cruzamentos entre individuos diferentes. Para maximizar a
eficiéncia desse processo, sdo realizadas distintas etapas, envolvendo a
escolha adequada dos genitores e a quantificacdo dos efeitos genéticos e
ambientais na expressao de cada carater sob selecdo (MATSUOKA et al.,
1999). A obtencdo de clones altamente produtivos depende da deteccéo
inicial de genitores que possam produzir progénies superiores e da posterior
selecédo dos melhores individuos dessas progénies.

Na tentativa de obter maior eficiéncia nos programas de
melhoramento da cana-de-agUcar, uma nova etapa tem sido incorporada as
fases iniciais. Essa etapa, chamada selecdo de familias, consiste em
identificar cruzamentos superiores, dentre os varios cruzamentos testados,
que serdo utilizados para formar a populacdo base sobre a qual se fara a
selecdo individual. Esta metodologia possibilita também o descarte de
progénies inferiores ja nas fases iniciais do programa (BASTOS, 2005).

Quando um carater € controlado por varios genes, situagcdo muito

comum para a maioria das caracteristicas de valor econémico, a



probabilidade de se associar a um individuo todos os alelos favoraveis é
muito pequena. Varias pesquisas demonstraram que a combinacdo da
selecdo de familias com selecdo massal dentro das familias selecionadas,
na primeira fase de selecdo dos programas de melhoramento, proporcionou
maiores ganhos genéticos e maior frequéncia de clones superiores (MCRAE
et al., 1993; COX et al., 1996).

A selecdo de familias tem sido empregada rotineiramente em alguns
programas de melhoramento da cana-de-aglcar de outros paises (COX et
al.,, 1996; BRESSIANI, 2001), sobretudo para os caracteres cuja
herdabilidade baseada nas médias de familias tem sido superior a
herdabilidade com plantas individuais.

Entretanto, para que a selec@o de familias seja eficiente é necessario
conduzir experimentos com boa precisdo. Ha varios fatores que afetam a
precisdo experimental, entre eles a heterogeneidade do solo, do material
genético e do sistema de manejo (GOMEZ e GOMEZ, 1984). Para minimizar
os efeitos da heterogeneidade do solo existem algumas estratégias, entre
elas a escolha do delineamento experimental, numero de repeticoes,
tamanho da parcela e da amostra dos caracteres.

Por outro lado o espaco, médo de obra e o tempo necessérios para
avaliar plantas individuais para componentes produtivos, por exemplo, sé&o
tdo grandes que uma metodologia consistente para avaliar progénies em
estagios iniciais de selecdo seria muito importante (WU et al., 1978). Torna-
se entdo fundamental conhecer o nimero de plantas que represente as
familias que estariam sendo avaliadas nos ensaios.

Para Wu et al. (1978), se um tamanho de amostra pequeno pode
prover informacdes suficientes da capacidade de combinacdo de uma
progénie ou familia, um numero bem maior de cruzamentos poderia ser
testado todos os anos em etapas iniciais de sele¢cdo. Segundo Aguiar et al.
(2000), para que os programas de melhoramento genético continuem
obtendo sucesso é necessario que, cada vez mais, maior numero de familias
seja avaliado, j& que as diferencas a serem detectadas sdo gradativamente
menores.

No entanto aumentar o numero de familias avaliadas implicaria em

maior tamanho de experimentos e, consequentemente, maior demanda de



recursos para instalacao e conducao dos experimentos. Uma alternativa que
contribuiria para ndo aumentar essas demandas seria a redugéo do tamanho
das parcelas dos experimentos. No entanto, se o ndmero de individuos
amostrados para representar a familia ndo for adequado, a precisédo
experimental sera menor e, consequentemente, a obtencdo de estimativas
fidedignas de par@metros genéticos e fenotipicos ficara comprometida.

Referente a cana-de-acUcar, verifica-se na literatura recomendagdes
bastante variadas sobre qual deveria ser a amostra minima representativa
das propriedades genéticas das familias. As sugestdes variam de 14 a 500
plantas por familia (WU et al., 1977; WU et al., 1978; MARIOTTI et al., 1981,
PEIXOTO e RICCI, 1984; BARBOSA et al., 2001; LEITE et al., 2006). Estas
sugestdes de tamanhos de amostras variam em funcao do parametro a ser
estimado, e também de acordo com o tipo de caracteristica avaliada. Além
destas diferentes recomendacdes, as metodologias empregadas para se
estimar o tamanho da amostra ideal tém sido muito variadas.

