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RESUMO 

ASSUNÇÃO, A. Avaliação de parâmetros genéticos relacionados à seleção de famílias 

em cana-de-açúcar. 2011. 178 f. Tese (Doutorado em Agronomia: Genética e 

Melhoramento de Plantas) – Escola de Agronomia e Engenharia de Alimentos, 

Universidade Federal de Goiás, Goiânia, 2010.
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A seleção de famílias em cana-de-açúcar tem sido praticada em alguns 

programas de melhoramento do mundo, evidenciando bons resultados na seleção de clones 

potenciais dentro destas famílias. Os primeiros ensaios com seedlings (plântulas nascidas 

de sementes oriundas de cariopses) implantados em usinas e destilarias do Estado de 

Goiás, pelo Programa de Melhoramento Genético da Cana-de-açúcar da Universidade 

Federal de Goiás (PMGCA-UFG) foram utilizados como alvo deste estudo. O objetivo do 

trabalho foi avaliar famílias de cana-de-açúcar em fases iniciais de seleção, em três 

localidades, buscando-se especificamente: estimar parâmetros fenotípicos e genotípicos 

associados às famílias; estimar coeficientes de correlação fenotípica e genotípica entre e 

dentro das épocas de avaliação (cana-planta e cana-soca); estimar os ganhos esperados com 

a seleção e respostas correlacionadas sob diferentes intensidades de seleção (10%, 15%, 

20% e 30%); avaliar a magnitude da interação entre famílias e locais, bem como seus 

componentes de natureza simples e complexa; estimar o grau de concordância entre a 

seleção de famílias em cana-planta e cana-soca; e avaliar o potencial do método BLUPIS 

(BLUP Individual Simulado) para predizer a quantidade de indivíduos a serem 

selecionados por família. Foram avaliadas 84 famílias na usina Goiasa (Goiatuba-GO, 

710,79 m de altitude, 18º04'07''S, 49º40'30''W), 104 famílias na usina Denusa (Jandáia-

GO, 520,60 m de altitude, 17°16’26”S, 50°08’56”W) e 123 famílias na usina Vale do 

Verdão (Maurilândia-GO, 457 m de altitude, 17°58’16,5”S, 50°20’14,6”W), sendo 

algumas famílias comuns nos três locais ou em dois deles. Os três ensaios foram 

implantados em delineamento de blocos aumentados. Cada parcela foi constituída de duas 

fileiras de plantas de 8,0 m. Adotou-se o espaçamento de 0,5 m entre plantas na fileira, e 

de 1,5 m entre fileiras. Foram avaliados, em cana-planta e cana-soca, os seguintes 

caracteres: número de colmos por touceira (NC), diâmetro de colmos (DC), altura de 

colmos (AC), e tonelada de colmos estimada por hectare (TCH). Foram realizadas análises 

de variância individuais e conjuntas. As estimativas dos componentes de variância 

associados aos modelos, fundamentais à estimação ou predição de outros parâmetros 

genéticos, foram obtidas pelo procedimento REML (restricted maximum likelihood). Para 

a predição dos valores genotípicos de famílias e de genótipos (clones) dentro de famílias 

empregou-se o método BLUP (best linear unbiased prediction). Utilizou-se ainda o 

método BLUP individual simulado (BLUPIS) para se determinar o número de indivíduos a 

serem selecionados por família. Os resultados indicaram que, entre os caracteres avaliados, 

a altura de colmos mostrou ser o caráter mais promissor a ser considerado na seleção de 

genótipos, por apresentar as maiores estimativas dos parâmetros genéticos: herdabilidade 

(h
2
), acurácia de seleção (ACm) e coeficiente de variação relativa (CVr). Além disso, 

revelou as maiores estimativas de ganhos com a seleção indireta em cana-soca mediante 

seleção realizada em cana-planta, no ensaio da Denusa. Houve tendência das estimativas 

de herdabilidade baseada em médias de famílias serem superiores às herdabilidades 
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individuais, o que ratifica os estudos que recomendam o emprego da seleção de famílias 

em cana-de-açúcar. Nos outros dois ensaios (Goiasa e Vale do Verdão), pelas estimativas 

de herdabilidade obtidas, a seleção individual é que ficou justificada, principalmente para o 

caráter número de colmos (NC). A expectativa é de que a seleção, quando realizada neste 

caráter, proporcionará maiores ganhos em TCH, haja vista a magnitude das correlações 

fenotípicas e genotípicas observadas em cana-planta, cana-soca e entre estas fases. A 

interação entre famílias e locais de avaliação (FxL) nem sempre foi significativa para os 

caracteres avaliados; entretanto, sua decomposição nas partes simples (A) e complexa (B), 

em nível fenotípico e genotípico, mostrou-se predominantemente complexa (interação 

cruzada), indicando dificuldade de se selecionar famílias adaptadas a todos os locais. 

Dentre as famílias comuns aos três locais, as famílias 43 (RB865513 x ?) e 95 (SP803280 

x RB72454) mostram comportamento mais estável, com adaptação geral aos ambientes. A 

família 5 (CP892777 x ?) apresentou menor estabilidade, com adaptação específica na 

Denusa. Para o caráter TCH, as famílias que se destacaram como as mais promissoras à 

seleção de indivíduos superiores foram: 98 (SP813250 x RB72454), em cana-planta, e 44 

(RB865547 x ?), em cana-soca, no local Denusa; 157 (SI20), em cana-planta, e 124 

(H839998 x ?), em cana-soca, na Goiasa; e 248 (SP801816 x RB855063), em cana-planta, 

e 31 (RB855063 x RB855127), em cana-soca, na Vale do Verdão. O método BLUPIS foi 

eficiente na indicação do número de genótipos a serem selecionados dentro de famílias, 

nos estágios de cana-planta e cana-soca, haja vista sua elevada correlação com o número 

de indivíduos indicados à seleção pelos valores genotípicos preditos via BLUP individual.  

 

Palavras-chave: Saccharum officinarum, melhoramento de plantas, interação família x 

local, valor genético, BLUPIS. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



ABSTRACT 

 

ASSUNÇÃO, A. Evaluation of genetic parameters related to the selection of families 

in sugarcane. 2011. 178 f. Thesis (Master degree in Agronomy: Genetic and Plant 

Breeding) – Escola de Agronomia e Engenharia de Alimentos, Universidade Federal de 

Goiás, Goiânia, 2010.
1
 

 

The selection of families in sugarcane has been practiced for some breeding 

programs around the world, showing good results in the selection of potential clones within 

these families. The first experiments with seedlings (plants grown from seeds produced by 

crosses) implemented in milling factories by the Sugarcane Breeding Program of Federal 

University of Goiás (PMGCA-UFG) were targeted in this study. The objective of this 

study was to evaluate sugarcane families, in the early stages of selection, in three locations 

in Goiás State, Brazil. The main objectives were: to estimate phenotypic and genotypic 

parameters associated with families; to estimate phenotypic and genotypic correlation 

coefficients between and within evaluation periods (plant cane and ratoon cane); to 

estimate expected selection gains and correlated responses in different selection intensities 

(10%, 15%, 20% and 30%); to evaluate the magnitude of the interaction between families 

and locations, as well as its components of simple parts and complex parts; to estimate the 

degree of agreement between families selection in plant cane and ratoon cane; and to 

evaluate the potential of the BLUPIS (simulated individual BLUP) method to predict the 

number of individuals to be selected per family. Eighty-four families were evaluated at 

Goiasa milling factory (Goiatuba-GO, 710.79 m altitude, 18º04'07''S, 49º40'30''W), 104 

families at Denusa milling factory (Jandaia-GO, 520.60 m altitude, 17°16'26"S, 

50°08'56"W) and 123 families at Vale do Verdão milling factory (Maurilândia-GO, 457 m 

altitude, 17°58'16,5"S, 50°20'14,6"W). Some of these families were common in the three 

or two of those locations. The experimental design used in all experiments were augmented 

blocks. Each plot consisted of two rows of 8.0 m each. Spacing between plants in a row 

was 0.5 m, and 1.5 m between rows. The following traits were evaluated in plant cane and 

ratoon cane: stalk number per stool (SN), stalk diameter (SD), stalk height (SH), and 

estimated ton of stalk per hectare (TSH). Individual and joint analyses of variance were 

performed. Estimates of variance components associated with models, which are 

fundamental to the estimation or prediction of other genetic parameters, were obtained by 

REML (restricted maximum likelihood). To predict the genotypic values of families and 

genotypes (clones) within families, the BLUP (best linear unbiased prediction) method was 

used. In addition, the simulated individual BLUP (BLUPIS) method was used to determine 

the number of individuals to be selected per family. The results indicated that, among the 

evaluated traits, stalk height showed to be the most promising character to be considered in 

the selection of genotypes, because it provided the highest estimates of the genetic 

parameters such as: heritability (h
2
), accuracy of selection (ACm) and relative variation 

coefficient (CVr). Moreover, it had the highest predicted gains from indirect selection in 

ratoon cane held in plant-cane selection, in the trial carried out at Denusa. There was a 

tendency of heritability estimates based on family means to be higher than individual 

heritability, mainly in the Denusa trial, which confirms studies that recommend the use of 

family selection in sugarcane. In the other two trials (Goiasa and Vale do Verdão) the 

results based on the heritability estimates justified individual selection, especially for stalk 
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number (SN). The expectation is that selection, when performed in this trait, must provide 

greater gains in TSH, considering the magnitude of both phenotypic and genotypic 

correlations observed in plant cane, ratoon cane and between these two phases. The 

interaction between families and locations (FxL) was not always significant for all traits; 

however, its decomposition into simple parts (A) and complex parts (B), in phenotypic and 

genotypic levels, showed to be predominantly complex (crossed interaction), indicating the 

difficulty of selecting families adapted to all locations. Among the common families to all 

three locations, families 43 (RB865513 x ?) and 95 (SP803280 x RB72454) are more 

stable, with general adaptation to locations. The family 5 (CP892777 x ?) is less stable, 

with specific adaptation in Denusa. For the trait TSH, families that stood out as the most 

promising for the selection of superior individuals were: 98 (SP813250 x RB72454) in 

plant cane, and 44 (RB865547 x ?) in ratoon cane, at Denusa; 157 (SI20) in plant cane, and 

124 (x H839998 x ?) in ratoon cane at Goiasa; and 248 (SP801816 x RB855063) in plant 

cane, and 31 (RB855063 x RB855127) in ratoon cane, at Vale do Verdão. The BLUPIS 

method was effective in indicating the number of genotypes to be selected within families, 

at the stages of plant cane and ratoon cane, given its high correlation with the number of 

individuals indicated to selection by its genotypic values predicted via individual BLUP.  

