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RESUMO

O objetivo deste trabalho foi selecionar familias precoces e genitores de cana-de-
acucar oriundas de cruzamentos biparentais, via modelos mistos: REML/BLUP, sendo
posteriormente avaliada a divergéncia genética nas familias estudadas. Adotou-se a
metodologia REML/BLUP, onde o REML estimou a variancia genética e o BLUP a
predisse os valores genéticos das familias e dos genitores utilizados no presente
estudo. A divergéncia genética foi estimada pela analise de agrupamento, método de
Tocher, e por meio de dendrograma pelo método de vizinho mais proximo. Para este
estudo foram utilizadas 80 familias originadas da série RB03, provenientes de
cruzamentos realizados na Estacdo da Serra do Ouro, Municipio de Murici, Alagoas,
no ano de 2003. O trabalho foi conduzido em area experimental, localizado no
Municipio de S&o Tomé, Parand. O delineamento experimental foi em blocos
incompletos, com cinco repeticdes por familia. Cada parcela foi composta de dez
plantas. Para selecdo das familias superiores foram consideradas as variaveis
estatura de colmos (m), diametro de colmo (cm), nimero de colmos por touceira, Brix
(%) cana, massa média de colmo (kg), tonelada de cana por hectare (TCH) e tonelada
de Brix por hectare (TBH), e variaveis tecnolégicas como; pol (%) cana, agucares
redutores totais - ART (%) cana, fibra (%) cana e pureza (%) cana. De acordo com 0s
resultados obtidos, verificou-se que as variaveis analisadas apresentaram

herdabilidade individual no sentido restrito (ﬁf) de baixas a médias magnitudes,
variando de 0,009 a 0,45, enquanto que em nivel de familias a herdabilidade média

das familias (ﬁrﬁf) variaram de 0,72 a 0,87. A variagcdo genética entre as familias foi

explicada pelos efeitos genéticos aditivos e ndo aditivos. Para a variavel Brix (%) cana
houve predominéncia dos efeitos genéticos aditivos. Para fibra (%) cana houve
predominancia dos efeitos genéticos ndo aditivos. As variaveis diametro e estatura de
colmos, namero de perfilhos por touceira, massa meédia de colmo, tonelada de cana
por hectare (TCH), tonelada de Brix por hectare (TBH), pol (%) cana, ART (%) cana e
pureza (%) cana foram explicados tanto pelos efeitos genéticos aditivos e nao aditivos.
As cinco melhores familias para TBH, foram 449, 1919, 5811, 6645, 1217 e 6114,
tendo apresentado elevada capacidade especifica de combinacdo (CEC). Os cinco
melhores genitores para esta caracteristica foram RB825336, SP80-1816, RB825548,
RB855113 e RB845257. Verificou-se que as melhores familias foram formadas de
cruzamentos divergentes e com elevada CEC. O uso do método REML/BLUP permitiu
estimar a variancia genética e predizer os valores genotipicos das familias e os
valores genéticos dos genitores indicando os melhores para a selecao.

Palavras-chave: Saccharum spp, estratégias de selecdo, modelos mistos, selecédo de
genitores, melhoramento de cana-de-acucar.
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SELECTION OF PRECOCIUS MATURATION SUGARCANE FAMILIES BY
REML/BLUP

ABSTRACT

The objectives of this work were to select precocious families and parents of sugarcane
originated from biparental crosses, using mixed models: REML/BLUP, and also to
study the genetic divergence of evaluated families. The REML/BLUP methodology was
adopted, with the REML used for estimation of the genetic variance, and the BLUP for
the estimation of genetic values of families and parents. The genetic divergence was
obtained through cluster analysis, Tocher Method, and by the clustering by the nearest
neighbor method. For this study, 80 full-sib families from RBO03 series were used,
originated from crosses made on Serra do Ouro Station, County of Murici, Alagoas, in
2003, together with four cultivated varieties. The experiment was installed in an
experimental area, County of SGo Tomé, Parana. The experimental design used was
incomplete blocks, with five replications per family. Each replication was composed by
five plants. For selection of superior families, the following characters were considered:
stalk height (m), stem diameter (cm), number of stalks per clump, Brix % cane, mean
mass of a stalk (kg), tons of canes per hectare (TCH), tons of Brix per hectare (TBH);
and technological characters: pol % cane, recoverable total sugars - RTS, fiber %
cane, and purity % cane. According to obtained results, the analyzed characters

showed individual heritabilities (ﬁaz) from low to medium magnitudes, ranging from

0.009 to 0.45, while the heritabilities from family high (ﬁﬁf ) ranged from 0.72 to 0.87.

Genetic variation between families were explained by additive and non additive genetic
effects. For Brix % cane character, additive genetic effects was predominant. For fiber
% cane, non additive effects were predominant. The genetic variance for the variables:
stem diameter, stalk height, number of stalks per clump, mean mass of a stalk, TCH,
TBH, pol % cane, RTS and purity % cane were explained both by additive and non
additive effects. The five better families by TBH were 449, 1919, 5811, 6645, 1217 and
6114, with high Specific Combining Ability (SCA). The five better parents for this
character were RB825336, SP80-1816, RB825548, RB855113 and RB845257.
Divergence analysis showed that the best families were formed by divergent crosses
with elevated SCA. The use of REML/BLUP method allowed the estimation of genetic
parameters and to predict the genotypic values of families and the genetic values of
parents, allowing the selection of the best families and parents.

Key-words: Saccharum spp, selection strategies, mixed models, selection parent,
sugarcane breeding.



1 INTRODUCAO

No Brasil, a cultura da cana-de-acUcar esta instalada em uma area superior a seis
milhdes de hectares, produzindo mais de 527 milhdes de toneladas de cana por safra,
conforme dados 07/08, e que sao destinados a fabricacdo de acucar, alcool, aguardente e
também para a alimentagéo de bovinos. No Estado do Parana a cana-de-acUcar ocupa uma
area proxima dos 545 mil hectares, divididos entre 27 unidades correspondentes a usinas e
destilarias (CONAB, 2007; ALCOPAR, 2007).

Os programas de melhoramento genético da cana-de-agucar tém buscado novos
genotipos de maturacdo precoce e com elevado potencial em produtividade de acgucar,
visando atender a crescente necessidade de se aumentar o tempo de safra, uma vez que o
inicio da safra para o Estado do Parana tem ocorrido no més de marco. Portanto a selecédo
de gendtipos promissores para esta caracteristica ja nas primeiras fases de sele¢do pode
contribuir para identificacdo de um nimero maior de gendtipos com estas caracteristicas.

Em cana-de-acUcar, a selecdo € praticada em todas as fases do melhoramento
genético, desde a escolha dos genitores, passando pela escolha dos cruzamentos, pela
sele¢do na populacdo de individuos oriundos dos cruzamentos realizados e nas etapas
subsequentes com a selecdo clonal. Nas primeiras fases do melhoramento a preciséo
experimental € muito baixa ndo permitindo que a taxa de sele¢do seja reduzida. Nesta fase
a selegéo tende a ser baseada em caracteres indiretos de producgdo, quando a selegao
individual é utilizada.

A selecdo de familias pode ser adotada quando os caracteres de selecdo sdo de
baixa herdabilidade, como a selecdo para produtividade de cana e acUcar. Este
procedimento consiste em selecionar as melhores e rejeitar as piores familias, pois a
selecdo em familias com valores genotipicos superiores tende a ser mais efetiva para
indicar maior proporcao de gendtipos promissores. A identificagdo de familias capazes de
produzir genétipos superiores é altamente desejavel para o desenvolvimento de novas
variedades de cana-de-acucar, especialmente quando se considera o periodo relativamente
longo, para a sua liberagdo. Vantagem adicional com os estudos de familias, refere-se a

possibilidade de inferir sobre os valores genéticos dos genitores utilizados nas cruzamentos,



com base no desempenho de suas respectivas progénies. Com isso, os melhores genitores
poderiam ser explorados em cruzamentos preferenciais.

Os esquemas de selecdo de familias conduzidos normalmente tendem a ter
delineamentos muito desbalanceados, como as diferentes quantidades de individuos
“seedlings” por familia e os diferentes nimeros de vezes que 0s genitores sao utilizados nos
cruzamentos. Devido a estas caracteristicas, passou a ser recomendado o uso do
procedimento BLUP (melhor predicdo linear ndo tendenciosa — best linear unbiased
prediction), sendo descrito pela primeira vez por Stringer (2000). Resende (2004) relata que
o procedimento 6timo de predicdo de valores genéticos e de estimacdo de componentes de
variancia € REML/BLUP. Sendo que REML permite estimar a variancia genética e o BLUP
estimar os valores genéticos das familias e dos genitores utilizados nos cruzamentos,
podendo ser utilizado em caso de dados desbalanceados.

Como o procedimento 6timo atual de estimacao/predicdo no melhoramento de
plantas € o REML/BLUP (maxima verossimilhanca restrita/melhor predi¢cdo linear nao
tendenciosa), e que tem fornecido bons resultados para diversas espécies perenes, entao,
se aplicado ao estudo de familias de maturacéo precoces de cana-de-agucar, por meio do
programa computacional Selegen-REML/BLUP, podera fornecer resultados importantes
para direcionar a selecdo entre e dentro de familias e indicar genitores com elevados
valores genéticos aditivos.

O objetivo geral deste trabalho foi selecionar familias de maturacdo precoce em
cana-de-acgucar oriundas de cruzamentos biparentais via REML/BLUP. Os objetivos
especificos foram: i) estimar os componentes de variancia e parametros genéticos das 80
familias de irm&os germanos, da série RB03, via procedimento REML, identificando o tipo
de agdo génica predominantes em caracteres de producdo e caracteres tecnologicos; ii)
predizer os valores genotipicos das familias e os valores genéticos aditivos dos genitores
utilizados nos cruzamentos via procedimento BLUP, com base em caracteres de producéo e
caracteres tecnologicos, identificando as familias com elevado potencial para o
desenvolvimento de clones promissores e os melhores genitores a serem indicados em
novos cruzamentos; iii) comparar a selecao individual e a sele¢do de familias; iv) estimar a
capacidade de combinagcédo dos cruzamentos; e v) estimar a divergéncia genética entre as
familias avaliadas.



2 REVISAO DE LITERATURA

21 CARACTERISTICA BOTANICA

A cana-de-acgucar é uma planta perene da familia Poaceae e do género Saccharum,
sendo que as variedades atualmente utilizadas em lavouras comerciais sdo provenientes de
hibridacBes, cujas constituicbes genéticas participam a S. officinarum, S. spontaneum, S.
sinense, S. barberi e S. robustum (MATSUOKA, 1996; MATSUOKA et al., 2005). Matsuoka
et a. (2005) relatam que o melhoramento genético em cana-de-agucar tem sido realizado em
uma base genética comum, obtida no inicio do século XX, através de intercruzamentos e
retrocruzamentos com S. officinarum. Uma consequéncia foi o desenvolvimento de um
namero relativamente pequeno de genitores que foram usados para a geracdo das
variedades modernas, quando comparado com o grande numero de clones do género
Saccharum existentes. Isto explicaria o fato da cana-de-agUcar possuir uma base genética
estreita (ROACH, 1989).

E classificada como sendo um hibrido interespecifico polipldide de Saccharum spp,
sendo que o nimero de cromossomos frequentemente excede a 100 (2n=>100) (TOMKINS
et al. 1999; GLAZ et al., 2002). Neste sentido, D’Hont et al. (1996) e Tomkins et al. (1999)
relatam que a cana-de-acUcar possui um dos genomas mais complexos e que as cultivares
utilizadas, provenientes de uma série de cruzamentos derivados de espécies domésticas de
S. officinarum com outras espécies do género Saccharum, possui um genoma considerado
amplo (~3000 Mbp) quando comparado com plantas modelos como a cultura do arroz (~430
Mbp).

E uma planta de reproducdo sexuada, preferencialmente por alogamia e quando
cultivada comercialmente é propagada assexuadamente por meio de propagacao vegetativa
(MATSUOKA et al, 1999). Possui metabolismo de carbono C,, apresentando alta
capacidade fotossintética e com elevado desenvolvimento e crescimento em regies com
temperaturas elevadas (MACHADO et al., 1982; CAMARGO, 1996; LARCHER; 2000; TAIZ
e ZEIGER, 2004).



2.2 OBJETIVOS DO MELHORAMENTO

O principal objetivo de um programa de melhoramento de cana-de-acUcar é lancar
novas cultivares que sejam mais rentaveis aos produtores, aumentado a produtividade e/ou
reduzindo as perdas econdmicas, por um intervalo de tempo maior. Sendo assim, a
caracteristica mais importante seria a elevada producdo de agUcar por unidade de érea,
mensurado em Toneladas de Pol por Hectare (TPH). Os componentes envolvidos para a
maximizacao desta caracteristica sdo a Tonelada de Cana por Hectare (TCH) e o teor de
acucar da cana (PCC — pol porcento cana). Ambos sdo considerados de igual importancia,
sendo que para se estimar a tonelada de cana, devem ser considerados ainda os
componentes de rendimento: nimero de colmos por hectare e massa de colmo, sendo este
Gltimo composto por componentes secundarios como diametro, estatura e densidade de
colmos. Outras caracteristicas de importancia para um genétipo de cana-de-agucar, refere-
se a rapida brotacgéo, vigorosa e prolongada soqueiras, a tolerancia a seca e ao frio, o habito
de crescimento ereto e a auséncia de florescimento e chochamento dos colmos, e com
estabilidade e adaptabilidades aos diferentes ambientes de cultivo. Ter ainda, boa
adaptabilidade para a colheita mecéanica. Ser resistente e/ou tolerante as principais doencas
e pragas que incidem sobre a cultura (BRESSIANI, 2001; MATSUOKA, 2005). Para a
indastria caracteres como tipo e teor de fibra, a quantidade e a qualidade industrial do
acucar produzido e o teor de pureza, séo caracteristicas que inferem sobre a qualidade da
produtividade final e consequentemente na importancia econdmica destas cultivares
(FERNANDES, 2000).

Outra caracteristica importante refere-se a producéo de energia renovavel a partir do
bagaco da cana-de-acgucar. Atualmente as usinas utilizam a biomassa para co-geracao de
energia elétrica para a ela propria, gerando ainda uma producdo de energia acima do
utilizado. Portanto a geracdo de energia a partir da biomassa da cana-de-agUcar € algo
importante para manter-se sustentavel a producdo de alcool. Uma premissa é que novos
cultivares com elevada produgéo de biomassa possam ser desenvolvidas pelos programas

de melhoramento genética da cultura, conforme relata Barbosa et al. (2004).
2.2.1 Correlagao entre Caracteres de Selegéo
Jackson (2005) ao descrever estratégias para o melhoramento genético da cana-de-

acucar, conduzido na Australia, relatou que a selecao visando aumento de produtividade de

colmo promoveu ganhos muito pequenos ou quase nulos para o conteado de acucar. Isto



possivelmente indica que os ganhos obtidos atualmente, para contetudo de agucar, podem
ter sido promovidos devido a selecédo para produgcéo de colmos por area. Corroborando
neste entendimento, Cox et al. (1990) e Jackson (2005) relataram importancia de
compreender as correlacdes entre as variaveis de selecdo, pois a selecdo para uma
caracteristica podera influenciar no resultado de outras, a exemplo da selecdo para
producéo de colmo e contetdo de acgucar.

A selec¢do para rendimento de colmo podera resultar em ganhos negativos ou nulos
para contelido de acgucar. A falta da correlacao genética, negativa ou positiva, sugere que 0s
genes que afetam estas variaveis sdo independentes ou 0s genes possuem acgao por
pleiotropia, entre contetido de aclcar e producido de colmos. E possivel que o efeito dos
genes em dividir fotoassimilados para um maior crescimento do colmo ou para um maior
armazenamento, tenderia a contribuir para uma correlacdo genética negativa entre o
crescimento (rendimento) e o armazenamento (contetddo de agucar) (JAKCSON, 2005).

Neste sentido, ao estudar as caracteristicas ideais de crescimento de cultivares de
cana-de-acucar, Terauchi et al. (1999) e Terauchi e Matsuoka (2000) relatam que o rapido
crescimento inicial, responsavel por um rapido fechamento do dossel, € uma caracteristica
importante para uma cultivar, porém, com um numero adequado de perfilhos por area, o que
possibilitaria maior acimulo de massa seca nos perfilhos formados, devido a diminuicdo da
competicao intraespecifica. O excesso de perfilhos na fase de grande perfilhamento pode ter
correlagdo negativa com a produtividade, conforme observado em alguns trabalhos onde foi
identificado esta correlagdo como sendo significativa, de média magnitude e negativa (r=-
0,65*) (OLIVEIRA et al., 2007). Portanto, cultivares que tendem a ter elevado perfilhamento
na fase inicial teriam menores produtividades. Corroborando neste entendimento, Ramesh e
Mahadevaswamy (2000) constataram que os cultivares que perfilham menos, além de
apresentarem menores porcentagens de mortalidade dos perfilhos, tinha perfilhos com
maior estatura, diametro de colmo e maior massa seca, possibilitando uma correlacdo
positiva com os cultivares mais produtivos.

Barbosa et al. (2002) relatam que a variavel estatura de colmos tem correlagéo
positiva com a produtividade, sendo assim, genétipos com estatura de colmo maior teriam a
tendéncia de maior producdo de massa por colmo, proporcionado maior produtividade final.
Outra variavel importante, refere-se a area foliar e sua correlagdo com produtividade, sendo
gue Leme et al. (1984) relataram esta correlagéo, sendo verificado que para os cultivares
gue apresentaram os maiores indices de areas foliares, teriam as maiores producgdes de
massa de colmos e agucar por hectare.



2.2.2 Parametros Genéticos

A estimacdo dos componentes de varidncia e dos parametros genéticos tém
fundamental importédncia no melhoramento genético, pois revela os efeitos envolvidos na
obtencdo de novas populagbes melhoradas. Por meio destes parametros € possivel
identificar a magnitude da variabilidade genética, os efeitos causados pelo ambiente, as
herdabilidades dos caracteres estudados, ampla e restrita, a variancia genética aditiva e de
dominancia e a variancia genotipica, no caso de plantas propagadas assexuadamente.
Permite ainda, estimar o efeito da interagdo em genotipos x ambientes, o tipo de manejo e a
influéncia do tamanho amostral ou de parcelas (RESENDE, 2002b).

Os parametros genéticos essenciais para o melhoramento de caracteres

quantitativos, estéo relacionados a herdabilidade no sentido restrito (h?), a herdabilidade no
. 2 e ~ . L o:
sentido amplo (hy), a repetibilidade (r ) e as correlages, sejam estas genéticas (r,) ou

fenotipicas (r ) entre caracteres. A herdabilidade no sentido restrito refere-se ao coeficiente
de determinacdo do valor genético aditivo pelo valor fenotipico e a herdabilidade no sentido
amplo, corresponde ao coeficiente de determinacdo do valor genotipico pelo fenotipico.
Portanto diz respeito sobre a proporcao genética aditiva “sentido restrito” e a propor¢ao
genotipica “sentido amplo” relativa das influéncias genéticas e ambientais na manifestacéo
fenotipica dos caracteres. Estes parametros indicam a possibilidade ou n&o de selecao para
determinados caracteres. Sendo que, para os caracteres de baixa herdabilidade devem ser
adotados métodos de selecdo mais elaborados. A correlagdo genética entre caracteres
indica o grau de associacdo destes caracteres, tendo importancia no melhoramento, pois
reflete 0 quanto que a selecdo para um ceterminado carater pode influenciar em outro
(RESENDE, 2002b). Corroborando neste entendimento, Kimbeng e Cox (2003) relataram
gue ao adotar a selegdo de familias na Australia, houve um ganho de 0,02 (2%) ao ano,
para o carater tonelada de cana por hectare (TCH), enquanto que para o caractere contetdo
de acucar, houve um decréscimo de -0,002 (-0,2%) no mesmo periodo. De acordo com 0s
autores, isto teria sido ocasionado devido a correlagdo negativa de baixa magnitude entre
TCH e conteudo de acUcar.



2.3 MELHORAMENTO DE PLANTAS DE PROPAGACAO ASSEXUADA

As espécies vegetais consideradas perenes apresentam varios aspectos biolégicos
bastante peculiares, o que torna o melhoramento genético destas espécies diferente,
guando comparada com espécies de ciclo anual. Dentre estes aspectos, citam-se o ciclo
reprodutivo longo, a sobreposicdo de geragbes, a reproducdo sexuada e assexuada
(RESENDE, 2002b).

Tal fato promove alguns reflexos no melhoramento genético destas espécies perenes
como: a utilizacdo dos individuos selecionados para producdo durante varios anos, o que
demanda muito rigor e precisdo nos métodos de selecdo; o uso de avaliacdes repetidas em
cada individuo ao longo do tempo; a selecdo envolvendo comparacdes de individuos de
diferentes geracdes e também em diferentes condigbes ambientais, sendo que devido a este
fato, torna-se importante utilizar métodos de avaliagcdo genética mais elaborados; sele¢éo
também para os efeitos genéticos ndo aditivos dos alelos, devido a propagacdo vegetativa
dos individuos selecionados; relevancia da unidade de selecéo “individuo” em detrimento da
unidade de selecdo “média de grupos de individuos”, sendo que devido este fato torna-se
necessario a predicao de valores genéticos (aditivos e ndo aditivos) individuais para fins de
selecdo (RESENDE, 2002b).

A estratégica basica do melhoramento de espécies que sao propagadas
assexuadamente, a exemplo da cana-de-agUcar por ser propagada de forma vegetativa,
baseia-se no cruzamento entre individuos superiores, que muitas vezes sao cultivares que
estdo em uso comercial. Em suas respectivas progénies formadas, séo selecionados novos
individuos superiores, que sdo denominados como clones potenciais e que sédo avaliados
em testes clonais. De forma geral, 0 melhoramento destas espécies pode ser resumido em
trés esquemas, conforme pode ser observado na Figura 1 (RESENDE e BARBOSA, 2005).



(1)
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(2)
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Cruzamentos Cruzamentos Cruzamentos
Selecao pelo Selecéo pelo
Selecgao BLUP BLUPIS
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familias familias
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FIGURA 1 - Esquema basico para a geracdo de clones superiores em espécies de
propagacao vegetativa (RESENDE e BARBOSA, 2005).

s

O esquema (1) para a geracdo de clones superiores é realizado a partir de
cruzamentos, sendo feita a selecdo na progénie formada deste cruzamento. Esta selecdo &
feita de forma massal, sendo que os clones sédo posteriormente submetidos aos testes
clonais. No esquema (2) de melhoramento, as progénies sdo avaliadas em experimentos
com repeti¢cdes, sendo que as medi¢des sao realizadas em nivel de individuo, possibilitando
a selecdo de clones potenciais com base nos seus valores genotipicos, que podem ser
preditos pelo procedimento BLUP individual. O esquema (3) também faz uso dos testes de
familias em experimentos com repetices, porém as medi¢cdes ndo sao realizadas em nivel
de individuos. Tal procedimento tem sido adotado para a cana-de-acUcar, onde as parcelas
podem ser colhidas em sua totalidade. Posteriormente, € estimado o numero de individuos
gue devem ser selecionados dentro de cada familia e que podem ser submetidos a teste
clonal. Este esquema faz uso do procedimento BLUP individual simulado proposto por
Resende e Barbosa (2006).

No caso da cana-de-acucar o principal esquema de selecdo, refere-se a selecao
recorrente intrapopulacional, embora ndo explicitamente. Neste esquema, o0s clones
superiores selecionados ao final de melhoramento, que envolve o0 cruzamento entre
genitores, seguido de selegcéo clonal, s&o novamente intercruzados para a geracao de novas
familias hibridas para um novo ciclo seletivo, que culminard com a selecao de novos clones
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superiores. Como a cana-de-aglcar € uma planta semi-perene, ha sobreposicdo de



geracgOes e os clones superiores de diferentes geracdes sao intercruzados e ndo apenas de
um determinado ciclo seletivo (RESENDE e BARBOSA, 2005).

Entretanto, o melhoramento de plantas de propagacao assexuada, como € o caso da
cana-de-acucar, pode ser praticado visando 0s seguintes objetivos: selecdo de genitores
para o cruzamento e recombinag&do em programas de seleg&o recorrente intrapopulacional e
reciproca; selecdo de clones a serem recomendados para plantios comerciais; selecdo de
clones potenciais nas progénies hibridas; selecdo de familias (ou cruzamentos) para
direcionar a selecdo de clones potenciais dentro das melhores e selecdo de genitores
potenciais a serem utilizados em programas de selecdo recorrente intrapopulacional e
reciprocas (RESENDE e BARBOSA, 2005). Visando atender esses objetivos, Resende e
Barbosa (2005) relatam que o procedimento 6timo de selecdo € o BLUP para efeitos
genéticos aditivos (a), de dominancia (d) e genotipicos (g), dependendo de cada situacao.
Porém para aplicar o BLUP, sdo necessarias estimativas de componentes de variancia e de
parametros genéticos, sendo que o procedimento 6timo de estimacéo desses componentes
de variancia é o de maxima verossimilhanca restrita ou residual, denominado de REML.
Portanto o procedimento 6timo de avaliacdo genética € o REML/BLUP, sendo que estes
procedimentos de andlise estdo associados a um modelo linear misto (RESENDE, 2004).

2.4 ANALISE DE EXPERIMENTOS VIA MODELOS MISTOS

A metodologia dos modelos mistos foi derivada por Henderson (1949%) para ser
utilizado na avaliacao genética de gado de leite, foi apresentado pela primeira vez em 1973
Henderson (1973%), passando a ser utilizada na pratica a partir da década de 80, com
avancos tecnolégicos computacionais que permitiram seu uso, conforme descrito por
Resende (2002b).

Os modelos mistos possuem efeitos fixos, aléem da média geral, e efeitos aleatoérios,
além do erro. Nos experimentos de campo, os efeitos dos tratamentos e os efeitos
ambientais mensuraveis (efeitos de parcelas e efeitos de blocos) podem ser considerados
como fixos ou aleat6érios. Porém para ser um modelo misto um destes deve ser aleatério e o
outro fixo. Exemplo de modelo misto seria com efeito aleatdrio dos tratamentos ou genétipos

e fixo para o ambiente, sendo este, analisado pela metodologia REML/BLUP. Caso o

' HENDERSON, C. R. Estimation of changes in herd environment. Journal of Dairy Science, v.32, p.709, 1949.

2 HENDERSON, C. R. Sire evaluation and genetic trends. In: ANIMAL BREEDING AND GENETICS
SYMPOSIUM IN HONOR OF J. LUSH. Champaign, 1973. Champaign : America Society of Animal Science,
p.10-41, 1973.
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modelo misto fosse com efeito aleatério para ambiente e fixo para tratamentos ou genétipos
a metodologia a ser emprega seria pelo REML/GLS (RESENDE, 2004).

O efeito é tomado como aleatdrio se 0s niveis observados podem ser assumidos
como uma amostra de uma determinada populacdo, ou seja, uma amostra aleatéria com
uma assumida distribuicdo de probabilidade (distribuicdo normal) (RESENDE, 2002b). Um
exemplo disto, citado por Duarte e Vencovsky (2001), refere-se aos experimentos de
delineamento experimental em blocos, sendo os tratamentos, 0s genétipos a serem
analisados, distribuidos em blocos completos ou incompletos. Neste modelo, o efeito do
bloco (b) € assumido como fixo e o de tratamento (g) como aleatorio. Isso caracteriza o que
se conhece na literatura por um modelo misto, pois incorpora uma mistura de tipos de
efeitos, fixos e aleatérios. Sendo assim, os tratamentos testados (genétipos) representam
uma amostra de uma populacdo de gendtipos, cujas respostas sdo distribuidas
normalmente, em torno de uma média comum (=m+b) e com variancia s4°. Portanto os
gendtipos sao realizagbes de variaveis aleatérias ndo observaveis, as quais correspondem
aos efeitos dos desvios genotipicos aleatorios em relagdo a média [ (SEARLE, 1987).

Os efeitos ambientais podem ser considerados fixos ou aleatérios no melhoramento
genético, enquanto que os efeitos genéticos ou de tratamentos devem ser sempre
considerados como de efeitos aleatérios. Com isso ha a possibilidade de extrapolar os
valores de uma amostra (variancia e média) como sendo de toda uma populacdo. Outras
vantagens dos modelos mistos, refere-se a produgdo de predicbes mais acuradas
principalmente quando existem dados perdidos (parcelas). Conduz as predi¢cdes em direcdo
a média geral, obtendo valores genéticos e nao fenotipicos, resolvem o problema quando se
tem dados desbalanceados, seja por nUmero de repeticdes ou tratamentos, este, quando
em experimentos de varias localidades, permitindo assim, lidar com estruturas complexas de
dados (medidas repetidas, diferentes anos, locais e delineamentos). Sendo ainda que,
adotando-se a metodologia BLUP, possibilita-se a maximizacdo da acuracia seletiva,
minimizando o erro de predicdo. Neste caso ainda, haveria maximizagdo da probabilidade
em selecionar o melhor entre dois individuos e maximizacéo da probabilidade de selecionar
o melhor individuo entre varios (RESENDE, 2002; 2004).

Ao considerar o modelo como aleatdrio as informacdes geradas podem ser
extrapoladas, com isso genotipos selecionados em poucos ambientes poderiam ser
recomendados para novos ambientes. Informacdes de um conjunto de individuos
representaria toda a variabilidade existente em uma determinada populagdo, possibilitando
alcancar os mesmos individuos extremos desta populagao e consequentemente, selecionar

genotipos superiores em relagdo a média da populacdo e com maior probabilidade de estar
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entre os melhores individuos, considerando o0 mesmo carater em questdo (RESENDE e
BARBOSA, 2006).

Duarte e Vencovsky (2001) relatam que em processos de selecdo de tratamentos,
entendem-se aqui como gendtipos, entre os ordenamentos de médias produzidas pela
abordagem dos modelos mistos e por uma andlise convencional intrablocos, resultaria em
diferentes ordenamentos. Principalmente, quando o0s experimentos tendem a ser
desbalanceados e ndo ortogonais. Estes autores relatam que, quanto maior a amplitude de
desbalanceamento maior sera a probabilidade destas duas metodologias se diferirem. Outra
vantagem citados pelos autores, refere-se a maior probabilidade de se encontrar os
individuos transgressivos dentro da populacdo a ser selecionada, via procedimento de
analise que utilize os modelos mistos.

Na préatica, no processo de sele¢cdo realizado o melhorista pode atuar em duas
etapas basicas. A primeira corresponde a predicdo do valor genético dos individuos
candidatos a selecéo, e a segunda corresponde a melhor forma de utilizagdo dos individuos

com maiores valores genéticos preditos (RESENDE, 2002b).

2.4.1 Andlise via REML/BLUP

A predicdo de valores genéticos exige a prévia estimacdo dos componentes de
variancia e de parametros genéticos. De maneira genérica, a predicdo pode ser efetuada
por trés procedimentos e situacgBes distintas: O (1) procedimento refere-se a Melhor
Predicdo — BP (“Best Prediction”) — considerando iguais quantidades e precisbes de
informacgdes associadas a todos os candidatos a selecéo, onde as meédias e variancias sao
conhecidas ou estimadas com exatiddo; o (2) refere-se a Melhor Predi¢éo Linear - BLP
(“Best Linear Prediction”) — com diferentes quantidades e precisdes de informacdes
associadas a todos os candidatos a selecdo, com médias e variancias conhecidas ou
estimadas com precisao; e o (3) corresponde a Melhor Predicdo Linear Nao-Tendenciosa -
BLUP (“Best Linear Unbiased Prediction”) - diferentes quantidades e precisdes das
informacdes associadas aos candidatos a sele¢do, sendo a variancia conhecida ou
estimada com precisdo e a média ndo conhecida. Desta forma, primeiro procedimento
“método BP” utiliza os mesmos pesos (ponderadores das informagfes fenotipicas) para
todos os individuos candidatos a selecéo, ao passo que os métodos BLP e BLUP implicam
na utilizacdo de diferentes pesos para os candidatos a selecdo. Dentre esses

procedimentos, o BLUP é o mais completo e conduz & maximizacdo do ganho genético, por
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ciclo de selecdo (RESENDE, 1997a° e 1997b*), citado por Pinto-Jr (2004). O método BP é
bom apenas na para a primeira situacdo, conforme descrito anteriormente. O BLP é
adequado para o procedimento (1) e (2), sendo que para o (3) procedimento exige
preditores BLUP mais complexos, que sao 6timos em qualquer situacdo. A vantagem do
procedimento BLUP sobre o BLP, no (3) procedimento refere-se a estimagao mais precisa
dos efeitos fixos do modelo linear misto, a qual é realizada pelo método dos minimos
quadrados generalizados e ndo pelo método dos minimos quadrados ordinarios, como
ocorre no procedimento BLP (RESENDE et al., 1996b).

Os procedimentos otimos de predicdo de valores genéticos e selecdo no
melhoramento genético de espécies perenes podem ser resumidos em dois, sendo o
primeiro para indice usando todos os efeitos aleatorios do modelo estatistico para o caso
balanceado, e o0 segundo refere-se ao BLUP individual para os casos balanceados e
desbalanceados (RESENDE, 2002b).

O procedimento de predicéo foi denominado BLUP por Henderson (1973) e citado
por Resende (2002b), para designar “melhor predicdo linear ndo viciada” de variaveis
aleatorias. Tal procedimento ajusta os dados para os efeitos ambientais indentificaveis (tais
como os efeitos de bloco, do ano de medicdo, do local de plantio, dentre outros) e
simultaneamente prediz os valores genéticos dos individuos canditados a selegéo
(RESENDE, 2002b).

O problema central no melhoramento genético é a predi¢cao de valores genéticos dos
varios candidatos a selecdo. Entretanto, esta predi¢éo precisa de componentes de variancia
conhecidos ou estimados com precisdo. O procedimento 6timo de predicdo de valores
genéticos é o BLUP e o procedimento 6timo de estimacédo de componentes de variancia é o
REML. Estes modelos estdo associados a um modelo linear misto, portanto, modelo
contendo efeitos fixos além da média geral e aleatdrios além do erro (RESENDE, 2004).

O método REML permite produzir estimativas ou predicdes mais acuradas de efeitos
de tratamentos quando existem dados perdidos nos experimentos. As predicdes dos efeitos
aleatorios sao forcadas (efeito shrinkage) em direcdo a média geral, penalizando estimativas
baseadas em pequenas amostras. Permitem o ajuste de diferentes variancias de cada grupo
de tratamento, ou seja, permite considerar variancias heterogéneas, resolvem o problema
de estimagdo quando se tem dados perdidos, a modelagem da estrutura de correlacdo em

experimentos com dependéncia espacial, medidas repetidas e em mdltiplos experimentos.

3 RESENDE, M. D. V. de. Avancos da biométrica florestal. In. ENCONTRO SOBRE TEMAS DE GENETICA E
MELHORAMENTO, 1997, Piracicaba. Anais... Piracicaba: Escola Superior de Agricultura “Luiz de Queiroz”,
p.20-46, 1997a.

4 RESENDE, M. D. V. de. Melhoramento genético de esséncias florestais. In: SANTOS, J. B. Simpédsio sobre
atualizagdo em genética e melhoramento de plantas. Universidade Federal de Lavras, p. 59-93, 1997b.
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Conduz a estimativas mais precisas e 0s resultados sd&o mais apropriados pra inferéncia
requerida quando a estrutura dos dados é hierarquica ou em multi-niveis. Como
desvantagem cita-se apenas 0 maior numero de suposi¢des distribucionais que séao feitas
(RESENDE, 2004).

Corroborando neste entendimento, Resende (2002b) descreve a importancia das
estimativas de parametros genéticos pelo REML, nos modelos mistos, por ser uma
metodologia que permite gerar estimativas ndo tendenciosas dos parametros. Outra grande
vantagem desses modelos é que eles consideram a covariancia genética entre as
observacdes e ponderam os gendtipos com desigual nimero de informacdes, na mesma ou
em diferentes geracfes. Isso faz da avaliacdo genética (predicdo de valores genéticos)
pelos modelos mistos, seja um instrumento mais eficaz que o da avaliacdo partindo de
estimativas pelo método dos minimos quadrados, conforme descrito por Kennedy e
Sorensen (1988), na selecdo de genitores, familias e clones, pelo uso da informacdo da
propria entidade ou de aparentados, avaliadas no mesmo ou em diferentes locais, épocas
ou geracOes (RESENDE, 1999).

De maneira genérica, o procedimento 6timo de estimacao/predicdo no melhoramento
de espécies perenes é o REML/BLUP, sendo que para o caso de dados balanceados, a
estimacdo de componentes de variancia pelo método de quadrados minimos (analise de
variancia) equivale a estimacdo por REML (RESENDE et al., 1996c), e a predicdo de
valores genéticos pelo método do indice multi-efeitos, equivale ao BLUP individual
(RESENDE e HIGA, 1994; RESENDE e FERNANDES, 1999). Portanto, os procedimentos
otimos de estimacao/predicdo podem ser resumidos em dois: analise de variancia/indice
multiefeitos para o caso balanceado; e REML/BLUP para os casos balanceado e
desbalanceado, respectivamente. No caso de dados balanceados, os dois procedimentos
conduzem a resultados idénticos; em casos com pequeno desbalanceamento, os dois
procedimentos conduzem a resultados similares e, na presenca de grande
desbalanceamento, o procedimento REML/BLUP é muito superior a andlise de
variancia/indice multiefeitos, sendo utilizado no contexto do melhoramento florestal.