Novos resultados de pesquisa a respeito do quanto € possivel reduzir
o tamanho da amostra nos ensaios de familias seriam de grande
importancia. A economia em recursos, de forma geral, permitiria a avaliacdo
de um maior numero de familias, ou também o teste das familias em mais de
um local. Com isso seria possivel aumentar a populacéo de clones levados
as proximas etapas do programa, a probabilidade de selecdo de clones
superiores e, consequentemente, a eficiéncia de ganho nos programa de

melhoramento de cana-de-agucar.



2. REFERENCIAL TEORICO

2.1. Selecdo em Cana-de-agucar

No melhoramento da cana-de-agUcar, o processo de desenvolvimento
de novas variedades envolve o que se convencionaram denominar de fases
T1, T2, T3, FE e FM, isto é, primeira, segunda e terceira fase de teste, fase
experimental e fase de multiplicacdo clonal, respectivamente. A descricédo
metodoldgica empregada em cada fase pode ser encontrada de forma bem
detalhada e explicada em Matsuoka et al. (1999) e em Barbosa e Silveira
(2000). Cada programa tem estabelecido as melhores alternativas para
conduzir o processo seletivo com base nos recursos disponiveis e nas
particularidades do sistema de producdo de cana nas regibes ou paises
(HOGARTH et al., 1997; MATSUOKA et al., 1999; COPERSUCAR, 2000;
BARBOSA e SILVEIRA, 2000).

Nas etapas iniciais dos programas sdo realizados muitos novos
cruzamentos, cujas sementes constituirdo familias a serem avaliadas sobre
o potencial de fornecer clones promissores. Tem sido relatado pelo
Programa de Melhoramento da cana-de-agucar da Australia situado em
Queensland (Bureau of sugar experiment stations - BSES) que o niumero de

clones elite, avaliados nas fases posteriores de teste clonal, tem aumentado



significativamente quando se combina a selecdo de familias com a sele¢éo
massal (COX et al., 1996). Este programa avalia entre 350 a 450 familias por
ano em cana-planta, sendo as parcelas colhidas mecanicamente. A selecéo
de individuos é feita no ano posterior, na soca. Normalmente, cerca de 30 a
40% das familias séo selecionadas, e dentro destas familias seleciona-se
40% dos individuos (KIMBENG e COX, 2003).

Hogarth (1971) j& relatava maior eficiéncia, no programa de
melhoramento da cana-de-agUcar, com a selecdo praticada em familias.
Porém, naquele momento, a auséncia de maquinas apropriadas para
pesagem e corte dos experimentos inviabilizava pesquisas mais detalhadas.

De fato, aplicar a selecdo massal em familias superiores aumenta a
probabilidade de identificar clones elite. Para tanto, faz-se necessério
selecionar previamente essas familias superiores. Tais inferéncias podem
ser obtidas pela avaliacdo, em delineamentos experimentais, de um grupo
de clones que representariam cada familia, conforme empregado por
Jackson et al. (1998). Outra alternativa consiste em avaliar as familias em
ensaios com repeticdo. Neste caso, as parcelas seriam constituidas de
individuos ainda nado clonados, o0s quais, juntos, proporcionariam
informacdes sobre o valor genético das familias avaliadas, como aplicado
por Stringer et al. (1996).

Hogarth et al (1990) inferiram que as meédias de familias possuem
maior utilidade que as variancias dentro das familias, na identificacédo
daquelas com maior aptiddo seletiva. Concluem também que a sele¢édo de
familias ndo deve ser muito rigorosa, porque podem ser produzidos clones
superiores também em familias de baixa aptidao.

Quanto ao carater utilizado para avaliar as familias, Mariotti e Cuenya
(1992) demonstraram que o numero de colmos é o componente de maior
estabilidade entre as mesmas, sendo importante para predizer ganhos
esperados com selecao.