 

Key words: Saccharum officinarum, plant breeding, family x environment, breeding value, 

BLUPIS 
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1 INTRODUÇÃO 

 

O Brasil é o principal produtor de cana-de-açúcar para fabricação de açúcar e 

álcool. A cultura se encontra em expansão no país, onde os maiores índices de aumento de 

área são encontrados em São Paulo, Mato Grosso do Sul, Goiás e Minas Gerais, com novas 

usinas entrando em funcionamento a cada safra. Em 2010, estima-se que a área de cana 

colhida será de 8.091,5 mil hectares (Conab, 2010). A expectativa para os próximos anos é 

de aumento da quantidade de usinas e da capacidade industrial instalada nas usinas já 

existentes. 

A produtividade média brasileira está estimada em 82.103 kg.ha
-1

, 0,6% maior 

que a da safra 2009/10. A previsão do total de cana moída é de 664.333,4 mil toneladas 

com incremento de 9,9%, em relação à safra 2009/10. Do total, 45,4% foram destinadas à 

produção de açúcar, devendo resultar em 38.667 mil toneladas do produto. O restante, 

54,6%, é destinado à produção de álcool, devendo gerar um volume total de 28,5 milhões 

de litros. O Estado de São Paulo lidera a produção de cana-de-açúcar (54,4%), seguido por 

Minas Gerais (8,0%), Paraná (7,5%), Goiás (7,4%), Alagoas (5,7%), Mato Grosso do Sul 

(4,2%) e Pernambuco (4,1%). Nos demais Estados Produtores as áreas são menores, mas, 

com bons índices de produtividade (Conab, 2010). 

Diante da importância da cana-de-açúcar e do cenário de crescimento da 

cultura no país e no mundo, é indispensável o desenvolvimento de tecnologias que 

garantam evolução e sustentabilidade a este setor sucroenergético. Sem esse 

desenvolvimento não é possível galgar as elevações de produção, produtividade e 

rentabilidade econômica, necessárias para que o setor atenda ao crescente consumo interno 

de álcool combustível e açúcar, bem como das exportações. Uma das maneiras mais 

eficazes para se elevar esses índices é por meio do melhoramento genético da planta, via 

elevação do teor de sacarose na cana moída e/ou pelo desenvolvimento de variedades 

adaptadas, sobretudo a regiões de expansão da cultura, como é o caso da região central do 

Brasil. 

No melhoramento genético da cana-de-açúcar, espécie que se propaga 

vegetativamente, o principal objetivo é identificar, selecionar e multiplicar genótipos 
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superiores, a partir de uma população variável. O processo inicia-se com a obtenção dessa 

população segregante, a qual é gerada por meio de hibridação entre genitores pré-

selecionados, visando obtê-la com médias desejáveis e alta variabilidade nos caracteres de 

interesse. Na sequência é aplicada a seleção massal e/ou a seleção com base nas médias das 

famílias obtidas. À medida que ocorre o avanço das fases de seleção, aumenta-se a 

quantidade de propágulos vegetativos dos clones selecionados e diminui-se a quantidade 

de clones, o que possibilita melhorar a precisão experimental e a eficiência da seleção, pois 

os clones passam a ser avaliados em experimentos com repetições, sob vários cortes e em 

diversos ambientes. No final desse processo, o tempo gasto para que um genótipo superior 

esteja pronto para ser liberado como nova variedade comercial é de cerca de onze a treze 

anos (Barbosa et al., 2005). 

Como parte da Rede Interuniversitária para o Desenvolvimento do Setor 

Sucroenergético (Ridesa), atualmente congregando dez universidades federais brasileiras, o 

Programa de Melhoramento Genético de Cana-de-açúcar da Universidade Federal de Goiás 

(PMGCA-UFG) trabalha no intuito de desenvolver variedades que sejam adaptadas às 

condições específicas da região central do Brasil. Nessa região, até os dias de hoje 

utilizam-se variedades que foram selecionadas em outras condições edafoclimáticas, 

principalmente em São Paulo e Minas Gerais, as quais são introduzidas como variedades 

comerciais. Com a implantação do PMGCA-UFG, em 2004, o processo de avaliação e 

seleção de clones adaptados já vem ocorrendo, desde as fases iniciais, na própria região 

alvo, com a expectativa de aumentar as chances de obtenção de genótipos superiores. 

Assim, os experimentos têm sido implantados em delineamento experimental desde a fase 

T1, para possibilitar uma avaliação mais minuciosa. Também há o cuidado de se observar 

quais cruzamentos estão contribuindo para a obtenção das melhores famílias, isto é, 

aquelas que resultam em genótipos promissores, que poderão vir a ser uma variedade 

comercial.  

Há vários trabalhos a respeito de seleção em cana-de-açúcar. Alguns 

programas de melhoramento no mundo têm praticado rotineiramente a seleção de famílias 

ao invés da seleção massal (Cox et al., 2000; Bressiani, 2001; Kimbeng & Cox, 2003). 

Normalmente os experimentos varietais com cana-de-açúcar possuem grande 

desbalanceamento, com diferentes quantidades de indivíduos (plântas) por família. Devido 

a estas características, Resende (2004) recomenda a utilização do método REML-BLUP, 

sendo que o procedimento REML (restricted maximum likelihood) é adequado para 
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estimar eficientemente a variância genética, e o BLUP (best linear unbiased prediction), 

para predizer os valores genéticos das famílias e dos genitores utilizados nos cruzamentos. 

A obtenção dessas estimativas gera informações úteis para predizer os ganhos e o potencial 

das famílias nos diferentes caracteres de interesse. Isto contribui para orientar o 

desenvolvimento do programa de melhoramento, pois possibilita melhor entendimento e 

exploração da variabilidade genética presente no material em estudo. Assim, decisões mais 

acuradas, visando também a redução de custos no programa, serão tomadas, seja para a 

escolha apropriada de genitores ou métodos de seleção, seja para a identificação de 

genótipos realmente superiores.  

Nesse contexto, este trabalho teve como objetivo avaliar famílias de cana-de-

açúcar, em fases iniciais de seleção, quanto à adaptação às condições de cultivo no Estado 

de Goiás. Os ensaios foram conduzidos em três localidades (usinas conveniadas ao 

PMGCA-UFG) desta região, buscando-se especificamente: estimar parâmetros fenotípicos 

e genotípicos associados às famílias; estimar coeficientes de correlação fenotípica e 

genotípica entre e dentro das épocas de avaliação (cana-planta e cana-soca); estimar 

ganhos genéticos esperados com a seleção e respostas correlacionadas sob diferentes 

intensidades de seleção (10%, 15%, 20% e 30%); avaliar a magnitude da interação entre 

famílias e locais, bem como seus componentes de natureza simples e complexa; estimar o 

grau de concordância entre a seleção de famílias em cana-planta e cana-soca; e avaliar o 

potencial do método BLUPIS (BLUP Individual Simulado) para predizer a quantidade de 

indivíduos a serem selecionados por família.  
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2 REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 HISTÓRIA E MELHORAMENTO GENÉTICO DA CANA-DE-AÇÚCAR 

 

A cana-de-açúcar é uma planta alógama (Walker, 1987), proveniente do 

Sudeste Asiático, pertencente à família Gramineae (Poaceae), tribo Andropogoneae e 

gênero Saccharum. Em nível de espécie, a classificação botânica mais aceita é aquela 

relatada por Jeswiet (1925), modificada por Brandes (1956), conforme citado por Daniels 

& Roach (1987). São sugeridas seis espécies: Saccharum officinarum, S. spontaneum, S. 

robustum, S. sinensi, S. barberi e S. edule. 

A espécie S. officirarum (2n=80) é conhecida como cana nobre, pelo elevado 

teor de açúcar, sendo uma das principais espécies que contribuíram com genes para as 

cultivares de cana-de-açúcar cultivadas atualmente no mundo. É considerada um 

alopoliplóide (Ming et al., 1998). S. sinensis (2n=111 a 120) é conhecida como cana da 

China, e S. Barbieri (2n=81 a 124) como cana da Índia, ambas contribuíram com menos 

genes do que as canas-nobres, para as cultivares atuais. S. spontaneum (2n=40 a 128) e S. 

robustum (2n=60 a 205) não são cultivadas. S. spontaneum é considerada um 

autopoliplóide (Silva, 1993), altamente polimórfica, e contribuiu para a rusticidade das 

cultivares atuais. S. edule (2n=60 a 80) é utilizada como ornamental, sendo a única que não 

contribuiu com genes para as cultivares utilizadas hoje na indústria do açúcar e do álcool. 

Atualmente as cultivares são classificadas como Saccharum spp., que são híbridos 

formados pelo cruzamento das espécies citadas anteriormente (exceto S. edule). A maioria 

é fértil e possui número de cromossomos variando de 100
 
a 130 (Barbosa, 2000).  

Estudos em citogenética para avaliar progênies do cruzamento de S. 

officinarum e Sclerostachya (número cromossômico básico x = 10) mostram que cinco dos 

dez cromossomos básicos existentes nas duas espécies são comuns, sugerindo um único 

ancestral de número cromossômico básico de x = 5 (Parthasarathy, 1948). Outros trabalhos 

realizados nas progênies de cruzamentos intergenéricos envolvendo Saccharum, 

Sclerostachya e Narenga também sugerem a presença de um ancestral comum de número 

cromossômico básico x = 5 (Raghavan & Govindasamy, 1956). A espécie possui citótipos 
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com número cromossômico diplóide (2n) variando de 40 a 128 com x=8, ou seja, todos os 

indivíduos que compõem a espécie são de origem poliplóide, podendo ser classificados de 

pentaplóides (cinco cópias de cada um dos oito cromossomos) até hexadecaplóides 

(dezesseis cópias de cada um dos oito cromossomos). Plantas de S. spontaneum com 

2n=40 são encontradas na região norte da Índia e há hipóteses de sua origem ter ocorrido a 

partir da hibridação natural de plantas de Sclerostachya e Erianthus seção Ripidium (Rao 

& Babu, 1955). 

A cana-de-açúcar foi introduzida no Brasil no início do século XVI, e era a 

base da economia no nordeste brasileiro na época dos engenhos. A primeira fase da cultura 

no Brasil foi do período colonial, até meados do século XVIII, com a introdução de 

híbridos de S. officinarum e S. barbieri, chamados cana-crioula ou cana-da-terra, extinta 

pela suscetibilidade ao vírus do mosaico. A segunda fase teve início no século XIX com a 

introdução das canas nobres (S. officinarum), sendo a Caiana a principal variedade 

cultivada. Em 1850, com a epidemia de gomose, houve necessidade de buscar novas 

cultivares, surgindo assim os primeiros programas de melhoramento de cana-de-açúcar, em 

Java e Barbados. Houve o desenvolvimento de híbridos interespecíficos, principalmente 

entre S. officinarum e S. spontaneum, por meio de um processo chamado nobilização. 

Assim esses híbridos foram introduzidos no Brasil, no início do século passado, dando 

início a uma nova fase da cultura, substituindo as cultivares Caiana, Cristalina, Listada, 

Roxa, Rosa e Manteiga (Barbosa, 2000). 

