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Impacto potencial

A identificacdo de cultivares de forrageiras superiores as existentes, que associem
alta produtividade com alto valor nutritivo irA contribiur o desenvolvimento e
intensificacdo da pecuaria brasileira, além de diversificar as areas de pastagens,

aumentando a eficiéncia e reduzindo a vulnerabilidade do sistema de producéo.

Potential impact

The identification of forage cultivars superior to existing ones, which combine high
productivity with high nutritional value, will contribute to the development and
intensification of Brazilian livestock farming, in addition to diversifying pasture areas,
increasing efficiency and reducing the vulnerability of the production system.



DADOS CURRICULARES DO AUTOR

Jussara Barros Silva nasceu em Pirapora-MG, no dia 07 de fevereiro de 1985.
Graduou-se em Zootecnia no ano de 2007, pela Universidade Estadual de Montes
Claros - Unimontes; concluiu o curso de Pos-Graduacao Strito Sensu em nivel de
Mestrado (Producdo Animal) em 2010, pela mesma universidade. Ingressou em
2019 no Programa Strito Sensu de Pdés-Graduacdo em Agronomia (Genética e
Melhoramento de Plantas), nivel Doutorado, da Faculdade de Ciéncias Agrarias e
Veterinarias da Universidade Estadual Paulista “Julio de Mesquita Filho”
(UNESP/FCAV), Campus de Jaboticabal, desenvolvendo sua pesquisa na area de
concentracdo de Melhoramento Genético de Forrageiras Tropicais em parceria com
a Embrapa Gado de Corte — CNPGC. Atualmente é professora efetiva do Ensino
Basico Téecnico e Tecnoldgico do Instituto Federal do Norte de Minas Gerais -
IFNMG, campus Januaria — MG, na area de Zootecnia, desde 2010. Atua nos cursos

Técnico em Agropecuaria e Bacharelado em Agronomia.



Dedico

A minha filha Maria Julia.



AGRADECIMENTOS

A Deus, por ser meu suporte, pela sua protecado e orientagdo durante toda
minha vida, me proporcionado capacidade de buscar novos objetivos.

Aos meus pais, Antonio e Terezinha, pelo amor incondicional e por terem
garantido a oportunidade de realizar esse sonho.

Ao meu irmao Antonio Marlon, pelo companheirismo, amizade e amor, sempre
com uma palavra ponderada.

Ao meu namorado Felipe Ferreira, pelo apoio, incentivo e companherismo,
sempre disposto a me ajudar.

Ao meu orientador Prof. Dr. Gustavo Vitti M6ro, pela oportunidade de
realizacdo deste trabalho sob sua orientagdo, por conduzir essa orientacdo de
maneira competente e compreensiva e pelos ensinamentos que muito contribuiram
para meu crescimento pessoal e profissional.

Ao meu coorientador Dr. Mateus Figueiredo Santos, pela oportunidade de
trabalhar com melhoramento de forrageiras na Embrapa Gado de Corte e toda
orientacdo no desenvolvimento desta pesquisa.

A Dra. Liana Jank, por ser uma inspiracéo profissional, exemplo de dedicacéo
em suas pesquisas, competéncia e humildade.

Ao Silvano Calixto pela acolhida, por sempre estar disponivel durante toda a
conducédo desta pesquisa, pelo excelente trabalho realizado na Embrapa Gado de
Corte, exemplo de profissionalismo, dedicacdo e pela sua alegria e animacao que
tornaram os dias mais descontraidos.

Aos membros da banca examinadora pelas contribui¢cdes tao pertinentes para
melhoria deste trabalho.

A Universidade Estadual Paulista — UNESP, pela oportunidade do
conhecimento cientifico e possibilitar a realizacdo deste estudo.

A Embrapa Gado de Corte — CNPGC/Embrapa pela oportunidade de
desenvolver este trabalho.

A Associacdo para o Fomento a Pesquisa de Melhoramento de Forrageiras

Tropicais — Unipasto, pelo apoio financeiro na condugao desta pesquisa.



Ao Instituto Federal do Norte de Minas Gerais — IFNMG pelo apoio e por
possibilitar a realizagédo desse sonho.

Ao colega Gabriel Ragalzi pelo convivio agradavel, amizade e ajuda durante
todo o trabalho de campo e laboratério.

As minhas colegas Lucélia Santos, Marina Vitéria, Maisa Carvalho e Celina

Ragalzi pela amizade, ajuda e por estarem sempre presentes nessa jornada.



SUMARIO
1 11V [ iii
= Y I A o \Y;
CAPITULO 1 — CONSIAEragtes GEIaS ........cccceeueivreeereereeeeeeeeeeeeeeeesteeiestesaeeeeanns 1
LUANTRODUGAOD ...ttt ae e 1
2.REVISAO DE LITERATURA ..ottt ittt ettt sttt 3
2.1.Megathyrsus maximus (Panicum maxXimuim) .........coooerririiiiiiiieeeeeeeeeeeeeee e 3
2.2.Melhoramento genético de Megathyrsus maximus ..........ccoooveeeiiiiiiiniiiieeeeeeeeeeee, 5
2.3.Caracteres produtivos € NULMCIONAIS .........coeeeeiieiiiiieeeee e 8
2.4.Par@metroS QENETICOS. .....ccoi i 10
y AT [0 (13N LR (=Y o3 (o R 13
2.6. Andlise de compoNeNtes PrNCIPAIS ....uuuuieeeeeieeiiiiiiiie e e e e e eeeeeeatnar e e e e e e eeeeennnas 16
3.REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS ......ooiiieeeeeeeeteee e ee e ee e ee et 18

CAPITULO 2 - Estimativa de parametros genéticos e uso de indice visando

selecéo de hibridos de Megathyrsus maxXimus .........cccoeevviiiiiiiieeeeeeeiiieee e 26
RESUMO ...t e e e e e e e e e e e e e e 26
AB ST R A T e e et e s 27
1. INTRODUGAO ...ttt ettt ettt sttt st et e st eaesreeaeere s 27
2. MATERIAL E METODOS ......coiiiiiieiie ettt ste et ete ettt stsste e ste e saesreane s 29
3. RESULTADOS E DISCUSSAO ......coiieiiecieeeeeieeeete e ete e ee e se e steste e ste e e 34
A, CONCLUSAO ..ottt ettt 46
5. REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS .......ooiiiieeieceeeee e ee et 46

CAPITULO 3 - Utilizacdo de componentes principais visando selecdo de

hibridos de Megathyrsus MaXiMUS...........ceiiiiieiiiiiiiiiiiie e 50

RESUMO ... e 50



F Y Sy 1 7X@ R 50
1. INTRODUGAO ..ottt ettt e te e ete e nanas 51
2. MATERIAL E METODOS ..ot eeseteeeee ettt en et en st een s n s sanaeneen s 52
3. RESULTADOS E DISCUSSAO ........cuioieeeteeeeeeeeeeeee e, 56
R 010 (o1 I U1 7:Y0 JE OO 63

5. REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS . ..ottt 63



SELECAO DE HIBRIDOS DE Megathyrsus maximus (Panicum maximum)

RESUMO - A intensificacdo da producdo animal a pasto demanda continuamente o
desenvolvimento de novas forrageiras. Na geracdo de cultivares superiores o
conhecimento do controle genético dos caracteres de interesse e de estimativas de
parametros genéticos é fundamental para estabelecer estratégias eficientes de
conducdo de um programa de melhoramento. Além disso, véarias estratégias tém
sido adotadas visando aprimorar o processo de melhoramento, como o uso de
indices e o emprego das andlises de componentes principais (ACP), que
possibilitam uma discriminacédo e selecdo adequada dos genétipos baseada em um
conjunto de caracteres simultaneamente considerando o menor nimero de variaveis
possivel. Assim, objetivou-se selecionar hibridos de Megathyrsus maximus (Panicum
maximum) usando indice aditivo e componentes principais para caracteres
produtivos e de valor nutricional durante os periodos das aguas e seca. Foram
avaliados 170 hibridos sob trés cortes, sendo dois no periodo das aguas e um corte
no periodo da seca. Os caracteres avaliados foram: producéo de matéria verde total
(PMVT); producdo de matéria seca total (PMST); producdo de matéria seca foliar
(PMSF); porcentagem de folhas (% F); proteina bruta (PB); digestibilidade in vitro da
matéria organica (DIVMO); fibra em detergente neutro (FDN) e lignina (LIG). As
analises estatisticas foram realizadas utilizando a metodologia de modelos mistos.
Observou-se variabilidade genética para todas as variaveis, tanto no periodo das
aguas quanto na seca, 0 que associado a estimativas de média a alta herdabilidade
indicaram a possibilidade de ganhos com a selecdo para os caracteres de interesse.
Os caracteres PMVT e PMST foram positivamente correlacionados com PMSF,
sendo, portanto, Uteis para selecdo indireta visando aumento da PMSF. Os
constituintes fiborosos FDN e LIG relacionaram-se negativamente com o valor
nutritivo. Assim, a selecao de genotipos com menores teores de FDN e LIG resultara
em ganhos em proteina e disgestibilidade. O uso de indice de selecdo possibilitou
ganhos simultdneos para 0s caracteres agrondmicos e nutricionais. Baseado no
ordenamento dos hibridos foi possivel selecionar os hibridos 82, 98, 22, 115, 3, 160,
20, 44, 111, 142, 145, 127, 94, 78 e 140, pois esses apresentaram desempenho
produtivo e nutricional satisfatorio para o periodo das aguas e seca. A ACP se
mostrou efetiva para identificar as variaveis DIVMO, PMVT, PMST e LIG como as de
maior importancia nesse estudo, e as varidveis PMSF, % F, PB e FDN que
apresentaram baixa variabilidade ou foram redundantes por estarem correlacionadas
com as de maior importancia, sendo passiveis de descarte durante as avaliacdes. A
ACP permitiu ainda, a identificacdo visual e rapida de hibridos superiores para os
caracteres agronémicos e de valor nutricional simultaneamente. A partir das ACP foi
possivel selecionar os hibridos 38, 131, 160 e 22 que apresentaram potencial
produtivo e nutricional tanto no periodo das aguas quanto no periodo da seca, sendo
indicados para as proximas etapas do programa de melhoramento.

Palavras-chave: indice de selecdo, melhoramento de forrageiras, parametros
genéticos, producdo de matéria seca, valor nutricional, variabilidade



SELECTION OF HYBRIDS OF Megathyrsus maximus (Panicum maximum)

ABSTRACT- The intensification of animal production on pasture continuously
demands the development of new forages. In the generation of superior cultivars,
knowledge of the genetic control of the traits of interest and estimates of genetic
parameters is essential to establish efficient strategies for conducting a breeding
program. In addition, several strategies have been adopted to improve the breeding
process, such as the use of indices and the use of principal component analysis,
which enable discrimination and adequate selection of genotypes based on a set of
traits, simultaneously considering the smallest number of possible variables. Thus,
the objective was to select hybrids of Megathyrsus maximus (Panicum maximum)
using additive index and principal components for agronomic and nutritional traits
during rainy and dry season. 170 hybrids were evaluated under three cuts, two in the
rainy season and one in the dry season. The evaluated traits were: total green matter
yield (TGMY); total dry matter yield (TDMY); leaf dry matter yield (LDMY); percentage
of leaves (% L); crude protein (CP); in vitro digestibility of organic matter (IVOMD);
neutral detergent fiber (NDF) and lignin (LIG). Statistical analyzes were performed
using the mixed model methodology. Genetic variability was observed for all
variables, both in the rainy season and in the dry season, which, associated with
estimates of medium to high heritability, indicated the possibility of gains with
selection for the traits of interest. TGMY and TDMY traits were positively correlated
with LDMY, therefore being useful for indirect selection to increase LDMY. Fibrous
constituents NDF and LIG were negatively related to nutritional value. Thus, the
selection of forages with lower levels of NDF and LIG will result in gains in protein
and digestibility. The use of selection index allowed simultaneous gains for
agronomic and nutritional traits. Based on the ordering of the hybrids, it was possible
to select hybrids 82, 98, 22, 115, 3, 160, 20, 44, 111, 142, 145, 127, 94, 78 and 140,
as these presented satisfactory agronomic and nutritional performance for the rainy
and dry season. ACP (Principal Component Analysis) proved effective in identifying
the traits IVOMD, TGMY, TDMY, and LIG as the most important ones in this study.
On the other hand, traits LDMY, % L, CP, and NDF exhibited low variability or
redundancy due to their correlation with the more important variables. These latter
traits can be be neglected during evaluations. The ACP also allowed the visual and
rapid identification of superior hybrids for both agronomic and nutritional value traits
simultaneously. Hybrids 38, 131, 160 and 22 showed productive and nutritional
potential both in the rainy season and in the dry season, being indicated for the next
stages of the breeding program.

Keywords: selection index, forage breeding, genetic parameters, dry matter yield,
nutritional value, variability



CAPITULO 1 — Consideracdes Gerais

1. INTRODUCAO

O Brasil € um dos paises de destague na producao pecudria mundial, possui
0 maior rebanho bovino comercial, com 202,78 milh6es de cabecas, além disso, é o
primeiro exportador e o segundo produtor mundial de carne. Em 2022 o volume de
carne produzido foi de 10,79 milhdes de toneladas equivalente carcaca (TEC),
sendo que desse total, 3,02 milhdes TEC foram exportadas, enquanto 7,78 milhdes
TEC permaneceram no mercado interno (ABIEC, 2023). Esses altos indices da
pecuéria brasileira estdo em parte relacionados a sua producdo baseada na
utilizacdo de pastagens, 0o que garante uma grande vantagem competitiva no
mercado internacional.

A atividade pecuéaria ocupa em torno de 153,79 milhdes de hectares de
pastagens (ABIEC, 2023). Apesar dessa extensa area, a exploracao de forragem no
Brasil é baseada principalmente em gramineas do género Brachiaria (Urochloa) e
Panicum (Megathyrsus) em sua maioria, Cynodon e Pennisetum ou algumas
gramineas temperadas em regifes do sul (Moraes et al., 2014), tornando o sistema
de producéo pouco diversificado e bastante vulneravel a pragas e doencas. Além
disso, o pequeno numero de cultivares disponiveis e sua baixa diversidade genética,
gue por serem apomiticos sdo clonais, representa grande risco para o sistema de
producédo (Valle et al., 2022), gerando uma grande demanda e urgéncia em obter e
selecionar novos genétipos visando a diversificacdo das areas de pastagens no
Brasil.

A area de pastagem cultivada aumentou continuamente nos ultimos anos.
Entre 1970 e 2017, passou de 30 milhdes de hectares para 110 milhdes de hectares.
Atualmente, a area de pastagem cultivada representa cerca de 70% da area total de
pastagem do Brasil (Omote et al., 2021). A substituicdo de pastagens nativas por
pastagens com cultivares melhoradas foi primordial para a intensificacdo da
producdo a pasto no Brasil, com aumento significativo da capacidade de suporte,
taxa de lotacdo e produtividade animal. Com a introducdo de forrageiras do

continente africano e algumas melhorias no manejo das pastagens a taxa de lotacao



média passou de 0,5 UA/ha no comec¢o dos anos 70 para 1,02 UA/ha em 2022
(Wedekin et al., 2017; ABIEC, 2023).

Atualmente os sistemas de producdo estdo cada vez mais intensivos,
demandando a utilizagdo de forrageiras mais produtivas, de maior valor nutricional,
eficientes na utilizacdo dos insumos e adaptados aos diversos ecossitemas do pais.
Essa demanda tem impulsionado os programas de melhoramento genético a
desenvolverem forrageiras que possuem essas caracteristicas e que sejam
superiores as existentes no mercado, contribuindo assim, para a intensificacdo da
producdo animal além de atender a necessidade de diversificar o uso de forrageiras
nas pastagens, aumentando a eficiéncia e reduzindo a vulnerabilidade dos sistemas
de producéo.

Assim, 0s novos genotipos obtidos devem responder as demandas exigidas
pela cadeia produtiva até o mercado consumidor, gerando producdo mais eficiente,
nao apenas na capacidade produtiva da forrageira em si, mas, indiretamente, na
proteina animal, que é o alvo da importancia econdmica para o homem, seja na
forma de carne, leite, couro ou pele (Valle et al., 2008).

