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RESUMO

PAULA, Thiago Otavio Mendes de, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, fevereiro
de 2013. Grupos Heteroticos e Selecdao Recorrente Reciproca em Cana-de-
Acucar. Orientador: Marcio Henrique Pereira Barbosa. Coorientadores: Marcos Deon
Vilela De Resende e Luiz Alexandre Peternelli.

Experimentos para avaliacdo de familias vém sendo utilizados rotineiramente no
programa de melhoramento de cana-de-acUcar da Universidade Federal de Vicosa
com o intuito de selecionar os melhores cruzamentos e predizer o mérito de clones
como genitores, a partir dos valores genotipicos e genéticos aditivos,
respectivamente. Mais recentemente, os cruzamentos tém sido realizados em um
esquema conhecido com fatorial desconexo, pois dentre outras vantagens, permite
estimar a capacidade especifica de combinacdo (CEC). As estimativas de CEC
podem ser utilizadas como indicadores de heterose (divergéncia genética e
dominéncia alélica) para definicdo de grupos heteréticos a serem utilizados na
Selecdo Recorrente Reciproca (SSR). Para tanto avaliou-se 80 familias de irmaos
completos em cana-de-acucar obtidas a partir do cruzamento de 38 clones em um
esquema denominado fatorial desconexo, com o0 objetivo de estimar os parametros
genéticos, selecionar cruzamentos e genitores, e ainda identificar grupos heteroticos.
A analise genético-estatistica foi realizada pelo método REML/BLUP. Os resultados
revelaram que os efeitos ndo-aditivos foram predominantes para explicar a variacao
genética para os caracteres toneladas de cana por hectare (TCH), toneladas pol por
hectare (TPH) e toneladas de fibra por hectare (TFH). Para os caracteres brix, fibra e
Pol da cana corrigido (PCC) o efeito predominante foi o aditivo. As estimativas de
CEC permitiram a formacédo de dois grupos heteréticos que poderdo ser utilizados na
SRR. A predicdo dos valores genéticos aditivos dos genitores, para fins de selecao
com base no comportamento das progénies obtidas via fatorial desconexo, € uma
alternativa que deve ser utilizada junto aos programas de melhoramento de cana-de-

acucar.
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ABSTRACT

PAULA, Thiago Otavio Mendes de, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, february,
2013. Heterotic group and Reciprocal recurrent selection in sugarcane. Adviser:
Marcio Henrigue Pereira Barbosa. Co-adviser: Marcos Deon Vilela De Resende and
Luiz Alexandre Peternelli.

The Sugarcane Breeding Program from Federal University of Vigcosa has been
routinely done experiments to evaluate the potential of sugarcane families. The aim
are select the best crosses and predict the clones merit as parents. Recently, the
crossings have been conducted in a scheme called disconnected factorial, because
among other advantages, it allows the estimation of specific combining ability (SCA).
The SCA estimates can be used as indicators of heterosis (genetic diversity and
allelic dominance) to define heterotic groups and then used them in the Reciprocal
Recurrent Selection (SSR). Therefore, It was evaluated 80 families of sugarcane
obtained from crosses between 38 clones by diconected factorial, with the purpose to
estimating genetic parameters, select crosses and parents, and identify heterotic
groups. The genetic-statistical analysis was performed by REML/BLUP. The results
showed predominance of non-additive effects to explain the genetic variation for tons
of stalks per hectare (TSH), tons pol per hectare (TPH) and tons of fiber per hectare
(TFH). The additive effect was predominant for brix, fiber and sugar in the cane juice
(PCC). Estimates of SCA allowed two heterotic groups that may be used in reciprocal
recurrent selection. The prediction of the breeding values of parents by disconnected

factorial, is an alternative that should be used in sugarcane breeding programs.
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INTRODUCAO GERAL

A busca por cultivares mais produtivas é sempre o foco central de um
programa de melhoramento de plantas. Neste sentido o melhoramento genético vem
desempenhado um papel vital no desenvolvimento do setor sucroenergético em
guase todos os paises produtores de cana. Dentre os principais objetivos estdo, o
aumento na produtividade de cana, teor de acgUcar, resisténcia a doencas, além da
manutencdo de niveis aceitaveis de fibra para a moagem e cogeracdo de energia
(Jackson, 2005; Pedrozo et al., 2011).

A producdo de cana-de-acucar tem apresentado grande crescimento nos
altimos anos no Brasil. Na safra 2011/2012, foram cultivados no pais cerca de nove
milhdes de ha, a partir dos quais foram produzidas cerca de 560 mil toneladas de
cana-de-acgUcar, o que corresponde a uma produtividade média de 65 t/ha (UNICA,
2012). Para suprir a crescente demanda mundial por aglcar e garantir a producao de
etanol para abastecimento do mercado interno, é necessario ndo apenas a
incorporacdo de novas é&reas de producdo, mas também, o aumento da
produtividade. Resultados significativos no sentido de aumentar a producdo de
acucar (Milligan et al., 1994; Barbosa et al., 2001; Barbosa et al. 2004; Hogarth e
Berding, 2006), resisténcia a doencas (Walker, 1987; Zhou, 1996, 2004; Bailey,
2004), resisténcia a insetos (White et al.,, 1996; Leslie, 2004), e tolerancia ao
estresse (Moore, 1987) tém ocorrido através de melhoramento genético da cana.

Os programas de melhoramento genético desta cultura, tipicamente, avaliam
grande namero de plantas provenientes de sementes verdadeiras, sendo que 0s
melhoristas tém, tradicionalmente, empregado selecdo de plantas individuais por
selecdo massal. No entanto, segundo Hogarth et al. (1997) esta selecao é subjetiva,
pois é realizada com base na avaliagdo visual, e apesar de se obter ganhos
satisfatorios, este tipo de sele¢cdo nédo € a mais adequada para caracteres de baixa
herdabilidade. Aspectos como a falta de repeticdo, o trabalho intenso e caro na
selecéo individual de clones e o efeito de competicdo entre mudas, contribuem para
a reducao da eficiéncia seletiva. Assim, parece razoavel concluir que a sele¢édo de
familias € particularmente Util para caracteristicas com baixa herdabilidade, pois
estas podem ser repetidas em diferentes locais, melhorando dessa forma as

1



estimativas das médias, com adicional identificacdo de familias mais estaveis
(Falconer e Mackay, 1996; Kimbeng e Cox, 2003; Barbosa et al., 2005; Atkin et al.,
2009; Pedrozo et al., 2011).

Cumpre destacar que o intento da selecdo de familias em cana-de-acgUcar,
nao € obter familias superiores com valor comercial, mas identificar aquelas com
maior frequéncia de clones superiores. Dessa forma, torna-se possivel focar a
selecdo de clones superiores (selecéo individual de clones) dentro das melhores
familias, uma vez que, a probabilidade de encontrar tais clones em etapas iniciais do
programa é mais alta (Cox e Hogarth, 1993). Uma vantagem adicional da selecéo de
familia, € que os dados obtidos podem ser usados para inferir sobre valor genético
dos pais, com base no desempenho das progénies (Chang e Milligan, 1992; Cox e
Stringer, 1998; Barbosa et al., 2005).

O programa de melhoramento de cana-de-acUcar da Universidade Federal de
Vicosa (PMGCA) faz parte de uma rede denominada Rede Interinstitucional de
Desenvolvimento do Setor Sucroalcooleiro (RIDESA). Os trabalhos sao
desenvolvidos em duas estacdes de pesquisas, e ainda em parceria com usinas do
estado de Minas Gerais, tendo como principal objetivo a obtencéo de cultivares com
maior produtividade para o setor sucroenergético. As fases de melhoramento que
antecedem o lancamento de uma nova cultivar sdo denominadas: T1 (primeira fase
de selecéo), T2 (segunda fase de sele¢céo), T3 (terceira fase de selecéo), FM (Fase
de multiplicacdo) e FE (Fase de experimentacao).

Os experimentos de familias em cana-de-aclucar tém sido conduzidos pelo
PMGCA com intuito de selecionar a melhores familias, bem como determinar o
potencial de clones como genitor para producdo de progénies elites. Nesses
experimentos avaliam-se seedlings (genodtipos individuais que podem ser
selecionados e clonados) que se desenvolvem a partir de sementes verdadeiras,
normalmente plantados em repeticdo de familias de irmédos completos. Os valores
geneéticos aditivos e genotipicos estimados a partir dados dos experimentos de
familias, sdo usados para selecionar genitores, identificar cruzamentos com alta
capacidade especifica de combinacdo e ainda orientar selecdo individual em cana
soca (Kimbeng e Cox, 2003; Barbosa et al.,, 2004; Resende e Barbosa, 2006;
Barbosa et al., 2012).



O PMGCA tem buscado melhorar as estimativas do valores genéticos aditivos
por meio da adocdo de novos arranjos experimentais e técnicas estatisticas nas
diferentes fases do desenvolvimento de uma nova cultivar desde 2003 (Barbosa et
al., 2004; Barbosa et al., 2005; Silva, 2009; Pedrozo et al., 2011; Carvalho, 2012). A
metodologia REML/BLUP é considerada como a melhor ferramenta para obter
estimativas confiaveis de valores genéticos aditivos no melhoramento de plantas
perenes, onde dados desbalanceados séo frequentes (Resende, 2002; Piepho et al.,
2008).

Nesse contexto, a utilizacdo de delineamentos genéticos poderia auxiliar a
identifica grupos heteréticos em cana-de-acUcar com vista a maximizar a heterose
entre os cruzamentos. Um vez formados o grupos heteréticos, os efeitos ndo aditivos
e aditivos poderiam ser explorados via Selecdo Recorrente Reciproca. No
melhoramento da cana-de-aglcar pouco tem sido feito no sentido de obter os grupos
heteréticos de forma que os efeitos envolvidos na explicacdo de um determinado
carater sejam explorados adequadamente.

Ademais, um grande desafio para os melhoristas € a correta identificacdo de
plantas com potencial para alta produtividade. Diferentes métodos estatisticos e
delineamentos genéticos sdo utilizados como ferramentas de apoio a decisdo de
selecdo, pois fornecem maior potencial para aprimorar a avaliacdo de familias e
selecdo de mudas individuais em programas de melhoramento genético da cana. No
curto e médio prazo, o continuo aprimoramento dos métodos genético/estatisticos de
selecdo é uma das mais promissoras opc¢oes a disposicdo dos melhoristas para
aumentar a eficiéncia de selecdo, especialmente para caracteristicas controladas por
genes quantitativos, como a producéo de cana (Hogarth e Berding, 2006; Bernardo,
2008; Heffner et al., 2009).

Por conseguinte, é premente a necessidade de acbes que visem a selecéo de
genotipos superiores em menor espaco de tempo e com menor custo, pois O
emprego de variedades mais produtivas €, sem duvida, a base para uma agricultura
mais eficiente. Esse trabalho foi proposto como primeiro esforgco para identificar
grupos heteréticos em cana-de-agucar, a assim tornar possivel explorar de maneira

efetiva tanto os efeitos ndo aditivos quanto aditivos envolvidos na expressdo de



caracteres de importancia para cultura. Objetivou-se ainda a estimacdo de

parametros genéticos e a selecdo de cruzamentos e genitores



CAPITULO 1
1. REFERENCIAL TEORICO

1.1. Origem e classificagdo botéanica

As atuais variedades de cana-de-agUcar sdo hibridos poliploides, altamente
complexos, derivados de hibridagéo interespecifica entre Saccharum officinarum e
seu parente selvagem S. spontaneum, com poucos genes incorporados da S. barberi
Jesw., S. sinense Roxb and S. robustum Brandes. A S. officinarum (x = 10) € um
octopldide (2n = 80), e S. spontaneum (x = 8) apresenta diferentes niveis de ploidia,
que variam entre 6 e 12. Consequentemente o nimero de cromossomos nos clones
comerciais pode variar (geralmente de cerca de 100-130), mesmo entre progénies de
irmaos completos (Roach,1984; Daniels e Roach, 1987; D’Hont, 1994).

Diferem ainda em relacdo as caracteristicas morfologicas, pois enquanto a
espécie S. Officinarum se caracteriza por apresentar poucos talos grossos e alto teor
de sacarose, a S. Spontaneum apresenta muitas hastes finas, produzindo pouca ou
nenhuma sacarose. O aumento da capacidade de manter niveis adequados de
produtividade ao longo do cortes, foi uma importante caracteristica incorporada na
cana moderna a partir da S. Spontaneum. Assim devido a sua origem hibrida,
aumentaram o rendimento da soca a partir do plantio inicial (Daniels e Roach, 1987).

O centro de origem exato da cana-de-acucar, ainda € bastante discutivel na
literatura. Cesnik e Miocque (2004) relatam tratar-se de uma planta nativa das
regides tropicas, com origem nas ilhas do Arquipélago da Polinésia. Mukerjee (1957)
considera como sendo do Arquipélago Malaio, Nova Guiné, e ainda de outros grupos
de ilhas da Malasia e Polinésia. Para Ethirajan (1987) considerando avaliacOes
histéricas e evidencias taxonémicas, as cultivares de cana se enquadram em duas
categorias. A primeira categoria se refere as canas nobres tropicas que apresentam
colmos espessos, macios, suculentos e ricos em acucar, tendo Nova Guine como
centro de origem. A segunda categoria, com centro de origem no subcontinente
indiano, diz respeito as canas indiano-chinesas subtropicais, apresentando colmos

finos, duros e pouco produtivos,



A cana-de-acUcar é uma monocotiledénea, semi-perene e, pertencente a tribo
Panicoideae, subtribo Andropogoneae, familia Gramineae (Poaceae) e género
Saccharum. Suas folhas séo alternas e longas, apresentando o limbo com nervuras
medianas, fortes e largas, com a base auriculada, possui ainda bainha formando um
tubo que envolve o colmo. A inflorescéncia da cana-de-acucar é do tipo panicula
terminal muito ramificada com flores hermafroditas, e seu fruto € uma cariopse
oblonga e pontiaguda. Forma brotos laterais na base para a producdo de mdltiplas
hastes, normalmente de trés a quatro metros de altura e cerca de cinco centimetros
de didametro. Uma haste madura é tipicamente composto por fibra de 11-16%, 12-
16% de acucares soluveis, 2-3% de ndo-acUcares, e 63-73% de agua. O rendimento
médio de colmos é 60-70 toneladas por hectare por ano (Matsuoka et al.,1999).

Embora ocorra autofecundacdo em baixo niveis, a cana € uma espécie de
polinizacdo cruzada e apresenta um aspecto interessante com relacdo ao seu
florescimento. Se por um lado, é essencial para os melhoristas desenvolverem novas
variedades, pelo outro, o florescimento é uma caracteristica indesejada para a
producdo da cana-de-acUcar, pois acarreta uma série de prejuizos. Quando a cana
floresce, os colmos param de emitir novos entrends e iniciam um processo conhecido
como isoporizacdo, reduzindo o rendimento do processo industrial. O comprimento
do dia (fotoperiodo), a temperatura, a umidade, o deslocamento latitudinal sao
fatores que afetam o comportamento de floracdo (Moore e Nuss, 1987; Matsuoka et
al.,1999).

1.2. Importancia econémica

A importancia econdémica da cana-de-agucar vem crescendo em todo mundo,
especialmente em funcdo de seu potencial para a producdo de energia. Deve ser
considerado também o potencial desta cultura como estratégia em termos de
independéncia energética, principalmente para paises com potencial agricola.
Matéria prima para producdo de acuUcar, etanol, aguardente, rapadura e energia
elétrica, entre outros, faz desta cultura uma das mais importantes para agroindustria
nacional. Ocupando uma area de 8,3 milhdes de hectares, o Brasil é hoje o maior
produtor mundial de cana, totalizando 560 milhées de toneladas na safra 2011/2012,

distribuida entre as regifes Centro-Sul e Norte-Nordeste. Em numeros regionais, na
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safra de 2011/2012, a producdo Brasileira na regido Norte-Nordeste foi de 66
milhdes de toneladas, enquanto que na regido Centro-Sul foi de 494 milhdes de
toneladas (Mapa, 2012b, Barbosa et al., 2012).

Os bons numeros e as perspectivas de continuo aprimoramento tecnologico,
permitem que o Pais ocupe posi¢cdo de destaque no mercado mundial de acucar e
etanol. O Brasil é responsavel por 20% da producdo mundial de acucar, o que lhe
confere o titulo de maior produtor, seguido da Unido Européia, india e China. Em
2009 o Brasil exportou 25 milhdes de toneladas de agucar, o que corresponde cerca
70% da producdo nacional. Segundo levantamentos do Ministério da Pecuatria,
Agricultura e do Abastecimento (MAPA), a producdo nacional de acUcar na safra
2011/2012 foi de 35,9 milhdes de toneladas, enquanto que a producao de etanol foi
22,7 milhdes de m*. Em média, 55% da producéo brasileira destina-se & producéo de
alcool e 45% a producao de acucar (Mapa 2012a).