Na pratica, as vantagens da utilizacdo do procedimento REML/BLUP s&o: permite
comparar individuos ou variedades atraves do tempo (geragfes, anos) e espacos (locais e
blocos), permite a simultdnea correcdo para o0s efeitos ambientais, estimacdo de
componentes de variancia e predicdo de valores genéticos, permite lidar com estruturas
complexas de dados (medidas repetidas, diferentes anos, locais e delineamentos), pode ser
aplicados a dados desbalanceados e a delineamentos ndo ortogonais. No caso de dados

desbalanceados, se for comparado com os resultados obtidos pela ANOVA, verifica-se que
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as estimativas tendem a ser imprecisas de componentes de variancia e como consequéncia
deste fato, a inacuradas predi¢des de valores genéticos (RESENDE, 2004).

Atualmente a metodologia dos modelos mistos pode ser utilizada por meio de
programas estatisticos-computacionais como o SAS® - Statistical Analysis System (SAS
INSTITUE, 1997) e o ASREML. Estes programas permitem o ajuste de um ndmero infinito
de modelos, inclusive os mais complexos. Porém o programa SAS® apresenta a limitacdo
para lidar com matriz de parentesco e predizer valores genéticos em nivel de individuos
(DUARTE e VENCOVSKY, 2001; RESENDE, 2007a).

Outro software é o Selegen-REML/BLUP (Sistema Estatistico e Selecdo Genética
Computadorizada via Modelos Lineares Mistos) que atende as exigéncias de experimento
balanceado e ndo balanceado. Se adotados modelos em nivel individual, o programa
computacional fornece: (i) valores genéticos aditivos preditos; (i) valores genotipicos
preditos; (iii) estimativas de componentes de variancia; (iv) ordenamento dos candidatos a
selecdo, segundo valores genéticos aditivos ou genotipicos; (v) estimativas de ganhos
genéticos; (vi) estimativas do tamanho efetivo populacional; (vii) estimativas da interacdo
gendtipo x ambiente; e (viii) estimativas do valor genético de cruzamentos. Abrange os
delineamentos experimentais de blocos ao acaso e latice, os delineamentos de cruzamento
para polinizacdo aberta e controlada (progénies de meios irmaos e irmados germanos,
cruzamentos dialélicos, fatoriais, hierarquicos, delineamentos ndo balanceados, hibridos),
bem como testes clonais, uma ou varias populagfes, experimentos repetidos em varios
locais, uma ou varias plantas por parcela, presenca ou auséncia de medidas repetidas
(RESENDE, 2002b; 2007a). O programa emprega modelos, estimadores e preditores
descrito acima, conforme Resende (2002a; 2002b), podendo ser aplicado as plantas
albgamas, autbgamas e com sistema reprodutivo misto. E direcionado as espécies perenes
e semiperenes, podendo também ser aplicado as espécies anuais. Atualmente o programa
Selegen REML/BLUP engloba mais de 150 modelos de andlises destinados a selegéo
geneética no contexto do melhoramento de plantas (RESENDE, 2007a). Tem sido utilizado
para o melhoramento de espécies florestais, como a acacia-negra (MARTINEZ, 2006), o
pinus (PALUDZYSZYN-FILHO et al., 2002; PINTO-JR, 2004), a erva-mate (RESENDE et al.,
2000), a seringueira (RESENDE et al., 1996a; KALIL et al., 2000), de espécies frutiferas
como a pupunheira (FARIAS NETO e RESENDE, 2001), o cacau (RESENDE e DIAS,
2000), a aceroleira (PAIVA et al., 2002), o umbuzeiro (OLIVEIRA et al., 2004), o cupuagu
(SOUZA et al., 2002), o cafeeiro (RESENDE et al., 2001) e de espécies energéticas com € o
caso da cana-de-acucar (BARBOSA et al.,, 2004; 2005; RESENDE e BARBOSA, 2005;
OLIVEIRA et al., 2005)
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2.5 SELECAO EM CANA-DE-ACUCAR

O termo selecdo, descrito por Resende (2002b), pode ser definido como a
reproducao diferencial de diferentes gendtipos na natureza ou sob a intervencdo do homem.
Sendo que a selecdo natural ocorre independentemente das agdes humanas e se realiza
por meio de diferencas em fertilidade e sobrevivéncia das progénies dos diferentes
individuos. Enquanto que a selecao artificial € praticada pelo homem e é baseada em
critérios definidos pelos melhoristas, sendo o fator primordial para o melhoramento genético.
Este processo de selecdo promove alteracbes nas frequéncias alélicas nos locos que
controlam o carater sob processo de selecdo, e que normalmente procura atender os
principais objetivos do melhoramento genético. Neste caso, ha entdo a alteracdo na média
genotipica da populagédo, na dire¢do desejada.

Em cana-de-acUcar, a selecdo € praticada em todas as fases do melhoramento
genético, desde a escolha dos genitores, passando pela escolha dos cruzamentos, pela
selecdo na populacéo de individuos oriundos dos cruzamentos realizados e nas etapas
subsequentes com a selecdo clonal. Nas primeiras fases do melhoramento a preciséo
experimental € muito baixa ndo permitindo que a taxa de selecdo seja reduzida (SOUZA,
1989; CALIJA et al., 2001).

Na Figura 2 estdo apresentados as diferentes etapas de um programa de
melhoramento genético em cana-de-acUcar. Nota-se que de forma geral a etapa inicial (T1),
apos as hibridagbes, é caracterizada por um grande niumero de genotipos avaliados, que se
nao se encontram repetidos e em apenas um ambiente. Na fase seguinte (T2), o nimero de
genotipos “clones” diminui e aumenta o tamanho das parcelas experimentais. Nas etapas
seguintes 0s numeros das parcelas por clone aumentam, assim como 0 numero de
repeticdes e o niumero de locais, até chegar a fase final experimentacdo (FE), onde os
genotipos sdo avaliados em parcelas maiores, com trés repeticdes, em varios ambientes de
producéo e em numero suficiente de safras de producéo para identificar o verdadeiro valor
genotipico dos clones (FERREIRA et al., 2005) . Verifica-se que o numero de genotipos
avaliados em cada fase diminui consideravelmente a cada fase de selecdo até chegar a
liberar as novas cultivares. Considerando todo este processo de melhoramento genético
para a cultura da cana-de-agucar, tem-se em torno de 13 a 15 anos para a liberacdo de um
novo genétipo “variedade comercial” (BRESSIANI, 2001; MATSUOKA et al., 2005).
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FIGURA 2 - Esquema basico mostrando as etapas da selecdo em um programa de
melhoramento genético de cana-de-agucar. (Adaptado de BRESSIANI, 2001;
MATSUOKA et al., 2005).

2.5.1 Selecéo Individual em Cana-de-Agucar

Na selecdo massal ou também denominada sele¢do individual, as plantas séo
selecionadas com base em seus valores fenotipicos, pois, nesta fase ndo ha repeticdo dos
gendtipos avaliados. E considerado um método que possibilita uma reposta rapida,

principalmente em populages com variabilidade genética (FALCONER e MACKAY, 1996).
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Na selecao massal cada gendtipo encontra-se repetido uma s6 vez e em um Unico
ambiente. Sendo assim, a avaliagdo € visual e com base em caracteristicas indiretas de
producéo, ou seja, caracteres secundarios que estdo correlacionados com a producéo final
em tonelada de pol por hectare (TPH). E o caso dos caracteres estatura de plantas,
diametro de colmos, nimero de perfilhos e o Brix (%) cana (teor de sélidos soltveis no caldo
da cana) (MATSUOKA, 2005).

Portanto, para selecionar um individuo superior para produtividade de agucar por
hectare, h4 a necessidade de considerar caracteristicas secundarias para selecionar o
carater principal, sendo ainda, que estas caracteristicas possuem baixa herdabilidade
(SKINNER, 1982; KIMBENG e COX, 2003).

Ao estudar a selecao seqiencial em cana-de-aguUcar, Bressiani (2001) relata que a

avaliacéo visual na fase T1 “seedlings ™

realizada para caracteres secundarios e que estao
correlacionados com a producao final, deveria ser considerada como um método para
eliminar os individuos que fossem realmente desfavoraveis. Desta forma, espera-se que a
selecdo seja eficiente, mesmo para os caracteres de baixa herdabilidade, para a populacéo
como um todo.

Como este procedimento de selecéo é realizado em plantas individuais, a eficiéncia
tende a ser restrita devido a baixa herdabilidade dos caracteres de selecdo (SKINNER,
1982). Portanto, a eficiéncia do melhoramento de uma espécie vegetal ird depender da
guantidade de variabilidade existente na populagéo base a ser explorada, da herdabilidade
do carater a ser melhorado e da extensdo do ganho genético deste carater selecionado
(BRESSIANI, 2001). Skinner et al. (1987) citam que nesta fase a selecéo deveria basear-se
em caracteristicas de alta herdabilidade, como Brix (%) cana e resisténcia ao carvdo e a
ferrugem.

2.5.2 Selecéo de Familias em Cana-de-Agucar

Hogarth (1971b) iniciou os primeiros estudos de familias na década de setenta,

porém houve grande dificuldade, devido ao intenso trabalho pessoal para levantamentos
dos resultados experimentais das familias, aliado ao alto custo do processo de avaliagéo

® "seedlings", botanicamente é definido como as plantulas formadas a partir das sementes até o

periodo antecedente a formacdo da terceira folha. E considerado nos centros de melhoramento da
cana-de-aclcar, também como os individuos em desenvolvimento no campo originarios desta
plantula. Por isso, a planta avaliada na primeira etapa de selecdo € também denominada de
“seedling”.
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experimental, o que tornava proibitivo este estudo. Alternativas, com o desenvolvimento de
colhedoras mecanizadas na Australia, tornaram possivel investigar as vantagens da selecao
de familias devido a elaboracéo de experimentos mais detalhados, possibilitando o aumento
da eficiéncia deste processo. Os resultados revelaram que o estudo de selecdo de familias
pode contribuir para a selecdo de parentais e de cruzamentos que visem a obteng&o de
populacdes melhoradas (HOGARTH, 1971b; KIMBENG et al., 2001b).

A estratégia de selecdo de familias pode ser adotada quando os caracteres sob
selecdo séo de baixa herdabilidade, pois nestes casos os maiores desvios sdo decorrentes
dos efeitos ambientais, sendo que os desvios dos efeitos ambientais dos individuos tende a
se anular, com isso, a média fenotipica da familia sera mais proxima da média genotipica.
Nesta selecdo, as informacdes individuais irdo determinar a médias das familias. A selecéo
torna-se mais efetiva, pois os caracteres de baixa herdabilidade, quando analisados em
estudos de familias, verifica-se que elevada proporcéo da variacao fenotipica entre familias
podem ser explicados devidos a fatores genéticos (BRESSIANI, 2001).

A selecédo de familias consiste em escolher todas as melhores e rejeitar as piores,
gue teriam valores genéticos baixos. Estudos mostrando o potencial de familias com valores
genotipicos superiores quando comparados com familias de valores inferiores, evidenciam
gue a selecdo com base nas melhores familias é efetiva para identificar quais familias teriam
maior proporcao de clones elites (KIMBENG et al., 2001a). Portanto, realizar a selecdo de
familias, tendo o objetivo a selecdo de clones superiores “selecéo individual de clones elites”
em familias superiores € possivel, pois a probabilidade de se encontrar clones elites em
fases avancadas de selecdo do programa de melhoramento tendera a ser maior com estas
familias melhoradas (KIMBENG e COX, 2003). Entretanto, explorar comercialmente um
clone tem mais importancia que uma populacdo geneticamente melhorada. Porém, ainda €
importante considerar que nesta populagédo melhorada a freqiéncia de clones elites tende a
ser maior (JACKSON e McRAE, 1998).

Neste sentido, Kimbeng e Cox (2003) relatam que a adogéo da selecdo de familia
tem efeitos positivos para um programa de melhoramento genético de cana-de-agucar, pois
gera informacbes importantes para se determinar o valor genotipico dos cruzamentos
identificando gendtipos e clones elites potenciais para novos cruzamentos.

Skinner et al. (1987) relatam ainda, que o estudo de familias pode contribuir para
predizer cruzamentos superiores, podendo ser concentrado esforgos nos cruzamentos mais
promissores, que poderdo aumentar substancialmente as chances de selecionar clones

elites.
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Cox e Hogart (1993) relatam que em cana-de-aclcar, o esquema de sele¢éo entre e
dentro familias tende a ser mais eficiente que somente o0 método de selecéo de familias.
Desta forma as familias seriam previamente analisadas em ciclo de cana-planta, sendo
realizado posteriormente a selecdo massal dentro das familias promissoras, ou seja,
aquelas com elevados valores genotipicos e acima da média experimental. Esta selecdo
seria realizada no segundo ciclo de desenvolvimento cana-de-agUcar, se baseando em
caracteres de alta herdabilidade e caracteres morfolédgicos.

Quando aliada a selecao individual de clones (selecdo massal), a selecao de familias
pode proporcionar maior eficiéncia, conforme relatado por Kimbeng e Cox (2003). Estudos
tém evidenciado que a selecdo individual de clones em ciclo de cana-soca tem maior
eficiéncia, quando € realizada dentro de familias elites. Sendo estas, previamente
selecionadas em ciclo de anterior, cana-planta, com base em caracteristicas quantitativas de
producdo, como tonelada de cana por hectare e tonelada de acUcar por hectare. Ja na
avaliacdo em ciclo de cana-soca, as caracteristicas mais efetivas de selecéo sé@o as visuais,
o teor de acucar nos clones “Brix (%) cana” e as demais caracteristicas que compdem o
rendimento. Neste sentido, diversos autores relatam a superioridade efetiva em combinar a
selecdo de familias e com a selecao individual (JACKSON e MCRAE, 1998; KIMBENG et
al., 2000; KIMBENG e COX, 2003).

Os experimentos de selecdo de familias nas fases iniciais, também podem ser
estendidos para diversos ambientes e também ao longo dos anos. Com isso, ha a
possibilidade de se quantificar o efeito do ambiente e da safra, possibilitando a identificacdo
de familias estaveis e compreender a influéncia do ambiente/safra sob o processo de
selecdo. Importante considerar ainda, que na selecéo de familias combinada ou ndo com a
selec¢do individual, tende a ter menor eficiéncia quando houver pequena variancia genotipica
entre as familias e uma alta correlacéo genética entre o carater selecionado e a producéo de
campo (JACKSON et al., 1995).

A avaliacdo de familias permite estimar os parametros fenotipicos e genéticos,
predizer os valores genéticos em cruzamentos, as relacbes entre os caracteres em estudo,
permitindo ainda, avaliar a eficiéncia dos métodos de selecdo e estimar 0s progressos
genéticos proporcionados pela selecdo. Processos como estes podem contribuir para a
evolucao de um programa de melhoramento, pois possibilitaria maior entendimento e melhor
exploracdo da variabilidade genética presente em progénies originadas de cruzamentos
entre genitores conhecidos. Outro ponto importante refere-se ao conhecimento do valor
genético dos genitores utilizados nos cruzamentos. Isto indicaria a melhor metodologia de

hibridacdo entre genitores, ou seja, policruzamentos ou cruzamentos simples “biparentais”
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(SILVA et al., 2002). A selecdo de gendtipos para 0 uso como parentais, aliado a escolha
dos cruzamentos, torna-se uma decisao critica dentro de um programa de melhoramento de
cana-de-acucar (KIMBENG e COX, 2003).

Vantagem adicional com os estudos de familias refere-se a viabilidade de inferir
sobre os valores genéticos dos parentais baseados na performance de suas progénies
(COX e STRINGER, 1998). Foi a partir de estudos de familias realizados na Australia no
inicio da década de 70, que houve contribuicdo para estudos e sele¢cdo de parentais e
cruzamentos potenciais para se chegar a populacdes de cana-de-aclcar melhoradas
(KIMBENG e COX, 2003). Os melhores genitores seriam explorados em cruzamentos
preferenciais. Aliado a isto, a selecéo de clones elites poderiam indicar os novos genétipos a
serem utilizados diretamente nas etapas de cruzamento.

Nos esquemas de melhoramento genético da cana-de-acucar utilizados na Australia
sdo empregados delineamentos de cruzamentos muito desbalanceados devido ao
florescimento esparso e a baixa fertilidade do pélen. Outro fator refere-se a representagéo
das familias em termos de numero de individuos “seedlings”, por ser muito desbalanceada
ao longo dos blocos, locais e anos. Devido estes pontos, a partir de 1996 o procedimento
BLUP passou a ser utilizado como técnica rotineira no melhoramento genético da cana-de-
acucar, revelando em anos seguintes a capacidade de reconhecimento precoce de
genitores superiores (STRINGER et al., 1996; STRINGER, 2000)

2.5.3 Selegéo de Familias via REML/BLUP

Barbosa et al. (2005) estudando a selecdo de familias de cana-de-agucar pela
metodologia dos modelos mistos REML/BLUP, estimaram os parametros genotipicos da
populagdo em estudo e predisseram os valores genotipicos das familias e os valores
genéticos dos genitores utilizados nas hibridacdes. Os referidos autores apontaram
vantagens em utilizar a selecdo de familias via procedimento REML/BLUP, pois permitiu
identificar familias superiores que poderiam ser utilizadas para a producdo de maior
guantidade de sementes. Estas sementes seriam utilizadas para implantacdo de um novo
campo de T1, contendo apenas familias de elevado valor genotipico, com posterior sele¢éo
de clones dentro destas familias promissoras. Os autores relatam que € altamente desejavel
ter um ndmero expressivo de genotipos provenientes de cruzamentos de elevados valores

genotipicos, 0 que permitiria aumentar a probabilidade de selecdo de clones dentro destas
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familias. Nesta etapa, este processo de selecdo de individuos pode ser baseado em
caracteres visuais de selecao que envolveria uma série de caracteristicas morfoldgicas.
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) entre os gendtipos. Barbosa et al.
(2004) ao direcionar a sele¢do para obter familias especializadas na producéo de biomassa
via procedimento REML/BLUP, identificaram genitores com elevado efeito genético aditivo

para producédo de colmo por hectare (TCH).

2.5.4 Selec¢éo via BLUP Individual Simulado - BLUPIS

A selecédo de clones via procedimento BLUP, € um procedimento ideal de selecéo de
individuos a serem clonados, sendo considerado simultaneamente as informagfes do
individuo, da familia, do delineamento experimental utilizado e parentesco entre familias e
genitores. Porém, para espécies em que ha a colheita total da parcela, ndo sendo
considerado as informac¢des dos individuos, tal procedimento ndo pode ser adotado.
(RESENDE, 2004; RESENDE e BARBOSA, 2005). Em cana-de-acUcar a selecao de
familias na fase inicial do melhoramento, normalmente é realizada considerando
informacdes totais das parcelas, pois as mesmas séo colhidas totalmente. Com isso, ndo ha
a possibilidade de obter informacdes dos individuos dentro das parcelas experimentais. Para
contornar esta situacdo Resende e Barbosa (2006) propuseram a selecdo via BLUP
individual simulado (BLUPIS), que se baseia nos efeitos genotipicos das familias avaliadas a
campo. O BLUPIS é um melhoramento de selecdo sequiencial em cana-de-agucar, o qual
estd sendo amplamente utilizado na Austrdlia, Brasil, Estados Unidos e Argentina
(BRESSIANI, 2001; KIMBENG e COX, 2003; RESENDE, 2004).

Este método de selecdo de familias possibilita determinar o nimero de individuos a
serem selecionados dentro de cada familia avaliada, o numero total de clones a ser
avancado e o numero de familias que contribuird com os individuos a serem selecionados.
O método pode ser adotado a avaliacdo de familias de irmaos germanos simples ou obtidas
de cruzamentos dialélicos desbalanceados ou balanceados, familias & meios-irméos e
familias de auto-fecundacdo (RESENDE e BARBOSA, 2005).

Pelo procedimento BLUPIS determina-se de forma dindmica o numero de individuos

a serem selecionados dentro de cada familia, sendo dado por: n, :(gjk /Q j)‘l i, onde
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n, corresponde ao numero de individuos a serem selecionados em cada familia k, g j
refere-se ao valor genotipico da melhor familia e n; corresponde ao nimero de individuos

selecionados ra melhor familia. A determinacdo de n; envolve o conceito de tamanho

efetivo populacional (RESENDE e BARBOSA, 2006).

O tamanho efetivo populacional vem a ser importante para a selegéo de clones, pois
permite determinar o tamanho das familias a serem conduzidas na experimentacéo,
adequados para a selecao de clones superiores dentro destas e permite ainda, determinar o
namero de clones potenciais a serem selecionados dentro das familias testadas, por
procedimento denominado BLUPIS (RESENDE e BARBOSA, 2005; 2006).

A questdo do tamanho da familia adequado para a sele¢édo de clones superiores foi
apresentado por Resende e Barbosa (2005), em melhoramento genético de plantas com
propagacdo assexuada. Para familias de irmdos germanos, o tamanho detivo de uma

familia € dado por N, = (2n)/(n +1), onde n refere-se ao nimero de individuos por familia.

Estes autores apresentaram diversos valores de n, relatando que com ndmero de individuos
igual a 100, atinge-se 99% da representatividade méaxima da familia. Isso permite constatar
gue, o aumento do numero de individuos amostrados dentro das familias acima de cem

(n>100), quase nada contribui para acrescentar individuos diferentes na amostra. Com isso,

ao aumentar o numero de individuos acima de 100, provavelmente serdo acrescentados em
sua maioria individuos médios e poucos individuos extremos, sendo estes os individuos
possiveis de serem superiores. Sendo assim, acredita-se que 100 individuos por familias de
irmaos germanos seja um tamanho adequado para conter os individuos superiores da
familia, os quais serdo entédo identificados e submetidos a teste clonal em conjunto com
individuos superiores de outras familias, visando a selecao dos melhores em geral.

Resende e Barbosa (2005) relatam ainda que, com 50 individuos e cada familia se
conseguiria niveis proximos de 98% da representatividade maxima da familia. Pois,
aumentar a amostragem dentro das familias acima de 50 individuos, possibilita pouca
contribuicdo para adicionar individuos mais diferentes nas amostras, sendo adicionados
mais individuos médios e poucos individuos extremos. Sendo assim, acredita-se que 50
individuos a serem selecionados dentro da melhor familia, sejam suficientes para conter o
melhor individuo da progénie para o carater produtividade, o qual podera ser identificado
posteriormente por meio de teste clonal.

O método BLUPIS elimina automaticamente as familias com efeito genotipico
negativo, por estarem abaixo da média geral do experimento, pois nestas familias haveria
uma baixissima probabilidade de se obter um clone superior. Na pratica os referidos
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individuos indicados para a selecdo pelo método BLUPIS, poderdo ser utilizados para a
selecéo ser realizada na segunda soca do proprio experimento de familias, no campo de T1
compostos por seedlings plantados de forma massal sem utilizar nenhum delineamento
experimental, ou entdo, por meio de novo plantio das familias selecionadas, com posterior
selecao dentro destas (RESENDE e BARBOSA, 2005; 2006).

Resende e Barbosa (2005) relatam gqie com a utilizacdo desta metodologia, um
menor nimero de melhores clones é avangado, permitindo assim, aumentar a eficiéncia do
processo seletivo e diminuindo custo no programa de melhoramento. Pois, ao adotar a
selecdo massal, torna-se necessario avangar um numero maior de clones, visando incluir na
selecdo clones realmente superiores, que serdo posteriormente identificados nos testes
clonais.

2.5.5 Selecéo de Genitores

O melhoramento genético da cultura da cana-de-agucar envolve uma sequéncia de
varias fases e se completa com aproximadamente 12 a 15 anos. Sendo que, na primeira
fase e em apenas nesta fase, que ocorre depois da hibridagdo, que sao plantadas as
sementes verdadeiras, originando os seedings “plantulas originadas a partir de sementes
botanicas”. Nas fases subsequentes sdo plantados por meio de propagacdo vegetativa,
sendo progressivamente menor o numero de clones avaliados em fases mais avancadas.
Portanto, durante 12 a 15 anos, ndo existe a oportunidade para recombinagéo sexual e com
isso, a geracdo de nova variabilidade genética que poderia ser explorada. Portanto, o
melhoramento em cana-de-agucar tem apenas a fase apds a hibridacdo para explorar a
variabilidade genética (SKINNER et al., 1987; KIMBENG e COX, 2003).

Os genitores utilizados nos cruzamentos sao cultivares ou clones nacionais ou
introduzidos de outros paises, sendo que normalmente sdo utilizados clones e cultivares
desenvolvidos no Pais ou regido, por apresentarem elevado nivel de produtividade, além de
associarem outras importantes caracteristicas agroindustriais. Mesmo utilizando este
critério, verifica-se que o nimero de combinac¢des possiveis de serem realizadas, durante a
campanha de cruzamentos, é elevado. Para aumentar a eficiéncia do melhoramento
genético em cana-de-aglcar, uma nova etapa tem sido incorporada as fases iniciais dos
mesmos. Esta etapa consiste em identificar cruzamentos superiores, que serdo utilizados
para formar a populacdo-base sobre a qual se fara a selecdo. Assim, as chances de

selecionar genétipos superiores, que se transformardo em variedades bem sucedidas
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futuramente, sdo maiores. Outra grande vantagem atribuida a esta metodologia é a
possibilidade de descarte de genotipos indesejaveis, nas fases iniciais do programa,
reduzindo os custos, espaco e tempo. Esta predicdo do cruzamento promissor envolve a
hibridacdo dos pais escolhidos e a avaliacdo de suas respectivas progénies resultantes de
cada cruzamento, para que se possam estimar os parametros que formardo a base da
predigéo (BASTOS, 2001).

A predicao dos valores genéticos aditivos tém fundamental importancia quando se
tem uma populacéo oriunda de cruzamentos sexuais. Para a cana-de-acgucar, a predicao do
valor genético aditivo pode ser realizada na primeira fase do melhoramento, quando séo
plantados os seedlings “plantulas originadas de sementes botanicas”. O valor genético
aditivo indica o potencial dos genitores utilizados nos cruzamentos. Com isso genoétipos com
elevados valores genéticos aditivos podem ser prontamente utilizados como parentais em
futuros cruzamentos, tendo como objetivo o de melhorar as populagbes obtidas nos
respectivos cruzamentos. Esta estratégia pode proporcionar maior probabilidade de
encontrar clones elites dentro das familias originadas de genitores de elevado valor genético
aditivo (RESENDE, 2002b; BARBOSA et al., 2004).

Kimbeng e Cox (2003) ao relatarem perspectivas para a selecao de genitores e
novos cruzamentos, indicaram que a selecdo de genitores com elevado potencial para
producdo de acucar deve ser eficaz em produzir progénies com estas caracteristicas, mais
do que para a selecdo de genitores promissores para em rendimento de colmo por hectare.
Os estudos descreveram que o conteudo de acgucar, e as respectivas medidas
correlacionadas tais como o Brix (%) cana e pol (%) cana, possui uma proporcao elevada da
variacdo genética total sob o controle genético aditivo (BROWN et al.,, 1968, 1969;
HOGARTH, 1971a, 1987; HOGARTH et al., 1981). Contrastando com carater principal sob a
selecdo em programas de melhoramento genético da cana-de-acUcar, que se refere ao
caractere rendimento de colmo por hectare, que o controle genético ndo aditivo pode ser
considerado mais importante (HOGARTH, 1987).

Novos estudos com andlise de QTL (quantitative trait loci) sugerem que o teor de
acucar pode estar controlado por um grande namero alelos segregantes, cada um com um
efeito relativamente pequeno (KIMBENG e COX, 2003; BONNET et al.,, 2004). Isto € o
contrario ao relatado anteriormente, onde o controle desta caracteristica seria devido a um
namero pequeno de genes, porém com grande efeito (HOARAU et al., 2001; MING et al.,
2002).

Silva et al. (2002) relatam a importancia em se avaliar a capacidade de combinacao

dos genitores. Genitores que possuem alta capacidade geral de combinacdo, explicado
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pelos efeitos aditivos, poderiam ser recomendados, dentro de um programa de
melhoramento, principalmente em cruzamentos denominados policruzamentos, devido o
ndo conhecimento da procedéncia do polen. Assim, utilizando um genitor com efeito
genético aditivo alto, haveria maior chance de obter uma progénie e esta de ter clones elites.
Genitores que possuem capacidade especifica de combinacdo seriam indicados em
cruzamentos biparentais. Porém na pratica nota-se que para alguns caracteres, ha
significancia na capacidade especifica de combinagdo, enquanto para outros ha

significancia para a capacidade geral de combinag&o dos genitores.

2.6 DIVERGENCIA GENETICA

Em algumas situacdes no melhoramento genético, o estudo sobre a divergéncia
genética dos genitores utilizados ou a serem usados em novos cruzamentos pode ser
relevante. Pires (1993) relata que existem varios métodos que possibilitam essa estimativa
da divergéncia genética a partir da performance dos genitores, dentre os quais, destacam-se
0os estudos que utilizam técnicas de andlise multivariada, os métodos baseados no
coeficiente de parentesco e aqueles baseados em marcadores moleculares.

Os métodos de marcadores moleculares sdo processos bioquimicos ou fragmentos
de DNA que permitem a distincdo de individuos geneticamente diferentes. Esses
marcadores podem ser utilizados para se estimar a diversidade genética, facilitar a selecéo
genotipica, identificar germoplasma, construir mapas genéticos e obter informacdes sobre a
estrutura das caracteristicas quantitativas (BOREM, 2005).

Resende (2007b) relata que o estudo da divergéncia genética pode se basear em
divergéncia filogenética (entre espécies diferentes), divergéncia geogréfica, informacéo de
genealogia (coeficiente de parentesco), capacidade especifica de combinacédo (CEC) para o
carater de interesse obtido via cruzamentos dialélicos, agrupamento baseado em distancias
multivariadas, disperséo gréafica apés andlise multivariada de caracteres multiplos.

2.6.1 Distancias Estatisticas e Andlise de Agrupamento

A andlise de agrupamento permite a formacdo de grupos (ndo conhecidos

previamente) por meio de técnicas de agrupamento aplicadas sobre medidas de

dissimilaridade entre fendtipos. Véarias medidas podem ser usadas destacando-se as
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distancias fenotipicas tais quais a Euclidiana, sendo que esta possui algumas variacdes e
tipos, e também a distancia estatistica ou de Mahalanobis (CRUZ e REGAZZI, 1994; CRUZ
e CARNEIRO, 2003). Sob modelos com efeitos aleatorios de tratamentos, os valores
genéticos preditos devem ser usados em lugar dos valores fenotipicos. Também uma matriz
de variancias e covariancias dos valores genéticos deve ser usada para computo da
distancia de Mahalanobis, em lugar da matriz de disperséo residual usada nos modelos com
efeitos fixos de tratamento (RESENDE, 2007b).

Resende (2007b) descreve que um procedimento étimo para andlise estatistica da
divergéncia genética baseada em caracteres multiplos deve considerar algumas premissas.
Deve assumir os efeitos genotipicos como aleatorios, se basear nos valores genotipicos e
nao nos fenotipicos, deve considerar o desbalanceamento dos dados, e realizar a analise da
divergéncia simultaneamente a predicdo dos valores genéticos, pois 0s valores genotipicos
sdo preditos com diferentes precisfes, 0 que torna importante ser considerado no método
de andlise. Este Ultimo aspecto demanda a unido das técnicas de andlise multivariada

(envolvendo varios caracteres) e de modelos mistos (REML/BLUP).

2.6.2 Distancia de Mahalanobis

A distancia generalizada de Mahalanobis, também denominada de distancia
estatistica foi proposta em 1936 (MAHALANOBIS, 1936°), sendo citado por Resende
(2007b), e difere da distancia euclidiana por considerar as correlagdes entre as variaveis e
ser invariante aos efeitos de escala de medi¢édo dos caracteres. Dados os vetores de médias
de v variaveis para o individuo i, u=(u, Uz, Us...., U,)" e para o individuo i", u=(Ur1, o,

Urs...., Ury) bem como a matriz de covariancias S entre as variaveis, a distancia de
Mahalanobis é dada por: Dy, (i,i") = [(ui -u, Ja(u, - ui,)]%. Se a matriz de covariancias for

uma matriz identidade (caso de variaveis nao correlacionadas e com variancias unitarias), a
distancia de Mahalanobis reduz-se a distancia Euclidiana. Se a matriz de covariancias for
uma matriz diagonal (caso de variaveis nao correlacionadas), a distancia de Mahalanobis

reduz-se a distancia Euclidiana normalizada ou padronizada dada

Y 2
porD(i,i') = 1(uij - ui,j)z/sl?g . O uso da distancia de Mahalanobis é preferivel em
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® MAHALANOBIS, P. C. On the generalized distance in statistics. Proceedings... Proceedings of
National Institute of Sciences, india. n.2, p.49-55, 1936.
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relacdo ao uso da distancia Euclidiana, por considerar as correlacdes entre as variaveis
analisadas (RESENDE, 2004; 2007b).

2.6.3 Agrupamento de Tocher

As técnicas de agrupamento tém como objetivo separar os individuos ou gendtipos
em grupos heterogéneos entre eles e homogéneos dentro deles. O método de agrupamento
de Tocher (RAO, 19527), descrito por Cruz e Regazzi (1994), adota o critério de que a média
das medidas de distancia dentro de cada grupo, deve ser menor que as distancias medias
entre grupos. Inicialmente o par de individuos mais préximos é identificado e entdo é
formado o primeiro grupo. Em seguida, aplica-se o critério mencionado acima visando
verificar se novos individuos possam ser alocados no mesmo grupo. Caso ndo possam ser
incluidos em um grupo, novos grupos sdo formados. A distancia média intragrupo aumenta
com a entrada de um novo individuo no grupo. Para aceitar a entrada desse novo individuo
no grupo, esse acréscimo na distancia média intragrupo (D) deve ser comparado com
um limite maximo permitido para inclusdo no grupo. Esse limite maximo (max.) é geralmente
tomado como a maior distancia dentre todas as distAncias minimas associadas a cada
individuo. Sendo matematicamente expresso por: inclusdo do individuo k no grupo: se

Diix /n £max; e nado inclusdo do individuo kno grupo: se D, /n >max, onde a
quantidade de n refere-se ao nimero de individuos ja alocados no grupo e D ;,, € dado por

D = Dy +D;, (RESENDE, 2007b).

2.6.4 Agrupamento Hierarquico

A técnica de agrupamento hierarquico interliga as amostras por suas associacoes,
produzindo um dendrograma onde as amostras semelhantes, segundo as variaveis
escolhidas, sdo agrupadas entre si. A suposicdo basica de sua interpretacdo € quanto
menor a distancia entre os pontos, maior a semelhanca entre as amostras. Portanto, o
dendrograma € especialmente util para a visualizacdo de semelhangas entre amostras,
sejam estes genitores utilizados em hibridag6es, representados por pontos em espago com

"RAO, R.C. Advanced statistical methods in biometric research. New York : J. Wiley, 1952. 390p.
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dimensao maior do que trés, onde a representacao de graficos convencionais nao € possivel
(MOITA NETO e MOITA, 1998).

2.6.5 Divergéncia Genética em Cana-de-Acgucar

Estudos de divergéncia genética tém evidenciado que a cultura da cana-de-agucar
pode ter uma base genética restrita, conforme observado por Silva et al. (2005). Ao
avaliarem a divergéncia genética entre clones de cana-de-acUcar testados em terceira fase
de selecdo da cultura, apresentaram uma base genética restrita. De acordo com o0s
respectivos resultados relatados, observaram que a divergéncia genética obtida pelo método
de Tocher e pelas Variaveis Canobnicas, além de revelarem a concordancia entre os
resultados, indicaram a inclusdo de um grande numero de clones dentro de um mesmo
grupo, indicando assim a elevada homogeneidade entre os genétipos avaliados. Entre os
caracteres avaliados que teriam mais contribuido para divergéncia genética, citam-se o
namero de colmos por parcela, Brix (%) cana e a producao de acgucar por parcela.

Trabalhos com técnicas moleculares, como AFLP (Amplified Fragment Length
Polymorphism), avaliando cultivares de cana-de-agUcar manejadas un duas regides na
india, tropical e subtropical, relatam que o uso genitores divergentes em cruzamentos pode
auxiliar para definir prioridades, reduzir custos e otimizar a escolha de genitores para
cruzamentos promissores em cana-de-agucar. No presente trabalho os pesquisadores,
observaram que a distancia genética estimada entre os genitores, variou entre 0,17 a 0,48
(SELVIA et al., 2005).