Skinner et al. (1987) desenvolveram estudos mostrando a
herdabilidade, no sentido amplo, das principais caracteristicas utilizadas no
melhoramento da cana-de-agUcar. Esses estudos basearam-se em dados
individuais e de familias. Para o carater producéo a herdabilidade foi de 0,17

ou menor quando baseada em dados individuais. Com os dados de familia



seu valor aumentou para 0,75 na Australia e 0,48 em Fiji. Para Brix, as
estimativas com base em dados individuais foram 0,27 (Havai) e 0,65
(Austrdlia), enquanto para familias estes valores subiram para 0,53 e 0,90
respectivamente. Resultado semelhante foi encontrado por Leite et al. (2006)
em avaliacdo do tamanho de parcela em familias de cana-de-acucar. Estes
autores encontraram valores de herdabilidade de 0,53 para a variavel Brix,
0,61 para numero de colmos e 0,73 para tonelada de cana por hectare

Segundo Falconer (1989) a herdabilidade é a propriedade mais
importante de um carater métrico. A funcdo mais importante da
herdabilidade no estudo genético é o seu papel preditivo expressando a
confianca do valor fenotipico como um guia para o valor genético.

Os resultados mostrados sugerem que, na fase inicial do programa, a
selecao individual realizada para Brix é bastante eficiente, enquanto para os
demais caracteres a selecdo com base nas médias de familias € mais
eficiente, em razdo da baixa herdabilidade dos mesmos na selecéo

individual.

2.2. Tamanho da amostra experimental

Qualquer que seja a forma de avaliar as familias, ainda figura a
questdo do numero de individuos necessarios para representar a
performance destas familias. Contribuindo para a otimizacdo dos recursos
disponiveis num programa de melhoramento, uma avaliagdo do numero de
individuos necessarios para representar precisamente e eficientemente a
média, variancia e outros parametros nas familias € também necesséria e
tem sido pesquisada.

Skinner (1971) sugeriu que 75 seedlings de um cruzamento biparental
em cana-de-agUcar seriam satisfatorios na determinacdo do valor desse
cruzamento. ApOs um estudo tedrico sobre selecdo nesta mesma cultura,
Wu et al. (1977) concluiram que uma amostra de 500 individuos era
requerida para estimar a variancia de uma populagdo, com pelo menos 90%
de confiabilidade.

Wu et al. (1978) estudaram a amostra minima necessaria para

estimar a média e a variancia de uma progénie de cana-de-agucar utilizando



amostras de 5 a 70 plantas e concluiram que 20 plantas estimam bem a
média e que 40 plantas sdo necessarias para se estimar a variancia entre o0s
gendtipos das progénies.

Avaliando caracteristicas de rendimento e qualidade da cana-de-
acucar, Mariotti et al. (1981) utilizaram amostras de 20 a 30 plantas por
progénie e concluiram que amostras tdo pequenas como 20 plantas foram
suficientes para avaliar a média da familia para caracteristicas como
qualidade do suco, namero de perfilhos, rendimento de cana e peso por
colmo.

Assim também Peixoto e Ricci (1984), avaliando tamanhos de
amostra de 50 a 200 plantas concluiram que uma amostra de 150 plantas
seria suficiente para avaliar niumero de colmos, brix, producdo, altura e
diametro em cana-de-acucar.

Em experimento conduzido pelo Programa de Melhoramento Genético
da cana-de-agucar da UFV Barbosa et al. (2001), partindo de uma
populacdo de 500 plantas, concluiram que 50 individuos seriam suficientes
para se estimar a producédo de colmos e que, para brix, 10 individuos por
parcela poderiam ser amostrados para estimar o brix médio das familias. Em
outra pesquisa dentro do mesmo programa de melhoramento, Leite et al.
(2006) concluiram que parcelas com apenas dois sulcos (14 plantas)
poderiam ser usadas para estimar 0s parametros geneéticos necessarios em
experimentos de familias.

Em todos os programas de melhoramento de cana da Australia a
selecdo de familias tem sido amplamente utilizada, sendo que na primeira
fase de selecdo séo usadas, como rotina, 20 plantas por familia (KIMBENG
e COX, 2003).