A nobilização foi um termo sugerido no início do século passado pelos 

melhoristas holandeses em Java, para designar o ato de proceder sucessivas introgressões, 

utilizando as canas nobres após a hibridação com uma espécie não cultivada (Barbosa, 

2000). Neste processo S. officinarum, utilizada como genitor feminino, transmite seu 

número somático de cromossomos (2n=80) no primeiro cruzamento, enquanto o parental 

masculino, S. spontaneum, transmite apenas o seu número ‘n’ de cromossomos. Este 

fenômeno persiste até a segunda geração de nobilização, correspondente ao primeiro 

retrocruzamento de S. officinarum. Somente a partir da terceira destas gerações é que o 

parental S. officinarum passa a transmitir ‘n’ cromossomos (Barbosa, 2000).  As teorias e os 

resultados experimentais que permitem explicar o mecanismo de transmissão do número 

somático de cromossomos através dos gametas femininos são discutidos por Screenivasan et 

al. (1987). Por outro lado, Burner & Legendre (1993) relataram transmissão somente do tipo 

“n+n” em cruzamentos envolvendo híbridos interespecíficos.  
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O melhoramento genético da cana-de-açúcar visa à obtenção de variedades, 

através de seleções de clones que apresentem maior produção de colmos e de sacarose, 

maior rusticidade (maior tolerância ao estresse hídrico, maior resistência às pragas e 

doenças) e melhor adaptação à colheita mecanizada. Com o advento de técnicas 

biotecnológicas (marcadores moleculares, engenharia genética), importantes ferramentas 

para os programas de melhoramento genético vieram permitir a identificação e a seleção de 

genes de interesse, sem a influência de efeitos ambientais, facilitando e acelerando os 

processos convencionais de seleção e recombinação de indivíduos. 

Na grande parte das estações pioneiras em melhoramento da cana-de-açúcar no 

Brasil, houve inconstância nos trabalhos, bem como encerramento de atividades em curto 

espaço de tempo. Mas, ainda assim, estas estações trouxeram valiosas contribuições ao 

setor, estabelecendo normas, difundindo tecnologias, promovendo o intercâmbio e a 

substituição de cultivares (Matsuoka et al., 2005). 

De acordo com Marcos G. A. Landell, pesquisador do Instituto Agronômico de 

Campinas-SP (IAC), em entrevista ao Jornal da União dos Produtores de Bioenergia 

(Udop, 2007), os programas de melhoramento de cana-de-açúcar no Brasil são 

considerados os mais eficientes do mundo, podendo servir de base, inclusive, para o 

desenvolvimento de variedades em outros países. As principais linhas de pesquisas 

implantadas nos programas nacionais são para a obtenção de materiais precoces e 

adaptados às condições de clima das regiões de cultivo, além de clones com elevado teor 

de sacarose. Os maiores ganhos obtidos, entretanto, têm sido em produtividade de colmos.  

As metodologias de seleção utilizadas nos programas de melhoramento 

genético da cana-de-açúcar do mundo têm sido bastante variáveis (Skinner et al., 1987; 

Cox & Hogarth, 1993). As cultivares são produzidas por hibridação, seguida de seleção 

massal; isto é, seleção em nível de indivíduo e posterior clonagem. A seleção tem sido 

aplicada desde a escolha dos cruzamentos até as fases finais de avaliação dos clones 

promissores, em usinas ou destilarias (Barbosa & Silveira, 2000). 

Há várias alternativas para se realizar a seleção, considerando-se variáveis 

como taxas de seleção, forma, tamanho e número de parcelas experimentais, delineamento 

estatístico, número de locais, incidência de doenças na região de avaliação, entre outras. 

Cada programa tem estabelecido a sua maneira de conduzir o processo seletivo, com base 

nos recursos disponíveis e nas particularidades dos sistemas de produção de cana em cada 

região ou país. Os programas têm melhorado a eficiência da seleção pela adição de novas 
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metodologias e aperfeiçoamento das já existentes (Hogarth et al., 1997; Matsuoka et al., 

1999; Barbosa & Silveira, 2000; Copersucar, 2000). 

No Brasil, a hibridação da cana-de-açúcar é realizada em estações 

experimentais, destacando-se a Estação de Cruzamentos da Copersucar, em Camamú-BA, 

e a Estação de Floração e Cruzamento da Serra do Ouro, da Ridesa (Rede Interuniversitária 

para o Desenvolvimento do Setor Sucroenergético), em Murici-AL (Barbosa, 2000). Em 

2007, a Ridesa incorporou também a Estação de Floração e Cruzamento de Devaneio, em 

Amaraji-PE, com o objetivo de complementar as pesquisas para a obtenção das variedades 

“RB” (Ridesa, 2010a). Estas foram estrategicamente implantadas na região Nordeste do 

país, devido às condições naturais favoráveis ao florescimento da cana-de-açúcar. Nestes 

locais o período indutivo para a ocorrência de floração é maior, se comparado ao da região 

centro-sul do país (Barbosa, 2000). O IAC e a Monsanto (empresa que incorporou o 

programa da Canavialis) também possuem estações próprias de cruzamentos. O 

florescimento natural, entretanto, é indesejável comercialmente, pois além de interromper 

o crescimento da planta, pode provocar murcha das células parenquimatosas. Este 

fenômeno indesejável é denominado “chochamento” ou “isoporização”, e conduz a um 

menor rendimento industrial. A ausência de florescimento é desejada na seleção de 

cultivares, mas o não florescimento dos clones utilizados nos cruzamentos obriga os 

programas de melhoramento a recorrerem a condições ambientais específicas, onde os 

genótipos possam florescer regularmente e ter boa fertilidade (Barbosa et al., 2005). Deste 

modo, para um maior rendimento da cultura, deve-se realizar a colheita antes do 

florescimento. Este pode variar entre variedades, e pode ser antecipado ou retardado 

conforme as condições climáticas. O importante é conhecer o comportamento de cada 

variedade, para assim haver um melhor planejamento da época de colheita, maximizando o 

rendimento.  

A escolha dos cruzamentos deve ser feita levando-se em consideração a 

divergência genética e a associação de características de importância industrial nos 

genitores. Os genitores podem ser cultivares nacionais ou introduzidas de outros países. Há 

inúmeras possibilidades de cruzamentos entre genitores, e uma alternativa para orientar a 

escolha destes genitores para os cruzamentos é a estimação da divergência genética entre 

eles (Barbosa, 2000). Segundo o autor, esta alternativa é apenas para fazer inferência sobre 

as combinações parentais mais divergentes. De acordo com Barbosa & Silveira (2000), em 

geral os melhoristas de cana-de-açúcar consideram a genealogia, a divergência genética e a 
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associação de características de importância agroindustrial nos genitores. Lascano & 

Mariotti (1969) mencionam, ainda, que a avaliação dos genitores quanto à porcentagem de 

seleção em suas descendências é um método simples e bastante empregado, o qual se 

baseia no conhecimento indireto da capacidade de combinação dos genitores. 

De acordo com Matsuoka et al. (2005), os cruzamentos entre genitores de 

interesse podem ser feitos de diferentes maneiras: i) cruzamentos bi-parentais, com apenas 

dois genitores conhecidos, sendo atualmente o tipo mais empregado pelos melhoristas; ii) 

policruzamentos, em que um grande número de genitores são intercruzados, colhendo-se 

sementes de todas as panículas (isto impede a identificação da fonte de pólen); e iii) 

polinização livre, em que as sementes são colhidas de inflorescências de plantas que 

crescem livremente. Segundo Breaux (1987), a razão pela qual os cruzamentos bi-parentais 

são preferidos pelos melhoristas, é devido à possibilidade de estes serem reproduzidos 

(maior controle do cruzamento), caso seu resultado seja interessante. 

No caso dos programas de melhoramento genético da cana-de-açúcar coordenados 

pela Ridesa (PMGCA / Ridesa), a estratégia básica para obtenção de novas variedades 

baseia-se em cruzamentos de indivíduos superiores. Assim, estes são realizados visando a 

seleção de genótipos que apresentem características vantajosas em produtividade 

agroindustrial e tolerância aos principais tipos de estresses bióticos e abióticos: pragas, 

doenças, seca, geada, salinidade e florescimento (Ridesa, 2010b). 

 

2.2 A RIDESA 

 

O Brasil encontra-se entre os países pioneiros na obtenção de cultivares de 

cana-de-açúcar de valor comercial (Matsuoka et al., 2005). Existem hoje no país quatro 

principais programas de melhoramento de cana-de-açúcar: o programa do Instituto 

Agronômico de Campinas (IAC); o programa do Centro de Tecnologia Canavieira (CTC), 

a extinta Copersucar; o programa da Canavialis/Monsanto; e o programa da Ridesa. 

Matsuoka et al. (1999) apresentam ampla revisão sobre as contribuições proporcionadas 

pelos principais programas desenvolvidos no Brasil, durante o século XX. 

Segundo Barbosa et al. (2005), o programa de melhoramento da Ridesa tem 

como ponto forte a parceria com usinas e destilarias, as quais têm participado do 

desenvolvimento das cultivares desde as etapas iniciais do programa até a sua liberação 
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comercial. Esse trabalho de parceria permite, ao produtor e ao melhorista, definirem a 

melhor estratégia de manejo para as novas cultivares desenvolvidas.  

A Ridesa nasceu da união entre universidades federais brasileiras (Instituições 

Federais de Ensino Superior – IFES), que absorveram as atividades de pesquisa 

desenvolvidas pelo antigo Programa Nacional de Melhoramento da Cana-de-açúcar – 

Planalsucar. Este grupo de IFES, inicialmente composto por seis unidades (Universidade 

Federal de Alagoas – UFAL, Universidade Federal de Sergipe – UFS, Universidade 

Federal Rural de Pernambuco – UFRPE, Universidade Federal de Viçosa – UFV, 

Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro – UFRRJ e Universidade Federal de São 

Carlos – UFSCar), e logo acrescido da Universidade Federal do Paraná (UFPR), constituiu 

a primeira etapa da formação da Ridesa. Com o interesse despertado por outras IFES em 

assumir a parceria e desenvolver a atividade no respectivo Estado, novas unidades foram 

acrescentadas à rede e, assim, agregaram-se a Universidade Federal de Goiás (UFG), a 

Universidade Federal do Piauí (UFPI) e a Universidade Federal de Mato Grosso (UFMT) 

(Ridesa, 2010a).  

Em nível nacional, a Ridesa é hoje o principal núcleo de pesquisa canavieira no 

âmbito do Governo Federal. Praticamente todo aspecto tecnológico necessário à produção 

e industrialização da cana-de-açúcar tem respaldo na equipe multidisciplinar de 

pesquisadores da Rede. Além das dez IFES, a Ridesa possui 72 bases de pesquisas, 

englobando estações de cruzamento, estações experimentais, centros de pesquisa e 

subestações de seleção. Estas são conduzidas em parceria com empresas privadas do setor 

sucroalcooleiro, em toda a região produtora do território brasileiro. Atualmente são cerca 

de trezentas empresas conveniadas, o que representa em torno de 95% das empresas 

atuantes no setor sucroalcooleiro nacional (Ridesa, 2010b). 