Nos ultimos anos, observou-se significativa evolucdo da producao brasileira de
cana-de-acgUcar, impulsionada pelos pesados investimentos no setor sucroenergético
e frete a uma nova ordem mundial de producdo de energia limpa. Na safra de
2005/2006 a area colhida atingia cerca 5,8 milhBes de hectares, e na safra de
2011/2012 a area ja alcancava 8,3 milhdes de hectares, um crescimento de mais
40% nesses ultimos. Observando dados histéricos, e considerando o aspecto
produtivo, na primeira safra registrada pelo MAPA, o montante em 1948/49 era de 15
milhdes de toneladas, na década de 80 a safra chegava em 130 milhdes, atingindo a
casa das 500 milhdes de toneladas na safra de 2008/09. A evolucdo da producédo de
etanol também pode ser observada, pois em 1948/49 era de 383 mil m?, saltando
para 3,7 milhées m® na década de 80 e, atualmente com uma producéo de 25,7
milhdes de m*, o que representa incremento extraordinario (Mapa, 2012a)

Tao importante quanto a producdo de cana por hectare é a qualidade da
matéria-prima, medida pelo teor de sacarose contido na planta, que determina o
potencial de producéo de acucar por tonelada de cana. No Brasil eram produzidos
em média nos anos 40 cerca de 115 kg de aguUcares totais recuperados (ATR;
acucares: sacarose, frutose e glucose) por tonelada de cana, atualmente a media é
de 145 kg. A produtividade de agucar total recuperavel por hectare (TRS) no Brasil

tem aumentado a uma taxa média de 155,7 kg ha, em 1970, o rendimento nacional
7



por hectare era 3712 kg ha™, e em 2011, chegou a 9148 kg ha-1. Esse incremento
na produtividade pode ser atribuido uso de novas tecnologias, tanto na agricultura
como na industria (Barbosa et al., 2012).

No mapa de distribuicdo das usinas sucroenergéticas pelo territdrio nacional, a
primeira colocacdo é de Sao Paulo (209 usinas), seguido por Goias (73 usinas). O
Estado de Minas Gerais ocupa a terceira colocag¢do, concentrando 67 das 554
usinas. Para garantir a oferta de etanol até 2020, o Brasil precisa construir mais 120
usinas, com perspectivas de dobrar atual producdo de moagem, passando de 560
milhdes de toneladas de cana na safra atual (2011/12) para 1,2 bilhdo de toneladas
da matéria-prima em 2020 (Unica, 2012). Isso demonstra 0 crescimento e a
importancia do setor sucroalcooleiro para economia Brasileira.

Os nuameros tém mostrado a importancia do setor sucroalcoleiro para
economia nacional, e por varias razbes, o Brasil apresenta-se como importante
parceiro com grandes vantagens no mercado internacional de bioetanol, tais como: i)
anos de experiéncia com programa de biocombustivel, que é modelo para varios
outros paises; ii) grande produtor e consumidor; iii) maior capacidade de expansao
da producao, ja que possui terras disponiveis — sdo 90 milhdes de hectares de terras
gue podem ser incorporadas ao processo produtivo de maneira sustentavel; iv)
domina a tecnologia de producdo, tanto na parte agricola como na industrial; e v) tem
0s custos de produc¢ao mais baixos do mundo (Vieira, 2007; Mapa, 2012a).

De todo modo, para planejar aumentos de producao de cana, varios aspectos
precisam ser levados em conta, dentre eles: a sustentabilidade da base agronémica
e a tecnologia agricola, a disponibilidade de areas livres adequadas, a existéncia de
capacidade industrial para implantacdo de destilaria, a logistica e geracdo de

empregos.

1.3. Melhoramento da cana-de-agucar

As novas variedades de cana sdo desenvolvidas através da selecdo de
genotipos de propagacdo vegetativa, obtidas a partir de sementes verdadeira apos
hibridacdo com genitores superiores. A selecdo é aplicada em todas as fases de
melhoramento, desde a escolha dos pais, familias e até os individuos superiores dos

cruzamentos realizados. Assim em linhas gerais, o melhoramento de cana-de-acucar
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fundamenta-se na selecdo e clonagem de genotipos superiores presentes em
populacdes segregantes, que sdo obtidas através de cruzamentos sexuais. A
escolha adequada dos genitores visando maximizar o ganho seletivo é um fator
preponderante para 0 sucesso na selegdo. Outros fatores como: instalagéo,
conducédo, qualidade experimental, a correta escolha dos caracteres, e 0 rigor na
avaliacdo dos experimentos, também devem ser considerados. A maioria dos
caracteres avaliados na cultura tais como teor de sacarose, diametro e nimero de
colmos, teor de fibra, precocidade de maturacao, resisténcia a pragas e doencas
apresentam heranca complexa, ou seja, de natureza quantitativa (Barbosa et al.
2002; Kimbeng e Cox, 2003; Resende e Barbosa, 2005; Stringer et al., 2011)

A variabilidade, ponto de partida para selecdo, pode ser alcancada sob
diferentes maneiras: i) cruzamentos bi-parentais, cruzamento entre dois genitores
conhecidos; ii) policruzamentos, quando um grande numero de gendtipos é
intercruzado; iii) polinizacéo livre, onde sementes sao colhidas em plantas crescendo
livremente (Matsuoka et al., 1999). De todo modo, a escolha dos genitores para 0s
cruzamentos é o gargalo nesse processo seletivo, devendo ser planejada de maneira
a maximizar a probabilidade de selecdo de gendtipos superiores com potencial de
serem liberados como cultivares comerciais, e ainda serem utilizados em um
processo de recorréncia. Os cruzamentos devem ainda ser orientados de forma a
evitar a ocorréncia de cruzamentos entre individuos aparentados, empregando
preferencialmente clones elites e cultivares desenvolvidos no pais ou regido, e ainda
observando a associacdo entre importantes caracteres agroindustriais (Resende e
Barbosa, 2005; Stringer et al., 2011).

Como caracteristica intrinseca dos programas de melhoramento genético da
cana, normalmente avalia-se um grande numero de plantas provenientes de
sementes verdadeiras, ou seja, geram populagcdes segregantes formadas de
milhares de plantulas, as quais serdo posteriormente submetidas a selecéao.
Tradicionalmente tem-se empregado selecdo intensiva de plantas individuais por
selecdo massal, no entanto essas populacdes segregantes podem ser submetidas a
diferentes esquemas seletivos. Dentre as principais estratégias de selecdo
empregadas, destaca-se a selecdo de plantas individuais e selecdo de familias



(Falconer e Mackay, 1996; Bressiani, 2002; Kimbeng e Cox, 2003; Barbosa et al.,
2004).

Com relacéo a selecéo individual, muitos s&o os programas de melhoramento
que utilizam esse procedimento, principalmente para caracteres de alta
herdabilidade, tais como Brix, resisténcia ao florescimento e as doencas causadas
por fungos. Em contrapartida a selecdo de familias € particularmente atil para
caracteristicas com baixa herdabilidade, pois ao contrario do clones na fase inicial do
programa, estas podem ser repetidas em diferentes locais, melhorando dessa forma
as estimativas das médias, com adicional identificacdo de familias mais estaveis.
Entretanto tal procedimento pode levar ao descarte de individuos superiores
presentes em familias com baixa média, mas com elevada variancia. (Falconer e
Mackay, 1996; Bressiani, 2002; Kimbeng e Cox, 2003; Barbosa et al., 2004; Barbosa
et al., 2005; Atkin et al., 2009; Pedrozo et al., 2011).

O esquema (a) apresentado na Figura 1, tem sido o esquema basico para
geracdo de clone superiores adotado pela RIDESA nos ultimos anos. A partir dos
cruzamentos, selecionam-se, de forma massal, os individuos a serem submetidos
aos testes clonais. Em outras palavras, ndo se utiliza da informacéo de familia para a
selecdo dos clones potenciais. Os critérios empregados para escolha dos
cruzamentos sdo: i) Evitar cruzamentos entre parentes, ii) Preferencialmente,
empregam-se nos cruzamentos clones elites e cultivares desenvolvidos no Pais ou
regido, iii) Associacao de importantes caracteristicas agroindustriais.

O esquema (b), conforme apresentado na Figura 1, faz uso dos testes de
familias em experimentos com repeticbes, mas ndo sao realizadas medicbes em
nivel individual. Assim, n&o é possivel a predicdo dos valores genotipicos individuais
dos clones potenciais pelo procedimento BLUP individual (Resende, 2002).
Entretanto, pode-se utilizar o procedimento BLUPIS (BLUP Individual Simulado)
desenvolvido por Resende e Barbosa (2006), o qual € uma aproximacédo ao BLUP
individual e indica quantos individuos devem ser selecionados em cada familia e
submetidos a teste clonal. Esse esquema é ideal para ser empregado em cana-de-

agucar, onde as parcelas experimentais séo colhidas em sua totalidade.

10



Cruzamentos Cruzamentos
Selecdo Massal Selegéo pelo BLUPIS em teste
de familias
Teste Clonal Inicial Teste Clonal Inicial
| '
Teste Clonal Final Teste Clonal Final
(@) Esquema sem teste de (b) Esquema com teste de
familias e com sele¢éo familias e sem
massal medic¢des individuais

Figura 1. Esquemas basicos para a geracao de clones superiores em cana-
de-aclcar (Resende e Baborsa, 2005).

Embora ndo explicitamente, a selecdo recorrente intrapopulacional (SRI) tem
sido aplicada ao melhoramento da cana-de-acglcar. Os clones superiores gerados ao
final do procedimento basico (cruzamento seguido pela selecdo clonal) sao
intercruzados (recombinacéo) para a geracao das familias hibridas de um novo ciclo
seletivo (Figura 2). A cana-de-acucar € semi-perene e, portanto, ha sobreposicéo de
geracOes, isto €, clones criados em diferentes anos séo intercruzados e nao apenas
aqueles de determinado ciclo seletivo. A SRI € mais eficiente em espécies que nao
apresentam elevada heterose e/ou divergéncia genética no material sob
melhoramento. Caso contrério, a selecdo recorrente reciproca (SRR) deve ser

preferida (Resende e Barbosa, 2005).
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Cruzamentos
Selecédo de clones

potenciais na
populacéo hibrida

l

Selecédo clonal em
testes clonais

Figura 2. Esquema de SRI implicito para o melhoramento da cana-de-acucar
(Resende e Baborsa, 2005).

A selecao recorrente permite o aumento gradativo da frequéncia dos alelos
favoraveis por meio de ciclos sucessivos de selecdo e recombinacdo dos melhores
individuos das melhores progénies (Alard, 1971). Isso é relevante, dado que a
maioria dos caracteres de importancia agronémica da cana-de-acucar é controlada
por varios genes. Portanto a probabilidade de um clone vir a possuir todos os alelos
favoraveis € muito baixa, logo surge a importancia da recorréncia.

Dada importancia de explorar a capacidade geral e especifica de combinacao,
€ que se propde aplicar a selecéo recorrente reciproca (SRR) no melhoramento da
cana-de-acucar. Segundo Resende e Barbosa (2005), a SRR pode ser aplicada em
dois niveis: (i) populacional, envolvendo o cruzamento de varios individuos de uma
populacdo com individuos da populacao reciproca; (i) individual (SRRI) envolvendo
apenas um individuo de cada populacdo, os quais produzem um excelente
cruzamento, com alto valor genotipico e também alta CEC. Tais individuos

originarios de cruzamento superior sao autofecundados produzindo duas populacfes
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S1 nas quais sdo selecionados individuos superiores para integrar um programa de
selecéo recorrente reciproca individual.

A SRRI usando S1 é indicada para o melhoramento da cana-de-agucar, pois
visa explorar o méximo da CEC a partir da identificacdo prévia dos melhores
cruzamentos por meio dos experimentos de avaliacdo de familias. O emprego de
individuos endégamos selecionados em familias S1 visa eliminar a carga genética da
populacdo e explorar por mais um ciclo a combinag&o hibrida superior identificada
previamente (Resende e Barbosa, 2005).

Por fim, a fase final do processo seletivo é marcada pelo ensaios de
competicdo, onde o0s clones selecionados nas fases anteriores sédo avaliados e
comparados com cultivares elites em experimentos normalmente no delineamento
blocos casualizados. Assim ap0s avaliacfes por varios cortes, ambientes e anos de
cultivo, finalmente os novos cultivares podem ser usados comercialmente (Barbosa
et al., 2001; Barbosa et al., 2012; Silveira et at., 2013)

1.4. Avaliagao e selecédo de familias

A selecéo das familias ocorre quando todos os individuos sdo selecionados ou
rejeitados com base no desempenho médio da familia (Falconer e Mackay, 1996).
Assim a expectativa é de que as familias selecionadas produzam uma elevada
proporc¢éo de individuos com rendimento elevado em termos de produc¢éo, como por
exemplo, toneladas de cana por hectare (Kimbeng e Cox, 2003; Cox e Hogarth,
1993). Especialmente para caracteres de baixa herdabilidade, a selecdo de familias
tem se mostrado superior a selecao individual (Falconer e Mackay, 1996; Jackson e
McRae, 1998). Esse procedimento vem sendo sugerido e intensamente utilizado
especialmente por melhoristas da Australia (Hogarth, 1971; Stringer et al., 2011).

Essa metodologia foi originalmente proposta para cana-de-acucar por Hogarth
(1971), em que o pesquisador destacou o potencial deste tipo de selecao frente a
selecéo individual, que vinha sendo praticada na época. Com o0 passar do anos,
modificacdes foram proposta sempre buscando maximizar a eficiéncia no processo
seletivo (Hogarth e Mullins, 1989; Cox e Hogarth, 1993; Resende e Barbosa, 2005;
Bressiani et al., 2005; Atkin et al.,, 2009). O interesse pela selecdo de familias

também pode ser verificado em outros paises, como Indonésia (Sukarso, 1986),
13



Cuba (Ortiz e Caballero, 1989), Africa do Sul (Bond, 1989), Estados Unidos (Wu e
Tew 1989; Tai e Miller 1989; Chang e Milligan 1992a, b) e Brasil (Barbosa et al.,
2004, 2005; Bressiani et al., 2005; Barbosa et al., 2012).

As melhores estratégias a serem consideradas na fase inicial, em cana-de-
aclcar, € a selecdo massal, que deve ser realizada com alta intensidade apenas
para os caracteres de alta herdabilidade, como Brix e resisténcia a doencas, ou a
selecdo de familias para caracteres de baixas herdabilidades. No entanto, durante o
processo de selecao visual, os melhoristas devem estar bastante familiarizados com
a cultura, caso contrario, a selecdo dos genotipos superiores ndo sera eficiente
(Berding et al. 2004; Stringer et al., 2011). A selecdo visual ainda € bastante utilizada
na avaliacado de grandes populagdes, mas sua eficiéncia tem sido questionada (Frey,
1962; Tai, 1975; Dahiya et al., 1984; Falconer e Mackay, 1996). Bressiani (2001),
enfatiza que a avaliacdo visual, na etapa de plantas individuais, deve ser
considerada como um método de screening, com o objetivo apenas de eliminar os
individuos realmente desfavoraveis.

Bressiani (2001) destaca que a selecdo massal, para a maioria dos caracteres
de importancia econémica, é pouco eficiente, uma vez que cerca de 80% da variacédo
observada, deve-se a fatores ambientais, e apenas o0s 20% restantes € devido a
fatores genéticos. Em contraste, a selecdo de familias para estes caracteres deve
ser efetiva, pois de 75% a 80% da variacdo fenotipica entre as familias sao devidos a
fatores genéticos. Assim a selecdo de familias sera mais eficiente que a massal
guando a herdabilidade baseada nas médias de familias for superior a herdabilidade
com plantas individuais.

Com relacdo a base teorica para selecdo de familia, Skinner et al. (1987)
mostraram que a herdabilidade no sentido amplo para producdo de cana no estagio
de plantula original era 0,17 ou menos com base individual, mas aumentou até 0,75
com base na familia. Assim segundo Stringer et al. (2011), na selecdo individual, a
maior parte da variabilidade é devido aos efeitos ambientais. Consequentemente,
ainda que se considere a experiéncia do selecionador, a sele¢do individual, para o
carater producdo de colmos, nado terd alta eficiéncia devido a forte influéncia dos
efeitos ambientais. Por outro lado, quando as familias sao fenotipadas, a maioria das

variacbes entre as familias € devido a efeitos genéticos, deste modo as melhores
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familias podem ser selecionadas eficientemente. Quando os clones selecionados nas
melhores familias sdo plantados em parcelas maiores, aumenta-se a acuracia e
eficiéncia experimental, assim a sele¢do individual torna-se mais confiavel. Segundo
Falconer e Mackay (1996), a eficiéncia da selecdo de familias baseia-se no fato de
gue os desvios dos efeitos ambientais dos individuos tendem a se anular. Dessa
forma, o valor fenotipico médio da familia aproxima-se do valor genotipico médio e
as vantagens obtidas serdo maiores quando os desvios do ambiente constituir em
uma grande parte da variancia fenotipica ou, em outras palavras, quando a
herdabilidade for baixa.

Segundo Silva et al. (2002) a avaliacdo de familias contribui para a evolucao
de um programa de melhoramento, pois possibilita maior entendimento e melhor
exploracdo da variabilidade genética presente em progénies originadas de
cruzamentos entre genitores conhecidos. Esse tipo de experimento permite estimar
0s parametros fenotipicos e genéticos, predizer os valores genéticos aditivos em
cruzamentos e as relagbes entre os caracteres em estudo, possibilitando, ainda,
avaliar a eficiéncia dos métodos de selecéo e estimar 0s progressos genéticos.

