UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA “JULIO DE MESQUITA FILHO”

FACULDADE DE CIENCIAS AGRARIAS E VETERINARIAS
CAMPUS DE JABOTICABAL

PONTO DE MERITO DE FAMILIA, PARAMETROS GENETICOS
E IDENTIFICACAO DE GENITORES MASCULINOS EM
POLICRUZAMENTOS DE CANA-DE-ACUCAR

Mauro Alexandre Xavier

Engenheiro Agrénomo

JABOTICABAL- SAO PAULO - BRASIL
Dezembro - 2011



UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA “JULIO DE
MESQUITA FILHO”

FACULDADE DEACIENCIAS AGRARIAS E VETERINARIAS
CAMPUS DE JABOTICABAL

PONTO DE MERITO DE FAMILIA, PARAMETROS GENETICOS
E IDENTIFICACAO DE GENITORES MASCULINOS EM
POLICRUZAMENTOS DE CANA-DE-ACUCAR

Mauro Alexandre Xavier
Orientador: Prof. Dr. Dilermando Perecin

Co-orientador: Dr. Marcos Guimaraes de Andrade Landell

Tese apresentada a Faculdade de Ciéncias
Agrarias e Veterinarias — Unesp, Campus de
Jaboticabal, como parte das exigéncias para a
obtencdo do titulo de Doutor em Agronomia
(Genética e Melhoramento de Plantas).

JABOTICABAL- SAO PAULO - BRASIL
Dezembro - 2011



Xavier, Mauro Alexandre
X3p Ponto de mérito de familia, parametros genéticos e identificacdo
de genitores masculinos em policruzamentos de cana-de-agucar. /
Mauro Alexandre Xavier. — — Jaboticabal, 2011
X, 80f. ;28 cm

Tese (doutorado) - Universidade Estadual Paulista, Faculdade de
Ciéncias Agrérias e Veterinarias, 2011

Orientador: Dilermando Perecin

Co-orientador: Marcos Guimarées de Andrade Landell

Banca examinadora: Luciana Aparecida Carlini Garcia, Ricardo
Augusto Dias Kanthack, Rinaldo César de Paula, Miguel Angelo
Mutton

Bibliografia

1. Melhoramento genético. 2. Marcadores moleculares. 3.
Saccharum spp. |. Titulo. Il. Jaboticabal-Faculdade de Ciéncias
Agrarias e Veterinarias.

CDU 633.61:631.52

Ficha catalografica elaborada pela Secdo Técnica de Aquisicdo e Tratamento da Informacdo —
Servigo Técnico de Biblioteca e Documentagdo — UNESP, Campus de Jaboticabal.






DADOS CURRICULARES DO AUTOR

Mauro Alexandre Xavier, nascido em 20 de setembro de 1968 na cidade de
Catanduva (SP), iniciou em 1989 o curso de graduacdo em agronomia na Universidade
Estadual de Santa Catarina finalizando-o em 1994. Ingressou no Programa de Pés-
Graduacgédo em Agronomia da FCAV/UNESP- Producdo Vegetal, em 1998, e concluiu
seu mestrado em 2002. Atuou profissionalmente no setor de producgéo agricola de 1994
a 2000. A partir de 2000 tem-se dedicado a area de P&D de cana-de-acgUcar, exercendo
atualmente a funcdo de pesquisador cientifico no Programa Cana do Instituto

Agrondémico em Ribeirdo Preto, SP.



“A felicidade é um sentimento simples; vocé pode encontra-la e

deixa-la ir embora por ndo perceber sua simplicidade.”

Mario Quintana



Aos meus queridos vO Nelvide e tio
Oszardo, pelos principios de amor e da generosidade incondicional... Aos meus

amores, Ana e Luisa, por cultivarem e regarem o meu jardim da vida.

DEDICO

A meus pais, Odeval e Nobuko (in

memorian) pelos lagos eternos.

OFERECO



AGRADECIMENTOS

A Deus, pelo suprimento eterno de “vida”.

Ao professor Dr. Dilermando Perecin, pela orientacdo, paciéncia e amizade.

Ao co-orientador Dr. Marcos Guimaraes de Andrade Landell pela amizade, sabedoria e
equilibrio.

A toda equipe do Programa Cana IAC, pela cooperacdo e pelo apoio intelectual e
operacional.

Aos amigos, Mario Pércio Campana, Pery Figueiredo, Marcos Landell, lvan dos Anjos,
Ricardo Kanthack e José Antonio Bressiani pelos ensinamentos informais, porém,
integralmente disponibilizados e que tém alimentado a formacdo do espiral do
conhecimento.

Aos profissionais, Jeremias Mendong¢a, Paulo Eduardo (MT), Hector Carregari
(Mudinho), José Roberto (Zero), Jodo Carlos Taveira, Leopoldino Perruco (Nem),
Roberto, Rémulo, Dorival e Oséias pela energia dispensada em todas as avaliacbes de
campo.

As pesquisadoras e técnicas do laboratorio de biotecnologia do Programa Cana IAC,
especialmente Dra. Luciana Rossini pela competéncia, Silvana Creste pelo dinamismo,
Thais e Bruna pelas inestimaveis analises.

A todos os professores da FCAV — Unesp — Jaboticabal, especialmente aos professores
Dr. Rinaldo César de Paula, José Roberto Méro, Miguel Angelo Mutton.

A todos os funcionarios da FCAV — Unesp — Jaboticabal, pela atencao disponibilizada.
Aos alunos e amigos do curso de pos-graduacdo em genética e melhoramento de
plantas, Flavio Cese e Karen Rodrigues, pelas incontaveis colaboracoes.

Ao Instituto Agronémico e a Apta, pela oportunidade do treinamento.

A todos aqueles que direta ou indiretamente colaboraram para a realizacdo e a
concluséo deste sonho, cujos nomes se confundem na hora de agradecer.

Muito obrigado!



SUMARIO

Péagina
] U Y iX
ST 1YY = PR PPPR X
CAPITULO 1 — CONSIDERACOES GERAIS........coiiiiieeeeeeeeeeeee e 1
OBUIETIVOS ...ttt e e e e e e sttt e e e e e ettt et e e e e e sbb et e e e e e anbteeeeeeaans 3
REVISAO DE LITERATURA ..ottt ettt ettt es st e et e sae e aesaae e 4
I T g pgTe] o] F=E] o 0 = WP PP PPPPPPPPTPPPN 5
2. HIDIAAGOES ...ttt e e e e e e e e e e e e aeaeees 5
3. SeleGa0 €M CANA-UE-AGUCA.......uueeeeiiirieeeeeeeae e e e e eaaeiteeeee e eereeeeeaeaaaaaaeasaaannnnnseaneeees 7
3.1. Fase 1 de SEIECAO — FSIL....uuuuiiiiiiiiii i e e e 7
3.1.1. Selecéo individual ou massal estratificada...............ccccevviiiieniiiiiiiieeeeeeiinnn, 7
3.1.2. Selecao de familias .........ccccuiiiiiiiiii e 8
3.2. Fase 2 de selecdo — FS2 — Programa Cana IAC .......ccccoveiiiiiiiiieiiiieieieeieeiiiis 10
3.3. Fase 3 de selecdo - FS3 — Programa Cana IAC .........ccceiiiiiieiiieiieeieieeeeeeis 10
3.4. Experimentacao regional — Programa Cana IAC............ccceeeiiiiiiiineeeeeeeeeeeeee 10

3.5. Validacéo e caracterizacao final quanto a estabilidade fenotipica — Programa

CAPITULO 2 — PONTO DE MERITO DE FAMILIAS PARA AVALIACAO DE

PROGENIES DE CANA-DE-ACUCAR ........eoviieeeeeteeeeteeeeee e en e, 17
(O N 200 51007\ IR 19
2. MATERIAL E METODOS ......cviiiiiteeeeieeeeeee ettt eseessteee sttt es st eestens st ese et enaseans 20
3. RESULTADOS E DISCUSSAOQ.......ccociietieeieeeieeeeee e eeeteee e nee 23
4, CONCLUSODES ..ottt ettt ettt ettt e et eeaeeteereeteaneanes 29

REFERENCIAS ... oottt 30



CAPITULO 3 - ESTIMATIVA DE PARAMETROS GENETICOS EM FAMILIAS E

PROGENIES DE CANA-DE-ACUCAR..........coiiieeiteeeeeee ettt 32
1. INTRODUGAOD ...ttt ettt 34
2. MATERIAL E METODOS ......cviiiiiteeceeteeeee et eesees et en e st n st ne s eeeenasenaeeas 35
3. RESULTADOS E DISCUSSAOQ.......ceciiiiiteeieteeeeeeeees et en s en s eneneans 38
4. CONCLUSOES ...ttt ettt ettt ettt et ne et nans 61
REFERENCIAS ..ottt ettt ettt ettt ettt e ne e eae e ene e 61

CAPITULO 4 — IDENTIFICACAO DE GENITORES MASCULINOS EM
POLICRUZAMENTOS DE CANA-DE-ACUCAR COM MARCADORES

MICROSSATELITES ...coiietiieieietet ettt ettt snereseene e 64
(L 2101510 07-X @ TP 66
2. MATERIAL E METODOS ..ottt ettt etn e aaeeean e ene e 67
0 |V = 1 (=T - | USSP 67
2.2 EXIraCa0 A DINA ...ttt a e e e e e 67
2.3 Reacdo de amplificacdo para os pares de primers de microssatélites.................. 68
pZ Y = 1T e [0 FS e =T [0 1SR 69
3. RESULTADOS ...t e e et e et e e e et e e e e e e e aaa s 69
3.1 PolimorfisSmo obtido COM 0S SSRS .....ccooiiiiiii e 69
3.2 Identificac@o das progénies com marcadores SSRS .........ccvviiiiiiiiieeeeeiiiieieieeeiiiinns 70
A, DISCUSSAD ..ottt ettt ettt s bbb 76
5. CONCLUSAO . .....coouiiititiie ettt ettt sttt s et 78

REFERENCIAS ..o et e e e e e e e e e e e i 78



PONTO DE MERITO DE FAMILIA, PARAMETROS GENETICOS E IDENTIFICACAO
DE GENITORES MASCULINOS EM POLICRUZAMENTOS DE CANA-DE-ACUCAR

RESUMO - Os programas de melhoramento de cana-de-aglUcar buscam desenvolver
novos métodos e estratégias de selecdo nas fases iniciais. Dentro deste contexto com o
objetivo de ampliar a eficiéncia dos processos de identificacdo de gendétipos e familias
superiores de cana-de-acucar, foi proposto um Ponto de Mérito de Familia (PMF), que
considera as médias e os desvios padrbes para cada familia. As avaliacbes
identificaram genadtipos selecionados que apresentam ganhos médios de trés pontos de
Brix e identificou sete familias com correlacdo positiva para TCH e Brix. Possibilitaram
também a selecdo de 69 gendtipos com PMF minimo acima de 169,20 toneladas de
colmos.hectare™ e 18,01 de Brix, avaliados em ciclo de cana soca aos 10 meses de
idade fisiologica no més de fevereiro. Quanto aos parametros genéticos, tanto as
amplitudes de predicdo (2,98% Brix e 32,72 TCH) quanto as estimativas da
herdabilidade média entre familias para TCH e Brix (0,64 e 0,86) indicaram
possibilidade de explorar eficientemente a selecdo entre e dentro das familias. O
atributo biométrico mais associado ao componente de producdo TCH e Biomassa foi 0
namero de colmos, apresentando valores de 0,79 e 0,85, respectivamente. Dos 69
gendtipos superiores para TCH e Brix selecionados pelo PMF, 49 foram originados de
policruzamentos, dos quais 73% tiveram a identificacdo do parental masculino
reveladas pela utilizacdo de marcadores microssatélites, o que permitird repetir
combinacfes que provavelmente aumentam as chances de ocorréncia de genotipos

superiores.

Palavras-chave: marcadores moleculares, melhoramento genético, Saccharum spp.



FAMILY MERIT POINT, GENETIC PARAMETERS AND MALE PARENTHOOD
IDENTIFICATION IN SUGARCANE POLICROSS

SUMMARY — The sugar cane crop breeding programs in Brazil search developing new
methods and strategies of selection in the initial phases. In this context, with the
objective of increase the efficient of the process of superior sugar cane genotypes and
families identification, it was proposed the Family Merit Point (FMP) that considers the
means and the standard deviations to each evaluated family. With the evaluations were
possible identified genotypes with mean of gains in order to increase three points to Brix
and were identified too, seven families with positive correlation to TSH and Brix. It was
possible also the selection of 69 genotypes with minimum FMP over 169.20 tons of
sugar cane per hectare and 18.01% of Brix, both evaluated in ratoon sugar cane cycle
with ten physiologic months old on February. Regarding the genetic parameters, both
the prediction ranges (2.98% Brix and 32.72 TSH) as the mean heritabilities estimations
between families to TSH and Brix (0.64 and 0.86) have indicating the possibility to
explore efficiently the selection within and between families. The biometric feature more
associated to the production components TSH and biomass was the number of the
stalks, showing values of 0.79 and 0.85, respectively. From 69 superiors genotypes to
TSH and Brix selected by FMP, 49 were obtained from policross, which 73% had a male
parenthood identified by microsatellites markers, that will allow the repetition of those

crosses and may increasing the chance of occurring superiors genotypes.

Key-words: molecular markers, crop breeding, Saccharum spp.



PONTO DE MERITO DE FAMILIA, PARAMETROS GENETICOS E IDENTIFICACAO

DE GENITORES MASCULINOS EM POLICRUZAMENTOS DE CANA-DE-ACUCAR

CAPITULO 1 — CONSIDERACOES GERAIS

A cana-de-agucar € produzida em mais de 101 paises no mundo, porém com
uma forte concentracao principalmente em 8 grandes produtores, que representam 3/4
da producéo mundial (FAO, 2008). Segundo essa fonte, o Brasil representa 33% dessa
producdo, realizada com relativa competitividade. Porém, essa lideranca ndo esta
garantida no médio e longo prazo, pois paises como Austrdlia e Tailandia tem
apresentado custos de producdo em niveis muito proximos aos brasileiros (CORTEZ,
2010).

A é&rea cultivada com cana-de-aglcar destinada a atividade sucroenergética no
Brasil atualmente é estimada em 8.434,3 mil hectares. O maior percentual de area de
expansao continua localizado nos estados da regido Sudeste, 33,3%. O estado de Sé&o
Paulo ainda concentra a maior area de expanséo, 203.834 ha, verificados no ciclo de
plantio 2010/2011 (CONAB, 2011). Outra regido que também tem aumentado sua
participacdo é o Centro Oeste, principalmente o estado de Goids e na regido sul
destaca-se o estado do Parana, totalizando no pais uma expansao de 621.505,5 ha no
altimo ciclo de plantio referente ao ano de 2011.

A expectativa para os préximos anos € de aumento no nimero de unidades
industriais e da capacidade instalada nas ja existentes. Também, é fato que existe em
processo embrionario um novo modelo industrial, focado em biorefinarias, o que supde
0 aproveitamento integral da cana-de-agucar em atendimento as demandas mundiais
por produtos ambientalmente sustentaveis. Tradicionalmente na industria
sucroenergética se identificam dois principais produtos, acucar e etanol.

Recentemente, aliado a esses, ha outros produtos emergentes, principalmente



bioeletricidade e os diversos insumos da industria petroquimica. Tais itens colocam a
cana-de-acUcar como prioridade e destaque junto aos grupos de pesquisa na area de
bionergia. Diante dessa importancia e do cenario de crescimento da cultura no Brasil e
no mundo, € indispensavel o continuo desenvolvimento de novas tecnologias varietais,
que garantam sustentabilidade econbmica ao produtor e ao setor sucroenergético
nacional. E notério também que ha necessidade de fortalecer modelos de integracéo
entre as areas de pesquisa, desenvolvimento e inovagdo para que o setor de producao
efetivamente se beneficie dos produtos desenvolvidos pelos programas de
melhoramento. Nos ultimos 10 anos foram disponibilizadas mais de uma centena de
novas cultivares. No Programa Cana IAC as cultivares representaram progresso
genético de 1,16% ao ano e tecnoldgico de 1,0 tonelada por hectare ano (PERECIN,
2009). A necessidade de adocéo de novas cultivares fica explicita, principalmente pelos
baixos indices de produtividade atualmente identificados no cultivo da cana-de-agucar
no Brasil. A produtividade média atual é de 69,82 toneladas de cana por hectare
(CONAB, 2011), o que provavelmente € reflexo dos baixos indicadores das regides
tradicionais de cana-de-acuicar. Neste sentido, segundo ASSUNCAO (2010), uma das
maneiras mais eficazes para se elevar esses indices € por meio do melhoramento
genético da planta, via elevacdo do teor de sacarose e/ou pelo desenvolvimento de
cultivares adaptadas as diversas regides de cultivo.