Em um programa de melhoramento de forrageiras, os principais caracteres de
importancia sdo de natureza quantitativa, assim, a selecdo de gendtipos com alto
potencial para serem utilizadas no melhoramento depende do conhecimento do
controle genético dos caracteres a serem melhorados. Essas informacfes sé&o
obtidas a partir da estimacdo de parametros genéticos e seus componentes da
variancia (Vencovsky, 1987), e permitem ao melhorista conhecer a variabilidade
existente na populacdo de estudo e o quanto da variabilidade é de natureza
herdavel, identificar o tipo de acédo génica que atua sobre o0s principais caracteres de
interesse, orientar sobre o delineamento genético mais adequado a ser adotado e
possibilita estimar os progressos esperados na selecédo (Vencovsky, 1969).

Vérios atributos sdo buscados pelos melhoristas de forrageiras, como alta
producdo de matéria seca, especialmente de folhas, boa capacidade de rebrota, o
gue permite mais ciclos de pastejo ao longo do ano, alto valor nutricional quanto aos
teores de proteina, menor teor de fibra, resultando em alta digestibilidade, entre
outros (Resende et al.,, 2008). Assim, a selecdo baseada em um ou poucos

caracteres se mostra inadequada, visto que, na maioria das vezes, nao resulta na



obtencdo de genotipos superiores para varios caracteres devido a existéncia de
correlacfes indesejaveis entre esses. Nesses casos, uma estratégia utilizada pelos
melhoristas para obtencdo de forrageiras que apresentam varios atributos é a
utilizacdo de indices de selecdo. Segundo Cruz et al. (2014) o uso dos indices
possibilita uma selecdo simultanea de varios caracteres e, assim, a classificacéo
adequada dos genotipos.

Além do uso de indices, as andlises multivariadas, a exemplo das analises de
componentes principais, podem ser adotadas para otimizar o processo de selecdo. A
técnica dos componentes principais além de possibilitar o estudo da diversidade
genética de um grupo de gendtipos, permite a selecdo simultdnea para varios
caracteres e a avaliacdo da importancia de cada carater estudado sobre a variacao
total disponivel entre os gendtipos avaliados, possibilitando o descarte de caracteres
gue contribuem pouco para a discriminacao desses, reduzindo, dessa forma, méao-

de-obra, tempo e custo despendidos na experimentacao agricola (Cruz et al., 2020).

2. REVISAO DE LITERATURA

2.1.Megathyrsus maximus (Panicum maximum)

Megathyrsus maximus (Jacg.) B.K.Simon & S.W.L.Jacobs (sin. Panicum
maximum Jacq.) pertence a familia Poaceae, subfamilia Panicoideae e tribo
Paniceae. O género Megathyrsus € o maior da familia Poaceae com cerca de 600
espécies (Zuloaga, 1987). Tem como centro de origem o leste da Africa, mais
especificamente os paises Quénia e Tanzania (Combes e Pernes, 1970).

Apresenta nimero basico de cromossomos de x = 8, sendo que predominam
nas populacdes naturais plantas tetraploides (2n = 4x = 32), seguidas de plantas
diploides (2n = 2x = 16). Observou-se também uma pequena porcentagem de outros
nameros cromossdmicos, como triploides (2n = 24), pentaploides (2n = 40),
hexaploides (2n = 48), entre outros (Combes, 1975; Bogdan, 1977).

O modo reprodutivo de M. maximus é assexuado e sexuado, sendo o0 modo
assexuado por apomixia, um tipo de reproducéo vegetativo via sementes (Warmke,

1954). A apomixia é resultante de uma combinacdo de uma aposporia (ndo



reducdo), seguida de uma partenogénese (nédo fecundagdo) em que a progénie €
geneticamente idéntica a planta mae (Savidan, 1982).

Nas populacdes naturais a apomixia ocorre no nivel tetraploide, enquanto
todas as plantas sexuais encontradas na natureza séo diploides. Assim, para serem
utilizadas em cruzamentos, as plantas sexuais tiveram seu nimero de cromossomos
duplicados com colchicina (Savidan, 2000). Dessa forma, as plantas sexuais
tetraploidizadas recebem o pélen das plantas apomiticas, permitindo a geracao de
variabilidade genética (Savidan, 1982). A heranca da apomixia € determinada por
um unico gene dominante ou um grupo de genes muito proximos, em que, a
progénie gerada, a partir de um cruzamento entre um genitor sexual feminino (aaaa)
e um doador de polen apomitico (Aaaa), segregue para o0 modo reprodutivo na razéo
de 1:1, ou seja, 50% de hibridos apomiticos e 50% sexuais (Savidan, 1982).

A apomixia apresenta grandes vantagens para o melhoramento de plantas
forrageiras no que se refere a fixacdo de gendtipos superiores, simplificacéo e
reducdo dos custos de obtencdo de sementes (Savidan et al., 1989), além de
garantir a uniformidade das pastagens por meio da clonagem via sementes (Cruz et
al., 1998).

Panicum maximum é uma forrageira perene, conhecida mundialmente por sua
alta producdo de biomassa, valor nutricional e adaptacdo a diferentes condi¢cdes
edafoclimaticas. Esta entre as forrageiras tropicais mais produtivas propagadas por
sementes e apresenta abundante producéo de folhas longas, porte elevado e alta
aceitabilidade por ruminantes e equideos. Sdo recomendadas principalmente para
sistemas mais intensivos, com pastejo rotacionado e solos de média a alta fertilidade
(Jank et al., 2022).

E uma das espécies de forrageiras mais plantadas no Brasil. Dados recentes
sobre producdo de sementes de forrageiras apontam que o Brasil produziu mais de
280 mil toneladas na safra 2018/2019, sendo que os capins Urochloa brizantha cv.
Marandu e Megathyrsus maximus cv. Mombaca corresponderam a cerca de 70% da
producdo de sementes cultivadas no pais. A cultivar Mombaca ocupa a segunda
posicdo na comercializacdo de sementes, com aproximadamente 80.182 mil

toneladas de sementes (Kist et al., 2019).



A cultivar BRS Quénia, lancada recentemente, € o segundo hibrido de P.
maximum desenvolvido e lancado pela Embrapa Gado de Corte e vem se
destacando como uma das forrageiras mais promissoras. E uma opgdo para solos
de média a alta fertilidade, com producdo média de 19 t ha' de matéria seca total
por ano e 14 t halde matéria seca de folhas (Jank et al., 2001). Com base na média
de cinco locais de avaliagdo dos ensaios regionais, a cultivar apresentou teor de
proteina bruta de 11,8% e 10,6% no periodo das aguas e da seca, respectivamente,
sendo superior as cvs. Tanzania-1 e Mombaca, e com menores valores de fibra
detergente neutro (FDN) nas aguas (75%) e na seca (72%) que essas cultivares
(Jank et al., 2009). Considerando a digestibilidade in vitro da matéria organica, a cv.
BRS Quénia apresentou 65,3% e 63,6% nas aguas e na seca, respectivamente,
enquanto as cultivares Tanzania-1 e Mombaca apresentaram valores menores que
60% (Jank et al., 2009).

2.2.Melhoramento genético de Megathyrsus maximus

O melhoramento de forrageiras tropicais € uma atividade recente no Brasil
guando comparado a outras culturas como as graniferas, no entanto, ja contribuiu de
maneira expressiva para a intensificacdo da producdo animal a pasto. Os programas
de melhoramento visam atender a demanda do setor pecuario, que buscam obter
forrageiras de maior produtividade e qualidade (biomassa e/ou sementes),
adaptadas a estresses edaficos e climaticos, resistentes a pragas e doencas,
eficientes no uso dos nutrientes e que resultem em maior produtividade animal, seja
na forma de carne, leite ou outro produto de interesse econdémico (Valle et al., 2008).

A base da pecuéria brasileira durante muitos anos foi a utilizacdo de
pastagens nativas e gramineas de origem africana introduzidas na época colonial
como o capim-colonido (Panicum maximum), o capim-jaragua (Hyparrhenia rufa) e o
capim-gordura (Melinis minutiflora) (Mitidieri, 1988). No entanto, o uso dessas
gramineas resultava em baixos indices zootécnicos.

Com o inicio do desenvolvimento dos programas de melhoramento genético
de forrageiras no Brasil, dentre eles, o de M. maximus e Urochloa (Brachiaria),

houve avancos significativos no sistema de produgdo animal a pasto. O programa de



melhoramento na Embrapa Gado de Corte de M. maximus iniciou-se na década de
80, com a chegada de recursos genéticos forrageiros disponibilizados pela
instituicdo francesa ORSTOM. A colecdo continha 426 acessos apomiticos e 417
plantas sexuais, dando origem ao Banco Ativo de Germoplasma (BAG), sendo
representativo da variabilidade natural da espécie. A partir da introducdo desses
acessos iniciou a exploracdo da variabilidade genética existente no BAG. Foram
realizadas avaliacGes para caracterizacdo morfolégica e agronémica, constatando
ampla variabilidade genética disponivel para o melhoramento de caracteres de
interesse (Jank, 1995).

A avaliacdo e selecdo de acessos apomiticos superiores, a partir da
variabilidade natural existente no BAG, consistiu no principal método de obtencéo de
novas cultivares utilizado para forrageiras tropicais no Brasil. A partir dessas
avaliacoes, foi possivel o lancamento das cultivares: Tanzania-1 (1990); Mombaca
(1993); Massai (2001) e BRS Zuri (2014) (Jank et al., 2017).

A selecédo a partir da variabilidade natural é um processo simples e rapido, no
entanto, é finito, visto que explora somente a variabilidade genética disponivel em
acessos coletados na natureza. Dessa forma, o melhoramento de forrageiras via
recombinacdo genética torna-se a melhor opcéo para geracao de novas cultivares,
contribuindo para um melhoramento eficiente e de longo prazo (Valle et al., 2009).

Atualmente, o desenvolvimento de cultivares melhoradas de M. maximus,
envolve a obtencdo de hibridos intraespecificos, a partir do cruzamento de plantas
sexuais e apomiticas, ambas no nivel tetraploide. Essa tem sido a estratégia para
obter novos gendtipos e aumentar a oferta de cultivares no mercado dessa
forrageira, contribuindo, segundo Jank et al. (2014), para a minimizacdo da
necessidade de abertura de novas areas de cultivo e diversificacdo das areas de

pastagens, reduzindo a vulnerabilidade dos sistemas de producdo.

O cruzamento de plantas apomiticas e sexuais permitiu a intensificacdo do
programa de melhoramento de P. maximum nas ultimas décadas e a partir de 2012,
a Embrapa Gado de Corte adotou o uso da selecédo recorrente intrapopulacional
(SRI), com o objetivo de melhorar a média per se da populacédo sexual e gerar novos
hibridos sexuais para serem utilizados como genitores em cruzamentos com hibridos

apomiticos (Ematné, 2016).



A estratégia da SRI consiste em melhorar a populacdo sexual por ciclos de
selecao recorrente e utilizagéo das plantas sexuais superiores para hibridizacdo com
acessos ou hibridos apomiticos superiores. Na geracao obtida entre plantas sexuais
e apomiticas resulta em uma descendéncia com metade dos individuos apomiticos e
a outra metade sexual, em que as plantas apomiticas selecionadas continuardo nas
préximas etapas de selecdo de novas cultivares e as plantas sexuais podem ser
utilizadas para contribuirem no melhoramento da populagéo sexual (Ematné, 2016).

As cultivares BRS Tamani (2015) e BRS Quénia (2017) s&o hibridos
apomiticos de P. maximum protegidos desenvolvidos e lancados comercialmente
pela Embrapa, obtidos a partir de cruzamentos entre plantas apomiticas e sexuais
(Jank et al., 2017).

O desenvolvimento de cultivares de P. maximum envolve varias etapas,
iniciando com a obtencdo de novos genotipos, seguida de avaliagdo e selecdo de
genotipos superiores e a etapa final que € a recomendacao e liberacao de cultivares.
A avaliacdo dos acessos do germoplasma superiores e/ou hibridos (obtidos por meio
de cruzamentos dirigidos entre plantas sexuais e acessos apomiticos) para serem
lancados no mercado como cultivar segue um esquema que envolve 3 Fases,
incluindo as avaliacbes envolvendo animais. Na primeira fase de avaliacéo,
denominada Fase I, cerca de 100 — 200 gendtipos séo avaliados agronomicamente
em pequenas parcelas experimentais sob cortes, durante dois anos. Sao avaliados
caracteres morfologicos e agronémicos, resisténcia a pragas e doencas, producéo
de sementes, resposta aos nutrientes, valor nutritivo, entre outros. Cerca de 20-25
gendtipos seguem para a Fase Il - ensaios regionais. Nessa etapa, 0s genétipos séo
avaliados em diferentes locais, sob corte durante dois anos, a fim de determinar seu
desempenho em diferentes condicbes ambientais, visando a identificacdo de
gendtipos com ampla adaptacdo e/ou especifico para determinadas condicdes.
Cerca de 1 a 3 gendtipos séo selecionados e seguem para a Fase lll, em que se
avalia o desempenho animal (individual e por area). Uma vez identificados os
gendtipos superiores, eles serdo registrados e protegidos no MAPA (Ministério da
Agricultura e Pecuaria), um plano de comercializacao é feito e, posteriormente, séo
liberados como cultivares. O processo leva de 8 a 10 anos, uma vez que cada fase

dura pelo menos dois anos de avaliagdo e um ano entre elas para a multiplicagéo



das sementes. E um processo trabalhoso e caro pois é avaliado o desempenho da

planta e o desempenho do animal (Jank et al., 2014).

2.3. Caracteres produtivos e nutricionais

Os programas de melhoramento de forrageiras buscam constantemente
desenvolver novas cultivares que combinem simultaneamente desempenho
agrondémico, valor nutricional, resisténcia a pragas e doengas e que superem 0S
padrdes das cultivares existentes no mercado (Jank et al., 2014), gerando producéo

forrageira mais eficiente e que resulte em maior produtividade por animal e por area.

A geracéao de cultivares mais produtivas e com maior producéo foliar tem sido
um dos principais objetivos dos programas de melhoramento de forrageiras. A
produtividade de massa verde e seca sao atributos de grande relevancia no
desenvolvimento de forrageiras, visto que, forrageiras que possuem um alto
rendimento durante todo o periodo de crescimento podem resultar em maior ganho
de peso médio diario dos animais e em maior capacidade de suporte da pastagem
(Valle et al., 2013). Outro carater de grande importancia buscado pelos melhoristas é
a producéao foliar. As folhas representam o componente morfolégico de maior valor
nutritivo que compde parte significativa da dieta dos animais em pastejo, possuem
maior digestibilidade em relacdo ao colmo, favorecendo o consumo de forragem
(Ruggieri et al., 2020; Freitas et al., 2012; Brancio et al., 2003). As folhas sdo o
componente preferido pelos animais em pastejo, provavelmente em virtude de serem
mais acessiveis, possuir menor resisténcia a apreensao e melhor qualidade (Minson,

1982; Van Soest, 1987), resultando em maior desempenho animal.

Brancio et al. (2003), avaliando trés cultivares de Panicum maximum sob
pastejo, observaram que a participacdo de folhas no pasto, o teor de proteina bruta
da dieta e o tamanho de bocado foram os fatores que mais influenciaram para
obtencdo de maiores ganhos de peso animal. Verificaram, ainda, correlacdes
positivas entre ganho de peso animal e a participacéo de folha no pasto (r = 0,84) e

o teor de proteina bruta na dieta (r = 0,82).



Resultados obtidos por Euclides et al. (2000), demonstram que a ingestao de
matéria seca de Brachiaria decumbens e Brachiaria brizantha foi positivamente

correlacionada com a massa de forragem verde, massa foliar e porcentagem foliar.

Apesar da importancia dos componentes relacionados a producéo forrageira,
segundo Valle et al. (2022), o melhoramento ndo se restringe em obter uma planta
mais produtiva, mas em desenvolver plantas de qualidade, assegurando maior
eficiéncia na transformacdo dessas em produto animal. Assim, caracteres
relacionados ao valor nutritivo das forrageiras sao desejados pelos melhoristas nos

programas.

O desempenho animal em pastagens é determinado, principalmente, pela
gualidade da forragem, que é funcdo do consumo de matéria seca (MS) e do valor
nutritivo da forragem (Reis et al.,, 2012). O valor nutritivo pode ser avaliado pela
digestibilidade, teores de proteina bruta e de parede celular, caracteristicas
intimamente correlacionadas com o consumo de matéria seca (Mertens, 1994). De
acordo com Mott e Moore (1970) o valor nutritivo refere-se a composi¢cao quimica da
forragem e sua digestibilidade, enquanto que, qualidade de uma planta forrageira &
representada pela associacdo da composicdo bromatoldgica, da digestibilidade e do

consumo voluntario.