Estudos mostrando o potencial de familias com valores genotipicos
superiores, quando comparados com familias de valores inferiores, evidenciam que a
selecdo com base nas melhores familias € efetiva para identificar aguelas com maior
propor¢do de clones elites (Kimbeng et al., 2001). Os experimentos de familias n&o
devem ser resumidos apenas para avaliacdo do cruzamentos per se, mas 0S
resultados devem também ser utilizados para estimar o valor genético do clones
envolvidos nos cruzamentos (Stringer et al., 2011). Stringer et al. (1996) e Barbosa et
al., (2005) estudaram o método Melhor Preditor Linear ndo Viesado(BLUPs), e o
desempenho dos genitores foi estimado a partir de ensaios de sele¢do de familia.
Stringer et al. (1996) desmostraram que o procedimento BLUP foi mais eficaz do que
o algoritmo empirico anteriormente utilizado pelo programa de melhoramento da
Australia para identificar combinacdes superiores.

Barbosa et al. (2005) evidenciaram que alguns genitores tiveram maior
importancia nos cruzamentos realizados, mostrando que os melhores genitores
podem ser combinados com outros genitores visando a identificacdo de cruzamentos

com alto valor genotipico e elevada capacidade especifica de combinacdo (CEC).
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Barbosa et al. (2004), ao direcionarem a selecao para obter familias especializadas
na producdo de biomassa via procedimento REML/BLUP, identificaram genitores
com elevado efeito genético aditivo para a producao de colmo por hectare (TCH). O
procedimento REML/BLUP é amplamente citado na literatura como a melhor
metodologia para ser aplicada na selecdo de familias (e também eficiente na selecéao
clonal) por estimar os parametros genéticos e predizer os valores genotipicos de
forma mais precisa (Resende, 2002; Piepho et al., 2008).

Assim, a selecdo de familias tem sido adotada em alguns programas de
melhoramento da cana-de-acUcar, como método de selecdo indireta de clones
superiores em populacfes segregantes. A selecdo de familias serd mais eficiente
gue a massal se ocorrer uma alta correlacdo genética entre o desempenho das
familias e dos seus clones (Falconer e Mackay, 1996; Bressiani, 2001; Kimbeng e
Cox, 2003; Barbosa et al., 2005; Atkin et al., 2009; Pedrozo et al., 2011).

Frente ao exposto, parece razoavel concluir que a selecdo de familias
avaliadas via o procedimento REML/BLUP é uma ferramenta importante na
identificacdo precoce dos melhores gendtipos, sendo particularmente Gtil para
caracteristicas com baixa herdabilidade, pois ao contrario do clones na fase inicial do
programa, estas podem ser repetidas em anos e locais, melhorando dessa forma as

estimativas das médias, com adicional identificacdo de familias mais estaveis.

1.5. Delineamento de cruzamentos

No melhoramento da cana-de-acUcar, partindo do cruzamento, passando
pelas diferentes etapas seletivas, até o lancamento de uma nova variedade, sao
requeridos cerca de 12 a 15 anos. A avaliacdo de plantas individuais cultivadas a
partir de sementes verdadeiras, constitui a primeira etapa, sendo as fases
subsequentes e 0s cultivos comerciais constituidos a partir de material vegetativo.
Durante o ciclos seletivos, oportunidades a recombinacéo sexual ou geracao de nova
variagdo genética ndo é muito comum. Dessa maneira o melhorista tem uma
dependéncia da variacdo genética inicial intrinseca as popula¢gbes e/ou a variacao
obtida por meio da hibridagdo. Nesse ponto, a escolha dos genitores para
composicdo dos cruzamentos € uma das decisbes mais importantes (Kimbeng e

Cox, 2003; Stringer et al., 2011; Barbosa et al., 2012).
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Os delineamentos de cruzamento referem-se aos tipos de progénies a serem
avaliadas na populacdo experimental e, portanto, relacionam-se com a eficiéncia
seletiva. Os principais objetivos dos testes de progénies sdo a avaliacdo genética de
genitores e a geracdo da populagdo base para nova selecdo (Resende, 2002).
Diversos métodos tém sido propostos para auxiliar a escolha das melhores
combinacdes parentais para gerar populacfes segregantes superiores, dentre os
guais, destacam-se o0s cruzamentos dialélicos. Cruzamentos dialélicos sé&o
largamente utilizados no melhoramento de plantas, quer seja no sentido de fornecer
informacdes a respeito da capacidade de combinacdo e heterose em cruzamentos,
ou por permitir a predicdo de cruzamentos e compostos (Hallauer e Miranda Filho
1995; Resende, 2007; Cruz et al., 2012). Como esse esquema envolve um grande
namero de cruzamentos, adaptacdes foram propostas, como é o caso do modelo de
dialélico parcial circulante, sugerido por Kempthorne e Curnow (1961).

Os cruzamentos dialélicos propostos por Sprague e Tatum (1942), objetivam
estimar a capacidade geral de combinacdo (CGC) e capacidade especifica de
combinacao (CEC). A CGC refere-se ao desempenho médio de uma cultivar ou um
clone em combinacdes hibridas, ao passo que a CEC é usada para designar aqueles
casos em que certas combinacdes hibridas sdo melhores ou piores que o esperado,
com base no desempenho médio de cultivares ou clones envolvidos. A CGC esta
associada a genes de efeitos principalmente aditivos, além dos efeitos epistéaticos
aditivos x aditivos. Por sua vez a CEC depende, basicamente, de genes com efeitos
dominantes e de varios tipos de interacdes (Cruz et al., 2012).

Os delineamentos de cruzamento sdo extremamente importantes no contexto
das estratégias de melhoramento genético. Considerando os objetivos dos testes de
progénies, quais sejam: (i) avaliar o valor genético dos progenitores; (ii) estimar os
parametros genéticos; (i) predizer os ganhos genéticos realizados; e (iv) gerar
populacdes-base para novas selecdes, os delineamentos devem ser definidos com
base nesses objetivos (Resende, 2002)

Para a avaliacdo da CGC, um numero de trés a quatro cruzamentos com
outros genitores tem sido sugerido como adequado (Resende e Barbosa, 2005).
Contudo, os seguintes requisitos devem ser observados na geracdo de uma

populacdo-base adequada: (i) grande numero de individuos e razoavel numero de
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cruzamentos propiciando uma alta intensidade de selecdo; (ii) possibilidade de
gerenciamento do parentesco entre individuos, por meio de informacdes de
genealogia geradas por 20 cruzamentos controlados; (iii) grande tamanho efetivo da
populacao; e (iv) garantia de que cada genitor ndo tenha sido cruzado apenas com
genitores bons ou ruins. Por esses aspectos que o uso de delineamentos de
cruzamentos sado altamente desejaveis (Resende, 2002; Berding et al., 2004;
Resende e Barbosa, 2005).

Resende (2002) discute e apresenta as principais caracteristicas, relacionando
as vantagens e desvantagens de alguns tipos de delineamentos de cruzamento.
Considerando a eficiéncia e facilidade operacional, Resende e Barbosa (2005)
apresentam o emprego do delineamento dialélico parcial, o fatorial desconexo e o
meio dialélico desconexo, no melhoramento de plantas propagadas sexuadamente.
Abordagens mais completas referentes aos métodos de selecdo sdo descritas por
Burdon e Buijtenen (1990), Resende (2002), Resende e Barbosa (2005).

Burdon e Shelbourne (1971) e Buijtnen (1976), sugerem que a utilizacéo
eficiente de diferentes delineamentos de cruzamento, para a selecéo de genitores e
selecdo de individuos nos testes de progénies, pode ser obtida pelo emprego de dois
ou mais delineamentos complementares. Segundo Vencovsky e Barriga (1992)
esquemas de cruzamento entre dois conjuntos distintos de genétipos, podem ser
considerados como um dialelo parcial ou, mais adequadamente, como um
delineamento genético fatorial. Esse é caracterizado pelo cruzamento de dois ou
mais testadores com um conjunto de materiais, e também permite obter as
capacidades geral e especifica de combinacéo.

Silva et al. (2002) relatam a importancia em se avaliar a capacidade de
combinacgao, pois genitores que possuem alta CGC, explicado pelos efeitos aditivos,
poderiam ser recomendados, dentro de um programa de melhoramento,
principalmente em cruzamentos denominados policruzamentos, devido ao nao
conhecimento da procedéncia do polen. Assim, utilizando um genitor com efeito
genético aditivo alto, haveria maior chance de obter uma progénie superior e,
consequentemente, maior probabilidade de obter gendétipos elites. Genitores que
possuem alta CEC seriam indicados em cruzamentos biparentais. Porém, na pratica

nota-se que para alguns caracteres, ha significancia na capacidade especifica de
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combinacdo, enquanto para outros ha significancia para a capacidade geral de
combinacao dos genitores.

Em cana-de-aclcar, a utilizacdo de cruzamentos dialélicos apresenta
dificuldades, seja devido a incompatibilidade entre alguns clones quando cruzados
ou diante da necessidade de se obter grande quantidade de cruzamentos. Outro
problema é a ocorréncia de autofecundacdo, uma vez que os métodos de
emasculacéo artificial ndo s&o totalmente eficientes. A sincronia do florescimento
também tem sido descrita como um problema para que as combinacdes desejadas
sejam obtidas. Uma alternativa poderia ser os chamados fatoriais desconexos
conforme descrito por Burdon e Buijtenen (1990) e Resende e Barbosa (2005).

Resende e Barbosa (2005), apresentam o emprego dos delineamentos de
cruzamentos para implementar um programa de selegdo recorrente reciproca (SRR)
visando o melhoramento continuo do hibrido através dos ciclos seletivos bem como
as selecdes imediatas dos clones superiores. O uso destes delineamentos devem
ser analisados sob quatros aspectos; i) eficiéncia na avaliacdo da capacidade geral
de hibridacdo dos genitores; ii) possibilidade de identificagdo de cruzamentos
superiores (selecao de familias de irmdos completos); iii) eficiéncia da selecdo de
clones na populacao hibrida; iv) capacidade de avaliagdo de um grande numero de
genitores, fato que é favoravel em termos de intensidade de sele¢cdo e tamanho
efetivo populacional e, portanto em termos de ganho genético acumulado com as
geracOes de selecéao.

Ainda segundo Resende e Barbosa (2005) os delineamentos mais adequados
para atender os aspectos apresentados anteriormente, seria o de policruzamento
(progénies de meios irmaos interpopulacionais), o de pares simples (progénies de
irmaos completos interpopulacionais), o fatorial desconexo (progénies de meios
irmaos e de irmaos completos interpopulacionais) e o dialélico parcial circulante.
Com destaque ao fatorial desconexo, por permitir a avaliagdo de maior niumero de
genitores.

Alguns trabalhos baseados em informacdes extraidas de delineamento de
cruzamentos em cana relatam que a CGC é mais importante que a CEC para a
maioria dos caracteres de valor econbmico, com destaque para teor de acuUcar,

conteudo de fibra, resisténcia a doencas tais como carvao e ferrugem. A principal
19



excecao € a tonelada de colmos por hectare, em que ambas as variancias tém
apresentado valores similares (Hogarth et al., 1981; Hogarth et al., 1991). Por outro
lado, Miller (1977) relata que para os caracteres massa média de colmos, nUmero de
colmos, didametro de colmos, Brix, toneladas de colmos por hectare e toneladas de
acucar por hectare, ndo houve diferenca significativa da CGC.

Admitindo a CGC para diversas caracteristicas em cana-de-acucar, iSSO
implica selecionar os genitores com base em seu desempenho. De outra forma,
como a CEC tem-se mostrado tdo importante quanto a CGC na expressao da
caracteristicas de valor econémico tal como toneladas de colmos por hectare, torna-
se pouco provavel predizer com precisdo a desempenho dos cruzamentos. Nesse
caso, grande numero de cruzamentos deveria ser realizado e avaliado em
experimentos com repeticdo para identificar as melhores familias e prosseguir com a

selecdo em nivel de individuos para obtencéo dos clones (Bastos et al., 2003).

1.6. Selecé&o via REML/BLUP

A selecdo pode ser definida como a reproducgédo diferencial dos diferentes
gendtipos na natureza (selecdo natural) ou aquela promovida pelo homem (selecao
artificial), promovendo a alteracdo das frequéncias alélicas nos locos que controlam o
carater sob selecdo, e modificando a média genotipica da populagdo. Na selecao
artificial, atua-se em duas etapas basicas: (i) a predicdo do valor genético dos
individuos; e (i) a decisdo sobre como utilizar os individuos que apresentam 0s
maiores valores genéticos aditivos preditos (Alard, 1971; Resende, 2002).

O Meétodo da Maxima Verossimilhanca Restrita (REML) é, atualmente, o
meétodo padréo para a estimacdo dos componentes de variancia, a partir de dados
ndo balanceados em espécies perenes. Resende (2004) fornece os estimadores
para 0s componentes de variancia associados aos modelos estatisticos para
diferentes delineamentos experimentais, associados aos varios delineamentos de
cruzamentos (meios irmaos, dialélicos e outros). Maxima verossimilhanca restrita
(REML) e Melhor preditor linear nédo viesado (BLUP) sédo consideradas como uma
das melhores ferramentas para se obter estimativas confiaveis de componentes de
variancia e valores estimados em melhoramento de plantas perenes, onde os dados

sdo normalmente desequilibrados (Resende, 2002; Piepho et al., 2008).
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O procedimento BLUP segundo Piepho et al.,, (2008) tem sido usado
rotineiramente no melhoramento animal para estimar os valores genéticos aditivos
dos individuos, e mais recentemente amplamente adotado no melhoramento de
plantas. Em cana-de-acUcar vem sendo utilizado com sucesso na selecdo de familias
e genitores (Kimbeng e Cox, 2003; Barbosa et al., 2004; Barbosa et al., 2005; Athink
et al., 2011). Os procedimentos de predicao de valores genéticos aditivos assumem
gue os parametros genéticos sdo conhecidos, sendo as propriedades dos preditores
somente sdo asseguradas nestas condi¢cbes (Henderson, 1984). Entretanto, tais
parametros sdo estimados e, portanto, devem ser obtidos com a maior precisao
possivel para que as estimativas possam substituir adequadamente os valores
paramétricos (Searle et al., 1992; Resende, 2004).

Os valores genéticos aditivos sdo variaveis aleatorias ndo observaveis,
preditas a partir dos valores fenotipicos observaveis. A sua predi¢cdo, que pode ser
feita de forma pontual ou intervalar, deve ser precisa e acurada, para que os ganhos
preditos sejam mais préximo do real. A predicao pontual fornece os valores genéticos
aditivos preditos, ao passo que a intervalar inclui os intervalos de confianga dos
valores e dos ganhos genéticos, propiciando uma recomendacdo mais segura dos
individuos envolvidos e, portanto, deve ser preferencial (Resende, 2004; Piepho et
al., 2008). A predicdo dos valores genéticos aditivos por meio do procedimento
REML/BLUP tem sido aplicado no melhoramento genético da cana-de-agUcar na
UFV, especialmente em experimentos de selecao de familias (Barbosa et al., 2005;
Pedrozo, 2006; Silva, 2009; Carvalho, 2012).

O método REML associado a metodologia de modelos mistos (BLUP) € uma
ferramenta flexivel para a estimacédo de parametros genéticos, pois apresenta maior
eficiéncia ao acesso a informacédo sobre parametros genéticos. Com maior precisao
na predicdo dos efeitos aditivos e genotipicos, esse procedimento contribui
diretamente na selecdo dos individuos com melhor desempenho e,
consequentemente, para uma maior taxa de ganho genético (Resende, 2002; Piepho
et al., 2008).

Além da predicdo mais precisa do mérito genético, o BLUP possibilita a
inclusdo do coeficiente de endogamia para todos os individuos avaliados, desde que

toda a informacdo de parentesco seja conhecida. Quando se dispbe de pouca ou
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nenhuma informacgédo sobre o individuo, informacfes de parentes podem contribuir
para a predicdo do valor genético. A magnitude dessa contribuicdo é determinada
pelo grau de parentesco (similaridade) entre os individuos envolvidos na analise,
onde, quanto maior for o grau de relacionamento genético maior sera esta
contribuicao.