Os programas de melhoramento genético da cana-de-acucar tém buscado
desenvolver novos genoétipos que atendam tais necessidades. Basicamente, a
estratégia atual tem sido priorizar a sele¢cédo regional, potencializando as possiveis
interacbes genotipos x ambientes favoraveis. Dentro dessa estratégia, algumas
peculiaridades sdo destacadas ao longo das diversas fases de selecbes. Em cana-de-
acucar ha duas principais etapas no processo de identificacdo e desenvolvimento de
uma nova cultivar, hibridacéo e fases de selec¢des. Através da hibridacdo os programas
de melhoramento procuram ampliar a variabilidade genética, possibilitando ao
melhorista a execucéo de selecdo. Segundo OLIVEIRA (2007), a selecdo é praticada
em todas as fases do melhoramento genético, desde a escolha dos genitores e

cruzamentos, passando pela selecdo na populacdo segregante e também nas etapas



subsequentes com a selecéo clonal. Para a identificacéo, caracterizacédo e validacdo de
uma nova cultivar os programas gastam em média de 10 a 12 anos. No inicio, logo
apés a hibridagdo, a maioria dos programas trabalha com populacées grandes,
utilizando como processo a selecéo fenotipica ou massal. De acordo com BRESSIANI
(2001), tais programas apresentam sucesso relativo, ja que os resultados da genética
quantitativa sugerem que a eficiéncia na selecdo seja baixa. O Programa Cana do IAC
tem adotado ja em sua fase inicial o método de selecdo regional, contemplando dez
diferentes regibes de selecdo, o que permite explorar as interacdes genotipo x
ambiente. No entanto, sdo necessarios estudos e avaliacdes que permitam conhecer a
herdabilidade e a variabilidade genética dos atributos biométricos envolvidos nos
componentes de producdo, 0 que na somatéria dos anos de avaliacdo permitirdo a
formacdo de um banco de clones elites, com finalidade de utilizacdo em novas
campanhas de hibridagées. Em funcdo da importancia e dos custos envolvidos nestas
etapas iniciais, melhoristas tém se empenhado na busca de métodos de sele¢do mais
eficientes e menos onerosos. Dentro desta linha uma hipotese sugerida tém sido os

estudos de selecdo por familia e suas variagdes.

OBJETIVOS

v Propor e avaliar um ponto de mérito de familia minimo (PMFm).

v Estimar para@metros genéticos de familias e suas progénies e verificar a
relacdo de atributos biométricos com os principais componentes de producéo,
TCH e Brix.

v Identificar a paternidade dos individuos que apresentaram destacados
indicadores de produtividades agro-industriais, através da utilizacao de principios

da biotecnologia para possivel uso no banco ativo de germoplasma (BAG).



REVISAO DE LITERATURA

Nos programas de melhoramento de cana-de-agucar, o objetivo principal é liberar
novas cultivares que representem aos produtores aumento de rentabilidade. Nesta
cultura é bastante antiga a busca por genoétipos que apresentem maior teor de
sacarose, destacando-se nesta contribuicdo a espécie Saccharum officinarum, que até
o inicio do século XX era responséavel por grande parte da matéria prima mundial.
Inicialmente, a partir de 1880 a importancia do melhoramento genético pode ser
creditada ao advento de inumeras doencas (LANDELL & BRESSIANI, 2008). Para
minimizar os problemas, a estratégia adotada foi a de utilizacdo de cruzamentos
interespecificos envolvendo espécies do complexo Saccharum como S. officinarum, S.
spontaneum, S. barberi e S. sinense. Esse “mix’ de espécies associadas com as
hibridacbes dirigidas alterou significativamente o idedtipo varietal, oferecendo a
indUstria uma nova concepcdo de matéria prima. Sendo assim, a caracteristica mais
importante seria a elevada producdo de acucar por unidade de area. Outras
caracteristicas consideradas para uma nova cultivar de cana-de-acUcar sao: rapida,
vigorosa e prolongada brotacdo de soqueiras, toleréncia a seca, habito de crescimento
ereto, auséncia de florescimento e chochamento de colmos, adaptabilidade para plantio
e colheita mecanica e ser tolerante as principais doencas e pragas. Para a industria
atributos como tipo e teor de fibra séo relevantes para a producéo de energia renovavel
a partir do bagaco da cana-de-acicar. Uma premissa € que novos cultivares com
elevada producdo de biomassa possam ser desenvolvidas pelos programas de
melhoramento genético da cultura, conforme relatam BARBOSA et al. (2004). Neste
sentido, LANDELL et al. (2005) relatam que os programas de melhoramento genético
da cana conduzidos em dezenas de paises tém sido responsaveis pelas mudancas

esséncias ocorridas historicamente no setor sucroenergético.



1. Germoplasma

No inicio do século XX, os melhoristas de cana-de-acucar perceberam que um
grande banco de germoplasma seria essencial para o melhoramento sustentavel da
cultura. Pelo menos 31 expedicdes foram realizadas nas areas de distribuicdo
geografica da espécie entre os anos de 1892 e 1985. Os objetivos das expedicbes
foram coletar genotipos resistentes as doencas, de elevadas produtividades ou que
apresentavam alto contetdo de sacarose (BERDING & ROACH, 1987). Os resultados
dessas expedicoes encontram-se depositadas em duas cole¢cdes mundiais, uma na
india e outra nos Estados Unidos.

A manutencédo de colecdes com germoplasma basico das espécies é de extrema
importancia para a ampliacdo da base genética e busca de genes especificos. No
entanto, a manutencéo das colecdes de trabalho, banco ativo de germoplasma (BAG)
dentro de cada programa € essencial para possibilitar a aplicacdo das estratégias de
hibridagdo e selecdo peculiares de cada instituicdo. Normalmente o BAG é composto

por germoplasma bésico, hibridos comerciais e pré-comerciais.

2. Hibridagbes

Segundo MING et al. (2006), a histéria das hibridacdes de cana-de-acUcar pode
ser agrupadas em cinco periodos distintos: (1) cruzamentos entre canas nobres (S.
officinarum); (2) nobilizagdo da cana-de-acUcar a partir de cruzamentos entre S.
officinarum e S. spontaenum, nos quais todos os cromossomos do genitor materno
foram transferidos aos descendentes, o que aconteceu logo no F1 ou no
retrocruzamento com S. officinarum; (3) cruzamentos entre cultivares nobilizadas para
produzir os hibridos; (4) cruzamentos entre hibridos para produzir as cultivares atuais;

(5) introgresséao para aumentar a base genética.



O processo de noblizagdo consistiu na hibridagdo entre canas nobres e a
espécie selvagem S. spontaneum, seguido do respectivo retrocruzamento com a cana
nobre. Neste caso o parental selvagem é nobilizado através do melhoramento e as
progénies hibridas selecionadas sdo as cultivares (BREMER, 1961). O evento
marcante desse periodo foi a selecdo da POJ2878, em Java em 1921. Em Coimbatore,
india, a nobilizacdo entre S. barberi e S. spontaneum com S. officinarum produziu os
hibridos tri-especificos, denominados “Co”. Cultivares Co0213, Co281 e principalmente
Co0290 ganharam ampla aceitacdo em paises como india, Africa do Sul, Austrélia,
Argentina e Brasil. Estas cultivares foram direcionadas, também, para ambientes mais
restritivos. A nobilizacdo foi ainda utilizada em Barbados e em outras estacdes de
hibridagdo produzindo importantes cultivares. A utilizagdo de hibridagbes entre
cultivares nobilizadas nos anos de 1930 produziu muitas cultivares importantes para a
producao de acucar até 1960.

No Brasil os programas de melhoramento iniciaram suas campanhas de
hibridagdes na década de 1930. O Instituto Agronémico realizou sua primeira campanha
em 1933, no municipio de Miracatu, litoral sul de S&o Paulo. As primeiras cultivares do
Instituto Agronémico foram, 1AC36-25 e IAC47-31. A partir de 1950 predominou as
hibridacbes entre clones em fases avancadas de selecao e cultivares comerciais. Neste
periodo as seguintes combinagfes se destacaram: NA56-79 x Co775, RB72454 x
NA56-79, RB72454 x SP70-1143 e SP71-1088 x H57-5028. No final do século vinte,
(ROACH,1989) relata que boa parte das cultivares comerciais foram derivadas de
menos de 20 gendtipos, todos oriundos de programas de nobilizacdo desenvolvidos em
Java e na india, o que torna relevante esforcos para se ampliar a base genética da
cana-de-aclcar. AcOes para ampliagdo foram iniciadas em varios paises, com
destaque para Barbados que j& produziu um grupo grande de clones pré-comerciais
com objetivo de ser incorporado ao pool génico das populacbes em selecdo comercial
(RAO, 2007).



3. Selecdo em cana-de-agucar

No caso da cana-de-agUcar o principal sistema de selecao, refere-se a selecao
recorrente intrapopulacional (RESENDE & BARBOSA, 2005). Ao final de um ciclo de
melhoramento, envolvendo selecdo na populacdo segregante e clonal os individuos
superiores sdo novamente intercruzados para a geracdo de novas familias. Esse
esquema em cana-de-acUcar, planta semi perene, pode levar a sobreposicdo de
geracoes, entretanto o alto grau de ploidia e heterose permitem a pratica de selecéo
visando o0s seguintes objetivos: sele¢do de genitores para hibridacdo e recombinagao
em programas de selecao recorrente intrapopulacional e reciproca; sele¢cdo de clones
candidatos para plantios comerciais; selecdo de clones potenciais nas progénies
hibridas e selecao de familias. As diversas etapas de selecdes que ocorrem dentro de
um programa de melhoramento podem ser subdividias em dois grupos: selecdo na
populacdo segregante, fase de selecdo 1; e demais fases clonais. Segundo,
BRESSIANI (2001) a selecdo na etapa inicial, em que os individuos sao originarios de
“sementes” sexuadas, denominadas de seedlings pelos melhoristas, € a que apresenta
menor eficiéncia quando comparadas as demais etapas. Isto ocorre devido as baixas
herdabilidades no sentido amplo para a maioria dos atributos e aos gastos associados
ao longo periodo necesséario para a avaliagdo de todos os individuos. Principalmente
para esta fase de selecdo foram desenvolvidos procedimentos e métodos, que serdo

abordados a seguir.

3.1. Fase 1 de selecédo — FS1

3.1.1. Selegéo individual ou massal estratificada

Na selecao individual a unidade de selecdo € a planta, a qual é identificada de

acordo com seus valores fenotipicos, pois nesta fase o gendétipo é Unico e originado de

uma multiplicacdo sexuada. Este método facilita a parte operacional. Para alguns



atributos e componentes de producdo pode produzir uma resposta mais rapida
(FALCONER & MACKAY, 1996). Na fase 1 de selecao, seedlings, a avaliacao visual &
praticada na maioria dos programas de melhoramento de cana-de-agucar, o que requer
dos melhoristas e selecionadores muito treinamento e desenvolvimento tacito das
habilidades. Os programas nesta etapa realizam estratégias diferenciadas em relacao
ao ciclo de selecao e aos atributos indiretos considerados. Muitos autores recomendam
somente selecdo em cana soca (BREAUX et al.,, 1963; GEORGE & GROOT, 1963;
CASTAGNARO & MARIOTTI, 1982). Este procedimento é o adotado atualmente no
Programa Cana IAC, pois oferece possibilidade de avaliar o potencial de brotagdo dos
gendtipos em selecdo e uniformiza a idade fisiolégica das plantas originadas de
“sementes”. O sucesso de um programa de melhoramento depende da quantidade de
variabilidade genética existente na populacédo base a ser explorada, da herdabilidade do
atributo que estd sendo melhorado e da extensdo do ganho genético possivel. Na
etapa de seedlings, em que os coeficientes de herdabilidade considerando plantas
individuais sdo baixos, a taxa de selecdo deveria ser alta. CESNIK & MIOCQUE (2004)
recomendam nesta etapa intensidade de selecdo de 5%. Porém, altas intensidades de
selecbes estdo diretamente associadas a custos elevados dos programas de
melhoramento, 0 que sugere a necessidade de desenvolvimento de estratégias de

selecdo combinadas para esta fase do melhoramento.

3.1.2. Selegao de familias

Os primeiros estudos de familias em cana-de-acucar foram iniciados por
HOGARTH na Australia em 1971. Além da Australia, o interesse pela selecdo de
familias foi evidente na Indonésia (SUKARSO,1986), Cuba (ORTIZ & CABALLERO,
1989), Africa do Sul (BOND, 1989) e na Louisiana (CHANG & MILLIGAN, 1992). Este
método de selecdo € uma alternativa no caminho de reduzir custos e aumentar a
eficiéncia de selecdo. Segundo LANDELL & BRESSIANI (2008), a circunstancia



principal sob a qual a selecdo de familias € preferida ocorre quando o atributo
selecionado apresenta baixa estimativa de herdabilidade no sentido amplo. A selecéo
de familias tradicional consiste em escolher todas as melhores familias e rejeitar as
piores, que teriam valores genéticos baixos. Neste caso, valores individuais ndo séao
considerados, a ndo ser pelo fato de que eles determinam a média das familias,
portanto aos desvios sdo atribuidos pesos zero. Seguindo nesta direcdo e explorando a
variancia genética existente dentro das familias, as pesquisas tém sido voltadas para a
selecao por familias e posteriormente dentro das melhores familias, ou seja, variaces
do método de selegcédo de familia tradicional, como por exemplo, selecdo sequencial
tradicional modificada (BRESSIANI, 2001) e selecdo combinada (LUSH, 1947). A
identificacdo de familias capazes de produzir gendtipos superiores € altamente
desejavel para o desenvolvimento de novas cultivares de cana-de-acucar. Vantagem
adicional com os estudos de familias refere-se a possibilidade de inferir sobre os
valores genéticos dos genitores utilizados nos cruzamentos com base no desempenho
de suas respectivas progénies (OLIVEIRA, 2007).

Os novos genitores, embora compondo precocemente o banco de germoplasma,
normalmente apresentam poucas informacdes genotipicas, o que impede sua utilizagdo
de forma sistematica. Estudos mostrando o potencial de familias com valores
genotipicos superiores quando comparados com familias de valores inferiores,
evidenciam que a selecdo com base nas melhores familias é efetiva para identificar
quais familias teriam maior proporcdo de clones elites (KIMBENG et. al., 2001).
Portanto, a avaliacdo inicial do potencial dessas familias permite a inclusdo de
estratégias combinadas de selecdo e consequente formacdo de um grupo de genotipos
elites a serem utilizados nas futuras campanhas de hibridagdo do Programa Cana do
Instituto Agrondémico.

Outra possibilidade é a formacdo de indices de selecdo. A idéia inicial da
aplicacdo de indices de selecdo nos programas de melhoramento genético foi
apresentada por SMITH (1936). Aquele indice foi denominado de otimizado, sofrendo
posteriormente diversas modificacbes, porém tendo como base a obtencdo e

combinacdes lineares de valores fenotipicos observados. Considerando-se os elevados
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custos do melhoramento genético nas etapas iniciais de selecdo, € relevante a
identificacdo do método mais adequado a ser aplicado, pois dele derivardo o sucesso e
a viabilidade do programa.

Para as fases clonais do Programa Cana IAC séo identificadas as seguintes

etapas de selecao:

3.2. Fase 2 de selecdo — FS2 — Programa Cana IAC

Nesta fase os clones selecionados em FS1 sdo multiplicados em duas linhas de
quatro metros, utilizadas para pré-avaliacdo utilizando-se das escalas conceituais para
caracteristicas morfologicas e condi¢des fitossanitarias, além do Brix sdo tomadas
todas as informacdes biométricas e a partir desses dados, é feita a selecdo dos
melhores individuos que participardo da fase seguinte. As avaliagfes séo realizadas em

cana-planta e soca, sendo a selecao praticada apenas no ciclo de soca.

3.3. Fase 3 de selecéo - FS3 — Programa Cana IAC

Na fase 3, as parcelas de cinco linhas de seis metros sdo repetidas em dois
blocos. Realizaram-se as mesmas avaliacbes das fases anteriores e em épocas
também semelhantes. A diferenca esta na determinacédo dos atributos tecnolégicos, o0s
quais podem ser estratificados em diferentes épocas. Os campos de selecao das fases
FS2 e FS3 sao preservados, permitindo concomitantemente ser avaliada no mesmo

periodo dos parametros de producéo da fase seguinte, experimentacéo regional.

3.4. Experimentacdo regional — Programa Cana IAC

Nesta fase, denominada de ensaios de competicdo regional, reinem-se 0s

clones superiores, oriundos do processo de selecéo clonal (FS1, FS2, FS3), os quais
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sdo avaliados a partir de delineamentos estatisticos. Ao final dessa etapa ficam
caracterizados fenotipicamente e identificados os clones elites por regido de selecao.