Das fracOes estudadas na composicao quimica das plantas, a fracao fibrosa e
a protéica sdo as mais comumente analisadas, pois seus teores podem ser afetados
por diversos fatores, entre eles, a espécie ou cultivar, a fertilidade do solo e a idade
da planta (Van Soest et al., 1991). O estudo dessas fracbes € fundamental na
analise qualitativa de gramineas e leguminosas, pois esses parametros podem
influenciar direta ou indiretamente o consumo de matéria seca pelo animal (Van
Soest, 1995).

O teor de proteina da dieta pode afetar a digestdo da fibra no ambiente
ruminal, principalmente em dietas com forragens de baixa qualidade, uma vez que a
deficiéncia de proteina limitaria a atividade ruminal afetando, assim, a ingestédo e a

digestibilidade dos nutrientes (Sousa et al., 2002).

A fibra em detergente neutro (FDN) representa toda a fragdo fibrosa das

forragens, sendo composta principalmente de celulose, hemicelulose e lignina (Van
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Soest et al., 1991) e est4 relacionada a mastigacéo, ruminacgdo, grau de enchimento
do trato digestdrio, taxa de passagem da digesta, motilidade do rimen e consumo de
matéria seca (NRC, 2001). Segundo Allen (2000), a FDN é o melhor componente do
alimento para predicdo da ingestdo de matéria seca por ruminantes. A lignina € um
componente da parede celular que interfere negativamente na digestibilidade da
forrageira, contribuindo para reducdo da taxa de degradacédo e degradabilidade
efetiva da parede celular dos alimentos volumosos (Van Soest, 1995). Portanto, a
avaliacdo e selecdo de forrageiras que possuem maior valor nutritivo podem
representar ganhos significativos no consumo e digestibilidade da matéria seca,

consequentemente no desempenho animal.

2.4. Parametros genéticos

No melhoramento, informacfes acerca da variabilidade genética existente, o
guanto dessa variabilidade é herdavel e quais os principais tipos de acdo génica
envolvidos no controle genético dos caracteres de interesse sdo fundamentais para
estabelecer estratégias eficientes de selecao.

A variabilidade genética na populacdo, que expressa a diferenca entre
individuos, é condicdo essencial para o estabelecimento de qualquer programa de
melhoramento genético, sendo indispensavel para uma selecdo eficiente dos
genotipos superiores. Segundo Vencovsky e Barriga (1992), a partir do
conhecimento da variabilidade genética em uma populacdo é possivel inferir sobre
seu potencial para a selecédo e, consequentemente, se essa populacéo sera util para
o programa de melhoramento.

A variabilidade observada em uma populacdo é denominada variancia
fenotipica, sendo o resultado da somatéria dos componentes de variancia genética e
variancia ambiental. A variancia genética € composta pela variancia aditiva, de
dominancia e epistatica, as quais sdo as a¢bes génicas envolvidas no controle
genético da expressdo de caracteres (Vencovsky e Barriga, 1992). Além da
existéncia de variabilidade na populacdo, a eficiéncia da selecdo de gendétipos
superiores ird depender de parametros genéticos e ambientais relacionados aos

caracteres de interesse.
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Com a estimacdo de parametros genéticos e seus componentes de variancia
€ possivel estimar o efeito genético e ambiental na expressdo dos caracteres
desejaveis (Vencovsky, 1987), permitindo ao melhorista estimar o quanto da
variabilidade existente em uma populacao tem potencial para ser herdada, identificar
guais os tipos de acdes génicas que atuam sobre os caracteres de interesse e
prever o ganho com a selecdo de gendtipos superiores (Vencovsky, 1969).

A herdabilidade (h2) é um dos parametros genéticos mais importantes para o
trabalho dos melhoristas, pois quantifica a proporcdo da variacdo fenotipica que é
atribuida a variac@o genética, indicando o quanto da variabilidade existente em uma
populacdo tem potencial para ser herdada (Falconer e Mackay, 1996).

Esse parametro pode ser estimado no sentindo amplo e sentido restrito. A
herdabilidade no sentido amplo abrange a varidncia genética total, ou seja, a
variagdo genética aditiva e ndo aditiva (Pires et al., 2011). E utilizada para
populacbes que ja possuem seu gendtipo fixado, como clones oriundos de
propagacdo vegetativa e considera simultaneamente o efeito dominante e aditivo
das interacdes alélicas, em que todo o genotipo dos genitores € transmitido aos
descendentes, sendo a variagdo observada nas progénies devido ao efeito
ambiental sobre o fendtipo (Borém e Miranda, 2013). Para espécies que se
reproduzem por apomixia, como as forrageiras, a herdabilidade no sentido amplo é
de grande interesse para os melhoristas, pois todos os tipos de acéo e interacao
génica sdo explorados durante a selecao (Bueno et al., 2006). No sentido restrito,
expressa a proporcdo da variacao total que é atribuida ao efeito médio dos genes
aditivos, importante para plantas propagadas sexuadamente (Dudley e Moll, 1969;
Resende, 2001; Basso, 2006), sendo obtida pela relacdo entre a variancia genética
aditiva e a variancia fenotipica total, em que cada genitor contribui com apenas
metade dos alelos para o loco génico apds um cruzamento, assim € possivel estimar
apenas o efeito que cada alelo possui separadamente, sendo a interacdo entre eles
no gendtipo final uma incégnita (Carvalho et al., 2001).

A herdabilidade pode ser estimada ainda, ao nivel de plantas individuais ou
ao nivel de médias (repeticdes). Ao nivel de plantas considera a existéncia de
apenas uma repeticdo do gendtipo, enquanto ao nivel de médias as repeticdes

auxiliam na reducgéo do efeito ambiental e na aproximagéo da variancia fenotipica da
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genotipica, pois a variancia ambiental é dividida pelo numero de repeticdes desse
genotipo (Cruz et al., 2014).

E uma propriedade ndo apenas de um carater, mas também da populacio e
das circunstancias de ambientes as quais os individuos estéo sujeitos e da forma em
qgue o fendtipo € mensurado (Falconer e Mackay, 1996). Assim, as estimativas de
herdabilidade em diferentes estudos podem apresentar ampla variacdo, devido a
diversos fatores, como, a natureza do carater mensurado, o método de estimacéo,
diversidade na populacédo, nivel de endogamia da populacdo, nimero de ambientes
considerados e vérios outros fatores (Borém e Miranda, 2013).

A importancia da herdabilidade esta associada principalmente ao seu poder
preditivo ao estimar o grau de correspondéncia entre o valor fenotipico e o valor
genético (You et al., 2016), possibilitando estimar os ganhos esperados com a
selecdo (Hallauer et al., 2010). Se a herdabilidade for alta, havera uma alta
correlacdo entre o valor fenotipico e o genotipico, em que as diferencas entre os
individuos traduzirdo as verdadeiras diferencas genéticas, portanto, o sucesso da
estratégia de selecdo que estiver sendo adotada. Se a herdabilidade for baixa, o
valor fenotipico ndo € uma medida confiavel do valor genotipico, e a superioridade
aparente de um individuo em relagcdo ao outro podera ndo ser devida as causas
genéticas, assim, 0 processo seletivo podera estar comprometido (Cruz et al., 2014).

A predicdo de ganhos a serem obtidos por determinada estratégia de selecéo
constitui em uma das mais importantes contribuicdes da genética quantitativa. Por
meio dessa predicdo, o melhorista podera avaliar a eficacia da estratégia adotada,
promovendo modificacdo quando necessario, além de avaliar a potencialidade da
populacéo trabalhada para fins de melhoramento (Cruz et al., 2014).

O melhoramento de uma populacao para um determinado carater é resultado
do ganho de selecdo, que € definido como sendo a diferenca entre a média da
populacdo melhorada e da populagéo original. O ganho com a selecdo depende da
herdabilidade do carater sob sele¢cédo, da intensidade de selecdo praticada e do
controle das condi¢cbes ambientais (Vencovsky, 1987; Miranda et al., 1988).

Assim, quanto maior a variabilidade genética em relacdo ao ambiente e, se a
proporcdo dessa variabilidade genética for devida, principalmente, a efeitos aditivos,

maiores seréo 0s ganhos estimados para a geracao seguinte (Miranda et al., 1988).
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O ganho de sele¢do depende também do diferencial de selecdo, que expressa a
diferenca entre a média da populacéo selecionada e a média da populacéo original.
O ganho genético é inversamente proporcional a intensidade de selecdo, a qual
qguantifica o namero de individuos selecionados (Cruz et al., 2014). Portanto, em um
processo de selecdo, quanto maior for a pressdo de selecdo, maior sera esse
diferencial e, consequentemente, o progresso genético (Paterniani e Miranda Filho,
1987).

2.5. indice de selecéo

As variancias e covariancias fenotipicas e genotipicas possibilitam conhecer
as relacOes existentes entre caracteres através da estimativa de correlacdo, que
indica as alteracbes que ocorrem em um determinado carater em funcédo da selecéo
praticada em outro carater a ele correlacionado (Bernardo, 2010; Ramalho et al.,
2012). O conhecimento das relacdes entre caracteres de interesse é de grande
importancia, visto que a obtencdo de ganhos genéticos e a classificacdo dos
genotipos superiores sdo, na maioria dos casos, dirigidas conjuntamente para varios
caracteres (Cruz et al., 2014).

Quando a selecdo é praticada para um determinado carater, normalmente
proporciona alteracbes em outros, devido a existéncia de correlacdes genéticas, e
seu sentido pode ou néo ser de interesse do melhorista (Martins et al., 2003). Em
situacOes de alta correlacdo entre dois caracteres, o melhorista pode optar pela
selecdo direta baseada no carater principal, ou indireta, que € a selecdo baseada em
um carater secundario com o objetivo de obter uma resposta positiva no carater
desejavel ou principal. A alta correlacdo genética entre as duas caracteristicas e a
alta herdabilidade na caracteristica secundaria poderia proporcionar ganho genético
da caracteristica desejada em menor tempo e esforco (Hallauer, 1980). Entretanto,
guando os caracteres de interesse possuem baixa herdabilidade, baixa correlacéo
ou quando a selecdo para um carater ocasiona reducdo em outro, a selecdo de
gendtipos superiores é dificultada.

Diante dessa complexidade dos caracteres, os melhoristas devem utilizar

procedimentos genético-estatisticos que permitam minimizar o0s efeitos
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desfavoraveis das respostas correlacionadas, e que considerem também, a selegcéo
para multiplos caracteres (Santos et al., 2007) visto que, a selecdo univariada, na
maioria das vezes, ndo resulta na obtencdo de gendtipos superiores para varios
caracteres de importancia (Martins et al., 2003).

Nesses casos, uma estratégia adotada pelos melhoristas visando aprimorar o
processo de melhoramento é o uso da selecdo simultanea de caracteres por meio
de indices de selecao. O uso de indices, estabelecido pela combinagcdo 6tima de
varias caracteristicas analisadas, permite a selecao simultanea de varios caracteres
e, assim, a classificacdo adequada dos gendétipos (Cruz et al., 2014).

Durante as etapas do programa, os melhoristas precisam selecionar um
conjunto de caracteres, como producdo de biomassa, producdo de sementes,
tolerancia ao estresse abidtico e bibtico, capacidade de rebrota da planta e valor
nutritivo da forragem (Hayes et al., 2013; Jank et al., 2014), e a utilizacdo de um
indice permite combinar as multiplas informag¢des mensuradas em um individuo ou
progénie, de modo que seja possivel a selecdo de gendtipos baseada em um
conjunto de variaveis que reuna varios atributos de interesse econdémico, ja que a
selecdo com base em um ou poucos caracteres, tem se mostrado inadequada (Cruz
et al., 2014), pois resulta na obtencédo de genaotipos superiores apenas para o carater
sob selecéo.

indices de selecédo foram inicialmente propostos por Smith (1936) e Hazel
(1943) e sdo obtidos como combinacdes lineares das medidas de diversos
caracteres, podendo ser eficientes, uma vez que permitem a avaliacdo de todas as
informacfes disponiveis, atribuem diferentes pesos aos caracteres estudados e
valorizam atributos julgados de maior importancia pelo melhorista (Falconer, 1987).

A teoria dos indices de selecdo baseia-se no fato de que cada individuo
possui um valor genético global que lhe é peculiar (Hazel e Lush, 1942). Tal valor
genético, para fins de selecdo, corresponde ao somatério dos valores de
melhoramento ("breeding value") associado a n caracteres de importancia
econdmica, ponderados por valores econdémicos relativos correspondentes a cada
carater (Smith, 1936; Hazel, 1943; Kempthorne, 1957).

Na literatura sdo encontrados varios indices de selec¢do, os quais podem ser

utilizados no melhoramento de plantas, como o indice com base na soma de postos
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(ou ranks) proposto por Mulamba e Mock (1978), o indice livre de pesos e livre de
parametros (ou indice multiplicativo) proposto por Elston (1963), o indice aditivo
(Resende, 2007), entre outros.

O indice baseado na soma de postos (ou ranks) proposto por Mulamba e
Mock (1978), consiste na soma dos “ranks” de cada genotipo em relacdo a cada um
dos caracteres em ordem favoravel ao melhoramento (Cruz et al., 2014; Santos et
al., 2007). O indice é realizado a partir do ranqueamento dos genotipos para cada
variavel, na ordem favoravel a selecdo. Ap6s a classificacdo sdo somadas as
posicdes de cada material nas diferentes variaveis. O valor da soma de cada
gendtipo é entdo ranqueado em ordem crescente. Os primeiros colocados sdo 0s
melhores por esse indice. O indice com base na soma de postos ndo elimina
genotipos, independentemente das caracteristicas consideradas em sua construcao,
apenas classifica-os de acordo com os valores de cada variavel (Mulamba e Mock,
1978).

O indice livre de pesos e livre de parametros (ou indice multiplicativo)
proposto por Elston (1963) elimina a necessidade de estimar as variancias e
covariancias fenotipicas e genotipicas, e de estabelecer pesos econémicos relativos
aos varios caracteres (Cruz et al.,, 2014). O indice multiplicativo consiste em
estabelecer um valor minimo desejado para as caracteristicas, subtraindo o valor
médio de cada genoétipo do valor de referéncia. Aqueles com valor abaixo do
estabelecido terdo resultado nulo. Apds realizar tal procedimento para todas as
variaveis estas sao multiplicadas e o valor final ranqueado. Todos aqueles genotipos
gue para alguma caracteristica tiverem sua média fora do padrao determinado teréo
seu valor final zerado (Elston, 1963).

No indice aditivo escolhem-se as variaveis a serem utilizadas para compor o
indice e atribuem-se pesos econbmicos para cada carater, levando-se em
consideracao as herdabilidades, correlacdes genéticas e importancia econdmica dos
diferentes caracteres (Resende, 2007). Através desse indice é possivel adequar a
selecdo as necessidades dos programas de melhoramento, por meio do
estabelecimento de pesos econbmicos para cada carater, conforme as prioridades
do melhorista e, assim, 0s caracteres mais importantes terdo maior peso,

favorecendo a classificacdo dos genotipos.
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Ganhos genéticos com a selecdo de gendtipos por meio de indices em
forrageiras tém sido relatados por diversos autores (Matias et al., 2020; Pandolfi
Filho et al., 2016; Simeé&o et al., 2016; Figueiredo et al., 2012), sugerindo que a
aplicacdo dos indices de selecao constitui-se em uma estratégia eficiente para
identificar gendtipos superiores e predizer ganhos genéticos para um conjunto de
caracteres nessas espécies.

Matias et al. (2020) comparando diferentes indices aditivos para selecionar
genitores e hibridos de Urochloa decumbens baseados nos diferentes caracteres de
producdo de matéria seca, rebrota, proteina bruta, digestibilidade in vitro, fibra em
detergente neutro e lignina, observaram que a utilizacdo de indices de selecédo se
constituem em uma excelente ferramenta para selecionar multicaracteristicas nessa
espécie, obtendo maiores ganhos de selecdo para indices que atribuiram maiores
pesos para caracteristicas agronémicas.

Pandolfi et al. (2016) utilizando indice aditivo para caracteres agronémicos e
intensidade de selecédo de 25%, obtiveram ganhos significativos para produtividade
de massa seca total (12,27%), produtividade de massa seca de laminas foliares
(13,50%), porcentagem de laminas foliares (6,45%), relacdo lamina
foliar:pseudocolmo (17,71%) e escores de rebrota (10,64%) permitindo a selecdo de

genotipos sexuais superiores de Brachiaria para varios caracteres simultaneamente.