Como pode ser visto, ainda existe certa divergéncia e falta de
consisténcia nos resultados obtidos para a amostra 6tima em cana-de-
acucar. Para garantir o sucesso do programa de melhoramento, ao se
estudar a progénie de um cruzamento € preciso trabalhar com o numero
minimo de genoétipos que permitam a total expressdo da variabilidade para
todos os caracteres agrondmicos de interesse (PEIXOTO e RICCI, 1984)

Igue et al. (1991) citam que parcelas ou amostras grandes implicam

blocos grandes, e isso faz com que a possibilidade de encontrar blocos



homogéneos diminua. Por outro lado, parcelas pequenas tém as
desvantagens de serem muito influenciadas pelas parcelas vizinhas e por
fatores casuais, como falhas ou diferencas entre as plantas individuais.

Para Jackson e McRae (2001), aumentando-se 0 numero de
repeticbes, a precisdo das estimativas das médias dos clones sera
aumentada; aumentando-se o tamanho da parcela sera aumentada a
correlacdo genética da amostra com o valor populacional e diminui-se o
residuo, porém a varidncia genética também serd menor; enquanto
aumentando o numero de genotipos ou familias a serem avaliados permitira
0 aumento da intensidade de selecao.

E bem estabelecido o fato de que a precisdo das estimativas tende a
aumentar com o aumento do tamanho da amostra. Por outro lado, também é
bem conhecido que, a partir de certo tamanho de amostra, aumentos
adicionais nao trazem ganhos compensatorios na precisdao (SILVA et al.,
1993).

A amostragem é uma técnica amplamente utilizada no estudo de
populagdes, decorrente das vantagens que este processo proporciona como
0 menor custo e rapidez na obtencdo e analise dos dados (BRAGA, 1986).
Porém o tamanho da amostra em experimentos agricolas é um dos
principais problemas a ser definido pelos pesquisadores (STUKER e BOFF,
1998). A necessidade de identificacdo do melhor tamanho de amostra é
evidente nos varios ramos da pesquisa, principalmente nos casos onde a
capacidade de deteccdo de pequenas diferengas € essencial para 0 sucesso
na identificacdo de técnicas mais adequadas.

2.3. Métodos para estimar o tamanho da amostra

Na literatura sao relatadas as mais diversas maneiras para a
estimacdo do tamanho de amostra ideal sdo relatadas na literatura
(FEDERER, 1955; MEIER e LESSMAN, 1971; WU et al., 1977; WU et
al.,1978; PEIXOTO e RICCI, 1984; XIE e MOSJIDIS, 1999; JACKSON e
MCRAE, 2001; BARBOSA et al., 2001; VIANA et al., 2002; LUCIO et al.,
2003; entre outros). Ao longo dos anos as metodologias foram se tornando

cada vez mais eficientes e especificas, utilizando-se de ferramentas



estatisticas acuradas que possibilitam a estimacao precisa de parametros de
interesse do pesquisador.

Em trabalho com tamanho de amostra para algumas caracteristicas
do milho, Silva et al. (1993) utilizaram o coeficiente de variacdo e uma
comparacdo entre estimativas de variancias residuais das andlises
realizadas nos diversos tamanhos de amostra propostos, para definir a
amostra ideal.

Xie e Mosijidis (1999) utilizaram o método bootstrap ndo paramétrico
como uma alternativa para estimar o erro padrao e intervalos de confianca
para a correlacdo genética em trevo vermelho. Através deste método
puderam medir como o erro de amostragem € afetado pelo nimero de
repeticdes, de familias e de plantas por familia utilizados e também puderam
determinar, empiricamente, o tamanho 6timo do experimento para a
estimacédo da correlacdo genética com precisao.

Amostrando o peso de frutos de abdbora italiana por fileira, a
metodologia apresentada por Souza et al. (2002) para determinacdo do
tamanho da amostra ideal faz uso do coeficiente de variacdo experimental
(CV%), de semi-amplitudes do intervalo de confianga em porcentagem da
média (D%) e de valores tabelados da estatistica t de Student. Utilizaram
também a correcdo para o tamanho final da amostra por se tratar de estudo
de uma populacéo finita de plantas.

Com o objetivo de estimar o tamanho ideal da amostra para massa
fresca de frutos na cultura do pimentdo, Lucio et al. (2003) utilizaram a
mesma metodologia citada em Souza et al. (2002), porém usando o termo
“intensidade de amostragem” para designa-la.