Assim, os desafios para obtencdo de cultivares adaptados nas regides de
atuacao do Programa de Melhoramento de Cana IAC, de modo resumido (LANDELL et
al., 2005) séao:

Piracicaba: Aumento do potencial de producdo agricola e tolerancia ao aluminio em
subsuperficie; tolerancia as Ferrugens Marron e Alaranjada;

Ribeirdo Preto: Maior capacidade de brotacdo em periodo de estresse hidrico;
tolerancia ao Mosaico e Escaldadura;

Jau: Maior resisténcia as doencas fungicas, em especial a Ferrugem e Carvao, também
a Escaldadura; maior capacidade de producdo em solos de baixa fertilidade.

Mococa: Maior potencial de maturacdo em condicdes de baixo' estresse hidrico;
Tolerancia as Ferrugens;

Pindorama: Maior capacidade de brotacdo em periodo de estresse hidrico; tolerancia
a Escaldadura e Nematéides.

Assis: Maior potencial de maturacao em condi¢des de baixo estresse hidrico; tolerancia
ao Mosaico, Estrias de folhas e Ferrugem;

Adamantina: Capacidade de realizar grande acumulo de massa verde no periodo de
crescimento vegetativo; tolerancia ao Carvao, adaptabilidade a solos com horizontes
A decapitados;

Goianésia: Capacidade de suportar periodo de estresse hidrico e auséncia de

florescimento; tolerancia ao Carvao.

~

3.5. Validacdo e caracterizacdo final quanto a estabilidade fenotipica —

Programa Cana IAC

Uma nova cultivar também deve ser caracterizada em relacdo ao seu
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desempenho em diversos ambientes de producdo. A estimativa do comportamento de
gendtipos diante de variacdes ambientais pode ser determinada pela quantificagcdo da
interacdo "genotipo por ambiente”. O estudo da estabilidade fenotipica sintetiza o
enorme volume de informacdes obtido em uma rede experimental, caracterizando a
capacidade produtiva, a adaptacdo as variacbes ambientais e a estabilidade das novas
cultivares.

Assim, novas cultivares de cana-de-aclcar tém sido recomendadas com
especificidade quanto aos diferentes ambientes de producdo. Desta forma completa-se
o ciclo de desenvolvimento de uma nova cultivar, que em ultima analise é bastante
dependente da eficiéncia dos métodos de selecao utilizados na fase inicial, FS1.

Em funcéo disto, este trabalho se propde a identificar um ponto de meérito para
as familias e seus atributos biométricos, avaliar os parametros genéticos das progénies
e identificar parentais masculinos que originaram progénies destaques em

policruzamentos de cana de acucar.
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CAPITULO 2 — PONTO DE MERITO DE FAMILIAS PARA AVALIACAO DE

PROGENIES DE CANA-DE-ACUCAR

RESUMO - Avalia¢cdes de familias em programas de melhoramento de cana-de-
acucar tém sido sugeridas como forma de facilitar o processo de identificacdo de
genotipos superiores. O objetivo deste trabalho foi propor um novo método de selegcéo
de familias e gendétipos de cana-de-agucar a partir do PMFm (Ponto de Mérito de
Familia minimo), aplicado na fase | do programa de melhoramento da cana-de-acucar.
O método considera as médias das familias e seus desvios padrdes e possibilita
associar atributos de interesse agrondmico, tais como tonelada de cana.ha™ e Brix . Os
PMFm podem ser aplicados para realizar selecdo entre e dentro das familias. No
experimento avaliado, o método propiciou a identificacdo de gendtipos que
apresentaram ganhos médios de trés pontos de Brix na fase Il, e familias com maior
frequéncia de genotipos que associaram as caracteristicas de interesse, producédo e
Brix. Além disso, os PMFm podem ser utilizados como referéncias de pressao de

selecao para as novas séries de hibridac6es e progénies de cana-de-agucar.

Palavras-chave: estratégias de selecao, melhoramento genético, Saccharum spp
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EVALUATION OF SUGARCANE THROUGH THE FAMILY MERIT POINT

SUMMARY - Family evaluations in sugarcane breeding programs have being
suggested as a means to facilitate the process of superior genotypes identification. The
objective of the present work was to propose a new method for sugarcane family and
genotype selection, using the Merit Family Minimum Point (MFMP) applied in the first
phase of sugarcane development process. The method consider the family means and
their standard deviation and enable to associate traits that is of interest, such as tonnes
of sugarcane per hectare (TSH) and Brix. The MFMP can be applied to perform the
selection between and within families. In this experiment evaluated, the method provided
the identification of genotypes showing gains of 3 points in Brix in the phase I, and also
families with the higher frequency of genotypes associating the traits of interest
productivity and Brix. In addition the MFMP can be used as a reference of selection

pressure for the new hybridization series and sugarcane progénies.

Keywords: Saccharum spp, selection approaches, crop breeding
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1. INTRODUCAO

O melhoramento genético da cana-de-acucar (Saccharum spp.) tem inicio na
escolha dos genitores e obtencdo de sementes a partir do processo de hibridacéo.
Nesta etapa 0 objetivo € associar nas progénies atributos de interesse: producéo, teor
de acucar, resisténcia a doencas, adaptabilidade ao plantio e colheita mecanizada entre
outros. Em geral, a variabilidade genética contida nas progénies de familias de cana-de-
acucar é grande, o que permite realizar sele¢des.

Tradicionalmente os programas de melhoramento de cana—de-aglcar adotam o
método de selecdo massal estratificado dentro de familia. Nesse caso € comum a
pratica de selecdo indireta para producdo de colmos via os componentes da producéo
(nimero, altura e didmetro de colmos). Na Australia, as avaliacbes de familias e
variacbes como a selecdo sequencial australiana (MCRAE et al.,, 1998; COX et al.,
2000; KIMBENG & COX, 2003) tém sido utilizadas na rotina do programa de
melhoramento. No Brasil, a selecdo sequencial modificada proposta por BRESSIANI
(2001) e a selecao de familias via modelos mistos (BARBOSA et al., 2004 e 2005;
RESENDE & BARBOSA, 2006; OLIVEIRA et al., 2008) comecam a ser utilizadas e
avaliadas. Segundo BRESSIANI (2001), na populacéo segregante, fase de selecao I, a
avaliagdo de familias pode ser preferida para os caracteres de baixa herdabilidade
individual, como por exemplo, a producdo em tonelada de cana por hectare (TCH).
Conforme esse autor, o processo de selecdo de familias torna-se mais efetivo, pois
75% a 80% da variacdo fenotipica podem ser explicados devido aos fatores genéticos.
No entanto, RESENDE & BARBOSA (2006) relatam que a capacidade dessa estratégia
em incrementar ganhos na selecdo de individuos dentro da familia, passa
necessariamente pela selecéo visual, o que justifica estudos que associem métodos de
selecao e possiveis correlagfes entre caracteres.

A correlagdo e a variancia genética entre caracteres sao importantes no
melhoramento, pois reflete 0 quanto a selecdo, para um determinado carater pode
influenciar em outro (RESENDE, 2002). Nesse sentido, KIMBENG & COX (2003)
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relataram que ao adotar a selecdo de familias na Australia, houve um ganho de 2% ao
ano para TCH, enquanto para o contetdo de acucar, houve um decréscimo de 0,2% no
mesmo periodo. De acordo com o0s autores, isso teria sido ocasionado devido a
correlacdo negativa de baixa magnitude entre esses caracteres.

SOUSA-VIEIRA & MILLIGAN (2009) examinaram as inter-relacbes entre os
componentes de producédo na estimativa do indice de selecéo para familias de cana-de-
acucar no Programa de Desenvolvimento de Variedades da Louisiana (USA), e
verificaram que os indices que incluem o ndmero de colmos por planta, o diametro de
colmos e a altura da planta proporcionaram 0s maiores avangos genéticos esperados.

Desta forma, o presente trabalho teve como objetivos: 1 - Avaliar um novo
método de selecdo, no qual, cada familia é identificada por um valor denominado Ponto
de Mérito de Familia (PMF), que é obtido em funcdo da média e do desvio padréo de
cada familia. 2 - Apresentar o PMF como um método que pode associar componentes
de producéo e Brix, possibilitando efetivar ganhos de selecdo nesta e demais séries de
hibridagBes. A hipbtese € de que através dos PMFs, para os principais atributos de
interesse agro-industrial, identifiquem-se familias de maior potencial, correlacionando
caracteristicas de interesse e permitindo tracar estratégias peculiares para o programa

de melhoramento da cana-de-acUcar.

2. MATERIAL E METODOS

Foram escolhidos 48 cruzamentos, gerando 16 familias de irmédos completos e
32 de meios irméos, conforme Tabela 1. Os cruzamentos foram escolhidos em funcéo
de experiéncias anteriores e por critérios de divergéncia genética molecular. Alguns
genitores sao cultivares e outros clones disponiveis no banco de genitores do programa
Cana IAC.

O experimento foi instalado na unidade experimental do Centro de Cana do
Instituto Agrondémico - IAC em Ribeirdo Preto, (SP) em quatro blocos casualizados de

48 parcelas, sendo cada parcela constituida inicialmente por 50 plantas espacadas de
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1,5 m entre linhas e 0,6 m entre plantas, totalizando inicialmente 200 progénies
diferentes por familia. Para as bordaduras foi utilizada a cultivar IACSP95-5000.

As familias foram originadas dos cruzamentos da série de hibridagdo 2007 do
Instituto Agronémico de Campinas, realizadas na Estacdo Experimental da Empresa
Baiana de Desenvolvimento Agropecuario - EBDA, localizada na llha de Itaparica — BA,
durante os meses de maio a julho de 2007. Os seedlings foram produzidos no Centro
de Cana de Acucar em Ribeirdo Preto durante os meses de agosto a setembro e
transplantados para o campo em 31 de outubro de 2007. Os tratos culturais foram
efetivados ao longo dos ciclos de cultivo seguindo os procedimentos tradicionais,
adubacao, irrigacdo de instalacdo, controle de plantas daninhas e demais operacoes.

O primeiro ciclo de avaliacbes foi realizado em abril de 2008, determinando
namero de perfilhos, altura e didametro médio de colmos, bem como o peso de cada
genotipo, representado pela touceira individual. Avaliaram-se também 24 touceiras da
cultivar IACSP95-5000 (testemunha) por bloco. Para o segundo ciclo, soca de
seedlings, colhidos em fevereiro de 2009, repetiram-se as avaliagdes do primeiro ciclo,
acrescentando-se Brix.

Para a fase Il da selecdo, os 365 genotipos selecionados na fase | foram
clonados e plantados em duas linhas de 4 m de comprimento espacadas entre linhas de
1,5 m. Para a fase lll, os 81 genotipos selecionados em fase Il foram multiplicados em
parcelas de seis linhas de 10 m espacadas de 1,5 m. As producdes nas fases I, Il e lll

foram estimadas por TCH =0,007854x D* x H ><N—EC, (LANDELL & BRESSIANI, 2008),

onde D= didmetro (cm), H= altura (cm), NC= numero de colmos/metro e E=
espacamento (m), sendo que na fase | foi suposto que a touceira ocupava o equivalente
a 0,6 m da linha.

O Brix (solidos soluveis) foi determinado em porcentagem de caldo utilizando o
refratbmetro de campo ATAGO tipo N-IE.

As avaliacdes iniciais foram realizadas por familia, usando um modelo com efeito
de blocos e gendtipos dentro de blocos, obtendo-se a média de cada familia, ajustadas

para blocos, com auxilio do Proc GLM do programa SAS® (SAS 9.1, SAS Institute, Cary,
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NC, USA). A variancia de cada familia foi estimada pelo método REML, com auxilio do
Proc VARCOMP SAS®. As correlagdes fenotipicas entre TCH e Brix foram obtidas com
auxilio do Proc Corr SAS® apés ajuste para efeitos de blocos em soca de seedlings e
cada familia (8078 progénies, no total) e nas 96 touceiras da cultivar IACSP95-5000.
Para as fases de selecbes, I, Il e Il obtiveram-se as correlagdes fenotipicas,
respectivamente entre os 365, 81 e 51 genotipos selecionados.

Os Pontos de Mérito de Familia (PMF) de cada atributo, TCH e Brix, foram
definidos como sendo a média + desvio padréo. Utilizando a distribuicdo normal espera-
se que acima do PMF do atributo em cada familia existam aproximadamente 16% de
individuos.

As médias e desvios padrdes foram corrigidos para efeitos de blocos usando a
cultivar IACSP95-5000, presente em todos os blocos. Os PMF foram ordenados em
ordem decrescente de PMF 1 a PMF 48 e considerado o valor do décimo maior PMF
como parametro referéncia de selecao, identificado como PMFm (ponto de mérito de
familia minimo). A hipdtese é que as familias com PMF abaixo do PMFm, possuem
menor potencial para selecdo de genétipos superiores no atributo de interesse, embora
eventualmente possam apresentar individuos com potencial de serem selecionados. A
escolha do décimo PMF foi inicialmente arbitrada para representar 20% das melhores
familias, em cada atributo, e € uma referéncia inicial que podera ser ajustada em funcéo
da estratégia de selecao.

Sem conhecer a determinagdo do PMFm o experimento foi submetido a
avaliagdo tradicional massal para TCH, realizado pelos melhoristas do Programa Cana
IAC e os resultados desta etapa foram comparados com os obtidos na aplicagao do
método quantitativo PMFm, utilizando o usual teste t para dois grupos independentes. O
objetivo dessa fase foi identificar se os valores dos PMFm podem melhorar a eficiéncia

do processo seletivo.
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Os PMFs das 48 familias e respectivas freqiiéncias de selecdo massal estdo na
Tabela 1, das quais 47 apresentaram gendtipos que avancaram da fase | para Il, com
base na sele¢cdo massal, totalizando 365 selecbes. Em relacdo ao tipo de cruzamento
observa-se que os Biparentais apresentaram percentual maior (31,25%) de familias
acima do PMFm TCH, o que possivelmente se deva ao direcionamento no
planejamento e escolha dos parentais focados para esse atributo. Para Brix os
policruzamentos apresentaram percentual superior (28,12%) de familias acima do
PMFm Brix, o que provavelmente esteja associado a maior variabilidade de
combinacgfes possiveis em policross e auséncia de cruzamentos biparentais voltados
para esse atributo. O nimero de aproximadamente 200 progénies amostradas dentro
de cada familia, tanto as oriundas de cruzamentos biparentais como as de
policruzamentos envolvendo meios-irmaos, foi mais do que suficiente para garantir a
representatividade genética de cada familia (Tabela 1), pois de acordo com RESENDE
& BARBOSA (2006), 100 individuos por familia permitem uma representatividade de
99%. Amostras com mais de 50 individuos permitem capturar varios individuos
medianos e alguns individuos extremos, 0s quais incluem genotipos superiores. Ainda
de acordo com RESENDE & BARBOSA (2006), em familias de meios-irmaos
(Policross) 150 individuos s@o necessarios para atingir uma representatividade de 98%
da familia.

Tabela 1. Familias avaliadas, tipo de cruzamento, numero de progénies avaliadas, PMF
(ponto de mérito de familia) para TCH e Brix, correlacéo fenotipica (Cor. Fen.)
entre TCH e Brix e freqiéncia de selecdo massal nas fases I, Il e Ill do
programa de melhoramento de cana de acUcar.

Tino® Parentais® brogén - c gr?g.
. Ipo rogenies . or. elecC.
Familias cruzamento avaliadas TCH PMF Brix Fen. Fases
F M HIRI

28 BP 1 2 164 162,15 17,37 0,17 18:6:4
26 BP 3 4 165 183,06 16,85 0,04 14:1:1
18 BP 5 4 171 169,20® 17,21 0,01 11:1:1

Continua...



Tabela 1 Continuacéao.