A Ridesa é gerenciada pelas próprias universidades parceiras e sua 

administração é feita pelos reitores correspondentes. Assim, é constituída por uma 

diretoria, cujo presidente é escolhido entre os reitores destas universidades. Dos 

professores e pesquisadores envolvidos nas atividades de pesquisa forma-se um conselho 

de coordenadores, que indica a diretoria executiva para apoio à presidência e às atividades 

administrativas relacionadas à Rede. Cada uma das universidades define, ainda, um 

coordenador de programa, dentre os docentes envolvidos nas atividades correspondentes 

(Ridesa, 2010a).  
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Atualmente, vinte anos após a formação da Ridesa, o acervo varietal desta rede 

consta de 78 variedades, identificadas pela sigla “RB” (República do Brasil), com aptidões 

de cultivo para todo o Brasil. Destas, treze são novas liberações realizadas no âmbito 

nacional em 2010. As variedades RB respondem por 58% da área de cultivo com cana-de-

açúcar no Brasil (Ridesa, 2010a, 2010b). Segundo Vencovsky (1986), o número de 

cultivares disponíveis para uma dada espécie num país pode ser considerado como uma 

medida do avanço de sua agricultura, e à medida que esta progride, mais cultivares vão 

sendo produzidas. 

O trabalho de desenvolvimento das variedades “RB” na Ridesa sempre teve 

como ponto de partida o seu banco de germoplasma, na Estação de Floração e Cruzamento 

de Serra do Ouro, em Murici-AL. Atualmente, este banco possui 2.607 acessos 

provenientes de programas nacionais e internacionais de melhoramento. Com a 

incorporação da Estação de Floração e Cruzamento de Devaneio (Amaraji-PE), em 2007, 

mais 814 acessos de origem semelhante foram acrescidos a esse patrimônio genético 

(Ridesa, 2010b). 

Os pesquisadores das IFES que compõe a Ridesa, atualmente, realizam 

pesquisas em todas as áreas de conhecimento vinculadas à cultura da cana-de-açúcar, no 

Brasil. Também ocorreu demanda por novas pesquisas e atividades de extensão que 

incrementassem a produção para pequenos e médios produtores. Assim, estabeleceu-se 

também parceria com o Ministério da Ciência e da Tecnologia (MCT), incluindo novos 

projetos, específicos para o estímulo à produção. Recentemente, a Rede tem buscado, 

ainda, o incremento das pesquisas na área industrial (qualidade de cana e leveduras), 

fitossanidade (doenças e pragas potenciais – ferrugem alaranjada e broca gigante), 

fisiologia (biotecnologia), manejo ambiental, fertilidade e nutrição mineral de plantas e 

sócio-economia (Ridesa, 2010a). Ademais, têm-se estudado e obtido materiais por meio de 

cultura de meristemas, e buscado variedades melhoradas por transgenia, com menor 

exigência em adubos minerais, principalmente os nitrogenados; maior tolerância ao 

estresse hídrico, às pragas e doenças; bem como com restrição no florescimento (Ridesa, 

2010b).  

Hoje, em Goiás, as variedades utilizadas comercialmente são ainda importadas 

ou introduzidas de programas de melhoramento desenvolvidos para outros Estados, 

principalmente São Paulo e Minas Gerais. Nesse sentido, o principal objetivo da criação do 

Programa de Melhoramento Genético da Cana-de-Açúcar da Universidade Federal de 



28 

 

Goiás (PMGCA-UFG), em 2004, é o desenvolvimento de variedades RB adaptadas, 

especificamente, às condições de cultivo da cana nesse Estado. Entre as condições 

específicas a que a cultura fica sujeita na região dos Cerrados do Brasil central, estão: 

estresse hídrico, baixa fertilidade dos solos e condições que favorecem o florescimento dos 

canaviais (Ridesa, 2010b). 

 

2.3 SELEÇÃO EM CANA-DE-AÇÚCAR 

 

Na fase de seleção em cana-de-açúcar há muitas combinações possíveis de 

intensidade de seleção, tamanho de parcela, número de locais e de repetições, de acordo 

com o programa de melhoramento considerado (Skinner et al., 1987). De forma geral, os 

programas consideram: 1) seleção com alta intensidade em etapas iniciais, devido à grande 

variabilidade genética e ao grande número de indivíduos, e considerando caracteres de alta 

herdabilidade; 2) redução da intensidade de seleção à medida que a precisão experimental 

aumenta, devido à maior homogeneidade dos genótipos nas fases posteriores, aumentando 

a dificuldade de discriminação destes genótipos. Nestas etapas há possibilidade de se 

empregar maior número de repetições; e 3) recomendação de cultivares, quando já houver 

resultados de experimentos conduzidos em diferentes anos e locais de cultivo (Simmonds, 

1979). 

 

2.3.1 Fases de seleção 

 

O processo de melhoramento genético em cana-de-açúcar envolve as seguintes 

fases: T1, T2, T3, FM e FE; ou seja, a primeira, a segunda e a terceira fases de seleção, a 

fase de multiplicação e a fase de experimentação. Esta sequência é praticamente a mesma 

na maioria dos programas de melhoramento da cultura, mas podem ocorrer pequenas 

mudanças nesta nomenclatura e na duração ou forma de condução dessas fases. 

 

2.3.1.1 Primeira fase de seleção (T1) 

 

A primeira fase (T1) é constituída por plântulas originadas de sementes. Essas 

plântulas passam por processo de aclimatação e tratos culturais, antes de serem levadas ao 

campo. Normalmente as famílias têm sido distribuídas e repetidas no campo 



29 

 

aleatoriamente, sem delineamento estatístico. Após aproximadamente oito meses do 

transplantio, faz-se o corte de todas as plantas no mês de julho, selecionando-as para 

capacidade de rebrota. Uma seleção massal é realizada por avaliação visual de cada 

touceira, selecionando-se aquelas que apresentam mais de seis colmos em idade fisiológica 

semelhante (uniformes), com diâmetro médio ou superior ao das cultivares testemunhas, 

crescimento ereto, tolerância às doenças fúngicas de ocorrência natural na região 

(principalmente carvão e ferrugem), ausência de florescimento e “chochamento”, e teor de 

sólidos solúveis (Brix) superior ou semelhante às testemunhas. É importante destacar que 

as plantas selecionadas não necessariamente têm reunidas todas as características 

anteriormente mencionadas (Barbosa, 2000).  

Em alguns programas opta-se por seleção apenas em cana-planta (aos doze 

meses do plantio), entretanto, muitos autores recomendam a seleção somente em cana-soca 

(Breaux et al., 1963; George & Groot, 1963), sobretudo em climas temperados (Breaux et 

al., 1956; Castagnaro & Mariotti, 1982). Outros recomendam fazer a seleção em cana-

planta e tomar a brotação em soca como referência adicional (Hogarth, 1977). Alguns 

afirmam que a seleção em cana-planta tem alta correlação com a seleção em soca (Milligan 

et al., 1996); no entanto, isso pode não ocorrer com o germoplasma tradicional (Matsuoka 

et al., 2005).   

De acordo com Mariotti & Gimenez-Lascano (1971) e Matherne et al. (1967), 

a seleção em cana-planta não permite avaliação segura da capacidade de brotação e/ou 

produção em cana-soca. Além disso, segundo Prado (1993), não há correlação entre os 

perfilhamentos em cana-planta e cana-soca, e este é outro importante componente da 

produção. Outro aspecto importante é que o transplantio nunca se dá de maneira uniforme 

num lote de plântulas, ou seja, um campo de T1 nunca tem a uniformidade necessária para 

uma seleção criteriosa. Com o corte da cana-planta, essa desuniformidade fisiológica entre 

plantas é minimizada, possibilitando, ainda, a avaliação da capacidade de brotação em soca 

(Matsuoka et al., 2005).  

Quanto à intensidade de seleção na fase T1, nos programas mais antigos 

geralmente se eliminavam entre 40% e 50% das plântulas, em cana-soca (Matherne et al., 

1967; Mariotti & Lascano, 1971). Pouco tempo depois essa seleção já implicava numa 

redução da quantidade de clones para cerca de um terço dos clones iniciais (Matsuoka et 

al., 1981). Atualmente, de acordo com Cesnik & Miocque (2004), deve-se selecionar 5% 



30 

 

das plântulas em T1, embora, muitas vezes, essa porcentagem seja ainda menor na prática 

(2% a 3%).  

 

2.3.1.2 Segunda fase de seleção (T2) 

 

O material que é selecionado na fase T1 (cana-planta e/ou cana-soca) é levado 

para outro campo, constituindo assim a fase T2. A seleção de clones na fase T2 inicia-se 

com a montagem de ensaios, geralmente delineados em blocos aumentados. Este 

delineamento permite a avaliação de grande número de clones, sem repetições, os quais 

são comparados entre si e com variedades padrão repetidas nos blocos (Federer, 1956). O 

delineamento é indicado para as fases iniciais dos programas de melhoramento, quando as 

diferenças entre os tratamentos genéticos são mais expressivas (Ramalho et al., 2000). 

Normalmente nesta fase selecionam-se clones com base em suas médias para 

os valores de Brix, convertidos em kg/parcela. Isto é quantificado em cana-planta e cana-

soca, acrescido de avaliação visual para caracteres morfológicos e de tolerância a doenças 

e pragas. Matsuoka et al. (2005) relatam que, devido aos problemas de baixas correlações 

entre os comportamentos em cana-planta e soca, nesta fase a seleção é efetuada também 

em ambas as safras, tendo como a produção de Brix por unidade de área como caráter alvo 

prioritário.  

 

2.3.1.3 Terceira fase de seleção (T3) 

 

A fase T3 consiste na avaliação experimental dos clones selecionados em T2, 

seguida de nova seleção daqueles que irão ser multiplicados. Também nesta fase é 

utilizado o delineamento em blocos aumentados, sendo normalmente avaliados algumas 

centenas de clones. As avaliações são realizadas em cana-planta e cana-soca, envolvendo 

caracteres como: produtividade de colmos (peso da parcela inteira ou de dez colmos por 

parcela com posterior extrapolação biométrica); porcentagem de fibra; Brix; Pol 

(porcentagem de sacarose nos sólidos solúveis – Brix), quando possível; e reação às 

principais doenças.   

Geralmente essa avaliação e seleção são realizadas nas próprias usinas ou 

destilarias, podendo incluir vários locais. De acordo com Nogueira (1976), no programa de 

melhoramento genético da cana-de-açúcar da UFSCar, os clones eram distribuídos em 
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cerca de dez macrorregiões. Neste caso, realiza-se análise de variância conjunta dos 

experimentos, obtendo-se as médias ajustadas e os testes das interações entre clones e 

locais, e entre clones e cortes (safras). 