2.6. Analise de componentes principais

Na selecdo de gendtipos de forrageiras avalia-se um grande nuamero de
caracteres, sendo que muitas vezes esses sdo correlacionados entre si. Nesses
casos, além do uso de indices de selecdo, uma técnica de grande utilidade é a
analise multivariada. Essas correspondem a diversos métodos que utilizam
simultaneamente todas as variaveis na interpretacao teérica do conjunto de dados
obtidos, permitindo um estudo global dos caracteres avaliados, evidenciando as
ligacbes, semelhancas ou diferencas entre eles, com menor perda possivel de
informacéo (Hair et al., 2009).

Dentre as analises multivariadas, a analise de componentes principais (ACP)

proposta inicialmente por Pearson (1901), e posteriormente aplicada por Hottelling
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em 1933, que usou com o propésito de analisar as estruturas de correlacdo, é uma
técnica estatistica que transforma linearmente um conjunto inicial de variaveis,
correlacionadas entre si, em um conjunto substancialmente menor de variaveis nao
correlacionadas que contém a maior parte da informacdo das variaveis iniciais
(Hongyu et al., 2016). As ACP transformam um conjunto de varidveis originais
intercorrelacionadas em um novo conjunto de varidveis ndo correlacionadas
(componentes principais), retirando a multicolinearidade das variaveis, além disso,
reduz muitas varidveis a eixos que representam algumas variaveis, sendo estes
eixos perpendiculares (ortogonais) explicando a variacdo dos dados de forma
decrescente e independente (Hongyu, 2015; Regazzi, 2000).

As ACP consistem em um método poderoso para discriminar genaotipos, que
reduz o numero de variaveis a um namero limitado de novas variaveis, que Sao 0s
componentes principais (CP). Cada CP é responsavel pela representacdo de um
percentual da variancia dos dados, sendo ideal que, no resultado final, parte
relevante da variabilidade seja representada por, no maximo, trés CP (Hair et al.,
2009).

Segundo Regazzi (2000), para determinar os componentes principais, €
preciso estimar a matriz de variancia-covariancia (matriz de correlagéo), determinar
0s autovalores e os autovetores e, posteriormente as combinacdes lineares, que
serdo as novas variaveis, denominadas de componentes principais. Assim, cada
componente principal sera uma combinacédo linear de todas as variaveis originais,
independentes entre si. Esse sistema reduzido de coordenadas ira proporcionar a
representacdo grafica sobre as semelhancas entre os acessos, além de facilitar a
interpretacéo dos dados (Valentin, 2000).

A ACP pode ser utilizada como critério para julgar a importancia das préprias
variaveis originais escolhidas, ou seja, as variaveis originais com maior peso na
combinacdo linear dos primeiros componentes principais sdo as mais importantes do
ponto de vista estatistico (Moita Neto e Moita, 1998). Assim, cada componente
principal retém uma percentagem da variancia total original, e as variancias retidas
sdo decrescentes do primeiro ao ultimo CP, ou seja, o primeiro CP é o mais
importante, pois retém a maior parte da variacdo total encontrada nos dados

originais, explicando o maximo de variabilidade dos dados; o segundo componente é
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0 que apresenta a segunda maior variancia e assim sucessivamente até o
componente principal de menor importancia (Gongalves e Fritsche-Neto, 2012). Em
geral, os primeiros componentes principais tém sido utilizados quando estes
envolvem pelo menos 80% da variacao total. Nos casos em que este limite ndo é
atingido nos dois primeiros componentes, a analise é complementada com a
disperséo grafica em relacédo ao terceiro e quarto componentes. Em estudos sobre a
divergéncia genética entre genotipos, € desejavel que a variancia acumulada nos
dois primeiros componentes principais exceda 80% (Cruz et al., 2020).

Por outro lado, os Ultimos componentes principais ndo estdo associados a
muita variabilidade, ou seja, esses ultimos componentes principais identificardo
relacbes lineares entre as variaveis originais proximo de constante (Johnson e
Wichern, 1998; Anderson, 2003; Ferreira, 2011), sendo passiveis de descarte em
estudos futuros. Segundo Cruz et al. (2020), em estudos de diversidade genética, a
ACP permite a identificacao de variaveis que menos contribuem para a diferenciacao
dos genotipos, sendo possivel o seu descarte, pois esta variavel esta sendo
representada pelas demais da relacdo, sem prejuizo de informacdo relativa a

diversidade entre 0s acessos.
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CAPITULO 2 - Estimativa de parametros genéticos e uso de indice visando

selecado de hibridos de Megathyrsus maximus

RESUMO - A selecéo eficiente requer o conhecimento do controle genético dos
caracteres e de estimativas de parametros genéticos. Além disso, 0 uso de indices
possibilita selecdo dos genétipos para varios caracteres simultaneamente. Assim,
objetivou-se estimar parametros genéticos, selecionar hibridos de Megathyrsus
maximus usando indice aditivo e predizer o ganho genético para caracteres
agronémicos e nutricionais durante os periodos das aguas e seca. Foram avaliados
170 hibridos sob trés cortes, sendo dois no periodo das aguas e um corte no periodo
da seca. Os caracteres avaliados foram: producdo de matéria verde total (PMVT);
producdo de matéria seca total (PMST); producdo de matéria seca foliar (PMSF);
porcentagem de folhas (% F); proteina bruta (PB); digestibilidade in vitro da matéria
organica (DIVMO); fibra em detergente neutro (FDN) e lignina (LIG). Os parametros
genéticos foram estimados utilizando a metodologia REML/BLUP e empregado o
indice de selecao aditivo para ranqueamento dos hibridos e predicdo de ganho
genético. Observaram-se diferencas significativas entre os hibridos para todos os
caracteres avaliados, indicando a existéncia de variabilidade genética, o que
associado a estimativas de herdabilidade de média a elevada magnitude, indicam a
possibilidade de ganhos com a selecdo nos periodos avaliados. Correlacdes
genéticas entre os caracteres PMVT e PMST (0,93; 0,94); PMVT e PMSF (0,82;
0,75); PMST e PMSF (0,92; 0,68); PB e DIVMO (0,56; 0,38); FDN e LIG (0,56;0,34);
PB e FDN (-0,41;-0,48); PB e LIG (-0,50;-0,46); FDN e DIVMO (-0,52; -0,34); DIVMO
e LIG (-0,83; -0,72) nos periodos das aguas e seca, respectivamente, indicam a
possibilidade de selecdo indireta para esses caracteres. Os ganhos genéticos para
caracteres agrondémicos foram superiores aos observados para os nutricionais. Com
0 uso do indice aditivo foi possivel a selecdo de hibridos superiores com ganhos
genéticos significativos para todos os caracteres, permitindo a selecdo dos hibridos
82, 98, 22, 115, 3, 160, 20, 44, 111, 142, 145, 127, 94, 78 e 140 que apresentaram
desempenho agrondémico e nutricional superior para o periodo das aguas e seca,
sendo, portanto, considerados promissores para as proximas etapas do programa de
melhoramento genético.

Palavras-chave: correlacdo genética, ganho genético, herdabilidade, producdo de
matéria seca, selecdo simultanea, valor nutritivo
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CHAPTER 2 - Estimation of genetic parameters and use of index to select
hybrids of Megathyrsus maximus

ABSTRACT - Efficient selection requires an understanding of genetic trait control
and estimation of genetic parameters. In addition, utilizing indices enables the
selection of genotypes for multiple traits simultaneously. The aim was to estimate
genetic parameters, select hybrids of Megathyrsus maximus using additive index and
predict genetic gain for agronomic and nutritional traits during both the rainy and dry
seasons. A total of 170 hybrids were evaluated through three harvests, two during
the rainy season and one during the dry season. The evaluated traits were: total
green matter yield (TGMY); total dry matter yield (TDMY); leaf dry matter yield
(LDMY); percentage of leaves (% L); crude protein (CP); in vitro digestibility of
organic matter (IVMOD); neutral detergent fiber (NDF) and lignin (LIG). Genetic
parameters were estimated using the REML/BLUP methodology and the additive
selection index was applied to rank hybrids and predict genetic gain. Significant
differences were observed among hybrids for all considered traits, suggesting the
presence of genetic variability, which associated with estimates of heritability from
medium to high magnitude show the possibility of gains with selection in the
considered periods. Genetic correlations between traits TGMY and TDMY (0,93;
0,94); TGMY and LDMY (0,82;0,75); TDMY and LDMY (0,92;0,68); CP and IVMOD
(0,56; 0,38); NDF and LIG (0,56;0,34); CP and NDF (-0,41;-0,48); CP and LIG
(-0,50;-0,46); NDF and IVMOD (-0,52; -0,34); IVMOD and LIG (-0,83; -0,72) in the
rainy and dry periods indicate the possibility of indirect selection for these characters.
Agronomic traits exhibited greater gains than nutritional traits. The use of the additive
index enabled the selection of superior hybrids, resulting in significant genetic gains
across all traits. Based on the ranking, the hybrids 82, 98, 22, 115, 3, 160, 20, 44,
111, 142, 145, 127, 94, 78 and 140 were chosen due to their superior agronomic and
nutritional performance for the rainy and dry seasons. Therefore, they hold promise
for the upcoming phases of the genetic improvement program.

Keywords: genetic correlation, genetic gain, heritability, dry matter yield,
simultaneous selection, nutritive value

1. INTRODUCAO

As pastagens possuem uma grande importancia no cenario de producao
animal no Brasil, pois se constituem na fonte primaria e mais econbmica de
nutrientes para ruminantes (Barbero et al., 2020). Estima-se que 89% do rebanho
bovino brasileiro é criado exclusivamente a pasto, 0 que representa

aproximadamente 179 milhdes de cabecas (ABIEC, 2023). A extensa érea territorial
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e as condicdes climaticas favoraveis ao desenvolvimento das gramineas tropicais
propiciam esse cenario.

O desenvolvimento de novas tecnologias tem contribuido para a intensificacao
do sistema de producdo animal a pasto e inserido o Brasil em lugar de destaque na
pecuaria mundial. Dentre essas tecnologias, podem-se citar, a pecuaria de precisao,
a utilizacdo de técnicas eficientes de manejo das pastagens visando otimizar o uso
da forrageira, suplementacéo da dieta dos animais em pastejo, aproveitamento do
potencial genético dos animais e o uso de material genético vegetal mais produtivo e
adaptado aos diferentes sistemas de producao animal do pais.

A demanda do setor pecuario por cultivares de forrageiras superiores, que
associem alta produtividade de biomassa com menor perda de producéo no periodo
da seca e alto valor nutricional € crescente, e tem-se tornado um dos grandes
desafios para os melhoristas.

Para a geracdo de novas cultivares de forrageiras mais produtivas e com
elevado valor nutricional, o conhecimento da variabilidade genética existente e de
parametros genéticos relacionados aos caracteres de interesse sao fundamentais
para estabelecer estratégias eficientes de conducdo de um programa de
melhoramento. O estudo dos parametros genéticos como as variancias (genéticas,
ambientais e fenotipicas), e as herdabilidades, entre outros, se mostra essencial
para a escolha dos melhores métodos de selecdo a serem adotados em um
programa de melhoramento, além de permitir inferir sobre a variabilidade genética e
os ganhos esperados com a selecéo (Vencovsky e Barriga, 1992).

Durante as etapas dos programas, os melhoristas precisam selecionar um
conjunto de caracteres, como producdo de biomassa, producdo de sementes,
tolerancia ao estresse abidtico e bibtico, capacidade de rebrota da planta e valor
nutritivo da forragem (Hayes et al., 2013; Jank et al., 2014) e, nesses casos, uma
estratégia adotada visando aprimorar o processo de melhoramento é o uso da
selecdo simultanea de caracteres por meio de indices de selec¢do. A utilizacdo de
indice permite combinar informa¢cdes possibilitando a selecdo baseada em um
conjunto de caracteres simultaneamente (Cruz e Regazzi, 1994).

Ganhos genéticos com a selecdo de gendtipos por meio de indices em

forrageiras tém sido relatados por diversos autores (Matias et al., 2020; Pandolfi
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Filho et al., 2016; Simeé&o et al., 2016; Figueiredo et al., 2012), sugerindo que a
aplicacéo dos indices de selecdo constitui-se em uma ferramenta interessante para
identificar gendtipos superiores e predizer ganhos genéticos para um conjunto de
caracteres nessas espeécies.

Assim, objetivou-se estimar parametros genéticos em hibridos de
Megathyrsus maximus, selecionar hibridos superiores usando indice de selecéo
aditivo e predizer o ganho genético para caracteres agronémicos e de valor
nutricional durante os periodos das aguas e seca.

2. MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido na Embrapa Gado de Corte em Campo Grande,
Mato Grosso do Sul, Brasil (20° 27 ' S, 54° 37 ' W, 530 m de altitude). O clima é
classificado como tropical chuvoso, subtipo Aw, segundo a classificagdo climatica de
KBppen, caracterizado pela distribuicdo anual irregular de chuvas, com ocorréncia
bem definida de um periodo seco, de maio a outubro, e um periodo chuvoso, de
novembro a abril. A temperatura média anual é de 23 °C. O tipo de solo da area
experimental € classificado predominantemente como o Latossolo vermelho
(EMBRAPA, 1999). Os dados referentes as temperaturas e precipitacdo média,

durante o periodo experimental, estdo apresentados na Figura 1 (INMET, 2022).
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Figura 1. Precipitacdo mensal (mm) e temperatura média mensal (°C) durante o

periodo experimental na Embrapa Gado de Corte em Campo Grande/MS.

Os hibridos avaliados neste experimento foram obtidos a partir do cruzamento
dialélico entre dois grupos de genitores de Megathyrsus maximus com diferentes
modos reprodutivos, apomiticos e sexuais. O primeiro grupo era composto por 10
genotipos apomiticos autotetraploides, utilizados como genitores masculinos e o
segundo grupo formado por 10 genotipos sexuais autotetraploides, utilizados como
genitores femininos.

Dos dez genitores femininos, cinco genitores (FP1, FP5, FP6, FP7 e FP8)
foram obtidos, a partir de hibridacdes entre a planta sexual S10 com as cultivares
Mombaca e Tanzania-1. As progénies obtidas foram avaliadas e selecionadas com
base no desempenho per se e em cruzamentos (Braz et al., 2017). Os dez genitores
masculinos e os outros cinco genitores femininos (FP2, FP3, FP4, FP9 e FP10),
provenientes do Banco de Germoplasma de P. maximum da Embrapa Gado de
Corte, foram selecionados, a partir de sucessivas avaliacbes agronbmicas e
nutricionais e sele¢des, em varios cortes e anos (Jank et al., 1997; Jank et al., 2008).

A partir do cruzamento desses genitores apomiticos e sexuais foram obtidas
86 progénies de irmdos completos, com 30 hibridos de cada progénie. Esses
hibridos foram avaliados em dois ambientes contrastantes, um ambiente com alta

fertilidade e outro ambiente de baixa fertilidade do solo, durante dois anos em sete
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cortes para caracteres agrondmicos (matéria seca total, matéria seca de folhas,
porcentagem de matéria seca de folha, densidade e velocidade de rebrota) e
caracteres nutricionais (proteina bruta, digestibilidade in vitro da matéria organica e
fibra em detergente neutro) (Pereira, 2019).

A partir dessas avaliagbes, 170 hibridos foram selecionados e clonados para
compor o material genético utilizado neste experimento. Atualmente, esses hibridos
encontram-se na Fase 1 do Programa de Melhoramento, em que séo avaliados de
100 a 200 gendtipos sob cortes, em experimentos com repeticdo em um local (Jank
et al., 2014).

Neste estudo, os genotipos foram avaliados em uma area experimental, no
delineamento em blocos ao acaso, com duas repeticdes, sendo as cultivares
comerciais Mombaga, BRS Zuri e BRS Quénia utilizadas como testemunhas,
totalizando 346 parcelas. As parcelas experimentais possuiam uma area de 2,5 m?,
constituidas por duas linhas com 2 m de comprimento e espagcamento de 0,5 m
entre linhas. Cada linha possuia cinco plantas com espacamento de 0,50 m,
totalizando 10 plantas individuais por parcela. Ao redor dos blocos, foram plantadas
duas linhas de cultivares comerciais como bordadura.

As mudas dos genotipos selecionados para a pesquisa foram confeccionadas
em janeiro/2020 e levadas para casa de vegetacdo onde permaneceram até o
transplante no campo ocorrendo em dezembro/2020.