Tipo® Parentais® Progénies PMF Cor gerz?e%

Familias cruzrfmento ava?iadas TCH PMF Brix Fen.. Faseé
F M RIHN

51 BP 1 3 164 134,57 16,74 -0,15 11:0:0
29 BP 1 6 146 178,96 17,32 0,05 10:0:0
35 BP 2 3 176 173,91 16,76 -0,02 10:3:0
27 BP 5 2 155 148,36 17,61 0,05 8:3:3
38 BP 5 7 157 140,89 17,39 0,02 7:0:0
41 BP 8 1 186 170,10 17,57 0,04 6:0:0
70 BP 9 10 178 149,16 17,75 0,11 6:0:0
71 BP 5 11 173 149,25 17,53 0,00 6:3:2
90 BP 12 10 179 139,67 16,96 0,08 5:3:1
50 BP 14 15 175 149,64 17,37 -0,03 4:1:1
33 BP 16 13 145 155,66 16,63 0,04 3:0:0
34 BP 5 17 140 108,64 18,37 -0,05 2:0:0
39 BP 8 15 150 114,13 17,74 -0,02 2:1:1
117 PC 18 49 147 178,03 17,45 0,00 16:5:5
121 PC 19 49 178 139,02 17,52 0,04 15:4:0
62 PC 20 49 179 131,97 18,12 -0,05 13:2:0
85 PC 21 49 180 140,75 17,63 0,03 13:10:5
100 PC 22 49 177 146,00 16,85 0,02 13:2:1
66 PC 23 49 174 137,75 17,03 0,02 12:3:2
60 PC 24 49 162 154,38 17,48 0,06 11:2:2
87 PC 25 49 178 158,00 17,66 -0,06 11:0:0
94 PC 26 49 170 132,31 18,54 0,02 11:4:3
101 PC 27 49 180 155,49 17,10 0,15 11:4:3
99 PC 28 49 179 174,87 18,17 0,01 10:3:1
120 PC 29 49 155 144,50 15,78 -0,05 9:2:1
95 PC 30 49 167 158,44 17,51 0,08 8:2:2
102 PC 31 49 173 182,10 17,73 0,05 8:3:1
112 PC 32 49 165 139,22 18,16 0,13 8:3:2
69 PC 33 49 170 115,80 19,13 0,02 7:0:0
79 PC 34 49 164 131,62 17,44 -0,01 6:0:0
98 PC 35 49 178 139,55 16,66 0,05 6:0:0
119 PC 36 49 170 142,70 18,54 0,13 6:2:2
78 PC 37 49 163 153,33 17,63 0,14 5:1:1
104 PC 38 49 163 156,12 17,91 -0,04 5:0:0
106 PC 39 49 180 130,21 18,01 0,03 5:0:0
107 PC 40 49 169 140,50 17,50 -0,01 5:2:2
61 PC 41 49 164 140,50 17,50 -0,10 4:0:0
63 PC 5 49 148 180,52 18,82 -0,05 4:2:1

Continua...
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Tabela 1. Continuacao.

Tipo® Parentais'” Progénies PMF Cor gerz?e%
Familias cruzgmento ava?iadas TCH PMF Brix Fen.. Faseé
F M BRI
65 PC 42 49 152 151,31 17,32 0,23 4:1:1
123 PC 43 49 176 170,47 17,64 -0,03 4:1:1
59 PC 44 49 151 145,84 16,63 0,10 3:0:0
76 PC 45 49 176 125,15 18,34 0.00 3:0:0
77 PC 46 49 180 139,31 17,70 -0,07 3:0:0
80 PC 47 49 183 132,31 17,32 0,12 3:1:1
118 PC 48 49 149 133,91 17,64 0,06 0:0:0
IACSP95-5000 0,09

WBP — biparentais; PC — Policruzamento. ; “Parentais: 1= IACSP95-2078, 2= IACSP94-2094, 3= SP83-2847;
4=|ACSP95-5011; 5=IACSP97-6680; 6=IACSP96-2019; 7=IAC91-3111; 8=IACSP95-3028; 9= SP89-1115;
10=IACSP97-6682; 11=SP84-7017; 12=IACSP96-2042; 13=SP80-185; 14=CT97-3060; 15=SP79-1011; 16=IAC91-
2195; 17=SP80-3280; 18=IACSP99-3015; 19=IACSP99-3357; 20=IACSP983022; 21=IACSP96-3055; 22=IACSP96-
3076; 23=IACSP98-3099; 24=IACSP98-6202; 25=IACSP98-6209; 26=IACSP96-2008; 27=IACSP97-3311;
28=IACSP96-2067; 29=IACSP99-3090; 30=IACSP94-1104; 31=IACSP97-6619; 32=IACSP95-2237; 33=IACSP98-
2053; 34=IACSP96-1107; 35=IACSP96-3161; 36=IACSP99-3049; 37=IACSP97-7077; 38=IACSP98-3051,
39=IACSP98-3068; 40=IACSP98-3067; 41=IACSP95-2216; 42=IACSP98-3056; 43=IACSP96-3203; 44=IACSP96-
2037; 45=IACSP98-3028; 46=IACSP96-3200; 47=IACSP99-3009; 48=IACSP99-3032; 49=Parental masculino
desconhecido; ® 10° PMF TCH; “ 10° PMF Brix.

Da fase Il para Ill observa-se a contribuicdo de 29 familias, representando 81
genotipos selecionados (Tabela 2). Deste grupo, as familias 29 e 41, mesmo
apresentando ponto de mérito para TCH acima do minimo, (169,20 toneladas/ha) nao
contribuiram com gendétipos selecionados, pois apresentou notas variando de 4 a 9 para
ferrugem marrom, Puccinia melanocephala, o que inviabilizou selecdo nesta etapa.

Na selecdo de fase Ill para IV, os 51 gendtipos selecionados foram
representados por 27 familias com destaque para as frequéncias de selecdo das
familias 117 e 85 (Tabela 1). Esta ultima, embora tenha apresentado PMF-TCH abaixo
do minimo foi beneficiada na selecdo massal pelo excelente habito de crescimento e
porte de touceiras, o que é um dos critérios determinantes na selecdo desenvolvida
pelo Programa Cana do Instituto Agrondmico. Esse tipo de informac&o geralmente ndo

€ quantificado pelos métodos, porém o conhecimento tacito do melhorista, associado a
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utiizacdo da selecdo massal (visual) permitem sua identificacdo, o que indica a

necessidade de ajustes nos métodos quantitativos.

Tabela 2. Genodtipos e familias selecionados nas fases I, Il e lll, classificados com
PMFm, % de sele¢do massal, médias de TCH e Brix na fase I.

(1)
Fases Gen6tipos  Familias PMFm® PMF.m(l) P_Il_\/(I:FHme Selecionadas ~ Médias ~ Médias
TCH Brix Brix Gen. (%) TCH Brix
| 8078 48 823 707 69 365 4,52% 185,57 16,01
1 365 47 182 37 17 81 22,19% 190,66 16,13
11 81 27 44 12 8 51 62,96% 195,64 16,27

WPMFm = Ponto de Mérito de Familia minimo

O critério visual auxilia na definicdo do perfil da variedade adaptada a colheita
mecanizada, com interferéncias na qualidade da matéria prima entregue na inddstria.
Observa-se na Tabela 2, que a selecédo massal, teve 0s seguintes percentuais entre as
fases: de 4,52% na fase |, 22,19% na fase Il e 62,96% na fase Ill. Estas taxas séo
bastante distintas, variando em funcdo da estratégia de cada programa de
melhoramento, porém com probabilidade de elevar-se a partir das fases clonais.

BRESSIANI (2001) apresentando fluxograma do Programa de selecéo clonal da
Copersucar, atual Centro de Tecnologia Canavieira, cita taxas de 15%, 12% e 13%
respectivamente para as etapas I, Il e lll.

Observa-se nas selecdes aplicadas nas fases I, Il e lll, (Tabela 3), que as médias
da fase | para TCH aumentaram em torno de 5 toneladas e o Brix de 0,13 por fase. A
guase estabilidade do Brix ao longo das fases deve-se provavelmente a auséncia de
selecéo direcionada para esse atributo. Identificaram-se na fase | da sele¢cdo massal em
soca de plantas, o total de 365 gendtipos, conforme Tabela 2, para avaliacdo na fase I,
gue foram classificados e avaliados, conforme Tabela 3.

Para o PMFm TCH, obtiveram-se 182 gendtipos com média de TCH duas vezes
maior que os demais 183 com selecdo massal abaixo do PMFm TCH. As médias de
Brix desses dois grupos foram similares, o que confirma que a selecdo massal ndo é

adequada para Brix.
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Tabela 3. Numero de genétipos, médias e desvios padrées do TCH e do Brix, na fase |,
acima e abaixo PMFm da fase I, em relacdo aos 365 gendtipos selecionados

para fase Il.
o N° .
Descricao L TCH SD Brix SD
Genotipos
Acima PMFm TCH 182 250,76a 74,39 15,87a 1,79
Abaixo PMFm TCH 183 120,73b 30,15 16,14a 1,68
Acima PMFm Brix 37 190,22a 94,09 18,83a 0,54
Abaixo PMFm Brix 328 185,04a 85,50 15,69b 1,52
Acima PMFm TCH e Brix 17 266,11a 85,91 18,87a 0,59
Abaixo PMFm TCH e Brix 348 181,63b 84,47 15,87b 1,65

Médias com letras iguais ndo diferem estatisticamente (p>0,05) acima e abaixo PMFm nas colunas; PMFm = Ponto
de Mérito de Familia minimo; SD= Desvio Padréo.

Quanto ao PMFm Brix o nimero de genotipos identificados pela selecdo massal
foi muito inferior, 37 se comparado aos 328 gendtipos sem a utilizacao desse critério.
As médias de TCH foram similares e o Brix do grupo foi significativamente maior, com
médias de 18,83 e 15,69 respectivamente. Por esses dados pode-se inferir o potencial
de ganho ao se associar métodos ou indices que contribuam para identificar o atributo
Brix ja na fase | de selecdo, neste caso com grandeza de ganhos superiores a trés
pontos. PEDROZO et al. (2009) citam a selecdo indireta via caracteres correlacionados
como uma estratégia a ser utilizada nas fases iniciais de selecao.

Na avaliacdo dos 81 gendtipos selecionados para a fase lll realizada em duas
linhas de 4 m para cada gendétipo, obteve-se 44 dos selecionados pelo método PMFm
TCH, e 37 sem a utilizagdo do critério. Nesta etapa observam-se medias de TCH e de
Brix estatisticamente semelhantes (Tabela 4).

Quanto aos PMFm Brix, 0 nimero de genotipos identificados pelo PFMm em
relacéo selecdo massal (visual) foi muito inferior (12). As médias de TCH né&o diferiram
estatisticamente e a média do Brix do grupo foi significativamente maior, com 18,95 e
15,68 respectivamente, resultados similares ao da fase Il. Esses resultados mostram
que a eficiéncia do método quantitativo € maior para Brix do que para o TCH, o que
esta em acordo com a selecdo massal utilizada e com o fato do Brix mostrar maior
herdabilidade que o TCH (BRESSIANI, 2001).
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Tabela 4. NUmero de gendtipos, médias e desvios padrdes do TCH e do Brix, na fase II,
acima e abaixo PMFm da fase I, em relacdo aos 81 gendtipos selecionados

para fase Ill.
Descricédo N° Gendtipos TCH SD Brix SD
Acima PMFm TCH 44 182,56a 43,61 16,01a 2,07
Abaixo PMFm TCH 37 187,00a 39,83 16,34a 1,52
Acima PMFm Brix 12 177,58a 41,18 18,95a 0,48
Abaixo PMFm Brix 69 185,81a 42,01 15,68b 1,52
Acima PMFm TCH e Brix 8 166,93a 38,62 18,92a 0,53
Abaixo PMFm TCH e Brix 73 186,52a 45,85 15,86b 1,67

Médias com letras iguais ndo diferem estatisticamente (p>0,05) acima e abaixo PMFm, nas colunas; PMFm = Ponto
de Mérito de Familia minimo; SD=Desvio Padréo.

Para a avaliacdo dos 51 genotipos selecionados para a fase IV foram utilizadas

seis linhas de 10 m para cada genétipo (Tabela 5).

Tabela 5. Numero de gendétipos, médias e desvios padrées do TCH e do Brix, na fase
lll, acima e abaixo PMFm da fase |, em relacdo aos 51 gendtipos
selecionados para fase IV.

N° Genotipos TCH SD Brix SD
Acima PMFm TCH 25 97,66a 19,54 16,89a 1,45
Abaixo PMFm TCH 26 94,07a 21,07 17,16a 1,37
Acima PMFm Brix 12 94,12a 21,56 17,63a 1,36
Abaixo PMFm Brix 39 96,36a 20,04 16,84b 1,44
Acima PMFm TCH e Brix 8 9556a 12,97 17,47a 1,46
Abaixo PMFm TCH e Brix 43 95,88a 21,41 16,95a 1,40

Médias com letras iguais ndo diferem estatisticamente (p>0,10) acima e abaixo PMFm na coluna;PMFm = Ponto de
Mérito de Familia minimo; SD= Desvio Padré&o.

Os resultados dessa fase sdo também similares aos das fases anteriores.
Observa-se, no entanto, nos 25 gendétipos selecionados pelo método PMFm como nos
26 abaixo, as médias de TCH e de Brix sdo estatisticamente semelhantes (Tabela 5).
Quanto aos PMFm Brix, os genotipos identificados pela selecdo massal visual foram
exatamente 0s mesmos, ou seja, 100% em relacdo ao subgrupo da fase anterior,
enquanto que no subgrupo abaixo PMFm Brix foram selecionados 39 gendtipos

(56,6%). Nesse sentido, a inclusdo do PMFm Brix mostrou-se efetiva. As médias de
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TCH foram similares e o Brix do grupo foi significativamente maior, com 17,63 e 16,84
respectivamente.

As correlagBes fenotipicas entre TCH e Brix nas progénies das familias, ciclo
soca de seedlings e nas touceiras da cultivar IACSP95-5000 estdo apresentadas na
Tabela 1. Observa-se que a maioria das familias ndo possui correlacdo significativa
entre os dois atributos (p>0,10), porém em duas observam-se correlacdes negativas
(p>0,10) e em sete correlagcdes positivas. Observa-se também, que 23% do total de 69
gendtipos identificados com PMFm para os dois atributos estdo em sete familias que
apresentaram correlacdes positivas para TCH e Brix.

Destaca-se que a familia 119 contém 10% das progénies que contemplam os
dois atributos acima dos PMFm (TCH e Brix). Pela correlacéo significativa apresentada,
essa familia € provavelmente fonte de genétipos superiores. Quando a anélise limita-se
aos clones selecionados na fase | (365), Il (81) e Ill (51), as correlagcdes foram
respectivamente de - 0,0822, - 0,0058 e - 0,0346, todas com p>0,10; observa-se assim,
que a selecdo massal (visual) ndo € uma ferramenta adequada para a identificacédo
desses atributos correlacionados. Quanto a cultivar IACSP95-5000 a correlagéo foi 0,09
(p>010), indicando que no mesmo genotipo a associacdo ambiental entre TCH e Brix foi

baixa.

4. CONCLUSOES

1. A inclusdo do PMFm, principalmente para o Brix, pode ser utilizada como método de
selecdo para contribuir com ganhos genéticos no melhoramento da cana-de-acUcar.
2. Os PMFm de TCH e de Brix quando associados auxiliam na identificacdo de familias

que apresentam maiores frequéncias de genotipos superiores.
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CAPITULO 3 - ESTIMATIVA DE PARAMETROS GENETICOS EM FAMILIAS E
PROGENIES DE CANA-DE-ACUCAR

RESUMO - Modelos de estimacéo séo utilizados para avaliagcdo de componentes
de variancia em estudos de familias de cana-de-acUcar. Neste trabalho foram
comparados dois modelos aleatorios, MIVQUE(0) e REML, e dois fixos, LSMEANS e
PMF. Quanto as ordenacbes de familias para TCH e Brix, notam-se pequenas
alteracbes entre os dois estimadores aleatorios e o0 LSMEANS. Para o PMF, que
considera os desvios padrdes dentro de familias, houve trocas de ordenagbes. As
amplitudes de predicdo entre familias utilizando MIVQUE(0) foram de 2,98 e 32,72,
respectivamente para Brix e TCH, demonstrando existéncia de variabilidade entre as
familias. Para as predicdes individuais (progénies) foi utilizado somente o método
MIVQUE(0), que em funcdo do tamanho da amostra, 200 progénies por familia
apresenta-se como eficiente modelo de predicdo. Das 365 progénies selecionadas, 305
encontram-se entre as de maior valor de predi¢do para TCH e somente 37 para Brix, o
que sugere a necessidade de adocdo de estratégias combinadas para a sele¢gédo de
clones elites. Quanto as herdabilidades médias entre familias, para a hipétese de 80
progénies, as estimativas de 0,64 para TCH e 0,86 para Brix indicam eficiéncia na
utilizacdo de selecao tanto entre quanto dentro das familias. O atributo biométrico mais
correlacionado com TCH e biomassa foi o niumero de colmos no ciclo de cana soca,

0,79 e 0,85 respectivamente.