Na determinacdo do tamanho da amostra para componentes de
producdo em cana-de-agucar, Peixoto e Ricci (1984), propondo diferentes
tamanhos de amostra como sendo os tratamentos, realizaram apenas uma
analise de variancia seguida pelo teste de Tukey e avaliaram as diferencas
existentes entre as médias obtidas para cada tamanho de amostra, visando
demonstrar o nimero de plantas necessarias para haver a estabilizacdo da
média.

Barbosa et al. (2001), também em experimento com cana-de-acguUcar,

propondo dois modelos diferentes para a andlise de variancia, sendo os



efeitos de familia e de amostra dentro das familias considerados fixos,
prosseguiram com uma analise de variancia para cada tamanho de amostra
e estimacdo da correlacdo simples e parcial entre a producdo total e a
producdo estimada pela amostra. Mais recentemente, Leite et al. (2006)
utilizaram o método de maxima curvatura, proposto por Federer (1955), para
determinar o tamanho da parcela ideal em experimentos de familias em
cana-de-agucar. Considerando o efeito de familias como aleatorio,
compararam também o efeito do tamanho da parcela nas estimativas de
parametros genéticos. Porém ambos os estudos utilizaram dados totais por
sulco e ndo dados de plantas individuais.

Segundo (RESENDE e BARBOSA, 2006), a melhor estratégia de
selecdo em cana-de-agucar, seria através dos valores genéticos preditos
pelo BLUP individual (RESENDE, 2002), que utilizaria simultaneamente
informacdes de familias e de plantas individuais para a selecdo. Entretanto,
este método ndo tem sido usado no melhoramento de cana devido as
dificuldades em se obter dados de plantas individuais. Seria entdo de grande
importancia propor um tamanho de amostra pequeno e eficiente que
possibilitasse o uso do BLUP individual.

Dado o exposto acima, ainda € importante definir em quanto é
possivel reduzir o tamanho da amostra nos ensaios de familias, pois, além
de reduzir custos e possibilitar que novas metodologias sejam aplicadas no
programa, poderia ser testado um maior numero de familias com o0 mesmo
recurso disponivel. As razdes para isto incluem o desejo de se avaliar
grandes populagdes de clones, aumentando a probabilidade de identificagao
de clones elite.

Sendo assim, foi objetivo deste estudo a determinacdo do numero
minimo de plantas que deve ser amostrado em experimentos de familias de
cana-de-acUcar, para caracteristicas relacionadas a producdo, que
possibilite, sem perda de eficacia, a estimacdo de alguns parametros

utilizados como auxilio na selecdo das familias.
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3. MATERIAL E METODOS

3.1. Obtencao dos dados e detalhes experimentais

Foram utilizados como genitores para o experimento clones elite e
variedades comerciais em 22 cruzamentos biparentais direcionados entre
clones produtivos e de maturacéo precoce de acordo com a Tabela 1.

Os cruzamentos foram realizados na Estacdo de Floragdo e
Cruzamento da Serra do Ouro da Universidade Federal de Alagoas — AL,
sediada no municipio de Murici — AL, geograficamente localizado a 09°13'S
e 35°50'W, a 450m de altitude, com precipitacdo de 2.363mm anuais e URA
de 93,2%. As sementes provenientes desses cruzamentos foram enviadas e
plantadas no Centro de Melhoramento da Cana-de-Ac¢ucar (CECA) da
Universidade Federal de Vigosa-MG, sediado no municipio de Oratérios-MG,
geograficamente localizado a 20°25'S e 42°48'W, com 494m de altitude,
precipitacdo média anual de 1.250mm, URA 64,7%, e temperatura média
maxima anual de 21,8°C e minima anual de 19,5°C.
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completos que foram geradas

Tabela 1 — Relacdo dos clones e variedades utilizadas como genitores nos
cruzamentos biparentais e as respectivas familias de irmaos

Fémea Macho Cddigo da Familia
RB768647 TUC717 14
RB835486 RB855453 19
RB835486 SP77-5181 22
RB855046 IAC862210 33
RB855156 RB855595 38
RB855156 RB925345 40
RB855156 SP80-3280 44
RB855511 RB855156 48
RB855595 RB855156 62
RB925211 RB835486 75
RB925211 RB8495 76
RB925345 RB855156 78
RB92579 TUC717 82
RB945954 RB835487 97
RB855595 RB945961 98
RB946903 RB925345 101
RB835054 RB931555 109
RB855046 RB966928 110
SP77-5181 RB835486 112
SP77-5181 SP80-1816 116
SP80-1816 RB925345 121
SP80-1816 SP77-5181 123

A topografia e o tipo de solo onde o experimento foi montado séao,
respectivamente, baixada e Latosolo vermelho-amarelo.