 

2.3.1.4 Fase de multiplicação (FM) 

 

Esta fase consiste em se multiplicar os clones selecionados na fase T3, com 

posterior avaliação experimental. No caso dos programas de melhoramento vinculados à 

Ridesa, mudas oriundas de clones promissores desenvolvidos numa universidade podem 

ser enviadas a outras universidades pertencentes à Rede, num processo contínuo de troca 

de materiais. A partir daí, os clones são testados em vários locais, normalmente em usinas 

ou destilarias conveniadas ao programa. 

De acordo com Matsuoka et al. (2005), a fase de multiplicação dos clones 

ocorre logo após a seleção em cana-soca da fase T2, e esses clones são utilizados na fase 

T3. A quantidade de fases de seleção e a época de avaliação destes campos podem variar 

de programa para programa. Cesnik & Miocque (2004) relatam que os campos de 

multiplicação, para fornecimento de mudas para os experimentos, são instalados ao lado 

dos campos de seleção. Afirmam também que três sulcos de 5 m são suficientes, embora 

possam ser instalados quantos campos forem necessários ao programa de melhoramento. 

Ainda de acordo com estes autores, nestes campos não há necessidade de seleção, apenas 

de inspeção a fim de detectar qualquer anormalidade de comportamento, principalmente 

vinculadas a doenças. 

 

2.3.1.5 Fase de experimentação (FE) 

 

Esta fase do processo de seleção em melhoramento genético da cana-de-açúcar 

é assim denominada por constituir-se na etapa final, com experimentação mais rigorosa. 

Uma sugestão de Matsuoka et al. (2005) é que a fase experimental (FE) seja composta por 

trinta ou mais experimentos delineados em blocos completos ao acaso, para avaliação de 

poucos clones (27 clones mais três variedades padrão). Nesta fase colhem-se pelo menos 

três ciclos (cortes) e, quando possível, repete-se o experimento três vezes no mesmo local. 

A colheita é realizada com cerca de dezoito meses para o primeiro corte, e com doze meses 

para o segundo e o terceiro cortes. 
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Paralelamente aos ensaios de competição, também chamados “Ensaios de 

Série” (ex. “Ensaios da Série 98”, em que “98” refere-se ao ano, 1998, de realização dos 

cruzamentos que originaram os clones sob avaliação), têm sido conduzidos outros ensaios 

para a obtenção das curvas de maturação do “material pré-comercial”. Isto tem como 

objetivo a identificação das melhores épocas de cultivo das futuras cultivares. Neste caso, 

conforme preconiza Barbosa (2000), coletam-se amostras de dez colmos por parcela, em 

cada repetição, em sete épocas diferentes (em cada mês), iniciando-se em abril.  

 

2.3.2 Seleção de famílias  

 

Os primeiros estudos com seleção de famílias em cana-de-açúcar iniciaram-se 

na década de 1970, por Hogarth (1971). Esses estudos, porém, tiveram grande dificuldade 

devido ao intenso trabalho pessoal para levantamento de dados em nível de famílias, aliado 

ao alto custo do processo de avaliação experimental, o que os tornavam proibitivos. Com o 

desenvolvimento de colhedoras mecanizadas, na Austrália, tornou possível estudar as 

vantagens da seleção de famílias, devido à elaboração de experimentos mais detalhados, 

possibilitando o aumento da eficiência deste processo. Os resultados revelaram que o 

estudo de seleção de famílias pode contribuir para a escolha de genitores e de cruzamentos 

que visem à obtenção de populações melhoradas (Hogarth, 1971; Kimbeng et al., 2001a). 

Todos os programas de melhoramento genético de cana-de-açúcar da Austrália 

utilizam a seleção de famílias nas fases iniciais do processo (Kimbeng & Cox, 2003). Os 

melhores experimentos para ilustrar os benefícios da seleção de famílias foram conduzidos 

na região de Burdekin, onde as condições têm sido descritas como desfavoráveis para a 

seleção (Pollock, 1982; Jackson et al., 1992).  

Muitos melhoristas optam por selecionar entre as famílias, escolhendo aquelas 

cujas médias fenotípicas são superiores. Assim, nesse tipo de seleção, as famílias são 

tratadas como unidade, sendo selecionadas ou não de acordo com o seu valor fenotípico 

médio; isto é, atribui-se peso nulo aos desvios dentro de família (Falconer & Mackay, 

1996). Percebe-se, entretanto, que selecionando famílias sem considerar a variância 

genética de cada cruzamento, corre-se o risco de descartar indivíduos superiores em 

populações com médias inferiores, mas com ampla variabilidade (inclusive com 

segregação transgressiva) e assimetria favorável numa distribuição normal. Geralmente, 

esta variabilidade não é considerada, em razão da dificuldade de obtenção dos dados de 
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indivíduos dentro de famílias. Por isso, Skinner et al. (1987) já demandavam métodos 

estatísticos apropriados à identificação de indivíduos extremos e raros.  

Para se realizar a seleção de famílias, faz-se necessário selecionar previamente 

as famílias superiores. As inferências podem ser obtidas pela avaliação de um grupo de 

clones que representam cada família, em delineamentos experimentais, conforme 

empregado por Jackson et al. (1998). Stringer et al. (1996) reportam que a avaliação de 

famílias pode ser realizada em ensaios com repetição, e que, neste caso, as parcelas seriam 

constituídas de indivíduos ainda não clonados, os quais, juntos, proporcionariam 

informações sobre o valor genético das famílias avaliadas. 

A avaliação de famílias permite estimar parâmetros fenotípicos e genéticos, 

predizer os valores genéticos em cruzamentos, as relações entre os caracteres em estudo, 

além de permitir a avaliação da eficiência dos métodos de seleção e a estimação dos 

progressos genéticos proporcionados pela seleção. Processos como estes podem contribuir 

para a evolução de um programa de melhoramento, pois possibilitam maior entendimento e 

melhor exploração da variabilidade genética presente em progênies originadas de 

cruzamentos entre genitores conhecidos. Outro ponto importante refere-se ao 

conhecimento do valor genético dos genitores utilizados nos cruzamentos. Isto permite 

indicar a melhor metodologia de hibridação entre genitores, ou seja, se policruzamentos ou 

cruzamentos simples (biparentais) (Silva et al., 2002). A seleção de genótipos para o uso 

como genitores, aliado à escolha dos cruzamentos, torna-se decisão crítica dentro de um 

programa de melhoramento de cana-de-açúcar (Kimbeng & Cox, 2003). Para Jackson & 

McRae (1998), o maior benefício prático da seleção de famílias é permitir que o material 

genético seja avaliado ao longo de locais e anos, possibilitando a identificação de famílias 

estáveis. 

Os experimentos de seleção de famílias em fases iniciais também podem ser 

estendidos para diversos ambientes e ao longo dos anos. Com isso, há a possibilidade de se 

quantificar o efeito do ambiente e da safra, permitindo a identificação de famílias estáveis 

e a compreensão da influência do ambiente/safra sobre o processo de seleção. É importante 

considerar que a seleção de famílias, combinada ou não com a seleção individual, tende 

para uma eficiência menor quando houver pequena variância genotípica entre as famílias, 

associada a alta correlação genética entre o caráter selecionado e a produção de campo 

(Jackson et al., 1995). 
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A seleção de famílias em cana-de-açúcar, seguida pela seleção individual de 

clones na primeira soca, foi superior à utilização de um destes dois métodos de seleção 

tomados individualmente (Kimbeng & Cox, 2003). Jackson et al. (1995) também relataram 

ganho genético superior e menores custos para a seleção combinada de famílias e de clones 

individuais, se comparada com a seleção por um só destes métodos de seleção. A seleção 

individual de clones foi superior apenas em casos onde havia pequena proporção de 

variância entre famílias e alta correlação genética entre a característica selecionada e a 

produção de açúcar. De acordo com Latter (1964), a seleção de plantas individuais para 

caracteres relacionados à produtividade não deve mesmo ser eficiente, devendo ser feita 

apenas para caracteres de alta herdabilidade, como Brix e resistência a doenças. Para tais 

caracteres, a seleção individual deve até ser superior àquela entre famílias, reduzindo-se o 

risco de descartar indivíduos superiores de famílias com baixa média fenotípica. Porém, 

deve-se verificar a viabilidade econômica em avaliar cada planta individualmente, em 

detrimento da avaliação de um número elevado de plântulas. Para Skinner et al. (1987), na 

prática, as avaliações individuais são exequíveis, pois a maioria dos genótipos é descartada 

visualmente pela falta de vigor, evitando-se, por exemplo, leituras desnecessárias de Brix. 

Ao contrário da seleção individual, a seleção de famílias pode ser adotada 

quando os caracteres submetidos à seleção são de baixa herdabilidade. Isso porque nestes 

casos os maiores desvios são decorrentes de efeitos ambientais, sendo que tais desvios 

tendem a se anularem e, com isso, a média fenotípica da família será mais próxima da 

média genotípica. Nesta seleção, as informações individuais irão determinar as médias das 

famílias. A seleção torna-se mais efetiva, pois os caracteres de baixa herdabilidade, quando 

analisados em estudos de famílias, têm maior proporção da sua variação fenotípica entre 

famílias explicada pelos fatores genéticos (Bressiani, 2001). 

Na primeira etapa de seleção em cana-de-açúcar os efeitos ambientais são 

grandes. Nesta situação, tanto a seleção massal (individual) para caracteres de alta 

herdabilidade, quanto a seleção por famílias, podem ser utilizadas. No entanto, as 

estimativas de herdabilidade no sentido amplo são baixas para a maioria dos caracteres, 

quando a seleção é baseada em plantas individuais, mas aumentam consideravelmente 

quando se baseiam em seleção de famílias (Bressiani, 2001). 

 Estimativas de herdabilidade em cana-de-açúcar são encontradas na literatura, 

embora existam contradições. A herdabilidade relativa ao vigor é tida como baixa, mas 

muitos programas de melhoramento aplicam seleção intensa para este caráter e obtêm 
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ganhos (Skinner et al., 1987). Como a herdabilidade entre famílias é superior àquela entre 

plantas individuais, muitos programas preferem realizar seleção para caracteres de menor 

herdabilidade, apenas selecionando famílias superiores em etapas iniciais. No entanto, tal 

procedimento pode levar ao descarte de indivíduos superiores de populações com médias 

inferiores, embora com grande variância genética (Matsuoka et al., 2005). Skinner et al. 

(1987) apresentam ampla revisão sobre coeficientes de herdabilidade em cana-de-açúcar, 

considerando estudos de diferentes países (Tabela 1). 

 

Tabela 1. Valores de coeficientes de herdabilidade no sentido amplo, em nível de plantas 

individuais e entre médias de famílias (valores nos parênteses), para diferentes 

caracteres, em estudos realizados em quatro países
1
. 