O solo amostrado na area experimental foi analisado quimicamente,

apresentando os seguintes resultados:

Tabela 1. Andlise de solo da area experimental na Embrapa Gado de Corte em

Campo Grande/MS, na camada de 0-20 cm.

pH pH P MO K Ca Mg

(CaCl2) (H20) mg/dm3 g/dm3 cmol/dm?
5,2 5,8 0,9 33,5 0,3 2,7 1,2
Ca+Mg Al H H+Al S T \%
cmol/dm? %

3,9 0,0 4,2 4,2 4,2 8,4 49,7
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Baseado nos resultados dessa analise foram realizados todos os tratos
culturais necessarios de acordo com as recomendacdes técnicas para a espécie
(Martha Junior et al., 2007).

Ap6s o estabelecimento das plantas, cerca de 60 dias do transplante das
mudas, realizou-se um corte de uniformizagéo, aproximadamente a 25 cm do solo
em todas as parcelas, utilizando uma rocadeira costal. Apés o crescimento da
forrageira, foram realizados trés cortes, sendo dois no periodo das aguas
(09/03/2021 e 12/01/2022) e um corte no periodo da seca (15/09/2021),
correspondendo aos trés cortes de avaliagao deste trabalho.

A cada corte, toda a forragem contida na parcela foi colhida e pesada a
campo, utilizando um dinambémetro analdgico, para determinacdo da producado de
massa verde total (PMVT) (kg.parcela™), sendo posteriormente convertida para t.ha'.
Logo em seguida, uma amostra homogénea de aproximadamente 300 g de cada
parcela foi retirada e pesada no laboratério de processamento de amostras
forrageiras (LPAF). Apés a pesagem, as amostras foram armazenadas em camera
fria para posterior separacdo dos componentes morfolégicos (lamina foliar, colmo +
pseudocolmo e forragem senescente) e secagem em estufa de ventilacédo forcada a
55° C por 72 horas para determinacdo da producdo de matéria seca total (PMST),
matéria seca foliar (PMSF), matéria seca do colmo (PMSC) (kg.parcela?), sendo
posteriormente convertidos para t.hal. Com base no peso dos componentes,
determinou-se a porcentagem de folhas, sendo calculada como % F= [PMSF/
(PMSF+PMSC)] x 100.

Apés a separacdo morfologica e secagem, as amostras de laminas foliares
foram moidas em moinho tipo “Wiley” com peneira de 1,0 mm. Essas amostras
foram quantificadas por meio de espectroscopia de reflexdo de infravermelho
proximo (NIRS), sendo determinados com base na matéria seca total os teores de
proteina bruta (PB), fibora em detergente neutro (FDN), digestibilidade in vitro da
matéria organica (DIVMO) e teor de lignina (LIG) (Marten et al., 1985).

Os dados coletados foram analisados usando a abordagem de modelos
mistos. Os componentes de variancia foram estimados utilizando-se o método da
maxima verossimilhanca restrita (REML) e os valores genotipicos foram preditos

pelo método da melhor predigéo linear ndo-viesada (BLUP).
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As andlises para o periodo da seca, que considerou apenas um corte, foram
realizadas com base no seguinte modelo estatistico: y = Xr + Zg + e, em que, y: é 0
vetor de dados fenotipicos; r: € o vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como
fixos), somados a média geral, g: é o vetor de efeitos genotipicos (assumidos como
aleatérios) e e: € o vetor de residuos (aleatérios). As letras mailsculas, X e Z
representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

No periodo das aguas, os caracteres agronémicos e de valor nutritivo foram
avaliados em dois cortes na mesma unidade experimental (medidas repetidas ao
longo do tempo), sendo as andlises realizadas com base no modelo estatistico: y =
Xm+ Zg + Wp + Ti + e, em que y é o vetor de dados, m € o vetor dos efeitos das
combinacgdes corte-repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral, g € o
vetor dos efeitos genotipicos (assumidos como aleatorios), p é vetor dos efeitos de
ambiente permanente (aleatorios), i € o vetor dos efeitos da interacdo genotipos X
cortes e e € 0 vetor de erros ou residuos (aleatérios). As letras mailsculas
representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

Para testar a significancia dos componentes de variancia dos efeitos de
gendtipos, da interacdo gendtipo x cortes e de ambiente permanente e seus
respectivos coeficientes de determinacdo procedeu-se a analise de deviance
(ANADEV), conforme recomendado por Resende et al. (2008). Foram estimadas as
correlacdes genéticas entre os caracteres avaliados.

Para a selecdo dos gendtipos, visando ganho simultaneo para caracteres
agronémicos e nutricionais, foi adotado o indice de selecdo aditivo proposto por
Resende (2007):

n
=2 Gijx wix 1
1=1 Oy
em que: l;: indice associado ao gendtipo j; §i: valor genotipico predito (BLUP) do
genotipo j para o carater i; wi: peso econdmico associado ao carater i; 0g4i: estimativa
do desvio padrao genotipico para o carater i.
Os caracteres utilizados para compor o indice de selecdo foram aqueles

associados a resposta do animal em ganho de peso, sendo a PMVT, PMST, PMSF,
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% F, PB, FDN, DIVMO e LIG, apresentando os seguintes pesos econdmicos: 10, 10,
20, 20, 10, 10, 10, 10%, respectivamente.

O ganho com a selecéo para cada carater individualmente foi obtido para o
conjunto de hibridos selecionados com base no indice aditivo, aplicando-se as
intensidades de selecao de 20%, 10% e 5%.

Todas as andlises foram realizadas utilizando-se o software Selegen-
REML/BLUP (Resende, 2016).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

A andlise de deviance apontou diferenca significativa (p < 0,05) entre os
genotipos (Tabelas 2 e 3) para todos os caracteres avaliados no periodo das aguas
e seca, sugerindo a existéncia de variabilidade e o potencial de ganho genético por
meio da selecdo para os caracteres agrondmicos e nutricionais. Segundo Falconer
(1987), a variabilidade genética na populacdo é condicdo basica para a obtencao de

ganhos com a selecéo.
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Tabela 2. Estimativas de varidncia genotipica (o?g); varidncia de ambiente
permanente (o%perm); variancia da interacdo gendtipos x cortes (o?gc); variancia
residual (o%e); variancia fenotipica (o?f); herdabilidade de parcelas individuais no
sentido amplo (h?g); coeficiente de determinacdo dos efeitos de ambiente
permanente (c?perm); coeficiente de determinagdo dos efeitos da interacdo
gendtipos x cortes (c?gc); correlacédo genotipica entre cortes (rgcortes); herdabilidade
da média de gendtipos (h2mg); acuracia na selecao de genotipos (Acgen) e média
geral do experimento, avaliados para caracteres agronémicos e nutricionais em
hibridos de Megathyrsus maximus no periodo das aguas

PMVT PMST PMSF % F PB FDN  DIVMO LG
og 31,83 092" 0,51* 6,40* 0,67* 0,96* 3,54* 0,03*
o’perm 6,14™ 0,39* 0,38* 131 0,06™ 1,27+ 0,16™ 0,01*
o’ge 899%™ 025 0,15 410™ 003" 029 021" 001"
o%e 60,65 1,9 1,18 47,12 1,28 445 9,95 0,07
o’f 107,63 3.54 2,94 58,96 2,05 6,99 13,88 0,12
h?g 0,29 0,26 0,23 0,10 0,32 0,13 0,25 027
c?perm 0,05 0,11 0,17 0,02 0,03 0,18 0,01 0,13
c3ge 0,08 0,07 0,06 0,06 0,01 0,04 0,01 0,01
rgcortes 077 0,78 0,76 0,60 0,95 0,76 0,94 0,95
h’mg 0,58 0,53 0,47 0,30 0,64 0,33 0,56 0,55
Acgen 0,76 0,72 0,68 0,54 0,80 0,57 0,74 0,74
Média geral 43,39 8.45 6,48 76,88 16,48 69,60 60,51 368

PMVT: producdo de massa verde total (t.ha); PMST: producdo de matéria seca
total (t.ha?); PMSF: producdo de matéria seca foliar (t.ha); % F: porcentagem de
folha; PB: proteina bruta (%); FDN: fibora em detergente neutro (%); DIVMO:
digestibilidade in vitro da matéria organica (%); LIG: lignina (%). (*): valores
significativos a 5% (p < 0,05) pelo teste de razdo de maxima verossimilhanca (LRT)
e (™): nao significativo.

N&o houve interacédo significativa de genotipos x cortes para o periodo das
aguas (p > 0,05), indicando que os hibridos apresentaram desempenho agronémico
e de valor nutritivo semelhante nos dois cortes avaliados dentro da mesma época
(Tabela 2). Esse comportamento semelhante dos hibridos pode ser devido ao
namero de cortes realizados (dois), sendo insuficiente para detectar essa interacao.

O componente ambiental permanente foi significativo (p < 0,05) para os
caracteres PMST, PMSF, FDN e LIG no periodo das aguas. Para os demais
caracteres nao houve efeito significativo do ambiente permanente (p > 0,05) (Tabela
2). Segundo Braz et al. (2013), a existéncia de variancia de ambiente permanente
(Vperm) esta provavelmente associada a presenca de microclima ou condi¢cdes de
solo que favorecem o desenvolvimento das plantas, resultando em uma alteracéo
desses componentes, uma vez que, mesmo com todo o preparo e cuidado para
homogeneizagdo, algumas condigbes n&o sao totalmente controladas em

experimentos de campo.
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As correlagbes genotipicas entre cortes (rgcortes) variaram de 0,60 (% F) a
0,95 (PB e LIG) (Tabela 2). Segundo Resende (2014) essas estimativas indica a
magnitude da variacdo do desempenho dos hibridos entre os diferentes cortes para
cada variavel. Para os caracteres PB (0,95), DIVMO (0,94) e LIG (0,95) os valores
de rgcortes sédo considerados altos, existindo elevada correlagdo genotipica entre 0s
cortes, permitindo a selecdo dos mesmos individuos superiores entre os cortes. Para
caracteres com baixos valores de rgcortes indica existir uma maior variacao entre 0s
melhores genotipos nos diferentes cortes, dificultando a selecdo dos hibridos mais

estaveis para esses caracteres.

Tabela 3. Estimativas da variancia genotica (02g), variancia residual (o%e), variancia
fenotipica (o*f), herdabilidade no sentido amplo (h32g), herdabilidade da média de
gendtipo (h2mc); acuracia de selecédo (Acgen), coeficiente de variagdo genético
individual (CVgi), coeficiente de variacdo ambiental (CVe), coeficiente de variacéo
relativa (CVr) e média geral, avaliados para caracteres produtivos e nutricionais em
hibridos de Megathyrsus maximus no periodo da seca

PMVT PMST PMSF %F PB FDN DIVMO LIG
o%g 13,99* 1,54* 1,87* 143,72* 0,70* 1,66* 4,01* 0,04*
o%e 15,64 2,07 1,00 86,58 0,83 3,71 8,65 0,06
o*f 29,63 3,62 2,87 230,30 1,54 5,38 12,66 0,10
hzg 0,47 0,42 0,65 0,62 0,45 0,31 0,31 0,38
h2mc 0,64 0,59 0,78 0,76 0,62 0,47 0,48 0,55
Acgen (%) 0,80 0,77 0,88 0,87 0,79 0,68 0,69 0,74
CVgi% 18,47 15,57 36,13 15,87 6,85 1,83 4,09 5,45
CVe% 19,54 18,06 26,38 12,32 7,48 2,73 6,00 6,93
CvVr 0,94 0,86 1,36 1,28 0,91 0,67 0,68 0,78
Média geral 20,24 7,97 3,79 75,49 12,23 70,50 48,97 3,69

PMVT: producdo de massa verde total (t.ha?); PMST: producdo de matéria seca
total (t.ha?); PMSF: producdo de matéria seca foliar (t.hal); % F: porcentagem de
folha; PB: proteina bruta (%); FDN: fibra em detergente neutro (%); DIVMO:
digestibilidade in vitro da matéria organica (%); LIG: lignina (%). (*): valores
significativos a 5% (p<0,05) pelo teste de razdo de maxima verossimilhanca (LRT).

As estimativas de herdabilidade ao nivel de médias para o periodo das aguas
variaram de 0,30 (% F) a 0,64 (PB) (Tabela 2), sendo consideradas de moderada a
alta magnitude (Resende, 2002). Os caracteres % F (0,30) e FDN (0,34)
apresentaram menores valores indicando que esses foram influenciados pelos
efeitos ndo genéticos, ou seja, a maior fracdo da variacdo fenotipica foi causada

pela variacdo ambiental, o que dificulta o processo de selecdo, devido a grande
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influéncia do ambiente, diminuindo o ganho genético por meio da selecao direta para
esses caracteres nos genoétipos. Para o periodo da seca as estimativas de
herdabilidade variaram de 0,47 (FDN) a 0,68 (PMSF) (Tabela 3), sendo
consideradas de moderada a alta magnitude (Resende, 2002). Para caracteres de
alta magnitude indica situacdo favoravel a selecdo, com possibilidade de ganhos
genéticos com a selecdo dos individuos superiores para os caracteres produtivos e
nutricionais.

Resultados semelhantes para herdabilidade no sentido amplo foram obtidos
por Deo et al. (2020) avaliando progénies de irmaos completos de Megathyrsus
maximus para caracteres agronémicos e nutricionais: % de lamina foliar (0,19),
matéria seca total (0,57), matéria seca foliar (0,58), matéria verde (0,64), proteina
bruta foliar (0,13), fibora em detergente neutro (0,14), digestibilidade in vitro da
matéria organica (0,18) e lignina (0,18).

Beber (2018) avaliando hibridos de Panicum maximum obteve maiores
estimativas de herdabilidade da média de gendtipos para os caracteres producao de
matéria seca total (0,735), producdo de matéria seca de folha (0,805), % Folha
(0,862), proteina bruta da folha (0,468), fibra em detergente neutro da folha (0,844) e
digestibilidade in vitro da matéria organica (0,771).

Esses diferentes resultados indicam que a herdabilidade em diferentes
estudos podem apresentar grande variagcdo. De acordo com Borém e Miranda
(2013), essa ampla variacdo pode ser devido a diversos fatores, como a natureza do
carater mensurado, o método de estimacdo, diversidade na populacdo, nivel de
endogamia da populacdo, numero de cortes, nimero de ambientes e repeticoes
considerados, entre outros.

A acuracia da selecdo (Acgen) se refere a correlacdo entre os valores
genéticos preditos e os valores genéticos verdadeiros dos individuos, estando
relacionada a herdabilidade do carater (Resende e Duarte, 2007). No periodo das
aguas, observaram-se valores de acurdcia variando de 0,54 (% F) a 0,80 (PMVT)
(Tabela 2), sendo considerados moderados a altos, conforme classificagcdo de
Resende e Duarte (2007). Os caracteres % F e FDN apresentaram as menores
estimativas, 0,54 e 0,57, respectivamente, sugerindo que os valores genéticos

preditos podem nao ser representativos dos valores verdadeiros dos individuos e
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gue, provavelmente, sdo caracteres altamente afetados pelo ambiente. A baixa
precisdo experimental impede que pequenas diferencas entre 0s gendtipos sejam
identificadas (Cargnelutti Filho et al., 2012) e, dessa forma, a adocdo de estratégias
para elevar as acuracias dos caracteres no periodo das aguas é necessaria, visando
promover uma selecdo eficiente nos hibridos. Para os demais caracteres os valores
de Acgen foram considerados altos. Segundo Pires et al. (2011), quanto maior a
acuracia, maior é a confiabilidade na avaliacdo e no valor genético predito dos
individuos. No periodo da seca, observaram valores de Acgen altos, variando entre
0,68 (DIVMO) a 0,89 (% F) (Tabela 3), indicando que os valores genéticos preditos
estdo proximos dos valores verdadeiros dos individuos, e portanto, seguranga na
selecdo de gendtipos superiores quanto as caracteristicas avaliadas. Segundo
Resende (2007), nas fases iniciais e intermediarias de um programa de

melhoramento, busca-se valores de acuracia proximos ou superiores a 70%.