Bastos (2001) ao estudar a capacidade combinatéria de clones e variedades de
cana-de-acUcar (Saccharum spp.), cita Hogarth et al. (1981°), que descreve que mesmo que
os programas de melhoramento tenham sido apoiados numa base genética estreita,
grandes avancos tém sido obtidos relativamente a producgéo, a resisténcia a doencas, ao
teor de sacarose, a precocidade, a adaptacéo, dentre outros, mostrando a existéncia de
ampla variabilidade genética destes gendtipos, sendo esta proveniente da heterozigosidade
e da alta ploidia dos clones utilizados nos cruzamentos. Portanto ha a possibilidade de se
explorar variabilidade genética suficiente para se continuar a obter incrementos de

produtividade ao invés de redirecionar o programa para a introgressédo genética. Para isto,

8 HOGARTH, D.M., WU, K.K., HEINZ, D.J. Estimating genetic variance in sugarcane using a factorial
cross desing. Crop Science, v. 21, p. 21-251, 1981.
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indica-se a adocdo de métodos de selecdo que favoregam este incremento em
produtividade (TAVARES, 2002).
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3 METODOLOGIA

3.1 POPULACAO ORIGINAL

As familias utilizadas nesta pesquisa foram provenientes de cruzamentos realizados
na Estacdo Experimental da Serra do Ouro/RIDESA/UFAL, localizada no Municipio de
Murici, Estado do Alagoas, no ano de 2003. Estes cruzamentos sao correspondentes a série
RB03. Os cruzamentos realizados foram controlados, denominados biparentais ou
cruzamentos simples. Para o presente estudo, foram utilizadas 80 familias de irméaos
germanos, que estdo descritas na Tabela 1. Estas familias foram originadas a partir do
cruzamento entre 69 genitores diferentes, conforme estdo apresentados na Tabela 2. As
sementes® originadas destes cruzamentos foram coletadas e acondicionadas em
embalagens, sendo posteriormente enviadas para o0 Programa Cana-de-
Acucar/RIDESA/UFPR. Foram encaminhados para a Estacdo Experimental de Paranavai,
Setor de Ciéncias Agrarias, Universidade Federal do Parana, onde as sementes foram
plantadas em bandejas com substrato e acondicionadas em casa-de-vegetacdo para
germinacdo e crescimento das plantulas, sendo feito posteriormente a aclimatagcéo, sob
condicao de sombrite a 50% e depois sem sombrite. As plantulas originadas dos respectivos
cruzamentos biparentais, ap6s aclimatacdo, foram enviadas para plantio e instalacdo do
experimento de familias em uma area experimental do Programa de Melhoramento Genético
da Cana-de-agucar / RIDESA / UFPR.

® Em cana-de-acUcar, quando se utiliza o termo semente, esta se referindo ao fruto classificado como
cariopse. Portanto sempre que este termo aparecer no texto, este deve ser associado sempre ao
fruto e ndo a semente botanica.
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TABELA 1 - Numero de cruzamentos biparentais’, relacdo dos genitores femininos e
masculinos, e cddigos usados para identificagdo dos cruzamentos, utilizados
no experimento de estudo de familias de irmaos germanos em cana-de-
acucar, série RB03. 2006.

N°  Feminino Masculino Codjgo °  Feminino Masculino Cod,|go
Familias Familias
1 C062-175 e RB92579 491 41 RB855511 e RB867515 6122
2 |AC87-3396 e RB855036 6968 42 RB855511 e RB925453 6222
3 L6014 e RB855536 232 43 RB855536 e RB855156 1923
4 RB721012 e RB928064 503 44 RB855536 e SP80-1842 6423
5 RB72454 e RB835486 154 45 RB855595 e RB945961 3238
6 RB72454 e RB855046 514 46 RB855595 e RB855536 2324
7 RB72454 e RB855206 524 47 RB855595 e RB945961 3224
8 RB72454 e SP81-3250 534 48 RB912825 e RB946022 3425
9 RB735200 e SP77-5181 435 49 RB912850 e SP80-1816 4426
10 RB75126 e RB855463 216 50 RB925211 e RB835486 1527
11 RB75126 e IAC52-326 546 51 RB925211 e RB8495 1727
12 RB75126 e Q124 556 52 RB925345 e RB946903 3528
13 RB75126 e RB865463 566 53 RB92606 e RB92579 4929
14 RB768647 e RB92579 497 54 RB9350 e SP70-1143 4130
15 RB813804 e RB93509 318 55 RB9350 e SP77-5181 4330
16 RB813804 e RB845197 578 56 RB93509 e RB925211 2731
17 RB825336 e SP80-1816 449 57 RB945961 e  RB855595 2423
18 RB825548 e RB855156 1910 58 RB945961 e RB855595 2432
19 RB83102 e RB9350 3011 59 RB945991 e RB855595 2433
20 RB83102 e RB855113 5811 60 RB946022 e RB92579 4934
21 RB83102 e SP79-1011 5911 61 RB946903 e RB855035 1835
22 RB8317 e RB8495 1712 62 RB946903 e RB925345 2835
23 RB8317 e RB925345 2812 63 RB94701 e RB867515 6136
24 RB835054 e RB931555 6013 64 RB947501 e RB855035 1837
25 RB835089 e RB8495 1714 65 RB947501 e RB855156 1937
26 RB835089 e RB867515 6114 66 RB947501 e SP80-3280 4537
27 RB835468 e RB925211 2715 67 RB947501 e RB867515 6137
28 RB845210 e RB867515 6116 68 RB956911 e SP83-2847 4639
29 RB855453 e SP83-2847 4670 69 RB966928 e RB835054 1340
30 RB8495 e RB8317 1217 70 RB966928 e RB855046 5140
31 RB8495 e RB835089 1417 71 sSpP70-1143 e SP77-5181 4341
32 RB855035 e RB946903 3518 72 SP70-2233 e TUC7742 6542
33 RB855156 e SP80-1816 4419 73 SP77-5181 e RB867515 6143
34 RB855156 e RB925453 6219 74 SP80-3280 e  RB845257 6645
35 RB855463 e RB92579 4921 75 SP83-2847 e  RB956911 3946
36 RB855511 e RB925345 2822 76 SP83-2847 e TUC71-7 4846
37 RB855511 e SP80-1816 4422 77 SP83-2874 e  RB855463 2146
38 RB855511 e SP80-3280 4522 78 SP83-5073 e RB867515 6147
39 RB855511 e SP83-5073 4722 79 TUC71-7 e RB92579 4948
40 RB855511 e RB855206 5222 80 TUC71-7 e RB806043 6748

Nota ' — Cruzamentos de polinizacao controlada entre dois genitores conhecidos.
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TABELA 2 - Relacdo dos genitores e nimero de vezes que apareceram como progenitores
femininos, masculinos e nimero total, no estudo de familias de irméos
germanos em cana-de-acUcar, obtidos a partir de cruzamentos biparentais,
serie RB0O3, 2006.

N° Genitores F!' M Total N° Genitores F M Total
1 C062-175 1 0 1 36 RB865463 0 1 1
2 IAC52-326 0 1 1 37 RB867515 0 7 7
3 IAC87-3396 1 0 1 38 RB912825 1 0 1
4 L6014 1 0 1 39 RB912850 1 0 1
5 Q124 0 1 1 40 RB925211 2 2 4
6 RB721012 1 0 1 41 RB925345 1 3 4
7 RB72454 4 0 4 42 RB925453 0 1 1
8 RB735200 1 0 1 43 RB92579 0 6 6
9 RB75126 4 0 4 44 RB92606 1 O 1

10 RB768647 1 0 1 45 RB928064 0 1 1

11 RB806043 0 1 1 46 RB931555 0 1 1

12 RB813804 2 0 2 47 RB9350 2 1 3

13 RB825336 1 0 1 48 RB93509 1 1 2

14 RB825548 1 0 1 49 RB935915 0 1 1

15 RB83102 3 0 3 50 RB945961 2 2 4

16 RB8317 2 1 3 51 RB945991 1 0 1

17 RB835054 1 1 2 52 RB946022 1 1 2

18 RB835089 2 1 3 53 RB946903 2 2 4

19 RB835468 1 0 1 54 RB94701 1 0 1

20 RB835486 0 2 2 55 RB947501 4 0 4

21 RB845197 0 1 1 56 RB956911 1 1 2

22 RB845210 1 0 1 57 RB966928 2 0 2

23 RB845257 0 1 1 58 SP70-1143 1 1 2

24 RB855453 1 0 1 59 SP70-2233 1 0 1

25 RB8495 2 3 5 60 SP77-5181 1 3 4

26 RB855035 1 2 3 61 SP79-1011 0 1 1

27 RB855036 0 1 1 62 SP80-1816 0 4 4

28 RB855046 0 2 2 63 SP80-1842 0 1 1

29 RB855113 0 1 1 64 SP80-3280 1 2 3

30 RB855156 2 3 5 65 SP81-3250 0 1 1

31 RB855206 0 2 2 66 SP83-2847 2 2 4

32 RB855463 1 2 3 67 SP83-5073 1 1 2

33 RB855511 7 0 7 68 TUC71-7 2 1 3

34 RB855536 2 2 4 69 TUC77-42 0 1 1

35 RB855595 3 3 6

Nota * - Nimero de vezes que o genétipo apareceu como genitor feminino (F), masculino (M) e nimero total.
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3.2 CARACTERIZACAO DO LOCAL DO EXPERIMENTO

O experimento de familias de irm&os germanos da série RBO3 foi conduzido a
campo, nos anos agricolas de 2004 a 2006 e em area experimental do Programa de
Melhoramento Genético da Cana-de-agucar / RIDESA / UFPR, cedida pela Destilaria
COCAMAR (Cooperativa dos Cafeicultores de Maringa Ltda.) e localizada no Municipio de
Sao Tomé, PR, regido noroeste do Estado. A regido esta situada entre as coordenadas
geogréficas: 23° 34¢ 02,75” de latitude Sul e 52° 38¢53,87” de longitude Oeste, e com
altitude média de 450 m.

A regido estad localizada no Terceiro Planalto Paranaense e, de acordo com a
classificagdo de Koeppen, apresenta clima tipo Cfa, sendo caracterizado como subtropical
com temperatura média no més mais frio inferior a 18°C (mesotérmico) e temperatura média
no més mais quente acima de 22°C, com verdes quentes, geadas pouco freqientes e
tendéncia de concentracdo das chuvas nos meses de verdo, contudo sem estacdo seca
definida e com precipitagcdo média anual entre 1.300 a 1.400 mm (IAPAR, 1994; 2000).

Os dados climatolégicos como precipitacdo mensal (mm), temperatura maxima (°C),
temperatura média (°C) e temperatura minima (°C), foram coletados na Estacao
Meteorologica de Cianorte, situada no Municipio de Cianorte, PR, entre o periodo de janeiro
de 2004 a julho de 2006, sendo cedido pelo Instituto Tecnolégico SIMEPAR e estdo
apresentados no Anexo 1 (SIMEPAR, 2007).

O experimento foi instalado em solo tipo LATOSSOLO VERMELHO Distréfico,
classificados como solos muito profundos, formados a partir de materiais derivados de
arenitos, com sequéncia de horizontes A, B, C pouco diferenciados, coloracdo \ermelha
escura, porosos, muito friaveis, fortemente drenados, baixa fertilidade natural, acidos, mas
de baixo a médio teor de aluminio trocavel e saturacio de bases baixa. E encontrado em
regides de relevo suave ondulado conforme a regido. (EMBRAPA, 1999; PRADO, 2003).

3.3 EXPERIMENTO A CAMPO

Foi instalado o campo experimental da fase T1 com 80.000 seedlings provenientes
da série RB0O3 e que foram plantados no dia 4 de marco de 2004. Para o experimento de
estudo de familias foi amostrado aleatoriamente 4.000 plantulas (seedlings), dentro deste
campo de T1, totalizando 80 familias, que foram amostradas a campo seguindo um

delineamento experimental em blocos incompletos, considerando cinco repeticdes por
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familia. Cada parcela experimental foi composta por dez seedlings, plantados em linha e
com espacamento entre plantas de 0,50 m, e espacamento entre parcelas de 1,40 m,
entrelinha de plantio. A adubac&o de base utilizada foi de 400 kg ha™, do formulado 5:25:25,
na proporcao de 20 kg ha™ de N, 100 kg ha* de K,O e 100 kg ha™ de P,Os. A adubacdo em
soca foi de 400 kg ha*, do formulado 20:0:20, sendo a proporcédo de 80 kg de N ha™ e 80 kg
de K,0 ha™ e com adubacéo de cobertura de 80 kg de N ha™.

O corte do campo de T1 em ciclo de cana-planta foi realizado no més de marco de
2005, manualmente e com amontoa da palha nos carreadores. A coleta dos dados utilizados
para o estudo de familias foi realizada em ciclo de cana-soca. Esta coleta dos dados a
campo foi realizada entre o periodo de marco a abril de 2006.

3.4 COLETA DOS DADOS A CAMPO

A campo foram mensurados os componentes primarios de produgcdo para cada
individuo (seedling) presente nas parcelas experimentais nos testes de familias. Os
caracteres mensurados e a metodologia de avaliacao estdo descritos a seguir:

= Diametro médio da base do colmo: mensurado com o auxilio de um paquimetro,
onde o valor da escala corresponde a um valor em milimetro (mm), que
posteriormente convertido para centimetros (cm). As avaliagbes foram realizadas no
terceiro internodio e em sua por¢cdo mediana. Foram realizadas duas medi¢gbes para
cada individuo (“seedling”) presente na parcela experimental, sendo considerado o
valor médio.

= Estatura média de colmo: para mensurar a estatura de colmo foi construida uma
régua com intervalo de valores de 5 em 5 cm e com tamanho total de dois metros e
cinglienta centimetros (2,5 m). Para mensurar a altura dos individuos (seedlings) foi
considerada a estatura a partir do nivel do solo até a primeira auricula visivel
(dewlap), classificada como folha +1'. Para cada individuo foram realizadas trés

medicdes, sendo considerado o valor médio.

= Numero de perfilhos por touceira: avaliado pela contagem do namero de perfilhos
adultos sobreviventes de cada individuo (seedlings).

para identificagcdo da folha +1, foi considerada a primeira folha com “dewlap” ou auricula visivel, como sendo a
folha +1, de acordo com classificagdo descrita por Kuijper (DILLEWIJIN, 1952).
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Brix (%) cana: determinado com o auxilio de um refratdmetro de campo'. Foram
coletadas amostras do caldo do colmo e realizado a leitura direta no refratdmetro.
Para cada individuo presente na parcela experimental, foram realizadas duas
amostragens, sendo considerado o valor médio. A mleta do caldo da cana foi
realizada na porcdo mediana do internodio e no terco médio dos perfilhos. A época
de amostragen do Brix (%) cana foi realizada entre o final de margo e inicio de abril

de 2006, o que representa uma avaliagdo precoce para o Estado do Parana.

Massa média de colmo: correspondeu a pesagem, em kg, sendo realizado a
amostragem aleatéria de dez colmos em cada parcela experimental, sendo obtido
posteriormente a massa média de um colmo, em kg. Os colmos foram coletados
manualmente, sendo feito posteriormente o desponte préximo a folha +5. A pesagem
foi realizada no local do experimento, sendo utilizado um suporte moével com um
dinamometro acoplado. Posteriormente, estas amostras foram enviadas para
laboratério para analise tecnoldgica [Pol ©6) cana; fibra (%) cana, ART (%) cana e
pureza (%) cana). Para estimar a massa meédia de um colmo foi adotada a
metodologia proposta por Chang e Milligan (1992)*%, citado por Resende e Barbosa
(2006), conforme descrito: p=d.p.r’.c.n (onde d densidade=1, r é o didmetro, c é a

estatura de colmos, n o n° de perfilhos/touceira e p € a massa média de um colmo)

3.5 COMPONENTES DE PRODUTIVIDADE

De posse das varidveis mensuradas a campo, foram determinados o0s seguintes

caracteres relacionados com a produtividade: massa total da parcela, em kg; nimero total

de perfilhos por parcela experimental; tonelada de cana por hectare, em t.ha’; e tonelada de

Brix por hectare, em t.ha™, conforme descrigéo abaixo:

Massa total da parcela - MTP: foi estimado em funcdo da massa média por perfilho
(kg), pelo numero de perfilhos presentes em suas respectivas parcelas
experimentais: MTP =M1C~ NPTP, em que: MTP: massa média total por parcela;
M1C: massa média de um colmo (kg), obtido por M10C/10; e NPTP: nimero de

perfilhos totais por parcela.

" Refratémetro de campo: aparelho manual, que tem a funcdo de mensurar o teor de solidos sollveis totais (%
de Brix) presentes em um caldo amostrado, neste caso o caldo da cana-de-acUcar.

2 CHANG, Y.S.; MILLIGAN, S.B. Estimating the potential of sugarcane families to produce elite genotypes using
univariate cross prediction methods. Theoretical and Applied Genetics, v.84,p.662-671, 1992.
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= Numero total de perfilhos por parcela - NPTP: determinada pela contagem do
namero perfilhos totais, sobreviventes e adultos, na parcela experimental, sendo
posteriormente obtido o nimero de perfilhos por metro linear (NPM).

= Tonelada de cana por hectare - TCH: estimado em funcdo da massa média de um
colmo da parcela, em kg, o nimero total de perfilhos presentes nas respectivas
parcelas (divididos por dez metros referentes a parcela experimental) e fungéo do
espacamento de plantio, conforme evidencia a seguinte  formula:
TCH=(M1C" NPM)" 1000/ESP . Onde, ESP, refere-se ao espacamento entre

sulco (1,4 m).

= Tonelada de Brix por hectare - TBH: determinado em fungéo da tonelada de cana por

hectare e Brix (%) cana, conforme descreve a férmula a seguir:
TBH =(TCH" Brix % cana)/100.

3.6 CARACTERES TECNOLOGICOS

Para realizar a analise tecnoldgica das familias utilizadas no presente estudo, foram
coletados, aleatoriamente, dez colmos de cada parcela experimental. Estes colmos foram
identificados a campo, sendo posteriormente levados para serem triturados. A partir do
material triturado, foi retirada uma amostra composta, que foi enviada para ser analisada em
laborat6rio. A analise tecnoldgica foi realizada no laboratério da Destilaria Cocamar,
localizado no Municipio de Sdo Tomé, Parana, entre o periodo de 3 a 7 de abril de 2006.
Para proceder aos calculos dos parametros e predicdo dos valores genéticos, foram
utilizados os seguintes caracteres tecnoldgicos: pol (%) cana, aclUcares redutores totais
(ART), fibra (%) cana e pureza (%) cana. Estes caracteres podem ser calculados pelas
seguintes formulas descritas a seguir, conforme relatado por Fernandes (2000):

= Pol (%) cana: o teor de pol (%) na cana pode ser obtido através da seguinte férmula:
Pol = (a/c +1- 0017 Fibd), em que a=1000g H,0, c=500g de cana, s refere-se ao
pol no extrato do digestor, onde, s =L, (02605 - 0001" b) e L4 corresponde a

leitura sacarimétrica do extrato e b ao Brix % extrato do digestor, Fiby ao teor de fibra

da cana obtida pelo método do digestor.

= AcUcares redutores totais — ART (%) cana: a sacarose pode ser obtida,

considerando-se o teor de sacarose nao diferente significativamente da pol,
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admitindo: ART = (PoI/O,95)+AR, em que AR expressa os agUcares redutores,

composto principalmente por glucose e frutose.

» Fibra (%) cana: representa a matéria insolivel em agua contida na cana e pode ser

obtido pelo calculo do teor de fibra da cana pelo método do digestor por meio da
seguinte formula: Fib, =(100- Umid, - 3" b)/(1- 001" b), onde Umid, refere-se

a umidade (%) cana, obtida pela secagem de 100 g de cana em estufa, e b
corresponde ao Brix refratométrico do extrator do digestor.

= Pureza (%) do caldo da cana: refere-se aos componentes em porcentagem de cana,
obtido pelo sguinte formula: PUR =100" Pol, /Brix, , onde POLy, refere-se a

formula genérica da pol na cana e Brixq ao teor de Brix (%) obtido no extrato

colocado no refratbmetro.

3.7 ANALISE GENETICA- VIA REML/BLUP

A avaliacdo genética, das familias e dos genitores candidatos a selecdo, foi
realizada, usando o procedimento 6timo e padrdo para predicdo de valores genéticos
denominado de BLUP individual, usando estimativas de componentes de variancia obtidas
pelo método denominado REML sob o modelo individual, descrito por Resende et al.
(1996¢) e Resende (2002b, 2004). Para realizar a analise genética, adotou-se o programa
computacional Selegen — REML/BLUP. Foram utilizados o modelo 38 (para variaveis
analisadas e estimadas em nivel de individuos: didmetro e estatura de colmo, nimero de
perfilhos por touceira, Brix (%) cana, massa média de colmo, TCH e TBH) e o modelo 35
(para variaveis analisadas em nivel de parcelas: Pol (%) cana, Fibra (%) cana, ART (%)
cana e Pureza (%) cana) associados ao delineamento de blocos incompletos, teste de
progénies de polinizacdo controlada em espécies aldgamas (RESENDE, 2002a; 2007a).



38

3.7.1 Modelo Estatistico 38 - blocos incompletos, varios genétipos por parcela, genitores

néo aparentados

BN

Utilizou-se do seguinte modelo estatistico associado a avaliacdo de familias de
irmaos germanos obtidas sob cruzamento dialélico desbalanceado, no delineamento de
blocos incompletos, com varias plantas por parcela:

y=Xr+Za+Wp+Sf+Th+e

Em que:

y : vetor de dados;

r : vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral;

a : vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatérios);

p : € o vetor de efeitos de parcelas (aleatorios);

f . vetor dos efeitos genéticos de dominancia associado a familias de irmaos
germanos (assumidos como aleatorios);

b : vetor dos efeitos dos blocos incompletos (aleatorios);

e : vetor de erros ou residuos (aleatérios).
X,Z, W, S, e T =representam as matrizes de incidéncia para os efeitos der, a, p, f, e

b, respectivamente.

Distribuices e estruturas de médias e variancias:

y|rV ~N(Xr V)

al As2~N(0,As2)

Pk 2 ~N(O,ls 2)

fls? ~N(Js ?)

bls 2 ~N(0,Is 2)

e 2~N(0/Is2)

Cov (a, p)=0; Cov (a, f')=0; Cov (a, b")=0, Cov (a, €')=0;

Cov (p, f)=0; Cov (p, b)=0; Cov (p, €')=0; Cov (f, b’)=0;
Cov (f, €)=0; Cov (b, €")=0, ou seja:
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gT' X T'Z T'W T'S
_S2 _1-h*-p?-f2-Dp*

|1—§— h2 ’

| =£:1-h2-p2-f2-b2_

2 Sg p2 '

_sZ2 1-h%*-p%-f2-Dp*

TS5 T ’

| sZ _1-h*- p?-f%-p?

, =& = .

s? b?

h2= SEf
si+si+sf+sf+s]

2 _ sy
sZ+sli+si+si+s?

f2= sz .
si+si+sf+sf+s?

especifica de combinacao;

X'T U
1 l:l
zZT G
W'T U

, U
S'W U
T+l Lf

ex'yu
-, u
&“Y
&V'yl, em que:
é_.,u
&Sy

&'y f

> . herdabilidade individual no sentido restrito;

: coeficiente de determinagéo dos efeitos parcela;
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coeficiente de determinacdo dos efeitos da capacidade
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2
S . N .
————2——— . coeficiente de determinac&o dos efeitos bloco;
Sa+S, +S¢ +Sp +55

b? =
s 2: variancia genética aditiva;
S ,fa, : variancia entre parcelas;

S fz : variancia da capacidade especifica de combinacao ou variancia genética de dominancia
entre as familias de irmaos germanos;

s 2 : variancia entre blocos;

s 2: variancia residual ou erro;

Estimadores iterativos de componentes de variancia por REML via algoritmo EM:

SAS :[y'y - f'xly - é‘Z'y - ﬁW'y - f\Sly - BTIyV[N - r(X)]
SA§ :lé_'A'lé+§§ tr(A'lsz)l/q
s2, - [pprsiuc®s,

s2=["f+s2rc¥|k

SZ= |_6'B+SA§ tr C55J/s2
sendo que:

C%2,C%®,C* e C* saoderivados de C*;

g -1 N
Lo C, C, C, 0253 igzl c2 c28B c CZS@
cl= Eé'Cal C, Csu Cy Ca 3 — g::%l c® B M B 3
&u Cp Cu Cu Cuy &€&* Cc*%” Cc® c* Cc®y
L Cs Cs Gy Cil & oc® c® c* Cc*® H

C: matriz de dos coeficientes das equacdes de modelo misto;

tr: operador de tragco matricial,

r(x): posto da matriz X;

N, g, s1, t € sy numero total de dados, nimeros total de parentes, nimero total de parcelas,
namero de total cruzamentos e nimero total de blocos, respectivamente.
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O estimador do componente de variancia de dominancia entre familias € dado por
S f =(1/4)s dz Isto é igual ao componente de variancia associada com a capacidade

especifica de combinagdo. Neste caso, S f € igual a 1/4 da variancia genética de

dominancia total presente na populacao.

A herdabilidade média da familia ( ﬁ,ff ) foi estimado por:
he =[w2) sz esilua) sZes st fno g+l 24128 2)(n0 . n0,,)
onde:
n° ., : numero de repeticdes;

n° : numero de plantas por parcela.

planta *
A variancia genotipica entre familias (S f) ) foi estimada por:
s; =(s2/2)+s?
Variancia do erro de predicao dos valores genotipicos (PEV):
— 2 ) o2
PEV =(1- A% ) 52
Desvio padréo do valor genotipico predito (SEP):

SEP =+PEV

Acurécia seletiva entre familias (Ac,,,, ):
Acfam = V ﬁr?f

Coeficiente de variacao geneética (CV; %):
CcV, % = (s 2/MG)" 100
Onde:
MG : Média geral

Coeficiente de variacdo ambiental (CV,%):
CV,% = {Jk 2 +s2+(s? /2)/n°p|ama]/MG}' 100

Coeficiente de variagéo relativa (CV, ):

CV, =CV, %/CV, %

A seqliéncia de colunas no arquivo de dados para analise empregando o modelo 38,
no programa computacional Selegen-REML/BLUP (RESENDE, 2002a; 2007a) é a seguinte:
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» Individuo, Pai, Mae, Repeticédo, Parcela, Progénie, Bloco, Planta, Variaveis.

3.7.2 Modelo Estatistico 35 - blocos incompletos e colheita total da parcela, genitores néo

aparentados

Utilizou-se do seguinte modelo estatistico associado a avaliacdo de familias de
irmdos germanos obtidas sob cruzamento dialélico desbalanceado, no delineamento de
blocos incompletos, com uma observacéo por parcela:

y=Xr+Za+Wf+Ub+e

Em que:

y : vetor de dados;

r : vetor dos efeitos de repeticao (assumidos como fixos) somados a média geral;

a : vetor dos efeitos genéticos aditivos (assumidos como aleatorios);

f . vetor dos efeitos genéticos de dominancia associado a familias de irmaos
germanos (assumidos como aleatorios);

b : vetor dos efeitos dos blocos incompletos (aleatorios);

e : vetor de erros ou residuos (aleatérios).

X, Z, W e U = representam as matrizes de incidéncia para os efeitos de r, a, f e b,

respectivamente.
Distribuicdes e estruturas de médias e variancias:
y|rV ~N(Xr V)
a| AsZ~N(0,As2)
flsZ~N@Is?)
b|IsZ ~N(0,Is 2)

ells2~N(Is2)

Cov (a, f)=0: Cov (a, b")=0; Cov (a, €')=0
Cov (f, b)=0; Cov (f, e)=0; Cov (b, €)=0, ou seja:



u exra &
é.u é,u é.u
Au é%q &y
E=6U0=¢€00; \Var &0
gbu é _u é u
Pu 0u &y
g E&O0H get

V =Var(Y)=ZAs 2Z'+WIs AN '+Uls 2U'+Is 2,

A é a matriz de correlacdo genética aditiva entre os individuos em avaliacao.

Equacdes de modelo misto:

X' X X'V X'W

§Z'X Z'Z+AM, ZW

av'x W'z W'W I,

e

au' X u'z u'w

| _sZ 1-h*-f%-b*

YTs2T 0w

| =S& _1-h-f2-b°

27s2 T g2

| _sZ _1-h?*-f2-p?

TsZT p2
Sa

2
£2 = St

s2+s?+sZ+s?

de combinacéo;

2
b2_ sb

s2+s?+sp+s?

s 2 variancia genética aditiva;

s¢

X'U
Z'U
WU

U'U+Il

entre as familias de irmaos germanos;

s 2 : variancia entre blocos;

oo\

é v
gAs 2z As?
gs W'o0
gls;u” 0
&ls? 0

BPRRP X,

[en] eny ey enly ey end

Is?

0
0

MD:D> D D> D> (D~
=

N X

< <
oo\.o\naoo\n o

< <

ZAs? WiIs? Uls? IsZu
0

a

0 0y
o od
2 u
UsZ 0
o Is2i

, em que:

> herdabilidade individual no sentido restrito;

: coeficiente de determinagao dos efeitos bloco;
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. coeficiente de determinacdo dos efeitos da capacidade especifica

: variancia da capacidade especifica de combinagdo ou variancia genética de dominancia
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s 2 variancia residual ou erro;
Estimadores iterativos de componentes de variancia por REML via algoritmo EM:

s2=lyy-Fxy-azy- fwy - BUylN- 1]
s2=|aaa+si(atc?)|q
S"fz = l‘f\'f\ +SA§ trC* l/sl

SE= lB‘ b+$2tr C““J/s2
sendo que:

C%,C%® e C* sao derivados de C*;

é: 11 C 12 C 13 C14
%: 21 C 22 C 23 C 24
Q: 31 C 32 C 33 C 34
%: 41 C 42 C 43 C 44

OO O

C: matriz de dos coeficientes das equac¢des de modelo misto;

tr: operador de traco matricial,

r(x): posto da matriz X;

N, g, S;1 e S numero total de dados, numeros total de parentes, niumero de total

cruzamentos e numero total de blocos, respectivamente.

O estimador do componente de variancia de dominancia entre familias é dado por

S f :(1/4)§dz. Isto € igual ao componente de variancia associada com a capacidade

especifica de combinagdo. Neste caso, S f € igual a 1/4 da variancia genética de

dominancia total presente na populagéo.

A herdabilidade média da familia (ﬁ,f1 ) foi estimado por:

hy =s2 /s 2k 2/ 2., +s 2}



A variancia genotipica entre familias (s ‘2) ) foi estimada por:

s?=(s2/2)+s?

Variancia do erro de predi¢éo dos valores genotipicos (PEV):

PEV =(1- Az ) s2
Desvio padrao do valor genotipico predito (SEP):

SEP =+4PEV

Acuracia seletiva entre familias (Ac,,,, ):

ACy, =[R2
Coeficiente de variagéo genetica (CV; %):
CV, % =(s 2/MG)" 100
Onde:
MG : Média geral

Coeficiente de variagdo ambiental (CV, % ):

CV. % :{L/sj +ls2/2 )J/MG}' 100

Coeficiente de variacéo relativa (CV, ):

CV, =CV,%/CV, %
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A seguiéncia de colunas no arquivo de dados para analise empregando o modelo 35,
no programa computacional Selegen-REML/BLUP (RESENDE, 2002a; 2007a) é a seguinte:

» Individuo, Pai, Mae, Repeticédo, Bloco, Progénie, Planta, Variaveis.

3.7.3 BLUPIS — BLUP Individual Simulado

Para o modelo 38, o procedimento BLUPIS foi determinado a partir dos valores

genotipicos dos cruzamentos (Vgc), sendo obtido o efeito genotipico (g = Vgc - Média geral)

para cada cruzamento, apos foi determinado g/g; para cada familia i, em que ¢ é o g da

melhor familia, sendo estimado o nimero de individuos a ser selecionado de cada familia

(g/g: x 50). Ja para o modelo 35 do programa Selegen-REML/BLUP, o programa indica o
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namero de individuos a serem selecionados dentro da cada familia, pelo procedimento
BLUP individual simulado (BLUPIS), conforme desenvolvido por Resende e Barbosa (2006).

Este procedimento estima de forma dindmica o nimero n, de individuos a serem

selecionados em cada familia k , determinado por n, = (gk/gj)nj , em que g, refere-se ao
valor genotipico da melhor familia e n; equivale ao nimero de individuos selecionados na

melhor familia. Alternativamente, tal procedimento pode ser dado pela seguinte expressao:

n,= [1- (QJ - (jk)/(gjj)]nj = (@k/QJ )nj. O valor de n, depende do tamanho da diferenga

entre efeitos genotipicos das duas familias, permitindo ainda a eliminagdo das familias com
efeito genotipico negativo por estarem abaixo da média geral do experimento (RESENDE e
BARBOSA, 2005; 2006).

3.7.4 Correlagao entre BLUPIS x BLUP

As correlagbes entre BLUPIS x BLUP para os caracteres analisados em nivel de
individuos de acordo como modelo 38 (diametro e estatura de colmo, namero de perfilhos
por touceira, Brix (%) cana, massa média de um colmo, TCH e TBH) foram calculadas a
partir dos numeros de clones potenciais indicados por ambas as metodologias BLUPIS x
BLUP:

/S qupisS

Poiupis blup — S blupisblup blup

S biupis blup - COVariancia entre blupis e blup.
S piupis - desvio padrdo para a variavel blupis.

S piup - desvio padréo para a variavel blup.

3.7.5 Correlagdo entre Caracteres

As correlacBes genotipicas entre pares de caracteres analisadas em nivel de
individuos (diametro e estatura de colmo, nimero de perfilhos por touceira, Brix (%) cana,
massa média de um colmo, TCH e TBH, Pol (%) cana, Fibra (%) cana, ART (%) cana e
Pureza (%) cana) foram calculadas a partir das médias genotipicas obtidas pelo BLUP

individual analisados através do modelo 35, conforme descrito pela formula:
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L =S;/ss;
S j; . covariancia genotipica entre o caractere i e |.

S; : desvio padréo genotipico para o caractere i.

S ; : desvio padréo genotipico para o caractere j.

3.8 ANALISE DE DEVIANCE (ANADEV)

A andlise de Deviance, também denominada de ANADEV € uma andlise cujo
objetivo é avaliar a significAncia dos efeitos do modelo estatistico no contexto da andlise de
modelos mistos por maxima verossimilhanca residual (REML). Nesse sentido, é analoga a
ANOVA, porém é adequada também ao caso de dados desbalanceados. A ANADEV
baseou-se no teste da razdo de verossimilhanca (LRT), de acordo com procedimento

relatado por Resende (2007b), sendo descrito abaixo:

= Obtencdo do ponto de maximo (Log L) do logaritmo da funcéo de verossimilhanca
residual (L) para o modelo, considerando e desconsiderando o efeito a ser testado.

= Obtencao da deviance (D=-2logL) para modelos com e sem o efeito a ser testado.

= Determinagéo da diferencga entre as deviances para os modelos com e sem o efeito a
ser testado, sendo obtido a razdo de verossimilhanga (LR);

» Teste, via LRT, da significancia dessa diferenca usando o teste qui-quadrado ¢?)
com 1 grau de liberdade ou, alternativamente, mistura de distribuicbes com 1 grau de

liberdade e com O grau de liberdade.

3.9 ANALISE DE DIVERGENCIA GENETICA

O estudo da divergéncia genética foi realizado por meio de técnica de analise
multivariada, sendo adotado o método de distin¢cdo entre grupos ou agrupamentos aplicados
sobre medidas de dissimilaridade entre genotipos, denominado Andlise de Agrupamento. A
andlise genética para caracteres multiplos, baseou-se nas seguintes premissas (RESENDE,
2007Dby):

a) Os efeitos dos tratamentos considerados como aleatérios;
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b) Valores genotipicos ao invés de valores fenotipicos;
c) Considerou o desbalanceamento dos dados;

d) Andlise da divergéncia juntamente com a predicdo dos valores genotipicos, pois
os valores genotipicos sao preditos com diferentes precisées, sendo considerado

na analise.

Para atender o item (d), a técnica de analise multivariada (varios caracteres) foi
realizada simultaneamente a predicdo dos valores genéticos obtidos por meio dos modelos
mistos (REML/BLUP). A andlise foi realizada no programa computacional Selegen
REML/BLUP na opcdo “Andlise Multivariada: Divergéncia genética e Agrupamento”,
escolhendo o modelo 104 “Andlise de agrupamentos genéticos: divergéncia genética”. Este
modelo de andlise gera uma matriz de valores genéticos preditos, os quais sdo utilizados
para determinar a distancia de Mahalanobis (RESENDE, 2002a; 2004; 2007b).

Utilizou-se a medida da distancia estatistica ou distancia de Mahalanobis (1936)
descrita por Cruz e Regazzi (1994), Cruz e Carneiro (2003) e Resende (2007b), pois
considera as correlagbes entre as variaveis, sendo invariante aos efeitos de escala de
medicdo dos caracteres. Dado os vetores de média de Vv variaveis para o individuo i,

u = (uil,uiz,uis,..., u, ) eparaoindividuo i, u, = (ui,l,ui,z,ui,s,___, ui'v)’ bem como a matriz

de covariancias & entre as variaveis, com isso a distancia de Mahalanobis é

matematicamente dada por:

Du =[(Ui - u, Ja u, - Ur)]}é

A referida andlise gera como resultado uma matriz das distéancias de Mahalanobis
genéticas, entre os genitores utilizados nos cruzamentos biparentais. Para classificar os
genodtipos em grupos homogéneos, com base em suas distancias genéticas de
Mahalanobis, utilizou-se o método de agrupamento de Tocher (RAO, 1952) fornecido pelo
Selegen REML/BLUP. O método de Tocher corresponde a técnica mutuamente exclusivo,
onde os grupos distintos ndo séo conectados entre si. Matematicamente a inclusdo ou néo

de gendtipos dentro de grupos homogéneos é dada por (RESENDE, 2002a; 2007b):

a) Inclusao do individuo k no grupo: se D(ij)k/n £ max ;

b) N&o incluséo do individuo k no grupo: se Dy, /n > max;
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A quantidade de n refere-se ao nimero de individuos ja alocados no grupo e D, €
dado por D) = Dy +Dy.