Matrizes de similaridade genética obtidas por marcadores moleculares ou
coeficiente de parentesco podem ser eficientemente utilizadas. O uso da informacé&o
de pedigree pode ser empregada, para modelar e explorar correlacdo genética entre
parentes. Os coeficientes de similaridade sdo medidas que quantificam o quanto dois
individuos sdo parecidos (Henderson, 1984; Bernado, 1994; Piepho et al., 2008).
Segundo Bernardo (1994), a utilizacdo da informacdo de marcadores moleculares é
uma alternativa viavel, desde que nao se disponha de informacdes confiaveis da

genealogia dos gendtipos avaliados, o que normalmente ocorre na pratica.
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CAPITULO 2

GRUPOS HEROTICOS E SELECAO RECORRENTE RECIPROCA EM CANA-DE-
ACUCAR
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RESUMO

O objetivo deste estudo foi identificar grupos heteroticos em cana-de-agucar e
assim tornar possivel explorar de maneira efetiva tanto os efeitos ndo aditivos quanto
aditivos via selecdo recorrente reciproca. Objetivou-se ainda a estimacdo de
parametros genéticos e a selecdo de cruzamentos e genitores. Foram avaliadas 80
familias de cana-de-acUcar obtidas a partir de familias de 38 clones em um esquema
denominado fatorial desconexo. As familias foram divididas em trés experimentos, no
delineamento de blocos casualizados, com cinco repeticbes. A analise genético-
estatistica foi realizada pelo método REML/BLUP. O resultados revelaram que o0s
efeitos ndo-aditivos foram predominantes para explicar a variacdo genética para os
caracteres toneladas de cana por hectare (TCH), toneladas pol por hectare (TPH) e
toneladas de fibra por hectare (TFH). Para os caracteres brix, fiora e Pol da cana
corrigido (PCC) o efeito predominante foi o aditivo. As estimativas da capacidade
especifica de combinacdo (CEC) permitiram a formacao de dois grupos heteroticos
gue poderédo ser utilizados na selecao recorrente reciproca. A predicdo dos valores
genéticos aditivos dos genitores, para fins de selecdo com base no comportamento
das progénies obtidas via fatorial desconexo, € uma alternativa que deve ser utilizada

junto ao programas de melhoramento de cana-de-aclcar.

32



ABSTRACT

The aim of this study was to identify heterotic groups in sugarcane and make possible
to explore effectively the non-additive as well additives effects by reciprocal recurrent
selection. Another aims were estimate genetic parameters and selection of crosses
and parents. It was evaluated 80 families of sugarcane obtained from crosses
between 38 clones by scheme called disconnected factorial. Families were organized
into a group of three trials, in randomized block design with five replications. The trials
were planted side by side in the same area. The genetic-statistical analysis was
performed by REML/BLUP. The results showed predominance of non-additive effects
to explain the genetic variation for tons of stalks per hectare (TSH), tons pol per
hectare (TPH) and tons of fiber per hectare (TFH). The additive effect was
predominant for brix, fiber and in the sugar cane juice (PCC). Estimates of specific
combining ability (SCA) allowed two heterotic groups that may be used in reciprocal
recurrent selection. The prediction of the breeding values of parents by disconnected

factorial, is an alternative that should be used in sugarcane breeding programs.
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1. Introducéo

A escolha das combinagbes parentais que irdo gerar as populacdes
segregantes a serem submetidas a selecdo, é sempre um grande desafio para os
melhoristas de plantas. Mas para que um programa de melhoramento seja eficiente,
€ desejavel que o germoplasma seja organizado em grupos heterdticos. O termo
grupo heterdético refere-se a um grupo de genétipos relacionado ou néo, oriundos de
populacdes semelhantes ou diferentes, mas que apresentam capacidade de
combinacao e resposta heterética quando cruzados com genétipos de outros grupos
geneticamente distintos (Melchinger e Gumber, 1998; Reif et al., 2007).

Os delineamentos de cruzamentos sdo empregados nesse contexto, mas
apresentam limitagcdes principalmente devido a necessidade de se obter grande
guantidade de cruzamentos (Resende, 2002). No caso da cana-de-agUcar, a
sincronia do florescimento também tem sido um problema para que as combinacdes
desejadas sejam obtidas. Uma alternativa € o emprego do fatorial desconexo
(Burdon e Buijtenen, 1990), pois oferece ao melhorista flexibilidade quanto ao
namero de cruzamentos a serem obtidos por genitores. Outras vantagens desse
esquema de cruzamento sdo: i) possibilidade de identificacdo de cruzamentos
superiores, ii) eficiéncia na selecdo de clones na populacéo hibrida, e iii) capacidade
de avaliacdo de um grande numero de genitores (Resende e Barbosa, 2005).

No fatorial desconexo preconiza-se a formacdo de pequenos grupos de
cruzamentos, normalmente 3x3 ou 4x4, maximizando desta forma o numero de
genitores a serem avaliados em um Unico experimento (Burdon e Buijtenen, 1990).
Dados desbalanceados sdo comuns nesses casos, sendo assim para obter
estimativas confiaveis de componentes de variancia e valores genéticos aditivos e
genotipicos estimados, a metodologia da maxima verossimilhanca restrita (REML) e
Melhor preditor linear ndo viesado (BLUP) s&o consideradas as melhores
ferramentas estatisticas (Resende, 2002; Piepho et al., 2008). Piepho et al. (2008)
sugere a aplicacdo do BLUP no melhoramento de plantas, incluindo a informacéo de
pedigree para explorar correlacdes genéticas entre parentes e obter estimativas mais
acuradas.

O conhecimento de natureza e magnitude da variabilidade presente nas

populacdes em melhoramento € de grande importancia. Parametros tais como
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variancia fenotipica e variancia genotipica e seus componentes divididos em aditivo e
dominante, herdabilidade restrita e ampla, sao relevantes, pois permitem escolher os
cruzamentos, predizer ganho genéticos e ainda definir as melhores estratégias para
conducéo da populacao segregante (Hogarth et al., 1981; Falconer e Mackay, 1996).

Na cultura da cana-de-acucar, apesar de reconhecido o potencial uso da
Selecdo Recorrente Reciproca-SRR, com o objetivo de explorar tanto os efeitos nédo
aditivos quanto aditivos para os caracteres de valor econémico (Barbosa et al.,
2012), até o presente, nao foi observado nenhuma publicacdo voltada a obtencéo de
grupos heteroticos com vista a dar suporte a este sistema seletivo. Alguns trabalhos
baseados em informacdes extraidas de delineamento de cruzamentos em cana,
relatam que a CGC é mais importante que a CEC para a maioria dos caracteres de
valor econébmico, com destaque para teor de agucar, contetdo de fibra, resisténcia a
doencas tais como carvao e ferrugem. A principal excec¢do € a tonelada de colmos
por hectare, em que ambas as variancias tém apresentado valores similares (Wu et
al., 1980; Hogarth et al., 1981; Hogarth et al.,1991; Bressiani et al., 2002; Bastos et
al., 2003; Barbosa et al., 2004; Barbosa et al., 2005).

Segundo Resende e Barbosa (2005), a SRR pode ser aplicada em dois niveis:
() populacional, envolvendo o cruzamento de varios individuos de uma populacao
com individuos da populacéo reciproca; (ii) individual (SRRI) envolvendo apenas um
individuo de cada populacgéo, os quais produzem um excelente cruzamento, com alto
valor genotipico e também alta CEC. No primeiro caso, ha limitacdo para seu uso no
melhoramento da cana-de-acuUcar, uma vez que a etapa de recombinacdo seria
prejudicada pela falta de sincronismo de florescimento dos individuos a serem
recombinados. Ja para o ultimo caso, sugere-se que tais individuos originarios de
cruzamento superior sejam autofecundados para produzir populagbes S1, nas quais
seriam selecionados individuos superiores para integrar um programa de selecao
recorrente reciproca individual.

Nesse contexto, este trabalho foi proposto como primeiro esforco para
identificar grupos heteroticos em cana-de-agucar, a assim tornar possivel explorar de
maneira efetiva tanto os efeitos ndo aditivos quanto aditivos envolvidos na expressao
de caracteres de importancia para cultura. Objetivou-se ainda a estimagdo de

parametros genéticos e a selecdo de cruzamentos e genitores.
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2. Material e métodos
2.1. Detalhes experimentais

Foram avaliadas 80 familias de irmaos completos em cana-de-acUcar, em um
experimento conduzido no Centro de Pesquisa e Melhoramento da Cana-de-acucar
(CECA) da Universidade Federal de Vicosa (UFV). O CECA esta localizado no
municipio de Oratérios, Estado de Minas Gerais (MG) (lat 20° 25 'S, desde 42° 48 'W,
a LT 494 m de altitude, solo tipo | LVe).

As sementes foram obtidas a partir de cruzamentos realizados em 2009 na
Estacdo de Floracdo e Cruzamentos Localizada na Serra do Ouro (Barbosa et al.,
2002), municipio de Murici — Alagoas, situada a latitude 9°13’S, longitude 35°50° W e
a 450-500 m de altitude. Foram intercruzados 38 clones (Tabela 1) em um esquema
denominado fatorial desconexo (Burdon e Buijtenen, 1990; Resende e Barbosa,
2005), gerando 80 familias de irmdos completos. Para evitar a auto-polinizacao,
todas as inflorescéncias usadas como feminino foram emasculados com agua quente
(Machado Janior et al.,1995).

Os genitores utilizados nos cruzamentos foram selecionados no banco de
germoplasma da Estacao de Cruzamentos da Serra do Ouro em Murici no Estado de
Alagoas conforme explicado por Barbosa (2001), empregando medidas de
dissimilaridades genéticas obtidas pelo inverso do coeficiente de Malecot e utilizando
informacdo de experimentos de familias conduzidos anteriormente. Cultivares
nacionais e clones elites foram prioritariamente empregados nos cruzamentos. Assim
38 genitores foram intercruzados em blocos de 3 x 3 (fatorial desconexo) conforme
Anexo 1, garantindo que os genitores estivessem envolvidos em pelo menos trés
cruzamentos. Alguns cruzamentos nao foram obtidos, devido problemas durante a
germinacao ou pela presenca de macho esterilidade.

As sementes foram colocadas para germinar em Agosto de 2009 e as mudas
plantadas em campo em fevereiro de 2010. Os tratamentos (familias de irm&os
completos) foram organizados em um grupo de trés experimentos, no delineamento
de blocos casualizados, com cinco repeti¢cdes, plantados de forma adjascente na
mesma area (Anexo 2). Um dos experimentos foi composto por 24 tratamentos, e 0s
outros dois foram compostos por 28 tratamentos cada um. As parcelas foram

representadas por dois sulcos espacados de 1,40m, sendo cada um composto por
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10 plantas equidistantes 0,5m. Para a adubac&o de plantio utilizou-se 500 kg/ha do
formulado 6-30-24.

Tabela 1 - Relacdo dos 38 Clones utilizados nos cruzamentos e seus respectivos

parentais
Parentais ' Parentais
Clones — - . Clones — -
Feminino Masculino 1 Feminino Masculino

1 RB00503 ? ? i 20 RB965586 RB835486 RB855536
2 RB008296 SP80-1816 RB855589 : 21 RB965624 RB785148 RB855589
3 RB008304 SP80-1816 RB855589 : 22 RB965635 RB83102 RB855357
4 RB011685 ? ? : 23  RB965650 RB785554 RB815627
5 RB01461 ? ? E 24 RB965688 RB855589 ?
6 RB845210 RB72454 SP70-1143 : 25 RB965911 RB855546 ?
7 RB855046 SP70-1143 TUC71-7 : 26 RB966920 RB855156 RB815690
8 RB855156 RB72454 TUC71-7 : 27 RB979505 ? ?
9 RB855536 SP70-1143 RB72454 : 28 RB98710 RB93509 SP81-3250
10 RB855589 SP70-1143 TUC71-7 : 29 RB987915 RB72454 CB45-3
11 RB865398 RB735275 RB72454 : 30 RB99382 RB867515 CR64215
12 RB867515 RB72454 ? E 31 RB99386 RB835205 NAG6812
13 RB877603 F150 ? : 32 RB99395 RB867515 ?
14 RB925211 RB855206 ? : 33 RB997984 RB86552 RB855584
15 RB92579 RB75126 RB72199 : 34 RB998118 RB835486 RB835305
16 RB928064 SP70-1143 ? : 35 RB998369 SP82-6108 IAC86-2210
17 RB946015 RB855511 RB855077 : 36 SP70-3370 CB53-17 ?
18 RB956911 RB855206 RB855035 : 37 SP83-2847 HJ5741 SP70-1143
19 RB961012 RB855113 RB8060 E 38 SP91-1049 SP80-3328 SP81-3250

Os dados foram coletados em cana-planta em maio de 2011. Os caracteres
analisados foram: i) Caracteres tecnolédgicos: avaliadas a partir de uma amostra de
10 colmos na parcela - Pol do caldo em (%), fibra industrial na cana (%),
percentagem acucar corrigido (PCC) e Brix (Caldas,1998); ii) toneladas de cana por
hectare (TCH): obtida pelo produto entre o nimero de colmos (NC) e o peso médio
de colmo (PMC). NC foi obtido pela contagem direta do nimero de colmos na
parcela, e PMC foi obtido pelo peso médio de 10 colmos, amostrados aleatoriamente
na parcela sendo um colmo por touceira. iii) Toneladas de pol hectare (TPH): obtida
por meio da expressdo TPH = (TCH x Pol)/100. iv) Toneladas de fibra por hectare
(TFH): obtida pela expressao TFH = (TCH x fibra)/100.

37



2.2. Andlises dos dados

As andlises estatisticas foram realizadas com o auxilio do software Selegen-
Reml/Blup (Resende, 2007) para andlises genéticas e estatisticas. As equac¢bes do
modelo misto (Resende, 2002) foram utilizadas para calcular os BLUPs dos valores
genéticos aditivos e capacidade especifica de combinacdo (CEC) de cada
cruzamento.

O modelo estatistico;

y=Xb+Za+27Z,d+e

em que:

y, b, a, d e e: sdo respectivamente vetores de dados, dos efeitos fixos de
experimento, dos efeitos aleatorios genéticos aditivos, dos efeitos aleatérios de CEC,
dos efeitos fixo de blocos e erros aleatérios, respectivamente. X, Z, e W sé@o as
matrizes de incidéncia para b, a e d respectivamente.

Estruturas de médias e variancias.

y] [Xb] v Z,Ac? Z,lcl lo!

£ al_ 0 Var Z,Ac? Ao’ 0 |
d ! Z,lc2 0 lg2 0 |-°Maue
e [ 0] i lo? 0 0 Iaez_

V =Z,Ac?Z' +Z,lcZ',+10?

Equacgbes de modelo misto

X' X X'Z X'Z b X'y
X'z Z'Z+A'a Z'Z a1=1Z'Y | amque
X'Z z2'Z W'W + 14, || d Z'y
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Estimadores iterativos dos componentes de variancia por REML via algoritmo
EM:
62 = _y'y—B'X'y—é'Z'y—d'W'yJ/[N —r(X)]

67 =|a'Ata+oir(AC?)iq

&2 =|d1d + o2 (1)) f
Onde 7= variancia residual, & =variancia aditiva e 6] =variancia devido aos

desvios de dominancia.

As andlises foram realizadas com o uso da matriz de parentesco. Os
componentes de variancia foram obtidos pelo método da Maxima Verossimilhanca
Restrita — REML e utilizados para computar as estimativas de herdabilidade ao nivel

de parcela e ao nivel de médias de familias de irméos germanos. O estimador do
componente de variancia de dominancia entre familias é dado por &, ou seja,
equivale ao componente de variancia associado a capacidade especifica de
combinacdo. Neste caso, Gf € equivalente a (1/4) da variancia genética de
dominéncia total presente na populacéo.

Os efeitos genotipicos das familias foram preditos por (1/2)(& +4;) + d, em

que 4, e éj sdo os valores genéticos aditivos preditos do genitor i e j,
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respectivamente, e dij € a capacidade especifica de combinacdo (CEC) do

cruzamento entre os genitores i e j.
Os estimadores foram:
I) Variancia fenotipica individual:
6 =62+65+67
ii) herdabilidade dos efeitos aditivos ao nivel de parcela:

N2 (0'5)(6-5)

* " |05x62)+ 62 + 62 +0552]

iif) Herdabilidade no sentido amplo ao nivel de média de familia:

o (05x62)+ 62
o = 0,5x62 )+ 62 +((62 +0,562)/b)|

iv) Coeficiente de determinacdo dos efeitos da capacidade especifica de

combinagao:
A2
22 _ Oy
Cfam — .2

f

v) Acuracia seletiva:

A

r.. =

aa

= Y
TN
3

vi) Coeficiente de variacdo genético:

CV, =~

vii) Coeficiente de variacdo experimental:

2
e

QD

CVe =

X
viii) Coeficiente de relativo de variagao:

CVv
CVr =—*
V

e

@)

As estimativas de CEC para TCH e TPH foram utilizadas como indicadores de
heterose (divergéncia genética e dominancia alélica) para definicdo de grupos
heterdticos na escolha de pares para Selecado Recorrente Reciproca (SRR) conforme
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Resende e Barbosa (2005). Para estimar a matriz de distancias genéticas entre o0s
cruzamentos, foi empregada a distancia Generalizada de Mahalanobis (D2) sobre as
CEC. A metodologia de Tocher foi utilizada para agrupar os cruzamentos de acordo
com Rao (1952).