 

Caráter Austrália Havai Fiji Argentina 

Produção cana (t.ha
-1

) 0,17 (0,75) - (0,48) 0,10 

Brix 0,65 (0,90) 0,27 (0,53)  (0,55)* - 

Produção Brix (t.ha
-1

) 0,16 (0,76) -  (0,43)* - 

Número de colmos 0,26 (0,90) 0,13 (0,90) (0,53) 0,06 

Diâmetro de colmos - 0,30 (0,71) (0,70) 0,44 

Comprimento de colmos 0,32 (0,84) 0,21 (0,40) (0,54) 0,24 

Volume - 0,10 (0,39) - - 

Resistência à ferrugem 0,51 (0,93) - - - 

Resistência a carvão - 0,56 (0,84) - - 
1
- Fonte: Skinner et al. (1987); * teor de sacarose e não Brix. 

 

As estimativas mostradas na Tabela 1 indicam que apenas em Brix, resistência 

à ferrugem e ao carvão (caracteres de herdabilidade mais elevada em nível de plantas 

individuais) é possível obter, em fases iniciais (ex. T1 e T2), eficácia numa seleção massal. 

Já para produção cana (t.ha
-1

), produção Brix (t.ha
-1

), número de colmos, diâmetro de 

colmos, comprimento de colmos e volume, que são caracteres de baixa herdabilidade em 

nível de plantas individuais, esta eficácia só poderá ser alcançada numa seleção com base 

em médias de famílias. Cesnik & Miocque (2004) também relatam diferentes valores de 

herdabilidade encontrados na literatura, tanto entre caracteres, como dentro deles (Tabela 

2). Os autores afirmam que as discordâncias nos valores de um mesmo caráter são devidas 

às variações de amostragem e aos efeitos ambientais.  
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Tabela 2. Valores do coeficiente de herdabilidade (h
2
) reportados na literatura, para 

diferentes caracteres
1
.  

 

Caracteres h
2
 

Número de colmos/touceira 0,15; 0,27; 0,37; 0,40; 0,43; 0,47; 0,91; 0,95; 0,96 

Comprimento de colmo 0,26; 0,30 ;0,45; 0,51; 0,56; 0,60; 0,64; 0,82; 0,95 

Diâmetro de colmo 0,28; 0,33; 0,36; 0,42; 0,49; 0,57; 0,63; 0,85; 0,88 

Peso de colmo 0,52; 0,73; 0,74; 0,85; 0,97; 0,98 

Peso /metro de colmo 0,65 

Número de internódios/colmo 0,42; 0,82 

Brix 0,10; 0,20; 0,32; 0,33; 0,44; 0,49; 0,52; 0,65; 0,87 

Fibra 0,09; 0,72; 0,73; 0,76; 0,77 

Pol no caldo 0,52; 0,54; 0,59; 0,78 

Pol na cana -0,19; 0,79 

Açúcares redutores 0,47; 0,58 
1
- Fonte: Cesnik & Miocque (2004). 

 

Matsuoka et al. (2005) recomendam que, pelo baixo número de estimativas 

disponíveis para o coeficiente de herdabilidade em cana-de-açúcar, os resultados da 

literatura devem ser considerados com cautela. Apesar disso, Bressiani (2001) sustenta que 

a seleção individual em cana-de-açúcar seria mais eficaz para Brix, resistência ao carvão e 

à ferrugem, enquanto a seleção por família seria mais recomendada para tonelagem de cana 

e tonelagem de Brix. Segundo o autor, a seleção de famílias, para grande parte dos 

caracteres de interesse econômico, é efetiva, pois entre 75% e 80% da variação fenotípica 

entre as famílias são devido a fatores genéticos. No entanto, para a seleção individual, 

cerca de 80% da variação é devido a fatores ambientais, isto é, apenas 20% é relacionada 

aos fatores genéticos. Nesse sentido, Latter (1964) argumentou que, quando a 

herdabilidade exceder 59%, a seleção com base no indivíduo tende a ser superior à seleção 

com base na família.  

A seleção de famílias consiste em escolher aquelas com os maiores valores 

genéticos. Estudos demonstram o potencial de famílias com valores genotípicos superiores 

quando comparadas com famílias de valores genotípicos inferiores, e evidenciam que a 

seleção com base nas melhores famílias é efetiva para identificar aquelas que teriam maior 

proporção de clones elites (Kimbeng et al., 2001b). Portanto, realizar a seleção de famílias, 

tendo como objetivo a seleção de clones superiores (seleção individual de clones elites) em 

famílias superiores, é possível; pois a probabilidade de se encontrar clones elites, em fases 

avançadas da seleção, tende a ser maior nas famílias melhoradas (Kimbeng & Cox, 2003). 

Entretanto, explorar comercialmente um clone tem mais importância do que obter uma 



37 

 

população (família) geneticamente melhorada. Porém, ainda é importante considerar que 

nesta população melhorada a frequência de clones elites tende a ser maior (Jackson & 

McRae, 1998).  

Kimbeng et al. (2001b) realizaram, em Queensland (Austrália), um 

experimento para investigar a intensidade ótima de seleção para seleção de famílias e de 

clones individuais. Os resultados mostraram que, enquanto a seleção de famílias foi 

eficiente na identificação de famílias com uma alta proporção de clones elite, sua eficiência 

foi maior quando combinada com a seleção visual. Os melhores resultados foram obtidos 

quando clones com boa qualidade visual foram submetidos ao teste de Brix. A maior parte 

da eficiência surgiu devido ao fato de que clones inferiores foram rejeitados com base em 

Brix, e consideravelmente poucos clones eram avaliados no primeiro estágio clonal. 

Cox & Hogart (1993) também relatam que o esquema de seleção entre e dentro 

de famílias tende a ser mais eficiente que somente o método de seleção de famílias. Desta 

forma, as famílias seriam avaliadas em cana-planta, sendo, posteriormente, realizada a 

seleção massal dentro das famílias com elevados valores genotípicos e acima da média 

experimental. Assim, esta seleção seria realizada no segundo ciclo, baseando-se em 

caracteres de alta herdabilidade e caracteres morfológicos.  

Falconer & Mackay (1996) também afirmam que a seleção entre e dentro de 

famílias é uma boa alternativa, pois além de selecionar as melhores famílias, seleciona 

também os melhores indivíduos dentro destas famílias. O critério de seleção dentro de 

famílias consiste no desvio de cada indivíduo em relação ao valor médio da família à qual 

pertence. Mas, de acordo com Martins et al. (2005), uma das críticas feitas à seleção entre 

e dentro de famílias é o fato de indivíduos superiores de famílias intermediárias ou 

indivíduos intermediários de famílias superiores, às vezes, não serem selecionados. Como 

alternativa pode-se utilizar a seleção combinada, com escolha feita com base no 

desempenho individual, associado ao desempenho da família, em um único estágio. Pela 

natureza de obtenção, este tipo de seleção é mais rico em informações e leva a resultados 

mais satisfatórios que a seleção entre e dentro. 

A utilização de índices combinados para a prática de seleção constitui-se em 

uma estratégia eficaz que prioriza o indivíduo, com informações complementares relativas 

ao valor apresentado por suas respectivas famílias. Lush (1964) já apresentava os 

princípios teóricos da seleção combinada, e relata que, pelo menos teoricamente, esta 

proporciona resultados mais favoráveis ou, no mínimo, equivalentes aos da seleção massal 
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ou de família. Falconer & Mackay (1996) também afirmam que a seleção combinada deve 

proporcionar resultados tão bons, ou superiores, aos obtidos com outros métodos como a 

seleção entre famílias, dentro de famílias e individual. Entretanto, mesmo nas condições 

mais favoráveis, a expectativa é de que a superioridade não exceda 10% do ganho obtido 

pela seleção entre e dentro. A superioridade do índice de seleção combinado também foi 

reportada por Bueno Filho (1992) e Pires (1996). Kimbeng & Cox (2003) relatam que 

estudos de simulação realizados por Kimbeng et al. (2001b) têm mostrado que a seleção 

combinada de famílias e de clones individuais é um método prático e eficiente para seleção 

em fases iniciais do processo de melhoramento em cana-de-açúcar.  

 

2.3.3 Influência do ambiente na seleção de famílias 

 

A interação de genótipos com ambientes (GxE) pode ser definida como sendo 

o efeito diferencial dos ambientes sobre os genótipos, ou então, a resposta diferencial dos 

genótipos a variação ambiental. No melhoramento de plantas, considerações a respeito 

desta interação são essenciais para a eficiência do processo. Isso porque os caracteres de 

importância para o melhoramento, nas diferentes espécies, frequentemente são 

quantitativos, com distribuição contínua, herança poligênica, e sofrem grandes influências 

das variações ambientais. De todas as fases de um programa de melhoramento, a avaliação 

dos genótipos em diferentes condições ambientais representa, em geral, a mais trabalhosa e 

mais cara, ficando, o tamanho do programa limitado pela capacidade de avaliação 

experimental. Um bom entendimento da interação GxE poderá contribuir para o 

aproveitamento de seus efeitos benéficos, bem como para contornar seus efeitos 

indesejáveis sobre a avaliação de genótipos e a recomendação de cultivares (Chaves, 

2001). 

Com o melhoramento moderno, recursos genéticos de diferentes origens são 

utilizados. Por uma questão de escala, buscam-se cultivares que sejam adaptadas a maior 

gama possível de condições ambientais. Não é de se estranhar, portanto, que a 

manifestação da interação GxE seja a regra nos ensaios de avaliação de genótipos em 

vários ambientes. Por isso, essa interação deve ser encarada, não necessariamente como 

problema ou fator indesejável, cujos efeitos devem ser minimizados em um programa de 

melhoramento. Ao contrário, como um fenômeno biológico natural, cumpre conhecê-la 

bem, para melhor aproveitá-la no processo de seleção (Chaves, 2001). 
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De acordo com Bressiani (2001), um aspecto favorável à seleção de famílias 

em cana-de-açúcar é que o desempenho das famílias pode ser mensurado em vários 

ambientes, ainda nas etapas iniciais do processo de seleção. Esta situação torna-se ainda 

mais importante se as interações “famílias x ambientes” forem altas ao longo dos 

diferentes locais de estudo.  

Alguns autores estudaram a interação de famílias de cana-de-açúcar com 

ambientes e estágios de corte. Na Austrália, Hogarth & Bull (1990); na região de 

Bundaberg, Bull et al. (1992); na região do Rio Hebert, Jackson et al. (1995a, 1995b); e na 

região de Buderkin, McRae & Jackson (1995). Em Bundaberg e Hebert, as interações 

“famílias x ambientes” para produção de colmos foram tão importantes quanto o efeito das 

famílias, não ocorrendo o mesmo para teor de açúcar. Em Buderkin, porém, essa interação 

não foi significativa. Ademais, não houve significância da interação “famílias x estágios de 

corte” em nenhum local.  