Palavras-chave: herdabilidade, melhoramento genético, Saccharum spp.
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GENETIC PARAMETERS ESTIMATES IN FAMILIES AND PROGENIES OF
SUGARCANE

SUMMARY - Estimation models are used to evaluate of variance components in
studies of sugarcane families. This paper compared the MIVQUE (0) and REML random
models and LSMEANS and FMP, fixed models. Concerning the ranks of families to TSH
and Brix, low changes were observed between the two random estimators and
LSMEANS. To the FMP, that considers the standard deviations within families, there
was exchange of ranks. The range of prediction between families with MIVQUE (0)
approach were 2.98 and 32.72, respectively to Brix and TSH, showing the existence of
variability between families. To the individual predictions (progenies), only the method
MIVQUE (0) was used, due the sample size, 200 progenies per family showed an
efficient prediction model. From 365 selected progenies, 305 are among the highest
predicted value to TSH and to Brix only 37, suggesting the need to adopt combined
strategies for identifying elite clones. The estimation of the heritability mean between
families for hypothesis of 80 progenies was 0.64 for TSH and 0.86 for Brix. Indicating
efficiency in the selection between and within families. Stalk number in ratoon cane
cycle was the main biometric feature associated and strongly correlated with TSH and

biomass, 0.79 and 0.85 respectively.

Keywords: heritability, crop breeding, Saccharum spp.
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1. INTRODUCAO

No Brasil, a cana-de-aclcar ocupa area estimada de 8.434,3 mil hectares
distribuidos em diversos estados: S&o Paulo, 52,6%, Minas Gerais, 9%, Goias, 7,97%,
Parana, 7,26%, Mato Grosso do Sul, 5,7%, Alagoas, 5,39% e Pernambuco, 3,85%
(CONAB, 2011). Estas areas sdo destinadas a atender diversos produtos, dentre os
quais o etanol, acUcares, bioeletricidade e polimeros. Também merecem destaque
atualmente a utilizacdo de subprodutos dos processos industriais, residuos como
vinhaga, bagaco e torta de filtro, os quais apresentam alto valor agregado, tornando-se
importantes fontes para a composicao de fertilizantes utilizados na prépria cultura
(CANTARELLA, 2010).

Diante da relevancia e do impacto ambiental positivo gerado a partir da utilizagéo
de fontes renovaveis, a cana-de-acUcar tem possibilitado ao pais ocupar posicao de
destaque no cendrio da producéo sustentavel nacional e internacional. Por outro lado,
€ nitida a necessidade de corre¢fes estruturais no modelo de producdo atualmente
realizada no Brasil, principalmente em relagdo a perda de competitividade nos custos
de producdo verificados nos ultimos 5 anos. Neste contexto € indispensavel o
desenvolvimento de novas tecnologias varietais, métodos de selec@o e processos que
possibilitem e facilitem mensurar a evolucdo genética e tecnolégica das familias de
cana-de-acUcar, representada respectivamente pelos parametros genéticos e de
fenotipo (PERECIN et al., 2009).

Uma das formas de avancar nos indicadores € pelo melhoramento genético
associado a técnicas de manejo agronémico que devem ser traduzidos, sobretudo em
rentabilidade econdémica. No caso de cana-de-acucar os atributos fenotipicos alvo séo:
sacarose e producdo de cana.hectare®™ e os genotipicos sdo herdabilidades e
correlagbes entre atributos que permitam sua utilizagdo para a pratica de selecdo
indireta, truncada e combinada. Nesse contexto, este capitulo tem como objetivos
avaliar as familias de cana-de-acucar do Programa de Melhoramento do IAC, série de

hibridacdo 2007 em relacdo a: 1) Ordenacdo das familias por modelos mistos e
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modelos fixos; 2) Distribuicdo da predicdo e dos gendtipos selecionados; 3)

Herdabilidades e Correlag6es de atributos biométricos, ciclo de cana planta e soca.

2. MATERIAL E METODOS

O experimento foi organizado no delineamento em quatro blocos casualizados,
cada bloco com 48 familias, em principio com 50 plantas cada e 24 touceiras da cultivar
IACSP95-5000 utilizada como testemunha. O ajuste das médias foi realizado em fungéo
da testemunha comum em todos os blocos, utilizando o Proc Glm do SAS (SAS 9.1,
SAS Institute, Cary, NC, USA). Os preditores foram obtidos com auxilio de modelo
misto, Proc Mixed do SAS, usando blocos como efeitos fixos e as familias e suas
progénies como efeitos aleatérios. As variancias foram estimadas pelos métodos
MIVQUE(0) e REML e os PMFs foram obtidos segundo metodologia descrita no
capitulo 2. As correlacdes foram obtidas, usando o Proc Corr do SAS, com ajustes para
os efeitos de blocos. Para identificacdo do niumero de progénies, admitindo coeficiente
de variacdo (CV) até 10%, foi utilizado o fato da varidncia da média ser igual a variancia
dentro da familia dividido pelo tamanho da amostra. Desse fato resulta, CVm = CVi /

(nl/2

), em que CVm é o coeficiente de variacdo obtido com n individuos e CVi é obtido
com um individuo. Sendo o CV dentro (genética+tambiental) menor que 10%,
certamente o ambiental ter& como teto os 10% e ha garantias de representatividade da

média das familias.

Quanto aos atributos biométricos, foram avaliados conforme descrito a seguir:
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. Comprimento dos colmos: mensurado com o auxilio de uma régua graduada
(trena) com intervalos de 1 cm, medido da base a insercdo da folha +3 no
momento da colheita (6 meses ciclo de cana planta e 10 meses apos colheita do
primeiro ciclo para cana soca).

. Diametro dos colmos: mensurado com o auxilio de um paquimetro. As leituras
foram realizadas no centro do entrend localizado no ter¢o intermediario do colmo.
Foram realizadas leituras em colmos representativos do individuo (touceira), no
momento da colheita (6 meses ciclo de cana planta e 10 meses apds colheita do
primeiro ciclo para cana soca)

. Numero de colmos/touceira: contagem do nimero de colmos por individuo aos
seis meses na cana planta e na soca.

. Estimativa de TCH (tonelada de cana por hectare) utilizando-se dos dados
biométricos (TCH = 0,007854x D? x H xN—EC), conforme LANDELL & BRESSIANI

(2008), onde D= diametro (cm), H= altura (cm), NC= numero de colmos/metro e
E= espacamento (m), sendo que foi suposto que a touceira ou planta ocupava o
equivalente a 0,6 m da linha. Para o ciclo de cana planta realizado aos 6 meses
apos o plantio e no ciclo de cana soca aos 10 meses apos a colheita do primeiro
corte.

. Biomassa avaliada pelo peso da touceira e multiplicacdo pelo fator de expansao
para hectare (11,11) realizado em ciclo de cana planta e soca nas mesmas

idades fisiologicas da estimativa para TCH.
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6. Brix: determinado com o auxilio de um refratdmetro de campo. Representado por
uma leitura simples no caldo de colmos do individuo (touceira) no momento da

colheita.

Componentes de Variancia e Herdabilidades
Dentro de Familia

As estimativas das variancias dentro das progénies de cada familia foram obtidas
usando o SAS®, 9.1, Proc. Varcomp method REML, ajustando-se para efeito de blocos.

O residuo do modelo estima a variancia dentro de familias (ang), genética + ambiental
restrita. No caso da cultivar IACSP95-5000 todas as plantas sdo geneticamente iguais
e a variancia dentro dos blocos estima a variancia ambiental restrita (aez)

A herdabilidade no sentido amplo para selecdo de planta dentro da familia é

.=
Ogw —O¢

2

Ggw

dada por: h,* =

Com todas as familias os modelos, permitem estimar:
1) Variancia genética entre familias = o-gbz;
2) Variancia residual média dentro das parcelas = admz (genética + ambiental restrita)

A herdabilidade individual no sentido amplo para selecéo de plantas nos blocos
2

é h’ =(%), segundo VENCOVSKY & BARRIGA (1992), DUARTE et al.
O-gb +O4m

(2001).
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A herdabilidade prevista para selecdo de familias (médias de progénies) para a

hip6tese de 2 blocos com 40 progénies cada, atualmente utilizada pelo Programa Cana

2

O-gb

IAC ser&: h,* =

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

A) Ordenacéo e predicao

Nota-se nas Tabelas 1 e 2 que para os dois métodos com modelos mistos ha
perfeita concordancia quanto a ordenacao das predi¢des, 0 que esta em acordo com as
propriedades demonstradas em DUARTE et al. (2001). Em relacédo as médias ajustadas
(modelos fixos) hd pequenas trocas de ordenacdo em relacdo aos modelos mistos
adotados, mas em geral ha boa concordéancia (91,6%), o que possivelmente se deva ao
namero de progénies utilizadas por familia (quase 200). Esse tamanho de amostra faz
com que o resultado da média das familias se aproxime do potencial genético,
(BRESSIANI, 2001).

Com os PMF ocorreram trocas de ordenacdes em relagcdo aos valores
genéticos ou com as medias. Isso se deve ao fato do PMF incluir variancias (genéticas
+ ambientais) dentro das familias, devido a inclusdo do desvio padrdo dentro de cada
familia. Familias com variancia entre progénies mais altas contribuem para melhorar a
ordenacdo das familias. Por exemplo, para TCH as familias 29 e 123 que no valor
genético ocupavam respectivamente a 82 e a 112 passaram a ocupar a 4% e a 82
classificacdo. No entanto, 16% das familias foram concordantes para Brix e TCH,

mantendo as ordenacdes do método MIVQUE(0)
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Os preditores, as médias e os PMFs das familias em ordem decrescente estao
na Tabela 3 para Brix. Os preditores (valor genético) sdo ganhos mais ou menos

esperados em relacao a média geral.

Tabela 1. Ordenacdo das familias para Brix em fungcdo dos preditores obtidos por
modelos mistos, métodos REML (SAS) e (MIVQUE(0), médias ajustadas
(LSMEANS) e dos PMFs

Valor genético Média Ponto de Mérito

Familias de Familia

REML MIVQUE(0) LSMEANS PMF
69 2 2 3 1
63 3 3 2 2
94 5 5 5 3
119 1 1 1 4
34 6 6 6 5
76 18 18 18 6
99 11 11 11 7
112 31 31 31 8
62 7 7 7 9
106 9 9 9 10
104 8 8 8 11
80 13 13 13 12
70 20 20 20 13
39 26 26 26 14
102 19 19 19 15
77 17 17 17 16
87 15 15 15 17
118 30 30 30 18
123 10 10 10 19
78 14 14 14 20
85 12 12 12 21
27 25 25 25 22
41 16 16 16 23
71 32 32 32 24
121 24 24 24 25
95 39 39 40 26
107 27 27 27 27

Continua



Tabela 1. Continuacdo...

Valor genético Média Ponto de Mérito

Eamilias de Familia

REML MIVQUE(0) LSMEANS PMF
61 41 41 41 28
60 35 35 35 29
117 29 29 29 30
79 34 34 34 31
38 4 4 4 32
50 23 23 23 33
28 22 22 22 34
29 28 28 28 35
65 38 38 38 36
18 21 21 21 37
101 42 42 42 38
66 43 43 43 39
90 40 40 39 40
100 37 37 37 41
26 33 33 33 42
35 36 36 36 43
51 44 44 44 44
98 45 45 45 45
59 46 46 46 46
33 47 47 47 47

120 48 48 48 48
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Tabela 2. Ordenacao das familias para TCH em funcdo do dos preditores obtidos por
modelos mistos, métodos REML (SAS) e (MIVQUE(0)), médias ajustadas
(LSMEANS) e dos PMFs

Ponto de Mérito

. Valor genético Média o
Familias de Familia
REML MIVQUE(0) LSMEANS PMF
26 2 2 2 1
102 1 1 1 2
63 6 6 6 3
29 8 8 8 4
117 3 3 3 5
99 7 7 7 6
35 9 9 9 7
123 11 11 11 8
41 4 4 4 9
18 5 5 5 10
28 13 13 13 11
95 12 12 12 12
87 10 10 10 13
104 14 14 14 14
33 16 16 16 15
101 18 18 18 16
60 17 17 17 17
78 21 21 21 18
65 20 20 20 19
50 25 25 26 20
71 22 22 22 21
70 30 30 30 22
27 38 38 38 23
100 15 15 15 24
59 27 27 28 25
120 19 19 19 26
119 33 33 33 27
38 29 29 29 28
85 26 26 25 29
107 34 34 34 30
61 46 46 46 31
90 31 31 31 32

Continua...
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Tabela 2. Continuacao.

Valor genético Média Ponto de Mérito

Eamilias de Familia
REML MIVQUE(0) LSMEANS PMF
98 24 24 24 33
112 23 23 23 34
121 35 35 35 35
66 28 28 27 36
51 37 37 37 37
118 43 43 43 38
94 36 36 36 39
80 42 42 42 40
62 41 41 41 41
79 39 39 39 42
106 40 40 40 43
76 44 44 44 44
77 32 32 32 45
69 47 47 47 46
39 45 45 45 47
34 48 48 48 48

Para Brix (Tabela 3) os preditores mostram concordancia perfeita de ordenacéo
entre os métodos REML e MIVQUE(0O) (100%). A variacao de 1,24 (familia 119) a -1,75
(familia 120) indicam uma amplitude para REML de 2,99. Quando utilizado MIVQUE(0)
a amplitude para Brix foi de 2,98, mostrando variabilidade para o atributo, o que &
favoravel para as estratégias de selecdo dos programas de melhoramento. Quanto as
médias ajustadas (LSMEANS) a concordancia na ordenag¢do com os modelos mistos foi
de 91,6%. Houve variacdo de 16,86 a 13,63 com amplitude de 3,23. Essa maior
amplitude das médias, em relagdo as predicdes, é esperada, conforme relatado por
RESENDE (2005) e CANDIDO (2009) e se devem ao fato de ser mais fenotipica do que
as predicdes, que sdo mais genéticas.
Com a utilizagdo dos PMFs ocorreram variagdes na ordenacéo, o que se deve ao
fato do método considerar a inclusado dos desvios em sua formacgéo. Os valores de PMF
variaram de 19,13 (familia 69) para 15,78 (familia 120), com amplitude de 3,35, 0 que

demonstra variabilidade entre familias.
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Tabela 3. Ordenacdo decrescente das estimativas de Brix das 48 familias (soca de
seedlings), pela predicdo com métodos REML e MIVQUE(O), pelas médias
ajustadas (LSMEANS), pelos PMFs e amplitude das estimativas.

. Brix Brix Brix . Brix
Familias Familias as —— Familias

REML MIVQUE(0) LSMEANS PMF

119 1,24 119 1,24 119 16,86 69 19,13
69 1,04 69 1,04 63 16,65 63 18,82
63 1,04 63 1,03 69 16,65 94 18,54
38 0,92 38 0,92 38 16,52 119 18,54
94 0,90 94 0,90 94 16,50 34 18,37
34 0,78 34 0,77 34 16,37 76 18,34
62 0,48 62 0,48 62 16,04 99 18,17
104 0,45 104 0,45 104 16,01 112 18,16
106 0,44 106 0,43 106 15,99 62 18,12
123 0,41 123 0,41 123 15,97 106 18,01
99 0,39 99 0,39 99 15,95 104 17,91
85 0,36 85 0,36 85 15,91 80 17,84
80 0,34 80 0,34 80 15,89 70 17,75
78 0,32 78 0,32 78 15,87 39 17,74
87 0,29 87 0,28 87 15,83 102 17,73
41 0,24 41 0,24 41 15,78 77 17,70
77 0,22 77 0,22 77 15,76 87 17,66
76 0,16 76 0,16 76 15,70 118 17,64
102 0,16 102 0,15 102 15,69 123 17,64
70 0,11 70 0,11 70 15,64 78 17,63
18 0,05 18 0,05 18 15,58 85 17,63
28 0,05 28 0,05 28 15,58 27 17,61
50 0,03 50 0,03 50 15,56 41 17,57
121 0,02 121 0,02 121 15,55 71 17,53
27 0,00 27 0,00 27 15,53 121 17,52
39 -0,01 39 -0,01 39 15,51 95 17,51
107 -0,08 107 -0,08 107 15,43 107 17,50
29 -0,12 29 -0,12 29 15,40 61 17,48
117 -0,12 117 -0,12 117 15,40 60 17,48
118 -0,17 118 -0,17 118 15,34 117 17,45

Continua...
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Tabela 3. Continuacéao.

- Brix o Brix - Brix - Brix
Familias ——— Familias Familias ————————— Familias ———
REML MIVQUE(Q) LSMEANS PMF
112 -0,17 112 -0,17 112 15,34 79 17,44
71 -0,21 71 -0,21 71 15,30 38 17,39
26 -0,23 26 -0,23 26 15,28 50 17,37
79 -0,25 79 -0,24 79 15,26 28 17,37
60 -0,26 60 -0,26 60 15,24 29 17,32
35 -0,29 35 -0,29 35 15,21 65 17,32
100 -0,35 100 -0,35 100 15,15 18 17,21
65 -0,38 65 -0,38 65 15,12 101 17,10
95 -0,39 95 -0,39 90 15,10 66 17,03
90 -0,40 90 -0,39 95 15,10 90 16,96
61 -0,40 61 -0,40 61 15,09 100 16,85
101 -0,41 101 -0,41 101 15,08 26 16,85
66 -0,68 66 -0,68 66 14,80 35 16,76
51 -0,77 51 -0,77 51 14,70 51 16,74
98 -0,80 98 -0,79 98 14,68 98 16,66
59 -0,96 59 -0,96 59 14,49 59 16,63
33 -1,24 33 -1,23 33 14,18 33 16,63
120 -1,76 120 -1,75 120 13,63 120 15,78
Amplitude 3,00 2,98 3,23 3,35

REML: Restricted Maximun Likelihood, MIVQUE(0): Minimum variance quadratic unbiased estimator
LSMEANS: Least square means, PMF: Ponto de mérito de familia.