A definicBo dos grupos heteréticos baseou-se na seguinte sequéncia: i)
agrupou-se 0s cruzamentos pelas estimativas de CEC para TCH e TPH; ii) localizou-
se 0s grupos de cruzamentos com alta CEC para TCH e TPH; iii) alocou-se os
genitores dos cruzamentos com alta CEC em dois grupos heteréticos; iv) certificou-
se aqueles genitores alocados dentro do mesmo grupo ndo apresentassem alta
CEC. Esse procedimento visa garantir que genitores oriundos de cruzamentos com
alta CEC, sejam agrupados em grupos distintos, e ainda caso exista algum efeito de
CEC para cruzamentos entre genitores dentro do grupo, que este seja baixo.
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3. Resultados e Discussao

3.1. Componentes de variancia e parametros genéticos

Os resultados referentes as estimativas dos componentes de variancia e
parametros genéticos para 0s caracteres brix, porcentagem de fibra, pol da cana
corrigido (PCC), toneladas cana por hectare (TCH), toneladas pol por hectare (TPH)
e toneladas de fibras por hectare (TFH) em 80 familias de irm&os completos de cana-
de-acucar, seguem apresentadas na Tabela 2. Constatou-se de maneira geral alta
variabilidade genética entre as familias avaliado para todos o caracteres, conforme
depreende-se das estimativas dos coeficientes de variagcdo genotipica e das
herdabilidade.

Cruz et al. (2012) salientam que na identificacdo e selecdo dos genotipos
superiores, a variancia genética aditiva se caracteriza como uma das ferramentas
mais importantes para a quantificacado do potencial de melhoramento da populacéo e
para 0 mérito da estratégia de selecdo utilizada, visando a alteracdo da frequéncia
dos alelos favoraveis.

A alta variabilidade genética (Tabela 2) pode ser atribuida ao nimero elevado
de genitores envolvidos nos cruzamentos, que parece ter sido suficiente para
manifestar as diferencas observadas entre as familias de irmdos completos
avaliadas. Quanto a relacdo entre CVr, com excecao da fibra, todos os demais
caracteres apresentaram valores acima da unidade, o que indica que a variabilidade
genética foi maior que a ambiental. Assim sendo, maiores serdo as chances de
ganhos com a selecéo, pois as caracteristicas podem ser trabalhadas facilmente no
melhoramento. O coeficiente de variacdo genética expressa a magnitude da variacao

genética em relacdo a média do caréter.
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Tabela 2 — Estimativas dos componentes de variancia e parametros genéticos para os caracteres brix, porcentagem

de fibra, pol da cana corrigido (PCC), toneladas cana por hectare (TCH), toneladas pol por hectare (TPH) e toneladas

de fibras por hectare (TFH) em 80 familias de irm&@os completos de cana-de-acucar.

Estimativas Caracteres
dos parametros Brix Fibra PCC TCH TPH TFH

62 0,852 0,347 0,770 92,934 4,306 1,976
62 0,132 0,051 0,158 369,072 9,105 3,460
6! 0,468 0,693 0,564 277,272 7,723 3,327
6 1,453 1,090 1,492 739,279 21,135 8,762

h2 0,587+-0,156 0,318+-0,115 0,516+-0,146 0,126+-0,071 0,204 +-0,092  0,226+-0,096
co 0,091 0,046 0,106 0,499 0,431 0,395
h2 0,757 0,564 0,741 0,865 0,851 0,838
0,870 0,751 0,861 0,930 0,922 0,915
Média 18,093 10,318 13,421 86,957 13,654 8,911
cll(ci+ao)) 0,866 0,872 0,830 0,201 0,321 0,364
CV, 5,485 6,108 7,178 24,718 26,821 26,165
CVe 3,781 8,069 5,595 19,159 20,354 20,469
cVv 1,451 0,757 1,283 1,291 1,318 1,278

r

6; = variancia genética aditiva; 6§ = variancia da capacidade especifica de combinacdo ou variancia genética de dominancia entre familias

. - ) cn . ) A . L, e 2 . . " .
de irmaos germanos; &, = variancia residual; &7 = variancia fenotipica individual; h; = herdabilidade dos efeitos aditivos ao nivel de parcela;

ﬁz

fam

=herdabilidade no sentido amplo ao nivel de média de familia; Cfamz coeficiente de determinagéo dos efeitos da capacidade especifica

de combinacéo; faa: Acurdcia seletiva; cv,= coeficiente de variagdo genético; Cve= Coeficiente de variagdo experimental; CV, =

Coeficiente de relativo de variacéo.
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Os coeficientes de variacdo experimental (CVe%) apresentaram magnitudes
gue conferem boa precisdo experimental (Tabela 2). Os maiores valores para CVe
foram encontrados para os caracteres TCH, TPH e TFH. Os caracteres brix, fibra e
PCC apresentaram valores inferiores a 10%. A magnitude dos valores apresentados
estdo de acordo com os descritos na literatura (Bressiani, 2001; Barbosa et al., 2004;
Oliveira, 2007; Silva, 2009;). Contundo, de acordo classificagdo dos CVe proposta
por Couto et al. (2013) para experimentos com cana de agUcar, os caracteres PCC,
TCH e TPH seriam classificados como de magnitude média, alto e alto,
respectivamente.

Segundo Resende e Duarte (2007), os valores de CVe séo relativamente

empiricos uma vez que ndo informam sobre a acuracia seletiva (f,,) da avaliacdo. A

acuracia expressa a correlacdo entre o valor genotipico verdadeiro do tratamento
genético, e aquele estimado ou predito a partir das informa¢c6es dos experimentos.
Resende (2002), enfatiza que por ser um medida associada a precisdo na selegao, a
acuaria € o principal elemento do progresso genético, em que o melhorista pode

A

alterar com o objetivo de maximizar o ganho genético. Os valores de f,, observados

a
na Tabela 2, foram considerados altos para todos o caracteres avaliados.

E importante destacar que as estimativas nesse trabalho foram obtidas a partir
de parcelas constituidas de 20 individuos e repetidas cinco vezes. Leite et al. (2009)
salienta que uma amostra de 16 plantas por parcela, ou ainda, 96 individuos por
familia, é suficiente para obter estimativas fidedignas de parametros em cana-de-
acucar.

Para se obter eficacia na selecdo, Resende e Barbosa (2005) verificaram o
namero total de individuos necessarios por familia de irmdos germanos obtidas sob
cruzamentos fatoriais. Neste contexto, com herdabilidade de 0,2, sdo necessérios
cerca de 11 e 25 individuos por progénie de irmdos germanos para conseguir 80% e
90% de precisdo na selecdo dessa familias, em auséncia de dominancia. Na
presenca de dominancia, sdo necessarios cerca de 7 e 11 individuos por progénie de
irmaos completos.

A magnitude da herdabilidade denota o grau de dificuldade para melhorar uma

caracteristica em patrticular e ajuda a orientar o método mais eficiente a ser usado na
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conducdo de uma populacdo segregante. Os coeficientes de herdabilidade ao nivel

2
fam

de média de familia (h:, ), apresentaram magnitudes acima de 0,7 para todos o

caracteres, com excecéo da fibra. Considerando a herdabilidade individual no sentido

restrito (h?), observou-se que TCH apresentou baixa magnitude (0,126), enquanto

gue para os caracteres fibra, TPH e TFH, foi de moderada magnitude (0,318; 0,204;
0,226 respectivamente), sendo que os referidos erros padrdoes foram de pequena
magnitude, permitindo que as referidas herdabilidades ndo fossem consideradas
nulas, pelos limites dos intervalos de confianca, fato que indicaria auséncia de
variabilidade para estas caracteristicas de selecdo. Para os caracteres relacionados
ao teor de acucar, Brix e PCC, o valores estiveram acima de 0,5, considerado de
média magnitude.

Trabalhos relacionados (Cox e Horgath, 1993; Bressiani, 2001; Barbosa et al.
2004), que envolvem a selecdo de familias, relatam que para caracteres de baixa a
moderada herdabilidade, como TCH e TPH, devem ser considerados nas fases
iniciais de um programa de melhoramento em cana-de-acUcar. Neste sentido,
selecdo de familias em cana-de-acucar, tem um papel fundamental, pois aumenta a
probabilidade de encontrar individuos promissores para caracteristicas de baixas
herdabilidades individuais, nas fases iniciais do melhoramento genético.

As estimativas encontradas para herdabilidade permitem a selecdo com boa
precisdo para todos os caracteres (Tabela 2). Entretanto, segundo Resende (2002),
deve-se ter em mente que esses coeficientes podem estar inflacionados pelas
interacbes que ocorrem entre genoétipos x anos, genotipos x locais a e ainda
gendtipos x locais x anos. Deve-se considerar também que os parametros genéticos
estimados variam entre as populacoes, justificada pela diferenca na base genética.
De todo modo, a alta magnitude das estimativas de herdabilidade no sentido amplo
implica em sucesso na selecéo entre e dentro familias. No entanto, no contexto da
selecéo recorrente maior atencao deve ser dada as estimativas de herdabilidade no
sentido restrito ou herdabilidade dos efeitos aditivos, pois sdo esses efeitos que
serdo passados para proxima geracao quando em cruzamento.

Os valores de herdabilidade observados na Tabela 2 indicam a existéncia de

variabilidade genética e reforcam as boas perspectivas em relacdo ao avanco

45



genético dos caracteres avaliados. Segundo Falconer (1987) as estimativas de
herdabilidades tem a finalidade de orientar o melhorista sobre a quantidade relativa
de variancia genética util para o melhoramento. Salietam ainda que a herdabilidade
ndo é uma propriedade apenas de um carater, mas também da populacdo e das
circunstancias de ambientes as quais os individuos estao sujeitos. O seu valor pode
ser afetado se houver alteragcdo em qualquer um dos componentes das variancias
genética e fenotipica.

Diferentes estudos (Hogarth, 1971; Skinner et al., 1987; Bressiani et al., 2002;
Oliveira et al., 2008; Silva, 2009) tém reportado estimativas de herdabilidade ao nivel
de familias para caracteres relacionados a TCH e TPH, em magnitudes equivalentes
as obtidas neste trabalho. Como por exemplo, Skinner et al. (1987) encontraram
estimativas de 0,75 para peso de colmos, enquanto que Silva (2009) para a variavel
Brix o valor foi de 0,63. Bressiani (1993) reportou valores elevados de herdabilidade
para Brix.

A proporcao entre as variancias relativas aos efeitos aditivos e dominancia

estimada pela expressao o (G§+U§) foi pequena para as varaveis TCH, TPH e
TFH (Tabela 2). Isso demonstra que os efeitos genéticos de dominancia foram
superiores aos efeitos genéticos aditivos na explicacdo da variacdo genética para
TCH e TPH. No entanto para Brix, fibora e PCC essa proporcao esteve proxima da
unidade, indicando que os efeitos aditivos foram maiores que os nao aditivos. Alguns
trabalhos (Hogarth, 1977; Hogarth et al., 1981; Bastos et al., 2003; Liu et al., 2007),
tem reportado os efeitos aditivos como sendo tdo importantes quanto os de
dominéncia, contudo, a predominancia dos efeitos de dominéncia observado neste
trabalho, especialmente para TPH, pode estar ligada a escolha dos genitores que
participaram dos cruzamentos.

Para o carater TCH , o resultado encontrado corrobora com o obtido por
Bastos et al. (2003) onde os efeitos génicos nao-aditivos também foram
predominantes para para este carater. Carvalho (2012) a partir da analise conjunta
de cinco experimentos de familias de cana-de-agucar via modelos mistos, constatou-
se efeito significativo ndo aditivo para peso de colmos. Liu et al. (2007) encontraram

alto efeito de dominéancia para o carater peso de colmo. Em contrapartida, de acordo
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0os resultados obtidos por Barbosa et al. (2004) os efeitos aditivos foram
predominantes para explicar a variacdo genética entre as familias de cana-de-acucar
para o carater toneladas de cana por hectare.

Outros trabalhos, tais como, Oliveira et al. (2008) sugerem a predominancia
dos efeitos genéticos aditivos para TCH. Entretanto os autores nao informam qual o
delineamento de cruzamento utilizado, e isso pode ter gerado um viés na estimacéao
de componentes de variancia. Bressiani et al. (2002) também indicaram que a CGC
foi superior a CEC para TCH. Matsuoka et al. (2005), analisando a relacéo entre os
componentes aditivos e de dominancia em cana-de-acucar, encontraram para brix
gue o componente aditivo foi predominante, enquanto que para o peso de colmos,
prevaleceu a ndo aditivo.

Segundo Hogarth (1980) e Wu et al. (1980) a acdo génica predominante no
teor de Brix é a aditiva, e para os demais componentes de producao é a ndo aditiva.
Para producado de colmos, segundo Hogarth (1977) os desvios devido a dominancia
tem se mostrado de mesma magnitude que a aditiva. Contudo, Alarmelu et al. (2010)
avaliando progénies oriundas de um fatorial 7x3, verificaram que os efeitos nao
aditivos foram predominantes para o carater brix.

Diferentes estratégias de selecdo podem ser propostas de acordo com a
heranca da caracteristica. As evidéncias apresentadas sugerem que os efeitos
génicos aditivos sdo tdo importantes quanto os efeitos génicos nao-aditivos na
expressdo dos caracteres de importancia econémica da cana-de-acUcar. Desta
maneira, explorar a capacidade especifica de combinacdo (CEC) nos cruzamentos
torna-se tdo importante quanto a capacidade geral de combinagcéo. De todo modo,
ainda que os efeitos nao aditivos para TCH e TPH (Tabela 2) tenham sido maiores,
existe uma porcdo aditiva que também deve ser explorada. Neste sentido, 0s
programas de melhoramento de cana-de-acucar devem ser delineados para explorar
ambas as fracbes da variagdo genética total. O uso da Selecdo Recorrente
interpopulacional, conforme apresentado por Resende e Barbosa (2005) se
apresenta como uma interessante estratégia para o programa de melhoramento de

cana-de-acucar.
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3.2. Selecao de cruzamentos

Na Tabela 3, sdo apresentados os valores genotipicos para os caracteres brix,
porcentagem de fibra, pol da cana corrigido (PCC), toneladas cana por hectare
(TCH), toneladas pol por hectare (TPH) e toneladas de fibras por hectare (TFH)
avaliadas em 80 familias de irmdos completos e com o ordenamento das 15
melhores para TPH. Os valores genotipicos, foram calculados considerando a matriz
de parentesco genético baseado na analise REML/BLUP. Os valores genotipicos
para todos o cruzamentos e caracteres foram apresentados no Anexo 3.

Das 80 familias envolvidas nesse estudo, para os caracteres TPH e TCH, 40
familias foram superiores a média (Anexo 3). Alguns cruzamentos tais como:
RB008304 x RB92579, RB00503 x RB99386, RB979505 x RB99382, RB01461 X
RB92579, SP83-2847 x RB855046 e RB008296 x RB998118, apresentaram altos
valores genotipicos, e podem ser explorados em cruzamentos futuros utilizando

populacdes maiores para selecédo dentro de familias.
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Tabela 3 - Valores Genotipicos para os caracteres brix, porcentagem de fibra, pol da cana corrigido (PCC), toneladas

cana por hectare (TCH), toneladas pol por hectare (TPH) e toneladas de fibras por hectare (TFH) avaliadas em 80

familias de irm&os completos e com ordenamento das 15 melhores familias para TPH.

Cruzamentos Caracteres
Fem Masc Brix Fibra PCC TCH TPH® TFH

RB008304 RB92579 18,81 (16)* 10,97 (3) 14,27 (10) 132,86 (1) 22,94 (1) 14,68 (1)
RB979505 RB99382 18,28 (31) 10,46 (24) 13,59 (33) 125,06 (3) 19,87 (2) 12,81 (2)
RB00503 RB99386 17,97 (50) 10,11 (53) 13,24 (51) 125,72 (2) 19,32 (3) 12,64 (4)
RB01461 RB92579 18,13 (41) 10,36 (32) 13,49 (41) 123,39 (4) 18,69 (4) 12,69 (3)
RB855046 RB011685 19,58 (1) 10,18 (45) 14,92 (1) 105,07 (11) 18,68 (5) 10,68 (11)
SP83-2847 RB855046 18,71 (19) 10,48 (21) 13,60 (32) 118,45 (5) 18,38 (6) 11,82 (6)
RB008304 RB946015 19,10 (8) 11,34 (2) 14,23 (12) 107,53 (9) 18,24 (7) 12,47 (5)
RB008296 RB998118 17,70 (62) 10,40 (28) 12,99 (59) 118,15 (6) 17,98 (8) 11,81 (7)
RB99395 RB00503 19,09 (9) 10,13 (49) 13,93 (20) 110,20 (7) 17,74 (9) 10,90 (9)
RB99382 RB979505 18,20 (36) 10,55 (18) 13,62 (31) 109,63 (8) 17,65 (10) 11,55 (8)
RB011685 RB855046 19,10 (7) 10,12 (51) 14,62 (2) 102,50 (14) 17,45 (11) 10,20 (18)
RB01461 RB946015 19,11 (6) 10,57 (16) 14,37 (5) 100,96 (19) 17,19 (12) 10,48 (15)
RB956911 RB946015 18,42 (26) 10,51 (19) 13,75 (26) 104,58 (13) 16,87 (13) 10,65 (12)
RB01461 RB925211 18,60 (21) 10,19 (44) 14,19 (14) 100,39 (20) 16,65 (14) 10,07 (21)

RB928064 RB965688 17,79 (59) 10,16 (47) 13,17 (53) 105,00 (12) 16,13 (15) 10,56 (14)

”””””””” Médiagera® 1818 1029 1347 8710 1371 893

* Classificacdo referente aos efeitos da CEC. W Selecdo das 15 melhores familias com base no carater TPH. @ Média geral dos valores

genotipicos das 80 familias de irm&os completos.
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Se houver a intencao da selecéo de individuos superiores dentro das familias,
visando o estabelecimento de testes clonais, a selecdo deve basear-se nos valores
genotipicos individuais totais. Por se tratar de dados tomados com base na média da
parcela, o procedimento BLUPIS é indicado uma vez que no presente trabalho néo
foram obtidos dados de plantas individuais. Essa estratégica de selecdo em cana-de-
aclcar proposta por Resende e Barbosa (2006) denominada de BLUP individual
simulado (BLUPIS), baseia-se nos efeitos genotipico das familias. Segundo os
autores, a vantagem desse método esta no fato de ndo requerer a avaliacao
individual de plantas no experimento, indicando o numero de individuos a ser
selecionado por familia e eliminando automaticamente as familias com efeito
genotipico negativo, ou seja, aquelas abaixo da média geral do experimento.
Trabalhos envolvendo a utilizacdo do BLUPIS enfatizam a eficiéncia do método para
selecdo em cana-de-acucar (Resende e Barbosa, 2006; Silva, 2009; Carvalho,
2012).