Tabela 4. Estimativas de correlagdo genética entre caracteres produtivos e de valor
nutritivo em hibridos de Megathyrsus maximus (Valores acima da diagonal referem-
se as estimativas obtidas no periodo das aguas e abaixo da diagonal no periodo da
seca)

PMVT PMST PMSF % F PB FDN DIVMO LIG
PMVT 0,933 0,829 -0,197 -0,035 0,099 -0,038 0,214
PMST 0,944 0,920 -0,120 -0,041 0,150 0,013 0,167
PMSF 0,754 0,681 0,265 -0,142 0,125 0,011 0,196
% F 0,052 0,054 0,595 -2,669 -0,026 -0,008 0,070
PB -0,186 -0,212 -0,270 -0,153 -0,410 0,562 -0,505
FDN 0,014 0,091 0,131 0,282 -0,487 -0,527 0,566
DIVMO -0,264 -0,343 -0,151 0,093 0,383 -0,347 -0,836
LIG 0,109 0,214 0,068 0,010 -0,466 0,346 -0,724

PMVT: producdo de massa verde total (t.ha?); PMST: producdo de matéria seca
total (t.ha?); PMSF: producdo de matéria seca foliar (t.hal); % F: porcentagem de
folha; PB: proteina bruta (%); FDN: fibora em detergente neutro (%); DIVMO:
digestibilidade in vitro da matéria organica (%); LIG: lignina (%).

Correlacdes positivas e de moderada a alta magnitude foram obtidas entre os
caracteres PMVT e PMST (0,93; 0,94), PMVT e PMSF (0,83; 0,75), PMST e PMSF
(0,92; 0,68), PB e DIVMO (0,56; 0,38), FDN e LIG (0,56; 0,34) nos periodos das
aguas e seca, respectivamente, e entre PMSF e % F (0,59) no periodo da seca

(Tabela 4). De acordo com Basso et al. (2009), a existéncia de correlacdo entre
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caracteres desejaveis indica que, selecionar um gendétipo para qualquer um dos
caracteres correlacionados, permite a obtengdo de ganho com selegéo para outra
variavel. Assim, é possivel a obtecdo de hibridos com elevada producdo de matéria
seca foliar a partir da selecdo de forrageiras que apresentem alta producédo de
matéria verde e seca.

Simedo et al. (2016) avaliando progénies de Brachiaria ruziziensis
observaram correlacdes genéticas de alta magnitude entre os caracteres producdo
de matéria verde e matéria seca total (1,00; 0,99), producdo de matéria seca total e
matéria seca foliar (0,84; 0,99) durante as estacdes das aguas e seca,
respectivamente. Observaram ainda correlagbes negativas entre produgcdo de
matéria verde, matéria seca total e matéria seca foliar com o componente nutritivo
proteina bruta (-0,60; -0,60; -0,61), respectivamente.

Correlacdes negativas foram observadas entre PB e FDN (-0,41; -0,48), PB e
LIG (-0,50; -0,46), FDN e DIVMO (-0,52; -0,34), DIVMO e LIG (-0,83; -0,72) nos dois
periodos, aguas e seca, respectivamente (Tabela 4). Os constituintes fibrosos FDN e
LIG relacionaram-se negativamente com o valor nutritivo, indicando que a selecao
de genotipos com menores teores de FDN e LIG resultara em ganhos em proteina e
disgestibilidade.

Segundo Van Soest (1995) os componentes nutricionais estdo diretamente
relacionados a estrutura morfolégica da planta. Com o crescimento das plantas
forrageiras ocorre um aumento de parede celular, havendo um detrimento das
moléculas organicas, nutrientes ou ndo e a deposicdo de moléculas organicas nao-
nitrogenadas (celulose, hemicelulose, lignina, etc), ocasionando reducdo na
concentracdo de compostos nitrogenados. Ainda segundo Reis et al (2005) a
medida que a idade fisiologica da planta avanca, aumentam as porcentagens de
celulose, hemicelulose e lignina, reduzindo a proporcdo dos nutrientes
potencialmente digestiveis (carboidratos sollveis, proteinas, minerais e vitaminas),
resultando em uma queda acentuada da digestibilidade.

Esses resultados corroboram com os obtidos por Matias et al. (2016) que
avaliando hibridos intraespecificos de Brachiaria decumbens observaram
correlagcfes genéticas entre os caracteres proteina bruta e digestibilidade in vitro da

matéria orgéanica (0,70), proteina bruta e fibra em detergente neutro (-0,70), lignina e
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fiora em detergente neutro (0,79), lignina e digestibilidade in vitro da matéria
organica (-0,77) e fibra em detergente neutro com digestibilidade in vitro da matéria
organica (-0,66).

Observaram-se ganhos para todas as variaveis agronémicas no periodo das
aguas e seca (Tabela 5). No periodo das &aguas, o carater PMSF apresentou
maiores porcentagens de ganhos, variando de 4,48% a 8,33%, nas diferentes
intensidades de selecdo estudadas. Ganhos significativos também foram
observados para o carater PMST com ganhos de 2,35%, 4,17% e 6,11%, nas
intensidades de selecdo de 20, 10 e 5%, respectivamente. As estimativas de ganho
de selecado para o periodo da seca foram maiores para os caracteres agronémicos
PMSF (29,03%) e % F (10,05%), adotando-se a intensidade de selecdo de 5%
(Tabela 5), indicando que a selecéo foi efetiva para obtencao de hibridos com maior
potencial produtivo para esses componentes.

O aumento na producdo de MS foliar € um dos principais requisitos de
selecdo dentro de um programa de melhoramento de P. maximum (Jank et al.,
2011), pois as folhas sé@o a principal fonte de nutrientes para 0os ruminantes em
sistemas de pastejo (Rodrigues et al., 2008).

Beber (2018), avaliando hibridos intraespecificos de Panicum maximum no
bioma Amazénia, com intensidade de selecédo de 40%, obteve ganhos genéticos em
relacdo a cv. Mombaca, para producdo de matéria seca de folha (0,9%) e producao
de matéria de seca de folha na estacédo seca (3,3%), utilizando os indices baseado
na soma de postos e o livre de pesos e parametros, sendo que esses indices foram

concordantes na escolha dos sete melhores hibridos.
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Tabela 5. Ganho com a selecéo de hibridos de Megathyrsus maximus em relacao a
meédia das testemunhas, adotando-se as intensidades de selecdo de 20%, 10% e
5% para caracteres agrondmicos e nutricionais
Periodo das aguas
Ganho Testemunha PMVT PMST PMSF  %F PB FDN DINMO LIG
% de ganho (20%) 1,15 235 448 1,35 0,09 047 2,24 -2,56
% de ganho (10%) 2,92 417 6,57 1,45 0,21 -0,52 2,66 -2,93
% de ganho (5%) 5,86 6,11 8,33 1,42 -009  -0,51 2,67 -2,63

Média geral 4339 845 648 7688 1648 696 60,51 3,68

Média testemunha 46,08 8384 6,71 7662 16,72 6970 6017 3,71
Periodo da seca

Ganho Testemunha PMVT PMST PMSF  %F PB FDN DIVMO LIG

% de ganho (20%) 224 386 1597 1064 126  -020 0,47 -1,30
% de ganho (10%) 5,52 586 2181 893 262 -045 1,25 -3,10
% de ganho (5%) 741 691 2903 1005 319 0,52 1,60 -3,79
Média geral 2024 797 3,79 7549 1223 705 4897 369
Média testemunha 21,75 8,17 439 7592 1228 7026 4933 367
PMVT: producdo de massa verde total (t.ha?); PMST: producdo de matéria seca
total (t.ha?); PMSF: producdo de matéria seca foliar (t.hal); % F: porcentagem de
folha; PB: proteina bruta (%); FDN: fibora em detergente neutro (%); DIVMO:
digestibilidade in vitro da matéria organica (%); LIG: lignina (%).

Os caracteres nutricionais apresentaram menores estimativas de ganhos com
a selecdo quando comparado aos produtivos, o que era esperado, devido a menor
variabilidade genética expressa entre os hibridos para as variaveis nutritivas
comparado aquelas relacionadas a producdo de biomassa. As caracteristicas
produtivas apresentaram maior CVgi (Tabela 3), sendo que esse parametro
expressa, em percentagem da meédia geral, a quantidade de variacdo genética
existente entre individuos. Dessa forma, quanto mais elevados os valores de CVgi,
maiores serdo as chances de ganhos com a selecdo (Aguiar et al., 2010). Conforme
Jank (1995), a baixa variabilidade para caracteres nutricionais esta presente no
banco de germoplasma de P. maximum da Embrapa Gado de Corte, indicando
maior dificuldade para melhoria do valor nutricional dessa espécie.

Esses resultados estdo de acordo com os obtidos por Matias et al. (2020),
gue observaram maiores ganhos com a selecdo para os caracteres produtivos.
Esses autores, trabalhando com hibridos de Urochloa decumbens sob diferentes
intensidades de selecdo (20 e 1%), obtiveram maiores ganhos para producédo de

matéria seca, com valores variando de 31,55% a 37,51% e menores ganhos para os
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caracteres nutricionais de proteina bruta, variando de 4,62% a 5,43%, e
digestibilidade in vitro da matéria organica com ganhos entre 1,82% a 2,37%.

No periodo da seca observaram-se ganhos entre 1,26% até 3,18% para o
carater PB. No entanto, no periodo das aguas, considerando 5% de intensidade de
selecdo, houve reducdo no conteudo de PB para os hibridos selecionados,
comparados a média das testemunhas (Tabela 5). Apesar dessa reducdo, ndo
houve alteracdo significativa do teor de PB na média dos hibridos selecionados. A
reducdo observada pode ser devido a associacdo genética negativa entre caracteres
nutricionais e produtivos, em que o0 aumento na producdo de biomassa nesse
periodo resultou na reducéo do valor nutritivo dos hibridos selecionados (Tabela 4).
Segundo Pereira et al. (2011), a maior producdo de matéria seca resulta na reducao
de PB e na deposicao das fibras no tecido vegetal pelo aumento da parede celular e
do teor de lignina com o envelhecimento da planta forrageira.

Esses resultados corroboram com os observados por Matias et al. (2016), que
relataram correlacdo fenotipica negativa entre as caracteristicas agrondémicas,
producdo de massa verde e matéria seca total com proteina bruta, ao avaliar
hibridos de Brachiaria decumbens.

Houve ganhos com a selecdo para DIVMO durante o periodo das aguas,
variando de 2,23% a 2,67%. No periodo da seca os ganhos variaram de 0,47% a
1,59%, comparado a média das testemunhas (Tabela 5). A digestibilidade,
juntamente com o teor de PB, séo indicadores muito importantes do valor nutritivo da
forragem (Euclides et al.,, 2009) e estdo diretamente relacionadas com o
desempenho animal.

Uma cultivar ideal de forrageira deve associar alta produtividade com alta
proteina e digestibilidade. Além disso, busca-se plantas com baixas concentracdes
de FDN e lignina, pois essas fracdes interferem no consumo e digestibilidade animal.
Observa-se que os hibridos selecionados apresentaram reducfes nessas fracoes
(Tabela 5). No periodo das aguas tem-se reducédo de 0,51% (FDN) e 2,63% (LIG),
enquanto que no periodo da seca houve reducdo de 0,52% (FDN) e 3,79% (LIG),
considerando a intensidade de selecdo de 5%.

O teor de FDN esta negativamente correlacionado com o consumo de MS, em

gue as forragens com menor fracdo fibrosa refletem na maior digestibilidade e
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consumo. A lignina é um componente da parede celular que interfere na
digestibilidade da forrageira, reduzindo a taxa de degradacédo e degradabilidade
efetiva da parede celular dos alimentos volumosos (Van Soest, 1995). Assim,
reducbes nesses componentes, mesmos que baixas, refletirdo em maior consumo e
digestibilidade, favorecendo maior desempenho animal.

Observa-se que o ranqueamento dos hibridos nao foi uniforme durante os
periodos das aguas e seca (Tabelas 6 e 7), indicando que os hibridos apresentaram
um comportamento diferencial para esses periodos evidenciando a existéncia de
interacdo complexa. Esse comportamento sugere ainda que a expressao genética é
diferente nas duas estacdes e existem alelos adaptados para ambientes especificos.

No entanto, adotando-se 20% de IS observa-se que os hibridos: 82, 98, 22,
115, 3, 160, 20, 44, 111, 142, 145, 127, 94, 78 e 140 apresentaram um desempenho
produtivo e nutricional satisfatorio nas duas estacdes, sendo, portanto, os mais
indicados para selecao nas proximas etapas do programa. A espécie utilizada nessa
pesquisa € uma espécie perene, portanto, buscam-se genoétipos que apresentam
bom desempenho durante o periodo das aguas e seca, simultaneamente.

Resultados semelhantes foram obtidos por Matias et al. (2016) avaliando
hibridos intraespecificos de Brachiaria decumbens, onde observaram diferentes
desempenhos dos genoétipos para caracteres agrondmicos e nutricionais durante a
estacdo seca e chuvosa. Porém, Simedo et al. (2016), avaliando Urochloa
ruziziensis sob diferentes intensidades de selecédo (1 e 5%) e diferentes periodos
(seca e aguas), estimaram ganhos positivos para caracteres agrondémicos, e
sugeriram que nao ha vantagem em separar os individuos avaliados nos dois

periodos.

Tabela 6. Ranqueamento dos hibridos no periodo das aguas baseado nos valores
genotipicos para caracteres agrondémicos e nutricionais e no indice de selecdo
aditivo, adotando-se a intensidade de selecao de 20%
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Rangqueamento Genotipos PMVT PMST PMSF % F PB FDN  DIVMO LIG
1° 14 25,47 8,83 6,21 86,46 12,83 69,66 52,39 3,48
20 140 20,98 8,13 5,33 87,53 13,48 69,64 50,69 3,40
3° 22 25,21 9,22 5,88 8151 12,04 69,82 50,16 3,46
40 20 23,55 8,74 5,20 80,90 12,83 70,36 51,29 3,44
50 110 18,93 7,39 4,52 84,65 13,24 69,08 51,53 3,38
6° 125 22,52 8,77 5,77 86,52 12,41 70,03 49,95 3,63
7° 64 25,73 9,85 6,18 75,49 1295 70,58 47,67 3,61
8° 93 22,78 8,36 5,70 84,94 12,07 69,58 49,74 3,65
90 127 25,09 9,32 6,19 83,97 12,16 70,30 47,68 3,70
100 91 19,06 7,32 4,57 84,87 1346 69,94 51,00 3,48
11° 32 22,39 8,19 5,20 87,49 12,69 70,04 49,15 3,64
12° 111 20,21 8,00 4,74 8554 12,70 68,77 49,90 3,63
13° 7 20,21 7,93 4,66 86,95 11,92 70,73 51,93 3,41
140 160 22,90 8,97 4,77 76,63 12,50 69,83 49,61 3,48
150 141 25,47 9,70 5,99 81,66 11,04 70,78 49,60 3,68
16° 38 24,32 8,60 4,30 72,25 13,14 68,82 48,85 3,53
17° 142 25,34 9,71 5,70 78,62 12,71 71,05 48,03 3,80
18° 123 19,95 7,73 4,87 82,62 12,89 69,63 49,18 3,57
190 82 21,37 8,66 4,00 83,20 12,70 69,90 49,97 3,60
20° 8 21,62 8,32 5,45 92,04 11,58 70,34 49,06 3,77
21° 98 21,88 9,05 4,69 84,44 12,26 69,78 48,91 3,74
220 115 21,75 9,01 3,87 86,88 12,52 69,83 49,97 3,76
230 44 23,42 8,57 5,51 86,14 12,24 70,26 47,30 3,76
240 107 23,80 8,66 5,06 7545 12,13 69,41 48,67 3,65
250 99 18,16 7,19 3,71 84,25 12,68 69,17 51,40 3,54
26° 47 20,47 7,78 4,69 8456 12,03 69,64 50,70 3,72
27° 78 24,19 8,57 6,54 91,98 11,20 71,47 47,89 3,92
28° 28 20,08 7,62 4,73 87,42 12,64 70,83 49,75 3,62
290 39 19,18 7,57 3,49 85,35 13,31 70,16 50,32 3,54
300 94 21,49 8,40 5,37 86,65 11,64 70,83 49,24 3,70
31° 171 22,65 8,52 5,94 88,91 12,18 71,47 47,30 3,82
320 62 20,72 7,94 4,58 85,50 12,87 70,26 47,52 3,59
33° 3 20,47 7,96 4,43 82,28 12,01 70,53 51,07 3,60
34° 145 24,70 9,92 5,26 82,51 11,62 71,49 47,83 3,74

Média Selecionados 22,24 8,49 5,09 84,00 12,43 70,12 49,57 3,62
Média Geral 20,24 7,97 3,79 75,49 12,23 70,5 48,97 3,69
Média testemunha 21,75 8,17 4,39 75,92 12,28 70,26 49,33 3,67

PMVT: producdo de massa verde total (t.ha?); PMST: producdo de matéria seca
total (t.ha?); PMSF: producdo de matéria seca foliar (t.ha); % F: porcentagem de
folha; PB: proteina bruta (%); FDN: fibra em detergente neutro (%); DIVMO:
digestibilidade in vitro da matéria organica (%); LIG: lignina (%).