Bressiani et al. (2002) estudaram o efeito da interação de 33 famílias (obtidas 

de cruzamentos biparentais e policruzamentos) com dois locais do Estado de São Paulo. Os 

resultados mostraram forte interação entre famílias e locais, para todos os caracteres 

avaliados (altura e diâmetro médio de colmos, número de perfilhos, Brix, toneladas de 

colmos por hectare – TCH, e toneladas de Brix por hectare – TBH). Entretanto, a 

decomposição da variância da interação em valores fenotípicos e genotípicos mostrou-se 

complexa, indicando dificuldade de seleção de famílias adaptadas a ambos os locais. As 

respostas esperadas com a seleção mostraram que uma seleção indireta é pouco eficiente, e 

a seleção com base na média dos dois locais apresentou ganhos consideráveis, caso a 

seleção e a resposta ocorresse em um mesmo ambiente. 

 

2.4 MODELOS MISTOS E ANÁLISE VIA REML-BLUP 

 

2.4.1 Considerações gerais 

 

A metodologia dos modelos mistos foi derivada por Henderson (1949), para 

uso na avaliação genética de gado de leite, tendo sido apresentada pela primeira vez em 

1973 (Henderson, 1973). Sua utilização prática, entretanto, só ocorreu a partir da década de 

1980, sobretudo após a publicação de Henderson (1984). Nos últimos anos, a metodologia 

tem se tornado acessível graças à sua implementação em sistemas estatístico-
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computacionais de ampla divulgação, como o SAS (Statistical Analysis System) (Duarte & 

Vencovsky, 2001). Esta abordagem caracteriza-se pelo ajustamento de modelos mistos, 

isto é, que possuem efeitos fixos, além da média geral, e efeitos aleatórios, além do erro 

(Resende, 2004). 

Se os genótipos avaliados forem considerados como aleatórios e os demais 

fatores como fixos, uma análise do experimento por meio de modelo misto é requerida. No 

entanto, tem sido comum o uso de análise baseada em modelo fixo para a estimação de 

médias de genótipos, mesmo quando estes foram obtidos por amostragem numa população. 

Neste caso, a metodologia de modelos mistos é, geralmente, utilizada com rigor da 

suposição, apenas para a estimação de componentes de variância e para a construção dos 

testes “F” apropriados, na análise de variância (Duarte & Vencovsky, 2001). De acordo 

com Resende (2002a), a estruturação dos procedimentos de seleção, os quais são 

responsáveis pelo sucesso dos programas de melhoramento genético, baseia-se na 

estimação dos componentes de variância e predição dos valores genéticos, visando à 

avaliação genética dos candidatos a seleção. 

O efeito é tomado como aleatório no modelo estatístico se os níveis observados 

puderem ser assumidos como uma amostra de determinada população; ou seja, uma 

amostra aleatória com assumida distribuição de probabilidade (normalmente distribuição 

normal) (Resende, 2002a). Um exemplo disso, citado por Duarte & Vencovsky (2001), 

refere-se aos experimentos varietais delineados em blocos, em que os tratamentos 

(genótipos sob teste) são distribuídos em blocos completos ou incompletos. Uma 

especificação possível para o modelo é assumir o efeito de blocos como fixo e o de 

tratamentos como aleatório sob distribuição N(0,
2

g). Sendo assim, os tratamentos testados 

(genótipos) supostamente representam uma amostra de uma população de genótipos, cujas 

respostas são distribuídas normalmente em torno de uma média comum ( bmp  ) e 

com variância 2

g . Portanto, os genótipos são realizações de variáveis aleatórias não 

observáveis, as quais correspondem aos efeitos dos desvios genotípicos aleatórios em 

relação à média p  (Searle, 1987). Assim, segundo Resende (2002a, 2004), os efeitos 

ambientais podem ser considerados fixos ou aleatórios, enquanto os efeitos genéticos ou de 

tratamentos devem, sempre, ser considerados como aleatórios. Com isso, há a 

possibilidade de extrapolar os valores de uma amostra (variância e média) para a sua 

população de referência.  
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Quando se trabalha com delineamentos ortogonais e balanceados, a ordem de 

classificação dos genótipos, em geral, não se altera com o tipo de modelo utilizado. Assim, 

a estimação de médias admitindo-se modelo fixo, quando na verdade o modelo é misto, 

não modificaria o resultado final da seleção (Duarte & Vencovsky, 2001). No entanto, 

quando se trata de dados desbalanceados e não ortogonais, a possibilidade de classificação 

diferenciada entre as duas abordagens analíticas é uma realidade (Bueno Filho, 1997). 

Um modelo linear misto pode ser expresso matricialmente da seguinte forma 

(Henderson, 1974): 

y = X +Z +   

em que: 

y: vetor de observações; 

X: matriz de incidência dos efeitos fixos (conhecida); 

: vetor de efeitos fixos a serem estimados; 

Z: matriz de incidência dos efeitos genotípicos, tomados como aleatórios 

(conhecida); 

: vetor de valores genotípicos, ou de efeitos aleatórios a serem preditos; e 

vetor de erros aleatórios associados a cada observação, tal que  N(0,
2
). 

 

Na prática, durante a seleção o melhorista pode atuar em duas etapas básicas. A 

primeira corresponde à predição do valor genético dos indivíduos candidatos à seleção, e a 

segunda, à melhor forma de utilização dos indivíduos com as predições desejáveis de 

valores genéticos (Resende, 2002a). Assim, o problema central no melhoramento genético 

é a predição de valores genéticos dos vários candidatos à seleção, embora esta predição 

necessite de componentes de variância conhecidos ou estimados com precisão.  

Dentre os vários métodos de estimação de componentes de variância, há 

aqueles derivados do método dos momentos (método da análise de variância – ANOVA e 

métodos I, II e III de Henderson), os métodos baseados em máxima verossimilhança 

(maximun likelihood – ML, restricted maximum likelihood – REML, e variance estimation 

from integrated likelihood – estimação bayesiana), além das estimações quadráticas de 

norma mínima (minimum norm quadratic unbiased estimation – MINQUE) e de variância 

mínima (minimum variance quadratic unbiased estimation – MIVQUE). Todos esses 

métodos, dentre outros, são descritos por McCulloch & Searle (2001) e Searle et al. (1992). 
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Segundo Searle et al. (1992), há vários estudos comparativos entre os métodos 

e as diferentes propriedades de seus estimadores, principalmente com modelos mistos 

desbalanceados. Por exemplo, para o caso de dados balanceados, a estimação de 

componentes de variância pelo método de quadrados mínimos (ANOVA) equivale à 

estimação por REML (Camarinha Filho, 2003; Resende et al., 1996a). Todavia, nos outros 

casos, conforme mencionam Christensen et al. (1992), parece que “nenhum consenso 

existe sobre a melhor forma de estimar componentes de variância”. Apesar da controvérsia, 

Resende (2004) afirma que o procedimento ótimo para estimação de componentes de 

variância é o REML. 

O método da máxima verossimilhança restrita (REML), desenvolvido por 

Patterson & Thompson (1971), é uma adaptação do método ML. Cada observação é 

dividida em duas partes independentes, uma referente aos efeitos fixos e outra referente aos 

efeitos aleatórios do modelo. Dessa forma, a função densidade de probabilidade das 

observações é dada pela soma das funções densidade de probabilidade de cada parte 

(Searle et al., 1992). Considerando-se o modelo misto y = X +Z + , os estimadores 

REML são capazes de maximizar a função de verossimilhança de um vetor de 

combinações lineares das observações, que são invariáveis para X. Utilizando-se o 

método REML, os componentes de variância são estimados sem serem afetados pelos 

efeitos fixos do modelo, e os graus de liberdade para os efeitos fixos são levados em 

consideração, resultando em estimativas não-viciadas (Mcculloch & Searle, 2001).  

O método REML permite que se obtenha estimativas ou predições mais 

acuradas dos efeitos de tratamentos, quando existem dados perdidos nos experimentos. As 

predições dos efeitos aleatórios são forçadas (efeito shrinkage) em direção a média geral, 

penalizando estimativas baseadas em pequenas amostras. Esta abordagem permite o ajuste 

de diferentes variâncias de cada grupo de tratamento, ou seja, casos com variâncias 

heterogêneas; resolve o problema de estimação quando se tem dados perdidos; e acomoda 

diferentes estruturas de correlação em experimentos com dependência espacial, medidas 

repetidas ou em múltiplos experimentos. Ademais, conduz a estimativas mais precisas e os 

resultados são mais apropriados para inferência quando a estrutura dos dados é hierárquica 

ou multinível. Como desvantagem cita-se apenas o maior número de suposições 

distribucionais que são feitas (Resende, 2004). 

Corroborando este entendimento, Resende (2002a) descreve a importância das 

estimativas de parâmetros genéticos via REML, nos modelos mistos, por ser uma 
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metodologia que permite gerar estimativas não tendenciosas desses parâmetros. Outra 

grande vantagem é que esses modelos permitem levar em consideração a covariância 

genética entre as observações e ponderam os genótipos com desigual número de 

informações, na mesma ou em diferentes gerações. Isso faz com que a avaliação genética 

(predição de valores genéticos) por modelos mistos seja um instrumento mais eficaz que o 

da avaliação partindo-se de estimativas pelo método de quadrados mínimos ordinário 

(Kennedy & Sorensen, 1988, citados por Resende, 1999). Estes autores reportam seu 

emprego em estudos de seleção de genitores, de famílias e clones, pelo uso da informação 

da própria entidade ou de aparentados, avaliados no mesmo ou em diferentes locais, épocas 

ou gerações (Resende, 1999).  

Quanto à predição de valores genotípicos, esta pode ser realizada por três 

procedimentos e situações distintas: (1) Melhor Predição (BP – best prediction), 

considerando iguais quantidades e precisões de informações associadas a todos os 

candidatos à seleção, em que as médias e variâncias são conhecidas; (2) Melhor Predição 

Linear (BLP – best linear prediction), com diferentes quantidades e precisões de 

informações associadas a todos os candidatos à seleção, com médias e variâncias 

conhecidas; (3) e a Melhor Predição Linear Não-Tendenciosa (BLUP – best linear 

unbiased prediction), com diferentes quantidades e precisões das informações associadas 

aos candidatos à seleção, sendo a variância conhecida ou estimada com precisão, e a média 

não conhecida. Desta forma, o método BP utiliza os mesmos pesos (ponderadores das 

informações fenotípicas) para todos os indivíduos candidatos à seleção, ao passo que os 

métodos BLP e BLUP utilizam diferentes pesos para os candidatos à seleção (Resende, 

1997a, 1997b, citado por Pinto-Júnior, 2004). Estes autores consideram o BLUP como o 

preditor mais completo, pois o procedimento conduz à maximização do ganho genético por 

ciclo de seleção. Tal procedimento ajusta os dados para os efeitos ambientais identificáveis 

(ex. efeitos de bloco, do ano de medição, do local de plantio, dentre outros) e, 

simultaneamente, prediz os valores genéticos dos indivíduos candidatos à seleção 

(Resende, 2002a). Enfim, Resende (2004) afirma que, ao lado do método REML para a 

estimação de componentes de variância, o BLUP é o procedimento ótimo para a predição 

de valores genéticos. 