Outro método que combina a selecéo de individuos e familias é apresentado
por McRae et al. (1998), junto ao programa de melhoramento genético de cana na
Australia. Neste método, os dados de produtividade sdo obtidos na fase de planta
cana utilizando a colheita mecanizada, e a selecéo visual dos individuos superiores é
realizada dentro das melhores familias obtidas na soqueira. Conforme proposto por
Cox et al. (2000), o percentual de selecdo entre as familias deve ser de 40%. No
passo seguinte, quatro grupos devem ser formados a partir deste total, classificando
as familias com base na produtividade aclcar por hectare. Para cada grupo de
familias superiores, a selecdo devera ser 40%, 30%, 20% e 10%, dentro das
familias, respectivamente. Este processo foi designado selecédo sequencial.

Bressiani (2001) sugeriu uma modificacdo do método de sele¢do sequencial,
estimando diferentes porcentagens de selecdo dentro da familia para os
componentes de producéo e para o brix, associados com o desempenho da familia.
Uma outra estratégia recomenda por Pedrozo et al. (2011), seria realizar a selecao

de familias na cana-planta e sele¢éo individual de clones na cana-soca.
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Barbosa et al. (2004) destacam que uma vantagem adicional da avaliacdo de
experimentos em familias é que, além de fornecer estimativas do valor genotipico
para a selecdo das melhores familias, eles também permitem estimar os efeitos
genéticos aditivos dos genitores envolvidos nos cruzamento. Esta Ultima alternativa é
muito importante para o planejamento de cruzamentos. Os efeitos genéticos aditivos
poderiam ser obtidos em experimentos de avaliacdo do meios irmaos, bem como em
experimentos com familias de irm&os completos sob fatorial desconexo.

As estimativas dos efeitos da capacidade especifica de combinacéo (CEC)
para os caracteres brix, porcentagem de fibra, pol da cana corrigido (PCC), toneladas
cana por hectare (TCH), toneladas pol por hectare (TPH) e toneladas de fibras por
hectare (TFH) avaliadas em 80 familias de irmdos completos e com ordenamento
das 15 melhores familias para TPH, sdo apresentadas na Tabela 4. No Anexo 4,
seguem apresentadas as estimativas de todos 0s cruzamentos e caracteres

avaliados nesse trabalho.
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Tabela 4 — Efeitos da capacidade especifica de combinacédo (CEC) para os caracteres brix, porcentagem de fibra, pol

da cana corrigido (PCC), toneladas cana por hectare (TCH), toneladas pol por hectare (TPH) e toneladas de fibras por

hectare (TFH) avaliadas em 80 familias de irmaos completos.

Cruzamentos Caracteres
Fem Masc Brix Fibra PCC TCH® TPH TFH
1 RB008304 RB92579 0,346 (4)* 0,075 (19) 0,427 (2) 41,156 (1) 7,744 (1) 4,518 (1)
2 RB979505 RB99382 0,116 (23) -0,069 (63) 0,082 (32) 34,286 (3) 5,119 (2) 2,950 (4)
3 RB00503 RB99386 -0,154 (62) 0,003 (39) -0,103 (51) 34,481 (2) 4,661 (3) 3,014 (3)
4 RB008296 RB998118 0,042 (31) -0,103 (69) 0,078 (34) 30,980 (5) 4,491 (4) 2,721 (5)
5 RB855046 RB011685 0,473 (1) 0,020 (30) 0,471 (1) 16,320 (12) 4,072 (5) 1,546 (11)
6 RB01461 RB92579 -0,139 (59) 0,074 (20) -0,249 (68) 32,793 (4) 3,972 (6) 3,110 (2)
7 RB99395 RB00503 0,128 (20) -0,029 (52) -0,003 (44) 23,344 (7) 3,957 (7) 2,097 (7)
8 RB008304 RB946015 0,048 (30) 0,123 (9) 0,046 (39) 17,425 (9) 3,271 (8) 2,499 (6)
9 RB01461 RB925211 0,017 (36) -0,024 (48) 0,129 (24) 14,325 (14) 2,908 (9) 1,351 (13)
10 RB99382 RB979505 0,031 (32) 0,017 (32) 0,117 (27) 18,861 (8) 2,900 (10) 1,682 (8)
11 RB011685 RB855046 -0,004 (43) -0,039 (56) 0,180 (19) 13,746 (16) 2,848 (11) 1,072 (19)
12 SP83-2847 RB855046 -0,232 (71) -0,132 (74) -0,238 (64) 24,474 (6) 2,780 (12) 1,601 (9)
13 RB01461 RB946015 0,258 (10) -0,039 (57) 0,294 (6) 11,957 (20) 2,698 (13) 1,097 (16)
14 RB928064 RB965688 -0,007 (44) 0,014 (34) 0,083 (31) 16,951 (11) 2,418 (14) 1,541 (12)
15 RB956911 RB946015 0,012 (37) -0,032 (53) 0,035 (40) 15,156 (13) 2,379 (15) 1,228 (14)

* Classificacao referente aos efeitos da CEC. W Selec¢do das 15 melhores familias com base no carater TPH.
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Foram observados 40 cruzamentos para TCH e 38 cruzamentos para TPH
com estimativas positivas dos efeitos da CEC. Foram ainda observados 41
cruzamentos para fibra e TFH, 43 para brix e 44 para PCC (Anexo 4). Conforme
Resende e Barbosa (2005) o principal objetivo na hibridacdo ndo é maximizar a
heterose, mas sim a média do cruzamento. Para caracteres e populacdes que
apresentam elevada CEC, genitores divergentes devem ser cruzados.

Resende e Barbosa (2005) relatam que os efeitos genotipicos das familias

hibridas sdo dadas por (1/2)(&; +4;) +a, em que a,e 4; referem-se aos valores

~

genéticos aditivo do genitor i e j, respectivamente, e dij

€ a capacidade especifica de
combinacdo (CEC) do cruzamento entre 0s genitoresiej. Quando a média da
familia tende a ser superior a média dos respectivos genitores, verifica-se a presenca
de cruzamentos entre genitores com elevada capacidade de combinacéo.

Os cruzamentos promissores que se destacaram dos demais por
apresentarem altos valores com relacéo a estimativa dos efeitos de CEC para TCH e
TPH foram: RB008304 x RB92579; RB00503 x RB99386; RB979505 x RB99382;
RB01461x RB92579; RB008296 x RB998118. Assim, uma maior atencdo pode ser
dada a estes cruzamentos, com o objetivo de gerar populacbes de alta média
aumentando a probabilidade de encontrar genétipos superiores dentro destas.

Segundo Bastos et al. (2003) o efeito da CEC deve ser interpretado como o
desvio de um hibrido em relacdo ao que seria esperado, com base na CGC de seus
genitores, portanto, servindo para evidenciar a importancia de interagcbes néo-
aditivas, resultantes da complementacdo génica entre os genitores. Desse modo, o
estudo da CEC permite antever a possibilidade de ganho genético com a exploragéo
da heterose. Assim de acordo com Cruz et al. (2012) o melhorista deve procurar por
combinacdes hibridas com médias elevadas, estimativas da CEC mais favoraveis,
gue envolvam pelo menos um dos genitores que tenha apresentado o mais favoravel
efeito da CGC.

O cruzamento RB008304 x RB92579 foi superior aos demais para o0s
caracteres TCH e TPH (Tabela 4). Este cruzamento podera ser utilizado em um
programa de selecdo recorrente reciproca individual (SRRI). A SRRI estaria
explorando os efeitos aditivos e os desvios de dominancia. Detalhes sobre esse
53



esquema seletivo podem ser encontrados em Resende (2002) e Resende e Barbosa
(2005). Por outro lado, atencdo também deve ser dada aos demais cruzamentos que
apresentaram estimativas positivas para o efeito da CEC, observando a existéncia de
pelo menos um dos genitores com efeito favoravel da CGC.

De acordo Resende e Barbosa (2005) a SRRI, € um tipo de selecao
interpopulacional que envolve inicialmente apenas um individuo de cada populagéo e
visa explorar o limite maximo da CEC. A escolha deste tipo de selecdo é
recomendada quando existe um cruzamento (identificado nos estagios inicias da
SRR ou via cruzamentos entre clones elites) muito superior a todos os demais.

O primeiro passo para SRRI refere-se a autofecundacéo dos individuos do par
em questdo, visando abrir populacdo dentro dos dois genitores. Posteriormente,
deve-se selecionar o individuos S1 a ser cruzado em nivel interpopulacional visando
o inicio da SRRI. Nessa etapa deve se enfatizar a selecdo para acucar dentro dos
S1, sendo a producéo de colmos, que € um carater com significativa dominancia sera
melhorado pela SRR. Contudo, mesmo para caracteres com controle genético
predominantemente aditivo e de alta herdabilidade, é provavel que haja baixa
variabilidade genética para selecdo em S1, pois estes caracteres podem estar quase
fixados nos genitores elites (Resende, 2002; Resende e Barbosa, 2005).

A selecao recorrente reciproca (SRR) é a principal método para melhorar a
média de cruzamentos interpopulacionais. Deve ser utilizada no melhoramento de
espécies em que a heterose € relevante nos caracteres de importancia econémica
(Resende, 2002). Na cultura da cana-de-acucar, a SRRI permite explorar os S1 na
selecéo para acgucar e ainda explorar a divergéncia genética entre os dois genitores

para melhora o carater TCH e TPH via SRR e clonagem.
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3.3. Selecao de genitores

Seguem apresentados na Tabela 5 os efeitos genéticos aditivos (a) preditos
via BLUP para os caracteres brix, porcentagem de fibra, pol da cana corrigido (PCC),
toneladas cana por hectare (TCH), toneladas pol por hectare (TPH) e toneladas de
fibras por hectare (TFH) oriundas do cruzamento em fatorial desconexo entre 38
genitores e com selecdo do 15 melhores genitores para TPH. No Anexo 5, séo
apresentados os efeitos genéticos para todos o genitores e caracteres.

No presente estudo, ndo foram realizadas todas as combinagdes entre o0s
genitores apresentados na Tabela 1, para tanto, foi estabalecido um fatorial
desconexo, onde 0s genitores participaram em pelo menos trés cruzamentos.
Mesmo admitindo esse esquema de cruzamento, alguns cruzamentos nao foram
obtidos, devido a problemas na germinacdo ou ainda pela presenca de macho
esterilidade. Portanto, o procedimento utilizado para obter os valores genéticos
aditivos no presente estudo foi REML/BLUP.

Observou-se 18 estimativas positivas dos efeitos genéticos aditivos para a
variavel TCH, enquanto que para TPH foram encontradas 19. Os genitores SP83-
2847, RB979505, RB92579 e RB99386 apresentaram elevadas estimativas, tanto
para TCH quanto para TPH. Desta maneira, esses genitores estariam contribuindo
com alelos favoraveis ao aumento da producdo de colmos e agucar. Particularmente
para variavel TPH, os genitores com as maiores estimativas de efeitos genéticos
aditivos foram SP83-2847 e RB855046, contudo o destaque deve ser dado ao
genitor SP83-2847 por ter apresentado as mais altas estimativas em ambos o0s
caracteres (Tabela 5).

Nesse trabalho foram avaliados 100 individuos por progénie de irmaos
completos. Valores do numero de individuos por familia de irmdos germanos para
atingir determinada acuracia na sele¢cdo de genitores por valores genéticos aditivos
sob cruzamentos fatoriais sdo apresentados por Resende e Barbosa (2005). Sao
necessarios cerca de 25 individuos por progénie de irméos completos para atingir

uma acuracia de 90% na selecéo, considerando herdabilidade de 0,2.
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Tabela 5 - Efeitos genéticos aditivos (a) preditos via BLUP para os caracteres brix, porcentagem de fibra, pol da cana

corrigido (PCC), toneladas cana por hectare (TCH), toneladas pol por hectare (TPH) e toneladas de fibras por hectare

(TFH) oriundas do cruzamento em fatorial desconexo entre 38 genitores.

) Caracteres i N° cruzamentos
Genitores :

Brix Fibra PCC TCH TPHY TFH Fem Masc
1 SP83-2847 0,28 (17)* 0,20 (12) -0,22 (23) 8,36 (1) 1,96 (1) 1,50 (1) 3 3
2 RB855046 1,42 (2) 0,38 (8) 1,06 (2) 5,69 (5) 1,93 (2) 1,12 (5) 3 2
3 RB92579 -0,16(22) 0,09 (16) 0,05 (19) 6,32 (3) 1,69 (3) 1,27 (3) 2 2
4 RB979505 -0,28 (25) 0,32 (9) -0,31 (25) 6,61 (2) 1,57 (4) 1,46 (2) 0 1
5 RB008304 0,91 (4) 1,06 (1) 0,80 (4) 3,17 (7) 1,39 (5) 1,24 (4) 3 2
6 RB99386 -0,78 (33) -0,20 (26) -0,59 (32) 6,09 (4) 1,25 (6) 1,02 (6) 3 2
7 RB946015 1,01 (3) 0,74 (2) 0,72 (5) 3,13 (8) 1,24 (7) 0,87 (7) 3 3
8 RB855589 1,45 (1) 0,56 (3) 1,12 (1) 1,66 (15) 0,90 (8) 0,49 (9) 3 1
9 RB00503 0,84 (6) -0,22 (27) 0,44 (14) 2,48 (12) 0,76 (9) 0,42 (11) 3 2
10 RB928064 0,41 (15) -0,34 (33) 0,28 (16) 2,50 (11) 0,66 (10) 0,26 (14) 3 2
11 RB99382 0,43 (14) 0,10(15) 0,48 (11) 1,02 (16) 0,64 (11) 0,45 (10) 2 3
12 RB008296 -0,23 (23) 0,25 (11) -0,18 (22) 2,84 (10) 0,63 (12) 0,70 (8) 3 1
13 RB965635 -0,01 (20) -0,38 (34) -0,50 (28) 4,07 (6) 0,61 (13) 0,42 (12) 2 3
14 RB965624 0,71 (7) 0,00 (18) 0,46 (13) 1,72 (14) 0,54 (14) 0,32 (13) 2 1
15 RB956911 -0,37 (26) -0,29 (30) -0,14 (20) 1,80 (13) 0,45 (15) 0,16 (15) 1 3

*classificagéo referente aos efeitos genéticos aditivos. @ Selecao dos 15 melhores com base no carater TPH.
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Para os caracteres brix, fibra, PCC e TFH foram observados, respectivamente,
19, 19, 20 e 18 valores positivos dos efeitos genéticos (Anexo 5). Com relacdo ao
ordenamento do melhores genitores pelo efeito genético, observou-se divergéncia
entre os diferentes caracteres avaliados. Enquanto que para o carater brix 0s
melhores genitores foram RB946015, RB855589 e RB855046, para fibra os melhores
foram RB008304, RB946015 e RB855589 (Anexo 5). No caso de brix e PCC e a
escolha dos genitores apresentam maior convergéncia devido a alta correlagédo entre
0s caracteres. Para a variavel TFH maiores valores foram encontrados para 0s
genitores SP83-2847, RB979505 e RB92579 (Tabela 5).

Considerando que os melhoristas devem procurar por combinac¢@es hibridas
com médias elevadas, estimativas da CEC mais favoraveis (Tabela 4), que envolvam
pelo menos um dos genitores com efeito favordvel da CGC (Tabela 5), os
cruzamentos mais promissores para TPH seriam SP83-2847 x RB855046,
RB979505 x RB99382, RB008304 x RB92579, RB00503 x RB99386. Em
contrapartida, no cruzamento entre RB965624 x RB965635, o genitor RB965635
classificado entre os 6 seis melhores de acordo a magnitude do efeito genético
aditivo (Tabela 5), ndo apresentou um bom desempenho em cruzamento (Tabela 4)
guando comparado com demais apresentados anteriormente. Importante observar
gue o mérito de um clone como genitor depende da sua capacidade de produzir
populacdo segregante superior, quando em cruzamento com outros clones.

