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PARAMETROS GENETICOS E MAPEAMENTO ASSOCIATIVO DE
CARACTERISTICAS TECNOLOGICAS DE CANA-DE-ACUCAR EM TRES
EPOCAS DE COLHEITA

RESUMO - O conhecimento dos teores de Pol e fibra tem por finalidade avaliar
a qualidade da matéria-prima, seja para a producdo de agucar ou co-geracdo de
energia na propria usina ou producao de etanol de segunda geracédo. As cultivares de
cana-de-acucar possuem diferentes periodos de maior acumulo de sacarose,
podendo ser no inicio, meio ou fim de safra. Como o periodo de safra se estende de
abril até novembro, h4 influéncia das esta¢des de ano (outono, inverno e primavera)
provocando mudancas de temperatura e regime de chuvas. Portanto, a avaliacdo de
experimentos em diferentes épocas de colheita € importante para identificar em qual
periodo da safra 0s genoétipos possuem maior acumulo de sacarose. Diante deste
contexto, o ranqueamento dos gendtipos por época de colheita baseado nos valores
genéticos preditos de Pol e fibra é de grande utilidade para fins de selecdo- Além disto,
a identificacdo de genes associados a caracteristicas sob diferentes condicfes € de
grande contribuicdo para a obtencdo de novas cultivares pelos programas de
melhoramento. Com isto, por meio do mapeamento associativo € possivel detectar
genes associados aos fenotipos utilizando métodos estatisticos. Sendo assim, o
presente trabalho teve os seguintes objetivos: predizer os valores genéticos de 100
genaotipos e estimar os parametros genéticos de Pol e fibra em trés épocas de colheita
e identificar marcadores AFLP associados a Pol e fibra usando o método Bayes Crr.
Foram conduzidos trés experimentos, cada um correspondente a uma época de
colheita nos agricolas de 2014/2015 e 2015/2016. O ordenamento dos genotipos por
cada época de colheita foi realizado mediante os valores genéticos preditos. Para a
variavel fibra do grupo 1, o IN8458 foi 0o que obteve o maior teor de fibra para as trés
épocas de colheita. Enquanto que o US571415 apresentou o maior teor de Pol. No
grupo 2, a IACSP972084 apresentou o maior teor de fibra e a IACSP043150, o maior
valor de Pol para a andlise conjunta. Para a identificacdo das associacdes entre
marcador e fenétipo, foi avaliada a estrutura genética aplicando marcadores AFLP ao
painel composto pelos 100 gendtipos de cana-de-acucar pertencentes ao banco de
germoplasma do Centro de Cana do Instituto Agrondmico de Campinas. A analise de
associacao foi conduzida pelo método Bayes Crr a partir das 640 marcas polimoérficas
obtidas pela genotipagem. Do total de marcas significativamente associadas com Pol,
39 marcas tiveram efeito ao menos em duas épocas de colheita. Ja para fibra,
observou-se 12 marcas com efeito ao menos em duas épocas. As marcas AFLP 418,
AFLP 435 e AFLP 700 tiveram associagfes em mais de uma época para a variavel
Pol. Enquanto que para fibra, houve apenas a marca AFLP 520 com associacao para
trés épocas. Quanto a variacao fenotipica explicada pelos marcadores, foram 99,51%,
99,75%, 97,56% e 94,49 para as épocas 1, 2 e 3 (ano agricola 2014/2015) e época 3
(2015/2016), respetivamente. As marcas significativamente associadas as épocas 1,
2, 3 e 3(2016) explicaram 97,83%, 94,82%, 68,44% e 74,66%, respectivamente da
variacao fenotipica.