Por meio do método do vizinho mais proximo, método hierarquico foi gerado o grafico
de Dendrograma. Para isto, utilizou-se a matriz das distancias genéticas de Mahalanobis
gerada pelo programa computacional Selegen REML/BLUP (2002a; 2007b). Esta matriz
genética foi utilizada para gerar o dendrograma, por meio do programa computacional

Genes, na opcao “Divergéncia Genética: Agrupamentos — Métodos Hierarquicos” (CRUZ,
2001).
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 COMPONENTES DE VARIANCIA E PARAMETROS GENETICOS

4.1.1 Caracteres Diametro e Estatura de Colmos, Numero de Perfilhos por Touceira e Brix
(%) Cana

As estimativas dos componentes de variancia e dos parametros genéticos para as
variaveis diametro de colmos (cm), estatura de colmos (m), numero de perfilhos por touceira
e teor de Brix (%) cana, para as 80 familias provenientes de cruzamentos biparentais de
cana-de-acucar, da série RB03, estdo apresentados na Tabela 3. Pode ser observado nos

resultados, que as variaveis com maior herdabilidade individual no sentido restrito (ﬁaz)

foram Brix (%) cana (0,45), a estatura do colmo (0,31) e o didametro do colmo (0,23). Estes
resultados indicam que a herdabilidade individual no sentido restrito para estes caracteres
podem ser consideradas de média magnitude. Para a variavel numero de perfilhos por

touceira a herdabilidade individual no sentido restrito (ﬁj) foi de baixa magnitude (0,09).

Corroborando neste entendimento Skinner et al. (1987), Bressiani (2001), Matsuoka et al.
(2005) relatam que estes caracteres podem ser considerados de média a alta herdabilidade.
De acordo classificacdo descrita por Resende (2002b) a herdabilidade pode ser considerada

como de baixa magnitude quando ﬁj< 0,15, média magnitude entre 0,15 < ﬁj < 0,50 e alta
magnitude com ﬁj> 0,50. Ao observar os erros padrbes para estes caracteres, verifica-se

qgue houve baixa varia¢do, pois o intervalo de confian¢a do erro (1,96 x ﬁaz da variavel
“estatura = 0,0199"), ndo foi superior a herdabilidade. Portanto, haveria a possibilidade de
selecionar individuos dentro das famiias e com base nestas caracteristicas. Diversos
autores relataram que estes caracteres podem ser considerados de alta herdabilidade,
sendo caracteristicas importantes e normalmente utilizadas em uma selegdo individual
(SKINNER et al., 1987; BRESSIANI, 2001; JACKSON e MCRAE, 2001; MATSUOKA et al.,
2005; JACKSON, 2005).
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TABELA 3 - Estimativa dos componentes de variancia e parametros genéticos'?, para as

variaveis: diametro de colmo (cm), estatura de colmo (m), nimero de perfilhos
por touceira e Brix (%) cana, de 80 familias de irmédos germanos de cana-de-
acucar, da série RB03. Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

Parametros *

Diametro (cm)

Estatura (m)

N° perfilhos/

Brix (%) cana

touceira
S § 0,04289 0,06953 3,51999 2,06694
2
S par 0,00880 0,02245 0,16603 0,48592
S 5 0,01166 0,03397 0,61899 0,64844
S §| 0,00223 0,00107 1,20355 0,00487
S 5 0,12020 0,09405 32,06929 1,33047
2
Sy 0,18577 0,22108 37,57785 453664
ha2 0,23085 +0,031 0,31452 +0,036 0,09367 +0,019 0,45561 +0,044
h92 0,48186 0,92916 0,15956 1,02735
02parc 0,04735 0,10155 0,00442 0,10711
Cam 0,06275 0,15366 0,01647 0,14293
Chioc 0,01200 0,00486 0,03203 0,00107
Média Geral 2,23247 2,03868 8,42058 20,18828
S S 0,02367 0,03584 2,96355 1,03834
hﬁf 0,83753 0,83530 0,80677 0,87786
PEV 0,00385 0,00590 0,57264 0,12682
SEP 0,06202 0,07683 0,75673 0,35612
ACiam 0,91516 0,91395 0,89820 0,93694
CV,i(%) 6,39186 9,28606 20,44391 5,04744
CV.(%) 6,78758 9,22017 22,37220 4,20981
Cvr 1,01536 1,00715 0,91381 1,19897

Nota' - Herdabilidade individual no sentido restrito (ﬁj), herdabilidade individual no sentido amplo (ﬁ;),

herdabilidade da média da familia no sentido amplo (ﬁmf

2

), variancia genética aditiva (S j ), variancia entre

2 . ” A - 2 A 2
parcelas (S p ), variancia genetica de dominancia entre familias S 4), variancia entre blocos S ),

variancia residual entre parcelas (S j ), variancia fenotipica individual (S 5), coeficiente de determinacao
dos efeitos das parcelas (c%par), coeficiente de determinagdo dos efeitos das familias (c%m), coeficiente

de determinacado dos efeitos do bloco (szoc), variancia genotipica entre familias (S 5) variancia do erro

de predicdo dos valores genotipicos (PEV), desvio padrdo do valor genotipico predito (SEP), acuracia
seletiva entre familias (Acram), coeficiente de variacdo genética (CVyi%), coeficiente de variagdo ambiental
(CVe%), coeficiente de variacao relativa (CVr) e Média Geral.

Nota 2 - Dados sobre andlise de DEVIANCE, estdo apresentados nos Anexos 2, 3,4 e 5.
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Entretanto, ao considerar as respectivas herdabilidades no sentido restrito (<0,50) e

as herdabilidades ao nivel de familias, nota-se que as referidas herdabilidades ﬁﬁf foram >

0,70. Estes resultados evidenciam que existe vantagem em usar informacdo da familia,
portanto o uso das informagdes de parentes (maior nimero de informagdes) permite elevar
a acuracia da classe, ressaltando a importancia de trabalhar com métodos de sele¢cédo mais
elaborados (RESENDE, 2002b).

Ao considerar os parametros para as familias, Resende (2002b) relata a importancia
em utilizar informacdes de progénies e parentes, pois haveria maior nimero de informacdes,

permitido elevar a acuracia seletiva da variavel de selecdo de baixa para moderada. Em
situacdes onde a ﬁaz for > 0,50, praticamente ndo existiria vantagem no uso da informacéao

de familia e a selecdo com base apenas na informacdo de individuo ja propiciaria uma
acuracia alta (>0,70).

Outro ponto importante para a selecdo é a presenca de variabilidade genética na
populacdo. Pode ser observado pelos resultados apresentados na Tabela 3, que a variavel
namero de perfilhos por touceira, apresentou variagdo genética de 20,44%. Para as
variaveis diametro de colmo, estatura de colmo e Brix (%) cana, esta variacdo genética foi
inferior (CV,4i(%) <10), indicando que a selegdo com base apenas nestes trés caracteres
pode ser restrita, devido a baixa presenca de variabilidade genética. Entretanto, ao
considerar o coeficiente de variacao relativa (CV,-1,19) para Brix (%) cana, nota-se que
grande parte da variagao foi genética (CV,;%=5,04). Paiva et al. (2002) citam que para haver
sucesso no melhoramento de uma espécie € fundamental a presenca de variabilidade
genética, lembrando ainda, que fatores como: método de sele¢cdo adotado, as correlagbes
genéticas e fenotipicas entre caracteres, o tipo de acdo génica envolvida e a precisao
experimental, influenciam neste processo.

Considerando o coeficiente de determinacdo dos efeitos das familias (C%am),
apresentado na Tabela 3, observa-se que em geral foram significativos, conforme pode ser
comprovado pela analise de Deviance apresentada nos Anexos 2, 3, 4 e 5. Estes valores
representam a estimativa da variagdo genética entre familias, indicando que para a variavel
estatura de colmo e Brix (%) cana, parte desta variacdo encontra-se entre familias. Ja para
as variaveis diametro de colmo e numero de perfilhos por touceira este efeito pode ser
considerado desprezivel, para o presente trabalho.
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4.1.2 Caracteres Massa Média de Colmo, TCH e TBH

As estimativas dos componentes de variancia e dos parametros genéticos para as

variaveis massa media de colmo, TCH e TBH, estdo apresentadas na Tabela 4.
Considerando a herdabilidade individual no sentido restrito (ﬁaz) para estes caracteres, nota-
se que apenas a massa média de colmo foi de baixa magnitude (0,11). J&4 para o0s
caracteres TCH e TBH, a herdabilidade individual no sentido restrito (ﬁj) foi de moderada

magnitude (0,22 e 0,22, respectivamente), sendo que os referidos erros padrbes foram de
pequena magnitude (1,96 x 0,03), permitindo que as referidas herdabilidades n&o fossem
consideradas nulas, pelos limites dos intervalos de confianga, fato que indicaria auséncia de
variabilidade para estas caracteristicas de selecdo. Bressiani (2001), Kimbeng e Cox (2003)
e Barbosa et al. (2004) ao avaliarem familias de cana-de-acucar relataram herdabilidade
individuais semelhantes para estas caracteristicas de producéo. Estes autores relatam que
as variaveis de baixa a moderada herdabilidade, como as variaveis de producgéo (TCH e
TBH), sdo importantes caracteres a serem considerados nas fases iniciais de um programa
de melhoramento em cana-de-acucar. Entretanto, para haver a selecédo nas fases iniciais de
melhoramento, baseadas nestes caracteres de producdo, devem-se adotar métodos que
possibilitem a utilizacdo destas informacfes. Cox e Hogarth (1993), Bressiani (2001), e
Barbosa et al. (2004) relatam a importancia em se utilizar a selecao de familias em cana-de-
acucar, pois haveria maior probabilidade de encontrar individuos promissores para
caracteristicas de baixas herdabilidades individuais, a partir das primeiras etapas do
melhoramento genético.

De maneira geral, observam-se a presenca de variabilidade genética para as
variaveis massa média de colmo, TCH e TBH, pois os respectivos CV(%) foram superiores
a 10% (18,95%, 36,02% e 36,43%, respectivamente). Estes resultados evidenciam a
possibilidade de selecdo de familias com base nestas caracteristicas, devido a presenca de
variabilidade genética.

Ao considerar as herdabilidades médias de familias para as variaveis massa meédia
de colmo, TCH e TBH, ressalta-se que as suas respectivas herdabilidades apresentaram
magnitude alta, variando entre 0,73 a 0,74, conforme resultados apresentados na Tabela 4.
Para estes caracteres de selecao, os coeficientes de determinacdo dos efeitos das familias
(c%m) S80 considerados significativos, conforme andlise de Deviance apresentada nos
Anexos 6, 7 e 8. Os resultados indicam haver variabilidade genética entre as familias de
irmdos germanos, sendo possivel selecionar as melhores familias com base nestas

caracteristicas de produgéo.
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TABELA 4 - Estimativa dos componentes de variancia e parametros genéticos'?, para as
variaveis: massa média de colmo (kg), tonelada de cana por hectare (TCH) e
tonelada de Brix por hectare (TBH), de 80 familias de irmaos germanos de
cana-de-acucar, da série RB03. Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

Massa média de colmo

Parametros * (k) TCH TBH
52 0,03559 955,85298 42,78793
s2, 0,00541 743,71513 31,29824
52 0,02721 421,65362 19,81997
s2 0,00055 88,28056 3,20544
52 0,25363 2093,99111 94,00578
52 0,32238 4303,49339 191,11735
h? 0,11039 +0,021 0,22211 +0,031 0,22388 +0,031
h2 0,44797 0,61403 0,63871
Cparc 0,01677 0,17282 0,16377
C%am 0,08440 0,09798 0,10371
Chioc 0,00172 0,02051 0,01677
Média Geral 0,71450 66,04878 13,61190
s2 0,01835 566,20705 24,59940
h2, 0,73810 0,73880 0,74168
PEV 0,00480 147,89381 6,35447
SEP 0,06932 12,16116 2,52081
ACiam 0,85913 0,85953 0,86121
CV,i(%) 18,95730 36,02656 36,43708
CV.(%) 25,25040 47,89962 48,08359
Cvr 0,75077 0,75213 0,75779

Nota' - Herdabilidade individual no sentido restrito (ﬁ;), herdabilidade individual no sentido amplo (ﬁgz),
herdabilidade da média da familia no sentido amplo (ﬁrff ), variancia genética aditiva (S j ), variancia entre
parcelas (S Sa, ), variancia genética de dominancia entre familias S dz), variancia entre blocos (S §| ),

variancia residual entre parcelas (S j ), variancia fenotipica individual (S 5 ), coeficiente de determinacdo
dos efeitos das parcelas (c%arc), coeficiente de determinagdo dos efeitos das familias (c%am), coeficiente
de determinacado dos efeitos do bloco (c2b|oc), variancia genotipica entre familias (S g) variancia do erro

de predicdo dos valores genotipicos (PEV), desvio padrdo do valor genotipico predito (SEP), acuracia
seletiva entre familias (Acm), coeficiente de variag8o genética (CVyi%), coeficiente de variacdo ambiental
(CVe%), coeficiente de variagao relativa (CVr) e Média Geral.

Nota 2 - Dados sobre analise de DEVIANCE, estao apresentados nos Anexos 6, 7 e 8.
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Outro parametro que indica haver variabilidade genética € o CVy4(%) , que foi
superior a 10%, para estes caracteres. Estes dados indicam que a selecdo de familias
superiores, se baseando em caracteres de producédo, como a selecdo para TCH e TBH,
pode ser uma estratégia a ser adotada em estagios iniciais, como a selecao de T1. Barbosa
et al. (2005) ao realizar a selecdo de familias e genitores em ciclo de cana-soca, relatam a
importancia da selecao de familias superiores para caracteres de baixa herdabilidade como
TCH, pois em familias superiores haveria maior probabilidade de encontrar gendtipos elites,
para estas caracteristicas de selecdo. Uma forma de explorar estas familias superiores seria
produzindo maior quantidade de sementes em novos ciclos de cruzamentos, explorando o
potencial destas familias testadas (BARBOSA et al., 2004; RESENDE e BARBOSA, 2005).

A variancia genética entre as familias observada para as variaveis massa média de
colmo, TCH e TBH, pode ser explicada tanto pelos efeitos genéticos aditivos como também

pelos efeitos genéticos de dominancia (TABELA 4), como por exemplo para a variavel TBH

(s2= 42,78 e s7=19,81*), pois estes foram significativos conformes resultados da

analise de Deviance apresentados no Anexo 6, 7 e 8. Estes resultados indicam elevado
efeito heterotico entre as familias estudadas, e possivelmente a presenca de combinacdes
hibridas superiores a média de producdo baseada na capacidade geral de combinacdo dos
genitores envolvidos nos respectivos cruzamentos, conforme relatam Bastos et al. (2003) e

Barbosa et al. (2005). Resende e Barbosa (2005) relatam que os efeitos genotipicos das

familias hibridas sdo dadas por (1/2)(4, +éj)+6 onde & e éj referem-se aos valores

ij
genéticos aditivo do genitor i e j, e éij corresponde a capacidade especifica de combinacao
(CEC), entre os dois genitores envolvidos no cruzamento (i e j). De acordo com as
estimativas genéticas, verifica-se a presenca de cruzamentos entre genitores com elevada
capacidade de combinagéo, quando a média da familia tende a ser superior a média dos
respectivos genitores, como pode ser observado para as familias 449 e 1910, oriundas dos
cruzamentos RB825336 e SP80-1816, e RB825548 e RB855156, respectivamente, para
variaveis TCH e TBH. Estes dados permitem relatar a possibilidade de se encontrar
cruzamentos entre genitores com alto valor genotipico do cruzamento, portanto, alta
capacidade especifica de combinacao (CEC). Importante considerar ainda, que 0os genotipos
nao foram avaliados em um experimento de dialelo completo, pois ndo foram avaliados
todos 0s possiveis cruzamentos entre 0s genitores utilizados para o estudo de familias.
Entretanto, o procedimento usado para estimar os parametros genéticos foi o BLUP
(RESENDE, 2002b).
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Considerando ainda a variancia genética observada para as variaveis TCH e TBH,
verifica-se que parte desta variancia também foi explicada em funcéo dos efeitos genéticos
aditivos dos genitores utilizados nos cruzamentos biparentais. Estes resultados indicam que
a utilizacao de genitores com elevado valor genético aditivo, pode contribuir para obtencéo
de progénies para estas caracteristicas, o que possibilitaria maior probabilidade de
encontrar individuos para estas caracteristicas de producdo (TCH e TBH).

O efeito genético aditivo e ndo aditivo em populacdes de cana-de-agUcar depende de
propriedades genéticas como a frequéncia de alelos, a complementariedade e a divergéncia
genética (BARBOSA et al., 2005). Vérios autores (MARIOTTI et al.,, 1999; BRESSIANI,
2001; BRESSIANI et al., 2002; BARBOSA et al., 2004; BARBOSA et al., 2005) relatam que
os efeitos aditivos sdo superiores aos efeitos ndo aditivos, que determinam a capacidade
especifica de combinag&o. Bastos et al. (2003) observaram o maior efeito da capacidade
especifica de combinacdo para o carater tonelada de colmos por hectare (TCH),
corroborando os resultados da Tabela 4, pois as variaveis TCH e TBH, foram explicadas
tanto pela varidncia genética aditiva como principalmente pela variancia genética de
dominancia. A massa média de colmo também foi explicada pela variancia genética aditiva e
nao aditiva. Bastos et al. (2003) ao avaliarem 44 cruzamentos provenientes de oito
genitores, observaram que para a variavel massa média de colmo o efeito foi explicado tanto
pela variacdo genética aditiva com pela variagdo genética de dominancia, sendo
considerados igualmente importantes, corroborando com os resultados obtidos no presente

estudo.

4.1.3 Caracteres Pol (%) Cana, ART (%) Cana, Fibra (%) Cana e Pureza (%) Cana

As estimativas dos componentes de varidncia e parametro genéticos para as
variaveis tecnologicos pol (%) cana, ART (%) cana, fibra (%) cana e pureza (%) cana
analisados no estudo de familias estdo apresentados na Tabela 5. As herdabilidades
individuais no sentido restrito foram de magnitudes moderadas, sendo que 0s respectivos
erros padrbes foram elevados (1,96 x ﬁj) para as variaveis fibra e pureza. Uma possivel
explicacdo para estas herdabilidades baixas pode ser devido ao fato de terem sido
considerados menor niumero de repeticbes e em nivel de familias para andlise destas
caracteristicas tecnoldgicas. Porém os resultados das herdabilidades médias de familias no

sentido amplo, foi alta magnitude, com valores variando de 0,72 (ﬁ,f1f ) para a variavel pureza

(%) cana a 0,86 para fibra (%) cana. Nota-se ainda presenca de efeito genético aditivo e de
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dominancia para as variaveis pol, ART e pureza, com exce¢do da variavel fibra (%) cana
gue foi explicada em funcdo dos efeitos genéticos de dominancia, conforme pode ser
observado pelos analise de Deviance apresentadas nos Anexos 9, 10, 11 e 12.

Os coeficientes de determinacdo dos blocos e das familias foram significativos,
indicando haver variabilidade entre blocos e familias, para as variaveis pol (%) cana, ART
(%) cana, fibra (%) cana e pureza (%) cana. Portanto, parte da variagdo se encontra entre
as familias. Outro fator que aponta neste sentido, refere-se a variancia genética que é
explicada em funcao dos efeitos genéticos aditivos e de dominancia, para pol (%) cana, ART
(%) cana e pureza (%) cana. Entretanto, verifica-se que as variaveis apresentadas na
Tabela 5 (pol, ART, fibra e pureza) apresentaram baixa variabilidade genética e ambiental,
sendo inferir a 10%. Nota-se ainda, que a variancia genética para as respectivas variaveis
foram superiores a variancia ambiental, principalmente para as variaveis pol, ART e fibra,
que tiveram maior variacdo genética, pois o coeficiente de variagado relativa (CV,) foi 1,36,
1,29 e 1,43, respectivamente.

Os resultados de pol (%) cana, ART (%) cana, fibra (%) cana e pureza (%) cana
podem explicados devido ao carater de selecdo considerado, ou seja, para esse conjunto de
caracteres tecnolégicos pode haver baixa variabilidade genética entre as progénies
estudadas. Isto pode ter ocorrido devido as respectivas progénies serem provenientes de
genitores que possuem uma base genética muito estreita em si. Trabalhos em cana-de-
acUcar apontam nesta direcdo (DANIELS e ROACH, 1987; SILVA et al., 2005; JACKSON,
2005). Silva et al. (2005) ao estudar a diversidade genética, relataram que haveria baixa
variabilidade em clones da série RB91, testados no Municipio de Paranavai e Campo
Mourdo, Estado do Parana. De acordo com 0s autores, 0s clones testados na série teriam
uma base genética estreita, conduzindo a inclusdo de um grande numero de clones no
mesmo grupo de divergéncia, através de técnicas como Tocher e Varidveis canfnicas. De
acordo com Barbosa et al. (2004) em popula¢gfes mais proximas geneticamente a variancia
genética aditiva tende a ter maior importancia, para explicar os efeitos genéticos. De acordo
com os resultados apresentados na Tabela 5, verificou-se que os efeitos genéticos das
variaveis pol, ART e pureza, também foram explicados pelos efeitos genéticos aditivos.
Outra hipotese que explicaria os resultados obtidos, seria em funcdo da amostra representar
a média das parcelas amostradas para cada familia. Neste sentido, uma forma de estudar
se a variabilidade existente entre familias seria a avaliagdo a nivel individual, o que
proporcionaria maior numero de repeticdes para todas as familias testadas. Entretanto,
estas variaveis sdo de dificil mensuracdo, uma vez que amostras individuais devem ser

analisadas em laboratorio.
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TABELA 5 - Estimativa dos componentes de varidncia e parametros genéticos'?, para as
variaveis: pol (%) cana, acUcares redutores totais — ART (%) cana, fibra (%)
cana e pureza (%) cana, de 80 familias de irméos germanos de cana-de-acgucar,
da série RB03. Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

Parametros *

Pol (%) cana

ART (%) cana

Fibra (%) cana

Pureza (%) cana

S ; 0,7342 0,5148 0,0185 4,5859
S t%l 0,3868 0,3755 0,4425 16,7408
S 5 0,4355 0,3683 1,0383 1,9828
S 5 0,0648 0,1160 0,4979 2,4643
2

Sy 1,6214 1,3746 1,9972 25,7738
ha2 04528 +0,170 0,3745 +0,155 0,0093 +0,024 0,1779 +0,107
-2

hg 1,5273 1,4463 2,0887 0,4856
CZhioc 0,2386 0,2732 0,2216 0,6495
Clam 0,2686 0,2680 0,5199 0,0769
hr?f 0,8479 0,8341 0,8610 0,7295
Média Geral 13,2040 14,8273 11,5569 83,4387
S s 0,8026 0,6257 1,0475 4,2757
PEV 0,1221 0,1038 0,1456 1,1567
SEP 0,3494 0,3222 0,3815 1,0755
ACtam 0,9208 0,9133 0,9279 0,8541
CV,i(%) 6,7850 5,3349 8,8561 2,4782
CVe(%) 49773 41211 6,1622 2,6140
Cvr 1,3632 1,2945 1,4372 0,9480
Nota' - Herdabilidade individual no sentido restrito (h2), herdabilidade individual no sentido amplo (ﬁgz),

2

herdabilidade da média da familia no sentido amplo (ﬁmf ), variancia genética aditiva (S j ), variancia entre

2 A . A " 2 A .
blocos @ ), variancia genética de dominancia entre familias § ;), variancia residual entre parcelas

(s 2), variancia fenotipica individual (s 2 ), variancia genotipica entre familias (6 /), variancia genotipica

entre familias (S S), coeficiente de determinag&o dos efeitos do bloco (c%ec), coeficiente de determinagéo

dos efeitos das familias (szam), variancia do erro de predicéo dos valores genotipicos (PEV), desvio padrao
do valor genotipico predito (SEP), acuracia seletiva entre familias (Actm), coeficiente de variacdo genética
(CVyi%), coeficiente de variagdo ambiental (CVe%), coeficiente de variagao relativa (CVy) e Média Geral.

Nota 2 - Dados sobre andlise de DEVIANCE, estdo apresentados nos Anexos 9, 10, 11 e 12.

4.2 SELECAO DE FAMILIAS

Os valores genotipicos das familias de irmaos germanos de cana-de-agucar da série

RB03, considerando as variaveis diametro de colmo, estatura de colmos, numero de

perfilhos por touceira e Brix (%) cana, estdo apresentados na Tabela 6. De acordo com 0s
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resultados, verifica-se que as familias 435, 6143, 4620, 491 e 154, apresentaram elevados
valores genotipicos, para a variavel diametro de colmos, ficando entre as cinco melhores
familias avaliadas. Portanto, verifica-se que as familias 435, 6143, 4620, 491 e 154 tiveram
elevados valores genotipicos, apresentado superioridade média de 13,4% em relacdo a
média experimental (2,23 cm). Considerando a média das 34 melhores familias para a
variavel diametro de colmo, observa-se que o ganho esperado com a selecédo entre familias
€ de 4,93%. Isto representa uma sele¢éo de 42,5% das familias testadas, com ganho acima
da média que foi de 2,23 cm. Corroborando com estes resultados, Cox et al. (2000) ao
proporem a selecédo sequencial em cana-de-agUcar, indicaram que porcentagem de selecdo
entre familias seria em torno de 40%.

Ao considerar os valores genotipicos das familias para a variavel estatura de colmos
(TABELA 6), observa-se que seis familias (449, 4846, 6748, 4341, 435, 2433) obtiveram
valores superiores. Considerando a melhor familia 449, originada do cruzamento RB825336
e SP80-1816, nota-se superioridade de 22,21% em relagdo a média. Estes resultados
indicam haver maior probabilidade em selecionar clones potenciais para este caractere,
dentro destas familias. Esta maior probabilidade de selecdo pode ser explicada pelos
valores individuais dos genotipos, pois estes contribuiram para o valor genotipico da familia
(RESENDE, 1991; COX e HOGARTH, 1993). Com base nas seis melhores familias para
esta variavel e que tiveram valores genotipicos elevados, verifica-se possibilidade de ganho
médio em torno de 18% e considerando as familias acima da media geral (2,04m) este
ganho medio seria em torno de 6,91%. Isto equivaleria a possibilidade um ganho em
estatura equivalente a +14 cm, com um ciclo de selecdo. Para esta caracteristica foram
observadas 41 familias com valores genotipicos acima da média, o que representa uma taxa
de selecdo de 51,25% entre as familias avaliados no presente trabalho.

Ao considerar as familias com menores valores genotipicos de cruzamento (TABELA
6) destacam-se as seguintes familias para a variavel diametro de colmo: 5140, 1340, 1923,
1712, 6542 e 3238, e para estatura de colmos: 1712, 3238, 232, 534, 3011 e 6136. Sendo
gue entre estas, as familias 3238 e 1712 foram comum entre as piores para estas duas
variaveis. Estes resultados evidenciam o baixo valor genotipico destes cruzamentos,
considerando estes caracteres de selecéo.
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TABELA 6 - Valores genotipicos (Vgf) e média geral das 80 familias de irmaos germanos de
cana-de-acucar, da série RB03, para as variaveis diametro de colmo (cm),
estatura de colmo (m), nimero de perfilhos por touceira e Brix (%) cana.
Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

Clas * Diametro (cm) Estatura (m) N° perfilho/touceira Brix (%) cana
Familias  Vgf Familias  Vgf Familias Vof Familias  Vgf
1 435 2,549 449 2,627 449 12,317 6219 22,231
2 6143 2,540 4846 2,581 1417 11,621 5222 22,043
3 4620 2,526 6748 2,550 1910 11,413 435 21,892
4 491 2,525 4341 2,416 4419 10,846 4426 21,734
5 154 2,504 435 2,400 6114 10,669 4948 21,675
6 4929 2,477 2433 2,385 5811 10,644 4419 21,554
7 497 2,469 3946 2,375 1714 10,607 232 21,506
8 216 2,455 4620 2,333 6645 10,558 2715 21,501
9 556 2,427 3528 2,329 6013 10,371 3528 21,468
10 3946 2,426 2731 2,327 6219 10,185 4341 21,445
11 449 2,417 2432 2,259 1727 9,971 4846 21,442
12 566 2,415 3224 2,258 6542 9,969 2822 21,418
13 318 2,382 4522 2,243 1340 9,957 4929 21,296
14 4331 2,366 497 2,241 4426 9,907 4620 21,284
15 4341 2,365 4948 2,239 578 9,887 2812 21,265
16 1835 2,361 491 2,236 1217 9,686 4130 21,208
17 524 2,354 2324 2,219 4341 9,449 6748 21,206
18 6645 2,340 6013 2,216 2812 9,153 1527 21,202
19 5811 2,340 1835 2,215 6147 9,071 6645 21,161
20 4639 2,328 4426 2,205 1527 8,993 6143 21,144
21 4522 2,305 2835 2,189 2146 8,909 449 21,133
22 546 2,301 4929 2,185 4422 8,833 4422 21,120
23 3011 2,292 4130 2,165 534 8,812 2146 21,092
24 4130 2,285 6222 2,162 4331 8,704 514 21,074
25 514 2,283 503 2,158 4537 8,661 4921 21,062
26 2731 2,279 5222 2,154 566 8,626 524 20,994
27 2835 2,266 6114 2,148 318 8,612 1727 20,977
28 3518 2,265 578 2,126 1712 8,523 6147 20,893
29 1910 2,264 4422 2,123 2731 8,494 2432 20,844
30 3528 2,263 3518 2,121 435 8,477 2433 20,755
31 3224 2,252 3425 2,114 4921 8,451 497 20,725
32 6122 2,236 2146 2,106 1837 8,424 154 20,719
33 5911 2,235 4331 2,102 1937 8,423 1217 20,615
34 2432 2,234 5140 2,098 3946 8,420 1910 20,593
35 4426 2,229 1340 2,093 6137 8,303 4331 20,435
36 4846 2,225 2715 2,087 5140 8,292 1340 20,389
37 6222 2,220 1837 2,069 524 8,275 2835 20,380
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38 6968 2,217 6122 2,062 154 8,256 2324 20,364
39 1217 2,217 6143 2,053 491 8,252 1835 20,338
40 534 2,216 4921 2,052 4130 8,164 1923 20,337
41 6013 2,208 154 2,048 2835 8,087 3224 20,297
42 4948 2,203 1727 2,039 514 8,041 3518 20,245
43 1714 2,197 1910 2,024 216 8,024 5811 20,241
44 4934 2,196 4419 2,022 6143 7,980 5140 20,240
45 5222 2,192 4934 2,016 4929 7,978 566 20,225
46 4537 2,186 4639 2,011 2715 7,935 3238 20,207
47 6116 2,184 318 1,993 3425 7,920 6116 20,202
48 4422 2,183 6645 1,991 497 7,834 6968 20,124
49 2146 2,183 2822 1,986 6116 7,831 3425 20,044
50 2324 2,181 1937 1,962 4620 7,791 5911 20,003
51 2715 2,175 6219 1,960 2433 7,743 3946 19,969
52 503 2,171 6968 1,958 1923 7,700 1712 19,913
53 1527 2,170 6116 1,945 1835 7,628 4722 19,797
54 2433 2,166 5811 1,942 3011 7,517 4934 19,791
55 578 2,165 524 1,938 503 7,501 578 19,748
56 1727 2,157 2812 1,933 556 7,477 1417 19,722
57 6748 2,156 2423 1,918 6748 7,441 3011 19,688
58 2812 2,154 6147 1,917 4948 7,381 6222 19,684
59 4921 2,143 6137 1,900 6122 7,307 4522 19,672
60 6423 2,141 216 1,900 2432 7,300 6122 19,669
61 6137 2,136 566 1,879 59011 7,221 503 19,372
62 2822 2,127 1417 1,869 546 7,206 6114 19,341
63 6114 2,122 6542 1,859 3528 7,188 2423 19,338
64 1417 2,116 1527 1,853 2423 7,187 491 19,331
65 6136 2,111 546 1,850 4639 7,185 6423 19,289
66 6147 2,111 4537 1,849 2324 7,159 6542 19,183
67 1837 2,103 6423 1,843 2822 7,147 318 19,178
68 1937 2,095 1217 1,832 4522 7,137 1714 19,030
69 3425 2,078 1714 1,774 6136 7,104 216 18,965
70 4419 2,041 5911 1,739 4934 7,054 6013 18,926
71 2423 2,034 556 1,734 232 7,022 534 18,850
72 4722 2,023 514 1,725 3224 6,950 2731 18,450
73 6219 2,017 1923 1,701 4846 6,904 6137 18,402
74 232 1,970 4722 1,686 6423 6,791 1937 18,286
75 5140 1,961 1712 1,681 5222 6,751 556 17,959
76 1340 1,955 3238 1,644 3518 6,738 1837 17,931
77 1923 1,927 232 1,594 4722 6,706 4537 17,715
78 1712 1,913 534 1,549 6968 6,631 4639 17,573
79 6542 1,886 3011 1,509 3238 6,419 6136 17,544
80 3238 1,842 6136 1,412 6222 6,395 546 16,681

Média Geral 2,23 2,04 8,42 20,19

Nota ' — Classificacédo das familias de acordo com a variavel avaliada.

Os valores genotipicos das familias para as varidveis numeros de perfilhos por

touceira e Brix (%) cana, estdo apresentados na Tabela 6. Para a variavel nUmero de

perfilhos por touceira foi observado 33 familias com valores genotipicos acima da média



62

(8,42). A selecao dessas 33 familias proporcionaria um ganho médio de 11,30%. Este ganho
seria obtido considerando 41,25% das familias avaliadas no presente trabalho. As familias
gue mais se destacaram para a variavel numero de perfilhos foram 449, 1417, 1910, 4419,
6114 e 5811. Destas, a familia 449 foi também a melhor para estatura de colmos, 112 para o
diametro e 212 para o Brix (%) cana (TABELA 6). Considerando estas informacdes e a sua
importancia para o melhoramento genético da cana-de-agUcar, verifica-se a maior
probabilidade de ser obtidos genétipos superiores para didmetro, estatura, ndmero de
perfilhos por touceira e Brix (%) cana, ao realizar a selecéo individual dentro da familia 449
(RB825336 e SP80-1816).

Os valores genotipicos das melhores familias para o teor de Brix (%) cana,
apresentados na Tabela 6, indicam haver 46 familias com valores genotipicos acima da
média geral (20,19) e com potencial de terem maior precocidade, uma vez que a avaliagcao
de Brix (%) cana foi em época precoce para o Estado do Parana. A selecdo entre estas 46
familias proporcionaria um ganho médio de 3,47%, sendo que estas familias representam
57,5% das familias avaliadas. Entre as melhores, observa-se que a familia 6219,
proveniente do cruzamento RB855156 e RB925453, e com maior valor genotipico para a
variavel Brix (%) cana, obteve baixos valores genotipicos para os caracteres estatura e
didmetro de colmos. J& para numero de perfilhos por touceira, obteve o 10° lugar.
Considerando o potencial desta familia em indicar genétipos superiores em produtividade,
nota-se que para o carater TCH a familia obteve a 202 classificacdo. Entretanto como esta
familia apresentou elevado potencial para o Brix (%) cana, quando considerado a
produtividade em Brix por hectare, nota-se que esta classificagdo melhorou para o 15° lugar.
Corroborando neste entendimento, diversos autores citam a presenca de correlacdo
negativa entre o contetdo de agucar, expresso aqui em Brix (%) cana, e a producdo de
biomassa, expresso por massa de colmo e TCH, sendo considerada uma correlagéo
negativa (HOGARTH, 1971b; JACKSON, 1994; COX e STRINGER, 1998; KIMBENG et al.,
2001a; KIMBENG e COX, 2003; JACKSON, 2005). Hogarth (1971b) relatou que a
correlacdo negativa é de baixa magnitude (<0,3). Portanto, a selecdo com base apenas no
Brix (%) cana, tenderia a causar a selecdo de clones potenciais para producdo de acucar,
porém com niveis de produtividades inferiores. Bastos et al. (2003), ao realizar andlise
dialélica em clones de cana-de-acgucar, observaram que o genitor IAC86-2210, possibilitou
elevado Brix (%) cana em suas progénies, porém 0 mesmo nao ocorreu para produtividade,
sendo considerado ndo indicado quando o objetivo fosse elevar a produtividade de
progénies de cana-de-acucar.
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Para a variavel Brix (%) cana, verificou-se que a familia 435, obtida a partir do
cruzamento RB735200 e SP77-5181, também manifestou comportamento semelhante a
familia 6219, entretanto com melhores valores genotipicos para as variaveis TCH e TBH.
Esta familia apresentou valor genotipico de Brix (%) cana de 21,89, ficando entre as nove
melhores familias para as variaveis TCH e TBH. Estes resultados evidenciam o bom
potencial a ser explorando, visando a selecdo de clones para a maior producdo de agucar
por hectare dentro desta familia.

Os valores genotipicos das familias de irmaos germanos da série RB03, para as
variaveis massa media de colmo (kg), tonelada de colmo por hectare (TCH) e tonelada de
Brix por hectare (TBH), estdo apresentados na Tabela 7. Foram identificadas 39 familias
com valores genotipicos dos cruzamentos acima da média (0,71 kg) para a variavel massa
média de colmo. Isto representaria a selecao de 48% das familias avaliadas. Considerando
o ganho de selecdo para os valores genotipicos das familias para massa média de colmo,
relata-se que o ganho previsto com a sele¢éo das 48% melhores familias selecionadas seria
em torno 15%.