Apesar disso, muitos cruzamentos ainda tém sidos orientados com base
apenas na experiéncia que o melhorista tem com a cultura, ndo sendo este o
procedimento mais correto. O numero de cruzamentos, relacionados com a taxa de
selecéo pode ser um indicativo do potencial genético de um genitor, porém esse é
um caminho mais longo. Assim apostar nos delineamentos de cruzamentos para
auxiliar na escolha da melhores combinacgfes, é a melhor alternativa para aumentar
a probabilidade de encontrar individuos superiores nas popula¢gdes segregantes.

A avaliacédo de familias, com cruzamentos orientandos em esquema de fatorial
desconexo, fornece importantes informacdes para dar suporte ao melhorista, quanto
a escolha mais eficiente dos cruzamentos e genitores, e ainda no conhecimento das

fracbes das variacbes genéticas envolvidas explicacdo da variagdo genética total.
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Permite ainda, fazer uma melhor e mais eficiente gestao do banco de germoplasma e

dos cruzamentos que deverao ser priorizados a cada safra.

3.4. Proposta de obtencao de grupos heteroticos

As estimativas de CEC, envolvendo cruzamentos, sdo indicadores da
divergéncia genética e podem ser usados na definicdo de grupos heteréticos, ou
ainda na escolha de pares para Selecdo Recorrente Reciproca (SRR) (Resende e
Barbosa, 2005). Na Tabela 7, tém-se 0 agrupamento dos cruzamentos de cana-de-
acucar definido pelo método de Tocher gerado a partir das distancias generalizadas
de Mahalanobis quanto as estimativas de CEC para os caracteres TCH e TPH.

Observou-se a formacdo de quatros grupos, mas com predominancia de um
grupo maior (Grupo 1) composto por 73% dos cruzamentos avaliados. Esse grupo
esteve compreendido por cruzamentos com magnitudes medianas de CEC. Nos
grupos 2 e 3, encontram-se 0s cruzamentos com altos valores de CEC, enquanto
gue o grupo 4 os de menor valor (Tabela 7). Os cruzamentos que apresentaram o
maior e o menor efeito para CEC foram o RB008304xRB92579 e o
RB855156xRB011685, respectivamente (Anexo 4), e, portanto foram alocados em

grupos distintos conforme Tabela 7.
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Tabela 7 - Agrupamento dos cruzamentos de cana-de-acucar definido pelo método
de Tocher gerado a partir das distancias generalizadas de Mahalanobis quanto as
estimativas de CEC para os caracteres TCH e TPH.

Grupos Cruzamentos CEC

(SP70-3370xRB997984), (RB855536xRB966920), (RBO08304XRB925211),
(RB965911xRB867515), (RB925211xRB9I56911), (RBI9I382xSP70-3370),
(RB966920XRB855536), (RB877603xRB9I65911), (RBI56911XxRB925211),
(SP70-3370xRB99382), (RB928064xRB9I66920), (RB0O1461xRB9I25211),
(RB855046xSP83-2847), (RB987915xRBI8710), (RBI66920XxRBI28064),
(RB925211xRB01461), (RBO0503xRB99395), (SP83-2847xRB855046),
(RB99382xRB987915), (RBI61012XxRB966920), (RBI98118XxRBO0503),
(RB99395xRB00503), (RBO11685xRB855046), (RBIS7915xRB99382),
(RB855536XRB998369), (RBO08296XRBI9395), (RB865398XxRB855589),
(RB987915xRB997984), (RB855536XxRB9I65688), (RBI98118XRB008296),
(RB0O0503xRB998118), (RB855589xRB865398), (RB867515XxRBI65635),
L (RB965688XRB855536), (RB998118xSP91-1049), (RB855046XxRBIB5586), Média
(RB965586XRB855156), (RBI65635XxRB867515), (RBI28064XRBI65688),
(RB845210xSP83-2847), (RB855156xRBI65586), (RBS77603XRBI65635),
(RB965688XRB928064), (RBI65624XxRBIB5635), (SP83-2847xRB845210),
(RB965911xRB877603), (SP83-2847xRB855156), (RBI65635XxRB877603),
(RB946015xRB956911), (RBI65650XxRB877603), (RB855156XSP83-2847),
(RB979505xRB98710), (RB956911xRB946015), (RBI65624xRBIB5650),
(RB965635xRB965624), (RBI79505xRBI97984), (RBO08304XRB946015),
(RB92579xRB9I56911), (RB946015xRB01461), (RB877603xRB9I65650),
(RB99382xRB979505), (RB946015xRB008304), (RB01461xRBI2579),
(RB011685xRB845210), (RBI98369xRB855536), (SP70-3370xRB9I8710),
(RB01461xRB946015), (RB92579xRB01461), (RB845210xRB011685),

(RB845210xRB965586)

) (RB979505xRB99382), (RB961012XxRB9I65688), (RBOO503XRBI9I386), Alt
(RB01461xRB92579), (RBO08296xRB998118), (RBO08296XRBII3SH)
(RB855046xRB011685), (RB008304XRB9I2579) Alta

4 (RB855156xRB011685), (RB925211xRB008304) Baixa
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Para definicdo dos grupos heteroéticos utilizou-se a seguinte sequéncia: i)
agrupamento dos cruzamentos pelas estimativas de CEC para TCH e TPH; ii)
identificou-se os grupos com alta CEC para TPH; iii) cada genitor do par do
cruzamento com alta CEC foi alocado em grupos distintos formando dois grupos
heterdticos; iv) estimou-se o coeficiente de Malecét (Kempthorne, 1973) entre e
dentro de grupos. Desta maneira foi possivel verificar a magnitude das relacdes de
parentesco, e ainda a possibilidade de realocacao ou excluséo de algum clone.

Os grupos heteréticos obtidos a partir das estimativas da capacidade
especifica de combinacdo para TCH e TPH e em concordancia com a sequéncia
descrita anteriormente, seguem apresentados na Tabela 10. Observa-se ainda na
Tabela 8 a classificacdo dos genitores de cada grupo heterético em relacdo aos seus
respectivos efeitos genéticos aditivos para TPH. O grupo 1, foi representado por oito
genitores, dentro os quais, seis estiveram entre os dez melhores em relacao ao valor
do efeito genético aditivo. No grupo 2, formado por cinco genitores, dois
encontraram-se entre os dez melhores . Os cruzamentos deverdo ser orientados
utilizando individuos de grupos distintos, onde um fatorial interpopulacional 8x5,

totalizando 40 cruzamentos poderia ser realizado.
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Tabela 8 - Grupos heterdticos identificados a partir das estimativas da capacidade

especifica de combinacao.

Grupo 1 Grupo 2
Clones Class"” Clones Class"”

SP832847 Q RB92579 3)
RB855046 (2 RB99386 (6)
RB979505 4 RB99382 (11)
RB008304 (5) RB011685 (19)
RB00503 9) RB998118 (30)
RB008296 (12)

RB01461 (16)

RB961012 (29)

*Classificacdo com base nos valores genéticos aditivos para TPH

Esse foi um primeiro esfor¢co para identificar grupos heteréticos em cana-de-
acucar, e assim tornar possivel explorar de maneira mais efetiva tanto os efeitos nao
aditivos quanto os aditivos envolvidos na expressao de caracteres de importancia
para cultura. Reconhecida a importancia em explorar tanto a CEC quanto CGC
(Hogarth, 1980; Wu et al., 1980; Bressiani et al., 2002; Bastos et al., 2003; Barbosa
et al., 2004), € que se propde aplicar a selecdo recorrente reciproca (SRR) no
melhoramento da cana-de-acgucar. Neste contexto, a SRR utilizando a populacdo em
guestdo poderia ser aplicada em dois niveis conforme Resende e Barbosa (2005); (i)
populacional, envolvendo o cruzamento de varios individuos de uma populagéo com
individuos da populagéo reciproca; (ii) individual (SRRI) envolvendo apenas um
individuo de cada populacao, os quais produzem um excelente cruzamento, com alto
valor genotipico e alta CEC. Tais individuos originarios de cruzamento superior sao
autofecundados produzindo duas populagdes S1 nas quais sdo selecionados
individuos superiores para integrar um programa de selecao recorrente reciproca.

Uma alta estimativa de CEC indica que 0s genitores presentes em um

cruzamento apresentam boa complementaridade alélica, especialmente por
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apresentarem divergéncia, ou mesmo por nao apresentaram uma alta relagcdo de
parentesco.

Ademais, em outra abordagem para formacdo de grupos heteréticos, as
estimativas de CEC poderiam ser consideradas como medidas de distancia entre os
genitores, ou seja, a matriz de CEC seria a matriz de distancia entre os genitores. Os
cruzamentos com efeitos de CEC positivos indicariam que os genitores pertencem a
grupos heteroticos opostos e cruzamentos com efeitos de CEC negativos indicariam
gue pertencem ao mesmo grupo heterético. Desta maneira, 0os grupos heteroticos
poderiam ser formados baseando-se nas estimativas das capacidades especificas de
combinacdo (CEC) e na inspecao visual dos dendrogramas e gréaficos resultantes
das andlises de agrupamento. Nessa abordagem agrupamento se daria nivel de
genitores.

A utilizacdo dessa abordagem no presente trabalho gerou um agrupamento
pouco consistente devido a grande quantidade de zeros na matriz de CEC, uma vez
gue no fatorial desconexo poucos cruzamentos s&o realizados para um conjunto
grande de genitores. Foi possivel completar apenas 16% da matriz com as
estimativas de CEC obtidas a partir dos cruzamentos realizados. Informar o valor
"zero" na matriz CEC, indicaria que 0s genitores pertencem ao mesmo grupo
heterdético, quando na verdade poderiam ser alocados em grupos distintos, ou seja,
poderia haver algum efeito heterotico.

Com as informagdes dos grupos hetoroticos (Tabela 8), propde se o emprego
da Selecéao Recorrente Reciproca, conforme o fluxograma na Figura 1 para formacao

das populacdes base.
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Fluxograma

Ano Observagoes
4 )
0 Cruzamentos em -38 genitores
fatorial desconexo -N= 38000 genotipos
-Cruzamento: maio
.
/-80FIC/5 rep
Teste de Progénie -parcela com 20
0 FIC genotipos
-Plantio: novembro
A\
) Definicdo de grupos
heterdticos -Utilizando a informacao
da CEC obtida da analise
do teste de progénie
-Grupo 1 com 8 genitores
-Grupo 2 com 5 genitores
2 Grupo 1 Grupo 2
/\A -Cruzamentos entre genitores
3 | Cruzamentos Cruzamentos Cruzamentos || do Grupo 1X Grupo 2 (FIC).
EMI FIC FMI -Cruzamentos entre genitores
dentro de cada grupo (FMI).
-Cruzamentos: Maio
o
Selecdo em Selecdo em Selecdo em -Selecdo em cana soca:
5 fevereiro
cana soca cana soca cana soca
-Populacdes base
constituida por 100
5 Pop. base “A” Teste Pop. base “B” individuos  selecionados
100 individuos clonal 100 individuos dentro das FMI
-Teste clonal do hibridos

intermediarios

Figura 1- Fluxograma para formacao das popula¢cdes base para Selecdo Recorrente

Reciproca em cana-de-agucar.

63



A proposta é que cada populacdo (A e B) devera ser composta por 100
individuos. Para iniciar o processo de recorréncia (Figura 2), estes individuos
deverdo ser cruzados para obtecdo de 200 familias de irm&os completos (100 Pop.A
x Pop.B; 100 Pop.B x Pop.A), a serem avaliadas em experimentos com repeticdo. As
informagdes destes experimentos irdo auxiliar na escolha de genitores a serem
recombinados em cada populagéo, e ainda na sele¢céao entre e dentro em cana soca.
A recombinagcdo devera ser feita com 10% dos melhores individuos em cada

populagdo, formando assim um novo ciclo (nova populacao).
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Ano

0 Populagdo “A”
100 gendtipos
Ciclo 0

/
9 Selegdo dos
10 melhores

V

\/

Populaggo “B”
100 genotipos
Ciclo 0

Teste
Progénie FIC

Selec@o dos
10 melhores

3 Recombinacdo

g Selecdo de 100
genotipos

Hibridos
Intermediarios

5 Populagdo “A”
Ciclo 1

Recombinacdo

Selecdo

Teste
Clonal

Selecdo de 100
genotipos

Populagao “A”
Ciclo 1

Observagdes

-Populacdes formadas
pela combinacdo de
genitores elites
-Cruzamentos: maio

e N

-Teste de progénie para
orientar a selecdo do
gendtipos de  cada
populacdo

\:Plantio: novembro _J

f-SeIegéo dos melhores\
genitores com base no
teste de progénie
-Selegdo: julho
\C ¢ao: |

~

Cruzamentos entre 10\
melhores genitores da Pop.
X Pop. B ( FIC).
Cruzamentos entre 10
melhores genitores (FMI).
Cruzamentos: Maio /

N
-Selegdo dos melhores
gendtipos
Selegdo: julho

¢ao: | Y,
-Reconstituicdo das
populagbes para novo
ciclo.

-Teste clonal de hibridos
intermediarios.

Figura 2 — Esquema de conducéo de populacbes segregrantes no processo de

Selecdo Recorrente Reciproca.
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4. Conclusoes

Houve grande variabilidade genética entre as familias avaliadas.

Os efeitos ndo aditivos foram predominantes para explicar a variacdo genética entre
as familias para TCH, TPH e TFH. Para os caracteres brix, fiora e PCC o efeito

predominante foi o aditivo.

Os grupos heterdticos foram: Grupo 1 (SP832847, RB855046, RB979505,
RB008304,RB00503, RB008296, RB01461, RB 961012) e Grupo 2 (RB92579,
RB99386, RB99382, RB011685, RB998118).

Propde-se 0 uso do esquema de Selecdo Recorrente Reciproca para cana-de-
acucar.
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Anexo 1 — Esquema do cruzamento entre 38 genitores em blocos de 3 x 3 - fatorial desconexo conforme Resende e
Barbosa (2005).
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Anexo 2 — Croqui experimental com os tratamentos (Familias de irmé&os completos) organizados em trés experimentos, no

delineamento de blocos casualizados, com cinco repeticoes.

Rep 1 Rep 2 Rep 3 Rep 4 Rep 5
Parcela 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20
1
2_
Exp 1 3 24 familias
4_
5
| 6
7
8
Exp 2 9| outras
10 28 familias
11
12
13
14
15
Exp 3 ] outras
17 28 familias
18
19
20

Y

20 parcelas x 5 metros + 2 metros aceiro = 140 m
total de 80 familias

20 x 2 sulcos =40 sulcos x 1,4 =56 metros sem considerar as bordaduras superior e inferior
Cada parcela representada por dois sulcos com 10 plantas cada espagadas a 0,5m
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Anexo 3 - Valores Genotipicos das para os caracteres brix, porcentagem de fibra, pol da cana corrigido (PCC), toneladas cana por

hectare (TCH), toneladas de fibras por hectare (TFH) toneladas pol por hectare (TPH) avaliados em 80 familias de irm&os completos.