Palavras-chave: estrutura populacional, analise bayesiana, Pol, fibra, maturacéo



GENETIC PARAMETERS AND ASSOCIATION MAPPING IN TECHNOLOGICAL
CHARACTERISTICS OF SUGARCANE IN THREE HARVEST SEASONS

ABSTRACT - The knowledge of Pol and fiber contents aims to assess the
quality of the raw material either for production of sugar or co-generation of energy in
the industry itself or production of second generation ethanol. The cultivars of
sugarcane have different periods of higher accumulation of sucrose and may be at the
beginning, middle or end of harvest. As the harvest period extends from April to
November, there is influence of the seasons (autumn, winter and spring) caused by
changes in temperature and rainfall. Therefore the evaluation of experiments in
different harvesting times is important to identify in which period of the crop the
genotypes have greater accumulation of sucrose. In this context the ranking of
genotypes per harvest season based on predicted genetic values of Pol and fiber is a
great utility for selection purposes. In addition, the identification of genes associated
with characteristics under different conditions is a great contribution, in terms of to
obtain new cultivars by breeding programs. Thus, through association mapping it is
possible to detect genes associated with phenotypes using statistical methods. The
present study aimed to predict the genetic values of 100 genotypes and to estimate
the genetic parameters of Pol and fiber at three harvest seasons and to identify AFLP
markers associated to Pol and fiber using the Bayes C1 methodology. Three different
experiments, each one correspond a different harvesting season, were carried out in
two crops season, 2014/2015 and 2015/2016. The ordering of the genotypes for each
harvesting season was performed using predicted genetic values. For the group 1 fiber
variable IN8458 was the one that obtained the highest fiber content for the three
harvest periods. While US571415 presented the highest Pol content. In group 2
IACSP972084 had the highest fiber content and IACSP043150 the highest Pol value
for the joint analysis. For the identification of the associations between marker and
phenotype the genetic structure was evaluated by applying AFLP markers to the panel
composed of 100 sugarcane genotypes belonging to the germplasm bank of the Cane
Center of the Agronomic Institute of Campinas. The association analysis was
conducted by the Bayes Cm method from the 640 polymorphic tags obtained by
genotyping. Of the total of markers significantly associated with Pol 39 brands had
effect in at least two harvesting seasons. For fiber we observed 12 marks with effect
in at least two periods. The AFLP 418 AFLP 435 and AFLP 700 brands had
associations in more than one season for the Pol variable. Whereas for fiber there was
only the AFLP 520 brand with association for three seasons. The phenotypic variation
explained by the markers was 99.51% 99.75% 97.56% and 94.49 for seasons 1 2 and
3 (agricultural year 2014/2015) and season 3 (2015/2016), respectively. Significantly
associated with seasons 1 2 3 and 3 (2016) explained 97.83% 94.82% 68.44% and
74.66% respectively of the phenotypic variation.

Keywords: Population structure, Bayesian analysis, Pol, fiber, maturation



CAPITULO 1 -

1 INTRODUCAO GERAL

O Brasil, seguido por india e China sdo os maiores produtores de cana-de-
acucar com 661 milhdes toneladas, 353 milhdes toneladas e 130 milhdes toneladas,
respectivamente (OECD-FAO, 2016). Segundo dados da FAO (2016), a &rea mundial
cultivada com cana-de-acucar é de 22 milhdes de hectares representada por cerca de
120 paises. Dessa forma, a cultura da cana-de-agUcar possui grande importancia no
setor sucroalcooleiro, sendo responsavel por mais da metade do acgUcar
comercializado no mundo. Além disto, o uso de biocombustiveis como alternativa
energética contribui para o destaque desta cultura, colocando o Brasil como segundo
maior produtor de etanol com 31% da producdo mundial, estimada para 2024, logo
atras dos Estados Unidos com 42% (OECD-FAO, 2015).

Dados de producao apresentados pela Conab (2016) no ultimo levantamento,
preveem producédo para a safra 2016/2017 de 694.544,8 mil toneladas de cana, um
aumento de 4,4% em relacdo a safra anterior, em que foram colhidas 665.586,2
milhdes de toneladas. Baseado nestas estimativas de aumento de producéo de cana,
€ importante ressaltar a qualidade da matéria-prima para a industria sucroalcooleira.
Sendo assim, na histéria do melhoramento sempre buscou-se a obtencdo de
genaotipos ricos em sacarose ao invés de fibra, como no século XIX, periodo em que
variedades como a caiana e manteiga possuiam altos teores de sacarose, mas
apresentavam pouca fibra e suscetibilidade ao mosaico. Assim, as caracteristicas
tecnologicas que definem a qualidade da cana sé&o: brix, Pol, agUcares redutores, fibra
e pureza (LAVANHOLI, 2010).

A Pol representa a porcentagem de sacarose aparente contida em uma solucao
acucarada de peso normal determinada pelo desvio provocado pela solugéo no plano
de vibracéo da luz polarizada (LAVANHOLI, 2010). Quanto mais elevado o teor de
Pol, maior é a quantidade de acucar obtido pela industria. J& com a relacao a fibra sua
importancia esta direcionada a geracéo de energia pela propria usina por meio do uso
do bagaco da cana. Além disso, podem ser utilizados para a producédo de etanol

celulésico ou de segunda geracgéao.



A quantificacdo de Pol e fibra sdo importantes para dois perfis distintos de
cultivares: aquelas ricas em teor de sacarose, destinadas para a producdo de aglcar
ou etanol de primeira geracao, e as que apresentam altos teores de fibra, selecionadas
para a geracdo de energia ou producdo de etanol celulésico. Na selecdo para
caracteristicas agronémicas ou de importancia econdmica pode-se buscar o uso dos
marcadores moleculares como ferramentas para tornar o processo de selecdo mais
eficiente Lande e Thompson (1990).