Para TCH observam-se cinco familias com elevado valor genotipico de cruzamento
(449, 4341, 1910, 6645 e 435). Nota-se ainda que a familia 449 obteve os melhores valores
genotipicos também para as variaveis: estatura de colmos e numero de perfilhos por
touceira (TABELA 6), TCH e TBH (TABELA 7). Esta familia revela o bom potencial em
conter genoétipos superiores, visando o melhoramento genético em produtividade de
biomassa (TCH) e de acucar (TBH), podendo ser explorado em novos plantios das familias
selecionadas com posterior selecdo dentro destas, conforme relata Resende e Barbosa
(2005).

Ao considerar as cinco familias que mais se destacaram para massa média de colmo
(kg), 449, 4341, 1910, 6645 e 435), observa-se que as familias 449 e 4341 tiveram elevados
valores genotipicos para TCH. Enquanto que trés ndo apresentaram a mesma performance
(1417, 1910 e 6114). Estes resultados podem ser explicados pela correlagdo genotipica
positiva e com magnitude de 0,46 (TABELA 9). Entretanto a selecdo apenas com base em
massa média de colmo, podera proporcionar baixa eficiéncia em indicar gendtipos
superiores para TCH. Uma alternativa de selecéo seria a combinacdo de caracteres que
estejam correlacionados com a produtividade, como estatura (r=0,41), numero de

perfilhos/touceira (r=0,58) e massa média de colmo (r=0,46).
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TABELA 7 - Valores genotipicos (Vgf) e média geral das 80 familias de irmaos germanos de
cana-de-acucar, da série RB03, para as variaveis massa média de colmo (kg),
tonelada de cana por hectare (TCH) e tonelada de Brix por hectare (TBH).
Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

Clas * Massa média de colmo (kg) TCH TBH
Familias Vof Familias Vgf Familias Vgf
1 449 1,334 449 171,478 449 36,653
2 4341 1,084 1910 137,789 1910 29,320
3 1910 1,083 6645 118,427 6645 25,387
4 6645 1,079 5811 114,889 5811 23,745
5 435 1,077 1417 112,047 4341 22,948
6 1217 1,027 6114 105,509 1417 22,269
7 5811 0,965 4341 105,347 1217 21,004
8 6114 0,958 1217 99,403 6114 20,643
9 491 0,949 435 90,721 435 20,039
10 1727 0,943 6013 90,556 1727 19,068
11 497 0,927 578 90,127 4426 18,974
12 3946 0,911 1727 89,916 4419 18,396
13 4422 0,901 4426 87,445 578 17,835
14 4620 0,883 4419 85,802 6013 17,668
15 1417 0,879 1340 84,732 6219 17,639
16 1340 0,855 4422 81,572 1340 17,564
17 4331 0,852 1714 81,005 4422 17,358
18 578 0,852 3946 80,075 6147 16,626
19 6147 0,849 6147 78,506 2812 16,606
20 6013 0,847 6219 78,353 3946 16,509
21 4426 0,846 4331 78,169 4331 15,980
22 2812 0,800 491 77,575 1714 15,882
23 4929 0,794 6542 76,857 6542 15,699
24 1835 0,785 2812 76,362 497 15,379
25 6143 0,785 497 72,833 491 15,300
26 2731 0,776 2146 70,401 2146 14,948
27 3425 0,773 4620 67,909 4620 14,582
28 2835 0,761 566 67,266 4929 14,165
29 2146 0,749 4537 66,488 2835 14,069
30 4921 0,747 2835 66,317 566 13,837
31 154 0,747 4929 65,854 4921 13,576
32 1714 0,743 2731 65,628 524 13,534
33 4948 0,734 524 65,572 4130 13,108
34 566 0,730 1835 64,060 1835 13,090
35 524 0,729 3425 63,239 3425 13,068
36 4130 0,725 4921 63,172 6143 13,026
37 4419 0,723 318 62,907 154 13,005
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38 4522 0,719 4130 61,991 1527 12,590
39 6219 0,711 154 61,798 2731 12,476
40 2715 0,696 6143 61,318 318 12,349
41 318 0,695 1527 59,074 4537 12,282
42 6542 0,689 1837 58,754 4948 12,031
43 4846 0,688 534 56,919 6748 11,567
44 6748 0,684 4948 56,493 2433 11,448
45 556 0,683 2433 55,142 2715 11,376
46 2433 0,670 4522 54,215 534 11,028
47 4537 0,667 6748 54,057 4522 10,875
48 1837 0,658 1937 54,012 1837 10,838
49 3528 0,634 2715 53,146 2432 10,493
50 2324 0,629 556 51,618 1937 10,374
51 2432 0,618 5140 50,415 5140 10,271
52 1937 0,613 2432 50,016 3528 10,204
53 4934 0,599 1712 49,465 4846 10,056
54 1527 0,592 6137 48,367 514 9,999
55 4639 0,592 3528 47,962 1712 9,782
56 503 0,588 514 47,093 2822 9,740
57 6122 0,585 6116 46,973 556 9,557
58 5222 0,583 4846 46,930 2324 9,530
59 3518 0,580 2324 46,921 6116 9,491
60 5140 0,574 503 45,745 5222 9,099
61 2822 0,572 216 45,222 6122 9,049
62 534 0,564 4639 44,965 6137 9,042
63 6137 0,552 6122 44,945 503 8,932
64 3224 0,547 2822 44,839 216 8,807
65 2423 0,547 4934 43,223 4934 8,782
66 6116 0,546 3224 42 636 3224 8,611
67 1712 0,535 5222 42,236 4639 8,344
68 514 0,535 3518 40,180 3518 8,215
69 216 0,534 3011 39,298 1923 8,072
70 546 0,495 546 38,956 3011 7,960
71 6222 0,475 2423 38,849 2423 7,755
72 6968 0,463 1923 38,661 5911 7,432
73 1923 0,455 5911 37,143 546 6,919
74 59011 0,447 6222 33,493 6222 6,731
75 3011 0,428 6968 32,118 232 6,679
76 6423 0,416 232 31,554 6968 6,457
77 232 0,413 6423 30,382 4722 6,001
78 4722 0,399 4722 29,786 6423 5,951
79 6136 0,364 6136 28,807 6136 5,312
80 3238 0,328 3238 26,599 3238 5,304
Média Geral 0,71 66,05 13,61

Nota ' — Classificacao das familias de acordo com a variavel avaliada.

Alguns trabalhos evidenciam que o elevado perfilhamento em algumas variedades de

cana-de-acucar pode ter correlacdo negativa com a produtividade (OLIVEIRA et al., 2007).

Corroborando neste entendimento, Ramesh e Mahadevaswamy (2000) constataram que as
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cultivares que perflham menos, além de apresentarem menores porcentagens de
mortalidade dos perfilhos, possuem perfilhos com maior estatura, didmetro de colmo e maior
massa seca, indicando uma correlacdo positiva com os cultivares mais produtivos. Kang et
at. (1983) e Reddy e Reddi (1986) também relataram a correla¢éo negativa entre nimero de
colmo e massa média de colmos. Neste sentido, a selecdo das melhores familias para
namero de perfilhos por touceira deve ser realizada juntamente com caracteres que
expressem a produtividade, como TCH e TBH, para que ndo ocorra a tendéncia de
selecionar clones dentro destas familias com elevado perfilhamento e baixo potencial
produtivo de cana e acucar por hectare.

Os valores genotipicos das familias de irmaos germanos para as variaveis TCH e
TBH, estdo apresentados na Tabela 7. Foram identificados oitos familias com elevados
valores genotipicos, evidenciando o potencial destas familias em conter gendétipos
superiores em produtividade. Estas oito familias sdo 449, 1910, 6645, 5811, 1417, 6114,
4341 e 1217, sdo também as oito melhores familias para a variavel TBH, alterando apenas a
ordem de classificacdo das familias 1417, 6114, 4341 e 1217. Estes resultados evidenciam
gue estas familias sdo provenientes de combinacdes hibridas favoraveis ao aumento de
produtividade, seja para biomassa ou para producdo de acucar, indicando possibilidade de
selecionar clones dentro destas familias, para as caracteristicas ligadas a producéo. Para
TCH, foram identificadas 30 familias com valores genotipicos acima da média geral de 66,05
(t.ha™). A selecdo destas corresponderia a 37,5% do total de familias avaliadas. Familias
superiores podem ser importantes para fornecer genotipos promissores para estes
caracteres de selecdo (BARBOSA et al., 2004).

Considerando a variavel TBH o ganho com a selecdo das 30 familias acima da
média (13,61 t ha) seria em torno de 28%. Destas, nota-se que 29 familias apresentaram
valores superiores, 0 que pode indicar um elevado potencial de sele¢cdo de gendtipos de
ciclo precoce dentro dessas familias. As melhores familias podem ser exploradas por meio
da selecao individual, considerando o expressivo valor genotipico destas hibridacoes. Isto é
favoravel, uma vez que havera maior probabilidade de selecionar individuos com estas
caracteristicas que poderdo ser fixados por propagacdo vegetativa (RESENDE, 1991;
BARBOSA et al., 2004).

Ao observar o baixo potencial em conter genétipos superiores entre as sete piores
familias (6222, 6432, 232, 4722, 6423, 6136 e 3238) para as variaveis TCH e TBH (TABELA
7), com respectivas médias genotipicas dos cruzamentos bem inferiores as médias das
variaveis (66,05 e 13,61 t ha™, respectivamente), verifica-se que foram inferiores na maioria

das variaveis analisadas. Exceto para a familia 232, que obteve valores acima das médias
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para as variaveis Brix (%) cana e estatura de colmos. Portanto a possivel sele¢édo na familia
232 para Brix (%) cana e/ou estatura de colmos tera o inconveniente de estar selecionando
individuos com baixo potencial para diversos caracteres, inclusive produtividade em TCH e
TBH. Esta familia foi originada do cruzamento L6014 e RB855536, cujos genitores
apresentaram valores genéticos aditivos negativos para os caracteres TCH e TBH (TABELA
17). Ja4 o genitor L6014 apresentou efeito genético aditivo positivo para as variaveis
tecnoldgicas (pol (%) cana, ART (%) cana, fibra (%) cana e pureza (%) cana) conforme pode
ser observado nas Tabelas 16 e 17.

Os dos valores genotipicos das familias de irmdos germanos de cana-de-agUcar da
série RB03, ordenados para as variaveis tecnoldgicas pol (%) cana, ART (%) cana, fibra (%)
cana e pureza (%) cana, estdo apresentados na Tabela 8. Para estes caracteres de selecéo
foi observado baixo ganho de selecao entre as melhores familias. O ganho com a selecao
das familias com valores genotipicos acima da média geral para variavel pol (%) cana seria
3,65%, para ART seria 2,84%, para fibra seria 5,60% e para pureza seria 1,05%. Estes
resultados podem ter sidos proporcionados pela baixa variabilidade genética observada
entre as familias, que variou de CV;%=2,47% para pureza a CV;%=8,85% para teor de
fibra. Valores abaixo de 10% de variabilidade genética, podem indicar que a selecdo é
restrita para estes caracteres (OLIVEIRA et al., 2005). De acordo com Roach (1989) e
Berding et al. (1998), uma explicacdo para a presenca deste patamar de variabilidade
genética, limitando o ganho genético, poderia ser o fato das cultivares utilizadas atualmente
ja terem na combinacdo elevado numero de genes favoraveis, o que limitaria o ganho
genético para algumas caracteristicas genéticas.

Para estas variaveis, foi observado que as familias 3528, 4419, 4426, 4846, 1835,
1527, 4948, 4341, 3518 e 4130 tiveram a tendéncia de estarem entre as dez melhores
familias, para as variaveis pol, ART e pureza, porém com diferentes ordenamentos
(TABELA 8). Entretanto, apesar de terem apresentados as melhores classificagdes entre as
familias de irmdos germanos para as variaveis tecnolégicas, estas familias néo
apresentaram o0 mesmo desempenho para as variaveis TCH e TBH. Portanto a selecdo
destas familias com base em caracteristicas tecnoldgicas podera proporcionar baixa
probabilidade de obter individuos superiores em produtividade de biomassa e de acucar.
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TABELA 8 - Valores genotipicos (Vgf) e média geral das 80 familias de irmaos germanos de
cana-de-acUcar, da série RB03, para as variaveis pol (%) cana, ART (%) cana,
fibra (%) cana, pureza (%) cana. Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

Pol (%) cana

ART (%) cana

Fibra (%) cana

Clas * Pureza (%) cana
Familias  Vgf Familias  Vgf Familias  Vgf Familias  Vgf

1 3528 14,766 3528 16,182 232 13,903 6116 88,510
2 4419 14,610 4419 15,943 4846 13,222 1527 87,829
3 4426 14,554 4426 15,846 3425 13,138 4846 86,557
4 4846 14,384 4846 15,721 4426 13,056 3518 86,218
5 1835 14,206 4130 15,720 4722 13,037 3528 85,800
6 1527 14,158 1835 15,703 3011 13,023 1835 85,692
7 4948 14,124 4422 15,649 2812 12,972 4426 85,464
8 4341 14,118 1527 15,647 2822 12,827 491 85,187
9 3518 14,108 4948 15,624 2731 12,810 4948 84,984
10 4130 14,031 4341 15,581 3224 12,806 4929 84,964
11 4422 13,988 1727 15,549 4522 12,669 4341 84,935
12 6748 13,961 6222 15,527 6114 12,665 435 84,927
13 6222 13,949 3518 15,515 6143 12,581 497 84,897
14 6219 13,833 1217 15,488 534 12,512 6219 84,865
15 6116 13,816 6116 15413 3238 12,466 6748 84,807
16 4929 13,804 4929 15,387 6137 12,455 1727 84,806
17 449 13,802 3946 15,375 449 12,427 524 84,647
18 3238 13,782 6748 15,330 4419 12,361 4419 84,628
19 1217 13,781 1712 15,318 6013 12,324 2146 84,422
20 1727 13,739 6219 15,308 4934 12,309 6222 84,409
21 3946 13,735 449 15,288 1910 12,240 449 84,393
22 232 13,733 232 15,267 318 12,237 2835 84,387
23 497 13,722 497 15,265 3946 12,233 3238 84,366
24 6645 13,633 3238 15,223 5222 11,994 154 84,343
25 5222 13,625 6147 15,215 1923 11,984 6645 84,282
26 435 13,624 524 15,199 6542 11,973 6542 84,233
27 1712 13,615 5222 15,178 497 11,962 4130 84,213
28 1340 13,591 6645 15,170 3518 11,942 514 84,134
29 524 13,586 154 15,153 6219 11,940 1340 84,105
30 4620 13,579 514 15,133 4921 11,925 566 84,077
31 6147 13,535 5911 15,122 6645 11,916 232 84,018
32 4522 13,521 4522 15,121 6748 11,876 2812 83,995
33 2146 13,510 4620 15,090 503 11,849 1217 83,979
34 154 13,506 4331 15,087 5140 11,766 5222 83,978
35 514 13,502 435 15,053 1937 11,743 4422 83,873
36 491 13,431 491 15,050 2146 11,728 3946 83,765
37 2835 13,388 1340 15,049 1340 11,711 6143 83,685
38 2822 13,364 2146 15,033 5811 11,674 4522 83,625
39 5911 13,364 6122 14,997 3528 11,668 6013 83,620
40 6542 13,324 2835 14,959 5911 11,628 1712 83,606
41 4331 13,319 2822 14,957 4331 11,572 2715 83,566
42 2812 13,276 6542 14,841 6147 11,566 3425 83,483
43 6122 13,239 216 14,828 566 11,547 2822 83,482
44 216 13,191 2812 14,775 514 11,537 6147 83,424
45 3224 13,127 1923 14,720 4341 11,528 216 83,397
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46 566 13,103 3224 14,659 2715 11,496 4620 83,383
47 2731 13,044 6968 14,605 2835 11,385 2731 83,336
48 1923 13,043 566 14,589 2324 11,371 6122 83,257
49 6143 13,005 2731 14,580 1217 11,231 4331 83,212
50 3425 12,996 6143 14,567 6222 11,212 6114 83,122
51 2433 12,875 3425 14,561 6116 11,148 3224 83,058
52 1910 12,866 2433 14,531 6968 11,113 1714 83,030
53 6013 12,838 6423 14,492 4620 11,083 4921 83,009
54 6968 12,790 1910 14,482 2432 11,082 2432 82,976
55 2432 12,720 6013 14,471 216 11,058 4934 82,973
56 5811 12,707 4639 14,415 2433 11,045 1910 82,959
57 2715 12,687 3011 14,356 1527 11,020 1417 82,903
58 6423 12,657 2432 14,311 4537 11,001 556 82,667
59 4639 12,636 5811 14,297 154 10,990 5811 82,666
60 3011 12,617 2715 14,294 435 10,985 1923 82,650
61 1837 12,590 4934 14,293 1712 10,934 1837 82,645
62 4934 12,524 1837 14,254 4130 10,928 2433 82,584
63 578 12,423 503 14,211 4422 10,894 4639 82,578
64 503 12,391 578 14,173 4948 10,862 4537 82,107
65 4537 12,364 4537 14,137 1835 10,800 6137 81,993
66 1417 12,356 2423 14,126 1837 10,770 5911 81,991
67 4921 12,353 546 14,094 524 10,765 534 81,913
68 534 12,284 534 14,080 546 10,710 5140 81,885
69 1714 12,284 1417 14,064 1417 10,626 3011 81,815
70 546 12,269 4921 13,996 4929 10,603 503 81,472
71 2423 12,259 1714 13,939 578 10,550 6968 81,200
72 6114 12,198 6114 13,856 2423 10,539 6423 81,120
73 6137 12,148 318 13,841 1714 10,491 6136 81,052
74 318 12,086 6137 13,804 1727 10,431 318 80,976
75 556 12,013 6136 13,745 6122 10,376 546 80,825
76 5140 11,919 556 13,669 6136 10,235 2423 80,753
77 6136 11,777 5140 13,600 6423 10,079 1937 80,605
78 4722 11,671 1937 13,560 556 9,773 4722 80,354
79 1937 11,616 4722 13,430 4639 9,175 2324 79,061
80 2324 11,177 2324 13,208 491 8,670 578 78,864
Média Geral 13,20 14,82 11,55 83,43

Nota * — Classificacéo das familias de acordo com a variavel avaliada.

Considerando a familia 449, de elevado valor genotipico para TCH e TBH, nota-se
gue para estas caracteristicas tecnologicas, esta familia também apresentou valores
genotipicos positivos. Esta familia (449) é proveniente do cruzamento entre 0s genitores
RB825336 (?) e SP80-1816 (?), indicando ser uma combinacéo hibrida superior para varios
caracteres de selecédo importante ao melhoramento, principalmente para os caracteres de
baixa herdabilidade individual, como TCH e TBH. Assim, a selecao desta familia, conduziria
a selecdo de individuos com caracteristicas importantes em elevar a produtividade e

também a qualidade.
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TABELA 9 - Estimativas dos coeficientes de correlacdo genotipica entre os caracteres: diametro
(cm) e estatura de colmo (m), nimero de perfilhos por touceira, Brix (%) cana, massa
média de colmo (kg), tonelada de cana por hectare (TCH), tonelada de Brix por
hectare (TBH), pol (%) cana, ART (%) cana, fibra (%) cana e pureza (%) cana, obtido
a partir de 80 familias de irmdo-germano de cana-de-acucar, da série RBO03.

Municipio de S&o Tomé, PR, 2004-2006.

NO

Varidveis  Diametro Estatura perﬁlhps/ Brix I(\:/I;?nsg TCH TBH Pol ART Fibra Pureza
touceira

Diametro 1 0,35 0,04 010 069 0,23 0,23 0,10 0,11 -0,31 0,11
Estatura 1 0,17 046 0,75 041 045 0,38 0,34 019 0,33
N° perfilhos/

tougeira 1 -0,04 0,06 058 056 -0,03 -0,07 0,14 -0,05
Brix 1 0,42 0,18 0,28 0,64 061 031 0,57
Massa colmo 1 0,46 0,49 0,29 0,27 -0,24 0,30
TCH 1 09 0,17 0,15 0,06 0,19
TBH 1 025 023 0,10 0,25
Pol 1 099 0,23 084
ART 1 020 0,80
Fibra 1 0,07
Pureza 1

4.3 SELECAO VIA PROCEDIMENTO BLUPIS

Em cana-de-acucar a obtencao de informacdes de individuos dentro da fase T1 € de
dificil mensuracéo, pois 0os campos possuem normalmente grande quantidade de seedlings,
tornando este processo analise muito oneroso e demorado de ser mensurado. Uma forma
de contornar esta situacdo corresponde em avaliar as progénies por meio de colheita total
de suas parcelas, sendo posteriormente estimado o numero de individuos a serem
selecionados dentro de cada familia pelo procedimento BLUP individual simulado (BLUPIS)
conforme descrevem Resende e Barbosa (2006). Os resultados referentes a sele¢éo dentro
das familias pelo método BLUPIS, estéo apresentados nas Tabelas 10, 11 e 12.

Os valores genotipicos relativos (grelativo) das 80 familias de irmaos germanos da série
RB03 e o numero de individuos a serem selecionados dentro de cada familia por meio do
método BLUPIS para didmetro e estatura de colmos, numero de perfilhos por touceira e Brix
(%) cana, estdo apresentados na Tabela 10. Verifica-se para as variaveis diametro e
estatura, que o niumero de clones indicados para a sele¢éo dentro das familias com efeitos
genotipicos positivos corresponde a 652 e 629, respectivamente. A indicacdo de selecéao

destes clones representa aproximadamente 16% dos individuos avaliados na fase T1.
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TABELA 10 - Efeito genotipico relativo (greativo) das 80 familias de irmaos-germanos de cana-de-
acucar e numero de individuos a serem selecionados dentro das familias (ny) via
método BLUPIS', para as variaveis didmetro (cm) e estatura (m) de colmos,
namero de perfilhos por touceira e Brix (%) cana. Municipio de Sdo Tomé, PR,
2004-2006.

Diametro (cm)

Estatura (m)

N° perfilhos/touceira

Brix (%) cana

Familia g reaivo N ® Familia g eaivo N Familia g reiativo N, Familia g eaivo N
435 1,000 50 449 1,000 50 449 1,000 50 6219 1,000 50
6143 0,870 44 4846 0,921 46 1417 0,821 41 5222 0,703 35
4620 0,845 42 6748 0,869 43 1910 0,768 38 435 0,638 32
491 0,808 40 4341 0,641 32 4419 0,622 31 4426 0,586 29
154 0,805 40 435 0,614 31 6114 0,577 29 4948 0,544 27
4929 0,748 37 2433 0,588 29 5811 0,571 29 4419 0,512 26
497 0,673 34 3946 0,572 29 1714 0,561 28 232 0,470 23
216 0,650 32 4620 0,500 25 6645 0,549 27 2715 0,452 23
556 0,612 31 3528 0,493 25 6013 0,501 25 3528 0,441 22
3946 0,534 27 2731 0,489 24 6219 0,453 23 4341 0,432 22
449 0,532 27 2432 0,375 19 1727 0,398 20 4846 0,432 22
566 0,508 25 3224 0,372 19 6542 0,397 20 2822 0,423 21
318 0,501 25 4522 0,348 17 1340 0,394 20 4929 0,381 19
4331 0,411 21 497 0,343 17 4426 0,381 19 4620 0,377 19
4341 0,368 18 4948 0,341 17 578 0,376 19 2812 0,371 19
1835 0,364 18 491 0,334 17 1217 0,325 16 4130 0,351 18
524 0,353 18 2324 0,306 15 4341 0,264 13 6748 0,350 18
6645 0,333 17 6013 0,300 15 2812 0,188 9 1527 0,349 17
5811 0,297 15 1835 0,300 15 6147 0,167 8 6645 0,335 17
4639 0,296 15 4426 0,282 14 1527 0,147 7 6143 0,329 16
4522 0,263 13 2835 0,256 13 2146 0,125 6 449 0,325 16
546 0,200 10 4929 0,249 12 4422 0,106 5 4422 0,321 16
3011 0,189 9 4130 0,215 11 534 0,100 5 2146 0,311 16
4130 0,162 8 6322 0,210 10 4331 0,073 4 514 0,305 15
514 0,145 7 503 0,202 10 4537 0,062 3 4921 0,301 15
2731 0,138 7 5222 0,195 10 566 0,053 3 524 0,277 14
2835 0,127 6 6114 0,186 9 318 0,049 2 1727 0,271 14
3518 0,092 5 578 0,149 7 1712 0,026 1 6147 0,243 12
1910 0,088 4 4422 0,142 7 2731 0,019 1 2432 0,226 11
3528 0,084 4 3518 0,140 7 435 0,014 1 2433 0,195 10
3224 0,055 3 3425 0,127 6 497 0,185 9

2146 0,114 6 154 0,183 9
4331 0,108 5 1217 0,147 7
5140 0,101 5 1910 0,139 7
1340 0,092 5 4331 0,085 4
2715 0,082 4 1340 0,069 3
1837 0,052 3 2835 0,066 3
6122 0,039 2 2324 0,061 3
6143 0,024 1 1835 0,052 3
4921 0,022 1 1923 0,051 3
154 0,015 1 3224 0,037 2

3518 0,019 1

5811 0,018 1

5140 0,018 1

566 0,013 1

Nota™ - nj=50, nimero de individuos selecionados dentro da melhor familia.

Nota?- ni= (4, /4,)50, onde g, refere-se ao valor genotipico predito da familia k e @| ao valor genotipico da melhor
familia | (nimero 1 do ranking).
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Ja para as variaveis numero de perfilhos por touceira e Brix (%) cana, o nUmero de
clones indicados para selegéo foram 504 e 660, representando 13 e 17% dos individuos
avaliados, respectivamente.

Verifica-se que para a melhor familia o numero de individuos selecionados
corresponde a 50, o que possibilitaria uma representatividade maxima da familia de 98%, de
acordo com Resende e Barbosa (2005; 2006). Para as familias com efeito genotipico menor
este numero diminuir progressivamente até a familia de efeito genotipico nulo (zero),
guando nao sao mais recomendados a selecao de clones dentro destas familias, pois estas
possuem valores genotipicos inferiores a média experimental. Portanto o método elimina
automaticamente as familias com efeito genotipico negativo, por estarem abaixo da média
geral do experimento, 0 que € coerente devido a baixa probabilidade de se obter clones
superiores nestas familias (RESENDE, 2004).

Resende e Barbosa et al. (2006) relatam que o numero total de individuos a serem
selecionados nas melhores familias, depende da importancia relativa entre os efeitos
genotipicos das familias avaliadas. Esta indicacdo é altamente desejavel, uma vez que se
encontram maior numero de genétipos com possibilidade de selecdo. Ressalta-se assim,
uma grande probabilidade de se obter um clone superior dentro destas familias superiores
(KIMBENG et al., 2000; RESENDE, 2004; RESENDE e BARBOSA, 2005).

Os valores genotipicos relativos (Qreiative) das familias de irmdos germanos e de
individuos a serem selecionados dentro de cana familia por meio do procedimento BLUPIS
para as variaveis massa média de colmo, TCH e TBH, estéo apresentados na TABELA 11.
Para estas caracteristicas o numero de individuos foram, 463 (12%), 345 (8%) e 349 (8%),
respectivamente. Considerando estas variaveis, observa-se que as familias que mais
contribuiram para a indicagdo de selecdo destes clones foram as 449, 1910, 6645, 5811,
1417, 6114, 4341, 1217, 435, 6013, 578 e 1727. Para o numero de clones potenciais dentro
destas familias, que foi 228, verificou-se que a taxa de selecdo dentro destas familias
representa 6,35% dos individuos avaliados, ou seja, 65% dos clones indicados para a
selegéo estdo dentro destas. Estas familias foram provenientes dos cruzamentos RB825336
e SP80-1816, RB825548 e RB855156, SP80-3280 e RB3845257, RB83102 e RB855113,
RB8495 e RB835089, RB835089 e RB867515, SP70-1143 e SP77-5181, RB8495 e
RB8317, RB735200 e SP77-5181, RB835054 e RB931555, RB813804 e RB845197, e
RB925211 e RB8495. Destacam-se 0s genitores RB8495 e SP80-1816, por estarem em
mais de um cruzamento entre os dez melhores. Sendo que genitor RB8495 se destacou em
dois destes cruzamentos como genitor feminino e um como genitor masculino. O genitor

SP80-1816 se destacou como genitor masculino, em dois cruzamentos. Ja o genitor
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RB835089, apareceu uma vez como genitor masculino e como genitor feminino. Estes
genitores quando utilizados nos cruzamentos de irmdos germanos possibilitaram um ganho
médio de 77% (SP80-1816), 54% (RB835089) e 27% (RB8495), para a variavel TCH
(TABELA 17).

Para a variavel TBH, nota-se a mesma tendéncia de classificacdo mudando apenas
a ordem de algumas familias (TABELA 11). Para TBH, o numero de clones indicados para a
selecdo foi de 349, sendo praticamente os mesmos 8% selecionados com base na variavel
TCH, sendo que as melhores familias contribuiram com 6% dos clones indicados para a
sele¢do em T1, o que significa que 65% dos clones indicados se encontram dentro das doze
melhores familias, ou seja 15% das melhores familias. Verifica-se ainda, que o nimero de
familias indicadas para a sele¢céo de clones que poderdo avancar para a etapa seguinte foi
35, ou seja, 43% das familias de irmaos germanos avaliadas nesta série RB03, com base na
variavel TBH (TABELA 11).

Na pratica, os resultados obtidos pelo BLUPIS permitem serem aplicados para a
selecdo dos clones na segunda soca do préprio experimento de familias, ou no campo
denominado de T1 composto por seedlings plantados de maneira massal, ou ainda, por
meio de novo plantio das familias selecionadas, com posterior selecdo dentro destas
familias, conforme relatam Resende e Barbosa (2005). Entre as trés opgdes citadas acima,
qgue a selecdo na segunda soca tem uma pequena vantagem, pois os individuos a serem
selecionados contribuiram para a média da familia obtida no experimento.

Os valores genotipicos relativos (Qrelativo) das familias e o nimero de individuos a
serem selecionados dentro de cana familia via BLUPIS para as pol (%) cana, ART (%) cana,
fibra (%) cana e pureza (%) cana, estdo apresentados na Tabela 2. Considerando a
variavel pol (%) cana, observa-se que o numero de clones indicados para selecdo
corresponde a 575, o que representa uma taxa de selecdo entre clones de 14%. Sendo que
a taxa de selecdo entre familias para esta caracteristica foi de 52%. Destacam-se as
familias 3528, 4419, 4426, 4846, 1835, 1527, 4948, 4341, 3518, e 4130, provenientes dos
cruzamentos: RB925345 e RB946903, RB855156 e SP80-1816, TUC71-7 e RB92579,
SP83-2847 e TUC71-7, RB855035 e RB946903, RB925211 e RB835486, RB912850 e
SP80-1816, SP70-1143 eSP77-5181, RB946903 e RB855035, e RB9350 e SP70-1143.
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TABELA 11 - Efeito genotipico relativo (Qreativg das 80 familias de irmaos-germanos de
cana-de-agucar e numero de individuos a serem selecionados dentro das
familias (n,) via procedimento BLUPIS *, para as varidveis massa média de
colmo (kg), tonelada de cana por hectare (TCH) e tonelada de Brix por
hectare (TBH). Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

Massa média de colmo (kg) TCH TBH

Faml’lia 9 relativo Nk @ Faml’“a g relativo N Famﬂla 9 relativo Ny
449 1,000 50 449 1,000 50 449 1,000 50
4341 0,597 30 1910 0,680 34 1910 0,682 34
1910 0,594 30 6645 0,497 25 6645 0,511 26
6645 0,588 29 5811 0,463 23 5811 0,440 22
435 0,585 29 1417 0,436 22 4341 0,405 20
1217 0,504 25 6114 0,374 19 1417 0,376 19
5811 0,404 20 4341 0,373 19 1217 0,321 16
6114 0,392 20 1217 0,316 16 6114 0,305 15
491 0,378 19 435 0,234 12 435 0,279 14
1727 0,369 18 6013 0,232 12 1727 0,237 12
497 0,342 17 578 0,228 11 4426 0,233 12
3946 0,317 16 1727 0,226 11 4419 0,208 10
4422 0,301 15 4426 0,203 10 578 0,183 9
4620 0,271 14 4419 0,187 9 6013 0,176 9
1417 0,266 13 1340 0,177 9 6219 0,175 9
1340 0,227 11 4422 0,147 7 1340 0,172 9
4331 0,222 11 1714 0,142 7 4422 0,163 8
578 0,222 11 3946 0,133 7 6147 0,131 7
6147 0,217 11 6147 0,118 6 2812 0,130 6
6013 0,213 11 6219 0,117 6 3946 0,126 6
4426 0,213 11 4331 0,115 6 4331 0,103 5
2812 0,139 7 491 0,109 5 1714 0,099 5
4929 0,128 6 6542 0,103 5 6542 0,091 5
1835 0,114 6 2812 0,098 5 497 0,077 4
6143 0,114 6 497 0,064 3 491 0,073 4
2731 0,099 5 2146 0,041 2 2146 0,058 3
3425 0,095 5 4620 0,018 1 4620 0,042 2
2835 0,075 4 566 0,012 1 1835 0,037 2
2146 0,056 3 4537 0,011 1 1837 0,035 2
4921 0,053 3 2835 0,011 1 5222 0,028 1
1714 0,046 2 2146 0,021 1
4948 0,032 2 566 0,010 1
566 0,024 1 2835 0,020 1
524 0,023 1 4537 0,020 1
4130 0,016 1
4419 0,014 1

Nota™- nj=50, nimero de individuos selecionados dentro da melhor familia.
Nota? - ni=(g, /g,)50, onde g, refere-se ao valor genotipico predito da familia k e Q| ao valor genotipico da
melhor familia | (ntmero 1 do ranking).
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TABELA 12 - Efeito genotipico relativo (Qreiaivo) das 80 familias de irméos-germanos de
cana-de-acucar e nimero de individuos a serem selecionados dentro das
familias (n,) via procedimento BLUPIS®, para as variaveis pol (%) cana, ART
(%) cana, fibra (%) cana e pureza (%) cana. Municipio de Sdo Tomé, PR,

2004-2006.

Pol (%) cana

ART (%) cana

Fibra (%) cana

Pureza (%) cana

Famﬂia g relativo Nk @ Famﬂla g relativo Nk Famﬂla 9 relativo Nk Famﬂla g relativo Nk
3528 1,000 50 3528 1,000 50 232 1,000 50 6116 1,000 50
4419 0,676 34 4419 0,675 34 4846 0,710 35 1527 0,866 43
4426 0,670 34 4426 0,620 31 3425 0,674 34 4846 0,615 31
4846 0,603 30 4846 0,511 26 4426 0,639 32 3518 0,548 27
1835 0,579 29 4130 0,466 23 4722 0,631 32 3528 0,466 23
1527 0,506 25 1835 0,409 20 3011 0,625 31 1835 0,444 22
4948 0,451 23 4422 0,409 20 2812 0,603 30 4426 0,399 20
4341 0,430 22 1527 0,401 20 2822 0,541 27 491 0,345 17
3518 0,409 20 4948 0,376 19 2731 0,534 27 4948 0,305 15
4130 0,395 20 4341 0,375 19 3224 0,533 27 4929 0,301 15
4422 0,388 19 1727 0,331 17 4522 0,474 24 4341 0,295 15
6748 0,337 17 6322 0,320 16 6114 0,473 24 435 0,294 15
6322 0,320 16 3518 0,315 16 6143 0,437 22 497 0,288 14
6219 0,270 13 1217 0,303 15 534 0,407 20 6219 0,281 14
6116 0,263 13 6116 0,268 13 3238 0,388 19 6748 0,270 13
4929 0,258 13 4929 0,256 13 6137 0,383 19 1727 0,270 13
449 0,256 13 3946 0,251 13 449 0,371 19 524 0,238 12
3238 0,248 12 6748 0,230 11 4419 0,343 17 4419 0,235 12
1217 0,248 12 1712 0,225 11 6013 0,327 16 2146 0,194 10
1727 0,230 11 6219 0,220 11 4934 0,321 16 6322 0,191 10
3946 0,228 11 449 0,211 11 1910 0,291 15 449 0,188 9
232 0,227 11 232 0,201 10 318 0,290 14 2835 0,187 9
497 0,222 11 497 0,200 10 3946 0,288 14 3238 0,183 9
6645 0,184 9 3238 0,181 9 5222 0,186 9 154 0,178 9
5222 0,181 9 6147 0,177 9 1923 0,182 9 6645 0,166 8
435 0,180 9 524 0,170 9 6542 0,177 9 6542 0,157 8
1712 0,176 9 5222 0,160 8 497 0,173 9 4130 0,153 8
1340 0,166 8 6645 0,157 8 3518 0,164 8 514 0,137 7
524 0,164 8 154 0,149 7 6219 0,163 8 1340 0,131 7
4620 0,161 8 514 0,140 7 4921 0,157 8 566 0,126 6
6147 0,142 7 5911 0,135 7 6645 0,153 8 232 0,114 6
4522 0,136 7 4522 0,135 7 6748 0,136 7 2812 0,110 5
2146 0,131 7 4620 0,120 6 503 0,125 6 1217 0,107 5
154 0,130 6 4331 0,119 6 5140 0,089 14 5222 0,106 5
514 0,128 6 435 0,103 5 1937 0,079 4 4422 0,086 4
491 0,097 5 491 0,102 5 2146 0,073 4 3946 0,064 3
2835 0,079 4 1340 0,102 5 1340 0,066 3 6143 0,049 2
2822 0,069 3 2146 0,094 5 5811 0,050 2 4522 0,037 2
5911 0,069 3 6122 0,078 4 3528 0,048 2 6013 0,036 2
6542 0,052 3 2835 0,061 3 5911 0,030 2 1712 0,033 2
4331 0,049 2 2822 0,059 3 2715 0,025 1
2812 0,031 2
6122 0,015 1

Nota™ - nj=50, nimero de individuos selecionados dentro da melhor familia.
Nota? - n=(g, /g,)50, onde g, refere-se ao valor genotipico predito da familia k e g, ao valor genotipico da

melhor familia | (nimero 1 do ranking).
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Para a variavel ART (%) cana, observa-se que o numero de clones indicados para
selecdo corresponde a 542 (TABELA 12), representando uma taxa de selecéo entre clones
de 14%. Estes clones foram indicados a selecdo dentro das 41 familias com valores
genotipicos acima da média (14,82). Estas familias representam 51% dos cruzamentos
avaliados no presente estudo de familias. As melhores dez familias praticamente foram as
mesmas para a caracteristica pol (%) cana: 3528, 4419, 4426, 4846, 4130, 1835, 4422,
1527, 4948 e 4341. Séao diferentes apenas para a familia 4422 que € oriunda do cruzamento
RB855511 e SP80-1816, que ficou em 11° para pol. Como a ART é calculada em funcéo do
teor da pol (%) e a propor¢cdo de acucares redutores, se este Ultimo ndo tiver grande
magnitude de variacdo a classificacdo das familias pela variavel pol, ter& maior peso, sendo
semelhantes a ordem de classificacdo das familias.