Para TCH (Tabela 4) ha concordancia perfeita da ordenacédo das familias entre
os métodos REML e MIVQUE(0). Para este, a amplitude dentro dos modelos mistos foi
de 33,04 e 32,72, respectivamente. Para as médias ajustadas, a amplitude entre as
respostas das familias foi de 42,81 TCH, ou seja, a amplitude de predicdo do REML e
do MIVQUE(O) foi 24% e 23,8% menores que a das médias ajustadas, fenbmeno
conhecido como “shrinkage” (RESENDE, 2002) e atribuido ao efeito mais genético das
predicoes.

Neste caso a selecdo individual praticada a partir das familias com maiores
médias pode ser uma boa estratégia para identificacdo de gendtipos superiores para
TCH (KIMBENG & COX, 2003). Quanto aos PMFs ha maior amplitude entre as

familias, variando de 183,06 a 108,64. Esta maior amplitude é justificavel, pois para
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esse atributo de producdo os maiores efeitos dos desvios sdo decorrentes dos efeitos
ambientais (BRESSIANI, 2001). A utilizacdo do método PMF possibilita identificar e
classificar familias que associem médias e variabilidade, o que pode auxiliar na
identificacdo de gendtipos elites. Este método é de facil construcdo, aplicacdo e
interpretacdo, sendo ainda flexivel em relacdo ao atributo de interesse do melhorista,
podendo variar em funcéo dos anos e da estratégia de selecdo a ser utilizada em cada

uma das regides de estudo.

Tabela 4. Ordenacdo decrescente das estimativas de TCH das 48 familias (soca de
seedlings), pela predicdo dos métodos REML e MIVQUE(0Q), pelas médias
ajustadas (LSMEANS), pelos PMFs e amplitude das estimativas.

- TCH . TCH . TCH . TCH
Familias ———— Familias ————— Familias Familias ———
REML MIVQUEO LSMEANS PMF
102 16,93 102 16,78 102 106,91 26 183,06
26 15,29 26 15,15 26 105,03 102 182,10
117 14,66 117 14,51 117 104,73 63 180,52
41 13,21 41 13,10 41 101,96 29 178,96
18 12,71 18 12,60 18 101,61 117 178,03
63 11,77 63 11,65 63 100,90 99 174,87
99 10,59 99 10,48 99 99,63 35 173,91
29 10,34 29 10,23 29 99,07 123 170,47
35 9,54 35 9,46 35 97,52 41 170,10
87 8,26 87 8,19 87 95,88 18 169,20
123 7,73 123 7,66 123 95,23 28 162,15
95 6,15 95 6,09 95 93,32 95 158,44
28 5,32 28 5,27 28 92,30 87 158,00
104 4,02 104 3,99 104 90,65 104 156,12
100 4,00 100 3,96 100 90,52 33 155,66
33 3,70 33 3,67 33 90,37 101 155,49
60 3,43 60 3,40 60 89,89 60 154,38
101 2,68 101 2,66 101 88,86 78 153,33
120 1,78 120 1,76 120 87,79 65 151,31
65 1,12 65 1,11 65 86,94 50 149,64
78 0,40 78 0,39 78 86,00 71 149,25

Continua...
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- - TCH - TCH - TCH
Familias Familias ——————— Familias Familias

MIVQUEO LSMEANS PMF
71 -1,65 71 -1,64 71 83,40 70 149,16
112 -1,98 112 -1,96 112 82,95 27 148,36
98 -2,34 98 -2,32 98 82,55 100 146,00
50 -2,46 50 -2,44 85 82,39 59 145,84
85 -2,47 85 -2,45 50 82,38 120 144,50
59 -2,68 59 -2,65 66 82,02 119 142,70
66 -2,74 66 -2,71 59 82,00 38 140,89
38 -2,88 38 -2,86 38 81,76 85 140,75
70 -3,38 70 -3,35 70 81,24 107 140,50
90 -3,51 90 -3,48 90 81,08 61 140,50
77 -3,78 77 -3,75 77 80,75 90 139,67
119 -4,50 119 -4,46 119 79,77 98 139,55
107 -4,56 107 -4,52 107 79,69 112 139,22
121 -4,88 121 -4,84 121 79,35 121 139,02
94 -5,18 94 -5,13 94 78,91 66 137,75
51 -5,34 51 -5,29 51 78,65 51 134,57
27 -5,89 27 -5,83 27 77,85 118 133,91
79 -6,08 79 -6,03 79 77,71 94 132,31
106 -6,34 106 -6,29 106 77,53 80 132,31
62 -6,67 62 -6,61 62 77,11 62 131,97
80 -7,06 80 -7,00 80 76,66 79 131,62
118 -8,18 118 -8,10 118 74,78 106 130,21
76 -8,87 76 -8,80 76 74,30 76 125,15
39 -13,21 39 -13,08 39 68,24 77 125,15
61 -15,12 61 -14,98 61 66,14 69 115,80
69 -15,78 69 -15,64 69 65,45 39 114,13
34 -16,11 34 -15,94 34 64,10 34 108,64

Amplitude 33,04 32,72 42,81 74,42

REML: Restricted Maximun Likelihood, MIVQUE(0): Minimum variance quadratic unbiased estimation,
LSMEANS: Least square means, PMF: Ponto de mérito de familia.
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B) Predicdo das progénies e relacdes com as plantas selecionadas

As predi¢cbes de progénies foram realizadas apenas com a utilizagdo do método
MIVQUE(0), que resultam de calculos mais simples do que o REML e séo eficientes
para o tamanho de amostra deste trabalho, conforme DUARTE et al. (2001). Na
Tabela 5 estéo as distribuicdes das 365 plantas selecionadas na fase 1, bem como das
plantas que superaram os respectivos PMF, em classes das ordens da predicdo para
TCH e Brix.

Tabela 5. Distribuicdo das 365 plantas selecionadas na fasel e das que superaram 0s
respectivos PMFs com frequéncias (FREQ) e médias nas classes de
predicbes de TCH e de Brix.

) ) FREQ
MEDIA Plantas MEDIA Plantas
Ordem 51as FREQ# TCH acima PMF FR.E% Brix acima
predicées  TCH™ \1vouE(Q)  TCH Brix MIVQUE(0) PMF
Brix
1a200 63 4,12 63 10 3,85 10

201 a 400 49 2,67 48 10 3,09 10
401 a 600 36 2,03 36 14 2,64 14
601 a 800 33 1,66 33 22 2,32 3
801 a 1000 24 1,40 1 2 2,18

1001 a 1200 21 1,19 8 2,01

1201 a 1400 16 1,00 5 1,78

1401 a 1600 17 0,83 12 1,61

1601 a 1800 18 0,70 7 1,48

1801 a 2000 12 0,58 27 1,37

2001 a 2200 16 0,46 1 3 1,29

> 2201 60 -0,58 0 -

2201 a 2400 11 1,19

2401 a 2600 4 1,08

2601 a 2800 14 0,92

2801 a 3000 10 0,77

3001 a 3200 17 0,65

3201 a 3400 13 0,56

3401 a 3600 21 0,43

Continua...
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Tabela 5. Continuacao.

, , FREQ
MEDIA Plantas MEDIA Plantas
Ordem ~das FREQ# TCH acima PMF FR.E% Brix acima
predigées  TCH™ \1oUE(Q)  TCH Brix MIVQUE(0) PMF
Brix
3601 a 3800 1 0,40
3801 a 4000 4 0,31
4001 a 4200 2 0,22
4201 a 4400 20 0,02
4401 a 4600 8 0,17
4601 a 4800 7 -0,30
4801 a 5000 25 -0,40
5001 a 5200 4 -0,48
> 5200 84 2,07
Total 365 182 365 37

* Frequencia obtida entre as 365 progénies selecionadas na fase 1.

A distribuicéo dos individuos selecionados mostra que no caso do TCH a selegéo
concentrou-se (83,5%) até a posicdo 22002 das predicdes. A classe modal para
toneladas de cana/ha foi a do intervalo 12 a 2002. No caso do Brix a distribuigéo foi mais
dispersa (77%) até a 52002 posi¢éo. Isso indica como ja referido no capitulo 2 que a
selecdo massal esta concordando com a predicdo do TCH, mas ndo com o Brix,
embora as 37 plantas selecionadas acima do PMF referéncia para Brix (18,01) tenham
apresentado dispersdo com total concordancia da frequéncia nas 3 primeiras classes de
ordenacdo. Neste caso o0 processo de selecdo apenas visual (massal) em uso ndo é
suficientemente eficiente na identificagdo de gendtipos potenciais para Brix, o que
pressupbe a necessidade de associar métodos e estratégias de selecdo que
possibilitem identificar os gendtipos superiores para esse importante atributo. Ainda
para TCH mostra que a distribuicdo das 182 plantas com valores acima do PMF
referéncia, (169,20 toneladas de cana por hectare), apresenta elevada concordancia
com o método sele¢cdo massal, mostrando inclusive disperséo praticamente semelhante
nas primeiras classes de ordenacdo. A Figura 1 exemplifica a eficiéncia da selecéo
massal para o atributo TCH, pois os vinte gendtipos responsaveis pelo grupo de maior

média de predi¢do genotipica constam entre os 365 gendtipos selecionados com base
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no fendtipo (Tabela 5). Porém, para o grupo de 20 gendtipos representado pela maior
média para Brix, 5,05 (Figura 2), ndo ha nenhuma concordancia com o grupo dos
selecionados (365). Esse fato pode estar restringindo o acesso no BAG de gendtipos de

elevado valor genotipico para Brix.
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Figura 2. Média dos 10 primeiros grupos dos 200 maiores valores genéticos para Brix
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C) Herdabilidades e Correlagdes entre atributos biométricos (ciclo de cana planta
e soca).

Para Brix (Tabela 6), a herdabilidade dentro de familias variou de 0,6892 a
0,3996, respectivamente para as familias 112 e 35, o que mostra que ha variabilidade a
ser explorada para esse atributo. Entre os tipos de cruzamentos (Tabela 1 do capitulo
2) os biparentais apresentaram média de 0,50 e os policruzamento 0,55, mostrando
pequena diferenca entre os tipos e a maior magnitude de variancia foi verificada na
familia 112 do tipo policruzamento. Para TCH (Tabela 6) as variacdes foram de 0,93 a
0,80 respectivamente para as familias 63 e 34, ambas do tipo biparentais. As médias
dos valores de herdabilidade entre os dois tipos de cruzamentos foram praticamente
iguais, 0,89 e 0,88. MARIOTT et al. (1999) encontraram valores para Brix de 0,46 e
para TCH de 0,34, ambos menores que o0s deste trabalho e mesmo assim concluiram
que os valores foram suficientemente altos para defenderam os méritos da selecéo
individual como uma estratégia simples e suficientemente equilibrada, capaz de

contabilizar bem as estratégias de sele¢do entre e dentro de familias.

Tabela 6. Estimativa da variancia fenotipica (ngw) e da herdabilidade individual no

sentido amplo (hidz) (das 48 familias) para TCH e Brix — ciclo de cana soca

ol hy’
Familias > L

TCH Brix TCH Brix
18 4977,70 6,19 0,90 0,42
26 6669,10 6,04 0,93 0,41
27 5340,40 7,85 0,91 0,55
28 5353,70 6,76 0,91 0,47
29 6758,60 7,24 0,93 0,51
33 4965,40 9,62 0,90 0,63
34 2421,40 7,56 0,80 0,53
35 6328,40 5,95 0,92 0,40
38 4021,40 7,09 0,88 0,50

Continua...
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2 h 2
Familias o ik

TCH Brix TCH Brix
39 2524,90 8,46 0,81 0,58
41 5158,50 6,78 0,91 0,47
50 4996,10 6,84 0,90 0,48
51 3641,00 7,75 0,87 0,54
59 4515,00 8,18 0,89 0,56
60 4616,50 8,55 0,89 0,58
61 3395,40 9,26 0,86 0,61
62 3487,00 7,89 0,86 0,55
63 6709,80 8,37 0,93 0,57
65 4431,60 8,33 0,89 0,57
66 3962,70 8,52 0,88 0,58
69 294450 9,68 0,84 0,63
70 5181,30 8,04 0,91 0,56
71 4798,70 8,54 0,90 0,58
76 3077,10 10,53 0,84 0,66
77 4041,30 7,51 0,88 0,52
78 5016,90 6,68 0,90 0,47
79 3416,10 8,34 0,86 0,57
80 3559,70 7,36 0,86 0,51
85 3915,80 6,54 0,88 0,45
87 4411,40 6,95 0,89 0,49
90 3929,90 7,04 0,88 0,49
94 3350,10 8,18 0,86 0,56
95 4607,30 9,83 0,89 0,64
98 3731,90 7,50 0,87 0,52
99 6222,60 8,52 0,92 0,58
100 3585,60 6,46 0,86 0,45
101 3488,60 7,65 0,86 0,53
102 6169,30 7,72 0,92 0,54
104 4799,00 7,17 0,90 0,50
106 3214,00 7,62 0,85 0,53
107 4199,90 7,86 0,88 0,55
112 3618,00 11,49 0,87 0,69
117 5925,00 7,80 0,92 0,54

Continua...
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Tabela 6. Continuacao.

ol h °
Familias i 9
TCH Brix TCH Brix
118 3792,60 8,77 0,87 0,59
119 4396,10 6,39 0,89 0,44
120 3753,30 8,19 0,87 0,56
121 4070,20 7,47 0,88 0,52
123 6120,70 6,36 0,92 0,44
IACSP955000 485,70 3,57

Para a herdabilidade média de familias (Tabela 7) foram utilizadas amostras de
80 progénies por familia, que proporcionam CV maximo de 10%, conforme mostrado na
Tabela 8.

Para essa hipotese os valores séo 0,64 para TCH e 0,86 para Brix (Tabela 7).
BRESSIANI (2001) apresenta valores proximos para estudo realizado na regiao de Jad,
0,65 e 0,87, respectivamente para TCH e Brix. OLIVEIRA (2007) obteve o valor de 0,88
para Brix. Estas magnitudes dentro e entre familias para Brix e TCH demonstram a
eficiéncia da utilizacao da selecdo tanto entre quanto dentro das familias.

As diferencas entre herdabilidades obtidas pelos diferentes autores
provavelmente se devem as diferencas genotipicas (similaridades ou dissimilaridades)
dos genitores utilizados nos diferentes estudos.

Sabe-se também que herdabilidades obtidas em experimento dentro de um local
sdo no geral maiores que as obtidas em experimentos multilocais, pois incorporam

também a interagdo gendtipo x ambiente (BRESSIANI, 2001).



54

Tabela 7. Estimativa de componentes de variancia e da herdabilidade média para os
atributos Brix e TCH — ciclo de cana soca.

Parametro Brix TCH
oo 0,37 88,19
o2 4,53 4045,98
o’ 3,57 485,71
h? 0,08 0,02
hy * 0,86 0,64

2 A . . 2 A Lt . 2 A
O-gb: variancia genetica entre familias; Oym- Variancia genética + ambiental dentro; O, ‘Variancia

ambiental s6 com a cultivar; hiz: Herdabilidade para selecao individual, hnz1 : Herdabilidade para selecao
de média de familia; * 80 progénies

Perecin (2008) sugere que os ensaios devam mostrar CV na faixa de 10% para
atributos ou caracteristicas que dependam do campo. No caso desse estudo, 0s
nameros para CV de 10% em cada familia esta na Tabela 8. Nota-se que para TCH
varia de 38 a 78,41. Portanto o nimero de 80 progénies dard garantia de um CV
maximo de 10%.