Tabela 7. Ranqueamento dos hibridos no periodo da seca baseado nos valores
genotipicos para caracteres agrondémicos e nutricionais e no indice de selecdo
aditivo, adotando-se a intensidade de selecao de 20%
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Ranqueamento Genétipos PMVT PMST PMSF % F PB FDN  DIVMO LIG
1° 14 25,47 8,83 6,21 86,46 12,83 69,66 52,39 3,48
20 140 20,98 8,13 5,33 87,63 13,48 69,64 50,69 3,40
3° 22 25,21 9,22 5,88 81,51 12,04 69,82 50,16 3,46
40 20 23,55 8,74 5,20 80,00 12,83 70,36 51,29 3,44
50 110 18,93 7,39 4,52 84,65 13,24 69,08 51,53 3,38
6° 125 22,52 8,77 5,77 86,52 12,41 70,03 49,95 3,63
7° 64 25,73 9,85 6,18 75,49 1295 70,58 47,67 3,61
8° 93 22,78 8,36 5,70 84,94 12,07 69,58 49,74 3,65
9o 127 25,09 9,32 6,19 83,97 12,16 70,30 47,68 3,70
10° 91 19,06 7,32 4,57 84,87 13,46 69,94 51,00 3,48
11° 32 22,39 8,19 5,20 87,49 12,69 70,04 49,15 3,64
12° 111 20,21 8,00 4,74 8554 12,70 68,77 49,90 3,63
13° 7 20,21 7,93 4,66 86,95 11,92 70,73 51,93 3,41
140 160 22,90 8,97 4,77 76,63 12,50 69,83 49,61 3,48
15° 141 25,47 9,70 5,99 81,66 11,04 70,78 49,60 3,68
16° 38 24,32 8,60 4,30 72,25 13,14 68,82 48,85 3,53
17° 142 25,34 9,71 5,70 78,62 12,71 71,05 48,03 3,80
18° 123 19,95 7,73 4,87 82,62 12,89 69,63 49,18 3,57
190 82 21,37 8,66 4,00 83,20 12,70 69,90 49,97 3,60
20° 8 21,62 8,32 5,45 92,04 11,58 70,34 49,06 3,77
21° 98 21,88 9,05 4,69 84,44 12,26 69,78 48,91 3,74
22° 115 21,75 9,01 3,87 86,88 12,52 69,83 49,97 3,76
230 44 23,42 8,57 5,51 86,14 12,24 70,26 47,30 3,76
24° 107 23,80 8,66 5,06 75,45 12,13 69,41 48,67 3,65
25° 99 18,16 7,19 3,71 84,25 12,68 69,17 51,40 3,54
26° 47 20,47 7,78 4,69 8456 12,03 69,64 50,70 3,72
27° 78 24,19 8,57 6,54 91,98 11,20 71,47 47,89 3,92
28° 28 20,08 7,62 4,73 87,42 12,64 70,83 49,75 3,62
29° 39 19,18 7,57 3,49 8535 13,31 70,16 50,32 3,54
30° 94 21,49 8,40 5,37 86,65 11,64 70,83 49,24 3,70
31° 171 22,65 8,52 5,94 88,91 12,18 71,47 47,30 3,82
320 62 20,72 7,94 4,58 85,50 12,87 70,26 47,52 3,59
33° 3 20,47 7,96 4,43 82,28 12,01 70,53 51,07 3,60
34° 145 24,70 9,92 5,26 82,51 11,62 71,49 47,83 3,74

Média Selecionados 22,24 8,49 5,09 84,00 12,43 70,12 49 57 3,62
Média Geral 20,24 7,97 3,79 75,49 12,23 70,5 48,97 3,69
Média testemunha 21,75 8,17 4,39 7592 1228 70,26 49,33 3,67

PMVT: producdo de massa verde total (t.ha?); PMST: producdo de matéria seca
total (t.ha?); PMSF: producdo de matéria seca foliar (t.ha); % F: porcentagem de
folha; PB: proteina bruta (%); FDN: fibra em detergente neutro (%); DIVMO:
digestibilidade in vitro da matéria organica (%); LIG: lignina (%).
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4. CONCLUSAO

Existe variabilidade genética entre os hibridos, tanto para os caracteres
agrondmicos como nutricionais, o que associado as estimativas de herdabilidade de
média a elevada magnitude indicam a possibilidade de ganhos com a sele¢do nos
periodos avaliados.

CorrelagcBes genéticas entre os caracteres PMVT e PMST; PMVT e PMSF;
PMST e PMSF; PB e DIVMO; FDN e LIG; PB e FDN; PB e LIG; FDN e DIVMO;
DIVMO e LIG nos periodos das aguas e seca indicam a possibilidade de selecéo
indireta para esses caracteres.

O uso do indice aditivo permitiu a selecao de hibridos superiores com ganhos
genéticos significativos para caracteres agrondomicos e de valor nutricional. Com
base no ranqueamento € possivel selecionar os hibridos 82, 98, 22, 115, 3, 160, 20,
44, 111, 142, 145, 127, 94, 78 e 140, pois esses apresentaram desempenho
agronémico e nutricional satisfatério para o periodo das aguas e seca, sendo,
portanto, considerados promissores para as proximas etapas do programa de

melhoramento genético.
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CAPITULO 3 - Utilizagcdo de componentes principais visando selecdo de
hibridos de Megathyrsus maximus

RESUMO - Na selecdo de forrageiras avalia-se um grande namero de caracteres,
que podem estar correlacionados entre si. Nesses casos, 0 emprego das andlises de
componentes principais permite um estudo global dos caracteres, possibilitando a
discriminacdo adequada de gendétipos considerando o menor ndmero de variaveis
possivel. Assim, objetivou-se selecionar hibridos de Megathyrsus maximus via
analises de componentes principais com base em caracteres agrondmicos e
nutricionais e identificar a importancia relativa desses caracteres na discriminacao
dos hibridos. Foram realizados trés cortes, sendo dois no periodo das aguas e um
corte no periodo seco, avaliando-se 0s seguintes caracteres: producdo de matéria
verde total (PMVT), producdo de matéria seca total (PMST), producédo de matéria
seca foliar (PMSF), porcentagem de folhas (% F), proteina bruta (PB), digestibilidade
in vitro da matéria organica (DIVMO), fibra em detergente neutro (FDN) e lignina
(LIG). Os dados foram analisados via componentes principais, utilizando o software
Selegen REML/BLUP. A analise de componentes principais se mostrou efetiva para
identificar as variaveis DIVMO, PMVT, PMST e LIG como sendo as de maior
importancia nesse estudo, e as variaveis PMSF, % F, PB e FDN apresentaram baixa
variabilidade ou foram redundantes por estarem correlacionadas com as de maior
importancia, sendo passives de descarte durante as avaliagbes. A ACP permitiu
ainda, a identificacdo visual e rapida de hibridos superiores para o0s caracteres
agrondémicos e de valor nutricional simultaneamente. Os hibridos 38, 131, 160 e 22
apresentaram potencial produtivo e nutricional superior tanto no periodo das aguas
guanto no periodo da seca, sendo indicados para as proximas etapas do programa
de melhoramento.

Palavras-chave: Analise multivariada, forragens tropicais, REML-BLUP

CHAPTER 3 - Use of principal components for the selection of Megathyrsus
maximus hybrids

ABSTRACT - In the selection of forages, a large number of traits are evaluated,
which can be correlated with each other. In these cases, the use of principal
component analysis allows a global study of the traits, enabling the adequate
discrimination of genotypes while considering the smallest possible humber of traits.
Thus, the objective was to select hybrids of Megathyrsus maximus via principal
component analysis based on agronomic and nutritional traits and to identify the
relative importance of these traits in the discrimination of hybrids. Three cuts were
made, two in the rainy season and one in the dry season, evaluating the following
traits: total green matter yield (TGMY), total dry matter yield (TDMY), leaf dry matter
yield (LDMY), percentage of leaves (% L), crude protein (CP), in vitro digestibility of
organic matter (IVOMD), neutral detergent fiber (NDF) and lignin (LIG). Data were
analyzed via principal components, using the software Selegen REML/BLUP.
Principal component analysis proved to be effective in identifying the traits IVOMD,



51

TGMY, TDMY and LIG as the most important in this study, while the traits LDMY, %
L, CP and NDF showed low variability or were redundant due to their correlation with
the more important traits, making them prone to be discarded during the evaluations.
The ACP also allowed the visual and rapid identification of superior hybrids for both
agronomic and nutritional value traits simultaneously. Hybrids 38, 131, 160 and 22
showed productive and nutritional potential in both the rainy and dry seasons,
thereby being recommended for the next stages of the breeding program.

Keywords: Multivariate analysis, tropical forages, REML-BLUP

1. INTRODUCAO

A intensificacdo dos sistemas de producdo animal demanda continuamente a
utilizacéo de forrageiras que associem elevada capacidade de producdo com alto
valor nutritivo e adaptadas aos diferentes ecossistemas do pais, 0 que tem
impulsionado os programas de melhoramento genético a buscarem constantemente
Nnovos genotipos que possuam simultaneamente essas caracteristicas e que,
segundo Jank et al. (2014), superem os padrfes apresentados pelas cultivares
existentes no mercado.

Assim, no melhoramento de forrageiras, avalia-se um grande numero de
caracteres relacionados a produtividade de biomassa, ao valor nutricional, a
resisténcia a pragas e doencas, a persisténcia da forrageira, entre outros, sendo que
muitas vezes esses sdo correlacionados entre si (Jank et al.,, 2014). Entretanto,
devido ao alto custo, tempo e mado de obra envolvida, as vezes, ndo € possivel
avaliar todos os caracteres desejados, e nesses casos, uma ferramenta de grande
utilidade para os melhoristas sdo as andlises multivariadas, como as andlises de
componentes principais.

As analises de componentes principais (ACP) consistem em uma técnica de
extrema importancia, pois se baseia na reducdo do conjunto de dados a ser
analisado, principalmente quando os dados séo constituidos de um grande nimero
de variaveis inter-relacionadas. Na ACP ocorre a transformacédo de um conjunto de
variaveis original em um conjunto de variaveis ndo correlacionadas, de mesma

dimensdo e ordenadas de forma decrescente de variancia (Oliveira, 2019),
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proporcionando aos melhoristas uma melhor orientagdo na escolha das melhores
variaveis a serem utilizadas nos programas de melhoramento (Cruz et al., 2014).

As ACP permitem a identificacdo de variaveis de maior importancia e aquelas
de menor contribuicdo para a selecdo, possibilitando assim, discriminar os genétipos
considerando o menor numero de variaveis possivel (Teixeira et al., 2013). A partir
dessa avaliagdo é possivel descartar caracteres que contribuem pouco para a
discriminacdo dos genotipos avaliados, reduzindo, dessa forma, méo-de-obra, tempo
e custos despendidos na experimentacao agricola (Cruz et al., 2020).

Além disso, a técnica dos componentes principais possibilita o estudo da
diversidade genética de um grupo de gendtipos, permitindo o agrupamento de
individuos similares mediante visualizagcbes, em dispersdes graficas no espaco bi ou
tridimensional, de facil interpretacdo geométrica (Regazzi, 2000).

Matias et al. (2020) demonstraram a importadncia das analises de
componentes principais (ACP) na identificacdo e selecdo de genitores e hibridos de
Urochloa decumbens, para caracteristicas de alta matéria seca total, capacidade de
rebrota, proteina bruta e digestibilidade in vitro associado a baixas concentracdes de
fibra em detergente neutro e lignina, simultaneamente. Segundo os autores, as ACP
sdo uma excelente ferramenta para selecao rapida e visual de genotipos.

Assim, objetivou-se selecionar hibridos de Megathyrsus maximus via analises
de componentes principais com base em caracteres agronémicos e nutricionais e
identificar a importancia relativa das varidveis avaliadas na discriminacdo de
hibridos.

2. MATERIAL E METODOS

Os hibridos avaliados neste experimento foram obtidos a partir do cruzamento
dialélico entre dois grupos de genitores, apomiticos e sexuais. O primeiro grupo era
composto por 10 gendtipos apomiticos autotetraploides, utilizados como genitores
masculinos e o outro grupo formado por 10 gendtipos sexuais autotetrapléides,
utilizados como genitores femininos.

Cinco genitores femininos sexuais (FP1, FP5, FP6, FP7 e FP8) foram obtidos,

a partir de hibridacGes realizadas no Brasil, entre a planta sexual S10 com as
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cultivares Mombaca e Tanzénia-1. As progénies obtidas foram avaliadas e
selecionadas com base no desempenho per se e em cruzamentos (Braz et al.,
2017). Os genitores masculinos e cinco genitores sexuais (FP2, FP3, FP4, FP9 e
FP10), provenientes do Banco de Germoplasma de M. maximus da Embrapa Gado
de Corte, foram selecionados, a partir de sucessivas avaliagcbes agrondomicas e
nutricionais, em varios cortes e anos (Jank et., 1997; Jank et al., 2008).

A partir do cruzamento desses genitores apomiticos e sexuais foram obtidas
86 progénies de irmaos completos, com 30 hibridos de cada progénie. Esses
hibridos foram avaliados em dois ambientes contrastantes, um ambiente com alta
fertilidade e outro ambiente de baixa fertilidade do solo, durante dois anos em sete
cortes para caracteres agrondomicos e nutricionais (Pereira, 2019).

A partir dessas avaliages, 170 hibridos foram selecionados e clonados para
compor o material genético avaliado nesse experimento. Atualmente, esses hibridos
encontram-se na Fase 1 do Programa de Melhoramento, em que séo avaliados de
100 a 200 genotipos sob cortes, em experimentos com repeticdo em um local (Jank
et al., 2014).

A pesquisa foi desenvolvida na Embrapa Gado de Corte em Campo Grande —
MS, situada nas coordenadas 20°27'S e 54°37'W, 530 m de altitude. O clima é
classificado como tropical chuvoso, subtipo Aw, segundo a classificacdo climatica de
Kbdppen, caracterizado pela distribuicdo anual irregular de chuvas, com duas
estacdes bem definidas, periodo seco (maio a outubro) e um periodo chuvoso
(novembro a abril). A temperatura média anual é de 23 °C (EMBRAPA, 1999). Os
dados climéaticos referentes as temperaturas e precipitacdo média durante o periodo

experimental estdo apresentados na Figura 1 (INMET, 2022).
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Figura 1. Precipitacdo mensal (mm) e temperatura média mensal (°C) durante o

periodo experimental na Embrapa Gado de Corte em Campo Grande/MS.

Os genotipos foram avaliados em uma area experimental, no delineamento
em blocos casualizados, com duas repeticdes, sendo 170 hibridos e 3 cultivares
comerciais, Mombaca, BRS Zuri e BRS Quénia utilizadas como testemunhas,
totalizando 346 parcelas. Cada parcela experimental possuiam uma area total de
2,5 m2, constituidas por duas linhas com 2 m de comprimento, 0,5 m entre linhas e
0,5 m entre plantas. Cada linha possuia cinco plantas, totalizando 10 plantas
individuais por parcela. Ao redor dos blocos, foram plantadas duas linhas de
cultivares comerciais como bordadura.

O solo amostrado na area experimental (camada superior de 0-20 cm) foi
analisado quimicamente, com os seguintes resultados: pH (H20): 5,8; pH (CaCl2):
5,2; P =0,9 mg/dm 3 ; MO = 33,5 g/dm3; K = 0,3cmol./dm3; Ca = 2,7cmolc/ dm®; Mg =
1,2cmol ¢ /dm 3 ; Al = 0,0cmol ¢ /9™ ; H + Al = 4,2cmol ¢ /dm 3, saturacdo de base
(%) = 49,7.

Os tratos culturais necessarios ao desenvolvimento da cultura foram
realizados de acordo com os resultados das analises de solo e recomendacdes
técnicas para a espécie (Martha Junior et al., 2007).

As mudas dos genotipos selecionados para a pesquisa foram confeccionadas

em janeiro/2020 e o transplante no campo ocorreu em dezembro/2020. Ap6s o
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transplante e estabelecimento das plantas realizou-se um corte de uniformizacdo em
fevereiro de 2021. Posteriormente foram realizados dois cortes no periodo das
aguas (09/03/2021 e 12/01/2022) e um corte no periodo da seca (15/09/2021) a 25
cm do nivel do solo, correspondendo aos cortes de avaliacédo.