Para as variaveis fibra e pureza (TABELA 12) o numero de clones indicados para a
selecdo via procedimento BLUPIS, foi de 666 e 508, respectivamente, representado uma
taxa de selecdo de clones de 17 e 13%. Para variavel fibra foi observada a contribuicéo de
51% das familias avaliadas e para pureza propor¢cdo foi de 50%. Verifica-se ainda, ao
considerar as dez melhores familias, a elevada contribuicdo destas em indicar clones
potenciais para a selecao, representando 49 e 51% dos clones indicados para a selec¢éo.

A analise do BLUP individual a partir do modelo 38 do programa Selegen
REML/BLUP (RESENDE, 2007b), ndo disponibiliza a selecdo via procedimento BLUPIS.
Desta forma, o BLUPIS foi obtido considerando a metodologia proposta por Resende e
Barbosa (2006), usando os efeitos genotipicos preditos (g) e ndo os valores genotipicos
elou os valores fenotipicos. A determinacdo do n,, baseada nas ultimas duas estatisticas,
além de estar incorreta, conduziria a auséncia da selecdo entre familias, ou seja,
proporcionaria a selecao dos individuos de todas as familias, se assemelhando a selecao
massal.

Ao realizar correlacdo entre o procedimento BLUP individual e o BLUPIS, para as
variaveis didametro e estatura de colmos, numero de perfilhos por touceira, Brix (%) cana,
massa média de colmo, TCH e TBH (TABELA 13), foi observado elevadas correlagGes entre
os dois procedimentos, confirmando a elevada precisdo em indicar clones via procedimento
BLUPIS, conforme descrito por Resende e Barbosa (2006). Para diametro o valor de
r’=0,96, estatura '=0,90, nimero de perfilhos r*=0,95, Brix (%) cana r'=0,83, massa média
de colmo P=0,89, TCH F=0,93 e para a variavel TBH F=0,90. Considerando as variaveis
gue indicam produtividade de cana e agucar (TCH e TBH), verificou-se que a sele¢éo pelo
procedimento BLUPIS indicou apenas 6% de individuos abaixo da media, proporcionado

uma coincidéncia entre individuos de 95%, para TBH. Para TCH, a proporcéo de individuos
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indicados abaixo da média foi de 13%, com coincidéncia entre individuos de 87. Estes
resultados indicam alta precisé@o para a selecdo de individuos dentro das melhores familias
via procedimento BLUP individual simulado (BLUPIS).

Resende e Barbosa (2006) ao proporem o procedimento BLUPIS, relataram que a
selegcdo via este procedimento, permite alta correlagdo entre os verdadeiros valores
estimados BLUP individual, ao ser testado em Eucaliptos. A selecdo considerando as
informagbes das familias pode ser praticada, quando os individuos estdo sendo dirigidos
para testes clonais via propagacao vegetativa. No caso da cana-de-agucar, o uso de BLUP
ou de BLUPIS individual podera proporcionar aumento na eficiéncia da selecdo clonal,
sendo operacionalmente mais facil do que a selecdo de familias com informacbes
individuais. Portanto, pode ser considerado apropriado a sua utilizacdo para programas de

melhoramento da cana-de-agucar.

TABELA 13 - Estimativa dos coeficientes de correlacdo entre a metodologia de sele¢éo via
BLUP individual e BLUPIS, a partir de 80 familias de irmao-germano de cana-
de-acucar, da série RB03. Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

Massa
No Brix média

Diametro Estatura perfilhos/ (%) de TCH TBH

Estimativas

(cm) (m) touceira cana colmo
(ka)
Correlacdo* 0,96 0,90 0,95 0,83 0,89 0,93 0,90
Coincidéncia Individuos 2 0,91 0,88 0,97 0,85 0,86 0,87 0,95
Coincidéncia Individual Corrigida® 0,88 0,79 0,93 0,71 0,76 0,81 0,85
Proporcéo BLUPIS * 0,09 0,12 0,03 0,15 0,24 0,13 0,05

Nota * - BLUP individual x BLUPIS;

Nota % - Ndmero de individuos coincidentes entre BLUP individual e BLUPIS;

Nota * - Coincidéncia entre os mesmos individuos selecionados via BLUP individual e BLUPIS;
Nota * — Proporcéo de individuos indicados pelo BLUPIS vindo abaixo da média geral.

4.4 EFEITO GENETICO ADITIVO DOS GENITORES

A predicéo dos efeitos genéticos aditivos, das médias genéticas e do ganho em %
para os genitores utilizados nos cruzamentos biparentais, obtidos pelo procedimento BLUP,
para as variaveis didmetro e estatura de colmos, estdo apresentados na Tabela 14. Para a
variavel diametro de colmos foram identificados 30 genitores com efeitos genéticos aditivos
positivos, sendo que o ganho para a escolha destes, variou de 13,42% (SP77-5181) a
0,27% (SP70-1143). A adocao dos 10 melhores genitores em campanhas de cruzamentos,
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para a variavel diametro, poderiam proporcionar ganhos superiores a 7%, para esta variavel.
O genitor com maior efeito genético aditivo, para diametro de colmo, foi SP77-5181, com
ganho de 13,42% em relacdo a média. Portanto, 0 uso deste genitor para a formacdo de
novas progénies, contribuira para obter individuos com maior diametro de colmo.

Para a variavel estatura de colmos foram observados 34 genitores com efeito
genético aditivo positivo, entretanto com ganhos maiores quando comparado com a variavel
diametro de colmos. O genitor com maior efeito genético aditivo foi RB855595, com valor
genético aditivo 2,37 m, o que representa um ganho de 16,38%, podendo ser utilizado em
cruzamentos visando a melhoria desta caracteristica. O ganho em porcentagem (%) entre
os melhores genitores (efeito genético positivo) para estatura de colmos, variou de 0,34% a
16,38%. Dentre estes, podem ser destacados os genitores RB855595, RB825336, SP83-
2847, RB806043, SP70-1143, TUC71-7, SP80-1816 € SP77-5181, por apresentarem ganho
genético aditivo (%) acima de 10%. Verifica-se que 0s genitores RB825336 e SP77-5181
também apresentaram elevado efeito genético aditivo para a variavel diametro.
Considerando o genitor RB825336 e SP80-1816, verifica-se que estes apresentaram
elevados efeitos genéticos aditivos para varias variaveis analisadas, como diametro e
estatura de colmos, numero de perfilhos por touceira, teor de Brix (%) cana, massa média
de colmo, TCH e TBH. Entre este, nota-se que o genitor RB825336 s ndo esteve entre 0s
dez melhores genitores para a variavel Brix (%) cana e que o genitor SP80-1816 s6 nao
esteve presente entre os dez melhores para a variavel diametro de colmo. Estes resultados
evidenciam o elevado potencial destes genitores para varios caracteres de selecdo, portanto
seu uso em cruzamentos pode contribuir para obter populacbes promissoras para estas
caracteristicas. Colaborando neste entendimento, Bastos et al. (2003) relataram que a
utilizacdo de genitores promissores, baseados em caracteres de sele¢do, podera implicar
em progénies mais promissoras para estas caracteristicas.

Ao considerar os genitores, com efeitos genéticos positivos, em novas campanhas
de cruzamento, possivelmente se estara contribuindo para aumentar o nimero de alelos
favoraveis na populacdo base em que sera realizada nova selecdo (BASTOS et al., 2003).
Portanto, aumentam-se a probabilidade de encontrar individuos com estas caracteristicas,
como didametro e estatura de colmos, massa de colmo, TCH e TBH, ao utilizar os genitores
RB825336, SP80-1816 e SP77-5181. Da mesma forma, torna-se importante observar os
genitores que possuem efeito genético aditivo negativo, contribuirdo com alelos
desfavoraveis, se considerar o enfoque do melhoramento genético que é de aumentar a
produtividade, a partir de caracteres de selecdo que tenham correlacdo positiva com esta
caracteristica. Os genitores SP70-2233, TUC77-42, RB855536, RB966928 e RB955595,
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apresentaram alguns dos menores valores genéticos para diametro de colmo. Enquanto que
para estatura de colmo os piores foram RB8495, SP81-3250, RB855536, RB83102,
RB94701. Estes resultados indicam que estes genitores poderdo estar contribuindo com

alelos desfavoraveis para estas caracteristicas.

TABELA 14 - Componentes de média BLUP (a= efeito genético aditivo, u+a= valor genético
aditivo e Ganho genético em %), para 0os 69 genitores utilizados nos
cruzamentos biparentais para as variaveis diametro de colmo (cm) e estatura
de colmos (m). Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

Diametro (cm)

Estatura (m)

Ordem Genitor a u+a ng?o Genitor a ut+a Gg)z?o
1 SP77-5181 0,300 2,53 13,42 RB855595 0,334 2,37 16,38
2 RB75126 0,276 2,51 12,34 RB825336 0,319 2,36 15,65
3 RB72454 0,247 2,48 11,06 SP83-2847 0,311 2,35 15,23
4 CP5376 0,236 2,47 10,55 RB806043 0,264 2,30 12,94
5 RB855453 0,216 2,45 9,65 SP70-1143 0,246 2,29 12,09
6 C062175 0,209 2,44 9,36 TUC71-7 0,244 2,28 11,97
7 RB825336 0,179 2,41 8,02 SP80-1816 0,235 2,27 11,51
8 RB92606 0,163 2,40 7,30 SP77-5181 0,217 2,26 10,62
9 RB735200 0,160 2,39 7,15 RB946903 0,198 2,24 9,72
10 RB768647 0,155 2,39 6,94 RB735200 0,171 2,21 8,40
11 RB92579 0,149 2,38 6,67 RB92579 0,138 2,18 6,74
12 SP83-2847 0,138 2,37 6,18 RB945991 0,121 2,16 5,95
13 RB825548 0,128 2,36 5,72 RB925211 0,105 2,14 5,13
14 RB946903 0,109 2,34 4,89 CP5376 0,099 2,14 4,83
15 SP80-3280 0,103 2,34 4,63 RB855453 0,094 2,13 4,63
16 RB956911 0,098 2,33 4,39 RB931555 0,094 2,13 4,60
17 RB93509 0,094 2,33 4,23 RB768647 0,090 2,13 4,42
18 RB855113 0,075 2,31 3,37 C062175 0,087 2,13 4,26
19 RB83102 0,058 2,29 2,60 RB835054 0,077 2,12 3,75
20 Q124 0,054 2,29 2,42 RB925453 0,075 2,11 3,68
21 RB845257 0,054 2,29 2,41 RB966928 0,066 2,10 3,25
22 RB835486 0,052 2,28 2,33 RB845197 0,063 2,10 3,08
23 RB9350 0,052 2,28 2,33 RB93509 0,061 2,10 2,97
24 RB813804 0,052 2,28 2,31 RB721012 0,060 2,10 2,95
25 RB855595 0,046 2,28 2,07 RB928064 0,060 2,10 2,95
26 RB865463 0,042 2,27 1,90 RB912825 0,059 2,10 2,87
27 SP801842 0,040 2,27 1,79 RB855035 0,055 2,09 2,71
28 RB931555 0,033 2,27 1,47 RB92606 0,053 2,09 2,59
29 RB925453 0,020 2,25 0,90 RB855113 0,045 2,08 2,23
30 SP70-1143 0,006 2,24 0,27 RB855206 0,035 2,07 1,74
31 RB912850 -0,001 2,23 - RB825548 0,034 2,07 1,68
32 RB855035 -0,004 2,23 - RB912850 0,033 2,07 1,62
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33 SP80-1816 -0,005 2,23 - RB855511 0,026 2,06 1,26
34 RB867515 -0,005 2,23 - SP80-3280 0,007 2,05 0,34
35 RB855206 -0,005 2,23 - RB956911 -0,001 2,04 -
36 IAC87-3396 -0,010 2,22 - RB835089 -0,003 2,04 -
37 RB855036 -0,010 2,22 - RB813804 -0,010 2,03 -
38 RB806043 -0,024 2,21 - RB845210 -0,018 2,02 -
39 SP79-1011  -0,025 2,21 - RB946022  -0,023 2,02 -
40 RB721012 -0,040 2,19 - SP801842  -0,028 2,01 -
41 RB928064 -0,040 2,19 - RB865463 -0,035 2,00 -
42 RB845210 -0,044 2,19 - RB845257 -0,035 2,00 -
43 RB925345 -0,049 2,18 - IAC87-3396 -0,041 2,00 -
44 IAC52-326 -0,066 2,17 - RB855036 -0,041 2,00 -
45 RB855511 -0,068 2,16 - IAC52-326  -0,054 1,98 -
46 RB912825 -0,078 2,15 - RB835486 -0,066 1,97 -
47 RB835089 -0,078 2,15 - RB945961 -0,067 1,97 -
48 RB925211 -0,079 2,15 - RB855463 -0,070 1,97 -
49 RB945991 -0,086 2,15 - SP70-2233 -0,091 1,95 -
50 RB845197 -0,089 2,14 - TUC77-42  -0,091 1,95 -
51 RB855463 -0,097 2,14 - RB947501  -0,092 1,95 -
52 RB8495 -0,100 2,13 - SP79-1011 -0,092 1,95 -
53 TUC71-7 -0,103 2,13 - RB855046 -0,111 1,93 -
54 RB94701 -0,114 2,12 - RB855156 -0,130 1,91 -
55 RB835054 0,118 2,11 - Q124 0,133 1,91 -
56 L6014 0,124 2,11 - RB867515  -0,135 1,90 -
57 RB945961 0,127 2,11 - RB72454 -0,138 1,90 -
58 SP81-3250 -0,134 2,10 - RB925345 -0,165 1,87 -
59 RB855046 -0,135 2,10 - RB8317 -0,181 1,86 -
60 RB947501 -0,140 2,09 - RB9350 -0,183 1,86 -
61 RB8317 -0,141 2,09 - L6014 -0,197 1,84 -
62 RB946022 -0,147 2,09 - SP83-5073 -0,213 1,83 -
63 SP83-5073 -0,191 2,04 - RB75126 -0,217 1,82 -
64 RB855156 -0,204 2,03 - RB955595  -0,244 1,79 -
65 SP70-2233  -0,224 2,01 - RB8495 0,249 1,79 -
66 TUC77-42 -0,224 2,01 - SP81-3250 -0,285 1,75 -
67 RB855536 -0,267 1,97 - RB855536 -0,309 1,73 -
68 RB966928 -0,274 1,96 - RB83102 -0,328 1,71 -
69 RB955595 -0,314 1,92 - RB94701 -0,379 1,66 -
Média Geral 2,23 2,04

Os componentes de média BLUP para os 69 genitores utilizados nos cruzamentos
biparentais da série RB03, para as variaveis numero de perfilhos por touceira e Brix (%)
cana, estdo apresentados na Tabela 15. De acordo com os resultados, pode ser observados
genitores com elevado efeito genético aditivo para ndimero de perfilhos por touceira,
proporcionando ganhos de até 38,40% com a escolha do genitor SP80-1816. Utilizando os
genitores SP80-1816, RB835089, RB825336, RB825548, RB855113, RB845257,
RB835054, RB8495, RB855156 e RB845197, em novos cruzamentos poderiam ser obtidos

ganhos médios de 28%. Entretanto, diversos trabalhos evidenciam correlagdo negativa entre
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namero de perfilhos e produtividade (KANG et al., 1983; REDDY e REDDI, 1986). Neste
sentido, Bressiani et al. (2002) relataram que o clone SP84-2029 apresentou estimativas
elevadas e positivas para a variavel numero e colmos, porém para TCH este efeito ndo foi
significativo. Basto et al. (2003) relataram que alguns genitores com elevado efeito positivo
para a variavel nimero de colmos, ndo tiveram o0 mesmo comportamento para a variavel
massa de colmo. Uma forma de contornar este problema seria utilizar genitores com
elevado efeito genético aditivo para varios caracteres de selecdo e que estejam
direcionados ao aumento de produtividade. Assim, os melhores genitores com capacidade
geral de combinacdo para esses caracteres relacionados com a produtividade, também
pode ser explorados para se identificar as combinacdes especificas de elevado valor
(BARBOSA et al., 2005).

Para o Brix (%) cana, pode ser observado pelos resultados apresentados na Tabela
14, ganhos em torno de 10,49% a 4,68% ao utilizar os dez melhores genitores, que foram:
TUC71-7, SP77-5181, RB925453, SP80-1816, L6014, RB855206, RB925345, RB865463,
RB845257 e RB72454. O genitor TUC71-7 teve elevado efeito genético aditivo para Brix (%)
cana (ganho de 10,49%) (TABELA 15) e estatura de colmo (ganho de 11,97%) (TABELA 14),
entretanto o mesmo desempenho ndo foi observado para as variaveis que expressam a
produtividade, como TCH e TBH (TABELA 17). Para a variavel TCH, o genitor TUC71-7
obteve a 632 classificacao entre os 69 genitores avaliados, com efeito genético aditivo (a) de
-20%. Portanto, a sua escolha em hibridagbes pode proporcionar um efeito negativo de -
46,62%, sobre a média da progénie, para o caractere produtividade de biomassa. Se utilizar
o genitor TUC71-7 visando aumento de produtividade de acgucar, TBH, o ganho tende a ser
negativo, pois para esta variavel, este genitor também apresentou efeito genético aditivo
negativo de 110% (-3,35). Jackson (2005) relata que existe uma correlagdo negativa entre
teor de acUcar e producdo de biomassa, sendo que a selecdo com base em um destas
variaveis podera resultar em um ganho negativo para a outra. Uma forma de explorar o
potencial deste genitor para Brix (%) cana, seria utiliza-lo em cruzamentos com genitores
com elevado perfilhamento, o que poderia proporcionar progénies com maior potencial para
TBH.
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TABELA 15 - Componentes de média BLUP (a= efeito genético aditivo, u+a= valor genético

aditivo e Ganho genético em %), para 0os 69 genitores utilizados nos
cruzamentos biparentais para as variaveis numero de perfilhos por touceira e
Brix (%) cana. Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

N° perfilhos/touceira Brix (%) cana
Ordem Genitor a ut+a Ganho Genitor a ut+a Ganho
(%) (%)

1 SP80-1816 3,233 11,65 38,40 TUCT71-7 2,117 22,31 10,49
2 RB835089 3,224 11,64 38,28 SP77-5181 1,698 21,89 8,41
3 RB825336 2,677 11,10 31,79 RB925453 1,497 21,69 7,42
4 RB825548 2,667 11,09 31,67 SP80-1816 1,483 21,67 7,34
5 RB855113 2,543 10,96 30,20 L6014 1,295 21,48 6,42
6 RB845257 1,980 10,40 23,52 RB855206 1,289 21,48 6,39
7 RB835054 1,969 10,39 23,38 RB925345 1,215 21,40 6,02
8 RB8495 1,638 10,06 19,45 RB865463 1,106 21,29 5,48
9 RB855156 1,443 9,86 17,14 RB845257 1,098 21,29 5,44
10 RB845197 1,244 9,66 14,77 RB72454 0,946 21,13 4,68
11 RB925453 1,225 9,65 14,55 RB855453 0,921 21,11 4,56
12 TUC77-42 1,146 9,57 13,60 RB835486 0,878 21,07 4,35
13 SP70-2233 1,146 9,57 13,60 SP70-1143 0,819 21,01 4,05
14 RB931555 1,135 9,56 13,47 RB92606 0,797 20,99 3,95
15 SP70-1143 0,953 9,37 11,32 RB735200 0,759 20,95 3,76
16 SP80-3280 0,902 9,32 10,71 RB912850 0,714 20,90 3,54
17 RB865463 0,866 9,29 10,28 RB855156 0,710 20,90 3,52
18 RB813804 0,815 9,24 9,68 RB855463 0,704 20,89 3,49
19 RB855463 0,722 9,14 8,58 RB925211 0,516 20,70 2,56
20 RB925211 0,545 8,97 6,47 RB945991 0,449 20,64 2,23
21 RB966928 0,518 8,94 6,15 RB92579 0,417 20,61 2,07
22 SP81-3250 0,484 8,90 5,75 RB945961 0,344 20,53 1,70
23 RB925345 0,413 8,83 4,91 RB8317 0,335 20,52 1,66
24 C062175 0,238 8,66 2,82 RB946903 0,328 20,52 1,63
25 SP77-5181 0,221 8,64 2,63 SP83-5073 0,306 20,49 1,52
26 SP83-5073 0,203 8,62 2,41 CP5376 0,302 20,49 1,49
27 CP5376 0,193 8,61 2,29 RB768647 0,291 20,48 1,44
28 RB8317 0,138 8,56 1,64 RB845210 0,256 20,44 1,27
29 RB83102 0,115 8,54 1,37 RB855113 0,223 20,41 1,10
30 RB912825 0,079 8,50 0,94 RB966928 0,223 20,41 1,10
31 RB867515 0,056 8,48 0,66 RB855046 0,217 20,41 1,08
32 RB72454  -0,043 8,38 - RB9350 0,189 20,38 0,94
33 RB735200 -0,064 8,36 - RB825336 0,180 20,37 0,89
34 RB92606  -0,085 8,34 - RB855511 0,179 20,37 0,89
35 RB93509  -0,131 8,29 - RB855595 0,120 20,31 0,59
36 RB912850  -0,153 8,27 - SP83-2847 0,115 20,30 0,57
37 RB806043  -0,175 8,25 - RB912825 0,088 20,28 0,44
38 RB768647  -0,254 8,17 - RB825548 0,044 20,23 0,22
39 RB855035 -0,265 8,16 - SP79-1011 0,012 20,20 0,06
40 RB855206 -0,316 8,10 - RB806043  -0,036 20,15 -

41 RB835486  -0,324 8,10 - IAC87-3396 -0,039 20,15 -

42 RB855453  -0,371 8,05 - RB855036 -0,039 20,15 -

43 RB947501  -0,399 8,02 - RB8495 -0,092 20,10 -
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44 RB945991  -0,445 7,98 - RB955595 -0,136 20,05 -
45 RB956911 -0,451 7,97 - RB845197 -0,251 19,94 -
46 L6014 -0,453 7,97 - RB855536  -0,286 19,90 -
47 Q124 -0,484 7,94 - RB813804 -0,316 19,87 -
48 RB855046 -0,551 7,87 - RB83102 -0,397 19,79 -
49 RB855595 -0,598 7,82 - RB855035 -0,400 19,79 -
50 SP83-2847 -0,627 7,79 - RB835054 -0,436 19,75 -
51 RB928064 -0,680 7,74 - RB946022 -0,488 19,70 -
52 RB721012 -0,680 7,74 - RB721012  -0,502 19,69 -
53 SP801842  -0,724 7,70 - RB928064 -0,502 19,69 -
54 RB845210 -0,725 7,70 - SP80-3280 -0,529 19,66 -
55 RB92579  -0,741 7,68 - RB867515 -0,550 19,64 -
56 IAC52-326  -0,801 7,62 - SP70-2233 -0,618 19,57 -
57 RB75126  -1,063 7,36 - TUC77-42  -0,618 19,57 -
58 RB946022  -1,137 7,28 - SP801842  -0,671 19,52 -
59 RB9350 -1,254 7,17 - Q124 -0,904 19,28 -
60 RB955595 -1,288 7,13 - RB931555 -0,926 19,26 -
61 RB855036 -1,324 7,10 - CO062175  -0,945 19,24 -
62 IAC87-3396 -1,324 7,10 - RB835089 -0,989 19,20 -
63 SP79-1011 -1,476 6,94 - SP81-3250 -1,607 18,58 -
64 RB94701 -1,579 6,84 - RB93509 -1,622 18,57 -
65 TUC71-7 -1,662 6,76 - RB956911 -1,813 18,38 -
66 RB946903 -1,782 6,64 - IAC52-326  -2,038 18,15 -
67 RB945961 -1,810 6,61 - RB94701 -2,102 18,09 -
68 RB855536  -2,026 6,39 - RB75126  -2,420 17,77 -
69 RB855511 -2,733 5,69 - RB947501 -3,059 17,13 -
Média Geral 8,42 20,19

Os componentes de média BLUP para as variaveis massa média de colmo estédo
apresentados na Tabela 14. A sele¢éo de genitores com base em seu efeito genético aditivo
(a), ou valor genético aditivo (u+a) e para os caracteres de producdo de biomassa, podera
contribuir para obter progénies com maior numero de individuos favoraveis a estas
caracteristicas de selecdo. O desempenho dos genitores para a variavel massa média de
colmo indicou ganhos de 36,36% a 16,80% entre os dez melhores, que foram: SP80-1816
RB825336, SP77-5181, RB825548, RB845257, RB855113, SP80-3280, SP70-1143,
RB835089 e RB735200.

De maneira geral, verifica-se que entre os dez melhores genitores para o Brix (%)
cana, sete destes ndo foram os mesmos para a variavel massa média de colmo.
Corroborando com as afirmacfes de Jackson (2005) que relata o efeito negativo de
selecionar genitores para teor de acUcar e producado. Jackson (1994) e Milligan et al., (1994)
relatam que esta correlacdo pode ser de baixa magnitude, podendo ser negativa ou ainda,

positiva. Portanto, a selecdo de genitores com base em apenas um destas caracteristicas
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ndo garantira que a outra seja melhorada. Ao observar os dez melhores genitores para
massa meédia de colmo, verifica-se que alguns destes, também tiveram elevados valore
genético aditivo para a variavel Brix (%) cana (TABELA 15), que foram: SP80-1816, SP77-
5181 e RB845257. Neste caso, a utilizacdo destes genitores podera proporcionar que outras
variaveis também sejam melhoradas. No caso dos genitores SP80-1816, RB845257 e
SP77-5181, também haveria probabilidade da progénie ser melhorada para as variaveis
TCH e TBH, nesta ordem de importancia dos genitores (TABELA 17).

A escolha de genitores com elevado efeito genético aditivo para varios caracteres,
como os genitores SP80-1816, RB845257 e SP77-5181, contribuird com alelos favoraveis
para estas caracteristicas, 0 que podera proporcionar maior nimero de individuos favoraveis
a estas caracteristicas em suas respectivas progénies. Entre estes, verifica-se que o genitor
SP80-1816, também teve bom desempenho para o Brix (%) cana, ficando em quarto lugar e
com valor genético aditivo de 21,67. Estes resultados indicam que o elevado valor genético
aditivo deste genitor contribui para os elevados valores genotipicos da familia 449
(RB825336 e SP81-1816), conforme pode ser observado na Tabela 6, para as variaveis:
estatura de colmos (1° lugar), nimero de perfilhos por touceira (1°lugar) e Brix (%) cana (20°
lugar); na Tabela 7, para as variaveis: massa média de colmo, TCH e TBH.

Verifica-se ainda, que o genitor RB825336 também proporcionou elevado
desempenho, como pode ser observado a mesma familia 449 (RB825336 e SP81-1816).
Portanto, o elevado valor genotipico para as variaveis diametro e estatura de colmo
(TABELA 14), massa média de colmo (TABELA 16), TCH e TBH (TABELA 17), para esta
familia pode ser explicada em funcdo dos elevados efeitos genéticos aditivos dos genitores
utilizados neste cruzamento. Portanto, 0os genitores de elevados valores genéticos aditivos
(capacidade geral de combinacdo - CGC), contribuiram para cruzamento de elevado valor
genotipico.

Resultados obtidos por Barbosa et al. (2004) evidenciaram efeitos genéticos aditivos
negativos para estes dois genitores para a variavel tonelada de colmos por hectare. Barbosa
et al. (2005), selecionando familias e genitores, identificaram a familia SP80-1816 e SP80-
180, com elevado potencial para producdo de colmos, com efeito genético positivo para os
dois genitores, porém com maior efeito para o genitor SP80-180. Entretanto, no presente
trabalho o genitor SP80-1816 foi testado apenas como genitor masculino e em trés
cruzamentos. Ja o genitor RB825336 foi testado apenas uma vez como genitor feminino
(RB825336 e SP80-1816). Estes resultados também podem ser explicados em funcdo da
capacidade especifica de combinacéo entre estes genitores ser favoravel, conforme pode

ser observado na Tabela 20, para as variaveis massa média de colmo, TCH e TBH. Cruz e
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Regazzi (1994) relatam que é importante obter combinagfes hibridas com elevadas médias,
gue envolvam pelo menos um genitor com elevado efeito genético aditivo e que permita uma
capacidade especifica de combinacgéo favoravel, favorecendo o aumento heterose entre os
cruzamentos.

Os componentes de média BLUP para os 69 genitores utilizados nos cruzamentos
biparentais da série RB03, para as variaveis tonelada de cana por hectare (TCH) e tonelada
de Brix por hectare (TBH), estdo apresentados na Tabela 17. De acordo com os resultados,
podem ser observados ganhos positivos com os 30 melhores genitores para a variavel TCH.
Buscando genitores que produzam melhores cruzamentos a utilizacdo destes 30 genitores,
podera proporcionar ganho médio de 24,13% para a producdo de biomassa, TCH. Para a
variavel TBH, que representa a producéo de acucar, este ganho médio seria de 24,87% ao
utilizar os 30 melhores genitores em novas campanhas de cruzamento.

Observam-se pelos resultados apresentados na Tabela I7, que os dez melhores
genitores para TCH (RB825336, SP80-1816, RB825548, RB835089, RB855113, RB845257,
SP80-3280, SP77-5181, RB835054 e SP70-1143) foram os mesmos para a variavel TBH,
mudando apenas a ordem de classificacdo dos genitores (RB835089, RB855113,
RB845257, SP80-3280, SP77-5181, RB835054 e SP70-1143). Esses dados evidenciam a
importancia destes genitores em elevar a produtividade de cana e de acgUcar em suas
respectivas progénies. Considerando os valores genotipicos das dez melhores familias para
a variavel TBH (TABELA 7), nota-se que em nove destas foram provenientes de pelo menos
um dos dez melhores genitores considerando a variavel TCH (TABELA 17). Estas nove
familias sdo: RB825336 e SP80-1816, RB825548 e RB855156, SP80-3280 e RB845257,
RB83102 e RB855113, RB8495 e RB835089, RB835089 e RB867515, SP70-1143 e SP77-
5181, RB735200 e SP77-5181, e RB835054 e RB931555 (TABELA 1).

Com base nestas informagfes e no enfoque do melhoramento genético para a cana-
de-acUcar em obter clones mais produtivos em biomassa (TCH) e acgucar (TBH), nota-se
gue os genitores RB825336, SP80-1816, RB825548, RB835089, RB855113, RB845257,
SP80-3280, SP77-5181, RB835054 e SP70-1143 apresentaram elevado potencial para
ambas as caracteristicas. Seu uso em novas combinacdes hibridas, visando a obtencéo de
progénies superiores pode ser explorado, devido aos seus respectivos delos genéticos
aditivos (a).
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TABELA 16 - Componentes de média BLUP (a= efeito genético aditivo, u+a= valor genético
aditivo e Ganho genético em %), para 0os 69 genitores utilizados nos
cruzamentos biparentais para a varidvel massa média de colmo (kg).

Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

Massa média de colmo (kg)

Ordem Genitor a u+a ng;'o continua  GENItOr a u+a ng;'o
1 SP80-1816 0,260 0,97 36,36 36 RB855206 -0,010 0,70 -
2 RB825336 0,241 0,96 33,79 37 RB72454 -0,010 0,70 -
3 SP77-5181 0,238 0,95 33,35 38 TUC77-42 -0,010 0,70 -
4 RB825548 0,183 0,90 25,65 39 SP70-2233 -0,010 0,70 -
5 RB845257 0,148 0,86 20,70 40 RB855035 -0,013 0,70 -
6 RB855113 0,145 0,86 20,25 41 RB945991 -0,014 0,70 -
7 SP80-3280 0,129 0,84 18,07 42 RB946903 -0,024 0,69 -
8 SP70-1143 0,126 0,84 17,68 43  SP83-5073 -0,026 0,69 -
9 RB835089 0,123 0,84 17,17 44 RB855595 -0,032 0,68 -
10 RB735200 0,120 0,83 16,80 45 RB855463 -0,048 0,67 -
11 CP5376 0,104 0,82 14,50 46 RB835486 -0,048 0,67 -
12 RB92579 0,102 0,82 14,22 47 RB928064 -0,050 0,66 -
13 RB835054 0,099 0,81 13,81 48 RB721012 -0,050 0,66 -
14 RB8495 0,092 0,81 12,83 49 RB946022 -0,051 0,66 -
15 C062175 0,090 0,80 12,64 50 RB867515 -0,054 0,66 -
16 RB768647 0,080 0,79 11,13 51 RB845210 -0,070 0,64 -
17 SP83-2847 0,070 0,78 9,73 52  SP81-3250 -0,072 0,64 -
18 RB855453 0,066 0,78 9,20 53 TUC71-7 -0,081 0,63 -
19 RB845197 0,060 0,77 8,36 54 IAC52-326 -0,082 0,63 -
20 RB8317 0,042 0,76 5,89 55 RB83102 -0,086 0,63 -
21 RB925211 0,042 0,76 5,86 56 SP801842 -0,087 0,63 -
22 RB912825 0,042 0,76 5,81 57 L6014 -0,088 0,63 -
23 RB931555 0,041 0,76 5,72 58 RB855036 -0,100 0,61 -
24 RB865463 0,034 0,75 4,69 59 IAC87-3396 -0,100 0,61 -
25 RB813804 0,033 0,75 4,67 60 RB75126 -0,106 0,61 -
26 RB92606 0,014 0,73 1,95 61 SP79-1011 -0,110 0,60 -
27 Q124 0,010 0,72 1,46 62 RB947501 -0,112 0,60 -
28 RB93509 0,008 0,72 1,05 63 RB9350 -0,117 0,60 -
29 RB966928 0,005 0,72 0,76 64 RB855046 -0,125 0,59 -
30 RB806043 0,005 0,72 0,69 65 RB955595 -0,146 0,57 -
31 RB956911 0,002 0,72 0,22 66 RB94701 -0,160 0,55 -
32 RB912850 0,001 0,72 0,13 67 RB855511 -0,175 0,54 -
33 RB925453 0,000 0,71 0,03 68 RB945961 -0,180 0,53 -
34 RB925345 0,000 0,71 0,00 69 RB855536 -0,246 0,47 -
35 RB855156 -0,007 0,71 - -
Média Geral 0,71
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Verificou-se também que alguns genitores tiveram a tendéncia de ter baixo valor
genético aditivo, por apresentar médias inferiores a média experimental para as variaveis
TCH e TBH. Um exemplo disto foram os genitores SP79-1011, RB9350, RB94701,
RB945961, RB855511, RB855536 e RB75126. Portanto, o uso destes genitores podera
contribuir para aumentar o nimero de alelos desfavoraveis para estas caracteristicas, em
suas respectivas progénies. O que resultaria em menor probabilidade de se obter clones
superiores para producao de cana e agucar. Corroborando com estes resultados, Barbosa et
al. (2005) também observaram para o genitor RB855536 efeito genético aditivo negativo
para as variaveis tonelada de colmos por hectare, nimero de colmos e massa média de
colmos. J& para o genitor RB75126 o efeito genético aditivo negativo foi apenas para a
variavel nimero de colmos. Em outro trabalho, Barbosa et al. (2004) também observaram
efeito genético aditivo negativo para os genitores RB855536 e RB75126, para a variavel
tonelada de colmos por hectare. Resultado semelhante foi observado para o genitor
RB72454, pois os referidos autores observaram efeito aditivo de -4,20, o que representariam
um efeito negativo de 3,2%. No presente estudo de familias o0 mesmo genitor apresentou
comportamento semelhante, com efeito genético aditivo de -3,40, ou seja, um efeito
negativo de -5,3%, para a variavel TCH. Para TBH, o efeito genético aditivo do genitor
também foi negativo (-0,289), o que promoveria um efeito negativo de -2,12%.