O experimento foi plantado no dia 12 de abril de 2004 no sistema de
cana de ano e meio utilizando o delineamento em blocos cazualizados
completos, com 6 repeticobes e 24 parcelas, sendo 22 familias e 2
testemunhas comuns: as variedades RB72454 e RB855156. A obtencéo e
transplantio dos “seedlings” foi realizada conforme descrito por Barbosa e
Silveira (2000).

O experimento totalizou 144 parcelas em uma éarea total de 2,9 ha.

Cada parcela foi composta por dois sulcos de 5 m, espacados de 1,40 m,
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sem bordadura, sendo cada sulco constituido por dez plantas com
espacamento de meio metro entre elas. Foi deixado um aceiro de 2 m entre
as extremidades dos sulcos de parcelas diferentes. Foram utilizados dois
sulcos da variedade RB855156 plantados ao redor do experimento como
bordadura lateral. A adubacéo utilizada foi 500 kg/ha da formula 05-25-25 no
plantio.

3.2. Caracteristicas avaliadas

A coleta dos dados foi realizada em cana planta em julho de 2005 de

acordo com os procedimentos descritos a seguir.

1. Medidas de brix tomadas em um colmo por planta utilizando refratdmetro
de campo, com amostragem feita no 5° entrend, a contar da base para o
apice.

2. Contagem do numero total de colmos por planta;

3. Medidas de diametro do colmo tomadas com paquimetro no mesmo
entrené amostrado para leitura de brix.

4. Medidas de comprimento do colmo tomadas no mesmo colmo amostrado
para leitura de brix. As leituras foram feitas com uma régua de madeira
articulada de metro em metro, para facilitar o acompanhamento da
curvatura do colmo;

5. Pesagem de toda a parcela em balanca tipo dinamdmetro, apds o
desponte dos ponteiros dos colmos.

Realizada a coleta dos dados, fez-se necessario obter as variaveis
qgue iriam compor as analises. Das medidas individuais de brix obteve-se a
variavel Brix. Do numero total de colmos por planta, obteve-se a variavel
namero de colmos (NC). Utilizando as medidas de numero de colmos (NC),

didmetro do colmo (DC) e comprimento do colmo (CC), foi estimado o peso
de cada planta em Kg, pela férmula PE= Tt x NC x CC x (DC/2)? x d (Chang;

Milligan, 1992), considerando-se o volume de um colmo igual ao do cilindro,
e a densidade d = 1 g/cm™. Estimou-se a tonelada de cana por hectare
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(TCH), utilizando a expresséao: (PE x 10)/0,7 sendo 0,7 a area util de cada
planta em m?. A tonelada de Brix por hectare (TBH) foi obtida pela equacéo:
(TCH x Brix médio)/100.

Logo, no total, foram analisadas sete variaveis, a saber. nimero de
colmos (NC), diametro do colmo (DC), comprimento do colmo (CC), peso
estimado de colmos (PE), brix (Brix), tonelada de cana por hectare (TCH) e

tonelada de Brix por hectare (TBH).

3.3. Procedimentos Estatisticos

3.3.1. Andlise de Variancia

A andlise de variancia foi conduzida considerando o seguinte modelo
estatistico (CRUZ et al., 2004):

Yik = P+Git+Bjtei+ij,

sendo:

Yik: observacdo obtida no k-ésimo individuo da i-ésima familia
avaliada no j-ésimo bloco;

M: média geral do experimento;

Gi: efeito aleatoério da i-eésima familia;

B;: efeito aleatorio do j-ésimo bloco;

g efeito aleatorio da variagcdo entre familias;

Oij: efeito aleatdrio da variagédo entre plantas dentro da familia.