A cada corte, a forragem foi colhida e pesada no campo para a determinacao
da producdo de massa verde total (PMVT) (kg.parcela), sendo posteriormente
convertidos para tha?l. Apés a pesagem, uma amostra homogénea de
aproximadamente 300 gramas foi coletada. Essas amostras foram levadas ao
laboratério de processamento de amostras forrageiras (LPAF), pesadas e seus
componentes morfolégicos (laminas foliares, colmos + bainhas e forragem
senescente) separados com posterior secagem em estufa de ventilacdo forcada a
55° C por 72° horas. ApO0s a secagem foi determinado o peso seco de cada
componente e sua participacdo relativa na composicdo morfolégica. Foram
avaliadas a producédo de massa seca total (PMST) e a producdo de massa seca
foliar (PMSF), (kg.parcela), posteriormente convertidos para t.ha. A porcentagem
de folhas (% F) foi determinada com base no peso seco dos componentes, sendo
calculada como % F=[PMSF/ (PMSF+PMSC)] x 100.

Os caracteres relacionados ao valor nutritivo da forragem foram avaliados nos
trés cortes (dois no periodo chuvoso e um no periodo seco). Para isso, apos a
separacao morfologica, secagem e pesagem, as amostras de laminas foliares foram
moidas em moinho tipo “Wiley” com peneira de 1,0 mm. Essas amostras foram
guantificadas por meio de espectroscopia de reflexdo de infravermelho préximo
(NIRS), sendo determinados com base na matéria seca total os teores de proteina
bruta (PB), fibora em detergente neutro (FDN), digestibilidade in vitro da matéria
organica (DIVMO) e teor de lignina (LIG) (Marten et al, 1985).

Os dados coletados foram analisados usando a abordagem de modelos
mistos. Os componentes de variancia foram estimados utilizando-se o método da
maxima verossimilhanca restrita (REML) e os valores genotipicos foram preditos
pelo método da melhor predicéo linear ndo-viesada (BLUP).

No periodo das aguas, os caracteres produtivos e nutricionais foram avaliados
em dois cortes na mesma unidade experimental (medidas repetidas ao longo do

tempo), sendo as andlises realizadas com base no seguinte modelo estatistico: y =
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Xm+ Zg + Wp + Ti + e, em que y é o vetor de dados, m € o vetor dos efeitos das
combinacdes corte-repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral, g € 0
vetor dos efeitos genotipicos (assumidos como aleatérios), p € vetor dos efeitos de
ambiente permanente (aleatorios), i € o vetor dos efeitos da interagdo gendtipos x
cortes e e € 0 vetor de erros ou residuos (aleatorios). As letras mailusculas
representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

As anadlises para o periodo da seca, considerando apenas um corte, foram
realizadas com base no modelo estatistico: y = Xr + Zg + e, em que, y: € 0 vetor de
dados fenotipicos; r: € o vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos),
somados a média geral, g: é o vetor de efeitos genotipicos (assumidos como
aleatorios) e e: é o vetor de residuos (aleatorios). As letras mailsculas, X e Z
representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

Para testar a significancia dos componentes de variancia dos efeitos de
genotipos, da interacdo gendtipo x cortes e de ambiente permanente e seus
respectivos coeficientes de determinacdo procedeu-se a analise de deviance
(ANADEV), com a significancia dos efeitos verificada pelo teste LRT, a 5% de
probabilidade, conforme recomendado por Resende et al. (2008).

Os hibridos foram avaliados quanto aos seus caracteres agrondmicos e
nutricionais durante o periodo das aguas e seca por meio da técnica multivariada de
componentes principais. Todas as analises foram realizadas utilizando o software
Selegen REML/BLUP (Resende, 2016).

Os gréficos biplot foram gerados com o auxilio do software RStudio (R Core

Team, 2020), utilizando-se o pacote factoextra (Kassambara e Mundt, 2020).

3. RESULTADOS E DISCUSSOES

A variabilidade genética observada entre os hibridos no periodo das aguas
pode ser explicada pelos trés primeiros componentes principais (84,48%) e no
periodo da seca os trés primeiros CP foram responsaveis por explicar 80,92% da
variancia total contida nas variaveis analisadas (Tabelas 1 e 2 ). Esses valores estédo
de acordo com os recomendados por Cruz et al. (2020), de no minimo 80% da

variancia total sendo explicada nos primeiros componentes para melhor
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compreensao dos resultados. Ainda segundo Cruz et al. (2014), varia¢gbes totais
acima de 80% obtidas com os dois ou trés primeiros componentes principais
possibilitam a andlise de grupos de genotipos utilizando graficos de disperséo.

Observa-se que no periodo das aguas os trés primeiros autovalores devem
ser considerados, pois possuem valores superiores a 0,70. O autovalor para o
primeiro fator foi 3,11 o que é um valor expressivo, pois a soma de todos o0s
autovalores é 8,0. O autovalor do segundo fator foi 2,44 e o terceiro autovalor foi de
1,20 (Tabela 1). No periodo da seca os trés primeiros autovalores também foram
superiores a 0,70, sendo de 3,18; 1,91 e 1,37, respectivamente (Tabela 2). Jollife
(1972) sugere que sejam considerados apenas os CP associados a autovalores
acima de 0,70, sendo que autovalores menores que 0,70 podem ser descartados
como variaveis redundantes. Ainda, de acordo com Yokomizo et al. (2017), a
importancia relativa IR > 1 contém padrdes ou informagdes importantes, IR = 1 néo
contém padrbes mas pode conter alguma informacdo independente e IR < 1 nao
contém qualquer padrdo ou informacao. Dessa forma, os trés primeiros CPs dos dois
periodos avaliados possuem padroes e muitas informagdes importantes sobre 0s
genotipos.

No periodo das aguas o componente principal 1 explicou 38,91% da
variabilidade total dos dados, sendo as trés variaveis, em ordem decrescente,
DIVMO (0,7918), PMVT (-0,4227) e PMST(0,3853), as que apresentaram maior peso
na sua constituicdo. O segundo componente principal explicou 30,53% da
variabilidade total dos dados, sendo as variaveis LIG (-0,6804), PMVT (-0,4308) e
DIVMO (-0,4111) apresentando maiores pesos. O terceiro CP explicou 15,04% da
variabilidade total dos dados e as variaveis que mais contribuiram foram: LIG
(0,6847), PMVT (-0,4322) e PMST (0,3553) (Tabelas 1 e 3).

No periodo da seca, os trés primeiros CP explicaram 39,79%, 23,93% e
17,2% da variabilidade total dos dados, respectivamente (Tabela 2). As varidveis
responsaveis pela variabilidade dos gendétipos no primeiro CP foram: LIG (-0,7475),
PMVT (-0,4372) e PMST (-0,3706); no segundo CP: DIVMO (0,5544), LIG (0,4836) e
PMVT (-0,4552) e no terceiro CP: DIVMO (-0,6365), PMVT (-0,4318) e LIG (0,3915)
(Tabela 4).
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Assim, as variaveis PMVT, PMST, DIVMO e LIG foram as de maior
importancia na distincdo dos hibridos no periodo das aguas e seca, podendo
concentrar maiores esforgos na avaliagdo dessas variaveis, descartando outras de

menor importancia.

Tabela 1. Estimativas de autovalores, porcentagem da variancia total e acumulada
dos componentes principais, obtidos para caracteres agrondémicos e nutricionais em
hibridos de Megathyrsus maximus no periodo das aguas

Componente Autovalores Variancia total (%) Variancia acumulada (%)

1 3,1129 38,91 38,91
2 2,4424 30,53 69,44
3 1,2033 15,04 84,48
4 0,5477 6,85 91,33
5 0,4867 6,08 97,41
6 0,1334 1,67 99,08
7 0,0696 0,87 99,95
8 0,0040 0,05 100

Tabela 2. Estimativas de autovalores, porcentagem da variancia total e variancia
acumulada dos componentes principais, obtidos para caracteres agronémicos e
nutricionais em hibridos de Megathyrsus maximus no periodo da seca

Componente  Autovalores Variancia total (%) Variancia acumulada (%)
1 3,1836 39,79 39,79
2 1,9147 23,93 63,73
3 1,3757 17,20 80,92
4 0,6395 7,99 88,92
5 0,5098 6,37 95,29
6 0,2484 3,10 98,39
7 0,1003 1,25 99,65
8 0,0281 0,35 100,00

Com base nos dados dos autovetores é possivel predizer as variaveis que
menos contribuiram para a variabilidade genética, sendo passiveis de descarte em
estudos futuros. As varidveis que menos contribuiram foram aquelas que
apresentaram 0s maiores valores de autovetores nos Ultimos componentes

principais. Normalmente, consideram-se 0s Ultimos autovetores associados a
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autovalores da matriz de correlacdo aquele(s) nulo(s) ou, de forma mais flexivel,
aqueles cuja magnitude seja inferior a 0,70 (Cruz et al., 2020; Jollife, 1972). Assim,
para o periodo das aguas, foram passiveis de descarte os caracteres FDN (0,7089;
0,7089), % F (0,8688), PB (0,8124) e PMSF (0,8719) (Tabela 3), e no periodo da
seca os caracteres: FDN (-0,6372; -0,6884;), PB (0,6714; 0,6736) e PMSF (0,7216)
(Tabela 4). Esses caracteres sdo considerados menos importantes, pois, estdo
correlacionados com outros caracteres considerados no estudo, sendo passiveis de
serem descartados.

Tabela 3. Autovetores com os coeficientes de ponderacdo das varidveis nos
componentes principais, para caracteres agrondmicos e nutricionais de hibridos de
Megathyrsus maximus avaliados no periodo das aguas

Elementos dos au!ovetores_ _
Autovetores PMVT  PMST  PMSF % F PB FDN DIVMO LG

04227 03853 0,433 -0,1498 -0,0293 0,0416 0,7918 0,0205
04308 04054 00573 0,028 -0,0548 0,105 04111 -0,6804
-0,4322  0,3553 0,2803 0,0564 0,0689 -0,0834 0,353 0,6847
-0,0378 0,008 0,8719  0,1237 0,2971 -0,0685 0,2314 -0,2576
0,2917 0,3519 -0,2658  0,2099 08124 -0,1267 0,0127 0,0025
-0,3188 0,3051 0,842 0,8688 -0,0471 -0,0461 0,1096 0,0166
0,3181 0,4534 0,1517 0,3339 -0,2365 00,7089 -0,0057 -0,017

-0,3996 -0,3582 -0,0988 -0,2189 0,43 0,7089 -0,117 -0,0293

PMVT: producdo de massa verde total (t.ha?); PMST: producdo de matéria seca
total (t.ha?); PMSF: producdo de matéria seca foliar (t.hal); % F: porcentagem de
folha; PB: proteina bruta (%); FDN: fibra em detergente neutro (%); DIVMO:
digestibilidade in vitro da matéria organica (%); LIG: lignina (%).

O~ DA WN=

Tabela 4. Autovetores com o0s coeficientes de ponderacdo das variaveis nos
componentes principais, para caracteres agronémicos e nutricionais de hibridos de
Megathyrsus maximus avaliados no periodo da seca

Elementos dos autovetores
Autovetores  PMVT PMST PMSF % F PB FON DIVMO LIG
04372 03706 02603 0,1535 00616 -00716 -0,1121 -0,7475
0,4552 0293 02762 0,209 0,495 02291 05544 04836
04318  -0,3664 02371 -0,1428 -0,1103 0,792 06365 0,3915
0,1814 01427 07216 04319 -00273 00118 04315 0,229
0,3291 03272 0,809 05120 06736 0,351 -0,1324 0,0158
0,2482 0,3705 03743 04211 06714 01098 -0,1441 0,0051
0,3453 0,391 02869 03522 -0,1769 -06884 -0,1235 0,0341
-0,3053 04744 01543 04374 01586 06372 -0,1875 -0,0167
PMVT: producdo de massa verde total (t.ha?); PMST: producdo de matéria seca
total (t.ha?); PMSF: producdo de matéria seca foliar (t.hal); % F: porcentagem de
folha; PB: proteina bruta (%); FDN: fibra em detergente neutro (%); DIVMO:
digestibilidade in vitro da matéria organica (%); LIG: lignina (%).

ONDRWN =
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A ACP permitiu ainda identificar as relagdes existentes entre os caracteres
avaliados e o desempenho geral de gendtipos para essas variaveis, sendo possivel
visualizar a posicao de um genétipo em relacédo a outro.

Verifica-se, nas figuras 2 e 3, que ha correlacdo positiva entre as variaveis
PMST, PMVT e PMSF; PB e DIMVO; FDN e LIG, que apresentaram angulos entre
os vetores tendendo a 0°. No entanto, as variaveis PB e DIVMO apresentaram
correlagdo negativa com as variaveis FDN e LIG, pois apresentaram vetores em
sentidos opostos e tendendo a 180°. Isso demonstra que a selecdo de plantas com
menor teor de FDN e LIG proporcionaria ganhos em proteina e digestibilidade da
forrageira.

Segundo Van Soest (1995), a PB influencia positivamente na digestibilidade,
sendo que as dietas com baixos teores de proteina podem afetar a fermentacao
ruminal, reduzindo a atividade microbiana e, consequentemente, reduzindo o
consumo voluntario e o coeficiente de digestibilidade.

A lignina é um componente da parede celular que interfere negativamente na
digestibilidade da forrageira, contribuindo para a reducdo da taxa de degradacéo e
degradabilidade efetiva da parede celular dos alimentos volumosos (Van Soest,
1995).

Figueiredo (2011), avaliando hibridos de Brachiaria humidicola, observaram
correlacdes fenotipicas elevadas e negativas entre os caracteres FDN (-0,80) e
lignina (-0,69) com a DIVMO, demonstrando que o aumento dos constituintes da
parede celular provoca reducdo na DIVMO.

No periodo das chuvas os hibridos que apresentaram maior producao de
biomassa (PMVT, PMST e PMSF), associada a maiores valores de PB e DIVMO e
menores fracdes de FDN e LIG, estado localizados nos quadrantes | e IV. No periodo
da seca os hibridos localizados nos quadrantes 1l e Illl, apresentaram

simultaneamente melhor desempenho produtivo e maior valor nutricional.
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Figura 2. Grafico bidimensional da andlise de componentes principais CP 1
(38,91%) e CP 2 (30,53%) da variacdo observada entre hibridos de Megathyrsus
maximus durante o periodo das aguas. PMVT: producdo de massa verde total (t.ha
1); PMST: producdo de matéria seca total (t.hal); PMSF: producdo de matéria seca
foliar (t.hal); % F: porcentagem de folha; PB: proteina bruta (%); FDN: fibra em
detergente neutro (%); DIVMO: digestibilidade in vitro da matéria organica (%); LIG:
lignina (%).
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Figura 3. Gréfico bidimensional da analise de componentes principais CP 1
(39,79%) e CP 2 (23,93%) da variacdo observada entre hibridos de Megathyrsus
maximus durante o periodo da seca. PMVT: producdo de massa verde total (t.ha?);
PMST: producdo de matéria seca total (t.ha?); PMSF: producdo de matéria seca
foliar (t.hal); % F: porcentagem de folha; PB: proteina bruta (%); FDN: fibra em
detergente neutro (%); DIVMO: digestibilidade in vitro da matéria organica (%); LIG:
lignina (%).

Observa-se, ainda, que os hibridos 38, 131, 160 e 22 apresentaram potencial
produtivo superior, associado a maior valor nutricional tanto no periodo das aguas
guanto no periodo da seca, sendo indicados para as proximas etapas do programa

de melhoramento.



63

4. CONCLUSAO

A andlise de componentes prinicipais permitiu a identificacao e sele¢ao visual
e rapida de hibridos superiores para caracteres agronémicos e de valor nutricional
simultaneamente.

Os hibridos 38, 131, 160 e 22 apresentaram potencial produtivo superior e
maior valor nutricional nos dois periodos avaliados, aguas e seca, sendo indicados
para as proximas etapas do programa de melhoramento.

Essa andlise se mostrou efetiva para identificar as variaveis DIVMO, PMVT,
PMST e LIG como as de maior importancia nesse estudo. Assim, um menor nimero
de variaveis é suficiente para explicar a variacao total dos genétipos, preservando o

maximo da variabilidade original dos dados.
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