Os componentes de média BLUP para os 69 genitores utilizados nos cruzamentos
biparentais da série RB03, para as variaveis tecnolédgicas pol (%) cana, ART (%) cana, fibra
(%) cana e pureza (%) cana estdo apresentados nas Tabelas 16 e 17. Pelo procedimento
BLUP foi possivel predizer o valor genético aditivo dos genitores utilizados nos cruzamentos
de irmaos germanos da série RB03. De maneira geral, verifica-se que os genitores TUC71-
7, SP80-1816, RB946903, SP70-1143, RB72454, L6014 e RB845210, apresentaram 0s
maiores efeitos genéticos aditivos para estas caracteristicas. Destes genitores, destacam-se
0s genitores SP80-1816, TUC71-7, SP70-1143 e RB92606, por terem apresentados efeitos
genéticos aditivos para varios caracteres de selecéo. O genitor SP80-1816 também contribui
com elevados efeitos genéticos aditivos para as variaveis massa média de colmo, TCH, TBH
e para as variaveis tecnologicas pol, ART, fibra e pureza. Estes resultados indicam o
elevado potencial deste genitor para caracteristicas direcionadas a produtividade de campo
e producédo de agucar.
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TABELA 17 - Componentes de média BLUP (a= efeito genético aditivo, u+a= valor genético

aditivo e Ganho genético em %), para os 69 genitores utilizados nos
cruzamentos biparentais para as variaveis tonelada de cana por hectares
(TCH) e tonelada de Brix por hectare (TBH). Municipio de S&o Tome, PR,

2004-2006.
TCH TBH
Ordem Genitor a u+a Ganho Genitor a u+a Ganho
(%) (%)
1 RB825336 57,869 123,92 87,62 RB825336 12,196 25,81 89,60
2 SP80-1816 50,871 116,92 77,02 SP80-1816 11,285 24,90 82,90
3 RB825548 47,615 113,66 72,09 RB825548 9,923 23,53 72,90
4 RB835089 36,197 102,25 54,80 RB855113 7,271 20,88 53,42
5 RB855113 35,981 102,03 54,48 RB845257 6,758 20,37 49,65
6 RB845257 29,986 96,03 45,40 RB835089 6,312 19,92 46,37
7 SP80-3280 21,855 87,90 33,09 SP77-5181 5,395 19,01 39,64
8 SP77-5181 21,639 87,69 32,76 SP70-1143 4,269 17,88 31,36
9 RB835054 19,863 85,91 30,07 SP80-3280 4,269 17,88 31,36
10 SP70-1143 18,500 84,55 28,01 RB835054 3,675 17,29 27,00
11 RB8495 17,889 83,94 27,08 RB8495 3,571 17,18 26,23
12 RB845197 14,487 80,54 21,93 RB855156 3,106 16,72 22,82
13 CP5376 13,504 79,55 20,44 CP5376 2,719 16,33 19,98
14 RB855156 11,842 77,89 17,93 RB735200 2,615 16,23 19,21
15 RB931555 10,545 76,59 15,96 RB845197 2,513 16,12 18,46
16 RB735200 10,021 76,07 15,17 RB865463 1,831 15,44 13,45
17 C062175 8,879 74,93 13,44 RB925453 1,734 15,35 12,74
18 RB813804 8,106 74,15 12,27 RB931555 1,555 15,17 11,42
19 RB865463 7,817 73,87 11,83 RB768647 1,293 14,91 9,50
20 SP70-2233 5742 71,79 8,69 RB813804 1,278 14,89 9,39
21 TUCT77-42 5,742 71,79 8,69 C062175 1,238 14,85 9,09
22 RB768647 5,449 71,50 8,25 RB8317 1,086 14,70 7,98
23 RB925453 4,618 70,67 6,99 TUCT7-42 1,083 14,70 7,96
24 RB8317 3,751 69,80 5,68 SP70-2233 1,083 14,70 7,96
25 RB912825 3,042 69,09 4,61 RB855453 0,792 14,40 5,82
26 RB925211 2,275 68,32 3,44 RB925345 0,699 14,31 5,14
27 RB855453 2,050 68,10 3,10 RB912825 0,641 14,25 4,71
28 RB966928 1,060 67,11 1,61 RB925211 0,624 14,24 4,58
29 RB925345 0,515 66,56 0,78 RB92606 0,442 14,05 3,25
30 RB92606 0,399 66,45 0,60 RB966928 0,301 13,91 2,21
31 SP83-5073  -1,158 64,89 - SP83-5073 -0,012 13,60 -
32 RB806043 -1,440 64,61 - RB92579 -0,155 13,46 -
33 RB92579 -1,495 64,55 - RB912850 -0,197 13,42 -
34 RB83102 -1,794 64,26 - RB806043  -0,259 13,35 -
35 SP83-2847  -1,947 64,10 - RB72454 0,289 13,32 -
36 RB855206 2,481 63,57 - SP83-2847  -0,319 13,29 -
37 RB956911 2,715 63,33 - RB855463  -0,363 13,25 -
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38 RB912850 2,922 63,13 RB855206  -0,415 13,20
39 RB93509 -3,128 62,92 RB83102 -0,480 13,13
40 RB855463 -3,376 62,67 RB945991 -0,833 12,78
41 RB72454 -3,400 62,65 RB956911  -1,065 12,55
42 Q124 -3,503 62,55 Q124 -1,170 12,44
43 RB945991 4,569 61,48 RB855035 -1,459 12,15
44 SP81-3250  -5,375 60,67 RB93509 -1,516 12,10
45 RB855035 5,390 60,66 SP81-3250 -1,710 11,90
46 RB867515 -7,414 58,63 RB835486  -1,790 11,82
47 RB855595 9,184 56,87 RB867515 -1,855 11,76
48 RB835486 -10,370 55,68 RB855595  -1,951 11,66
49 RB721012 -10,787 55,26 L6014 -2,061 11,55
50 RB928064 -10,787 55,26 RB845210 -2,239 11,37
51 RB845210 -11,118 54,93 RB928064  -2,429 11,18
52 L6014 -11,155 54,89 RB721012 -2,429 11,18
53 SP801842  -12,003 54,05 SP801842  -2,572 11,04
54 IAC52-326  -12,664 53,38 RB946903 -2,771 10,84
55 RB946022 -14,030 52,02 RB946022 -2,916 10,70
56 RB946903 -14,156 51,89 IAC52-326  -3,019 10,59
57 RB947501 -16,314 49,74 TUC71-7 -3,352 10,26
58 RB855046 -17,755 48,29 RB855046  -3,613 10,00
59 IAC87-3396 -18,026 48,02 RB855036 -3,714 9,90
60 RB855036 -18,026 48,02 IAC87-3396 -3,714 9,90
61 RB75126  -19,175 46,87 RB955595  -4,024 9,59
62 RB955595 -19,430 46,62 SP79-1011  -4,164 9,45
63 TUC71-7  -20,002 46,05 RB9350 4,179 9,43
64 SP79-1011 -20,262 45,79 RB947501  -4,764 8,85
65 RB9350 -20,805 45,24 RB75126 4,773 8,84
66 RB94701  -24,260 41,79 RB945961  -5,137 8,47
67 RB945961 -25,184 40,86 RB94701 5,168 8,44
68 RB855511 -35,839 30,21 RB855511  -7,293 6,32
69 RB855536 -38,150 27,90 RB855536  -7,984 5,63
Média Geral 66,05 13,61

Entretanto o melhor genitor TUC71-7, com elevados efeitos genéticos aditivos para

caracteristicas relacionadas com teor de acgucar, como Brix, Pol e Pureza, ndo teve o

mesmo comportamento para caracteristicas como TCH e TBH. Comportamentos

semelhantes foram observados por Basto et al. (2003) ao avaliarem 44 progénies em

delineamento latice 7 x 7, pois observaram que apenas um genitor (IAC86-2210) obteve

estimativas positivas para Brix e producdo de agucar, TBH. Resultado semelhante ao

observado no presente trabalho, devido o efeito genético aditivo negativo para algumas

destas caracteristicas, como para a variavel massa média de colmo (a= -0,088; -11,29%),
para a variavel TCH (a= -20,02; -30,28%) e para TBH (a= -3,52; -30,28%). Outro fato que
explica este comportamento médio se refere a participacdo do genitor TUC71-7 em apenas
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trés cruzamentos com 0s genitores SP83-2847, RB806043 e RB92579. Os respectivos
genitores apresentaram valores genéticos aditivos negativos para a variavel TCH. Os
genitores RB806043 e RB92579, também tiveram valores genéticos aditivos negativos para
a variavel TBH. Foi verificado para o genitor RB92579 valores genéticos aditivos positivos
para as variaveis diametro e estatura de colmos, Brix (%) cana e massa média de colmo.
Portanto, quando o genitor TUC71-7 foi cruzado com o genitor RB92579, possibilitou a
formacdo de uma familia com melhor valor genotipico, como poder ser visto para a familia
4948 (TUC71-7 e RB92579) nas Tabelas 6 e 8, para as variaveis diametro e estatura de

colmo, Brix (%) cana, massa média de colmo e TBH.

TABELA 18 - Componentes de média BLUP (a= efeito genético aditivo, u+a= média genética
e Ganho genético em %), para 0s 69 genitores utilizados nos cruzamentos bi-
parentais para os caracteres pol (%) cana e agucar redutores totais - ART (%)
cana. Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

POL ART
Ordem Genitor a u+a Ganho Genitor a u+a Ganho

(%) (%)
1 TUC71-7 1,649 14,85 12,49 TUC71-7 1,336 16,16 9,01
2 SP80-1816 1,213 14,41 9,19 SP80-1816 0,934 15,75 6,30
3 RB946903 0,942 14,14 7,14 RB946903 0,762 15,58 5,14
4 SP70-1143 0,704 13,90 5,34 RB72454 0,658 15,48 4,44
5 RB72454 0,703 13,90 5,33 SP70-1143 0,600 15,42 4,05
6 L6014 0,507 13,71 3,84 RB845210 0,362 15,18 2,45
7 RB845210 0,448 13,65 3,39 L6014 0,340 15,16 2,30
8 RB912850 0,441 13,64 3,34 RB92606 0,296 15,12 2,00
9 RB855035 0,380 13,58 2,88 RB912850 0,286 15,11 1,93
10 RB92606 0,373 13,57 2,83 RB8317 0,280 15,10 1,89
11 SP77-5181 0,371 13,57 2,81 SP77-5181 0,271 15,09 1,83
12 RB925453 0,351 13,55 2,66 RB855035 0,259 15,08 1,75
13 RB768647 0,324 13,552 2,46 RB925453 0,240 15,06 1,62
14 RB945961 0,321 13,52 2,43 RB925211 0,237 15,06 1,60
15 SP83-2847 0,319 13,52 2,42 SP83-2847 0,233 15,05 1,57
16 RB8317 0,314 13,51 2,38 RB768647 0,233 15,05 1,57
17 RB925211 0,298 13,50 2,26 SP79-1011 0,220 15,04 1,49
18 RB925345 0,270 13,47 2,04 RB8495 0,189 15,01 1,28
19 RB955595 0,248 13,45 1,88 RB925345 0,178 15,00 1,20
20 RB845257 0,204 13,40 1,55 RB955595 0,170 14,99 1,15
21 SP79-1011 0,199 13,40 1,51 RB845257 0,146 14,97 0,99
22 RB855206 0,198 13,40 1,50 RB855206 0,140 14,96 0,94
23 SP80-3280 0,169 13,37 1,28 RB945961 0,135 14,95 0,91
24 C062175 0,152 13,35 1,15 C062175 0,121 14,94 0,82
25 RB835054 0,142 13,34 1,08 SP80-3280 0,120 14,94 0,81
26 RB735200 0,139 13,34 1,05 RB855511 0,106 14,93 0,72
27 RB855453 0,128 13,33 0,97 RB9350 0,104 14,92 0,70
28 RB865463 0,103 13,30 0,78 RB855453 0,076 14,90 0,51

29 RB945991 0,093 13,29 0,70 RB835054 0,054 14,87 0,36
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30 RB8495 0,082 13,28 0,62 RB735200 0,047 14,87 0,31
31 RB855156 0,074 13,27 0,56 RB945991 0,046 14,87 0,31
32 SP70-2233 0,055 13,26 0,42 RB855156 0,033 14,85 0,22
33 TUC77-42 0,055 13,26 0,42 RB835486 0,016 14,84 0,11
34 RB855511 0,0381 13,24 0,29 TUCT77-42 0,006 14,83 0,04
35 RB835486 0,0333 13,23 0,25 SP70-2233 0,006 14,83 0,04
36 RB9350 0,0288 13,23 0,22 RB865463 0,004 14,82 0,03
37 RB825336 -0,0052 13,19 - RB825336  -0,003 14,82 -
38 RB912825 -0,0076 13,19 - CP5376 0,014 14,81 -
39 RB806043 -0,0399 13,16 - RB92579 -0,024 14,80 -
40 RB92579 -0,0577 13,14 - RB956911  -0,040 14,78 -
41 CP5376 -0,1307 13,07 - RB912825 -0,057 14,76 -
42 SP801842  -0,1309 13,07 - SP801842  -0,061 14,76 -
43 RB855463 -0,1542 13,05 - RB806043  -0,086 14,73 -
44 RB956911 -0,1627 13,04 - RB855036  -0,091 14,73 -
45 IAC87-3396 -0,1894 13,01 - IAC87-3396 -0,091 14,73 -
46 RB855036 -0,1894 13,01 - RB855463  -0,165 14,66 -
47 RB855113 -0,1907 13,01 - RB825548  -0,188 14,63 -
48 RB825548 -0,2224 12,98 - RB845197 -0,191 14,63 -
49 RB845197 -0,2515 12,95 - RB931555 -0,199 14,62 -
50 RB931555 -0,259 12,94 - RB855113  -0,207 14,61 -
51 RB867515 -0,2854 12,91 - RB867515 -0,229 14,59 -
52 RB966928 -0,3201 12,88 - IAC52-326  -0,253 14,57 -
53 RB83102 -0,3508 12,85 - RB928064  -0,254 14,57 -
54 RB721012 -0,3717 12,83 - RB721012 -0,254 14,57 -
55 RB928064 -0,3717 12,83 - RB83102 0,261 14,56 -
56 RB946022 -0,3914 12,81 - RB946022  -0,313 14,51 -
57 IAC52-326  -0,392 12,81 - RB93509 -0,322 14,50 -
58 RB93509 -0,4246 12,78 - RB966928  -0,333 14,49 -
59 SP83-5073 -0,4934 12,71 - SP83-5073 -0,390 14,43 -
60 RB855046 -0,5392 12,66 - RB855536  -0,435 14,38 -
61 Q124 0,544 12,66 - RB855046  -0,446 14,37 -
62 RB75126 -0,5481 12,65 - Q124 0,473 14,35 -
63 RB855536 -0,6525 12,55 - RB75126 0,492 14,33 -
64 RB813804 -0,7139 12,49 - RB94701 -0,502 14,32 -
65 SP81-3250 -0,7541 12,45 - SP81-3250 -0,557 14,26 -
66 RB94701 -0,7617 12,44 - RB813804  -0,569 14,25 -
67 RB855595 -0,9704 12,23 - RB855595 -0,769 14,05 -
68 RB835089 -1,0104 12,19 - RB835089 -0,921 13,90 -
69 RB947501 -1,339 11,86 - RB947501  -1,062 13,76 -
Média Geral 13,20 14,82

De acordo com os resultados apresentados na Tabela 18, para as variaveis pol (%)

cana e ART (%) cana, nota-se que alguns genitores tiveram maior contribuicdo entre as

melhores familias. Entre estes genitores, 0 RB946903 apareceu em quatro cruzamentos,

sendo em dois como genitor feminino e dois como genitor masculino. O genitor TUC71-7

apareceu em trés cruzamentos, sendo em dois, como genitor feminino. Outro genitor em

destaque foi SP80-1816, aparecendo em trés cruzamentos como genitor masculino. E o
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genitor RB855035, apareceu em dois cruzamentos, sendo uma vez como genitor feminino e
a outra como genitor masculino. De acordo como os efeitos genéticos aditivos apresentados
na Tabela 18, o ganho ao utilizar estes genitores foram 7,14%, 12,49%, 14,41% e 2,88%,
para pol (%) cana, e 5,14%, 9,01%, 6,30 e 1,75%, para a variavel ART (%) cana,
respectivamente.

Estes resultados indicam a possibilidade de explorar genitores com elevado valor
genético aditivo para caracteristicas de producdo de biomassa em cruzamentos com
genitores com possuam elevador valor genético aditivo para varidveis que estejam
relacionadas com o contetdo de acucar, como Brix (%) cana e pol (%) cana. Cox et al.
(1990), Milligan et al. (1994), Kimbeng et al. (2000b), Jackson e McRae (2001), Jackson e
Morgan (2003) e Jackson (2005) relatam que a selecéo visando o aumento de produtividade
de colmo promove ganhos muito pequenos ou quase nulos para o conteudo de agucar,
sendo que estes resultados ocorreriam devido a diversos fatores, como acado dos genes
envolvidos na expressdo do carater, a época de avaliagdo de uma variavel poderia
proporcionar diferentes correlacbes com outras variaveis, a expressao do contetudo de
acucar poderia ser governado por um grande niamero de genes, genes que expressam
contetdo de acucar também expressariam para producdo de mlmos, porém com acao
pleiotropica, ou ainda, por fatores fisiolégicos ligados a assimilacéo e particdo de carbono
destinados ao crescimento e/ou ao acumulo de agucares.

Na literatura ha poucos trabalhos de melhoramento genético também baseados em
variaveis tecnologicas, como pol (%) cana, ART (%) cana, fibra (%) cana e Pureza (%) cana.
Provavelmente pela maior dificuldade de mensurar estas caracteristicas nesta fase inicial do
melhoramento. Esta tendéncia foi observada no presente estudo, pois as estimativas dos
parametros genéticos foram de magnitudes menores quando comparados com as variaveis
avaliadas individualmente. Para estas variaveis tecnolégicas, explicadas em parte pela
variancia genética aditiva (s 2) e pela variancia genética de dominancia (s 3), para as
variaveis pol, ART e pureza. Para a variavel fibra esta variancia foi explicada em funcao do
efeito genético ndo aditivo (dominancia). Nota-se que os efeitos genéticos aditivos dos
genitores para a variavel fibra foram de pequena magnitude, variando de 0,20% a 0,01%, ou
seja, praticamente nulos os referidos efeitos genéticos dos genitores.

Os ganhos previstos com a sele¢do dos melhores genitores variaram em fungéo da
variavel e de suas respectivas herdabilidades. Sendo que para a variavel pol (%) cana o
ganho médio com a utilizacdo dos melhores genitores seria em torno de 2,54%, para ART

foi de 1,73%, para o teor de fibra foi praticamente nulo (0,08%) e para pureza foi de 1,11%.
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Entretanto, ao indicar os melhores genitores para caracteristicas que indicam
produtividade, devem-se considerar algumas caracteristicas qualitativas de elevada
importancia para o melhoramento genético da cana-de-agucar. Um exemplo, refere-se a
suscetibilidade e/ou tolerancia as doencas, pois alguns dos melhores genitores para
caracteristicas quantitativas de producdo, indicados no presente estudo, possuem
susceptibilidades as diferentes doencgas. Portanto, a escolha dos melhores genitores pode

considerar estas duas informagodes.

TABELA 19 - Componentes de média BLUP (a= efeito genético aditivo, u+a= média genética
e Ganho genético em %), para os 69 genitores utilizados nos cruzamentos bi-
parentais para os caracteres fibra (%) cana e pureza (%) cana. Municipio de
Sao Tomé, PR, 2004-2006.

Ordem Fibra (%) cana Pureza (%) cana
Genitor a u+a Ganho (%) Genitor a u+a Ganho (%)
1 RB925345 0,023 11,57 0,20 RB845210 3,491 86,92 4,18
2 SP80-1816 0,022 11,57 0,19 TUC71-7 3,036 86,47 3,64
3 RB855156 0,022 11,57 0,19 RB946903 2,179 85,61 2,61
4 L6014 0,021 11,57 0,18 RB925211 1,677 85,11 2,01
5 RB946022 0,021 11,57 0,18 SP80-1816 1,546 84,98 1,85
6 RB855511 0,018 11,57 0,16 RB855035 1,435 84,87 1,72
7 RB93509 0,017 11,57 0,15 RB835486 1,417 84,85 1,70
8 RB945961 0,015 11,56 0,13 L6014 1,241 84,67 1,49
9 RB83102 0,015 11,56 0,13 SP70-1143 1,101 84,53 1,32
10 RB912825 0,014 11,56 0,12 RB925453 1,064 84,49 1,28
11 RB912850 0,013 11,56 0,11 C062175 1,022 84,45 1,22
12 SP83-5073 0,013 11,56 0,11 RB912850 0,917 84,35 1,10
13 SP81-3250 0,009 11,56 0,07 RB945961 0,910 84,34 1,09
14 RB835054 0,008 11,56 0,07 RB855206 0,902 84,33 1,08
15 RB955595 0,008 11,56 0,07 SP83-2847 0,860 84,29 1,03
16 SP80-3280 0,008 11,56 0,07 RB92606 0,859 84,29 1,03
17 RB825336 0,008 11,56 0,07 RB768647 0,810 84,24 0,97
18 RB9350 0,007 11,56 0,06 SP77-5181 0,802 84,23 0,96
19 RB931555 0,007 11,56 0,06 RB735200 0,797 84,23 0,95
20 RB825548 0,006 11,56 0,05 RB72454 0,786 84,22 0,94
21 RB8317 0,004 11,55 0,04 RB865463 0,753 84,18 0,90
22 SP77-5181 0,004 11,55 0,03 RB92579 0,706 84,14 0,85
23 RB768647 0,004 11,55 0,03 RB925345 0,665 84,10 0,80
24 SP70-2233 0,004 11,55 0,03 RB867515 0,613 84,04 0,73
25 TUC77-42 0,004 11,55 0,03 RB835054 0,612 84,04 0,73
26 RB925453 0,003 11,55 0,03 SP80-3280 0,481 83,91 0,58
27 RB966928 0,003 11,55 0,03 RB845257 0,442 83,87 0,53
28 RB845257 0,003 11,55 0,03 TUC77-42 0,426 83,86 0,51
29 RB806043 0,003 11,55 0,02 SP70-2233 0,426 83,86 0,51
30 RB721012 0,003 11,55 0,02 RB955595 0,346 83,78 0,42
31 RB928064 0,003 11,55 0,02 RB8317 0,300 83,73 0,36
32 RB855046 0,002 11,55 0,01 RB8495 0,223 83,65 0,27
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33 RB867515 0,001 11,55 0,01 RB912825 0,204 83,63 0,24
34 RB855113 0,001 11,55 0,01 RB945991 0,195 83,62 0,23
35 RB855536 0,001 11,55 0,01 RB825336 0,133 83,56 0,16
36 RB855463 0,001 11,55 0,01 RB855463 0,050 83,48 0,06
37 SP79-1011 0,001 11,55 0,01 RB855113 -0,045 83,39 -
38 RB865463 0,000 11,55 0,00 RB855156 -0,052 83,38 -
39 TUC71-7 -0,001 11,55 - RB931555 -0,091 83,34 -
40 RB947501 -0,002 11,55 - RB806043 -0,110 83,32 -
41 SP83-2847 -0,003 11,55 - Q124 -0,279 83,15 -
42 RB813804 -0,003 11,55 - RB825548 -0,333 83,10 -
43 RB855206 -0,003 11,55 - RB855453 -0,356 83,07 -
44 RB845210 -0,004 11,55 - RB9350 -0,369 83,06 -
45 RB946903 -0,004 11,55 - RB946022 -0,470 82,96 -
46 IAC87-3396 -0,004 11,55 - RB966928 -0,496 82,93 -
47 RB855036 -0,004 11,55 - RB855046 -0,538 82,89 -
48 RB925211 -0,004 11,55 - SP79-1011 -0,539 82,89 -
49 RB855453 -0,004 11,55 - CP5376 -0,645 82,78 -
50 RB945991 -0,005 11,55 - RB855511 -0,652 82,78 -
51 RB735200 -0,005 11,54 - RB956911 -0,748 82,68 -
52 RB72454  -0,006 11,54 - RB835089 -0,757 82,67 -
53 SP70-1143 -0,006 11,54 - RB75126 -0,781 82,65 -
54 IAC52-326 -0,007 11,54 - SP801842 -0,882 82,55 -
55 RB835089 -0,008 11,54 - RB928064 -1,055 82,38 -
56 RB855595 -0,008 11,54 - RB721012 -1,055 82,38 -
57 RB92606 -0,008 11,54 - RB93509 -1,100 82,33 -
58 CP5376 -0,009 11,54 - RB855036 -1,201 82,23 -
59 RB845197 -0,009 11,54 - IAC87-3396 -1,201 82,23 -
60 RB855035 -0,010 11,54 - SP81-3250 -1,406 82,02 -
61 RB835486 -0,010 11,54 - RB83102 -1,424 82,01 -
62 RB94701 -0,012 11,54 - IAC52-326 -1,629 81,80 -
63 SP801842 -0,013 11,54 - SP83-5073 -1,652 81,78 -
64 RB956911 -0,015 11,54 - RB94701  -1,974 81,46 -
65 Q124 -0,016 11,53 - RB855536 -2,231 81,20 -
66 C062175 -0,026 11,52 - RB855595 -2,240 81,19 -
67 RB92579 -0,026 11,52 - RB845197 -2,304 81,13 -
68 RB75126 -0,027 11,52 - RB947501 -2,668 80,76 -
69 RB8495 -0,036 11,51 - RB813804 -2,861 80,57 -
Média Geral 11,55 83,43

4.5 CAPACIDADE ESPECIFICA DE COMBINAGCAO

Os resultados referentes ao efeito da capacidade especifica de combinacao (CEC)

para as 80 familias de irmaos germanos da série RB03, considerando apenas as variaveis

didmetro e estatura de colmos, numero de perfilhos por touceira, massa média de colmo,

TCH e TBH, e para as variaveis tecnoldgicas pol (%) cana, ART (%) cana, fibra (%) cana e

pureza (%) cana estdo apresentados nas Tabelas 18, 19 e 20. Para estas variaveis foi
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verificado que a capacidade especifica de combinacgéo foi significativa, conforme resultados
de andlise de Deviance apresentados nos Anexos 2, 3, 4, 6, 7, 8, 9, 10, 11 e 12. Entre estas
variaveis, foi verificado para didmetro de colmo (6,280*) e Brix (%) cana (6,620%)
significancia a 5% de probabilidade, e para as demais variaveis que apresentaram
significancia a 1% de probabilidade. Portanto, estas variaveis foram explicadas
principalmente em funcdo dos efeitos génicos ndo aditivos, onde as combinac¢des hibridas
apresentaram resultados diferentes, quando comparado com a performance média de seus
respectivos genitores. Altos valores de CEC, positivo ou negativo, evidenciam que o
comportamento de um cruzamento foi relativamente melhor ou pior do que o esperado,
guando considerado o valor genético aditivo dos seus respectivos genitores (BASTOS et al.,
2003).

De acordo com os resultados apresentados na Tabela 20, para as variaveis diametro
e estatura de colmos, massa média de colmo e Brix (%) cana, foi verificado que houve em
torno de 40 familias com valores positivos para CEC, para as estas quatro variaveis.
Entretanto, a classificagdo destes cruzamentos ndo seguiu a mesma ordem nas quatro
variaveis. Nota-se que a familia 449, obteve alta CEC, para didametro e estatura de colmo,
para massa de colmo, porém para Brix (%) cana apresentou o valor de 0,113 para CEC
(TABELA 20). A familia 6143, com o melhor efeito de CEC para diametro de colmo, para
massa de colmos ficou classificada em 47° lugar e para TBH ficou em 63° lugar.
Considerando a familia 5222 com maior efeito de CEC para a variavel Brix (%) cana,
verificou-se que esta também n&o obteve o mesmo desempenho para as demais variaveis,
ficando em 43° lugar para TBH e 48° para TCH. Portanto, se considerar o enfoque do
melhoramento genético da cana-de-acUcar em selecionar clones mais produtivos, para
biomassa e acuUcar, torna-se importante buscar combinagdes hibridas com médias elevadas,
com estimativas positivas de CEC para estas variaveis e ainda que envolvam pelo menos
um dos genitores com elevado efeito de capacidade geral de combinacdo (CGC) (CRUZ e
REGAZZI, 1994; BASTOS et al.,, 2003). Relata-se ainda, a importancia de se explorar a
aptiddo dos genitores nos cruzamentos, pois as suas respectivas progénies tenderam a
apresentar individuos com as mesmas caracteristicas paternas, portanto se for uma
caracteristica desfavoravel, possivelmente se aumentard o descarte de material no durante
0 processo de sele¢do, conforme relatam Bastos et al. (2003).

Os resultados referentes ao efeito da capacidade especifica de combinacao (CEC),
considerando as variaveis massa média de colmo, TCH e TBH estdo apresentados nas
Tabelas 19. Foram identificas 40 familias com efeito da capacidade de combinagéo positivos

para massa média de colmo, com valores variando de 0,369 a 0,001 (kg). Para a variavel
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TCH foram identificadas 37 familias com efeito da CEC positivos, variando de 51,059 a

0,005 (.ha™), sendo que entre as dez melhores combinagdes o efeito da CEC variou de

51,059 a 16,357 ¢.ha™). Para a variavel TBH também foram identificadas 37 familias com

efeito da CEC positivos, variando de 11,30 a 0,011 (t.ha'), sendo que entre as dez melhores
combinacdes o efeito da CEC variou de 11,30 a 3,589 (t.ha™).

TABELA 20 - Efeito da capacidade especifica de combinacéo (CEC) para as 80 familias de

irmaos germanos de cana-de-agucar, da série RB03, para as variaveis
diametro de colmo (cm), estatura de colmo (m), nimero de perfilhos por
touceira e Brix (%) cana. Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

Diametro (cm) Estatura (m) N° perfilhos/touceira Brix (%) cana
Familia  Efeito Familia  Efeito Familia Efeito Familia  Efeito
6143 0,160 449 0,312 449 0,941 5222 1,121
216 0,133 4846 0,265 1910 0,938 6219 0,939
154 0,123 6748 0,258 5811 0,894 6147 0,827
4620 0,117 2731 0,205 1417 0,769 232 0,813
491 0,114 4522 0,188 6645 0,696 566 0,694
1217 0,105 3946 0,182 6114 0,609 6645 0,689
449 0,097 6114 0,179 3946 0,538 3946 0,629
4929 0,089 2324 0,168 6147 0,521 2715 0,616
435 0,087 435 0,167 1527 0,462 4620 0,578
497 0,084 3528 0,164 1727 0,459 1727 0,577
318 0,077 4341 0,146 2812 0,456 2822 0,532
1835 0,076 2433 0,119 4341 0,441 4130 0,515
3946 0,076 154 0,111 2146 0,440 3528 0,508
1910 0,069 4130 0,095 578 0,437 4929 0,500
3224 0,060 4620 0,092 6219 0,431 2146 0,494
2324 0,059 6013 0,092 6542 0,403 435 0,476
4522 0,055 497 0,088 6013 0,399 4426 0,448
1714 0,054 2432 0,087 1217 0,378 2432 0,424
2432 0,042 3224 0,086 2835 0,351 6143 0,382
5811 0,041 491 0,085 1837 0,336 1527 0,317
6122 0,040 5222 0,085 566 0,304 4921 0,313
2731 0,038 5140 0,082 1340 0,293 1340 0,308
1937 0,035 6122 0,078 4331 0,238 1217 0,305
556 0,029 6222 0,073 1835 0,231 514 0,304
6645 0,029 1727 0,072 6122 0,225 2812 0,302
4130 0,024 578 0,061 534 0,170 2433 0,282
566 0,023 503 0,059 4422 0,163 4419 0,269
6423 0,022 3425 0,057 4948 0,162 2324 0,259
6013 0,018 6147 0,052 4419 0,087 4948 0,220
2812 0,017 4929 0,052 491 0,084 4331 0,209
1727 0,013 1835 0,050 2432 0,083 1835 0,186
6222 0,011 1837 0,049 2423 0,079 497 0,183
3011 0,004 5811 0,044 6137 0,054 6116 0,161
2835 0,003 1937 0,034 2324 0,051 5811 0,140

3528

0,001 1910 0,034 4921 0,040 4846 0,138
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524
4426
5222
6968

514
4422
6748
5911
3518
4341

503
4639
6147
6116
6137
4846
1417
4537

546
4934
3425
2715
2433
2822

578
1527
4948
1837
6219
6136
4331
5140

232
6114
1923
2146

534
4722
1340
4419
2423
4921
6542
3238
1712

0,000
-0,001
-0,003
-0,005
-0,006
-0,013
-0,013
-0,014
-0,020
-0,021
-0,022
-0,022
-0,024
-0,024
-0,025
-0,025
-0,027
-0,028
-0,036
-0,038
-0,042
-0,045
-0,047
-0,047
-0,049
-0,050
-0,052
-0,058
-0,059
-0,062
-0,063
-0,067
-0,067
-0,069
-0,070
-0,070
-0,073
-0,080
-0,082
-0,087
-0,089
-0,116
-0,122
-0,171
-0,199

4426
2715
2835
4948
1217
216
6219
1340
6116
4921
6137
6143
6423
566
6645
6968
2812
1417
3518
4422
524
546
2146
4419
318
4331
4934
6542
5911
2822
1923
556
2423
1714
1712
4537
4639
514
232
1527
3238
4722
3011
534
6136

0,032
0,029
0,024
0,010
0,008
0,005
-0,009
-0,017
-0,018
-0,020
-0,025
-0,027
-0,027
-0,034
-0,034
-0,040
-0,043
-0,044
-0,044
-0,046
-0,050
-0,053
-0,053
-0,069
-0,071
-0,075
-0,080
-0,089
-0,090
-0,093
-0,118
-0,130
-0,133
-0,138
-0,143
-0,147
-0,183
-0,190
-0,192
-0,205
-0,239
-0,260
-0,274
-0,279
-0,370

524
3425
154
4537
435
4929
4426
6748
514
497
4130
5140
2822
4620
2731
5222
318
2433
232
556
216
503
1714
6423
6116
3224
6222
546
3011
4522
4846
4934
1923
4722
3238
6968
5911
1937
3528
6136
6143
2715
3518
4639
1712

0,034
0,028
0,020

-0,011

-0,023

-0,030

-0,054

-0,062

-0,083

-0,089

-0,106

0,111

0,114

-0,130

-0,134

-0,145

-0,151

-0,156

-0,159

-0,170

-0,226

-0,239

-0,244

-0,254

-0,255

-0,267

0,272

-0,282

-0,335

-0,369

-0,372

-0,428

-0,429

-0,450

-0,453

-0,466

-0,519

-0,520

-0,548

-0,555

-0,579

-0,596

-0,660

-0,697

-0,786

449
4422
3518
1417
3425
1910
6137
5911
4341
6748
6968

318
1923
6114
3238
3224

578
5140

524

503
6222
6122
4522
4934

216

154
6542
3011
1712
6423
1837

556
2835
6013

491
1714
4722
4537
1937
2423

534
2731

546
6136
4639

0,113

0,101

0,092

0,074

0,055

0,028

0,017

0,007

-0,002
-0,023
-0,025
-0,041
-0,063
-0,078
-0,085
-0,123
-0,157
-0,168
-0,312
-0,315
-0,330
-0,335
-0,341
-0,362
-0,366
-0,382
-0,388
-0,397
-0,397
-0,421
-0,529
-0,567
-0,580
-0,581
-0,593
-0,617
-0,635
-0,680
-0,728
-0,767
-1,008
-1,186
-1,279
-1,319
-1,766
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TABELA 21 - Efeito da capacidade especifica de combinacédo (CEC) para as 80 familias de
irmaos germanos de cana-de-aculcar, da série RB03, para as variaveis massa
média de colmo (kg), tonelada de cana por hectare (TCH) e tonelada de Brix
por hectare (TBH). Municipio de S&do Tomé, PR, 2004-2006.