O esquema da andlise de variancia e as esperancas dos quadrados
meédios para 0 modelo estatistico apresentado anteriormente, em que se
consideram as informacdes de individuos dentro da parcela (CRUZ et al.,

2004), esta apresentado no Quadro 1.
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Quadro 1 — Esquema da analise de variancia para o delineamento em blocos
casualizados completos mostrando fonte de variacéo (FV), graus
de liberdade (GL) e esperancas de quadrado médio (E(QM))

FV GL QM E(QM)

Blocos b-1 QMB oi+no’2+ngo;
Familias g-1 QMF o;+tho.+nbo;
Entre familias (b -1)(g -1) QME oi+no?
Dentro de familias  (n -1)bg QMD o

A partir da andlise, foram calculadas as estimativas dos seguintes

parametros: variancia de blocos (G}); variancia genotipica entre e dentro
das familias (6;); varidncia ambiental entre médias de familias (062);
variancia fenotipica entre médias de familias (67); variancia fenotipica
dentro da familia (G63), coeficiente de variacdo experimental (%CVe),

coeficiente de variagéo genetico (%CVg), relagcdo CVg/CVe, herdabilidade

entre (hZ ) e herdabilidade dentro (hZ, . ). Os estimadores utilizados para

entre dentro

estes parametros sao descritos a seguir:

~> _ QMB-QME QMT-QME -2 _ QME-QMD

o _ o2 =
’ ng 9 nb e n

~ MT . G2 52
62 =ML 52 _oup  sscve-Y% x100  wcvg- Yot <100

bn d x X

2 63 2 63 %CVg

hentre PN hdentro == CVg/CVG =
O Oy %CVe
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3.3.2. Obtencao das amostras

Como primeira etapa foi necessaria a obtencédo das amostras a serem
comparadas, considerando como unidade béasica cada planta. O
procedimento utilizado para a simulacdo dos conjuntos de dados foi
semelhante a técnica de reamostragem “bootstrap” (DAVISON e HINKLEY,
1997), e se resumiu nos seguintes passos:

() De cada parcela dos dados originais foram retiradas amostras
aleatérias de tamanho n, de maneira que as plantas amostradas nunca
fossem repetidas em uma mesma amostra. Foram testados oito
tamanhos de amostra, com nigual a 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16 e 18 plantas;
(i) Reamostragens com reposi¢cao foram realizadas 500 vezes (XIE e
MOSJIDIS, 1997 e XIE e MOSJIDIS, 1999), seguindo 0 exposto no item
(), gerando assim 500 novos conjuntos de dados para cada valor de n
em cada variavel avaliada;

(i) para cada conjunto de dados gerado realizou-se a andlise de
variancia segundo o modelo definido no item 3.3.1. e estimaram-se 0s
parametros de interesse, que foram armazenados em novos vetores de

estimativas correspondentes.

3.3.3. Métodos para a determinacdo do tamanho da amostra ideal

Véarios sdo os métodos empregados para estimar o tamanho da
amostra experimental apresentados na literatura, variando quanto a sua
complexidade. Foram utilizados alguns dos procedimentos que mais se

adaptaram ao conjunto de dados disponivel.

3.3.3.1. Média, erro-padrao e intervalo de confianca para as estimativas

dos parametros

Para este procedimento foi realizada uma adaptacdo da metodologia
apresentada por Xie e Mosjidis (1997) e Xie e Mosjidis (1999), obtendo, com
isso, as estimativas da média e do erro-padrao para os vetores de cada um

dos parametros propostos no item 3.3.2. Foram construidos os intervalos de
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confianca para os valores dos parametros estimados no conjunto de dados
original (20 plantas) de acordo com a metodologia apresentada por Barbin
(1993), exceto para as herdabilidades.

Nas estimativas dos intervalos de confianca para herdabilidade entre
as familias, foi utilizada a expressdo apresentada por Knapp et al. (1985).
Conforme esses autores esta herdabilidade é definida como 1-(6,/6,), e os
intervalos podem entdo serem estimados pela equacgdo P{1-[(Mi/M;)F;.
w2gi2.gi] <1-(82/81)<1[(M1/M2)Fazgi gn] '} =1-a. Para o presente trabalho, M;
foi o valor estimado para o quadrado médio do tratamento (QMT) e M, foi o
valor estimado para o quadrado médio do erro entre parcelas (QME). 6, e 6,
foram os reais valores dos quadrados médios do tratamento e do erro,
respectivamente, e a é o nivel de significancia.