Tabela 8. NUumero de progénies admitindo CV de 10%

Familia Média TCH NUumero de progénies CV 10%
27 78,69 78,41
70 80,64 72,22
50 82,48 66,31
61 66,32 66,16
63 100,48 63,47
29 99,76 63,03
123 95,41 61,91
71 83,57 61,75
35 97,47 61,50
78 86,02 61,24
119 80,17 60,85
59 82,36 59,40
107 79,56 58,69

Continua...
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Familia Média TCH NUumero de progénies CV 10%
99 99,13 58,38
121 79,15 57,22
101 88,56 57,11
28 92,38 57,05
33 88,73 56,90
26 104,42 56,71
118 76,41 56,65
69 66,11 56,49
66 82,65 56,01
77 79,69 56,00
38 81,43 53,32
104 90,45 52,73
90 80,98 52,52
80 76,87 52,03
51 78,39 51,34
60 90,11 50,87
85 82,18 50,79
65 88,49 50,39
62 77,19 50,37
117 104,28 50,02
102 106,71 49,92
79 77,49 48,80
98 82,57 47,61
76 74,25 47,01
95 94,25 46,40
34 64,64 46,33
94 78,79 46,14
112 83,26 45,19
41 101,74 45,14
106 77,98 44,87
87 95,35 43,18
18 102,18 43,02
39 68,97 42,87
120 87,33 42,84
100 90,32 38,00
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A utilizacdo de associacdes a partir de atributos biométricos de cana-de-acgucar
€ uma ferramenta para auxiliar na selecdo de novas progénies e clones, permitindo
através de atributos secundarios praticar sele¢cdo indireta ou truncada para
componentes de producdo de importancia econdmica, TCH e biomassa. As estimativas
dos coeficientes de correlacdes fenotipicas entre atributos biométricos de ciclo de cana
planta e de soca estdo apresentados nas Tabelas 9 e 10 para as progénies e 11 para a
soca de touceira da cultivar padrdo, IACSP95-5000. Foram observadas variagbes na
magnitude das estimativas, principalmente em relacdo aos diferentes ciclos
considerados, planta e soca. Para os atributos biométricos, altura, diametro e numero
de colmos, tanto em “seedlings” quanto para a cultivar, as maiores estimativas de
correlacdes foram observadas quando utilizadas as informagfes dos atributos de cana
soca. Dos atributos biométricos, o nimero de colmos foi 0 que apresentou as maiores
estimativas (0,44) quando utilizado no ciclo de cana planta e 0,79 na soca. Esses
valores indicam correlagdo moderada a forte. ASSUNCAO (2010), PEDROZO (2006)
relatam estimativas fracas variando entre 0,075 a 0,20 no ciclo de cana planta,
reforcando a vantagem de utilizag&o de tal atributo a partir da informacéo de cana soca,
0 que também vale para didmetro e altura, porém com valores de estimativas de

correlagbes de menor magnitude.
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Tabela 9. Correlacbes fenotipicas e p- valor entre atributos biométricos de ciclo de cana
planta com Brix, TCH e Biomassa em soca de “seedlings”

Atributos Biométricos

Brix Soca TCH Soca Biomassa Soca
Cana Planta

Altura 0,1274 0,1491 0,1833
< 0,0001 < 0,0001 < 0,0001

Diametro 0,0228 0,1946 0,1638
< 0,0416 < 0,0001 < 0,0001

Colmos 0,0890 0,4402 0,5243
< 00,0001 < 00,0001 < 00,0001

Brix 1,0000 e e

TCH 0,0931 0,4593 0,5113
< 0,0001 < 0,0001 < 0,0001

Biomassa 0,1173 0,5248 0,6087

<0,0001 < 0,0001 < 0,0001
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Tabela 10. Correlacdes fenotipicas e p-valor entre atributos biométricos de ciclo de
cana soca com Brix, TCH e Biomassa em soca de “seedlings”

Atributos Biométricos

Brix Soca TCH Soca Biomassa Soca
Cana Soca

Altura 0,1463 0,4704 0,3788
< 0,0001 < 0,0001 < 0,0001

Diametro -0,0969 0,5267 0,2817
< 0,0001 < 00,0001 < 00,0001

Colmos 0,0359 0,7957 0,8544
<0,0014 < 0,0001 < 0,0001

Brix 1,0000 0,0260 0,0497
< 0,0202 < 00,0001

TCH 0,0260 1,0000 0,8429
0,0202 < 00,0001

Biomassa 0,0497 0,8429 1,0000

< 0,0001 < 0,0001




59

Tabela 11. Correlacdes fenotipicas e p-valor entre atributos biométricos ciclo de cana
soca entre touceiras da cultivar IACSP95-5000

Atributos Biométricos Brix Soca TCH Soca Biomassa Soca
Cana Soca

Altura 0,2150 0,4110 0,4911

0,0354 < ,0001 < ,0001

Diametro 0,0426 0,5938 0,1799
0,6803 < ,0001 0,0794

Colmos -0,0307 0,7430 0,6359

0,7668 < ,0001 < ,0001

Brix 1,0000 0,0926 0,0486
------- 0,3695 0,6385

TCH1 0,0926 1,0000 0,7241

0,3695 e < ,0001

Biomassa 0,0486 0,7241 1,0000
0,6385 <,0000 = -

As estimativas de correlagbes aqui apresentadas mostram, portanto, a
possibilidade de utilizar, principalmente o atributo nimero de colmos como uma variavel
indireta na selecdo para TCH e biomassa no ciclo de cana soca, podendo inclusive
entrar na composicao de futuro indice de selecdo. Neste sentido os resultados deste
trabalho sugerem pesos diferenciados, variando em ordem decrescente para nimero de
colmos, didmetro e altura. Quanto aos PMFs para numero de colmos, apresentado nas
Tabelas 12 e 13 é possivel identificar divergéncia de posicionamento das familias em
ciclo de cana planta e soca. Esse fato provavelmente esteja associado ao menor
potencial de brotacdo em ciclo de cana soca das familias 59, 60, 66, 94 e 98. As
demais, 28, 29, 41, 78 e 99 confirmaram tanto em ciclo de planta quanto em soca
estabilidade em relacdo a esse atributo de selecdo, embora com aumento de médias de
PMF no ciclo de cana soca. Também se identifica que algumas familias, 35, 65, 95, 102

e 117 s6 se destacaram no ciclo de cana soca, 0 que para efeito de selecdo € uma
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informacdo desejavel, pois a produtividade média do canavial em cultivo comercial é

bastante dependente dos ciclos de cana soca.

Tabela 12. Ordenacao das dez familias de maior valor de PMF para nimero de colmos
e ordenacao pela média no ciclo de cana planta.

Familia Ordenacéo PMF Ordenacéo Média
PMF Média
28 1 18,21 1 11,39
41 2 15,64 3 10,32
98 3 15,50 2 10,67
59 4 15,23 14 9,40
78 5 15,21 6 9,99
99 6 14,93 11 9,45
60 7 14,93 9 9,81
29 8 14,87 12 9,41
66 9 14,81 5 10,05
94 10 14,80 4 10,09

Tabela 13. Ordenacéo das dez familias de maior valor de PMF para numero de colmos
e ordenacao pela média no ciclo de cana soca.

Familia Ordenacéo PMF Ordenacéo Média
PMF Média
41 1 18,62 1 12,29
28 2 18,45 2 11,81
29 3 16,92 3 10,99
35 4 16,84 5 10,57
99 5 16,41 4 10,91
117 6 16,17 7 10,44
78 7 16,14 6 10,51
65 8 15,97 8 10,41
102 9 15,91 13 10,16
95 10 15,69 10 10,32
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4. CONCLUSOES

e Os modelos mistos, REML e MIVQUE(0), mostram predicdes equivalentes nas
avaliagOes de familias.

e As predi¢cbes das familias mostram variabilidade para TCH e Brix, o que permite
selecéo.

e Para selecdo via atributos indiretos sugere-se priorizar o nimero de colmos e o
ciclo de cana soca.

e A selecdo massal individual apresenta concordancia com o PMF para TCH,
porém ha necessidade de associar estratégias para identificacdo dos individuos

superiores para Brix.
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CAPITULO 4 - |IDENTIFICACAO DE GENITORES MASCULINOS EM
POLICRUZAMENTOS DE CANA-DE-AGUCAR COM MARCADORES

MICROSSATELITES

RESUMO - Em cana-de-agucar, os policruzamentos tém sido utilizados para
testar o potencial de genitores femininos ou masculinos devido ao maior numero de
genitores possiveis de serem avaliados neste tipo de cruzamento. O presente trabalho
teve como objetivo integrar a tecnologia de marcadores moleculares ao processo de
selecdo em cana-de-acucar. Marcadores microssatélites foram utilizados para identificar
0s genitores masculinos de progénies obtidas de policruzamentos selecionadas a partir
do ponto de mérito de familia (PMF) para atributos associados, TCH e Brix. Dez pares
de primers de microssatélites (SSRs) foram utilizados para a identificacdo do genitor
masculino mais provavel considerando os marcadores presentes na progénie e
ausentes no respectivo genitor feminino, assim como os valores de similaridade
genética obtidos entre as progénies e os genitores masculinos candidatos. Os 10 SSRs
produziram uma média de 113,25 alelos por SSRs sendo que a similaridade genética
média entre os genitores envolvidos nos cruzamentos realizados foi de 45,9%. Os
marcadores utilizados permitiram a identificagdo do respectivo genitor masculino de
73% das progénies selecionadas com base no PMF e também apontaram provaveis
contaminacbes passiveis de ocorrer durante ou ap6s a fase de hibridacdo. Os
resultados obtidos ressaltam a importancia da utilizacdo da tecnologia de marcadores
moleculares na identificacdo e confirmacdo do genitor masculino de progénies
superiores, obtidas via policruzamento nos programas de melhoramento genético de

cana-de-acgUcar.

Palavras-chave: progénies, melhoramento de cana-de-agucar,similaridade genética.
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A MALE PARENT IDENTIFICATION POLICROSSES IN THE SUGARCANE WITH
MICROSATELLITE MARKERS

SUMMARY - In sugarcane, polycrosses have being used to test the potential of
female or male parents because of the high number of possible parents that can be
evaluated in this approach. The present work aimed to integrate the molecular marker
technology to the process of sugarcane selection. Microsatellite markers were used to
identify the male parent of progenies derived from polycrosses and that were selected
based on the family merit point (FMP) for the associated traits TSH and Brix. Ten
microsatellite primer pairs (SSRs) were used to the identification of the most probable
male parent taking into account markers present in the progeny but absent in the female
parent and also the genetic similarity values among the progenies and candidate male
parents. The 10 SSRs generated an average of 113.25 alleles/SSRs with an average
genetic similarity among the involved parents in the polycrosses of 45.9%. The
molecular markers allowed the identification of the respective male parent from 73% of
the FMP selected progenies and also pointed probably contaminations likely to occur
during or after the hybridization phase. The obtained results highlights the importance of
using molecular marker technology in the identification and confirmation of the male

parent of superior progenies derived from polycrosses in sugarcane breeding programs.

Keywords: progenies, sugarcane breeding, genetic dissimilarity.
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1. INTRODUCAO

A estratégia basica do melhoramento de espécies propagadas
assexuadamente, a exemplo da cana-de-aclUcar, baseia-se no cruzamento entre
individuos superiores, cultivares em uso comercial ou apenas clones com potencial
provado através de suas progénies. Assim sendo, o melhorista para ampliar
variabilidade em suas amostras de populacgdes utiliza-se basicamente de dois tipos de
cruzamentos: bi parentais e policruzamentos. Em bancos ativos de germoplasma (BAG)
ndo consolidados, ha tendéncia de utilizacdo dos policruzamentos para testar o
potencial de genitores, femininos ou masculinos, em funcdo do maior nimero de
genitores envolvidos neste tipo. Neste caso a partir da utilizacdo do PMF, descrito no
Capitulo 2, identificam-se os melhores gendtipos associados a atributos de interesse
fenotipico.

O Programa Cana IAC adota atualmente um modelo programético, matricial,
gue tem possibilitado a interacdo entre as diferentes areas do conhecimento. Fruto
desse modelo, o projeto de melhoramento tem estabelecido diversas interacdes com a
biotecnologia, a qual podera auxiliar no aumento da eficacia dos processos envolvidos
na identificacéo e desenvolvimento de novas cultivares de cana-de-acucar.

Embora a estratégia de policruzamento proporcionar a avaliagdo de diferentes
combinacgfes, o0 genitor masculino, a priori, ndo é conhecido. Entretanto, com a
utilizacdo das ferramentas moleculares € possivel identificar o genitor masculino com
base no perfil molecular gerado pela tecnologia dos marcadores moleculares. De
acordo com PAN (2010), marcadores moleculares apresentam diversas aplicacbes
dentro de um Programa de Melhoramento de Cana-de-Acucar. A informacdo gerada
pode ser utilizada para protecdo de uma cultivar através da geracdo de um perfil
molecular caracteristico da mesma, como também na confirmagéo da natureza hibrida
de progénies oriundas de Programas de introgressdo genética até a identificacdo do
genitor masculino em policruzamento. O marcador mais utilizado para tais finalidades

tém sido os chamados microssatélites.
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Os microssatélites ou Simple Sequence Repeats (SSR) representam
sequéncias formadas por 1 a 6 nucleotideos (motivo) repetidos em tandem (lado a lado)
ao longo do genoma. As sequéncias que flanqueiam os SSRs sdo altamente
conservadas permitindo o desenho de pares de primers especificos para a sua
amplificacdo via reacdo em cadeia da polimerase (JARNE & LAGODA, 1996; SELKOE
& TOONEN, 2006). A grande vantagem da utilizacdo deste tipo de marcador tem sido
atribuida ao seu alto grau de polimorfismo, alta reprodutibilidade e capacidade
discriminatéria de marcadores co-dominantes herdados de forma bi-parental, aplicando-
se amplamente em analises de paternidade e parentesco (GEOFFREY & ELIZABETH,.
2000).

O presente trabalho teve como objetivo identificar através da utilizacdo de
marcadores microssatélites 0s genitores masculinos de progénies oriundas de
policruzamentos selecionadas a partir do PMF para atributos associados, TCH e Brix,
integrando a tecnologia de marcadores moleculares ao processo de selecdo em cana-

de-acucar.

2. MATERIAL E METODOS

2.1 Material

Os genitores femininos, masculinos e progénies (Tabela 3) foram obtidos na
Estacdo Experimental Da Empresa Baiana De Desenvolvimento Agropecuério, EBDA
no ano de 2007.

2.2 Extragdo de DNA
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O DNA gendmico total foi obtido de 300 mg de tecido meristematico (palmito)
utiizando o procedimento de extracdo descrito por AL-JANABI et al. (1999),
quantificado na presenca de um padrdo de DNA do fago A de quantidades conhecidas

em gel de agarose 0.8% (p/v) corado com brometo de etidio.

2.3 Reacdo de amplificacdo para os pares de primers de microssateélites

As reacles de PCR foram efetuadas em um volume final de reag&o de 15 ul (40
ng do DNA molde, 0,2 uM de cada par de primer), 100 uM de cada dNTP, 2,0 mM
MgCl,;, 10 mM Tris-HCI, 50 mM KCI, e 0,5 unidades de Taq DNA polimerase). O
programa de amplificacédo constou de uma desnaturacao inicial a 94°C por 5 minutos,
seguida de 30 ciclos, cada ciclo contendo uma etapa de desnaturacéo a 94 °C por 30 s,
temperatura de anelamento especifica (Tabela 1) para cada par de primer
(forward/reverse) por 30 s, extensdo & 73 °C por 30 s, e um ciclo final a 73 °C por 3
minutos. Os produtos da amplificacdo foram separados por eletroforese em gel de
poliacrilamida desnaturante a 6% e corados com prata (CRESTE et al., 2001). Dez
pares de primers de microssatélites, previamente selecionados com base em
informacdes publicadas na literatura (Tabela 1) foram utilizados na identificagdo dos

genitores masculinos dos clones selecionados.

Tabela 1. Relacéo dos primers de microssatélites (SSRs) utilizados na identificacdo dos
genitores masculinos.

SSR Fonte SSR Fonte

SMC1047HA Pan (2006) SCCo1 Pinto et al. (2004)
SMC2017FL Pan (2006) SCB82 Oliveira et al. (2009)
SMC31CuUQ Pan (2006) SCB312 Oliveira et al. (2009)
Cv3s Maccheroni et al. (2007) SCB381 Oliveira et al. (2009)

SCA48 Oliveira et al (2009) SCB436 Oliveira et al. (2009)
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2.4 Andlise dos dados

A genotipagem da mée (genitor feminino), filhos (progénies selecionadas) e
pais (genitores masculinos) envolvidos no respectivo policruzamento foi feita com base
na presenca (1) e auséncia (0) de marcas (alelos). Para a identificacdo do genitor
masculino mais provavel foi considerado os marcadores presentes na progénie e
ausentes no respectivo genitor feminino (BUTELER et al., 1997). Os dados referentes a
presenca e auséncia de marcas também foi utilizado para a constru¢cdo de uma matriz
de similaridade genética adotando-se o coeficiente de Jaccard, pelo Programa NTSYS
(ROHLF, 1993).