Cruzamentos Caracteres

Fem Masc Brix Fibra PCC TCH TPH* TFH

1 RB008304 RB92579 18,81 10,97 14,27 132,86 22,94 14,68
2 RB979505 RB99382 18,28 10,46 13,59 125,06 19,87 12,81
3  RB00503 RB99386 17,97 10,11 13,24 125,72 19,32 12,64
4  RB01461 RB92579 18,13 10,36 13,49 123,39 18,69 12,69
5 RB855046 RB011685 19,58 10,18 14,92 105,07 18,68 10,68
6  SP83-2847 RB855046 18,71 10,48 13,60 118,45 18,38 11,82
7 RB008304 RB946015 19,10 11,34 14,23 107,53 18,24 12,47
8 RB008296 RB998118 17,70 10,40 12,99 118,15 17,98 11,81
9 RB99395 RB00503 19,09 10,13 13,93 110,20 17,74 10,90
10 RB99382 RB979505 18,20 10,55 13,62 109,63 17,65 11,55
11 RB011685 RB855046 19,10 10,12 14,62 102,50 17,45 10,20
12 RB01461 RB946015 19,11 10,57 14,37 100,96 17,19 10,48
13 RB956911 RB946015 18,42 10,51 13,75 104,58 16,87 10,65
14 RB01461 RB925211 18,60 10,19 14,19 100,39 16,65 10,07
15 RB928064 RB965688 17,79 10,16 13,17 105,00 16,13 10,56
16 RB946015 RB956911 18,30 10,40 13,67 101,85 16,12 10,13
17 RB855156 SP83-2847 18,60 10,27 13,85 97,62 16,10 9,85
18 RB008304 RB925211 18,78 10,80 14,23 95,77 16,05 10,38
19 RB966920 RB928064 18,82 9,96 14,06 97,58 15,83 9,31
20 SP83-2847 RB855156 18,58 10,33 13,81 95,96 15,68 10,02
21 RB008296 RB99386 17,50 10,28 12,90 105,31 15,23 10,32
22 RB965624 RB965635 18,41 10,02 13,14 101,89 15,23 9,82
23  RB966920 RB855536 18,02 10,03 13,21 101,07 15,19 9,87
24  RB845210 SP83-2847 17,96 10,11 12,91 102,33 15,17 10,20
25 RB99382 SP70-3370 18,54 10,48 13,93 93,73 15,15 9,32
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32
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36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48
49
50
51
52
53
54
55

RB855046
RB877603
SP83-2847
RB965635
RB965635
RB925211
RB965635
RB965650
RB965624
RB998118
RB979505
RB998369
RB877603
RB865398
RB855046
RB855589
RB965688
RB011685
RB92579
RB877603
RB961012
RB956911
RB946015
RB998118
RB987915
RB928064
RB979505
RB946015
RB965911
RB00503

SP83-2847
RB965635
RB845210
RB867515
RB877603
RB956911
RB965624
RB877603
RB965650
RB0O0503
RB98710
RB855536
RB965911
RB855589
RB965586
RB865398
RB855536
RB845210
RB956911
RB965650
RB965688
RB925211
RB01461
RB008296
RB99382
RB966920
RB997984
RB008304
RB877603
RB99395

19,00
17,75
18,12
17,82
17,82
17,97
18,37
17,92
18,99
18,14
17,42
18,20
17,27
19,21
18,83
19,24
17,13
18,16
18,01
17,51
16,74
18,06
19,15
17,63
17,63
18,39
17,46
18,86
17,15
19,28

10,76
9,77
10,21
10,00
9,77
10,06
10,08
9,81
10,36
10,34
10,77
10,04
9,73
10,94
10,47
10,87
10,03
9,51
10,38
9,83
10,46
10,16
10,74
10,55
10,38
10,18
10,70
11,39
9,60
10,12

13,63
13,14
13,15
12,93
12,92
13,53
13,51
13,47
14,29
13,06
12,62
13,25
12,92
14,45
14,15
14,29
12,41
13,82
13,50
13,02
12,20
13,63
14,29
12,83
12,94
13,79
12,71
13,94
12,80
14,32

96,60
96,29
96,46
97,94
97,36
94,91
91,06
96,42
83,52
94,80
96,12
89,69
94,15
78,52
82,09
79,55
94,56
83,55
82,30
92,34
92,55
80,23
73,76
83,93
82,15
75,70
79,88
73,20
82,38
69,79

15,10
14,94
14,90
14,76
14,64
14,64
14,50
14,47
14,43
14,35
14,08
14,06
14,04
13,68
13,60
13,35
13,34
13,26
13,17
13,12
12,83
12,70
12,64
12,60
12,32
12,28
12,15
12,06
12,05
11,95

10,62
9,48
10,02
9,67
9,47
9,23
9,00
8,91
9,02
10,02
10,69
9,11
9,23
8,87
8,90
8,76
9,14
7,63
8,80
8,62
9,77
8,20
8,23
8,96
8,61
8,01
8,53
8,65
7,76
7,07

75



76

56 RB845210 RB011685 18,07 9,66 13,53 77,50 11,93 7,45
57 RB965911 RB867515 17,09 9,87 13,41 74,56 11,89 71,24
58 RB845210 RB965586 17,91 9,81 13,49 75,65 11,78 7,23
59 RB92579 RB01461 17,83 10,00 13,46 75,57 11,70 7,22
60 RB867515 RB965635 17,46 10,05 12,62 82,12 11,59 8,18
61 RB855156 RB965586 18,61 9,78 14,09 69,87 11,47 6,64
62 RB965586 RB855156 18,10 10,10 13,36 74,68 11,32 7,63
63 RB987915 RB98710 17,23 10,33 12,51 76,72 11,09 7,63
64 RB855536 RB966920 18,23 10,06 13,52 70,52 11,09 7,13
65 RB965688 RB928064 17,74 10,00 12,94 72,90 10,94 7,03
66  SP70-3370 RB98710 18,02 10,71 13,40 68,66 10,92 7,38
67 RB925211 RB01461 18,75 10,30 14,21 64,91 10,91 6,92
68 RB925211 RB008304 19,02 10,85 14,41 56,17 10,77 6,88
69 SP70-3370 RB99382 18,17 10,70 13,53 58,93 10,29 7,17
70 RB961012 RB966920 18,23 10,32 13,68 62,92 10,10 6,36
71 RB855536 RB998369 17,59 10,05 12,64 69,06 9,97 6,96
72 RB998118 SP91-1049 17,30 10,72 12,36 66,84 9,69 7,33
73 RB008296 RB99395 18,25 10,42 13,50 59,47 9,54 6,37
74  RB00503 RB998118 18,21 10,20 13,28 58,11 9,18 5,95
75 RB99382 RB987915 17,93 10,30 13,32 54,17 8,71 5,78
76  RB987915 RB997984 16,65 10,46 11,74 64,11 8,49 6,69
77 RB855536 RB965688 17,92 10,30 12,98 54,04 8,48 5,91
78  SP70-3370 RB997984 17,67 10,86 12,97 54,05 8,39 6,03
79 RB855156 RB011685 18,56 9,85 14,07 4501 7,42 4,53

Média 18,18 10,29 13,47 87,10 13,71 8,93

*Ordenados com base em TPH
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Anexo 4 — Efeitos da capacidade especifica de combinacdo (CEC) para os caracteres brix, porcentagem de fibra, pol da cana

corrigido (PCC), toneladas cana por hectare (TCH), toneladas pol por hectare (TPH) e toneladas de fibras por hectare (TFH)

avaliadas em 80 familias de irmaos completos.

Cruzamentos Caracteres
Fem Masc Brix Fibra PCC TCH TPH* TFH
1 RBO008304 RB92579 0,346 0,075 0,427 41,156 7,744 4,518
2 RB979505 RB99382 0,116 -0,069 0,082 34,286 5,119 2,950
3 RB00503 RB99386 -0,154 0,003 -0,103 34,481 4,661 3,014
4 RB008296 RB998118 0,042 -0,103 0,078 30,980 4,491 2,721
5 RB855046 RB011685 0,473 0,020 0,471 16,320 4,072 1,546
6 RBO01461 RB92579 -0,139 0,074 -0,249 32,793 3,972 3,110
7 RB99395 RB00503 0,128 -0,029 -0,003 23,344 3,957 2,097
8 RB008304 RB946015 0,048 0,123 0,046 17,425 3,271 2,499
9 RBO01461 RB925211 0,017 -0,024 0,129 14,325 2,908 1,351
10 RB99382 RB979505 0,031 0,017 0,117 18,861 2,900 1,682
11 RB011685 RB855046 -0,004 -0,039 0,180 13,746 2,848 1,072
12 SP83-2847 RB855046 -0,232 -0,132 -0,238 24,474 2,780 1,601
13 RBO01461 RB946015 0,258 -0,039 0,294 11,957 2,698 1,097
14 RB928064 RB965688 -0,007 0,014 0,083 16,951 2,418 1,541
15 RB956911 RB946015 0,012 -0,032 0,035 15,156 2,379 1,228
16 RB966920 RB855536 -0,207 -0,037 -0,238 17,064 2,312 1,588
17 RB855156 SP83-2847 0,107 -0,024 0,255 9,732 2,123 0,774
18 RB966920 RB928064 0,268 -0,109 0,216 10,570 2,063 0,546
19 RB99382 SP70-3370 0,149 -0,110 0,158 9,764 1,923 0,701
20 RBO008304 RB925211 0,001 -0,017 0,061 8,597 1,832 1,082
21 SP83-2847 RB855156 0,090 0,041 0,214 8,080 1,706 0,940
22 RB946015 RB956911 -0,107 -0,141 -0,045 12,429 1,630 0,703
23 RB965635 RB867515 0,149 -0,003 -0,025 11,157 1,467 1,000
24 RB998369 RB855536 0,284 -0,027 0,242 5,140 1,174 0,678
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26
27
28
29
30
31
32
33
34
35
36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48
49
50
51
52
53
54
55

RB965624
RB877603
RB925211
RB845210
RB998118
RB965650
RB008296
RB965635
SP83-2847
RB877603
RB965688
RB965624
RB965635
RB865398
RB979505
RB011685
RB961012
RB855589
RB987915
RB855046
RB855046
RB877603
RB965911
RB998118
RB987915
RB855156
RB845210
RB956911
RB965586
RB979505
RB845210

RB965635
RB965635
RB956911
SP83-2847
RB00503
RB877603
RB99386
RB877603
RB845210
RB965911
RB855536
RB965650
RB965624
RB855589
RB98710
RB845210
RB965688
RB865398
RB99382
RB965586
SP83-2847
RB965650
RB867515
RB008296
RB98710
RB965586
RB965586
RB925211
RB855156
RB997984
RB011685

-0,035
0,050
-0,170
-0,089
-0,057
0,059
-0,090
0,118
0,072
0,004
-0,336
0,389
-0,075
0,154
-0,263
-0,048
-0,477
0,180
-0,123
0,025
0,050
-0,350
-0,152
-0,035
-0,025
0,266
0,000
-0,077
-0,240
0,029
-0,142

-0,110
0,003
-0,088
-0,028
0,067
-0,078
-0,063
0,002
0,073
0,024
-0,128
0,103
-0,052
0,147
0,135
-0,173
0,057
0,078
0,082
0,123
0,149
-0,062
-0,072
0,045
-0,067
-0,247
-0,064
0,015
0,077
0,011
-0,025

-0,264
0,270
-0,174
-0,222
-0,159
0,114
-0,137
0,049
0,018
-0,112
-0,275
0,408
0,109
0,264
-0,355
0,081
-0,472
0,107
-0,149
0,118
-0,206
-0,332
0,280
-0,078
-0,048
0,305
0,164
-0,076
-0,425
0,028
-0,202

12,042
5,767
8,430

12,037
7,812
7,542

13,883
6,839
6,164
6,229
9,515
-4,696
1,204
-6,628
6,637
-1,522
6,706
-5,599
-0,886
-5,508
2,621
3,455
-9,625
-3,242
-5,029

-11,630

-8,265
-6,256
-6,821
-7,296
-7,570

1,000
0,907
0,894
0,858
0,794
0,689
0,637
0,615
0,594
0,524
0,518
0,452
0,277
0,155
-0,044
-0,057
-0,179
-0,182
-0,354
-0,490
-0,499
-0,664
-0,877
-0,892
-0,948
-0,998
-1,024
-1,045
-1,147
-1,357
-1,393

0,540
0,358
0,472
0,806
1,080
0,027
0,550
0,342
0,632
0,520
0,610
-0,016
-0,279
0,091
1,100
-0,675
1,036
-0,020
0,264
-0,160
0,396
-0,263
-1,020
-0,126
-0,449
-1,281
-1,005
-0,554
-0,285
-0,623
-0,852
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56
57
58
59
60
61
62
63
64
65
66
67
68
69
70
71
72
73
74
75
76
77
78
79

RB965911
RB928064
RB92579
SP70-3370
RB867515
RB855536
RB00503
RB946015
RB965688
RB925211
RB946015
RB855536
RB987915
SP70-3370
RB961012
RB92579
RB998118
RB925211
SP70-3370
RB99382
RB008296
RB855536
RB00503
RB855156

RB877603
RB966920
RB956911
RB98710
RB965635
RB966920
RB99395
RB01461
RB928064
RB01461
RB008304
RB998369
RB997984
RB99382
RB966920
RB01461
SP91-1049
RB008304
RB997984
RB987915
RB99395
RB965688
RB998118
RB011685

-0,123
-0,158
0,183
0,117
-0,210
0,006
0,324
0,293
-0,055
0,170
-0,191
-0,320
-0,363
-0,222
0,248
-0,439
-0,180
0,243
0,010
0,183
-0,173
0,447
0,020
-0,090

-0,101
0,111
0,161
0,020
0,050
-0,009
-0,033
0,133
-0,146
0,091
0,172
-0,023
0,004
0,112
-0,005
-0,283
0,127
0,030
0,108
-0,002
0,032
0,145
-0,071
0,011

-0,236
-0,060
0,124
0,162
-0,343
0,065
0,382
0,209
-0,142
0,140
-0,244
-0,368
-0,522
-0,247
0,249
-0,281
-0,288
0,240
0,018
0,236
-0,135
0,287
0,061
-0,126

-5,542
-11,311
-8,713
-14,013
-4,662
-13,485
-17,063
-15,238
-15,144
-21,155
-16,906
-15,491
-15,333
-25,042
-21,885
-15,031
-17,787
-31,003
-26,324
-28,869
-27,573
-31,002
-28,884
-37,647

-1,459
-1,482
-1,549
-1,675
-1,698
-1,782
-1,840
-1,851
-2,773
-2,836
-2,902
-2,921
-2,934
-2,936
-2,962
-3,023
-3,124
-3,443
-3,587
-3,962
-4,185
-4,343
-4,377
-5,569

-0,950
-0,754
-0,827
-0,973
-0,499
-1,149
-1,732
-1,149
-1,992
-1,797
-1,319
-1,473
-0,947
-1,455
-2,125
-2,361
-1,231
-2,424
-1,877
-2,566
-2,578
-2,624
-2,996
-3,458

* classificacdo com base na variavel TPH.
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Anexo 5 - Efeitos genéticos aditivos (a) preditos via BLUP para os carcteres brix, porcentagem de fibra, pol da cana corrigido (PCC),

toneladas cana por hectare (TCH), toneladas pol por hectare (TPH) e toneladas de fibras por hectare (TFH) oriundas do cruzamento

em fatorial desconexo entre 38 genitores.

Genitores Caracteres N° Cruzamentos
Brix Fibra PCC TCH TPH TFH Fem Masc

1 SP83-2847 0,284 0,204 -0,224 8,358 1,956 1,499 3 3
2 RB855046 1,420 0,381 1,062 5,686 1,929 1,119 3 2
3 RB92579 -0,158 0,089 0,050 6,322 1,689 1,268 2 2
4 RB979505 -0,281 0,323 -0,312 6,609 1,565 1,459 0 1
5 RBO008304 0,906 1,056 0,802 3,172 1,388 1,241 3 2
6 RB99386 -0,783 -0,205 -0,586 6,090 1,253 1,018 3 2
7 RB946015 1,005 0,739 0,723 3,126 1,235 0,874 3 3
8 RB855589 1,453 0,556 1,116 1,664 0,896 0,493 3 1
9 RB00503 0,839 -0,217 0,436 2,479 0,755 0,418 3 2
10 RB928064 0,407 -0,336 0,282 2,499 0,656 0,255 3 2
11 RB99382 0,430 0,103 0,482 1,022 0,636 0,450 2 3
12 RB008296 -0,225 0,250 -0,178 2,843 0,626 0,699 3 1
13 RB965635 -0,007 -0,375 -0,499 4,073 0,607 0,418 2 3
14 RB965624 0,707 0,001 0,460 1,717 0,539 0,319 2 1
15 RB956911 -0,367 -0,287 -0,136 1,798 0,446 0,158 1 3
16 RBO01461 0,514 -0,163 0,591 0,963 0,442 0,072 3 3
17 RB877603 -0,776 -0,723 -0,602 3,059 0,145 0,010 3 3
18 RB965650 0,317 -0,127 0,466 0,793 0,113 -0,072 1 2
19 RBO011685 0,610 -0,703 0,986 -2,099 -0,024 -0,676 2 3
20 RB925211 0,462 -0,050 0,699 -2,745 -0,263 -0,462 2 3
21 RB998369 -0,118 -0,169 -0,308 -1,303 -0,413 -0,227 1 1
22 RB965911 -0,871 -0,505 -0,167 -1,125 -0,429 -0,414 0 1
23 RB966920 0,508 -0,170 0,569 -2,398 -0,438 -0,541 3 3
24 RB99395 0,895 -0,103 0,598 -2,681 -0,489 -0,632 2 2
25 RB965688 -1,002 0,001 -0,955 -0,316 -0,541 -0,039 2 3
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26
27
28
29
30
31
32
33
34
35
36
37
38

RB98710
RB845210
SP91-1049
RB961012
RB998118
RB965586
RB855536
RB865398
RB855156
RB867515
SP70-3370
RB997984
RB987915

-0,549
-0,370
-0,581
-0,739
-0,637
-0,005
-0,242
0,477
0,509
-0,841
0,172
-1,043
-1,118

0,301
-0,560
0,434
0,177
0,125
-0,327
-0,324
0,386
-0,256
-0,251
0,443
0,422
-0,143

-0,586
-0,355
-0,705
-0,545
-0,845
0,161
-0,509
0,418
0,574
-0,422
0,225
-1,164
-1,146

-1,562
-1,678
-2,240
-1,911
-2,415
-4,408
-3,510
-5,284
-6,504
-4,425
-7,003
-6,164
-8,862

-0,631
-0,645
-0,739
-0,743
-0,951
-1,049
-1,121
-1,145
-1,315
-1,337
-1,484
-1,863
-2,594

-0,092
-0,539
-0,352
-0,311
-0,353
-0,820
-0,721
-0,764
-1,165
-0,891
-1,029
-0,984
-1,571

W W WoOPrEFPRPFPWWE WNDO

P WEFRP NMNNPFPWWNOEFLPDNOWW