Para estimar os intervalos de confianca para a herdabilidade dentro
das parcelas, foram feitas 1000 reamostragens do conjunto de dados original
e obtidas as 1000 estimativas para este parametro. Em seguida foi
construido um gréfico da distribuicdo destas estimativas e foram escolhidos
os valores relativos aos quantis de 2,5% e 97,5% para os limites inferior e
superior, respectivamente, do intervalo de confianca.

As variagbes ocorridas na dispersdo das estimativas desses
parametros foram discutidas com base nos intervalos de confianga obtidos.

3.3.3.2. Intensidade de amostragem

Outro procedimento para a estimacdo do tamanho ideal da amostra
leva em conta a estimativa da média aritmética (m), da variancia (S%) e do
coeficiente de variacdo experimental em porcentagem (CVe%), estimados
para cada conjunto de dados nos diferentes tamanhos de amostra. De posse
destas estimativas foi definida a intensidade de amostragem (ng) para as
semi-amplitudes do intervalo de confianca (D%) de 10 e 20% (SOUZA et al.,
2002; LUCIO et al., 2003). Foi aplicado o teste de Bartllet (STEEL e
TORRIE, 1997) para verificar se houve homogeneidade de variancia entre
os tamanhos de amostra.

Na determinacdo do %CVe, calculado pela formula mostrada a seguir,

foram utilizadas as variancias ponderadas, quando estas foram
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homogéneas, e a maior variancia nos casos em gue as mesmas nhao

apresentaram homogeneidade entre os diferentes tamanhos de amostra.

100+/S?
m

%CVe" =

*este célculo ndo leva em consideragdo o CVe% apresentado com base na analise de

variancia proposta no item 3.3.1.

sendo,
S2: média ponderada das variancias ou variancia maxima;

m: média geral.

A intensidade de amostragem (ng), obtida de acordo com a formula

apresentada por Cochran (1977), é determinada por:

B ti/z (%CVe)?
© o (O%)
sendo,

D%: a semi-amplitude do intervalo de confianca (10 e 20%) da média;
%CVe: coeficiente de variacdo experimental em porcentagem proposto
acima;

t: valor da estatistica t da distribuicdo t de Student.

Em se tratando de populacéo finita igual a 20 plantas, foi aplicada
uma corre¢ao para populacdes finitas conforme recomendado por Cochran

(1977), a fim de se obter o tamanho final da amostra (nf), pela formula:

nf = n% :
1+-2
N

onde N é igual 20 plantas.
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3.3.3.3. Método de méaxima curvatura modificado

Foi também aplicado o tradicional método da maxima curvatura
modificado (MEIER e LESSMAN, 1971) que consiste em representar a
relacdo entre coeficiente de variacdo experimental (%CVe) e tamanho da
parcela ou amostra, com uso de uma equacao de regressao do tipo y = a/x-
P em que y representa o coeficiente de variagdo e x 0 correspondente
tamanho de amostra em unidades bésicas. Para este trabalho, foi usada a
funcdo CV = aX®, em que o valor da abcissa, no ponto de maxima curvatura,
€ dado pela seguinte expresséo apresentada por Chaves (1985), deduzida a

partir de Meier e Lessman (1971):

1

| a’*(2b-1) |@2»
| (-2 ’

MC

sendo,

Xwmc = valor da abcissa correspondente ao ponto de maxima curvatura, ou
seja, o tamanho da amostra recomendado;

a = constante da regressao;

b = coeficiente da regressao.

3.4. Processamento computacional

Devido ao grande volume de dados e andlises a serem realizadas,
foram desenvolvidos algoritmos usando a linguagem R de programacao (R
DEVELOPMENT CORE TEAM, 2005) para automatizagcdo dos
procedimentos de simulacdo, analise e estimacdo de parametros propostos
neste trabalho, bem como para a aplicagcdo dos métodos propostos.

A linguagem R é uma linguagem orientada a objetos criada em 1996
por Ross lhaka e Robert Gentleman que, aliada a um ambiente integrado,
permite manipulacdo de dados, realizacédo de calculos e geracao de graficos,
semelhante a linguagem S desenvolvida pela AT&T’s Bell Laboratories e que
ja é utilizada para andlise de dados, mas com a vantagem de ser de livre
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distribuicdo. O programa, disponivel na internet (http://www.r-project.org),

que utiliza essa linguagem também recebeu 0 mesmo nome R.
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