Massa média colmo (kg) TCH TBH
Familia Efeito Familia Efeito Familia Efeito
449 0,369 449 51,059 449 11,300
1910 0,280 1910 42,011 1910 9,193
1217 0,245 5811 31,746 5811 6,736
6645 0,226 6645 26,457 6645 6,261
5811 0,221 6114 25,068 1217 5,063
6114 0,209 1217 22,533 6114 4,803
4341 0,187 4341 19,228 4341 4,504
435 0,183 1417 18,955 6147 3,947
6147 0,174 6147 16,743 1417 3,715
1727 0,162 3946 16,357 3946 3,588
3946 0,160 1727 13,785 1727 3,359
4422 0,144 578 12,782 435 2,422
491 0,138 6013 9,303 578 2,327
497 0,121 435 8,841 2812 2,101
4620 0,100 1340 8,222 1340 1,964
578 0,091 2812 8,180 4422 1,749
1835 0,089 4422 8,006 566 1,696
1340 0,088 491 7,834 2146 1,677
2812 0,064 1835 7,783 6219 1,606
3425 0,063 2835 7,088 1835 1,592
6013 0,062 2146 7,013 2835 1,493
154 0,061 566 6,896 6013 1,440
2835 0,058 6542 5,066 497 1,198
1417 0,057 497 4,807 491 1,146
2324 0,052 2324 4,538 6542 1,003
566 0,051 6219 4,074 2324 0,885
2731 0,036 1837 3,556 4620 0,733
4522 0,027 4331 2,864 3425 0,593
2146 0,024 3425 2,683 154 0,432
524 0,024 154 2,633 4331 0,428
4929 0,021 524 2,463 2432 0,425
556 0,015 4620 1,808 4929 0,409
4331 0,014 4948 1,191 1837 0,337
4948 0,009 2432 1,151 524 0,274
2432 0,009 6122 0,522 4921 0,223
6748 0,007 4929 0,352 4948 0,172
1837 0,006 2731 0,005 6122 0,011
4921 0,006 4921 -0,441 4426 -0,182
4130 0,005 6748 -1,270 6748 -0,239
4426 0,001 4537 -2,331 1527 -0,438
6219 0,000 4426 -2,578 4130 -0,549
6122 -0,015 4130 -2,905 2822 -0,575
2715 -0,015 1527 -2,927 5222 -0,658
6542 -0,015 556 -3,091 2731 -0,689
4846 -0,020 2423 -3,533 2433 -0,771
2433 -0,021 2822 -3,548 2423 -0,889
6143 -0,021 2433 -4,031 4537 -1,082
2423 -0,028 5222 -4,652 556 -1,083

5222 -0,039 534 -4,742 318 -1,144
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318 -0,040 4522 -4,842 4522 -1,224
1937 -0,041 318 -5,630 6137 -1,260
2822 -0,054 6137 -5,818 3224 -1,457
4537 -0,056 3224 -6,228 534 -1,584
3224 -0,061 5140 -7,286 2715 -1,652
3528 -0,068 4846 -8,144 514 -1,661
503 -0,076 514 -8,378 5140 -1,685
1714 -0,079 2715 -8,855 4846 -1,720
6137 -0,079 6222 -9,342 232 -1,909
5140 -0,080 503 -9,517 6116 -2,074
216 -0,103 216 -9,551 6222 -2,100
6116 -0,106 1937 -9,800 216 -2,237
534 -0,109 6116 -9,809 503 -2,250
514 -0,111 232 -9,842 6143 -2,356
6222 -0,114 6423 -10,590 3528 -2,372
3518 -0,115 546 -11,173 6423 -2,383
4419 -0,117 3528 -11,266 1937 -2,408
1527 -0,119 4419 -11,603 4419 -2,412
546 -0,125 6143 -11,842 1714 -2,670
6423 -0,132 1714 -12,087 546 -2,797
1923 -0,132 1923 -14,233 1923 -3,101
232 -0,134 4934 -15,063 3518 -3,281
4934 -0,140 3011 -15,451 4934 -3,294
6968 -0,152 6968 -15,904 3011 -3,323
4639 -0,158 3518 -16,095 6968 -3,441
59011 -0,168 3238 -17,143 3238 -3,727
3011 -0,184 4722 -17,764 5911 -3,858
4722 -0,215 5911 -17,878 4722 -3,958
3238 -0,223 4639 -18,752 4639 -4,575
6136 -0,243 6136 -21,405 6136 -4,788
1712 -0,246 1712 -27,404 1712 -6,158

Combinacgdes hibridas que excedem a média esperada para caracteres de selecao
baseada na capacidade geral de combinacdo dos genitores sdo consideradas com alta
capacidade de combinacdo especifica. Resultados apresentados por Mariotti etal. (1999),
Bressiani et al. (2002), Barbosa et al. (2004; 2005), evidenciaram em seus respectivos
estudos que os efeitos da capacidade geral de combinacéo (CGC) foram superiores a CEC,
guando considerado a variavel TCH. Neste mesmo sentido, Hogarth (1977) também relatou
a predominancia dos efeitos aditivos para a massa média de colmos. Corroborando com os
resultados obtidos no presente estudo de familias, Bastos et al. (2003) relataram que para
as variaveis TCH e TBH os efeitos génicos ndo-aditivos foram mais importantes. Enquanto
gue outros estudos evidenciaram que os efeitos génicos aditivos e nao-aditivos foram
equivalentes na expressao da varidvel TCH, conforme relataram Yang e Chu (1962),
Hogarth (1977); Hogarth et al. (1981) e Silva et al. (2002). Uma possivel explicacdo para a
variagdo destes efeitos aditivos e ndo aditivos para estes caracteres de selecdo, pode ser

em funcéo da frequéncia alélica, da complementariedade e da divergéncia dos genitores
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utilizados nos cruzamentos. Ainda, fatores como o efeito do ambiente, o ndmero de
ambientes testados, o tipo de delineamento experimental, 0 nimero cruzamentos testados
para cada genitor, entre outros também poderiam influenciar nos resultados obtidos, sendo
uma das possiveis explicacfes destas variagcdes encontradas na literatura.

Pode ser observado pelos resultados apresentados na Tabela 21, que as
combinagcBes hibridas com elevado efeito positivo da CEC foram: 449, 1910, 5811,
6645,1217, 6114, 4341, 6147, 1417, 3946 e 1727, sendo estas originadas dos seguintes
cruzamentos: RB825336 e SP80-1816, RB825548 e RB855156, RB83102 e RB855113,
P80-3280 e RB845257, RB8495 e RB8317, RB835089 e RB867515, SP70-1143 e SP77-
5181, SP83-5073 e RB867515, RB8495 e RB835089, SP83-2847 e RB956911, RB925211 e
RB8495, respectivamente.

Verificou-se ainda que as familias com elevados efeitos positivos para a CEC, foram
provenientes de pelo menos um genitor com elevado efeito genético aditivo, conforme
resultados apresentados na Tabela 17. Dentre os genitores utilizados nestes cruzamentos
destacam-se 0os com maior efeito genético aditivo, que foram: RB825336, SP80-1816,
RB825548, RB835089, RB855113, RB845257, SP80-3280, SP77-5181, RB835054 e SP70-
1143, para a variavel TCH, sendo praticamente os mesmos genitores para a variavel TBH.
Esses dados também evidenciam a importancia destes genitores em elevar a produtividade
de cana e de agucar em suas respectivas progénies, relatando assim, a importancia destes
genitores e dos seus respectivos cruzamentos especificos com outros genitores,
possibilitando progénies com maior numero de clones promissores. Portanto a selecdo de
clones dentro de familias com alto efeito da CEC e de genitores com elevado valor genético
aditivo pode permitir aumentar a probabilidade de se encontrar clones superiores dentro
destas.

Os resultados referentes ao efeito da capacidade especifica de combinacao (CEC),
considerando as variaveis pol (%) cana, ART (%) cana, fibra (%) cana e pureza (%) cana,
estdo apresentados nas Tabelas 20. Em geral, foram identificas mais de 40 familias com
efeito da capacidade de combinacdo positivos estas variaveis. Para pol os valores de CEC
variaram 0,956 a 0,006 (% cana), e entre os dez melhores variou de 0,956 a 0,460. Para a
variavel ART foram identificadas 41 familias com efeito da CEC positivos, variando de 0,885
a 0,006 (% cana), sendo que entre as dez melhores combinagdes o efeito da CEC variou de
0,885 a 0,451 (% cana). Para a variavel fibra foram identificadas 43 familias com efeito da
CEC positivos, variando de 2,335 a 0,002 (% cana), sendo que entre as dez melhores
combinagdes o efeito da CEC variou de 2,335 a 1,246 (% cana) e para pureza foram

identificadas 40 familias com efeito da CEC positivos, variando de 3,019 a 0,036 (% cana),
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sendo que entre as dez melhores combinagdes o efeito da CEC variou de 3,019 a 0,793 (%

cana).

Pode ser observado pelos resultados apresentados na Tabela 22, que as

combinacg@es hibridas com elevado efeito positivo da CEC foram, para mais de uma variavel
tecnoldgica foram: 232, 3528, 1527, 6116, 4426, 6222, 4419, 6147, 4130 e 4846, sendo
estas originadas dos seguintes cruzamentos: L6014 e RB855536, RB925345 e RB946903,
RB925211 e RB835486, RB845210 e RB867515, RB912850 e SP80-1816, RB855511 e
RB925453, RB855156 e SP80-1816, SP83-5073 e RB867515, RB9350 e SP70-1143, e
SP83-2847 e TUC71-7, respectivamente.

TABELA 22 - Efeito da capacidade especifica de combinacédo (CEC) para as 80 familias de

irmaos-germanos de cana-de-acucar, da série RB03, para as variaveis pol (%)
cana, agucar redutores totais - ART (%) cana, fibra (%) cana, pureza (%) cana.
Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

Pol (%) cana ART (%) cana Fibra (%) cana Pureza (%) cana
Familia Efeito Familia Efeito Familia  Efeito Familia Efeito
3528 0,956 3528 0,885 232 2,335 6116 3,019
1527 0,788 6147 0,697 4846 1,667 1527 2,843
4419 0,763 1527 0,694 3425 1,564 4846 1,170
6147 0,720 4419 0,632 4426 1,482 232 1,074
232 0,602 4130 0,541 4722 1,465 3518 0,973
6116 0,531 6116 0,519 3011 1,455 3528 0,939
4426 0,523 1727 0,509 2812 1,402 6219 0,920
6222 0,511 232 0,487 2822 1,249 491 0,884
1340 0,476 6222 0,479 2731 1,247 6222 0,821
4130 0,460 3946 0,451 3224 1,246 4426 0,793
3946 0,453 1217 0,426 6114 1,112 4929 0,743
4929 0,442 4929 0,424 4522 1,099 497 0,701
6219 0,416 4426 0,409 6143 1,022 435 0,689
497 0,385 1835 0,365 534 0,954 566 0,652
1217 0,379 1340 0,361 6137 0,898 1340 0,608
4341 0,376 6219 0,344 3238 0,898 514 0,571
1727 0,345 497 0,333 449 0,855 4341 0,544
1835 0,341 216 0,329 4419 0,783 2146 0,528
216 0,338 4341 0,318 6013 0,760 6147 0,504
5222 0,303 5911 0,315 4934 0,755 1835 0,446
3238 0,294 4422 0,301 3946 0,685 4419 0,442
3224 0,247 4331 0,285 318 0,673 1727 0,418
3518 0,243 1712 0,256 1910 0,669 5222 0,415
6645 0,242 3238 0,243 5222 0,430 4130 0,408
5911 0,236 6122 0,231 1923 0,416 6645 0,382
2146 0,224 5222 0,227 497 0,416 6542 0,368
514 0,216 6645 0,209 6542 0,412 524 0,365
4522 0,213 514 0,200 3518 0,393 1923 0,353
1712 0,213 4522 0,181 4921 0,381 216 0,324
4846 0,196 3518 0,177 6219 0,371 3238 0,300

491

0,180 491 0,173 6645 0,353 3224 0,285
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435
4422
6122
4620
4331
1923
4948

566
2433
6542
2822

449
3425
6748

154

524
2731
2423
1837
6423
2432
2812
6968
5811
6143
6137
4537
1910

578
6013
6114
1417
2835
3011

503
4934
1714

546

318

556
4639
2715
4921
5140

534
6136
1937
2324
4722

0,165
0,159
0,159
0,152
0,142
0,128
0,125
0,122
0,110
0,065
0,006
-0,006
-0,009
-0,047
-0,066
-0,068
-0,097
-0,134
-0,134
-0,155
-0,160
-0,220
-0,225
-0,226
-0,242
-0,244
-0,255
-0,264
-0,298
-0,307
-0,359
-0,384
-0,422
-0,426
-0,441
-0,455
-0,456
-0,465
-0,549
-0,645
-0,646
-0,683
-0,745
-0,856
-0,895
-0,904
-0,956
-1,216
-1,305

2146
3224
4948
4846
4620
1923
435
2433
6542
566
449
154
2822
524
3425
6423
2423
6748
6968
1837
2432
2731
4537
1910
578
2812
6143
6013
5811
2835
546
503
4934
6137
3011
6114
1417
4639
1714
318
2715
556
6136
4921
1937
534
5140
2324
4722

0,172
0,149
0,140
0,109
0,109
0,093
0,067
0,065
0,008
0,006
-0,005
-0,011
-0,012
-0,027
-0,081
-0,087
-0,099
-0,123
-0,131
-0,171
-0,199
-0,205
-0,219
-0,268
-0,274
-0,281
-0,282
-0,284
-0,296
-0,338
-0,362
-0,363
-0,366
-0,378
-0,393
-0,397
-0,398
-0,509
-0,523
-0,541
-0,660
-0,677
-0,718
-0,737
-0,753
-0,797
-0,838
-1,017
-1,255

6748
503
5140
1937
2146
1340
5811
3528
5911
4331
566
6147
514
4341
2715
2835
2324
1217
6222
6116
6968
4620
2432
216
2433
1527
4537
154
435
1712
4130
4948
4422
1835
1837
524
546
1417
4929
578
2423
1714
1727
6122
6136
6423
556
4639
491

0,319
0,290
0,207
0,176
0,172
0,148
0,109
0,102
0,063
0,005
0,004
0,002
-0,018
-0,028
-0,054
-0,182
-0,182
-0,310
-0,352
-0,408
-0,440
-0,470
-0,479
-0,485
-0,506
-0,530
-0,559
-0,559
-0,571
-0,607
-0,629
-0,681
-0,683
-0,750
-0,781
-0,788
-0,830
-0,909
-0,937
-1,002
-1,015
-1,045
-1,106
-1,190
-1,317
-1,472
-1,762
-2,373
-2,861

1217
4522
3946
2432
3425
2433
449
2812
2822
4422
5811
4331
6013
1712
6748
1714
6122
1837
154
4537
556
6114
1417
1910
4620
4948
2731
6137
2423
6143
5911
2835
318
4934
3011
6423
4921
503
4639
5140
6968
534
546
2715
1937
6136
4722
578
2324

0,279
0,272
0,270
0,203
0,177
0,168
0,115
0,074
0,036
-0,013
-0,039
-0,078
-0,079
-0,094
-0,095
-0,142
-0,162
-0,178
-0,198
-0,238
-0,242
-0,245
-0,268
-0,288
-0,308
-0,325
-0,391
-0,418
-0,450
-0,461
-0,466
-0,474
-0,482
-0,584
-0,727
-0,763
-0,808
-0,912
-0,917
-1,037
-1,038
-1,216
-1,409
-1,420
-1,473
-1,707
-1,933
-1,992
-2,143
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4.6 DIVERGENCIA GENETICA

Os resultados referentes a analise de agrupamento pelo método de Tocher, baseado
nas distancias genéticas de Mahalanobis para os genitores utilizados nos cruzamentos
biparentais de cana-de-acgucar, da série RB03, estdo apresentados na Tabela 23. Pode ser
observado que houve a formacédo de 18 grupos, baseados na distancia genética de sete
variaveis (diametro e estatura de colmos, numero de perfilho por touceira, Brix (%) cana,
massa média de colmo, TCH e TBH). Entre estes grupos, verifica-se que o primeiro foi
formado com 52,9% dos genitores avaliados no presente trabalho. Portanto, este foi o0 maior
grupo com 36 gendtipos. No grupo dois foram agrupados trés genitores, no grupo trés
guatro genitores, nos grupos do cinco ao doze foram agrupados dois genitores para cada
um destes, sendo que nestes grupos estao 38,3% dos gendtipos avaliados. Para os demais
grupos formados pelo método de Tocher, houve a inclusdo de apenas um genitor,
representando 8,8% Considerando o0s genitores incluidos a partir do segundo grupo,
verifica-se que em 16 grupos formados pela andlise de agrupamento de Tocher, houve a
inclusdo de 47,1% dos genitores avaliados na selegcdo de familias. Estes resultados
evidenciam haver uma base genética restrita, pois houve a formacdo de um grupo com
grande numero de gendtipos. Resultados semelhantes foram relatados por Silva € al.
(2005) ao estudar a divergéncia genética em clones da série RB91, avaliados na terceira
fase de selecdo de clones de cana-de-acUcar. Os autores relataram haver grande
similaridade entre clones desta série, devido haver uma base genética restrita, sendo
observado a inclusdo de um grande nimero de clones no mesmo grupo, 0 que representou
aproximadamente 83% dos gendtipos avaliados nesta fase.

Entre os genitores utilizados nos cruzamentos foi observado que 0s genitores
RB855511 e RB7512 foram os mais similares, conforme pode ser observado na Tabela 23.
Jéa os genitores mais dissimilares foram RB768647, Q124, RB93509, RB946022, RB912825,
RB946903, RB855035, SP70-1143, SP80-3280, SP83-2847, RB855453, RB867515..., em
ordem decrescente de dssimilaridade, respectivamente (TABELA 23). Estes resultados
podem ser um indicativo para a utilizacdo de cruzamentos contrastantes, que poderao
expressar maior efeito heterotico. Neste caso, pode ser recomendada a recombinagéo de
gendtipos mais divergentes, desde que se espere um grande efeito heterético entre os
genitores geneticamente contrastantes (FALCONER, 1981). Neste sentido, Amaral-Jr.
(1986) relata que € importante estudar o efeito de cada genétipo, sendo observado a sua
respectiva performance em cruzamentos, antes de indica-lo a ser utilizado efetivamente em

um programa de melhoramento.
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Com base nos valores genotipicos das familias para a variavel TBH (TABELA 7),
verificou-se que entre os dez melhores cruzamentos para esta caracteristica, todos foram
provenientes de cruzamentos entre genitores de diferentes grupos, conforme classificagéo
obtida pelo método de agrupamento de Tocher. Os referidos cruzamentos foram: RB825336
e SP80-1816, SP70-1143 e SP77-5181, RB825548 e RB855156, SP80-3280 e RB845257,
RB735200 e SP77-5181, RB8495 e RB8317, RB83102 e RB855113, RB835089 e
RB867515, CO62-175 e RB92579, e RB925211 e RB8495. Ao observar os vinte melhores
nota-se que apenas quatro familias foram originadas de genitores classificado no mesmo
grupo. Estes resultados evidenciam que cruzamentos divergentes podem ser explorados
visando a obtencao de familias com maior valore genotipico, conforme pode ser observados
pela classificacdo dos seus respectivos genitores (TABELA 23). Em contrapartida, verificou-
se que para 0s piores valores genotipicos das familias para a variavel TBH, conforme
apresentado na Tabela 8, foram identificadas apenas duas familias originarias entre
genitores que foram classificados dentro do mesmo grupo de similaridade pelo método de
Tocher, sendo os demais de grupos diferentes. Os baixos valores genotipicos pode ser
explicado em funcdo do baixo valor genético aditivo dos genitores envolvidos nos
respectivos cruzamentos, pois apenas a familia 5911 (RB855536 e RB855156) teve um
genitor com efeito genético aditivo positivo (RB855156: a=3,106). Nota-se ainda que esta
familia apresentou elevado CEC, porém com efeito negativo (-3,858).

O gréfico de dendrograma gerado a partir das variaveis analisadas no presente
estudo de familias entre os 69 genitores utilizados para a formacao das respectivas familias
de irmdos germanos esta apresentado na Figura 3. A técnica de agrupamento hierarquico
interliga as amostras por suas associacoes, produzindo um dendrograma onde as amostras
semelhantes, segundo as variaveis escolhidas, sdo agrupadas entre si. A suposi¢ao béasica
de sua interpretacéo € quanto menor a distancia entre os pontos, maior a semelhanca entre
as amostras. Portanto, o dendrograma € especialmente Util para a visualizagcdo de
semelhangas entre amostras, genitores, representados por pontos em espago com
dimensé&o maior do que trés, onde a representacao de graficos convencionais nédo € possivel
(MOITA NETO e MOITA, 1998).

Entretanto, a simples observagédo do dendrograma n&o permitiu evidenciar alguma
tendéncia forte de agrupamento. Isto ocorreu devido a elevada sobreposi¢cdo entre os
genitores utilizados nos cruzamentos de irmdos germanos utilizados no presente estudo.
Estes resultados evidenciam a proximidade genética entre os grupos formados, conforme
pode ser observado na andlise de agrupamento de Tocher (TABELA 23) e no dendrograma

obtido pelo método do vizinho mais proximo (FIGURA 3). Portanto, isto pode ser um
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indicativo de alta similaridade apresentada entre os genitores e da inexisténcia de
agrupamentos fortes, homogéneos, entre si e heterogéneos com o0s demais grupos
formados (ARRO, 1995; BUSATO et al., 2004).

TABELA 23 - Andlise de agrupamento pelo método de Tocher a partir das Distancias
Genéticas de Mahalanobis, entre os genitores utilizados em cruzamentos
biparentais de cana-de-agucar, série RB03. Municipio de Sdo Tomé, PR,

2004-2006.

Grupo Genotipos
RB768647 Q124 RB93509 RB946022 RB912825 RB946903
RB855035 SP70-1143 SP80-3280 SP83-2847 RB855453 RB867515

1 SP83-5073 SP801842 TUC77-42 SP70-2233 RB855036 IAC87-3396
RB813804 RB735200 RB9350 RB912850 RB956911 RB931555
C062175 RB845197 RB928064 RB721012 RB855046 RB945991
RB92606 SP81-3250 RB966928 RB845210 SP79-1011 RB806043

2 RB835486 RB855463 RB865463

3 RB855536 L6014 RB855206 RB945961

4 RB845257 SP80-1816 RB855156

5 RB92579  SP77-5181

6 RB925453 RB925345

7 RB825336 RB825548

8 RB94701  IAC52-326

9 RB855113 RB8317

10 RB8317 RB955595

11 RB72454 RB83102

12 RB925211 RB8495

13 TUC71-7

14 RB855595

15 RB947501

16 RB835089

17 RB855511

18 RB75126
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FIGURA 3 - Dendrograma obtido pelo método do vizinho mais proximo a partir da matriz de
distancias genéticas de Mahalanobis, entre 69 genitores utilizados em
cruzamentos biparentais de cana-de-acucar, série RB03. Municipio de Sao
Tomé, PR, 2004-2006.
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Pelos resultados de divergéncia genética (TABELAS 19 e 20, e FIGURA 3) e pelos
valores genotipicos das melhores familias (TABELA 8), verificou-se que algumas familias de
irmaos germanos de cana-de-acUcar foram provenientes de cruzamentos em que Sseus
respectivos genitores apresentaram maior distancia genética. Estes resultados evidenciam a
possibilidade de ser explorados cruzamentos como maior possibilidade de se manifestar
efeito heterotico. Importante considerar ainda que a presenca de complementariedade entre
0s cruzamentos, pode ser explorada, o que possibilitaria obter populagbes originadas de
combinacdes especificas e possivelmente com maior efeito heterético. Para confirmar esta
hipétese, podem ser observados os resultados apresentados na Tabela 21, pelas melhores
familias, para as variaveis TCH e TBH (TABELA 8). Outra forma seria pela performance de
seus respectivos genitores e pelas distancias entre estes (TABELAS 15 e 21, e FIGURA 3).
Uma das explicagbes de alguns cruzamentos apresentarem elevado potencial para
caracteres de sele¢do relacionados com a produgéo de agucar por area, como TBH, seria a
presenca destas combinacgdes hibridas entre genitores complementares e mais divergentes.

De acordo com os resultados obtidos pela analise de agrupamento pelo método
vizinho mais proximo (FIGURA 3), foi observado que houve cruzamentos com elevado valor
genotipico para respectiva progénie (familia), o que pode ter sido em proporcionado devido
a presenca de divergéncia entres 0s genitores. Considerando a distancia genética em
porcentagem (%) das nos melhores cruzamentos para a variavel TBH, verificou-se que a
distancia entre os genitores utilizados nestes cruzamentos variou de 10% a 80%. Sendo que
para o cruzamento entre RB825336 e SP80-1816 (449) foi de 26%, SP70-1143 e SP77-
5181 (4341) foi de 71%, RB825548 e RB855156 (1910) foi de 8%, SP80-3280 e RB845257
(6645) foi de 23%, RB735200 e SP77-5181 (435) foi de 37%, RB8495 e RB8317 (1217) foi
de 20%, RB83102 e RB855113 (5811) foi de 75%, RB835089 e RB867515 (6114) foi de 6%,
C062175 e RB92579 (491) foi de 58%, RB925211 e RB8495 (1727) foi de 14%, RB768647
e RB92579 (497) foi de 28%.

Para as familias com menores valores genotipicos para TBH, verificou-se que o
cruzamento IAC87-3396 e RB855036 (6968), essa distancia foi de 2%, para RB855536 e
SP801842 (6423) foi de 2%, para RB94701 e RB867515 (6136) foi de 13% e para
RB855595 e RB945961 (3238) foi de 22%.

De acordo com estes resultados, verifica-se que houve cruzamentos divergentes
entre genitores, apresentando elevados valores genotipicos em suas respectivas familias.
Da mesma forma, foi observado que cruzamentos entre genitores proximos geneticamente
proporcionaram a formacdo de &milias com baixo valor genotipico. Entretanto, nota-se

ainda, que apenas a presenca de divergéncia genética entre 0s genitores utilizados nos
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cruzamentos de irm&o germanos nao foi suficiente para explicar o desempenho de todos os
cruzamentos. Este efeito foi devido a presenca de complementariedade entre certos
genitores de cana-de-acucar. Isto pode ser confirmado, pelos resultados de CEC

apresentados pelas melhores familias (TABELA 21).
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5 CONCLUSOES
De acordo com os resultados obtidos neste trabalho pode-se concluir que:

As herdabilidades médias em nivel de familias (ﬁ,f1f ) apresentam elevada magnitude,

0 que permite elevada acurécia seletiva entre familias.

A variacdo genética entre as familias para as variaveis Brix (%) cana e estatura de
colmos sédo explicadas em funcéo dos efeitos genéticos aditivos. A massa média de colmo e
fibra (%) cana séo explicados pelos efeitos genéticos ndo aditivos. O didmetro de colmos,
namero de perfilhos por touceira, massa média de colmo, tonelada de cana por hectare
(TCH), tonelada de Brix por hectare (TBH), pol (%) cana, ART (%) cana e pureza (%) cana
sé@o explicados tanto pelos efeitos genéticos aditivos e como pelos efeitos genéticos nao
aditivos.

Foi possivel identificar familias com elevados valores genotipicos para caracteres de
producdo e tecnoldgicos, possibilitando a maior probabilidade de selecionar genotipos
superiores ao utilizar familias superiores.

Foi possivel identificar genitores capazes de elevar a produtividade de cana (TCH) e
acucar (TBH), sendo observado a superioridade de algumas combinagbes hibridas
evidenciando acentuado grau de complementagéo génica (CEC).

A selecdo via método BLUPIS permite alta eficiéncia seletiva permitindo obter
informacdes das progénies hibridas por meio de colheita total das parcelas.

As melhores familias em produtividade de massa (TCH) e acucar (TBH), e com
elevada capacidade especifica de combinacdo (CEC) sé@o provenientes de cruzamentos
entre genitores divergentes.
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ANEXOS

ANEXO 1 - Temperatura média maxima (°C), temperatura média minima (°C), temperatura
média minima (°C) e precipitacdo mensal (mm) entre o periodo de janeiro de
2004 a julho de 2006. Estacdo Meteorolégica de Cianorte, SIMEPAR®, PR.

2004-2006.
Temperatura (°C) Precipitagcédo
Més/Ano Média Maxima Média Minima ~ Media (mm)
jan/04 34 19,2 25,3 149,8
fev/O4 32,4 18,3 24,3 1155
mar/04 31,9 17,3 23,6 65,8
abr/04 29,6 18,0 22,5 141,8
mai/04 21,6 11,2 15,8 293,2
jun/04 23,3 10,0 15,8 92,0
jul/o4 23,2 11,6 16,5 100,1
ago/04 27,7 10,4 18,2 4,8
set/04 31,1 15,3 22,5 70,8
out/04 28,4 15,3 21,4 272,2
nov/04 29,2 17,4 23 204,6
dez/04 30,2 18,5 23,6 162,1
jan/05 29,1 20,6 23,9 371,6
fev/05 32,5 18,3 24,8 11,3
mar/05 33,2 18,8 25,2 26,3
abr/05 30,2 18,2 23,2 89,0
mai/05 27,1 13,0 19,3 39,5
jun/05 26,0 13,8 18,9 85,4
jul/05 23,4 94 15,5 52,7
ago/05 28,0 10,8 18,5 36,5
set/05 24,0 13,1 18,0 228,1
out/05 29,9 18,2 23,0 282,2
nov/05 30,6 18,3 23,9 1241
dez/05 30,2 18,9 23,8 123,0
jan/06 31,8 20,2 24,9 72,8
fev/06 31,6 19,4 24,2 102,8
mar/06 31,9 20,1 24,9 107,4
abr/06 28,6 15,8 21,4 67,1
mai/06 24,9 9,9 16,7 23,3
jun/06 25,7 11,7 17,8 37,4
jul/06 27,0 11,0 18,1 21,7

Nota'- Dados disponibilizados pelo Instituto Tecnolégico SIMEPAR, Curitiba, PR, 2007 (SIMEPAR, 2007).



124

ANEXO 2 - Resultados da analise de deviance (ANADEV) para o carater diametro de colmo
(cm), em 80 familias de irmdos germanos de cana-de-agUcar, série RBO3.
Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

EFEITOS DEVIANCE c*® Cvar Cdet
Efeito Aditivo (CGC) -3203,90 10,490 ©  0,042885  0,481856
Efeito da Parcela -3180,17 34,220 ©  0,008797  0,047353
Efeito do Bloco -3196,27 18,120 ~ 0,00223  0,012002
Efeito de Dominancia (CEC) -3208,11 6,280 °  0,011658  0,062752
Completo -3214,39

ota ~- ¢ Qui-quadrado tabelado: 2,71 e 6,63 para os niveis de significAncia de 5%* e 1% e probabilidade,
Nota *- ¢* Q drado tabelado: 2,71 e 6,63 d f de 5% ™ e 1%+ d babilidad
respectivamente, e ™ nio significativo.

ANEXO 3 - Resultados da analise de deviance (ANADEV) para o carater estatura de colmo
(m), em 80 familias de irm&dos germanos de cana-de-agUcar, série RBO03.
Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

EFEITOS DEVIANCE c?® Cvar Cdet
Efeito Aditivo (CGC) -3352,19 6,660 = 0,069533  0,929161
Efeito da Parcela -3188,25 170,600 ©  0,022451  0,101551
Efeito do Bloco -3324,94 33,910 ©  0,001073  0,004855
Efeito de Dominancia (CEC) -3357,92 0,930 ™ 0,033971 0,153661
Completo -3358,85

Nota *- ¢ Qui-quadrado tabelado: 2,71 e 6,63 para os niveis de significancia de 5% e 1%** de probabilidade,
respectivamente, e ™ nao significativo.

ANEXO 4 - Resultados da analise de deviance (ANADEV) para o carater nimero de
perfilhos por touceira, em 80 familias de irméos germanos de cana-de-acucar,
série RB0O3. Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

EFEITOS DEVIANCE c?® Cvar Cdet
Efeito Aditivo (CGC) 17208,1800 12,670 ~ 3,51999  0,159561
Efeito da Parcela 17195,7400 0,230 ™ 0,166034 0,004418
Efeito do Bloco 17200,11 4,600 * 1,203552  0,032028
Efeito de Dominancia (CEC) 17245,72 50,210 ©  0,618994  0,016472
Completo 17195,51

Nota *- ¢ Qui-quadrado tabelado: 2,71 e 6,63 para os niveis de significancia de 5% ™ e 1%** de probabilidade,
respectivamente, e ™ nio significativo.
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ANEXO 5 - Resultados da andlise de deviance (ANADEV) para o carater Brix (%) cana, em
80 familias de irméos germanos de cana-de-acUcar, série RB03. Municipio de
Sé&o Tome, PR, 2004-2006.

EFEITOS DEVIANCE c*® Cvar Cdet
Efeito Aditivo (CGC) 764764 10,870 ©  2,066943  1,027346
Efeito da Parcela 7855,70 218,930 ©  0,485916  0,107109
Efeito do Bloco 7671,07 34,300 © 0,004872  0,001074
Efeito de Dominancia (CEC) 7636,82 0,050 ™  0,648439 0,142934
Completo 7636,77

Nota *- ¢ Qui-quadrado tabelado: 2,71 e 6,63 para os niveis de significancia de 5% ™ e 1%** de probabilidade,
respectivamente, e ™ nio significativo.

ANEXO 6 - Resultados da analise de deviance (ANADEV) para o carater massa de um
colmo (kg), em 80 familias de irmdos germanos de cana-de-acUcar, série
RBO03. Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

EFEITOS DEVIANCE c?® Cvar Cdet
Efeito Aditivo (CGC) -880,02 3,540 ° 0,035587  0,447971
Efeito da Parcela -879,30 4,260 ° 0,005407 0,016771
Efeito do Bloco -850,11 33,450 ©  0,000553  0,001715
Efeito de Dominancia (CEC) -850,11 33450 ©  0,027207  0,084395
Completo -883,56

Nota *- ¢ Qui-quadrado tabelado: 2,71 e 6,63 para os niveis de significancia de 5% ™ e 1%** de probabilidade,
respectivamente, e ™ nao significativo.

ANEXO 7 - Resultados da andlise de deviance (ANADEV) para o carater tonelada de cana
por hectare (TCH), em 80 familias de irmdos germanos de cana-de-acuUcar,
série RB03. Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

EFEITOS DEVIANCE c*® Cvar Cdet
Efeito Aditivo (CGC) 33992,18 5,090 955,853  0,614028
Efeito da Parcela 3432259 335500 ~  743,7151 0,172817
Efeito do Bloco 33998,42 11,330 ©  88,28056  0,020514
Efeito de Dominancia (CEC) 33993,04 5950 © 4216536  0,097979
Completo 33987,09

Nota *- ¢ Qui-quadrado tabelado: 2,71 e 6,63 para os niveis de significancia de 5% e 1%** de probabilidade,
respectivamente, e ™ n4o significativo.



126

ANEXO 8 - Resultados da andlise de deviance (ANADEV) para o carater tonelada de Brix
por hectare (TBH), em 80 familias de irm&os germanos de cana-de-agucar,
série RB0O3. Municipio de Sdo Tomé, PR, 2004-2006.

EFEITOS DEVIANCE c*® Cvar Cdet
Efeito Aditivo (CGC) 22303,09 4970 ©  42,78793  0,638706
Efeito da Parcela 22606,97 308,850 ©  31,29824  0,163765
Efeito do Bloco 22311,18 13,060 ©  3,205436 0,016772
Efeito de Dominancia (CEC) 22302,6 4480 ©  19,81997 0,103706
Completo 22298,12

Nota *- ¢ Qui-quadrado tabelado: 2,71 e 6,63 para os niveis de significancia de 5% ™ e 1%** de probabilidade,
respectivamente, e ™ nao significativo.

ANEXO 9 - Resultados da andlise de deviance (ANADEV) para o carater pol (%) cana, em
80 familias de irm&os germanos de cana-de-acUcar, série RB03. Municipio de
Sao Tomé, PR, 2004-2006.

EFEITOS DEVIANCE c?® Cvar Cdet
Efeito Aditivo (CGC) 237,78 7,130 ©  0,734231 1,527273
Efeito do Bloco 296,51 65860 ~  0,386828  0,238579
Efeito de Dominancia (CEC) 257,47 26,820 © 0435517  0,268608
Completo 230,65

Nota *- ¢ Qui-quadrado tabelado: 2,71 e 6,63 para os niveis de significancia de 5% e 1%** de probabilidade,
respectivamente, e ™ nao significativo.

ANEXO 10 - Resultados da andlise de deviance (ANADEV) para o carater ART (%) cana,
em 80 familias de irmaos germanos de cana-de-acUcar, série RB03. Municipio
de Sao Tomé, PR, 2004-2006.

EFEITOS DEVIANCE c?® Cvar Cdet
Efeito Aditivo (CGC) 19590 5,720 ° 0,514773  1,446342
Efeito do Bloco 265,74 75560 ~  0,375467 0,273155
Efeito de Dominancia (CEC) 21769 27510 ©  0,368328 0,26796
Completo 190,18

Nota *- ¢ Qui-quadrado tabelado: 2,71 e 6,63 para os niveis de significancia de 5% e 1%** de probabilidade,
respectivamente, e ™ nao significativo.
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ANEXO 11 - Resultados da analise de deviance (ANADEV) para o carater fibra (%) cana,
em 80 familias de irmaos germanos de cana-de-aclcar, série RB03. Municipio
de S&o Tomé, PR, 2004-2006.

EFEITOS DEVIANCE cz® Cvar Cdet
Efeito Aditivo (CGC) 284,86 0,010 ™  0,018494 2,088708
Efeito do Bloco 34598 61,130 ©  0,442528 0,221572
Efeito de Dominancia (CEC) 352,60 67,750 ©  1,038279  0,519862
Completo 284,85

Nota '- ¢ Qui-quadrado tabelado: 2,71 e 6,63 para os niveis de significancia de 5%™ e 1%** de probabilidade,
respectivamente, e ™ n4o significativo.

ANEXO 12 - Resultados da andlise de deviance (ANADEV) para o carater pureza (%) cana,
em 80 familias de irmdos germanos de cana-de-acucar, série RB03. Municipio
de S&o Tomé, PR, 2004-2006.

EFEITOS DEVIANCE c?W Cvar Cdet
Efeito Aditivo (CGC) 798,94 4,620 ° 4,58585 0,485647
Efeito do Bloco 1025,37 231,050 ~ 16,74084  0,649530
Efeito de Dominancia (CEC) 800,94 6,620 1,982775 0,07693
Completo 794,32

Nota '- ¢ Qui-quadrado tabelado: 2,71 e 6,63 para os niveis de significancia de 5%™ e 1%%** de probabilidade,
respectivamente, e ™ no significativo.