O emprego de técnicas utilizando marcadores moleculares aliadas a métodos
estatisticos possibilita a identificacdo de genes para diversas caracteristicas
agrondmicas. Esses caracteres em sua maioria sdo de heranca quantitativa e
controlados por dezenas, centenas ou milhares de loci de pequeno efeito,
denominados de loci de caracteristica quantitativa (Quanttitative Trait Loci —QTL)
(MACKAY et al., 2009).

O mapeamento genético € um exemplo de técnica que utiliza marcadores
moleculares e métodos estatisticos, ele permite identificar a posi¢cdo do QTL por meio
de mapas de ligacdo, além de estimar seus efeitos e dissecar caracteres de heranca
complexa. Por outro lado, o mapeamento de QTL apresenta determinadas limitagdes
como: baixa variacdo genética, baixa resolucdo do mapa e necessidade de tempo e
recursos para a obtencéo das populacées de mapeamento.

Com o objetivo de superar essas limitacbes foi proposto o mapeamento
associativo também conhecido por mapeamento por desequilibrio de ligacéo,
inicialmente aplicado no estudo de doencas humanas para o entendimento da base
genética como os que se observam a herancada suscetibilidade. A diferenca para o
mapeamento de QTL é que permite também o uso populacdes naturais ou painéis
constituidos por bancos de germoplasma como populagcbes de mapeamento, que
proporciona vantagem como o0 menor tempo para identificar a associacdo marcador-
caracteristica e maior poder na deteccéo de associacoes.

Esses estudos de associagéo funcionam como estratégia para identificar novos
marcadores ligados a importantes caracteres em espécies cultivadas para entdo serem
utilizados em selecéo assistida por marcadores (SAM), 0 que pode tornar 0 processo
de selecdo mais eficiente para um programa de melhoramento. Sendo assim, o0 objetivo

do trabalho foi analisar a estrutura genética da populacdo, realizar a fenotipagem



guanto a Pol e fibra dos genoétipos de cana-de-acucar e identificar por meio do método

Bayes C11, marcadores associados a Pol e fibra em trés épocas de colheita.

2 REVISAO DE LITERATURA

2.1 Importancia econdmica da cana-de-agucar

A cadeia produtiva de cana-de-acucar € responsavel por 21,82% do PIB dos
agronegocios segundo o levantamento realizado pelo Centro de Estudos Avancados
em Economia Aplicada da Universidade de Sao Paulo (CEPEA, 2016). A Regiéo
Centro-Sul é a maior produtora de cana do Pais com 626.770 milhdes toneladas de
cana colhidas na safra 2015/2016. Estima-se que a producdo nacional de acucar
ficara em 39.814,8 milhdes de toneladas com acréscimo de 18,9% em relacéo a safra
anterior, enquanto que para a producao de etanol devera acontecer uma diminuicao
nao ultrapassando os 27,9 bilhdes de litros (CONAB, 2016).

O Brasil é o maior produtor e exportador de agucar, com 20,3% da producao
mundial. Deste total da producédo nacional, 32 % é destinado ao consumo interno e
68% para a exportacdo (USDA, 2016). O acucar também pode ser obtido a partir de
outras culturas como a beterraba e o milho, mas o agucar oriundo da cana tem menor
custo e maior rendimento, sendo responsavel por 80% da produ¢do mundial. O etanol
€ outro produto importante na inddstria sucroalcooleira brasileira ficando atras
somente dos Estados Unidos que € lider na producdo de etanol obtido de milho,
embora 60% do etanol produzido no mundo seja originado da cana-de-agucar. Outro
fato importante é que 49,2% da producéo foi destinada aos Estados Unidos em 2015,
0 que contribuiu para o superavit da balanca comercial brasileira.

O setor sucroalcooleiro brasileiro é favorecido também pelo aumento estimado
de area colhida para safra 2016/2017 que é de 456,1 mil hectares (CONAB, 2016).
Além disto, comparado a outros paises produtores, as usinas no Brasil ndo sao
apenas produtoras de agucar, o que permite destinar a cana para a produgédo de

acucar ou alcool conforme a demanda do mercado.
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6 CONCLUSOES

As marcas AFLP 418, 435 e 700 tiveram associacfes em trés épocas de
colheita para Pol. Para a variavel fibra, a marca AFLP 520 foi a Unica com efeito
consistente para trés épocas (época 1, 2 e 3 de 2016). Estas marcas sédo importantes
para serem validadas em outros materiais no processo de selecdo de um programa
de melhoramento. A maioria das marcas significativas apresentou efeito especifico
para cada época, mas as mesmas marcas conjuntamente de uma época servem para

predizer o efeito em relagédo ao fendtipo para outra época de colheita.
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