3. RESULTADOS

3.1 Polimorfismo obtido com os SSRs

Os 10 pares de primers de microssatélites (SSRs) utilizados para a identificacédo
do genitor masculino mais provavel produziram, nas quatro lanternas avaliadas, uma
média de 113,25 alelos por SSRs com o numero de alelos variando de 102 (lanterna 4)
a 120 (lanterna 2). A similaridade genética minima entre os genitores utilizados em cada
lanterna variou de 29,4% (lanterna 1) entre as cultivares IACSP98-3056 e IACSP98-
5046 a 34,3 (lanterna 04) entre as cultivares IACSP99-3015 e IACSP95-5094 enquanto
a maxima variou de 66,7% (lanterna 2) entre as cultivares IACSP96-2008 e IACSP96-
3200 a 73,7% (lanterna 3) entre as cultivares RB855453 e IACSP97-6628 (Tabela 2).
No geral, a similaridade genética média entre os genitores envolvidos nos cruzamentos

realizados foi de 45,9%.
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Tabela 2. Niumero de marcadores, similaridade genética minima, maxima e média entre

genitores
Lant | NA SGmin (%) SGmax (%) SGm
1 119 29,4 69,8 44,0
IACSP983056 vs IACSP985046  SP80-3280 vs IACSP942111
2 120 31.5 66,7 45,6
CT973060 vs IACSP993009 IACSP962008 vs
IACSP963200
3 112 33,8 73,7 47,1
RB925211 vs IACSP96-3161 RB855453 vs IACSP976628
4 102 34,3 67,2 46,9
IACSP993015 vs IACSP955094  SP79-1011 vs IACSP993032
Total 453
Média | 113,25 45,9

3.2 Identificac&o das progénies com marcadores SSRs

Os genitores masculinos identificados para cada progénie selecionada, nas 4

lanternas avaliadas, estdo apresentados na Tabela 3 e as relacbes de similaridade

genética entre todos os genitores e progénies de cada lanterna estdo apresentados na

forma de dendrograma nas Figuras 1 e 2.

Tabela 3. Relacdo das progénies com seus respectivos genitores femininos e provavel
genitor masculino e demais genitores presentes nas 4 lanternas avaliadas.

Genitores identificados

Genitores presentes

Progénies Genitor (9) Provavel Pai (D) ()
| Lanterna 1
30 IACSP97-6680 (61,19) SP81-1763 (66,7) IACSP97-6680 IACSP95-3028
31 IACSP97-6680 (55) IACSP97-2084 (56,9) IACSP96-2037 IACSP94-2111
32 IACSP97-6680 (48,5) SP81-1763 (68,3) IACSP98-6202 IACSP97-6682
24 IACSP98-2053 (62,1) NI IACSP95-2216 IACSP97-2084
25 IACSP98-2053 (56,3) SP81-1763 (68,3) IACSP98-3022 IACSP98-3067
28 IACSP98-2053 (54,1) IACSP97-2084 (69,8) IACSP97-6680 IAC91-3111
IACSP98-5046 SP80-3280
IACSP98-3056 SP83-2847
IACSP98-3099
SP80-1842
SP81-1763
IACSP98-2053
Lanterna 2
20 IACSP98-3028 (66,1) NI IACSP98-3028 SP84-7017

Continua...
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Genitores identificados

Genitores presentes

Progénies Genitor (Q) Provavel Pai (?) (&)
39 IACSP98-3028 (60,9) IACSP94-2111 (58,2) IACSP96-3200 IACSP95-3028
27 IACSP98-6209 (65,4) SP84-7017 (51,7) IACSP97-7077 IACSP94-2111
IACSP96-1107 IACSP94-2094
IACSP99-3009 IACSP97-3313
IACSP99-3332 IACSP97-6671
IACSP99-3390 IACSP99-3012
CT97-3060 CTC1
SP89-1115 IACSP96-2036
IACSP96-3055
IACSP96-2008
IACSP98-6209
RB92-5345
Lanterna 3
12 NI NI NI IACSP94-2094
13 NI NI IACSP94-1104 IACSP95-5011
58 NI NI IACSP95-3264 IACSP97-3354
41 NI NI IACSP98-3108 SP80-3280
47 IACSP94-1104 (73.3) RB855453 (55.7) IACSP96-3161 SP83-2847
14 IACSP96-3161 (62.1) IACSP97-6628(54) IACSP96-2067 SP84-7017
42 IACSP96-3161 (62.50) IACSP97-6619(71.4) IACSP96-3076 SP80-185
21 IACSP96-2067 (66.1) IACSP97-3354(63.5) IACSP97-3311 RB925211
22 IACSP96-2067 (59.4) IACSP94-2094(70.2) IACSP97-6619 RB855453
48 IACSP96-2067 (64.5) NI IACSP97-6628 SP79-1011
33 IACSP97-3311 (65.5) IACSP96-3076(54.2) IACSP98-3051
38 IACSP97-6619 (58.7) NI IACSP97-7077
15 IACSP98-3051 (64.1) RB855453(60.7) IACSP98-3068
16 IACSP98-3051 (68.5) IACSP97-3354(57.6) IACSP98-3067
51 IACSP98-3051 (65.1) SP80-185 (46.6)
23 IACSP98-3068 (57.6) NI
46 IACSP98-3068 (43.1) IACSP97-3311(70.7)
66 IACSP98-3068 (47.1) IACSP97-6628(60)
67 IACSP98-3068 (48.5) IACSP97-6628(59)
29 IACSP98-3067 (65.5) SP79-1011 (41.8)
Lanterna 4
37 IACSP97-2237 (59.3) IACSP95-5094 (69.5) IACSP96-2019 IACSP95-2288
49 IACSP97-2237 (77.1) IACSP95-3264 (69.2) IACSP97-2237 SP80-185
40 IACSP99-3015 (55.9) IACSP95-5094 (53.7) IACSP95-5037 SP87-365
68 IACSP99-3015 (54.1) NI IACSP95-5094 IAC91-3111
4 IACSP99-3032 (66.1) IAC91-3111(56.7) IACSP98-3050 IACSP95-3264
69 IACSP99-3032 (62.1) IACSP95-3264 (64.2) IACSP99-3011 IACSP95-5094
17 IACSP99-3049 (36.2) NI IACSP99-3015 IACSP97-6682
18 IACSP99-3049 (68.3) IACSP95-5037 (57.1) IACSP99-3032 SP91-3011
19 IACSP99-3049 (71.2) SP79-1011(58.1) IACSP99-3049 SP79-1011
34 IACSP99-3049 (71.7) IACSP99-3011 (51.6) IACSP99-3090 RB925111
35 IACSP99-3049 (55.6) IACSP95-5037(60) IACSP99-3357
36 IACSP99-3049 (58.2) IACSP95-5037(57.6) SP91-1049

Genitor feminino (9), genitor masculino (J), NI: genitor masculino néo identificado. Entre parénteses coeficiente de
similaridade entre genitor e progénie dado em porcentagem.

Com base na anélise dos marcadores ausentes no genitor feminino e presentes

apenas na progénie de interesse e também nos valores de similaridade genética entre
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0S genitores masculinos mais provaveis, para os casos de empate, foi possivel

identificar o genitor masculino mais provavel em 73% das progénies avaliadas.

Lanterna 1:

As progénies 30, 31, 32, 25 e 28 apresentaram, respectivamente, como genitor
masculino mais provavel, as cultivares SP81-1763, IACSP97-2084, SP81-1763, SP81-
1763 e IACSP97-2084. Tais genitores masculinos apresentaram todos os marcadores
gue estavam presentes na progénie identificada, porém ausentes no respectivo genitor
feminino indicando, portanto, de qual genitor masculino o marcador foi herdado. Para a
progénie 24, pela analise de exclusdo de marcadores presentes no genitor feminino
houve duvidas quanto a identificagdo do genitor masculino, visto que, nenhum dos
genitores presentes na lanterna 1 apresentaram todos os marcadores presentes na
progénie 24 e ausentes no seu respectivo genitor feminino IACSP98-2053. O maior
valor de similaridade genética observado entre a progénie 24 e todos os demais
materiais presentes na lanterna 1 correspondeu ao seu genitor feminino IACSP98-2053
(62,1%), o que corrobora para que esta progénie seja realmente filha da IACSP98-2053
(Tabela 3, Figura 1).

Lanterna 2:

Para as progénies desta lanterna foi possivel identificar como provavel pai das
progénies 27 e 39, respectivamente, os genitores IACSP98-6209 e IACSP98-3028
(Tabela 3). Nenhum dos genitores presentes na lanterna 2 apresentou todos o0s
marcadores presentes na progénie 20 e ausentes, no seu respectivo genitor feminino
(IACSP98-3028). As progénies 20 e 39 sdo meios-irmaos por parte do genitor feminino
IACSP98-3028 e apresentaram similaridade genética de 45,6% entre si (Tabela 3).
Conforme visualizado no dendrograma apresentado na Figura 1 as progénies 20 e 39

se apresentaram proximas ao seu genitor feminino IACSP98-3028.
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Coeficiente de Jaccard

Coeficiente de Jaccard

Figura 1. Dendrograma obtido com base na matriz de similaridade genética utilizando o
coeficiente de Jaccard para 0s genitores e progénies provenientes das
lanternas 1 e 2.
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Lanterna 3:

As progénies 15, 21, 22, 29, 33, 46 e 51, apresentaram como genitores
masculinos respectivamente os cultivares RB855453, IACSP97-3354, IACSP94-2094,
SP79-1011, IACSP96-3076, IACSP97-3311 e SP80-185. Verifica-se que as progénies
acima mencionadas encontraram-se proximas de seus respectivos genitores femininos,
no dendrograma da Figura 2. Para a identificacdo das progénies 47, 14, 16, 42, 66 e 67
devido ao empate entre genitores com 0 mesmo nuimero de marcadores ausentes no
genitor feminino e presentes apenas na progénie em investigacdo foi utilizado como
critério de desempate o maior valor de similaridade genética entre a progénie e o
genitor mais provavel. Desta forma, para a progénie 47 foi considerado como o pai mais
provavel o genitor RB855453, 0 qual apresentou o maior valor de similaridade genética
(56%) com a progénie 47. Da mesma forma, para a progénie 14 foi considerado como
pai mais provavel o genitor IACSP97-6628, o qual apresentou o maior valor de
similaridade genética com a progénie 14 (54%). Para as progénies 16, 42, 66 e 67, 0s
genitores masculinos assumidos como 0s mais provaveis foram, IACSP97-3354,
IACSP97-6619 e IACSP97-6628, respectivamente.

Para as progénies 12, 13, 58, 41, 48, 38 e 23 nao foi possivel identificar o genitor

masculino.

Lanterna 4:

O genitor IACSP95-5094 foi identificado como o provavel pai das progénies 37 e
40, enquanto o genitor IACSP95-5037 das progénies 18, 35 e 36. Para as progénies 4,
69, 19 e 34 foram identificados como o0s provaveis pais 0os genitores IAC91-3111,
IACSP95-3264, SP79-1011 e IACSP99-3011, respectivamente (Tabela 3). Para a
progénie 49, pela analise de exclusdo foram identificados os genitores IACSP99-3090 e
IACSP95-3264 como provaveis pais, visto que, os marcadores presentes na progénie
49 e ausentes no genitor feminino, foram encontrados em ambos 0s genitores
(IACSP99-3090 e IACSP95-3264). Neste caso, assumiu como genitor masculino,
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aquele com maior valor de similaridade genética com a progénie 49, ou seja, 0 genitor
IACSP95-3264 (0,692), Figura 2. Os genitores masculinos das progénies 17 e 68 néo

puderam ser identificados.

Coeficiente de Jaccard

Coeficiente de Jaccard

Figura 2. Dendrograma obtido com base na matriz de similaridade genética utilizando o
coeficiente de Jaccard para 0s genitores e progénies provenientes das

lanternas 3 e 4.
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4. DISCUSSAO

Uma das grandes limitacdes do policruzamento tem sido atribuida a perda de
informacédo de genealogia das progénies obtidas, em geral, assumidas como de meios-
irmaos, na qual, apenas o genitor feminino € de fato conhecido. Entretanto, a utilizacéo
de marcadores moleculares pode contribuir na identificacdo do genitor masculino,
auxiliando na reconstituicdo da genealogia da progénie de interesse.

No trabalho aqui apresentado, a estratégia utilizada na identificacdo do genitor
masculino, a qual considera apenas 0os marcadores presentes na progénie e ausentes
no genitor materno (BUTELER et al., 1997) se mostrou eficiente para a identificacdo do
genitor masculino em cana-de-agucar, organismo de alta complexidade genética e nivel
de ploidia.

De fato, 73% das progénies tiveram o respectivo genitor masculino identificado
por meio de marcadores moleculares, gerados a partir de 10 pares de primers
microssatélites. Além disso, as progénies identificadas foram provenientes de lanternas
envolvendo um numero consideravel de genitores feminino e masculino, variando de 19
para a lanterna 1 a 23 para a lanterna 3, com similaridade genética meédia entre os
genitores masculinos (doadores de pdlen) variando de 46,2% (lanterna 1) a 58%
(lanterna 3). TEW & PAN (2010) também utilizaram marcadores microssatélites para
identificar o genitor masculino de progénies provenientes de policruzamento envolvendo
um numero bem menor de genitores (7 genitores em apenas uma lanterna) sendo
possivel a identificacdo do genitor masculino de 79 a 99% das progénies avaliadas.

As progénies aqui identificadas foram selecionadas com base no ponto de mérito
de familia de forma que constituem clones de alta concentracdo de alelos favoraveis.
Desta forma, a identificagdo do genitor masculino mais provavel tem contribuicdo
significativa para o programa de melhoramento, pois pode sinalizar potenciais
combinacbes favoraveis a serem melhor exploradas na forma de cruzamentos
biparentais. Neste sentido, o emprego da tecnologia dos marcadores moleculares, na

identificacdo do genitor masculino pode ser dirigida apenas para os clones de interesse,
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reduzindo os custos das andlises moleculares e aumentando o seu impacto no
programa de melhoramento.

A identificacdo ou comprovagdo do genitor masculino de clones elites descarta
também a possibilidade de ocorréncia de autofecundacdo. MCINTERY & JACKSON
(2001) identificaram progénies de cana-de-acucar provenientes de autofecundacéo, as
quais variaram de 0 a 17%, em 8 cruzamentos bi-parentais avaliados com marcadores
do tipo RAPD. TEW & PAN (2010) também identificaram progénies de autofecundacéao
em policruzamentos avaliados com marcadores microssatélites.

E interessante ressaltar que das progénies aqui avaliadas, nenhuma foi originada
de autofecundacdo, o que, provavelmente pode ser atribuido ao fato, conforme
mencionado anteriormente, das mesmas terem sido selecionadas para atributos como
produtividade (TCH), o qual € muito afetado pela depressdo por endogamia (SILVA &
GONCALVES, 2011). Segundo MCINTERY & JACKSON (2001), nos programas de
melhoramento, a tendéncia é a avaliagdo e selecdo dos clones mais vigorosos com a
finalidade de gerar cultivares com maior produtividade, sendo que o vigor reduzido tem
sido utilizado como o critério principal para a identificacao e descarte das progénies de
autofecundacéo.

Anualmente, os programas de melhoramento de cana-de-aglcar realizam
durante as campanhas de hibridacdo, centenas de cruzamentos dando origem a
milhares de sementes ou plantulas a serem avaliadas nas etapas de sele¢&do. Durante
todo este processo, que envolve deste o preparo das flechas para a realizacdo do
cruzamento, passando pelo beneficiamento das sementes, até o plantio das progénies
no campo, é provavel que ocorra troca de identidade de material, mistura ou
contaminacdo de pdlen ou semente. Segundo PAN (2010), a probabilidade de erro na
identificacdo € muito maior em clones ou variedades utilizadas como genitores, 0s quais
séo propagados por diversas vezes ao longo dos anos.

Alguns clones que nao puderam ter seus respectivos genitores masculinos
identificados, provavelmente, podem ter sido originados de polen externo a lanterna,
transportado por abelhas, comumente observadas, em cruzamentos de cana-de-acucar.

Entretanto, no caso das progénies 12, 13, 41 e 58, todas provenientes do mesmo
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genitor feminino, ndo foi possivel identificar o genitor masculino para nenhum deles, ndo
se descartando a hip6tese, de que o genitor feminino tenha sido identificado
erroneamente, na montagem da lanterna. Isto porque, os palmitos utilizados para as
analises moleculares ndo foram coletados dos genitores femininos diretamente nas
lanternas, na ocasido do cruzamento, mas posteriormente, da colecdo mantida na area
da estacdo experimental em Ribeirdo Preto, SP. Estas observa¢cfes ressaltam ainda
mais a importancia da utilizacdo da tecnologia de marcadores moleculares aplicada
tanto na validacdo da identidade dos genitores envolvidos no policruzamento durante a
fase de hibridacdo como na identificacdo do genitor masculino das progénies de

interesse para os programas de melhoramento genético de cana-de-acucar.

5. CONCLUSAO

o Os marcadores moleculares utilizados neste trabalho podem contribuir para

identificacdo genitores masculinos de interesse do programa de melhoramento.
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