Conforme Resende et al. (1996b) e Resende (2002b), as propriedades 

desejáveis dos preditores BLUP podem ser resumidas em: maximização da correlação 

entre os valores genéticos preditos e os verdadeiros; minimização do quadrado da diferença 
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entre os valores genéticos preditos e os verdadeiros; maximização da probabilidade de 

selecionar o melhor entre dois indivíduos; maximização da probabilidade de selecionar o 

melhor entre vários indivíduos; maximização do ganho genético por ciclo de seleção. Os 

autores acrescentam que o procedimento desfruta da propriedade de não-vício na predição 

dos efeitos aleatórios (equivalência entre a média dos verdadeiros valores genéticos dos 

indivíduos e a média de seus valores preditos) e permite estimar também de forma mais 

precisa os efeitos fixos do modelo; pois a estimativa BLUE, neste caso, é obtida 

empregando-se o procedimento de mínimos quadrados generalizados (GLS) e não o de 

quadrados mínimos ordinários (OLS) (Resende et al., 2000). Esta última característica 

permite que o BLUP seja aplicado mais eficientemente em situações de desbalanceamento 

e/ou desconexão entre experimentos, situações em que a estimação GLS dos efeitos fixos é 

melhor que a OLS (Resende et al., 1996b).  

De acordo com Searle et al. (1992), as propriedades dos preditores BLUP só 

são asseguradas quando se assume que os componentes de variância são conhecidos. 

Assim, os componentes de variância devem ser estimados da maneira mais fidedigna 

possível, para que as estimativas possam substituir adequadamente os valores 

paramétricos. Resende (2002a) relata que devido ao fato de, na prática, as médias e 

variâncias não serem conhecidos, mas sim estimados (e geralmente dos próprios dados), 

nas aplicações não se tem BLP, nem BLUP, mas sim EBLP (empirical best linear 

prediction) e EBLUP (empirical best linear unbiased prediction), respectivamente.   

Em síntese, segundo Resende (2002a), as principais vantagens associadas à 

metodologia de modelos mistos, via análise REML-BLUP, são as seguintes: produção de 

predições mais acuradas, principalmente quando existem dados perdidos (parcelas); 

predições em direção à média geral, obtendo-se valores genéticos e não fenotípicos; 

resolução do problema de dados desbalanceados seja por número de repetições ou de 

tratamentos; possibilidade de maximizar a acurácia seletiva (correlação entre os valores 

genéticos preditos e os verdadeiros), de minimizar o erro de predição (minimização do 

quadrado da diferença entre os valores genéticos preditos e os verdadeiros), de maximizar 

a probabilidade de seleção do melhor entre dois indivíduos e do melhor indivíduo entre 

vários, bem como do ganho genético por ciclo de seleção. Resende (2004) ainda 

acrescenta: permite comparar indivíduos ou variedades através do tempo (gerações, anos) e 

espaço (locais e blocos); permite a simultânea correção para os efeitos ambientais, a 

estimação de componentes de variância e a predição de valores genéticos; permite lidar 
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com estruturas complexas de dados (medidas repetidas, diferentes anos, locais e 

delineamentos); e pode ser aplicada a dados desbalanceados e a delineamentos não 

ortogonais (estimativas ANOVA de componentes de variância, por exemplo, tendem a ser 

relativamente imprecisas, resultando em predições de valores genéticos de baixa acurácia). 

Atualmente há uma série de aplicativos estatísticos que já possuem rotinas 

computacionais para o ajustamento de modelos mistos, o que favorece a sua disseminação 

e emprego. Entre estes destacam-se: SAS (Statistical Analysis System) (SAS Institute, 

2009), ASREML (Gilmour et al., 1995), GenStat (VSN International, 2009), Selegen-

REML/BLUP (Sistema Estatístico e Seleção Genética Computadorizada via Modelos 

Lineares Mistos) (Resende, 2002b) e o R (The R Project for Statistical Computing) (R 

Development Core Team, 2006).  

 

2.4.2 Seleção de famílias via análise REML-BLUP 

 

A seleção de genótipos para serem utilizados como genitores em cruzamentos é 

uma das mais críticas decisões do melhorista de cana-de-açúcar. Sabe-se que a seleção 

individual de clones em estágios iniciais da seleção é pouco eficiente. Chang & Milligan 

(1992a, 1992b) foram os primeiros a reportarem que o BLUP mostrava-se confiável para a 

predição do potencial de um cruzamento em produzir progênies elites de cana-de-açúcar. 

Esta afirmação foi obtida de um conjunto de dados balanceados e restritos para um estágio 

do programa de melhoramento. Mas, normalmente, nas rotinas experimentais de avaliação 

de progênies e clones em cana-de-açúcar, são obtidos grandes conjuntos de dados, quase 

sempre com algum grau de desbalanceamento.  

Nos esquemas de melhoramento genético da cana-de-açúcar utilizados na 

Austrália, são empregados delineamentos de cruzamentos muito desbalanceados devido ao 

florescimento esparso e à baixa fertilidade do pólen. O desbalanceamento ao longo de 

blocos, locais e anos também surge porque a representação das famílias em termos de 

número de indivíduos (plantas) é muito variável. Devido a estes fatores, a partir de 1996, o 

procedimento REML-BLUP passou a ser utilizado nos programas australianos de 

melhoramento genético da cana-de-açúcar, revelando-se, em anos seguintes, elevada 

capacidade para o reconhecimento precoce de genitores superiores (Stringer, 2000; 

Stringer et al., 1996). Para a obtenção do BLUP não existe grandes problemas caso os 

dados sejam desbalanceados ou provenientes de diversos tipos de delineamentos, genitores 
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e precisões a serem combinadas num simples valor genético para cada característica e 

genótipo (Balzarini, 2000). Nos programas de melhoramento da cana-de-açúcar do Brasil, 

também há utilização de delineamentos de cruzamentos desbalanceados. Isso ocorre pela 

grande quantidade de indivíduos que são levados ao campo nas fases iniciais, e há também 

ao número variável de indivíduos (plantas) por famílias.  

Barbosa et al. (2004) introduziram o emprego do método REML-BLUP na 

estimação de componentes de variância e seleção de genitores e famílias de cana-de-açúcar 

no Brasil. Os autores enfocaram o caráter produção de biomassa e, segundo eles, os 

componentes de médias estimados via BLUP possibilitaram a seleção de famílias e de 

genitores especializados para este caráter. Além disso, ao direcionarem a seleção para obter 

famílias com elevada produção de biomassa, identificaram também genitores com elevado 

efeito genético aditivo para a produção de colmos por hectare (TCH).  

Nessa pesquisa, os autores avaliaram também o delineamento de blocos 

aumentados, que normalmente é utilizado nesse tipo de ensaio em cana-de-açúcar. Parte 

das conclusões indicou que, se o número de famílias for alto e o método REML-BLUP for 

usado, a inclusão ou exclusão das testemunhas no delineamento não altera as estimativas 

de parâmetros genéticos. Assim, afirmaram que o método é adequado para a estimação de 

parâmetros genéticos importantes na seleção de famílias e genitores em melhoramento de 

cana-de-açúcar.   

Barbosa et al. (2005) também empregaram o método para estimar parâmetros 

genético e predizer valores genotípicos de famílias e genitores utilizados em hibridações. 

Os autores apontaram vantagens da seleção de famílias via procedimento REML-BLUP, o 

que lhes permitiu identificar famílias superiores. As sementes destas famílias seriam 

utilizadas para a implantação de um novo campo de T1, contendo apenas famílias de 

elevado valor genotípico, com posterior seleção de clones dentro delas. Relataram, ainda, 

que é altamente desejável ter um número expressivo de genótipos provenientes de 

cruzamentos de elevado valor genotípico, pois isto permite aumentar a probabilidade de 

seleção de clones dentro destas famílias. Nesta etapa, acrescentam que o processo de 

seleção de indivíduos pode ser baseado também em aspectos visuais, envolvendo uma série 

de caracteres morfológicos. 

Nesse mesmo trabalho, os autores evidenciaram que alguns genitores tiveram 

maior importância nos cruzamentos realizados e que os melhores deles poderiam ser 

combinados com outros genitores, visando à identificação de cruzamentos com alto valor 
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genotípico e elevada capacidade específica de combinação (CEC). Ou seja, a escolha de 

clones e genitores dentro de populações pode ser realizada por um processo contínuo de 

obtenção de estimativas da capacidade geral (CGC) e específica (CEC) de combinação, por 

meio de experimentos de avaliação de famílias (ex. de irmãos-germanos), ao longo de uma 

sequência de anos. E, segundo os autores, a melhor alternativa pode ser o uso do método 

REML-BLUP para obter as estimativas de CGC e CEC. 

Pedroso et al. (2008), realizando um estudo sobre a eficiência da seleção em 

fases iniciais do melhoramento da cana-de-açúcar, também utilizaram a metodologia 

REML-BLUP para estimar parâmetros genéticos e predizer valores genotípicos na seleção 

de genótipos em fases T1 e T2. A partir destes valores preditos, obtiveram estimativas do 

coeficiente de correlação genotípica na fase T2 e entre as fases T1 e T2, além dos avanços 

genéticos para cada caráter e as porcentagens de coincidências de genótipos selecionados 

em ambas as fases de seleção.  Os autores observaram que os caracteres altura e diâmetro 

de colmos foram os mais promissores à seleção de genótipos na fase T1, pois apresentaram 

maior controle genético e maior coincidência seletiva com a fase T2. Além disso, 

concluíram que os genótipos que não apresentarem, na fase T1, pelo menos cinco colmos 

na touceira devem ser descartados. 

A metodologia REML-BLUP também foi empregada por Oliveira et al. (2008), 

com seleção de famílias em cana-de-açúcar, para estimar variâncias genéticas e predizer 

valores genotípicos das famílias. Os autores concluíram que a seleção das famílias com 

valores genotípicos acima da média experimental possibilitou ganhos significativos em 

TCH. Assim, defenderam que a seleção por meio de modelos mistos (REML-BLUP) pode 

ser uma estratégia importante para se identificar famílias com elevados valores 

genotípicos, nas quais há maior probabilidade de seleção de clones potenciais.  

Conforme Resende et al. (2005), a seleção, quando praticada em famílias com 

elevados valores genotípicos, resulta em maior probabilidade de se encontrar clones 

superiores em suas respectivas progênies. Por isso, atualmente diversos autores defendem a 

adoção da metodologia de modelos mistos REML-BLUP nesse tipo de estudo, em cana-de-

açúcar, haja vista a possibilidade de estimação e predição acuradas dos parâmetros 

genéticos de interesse (Resende, 2002a; Barbosa et al., 2005; Resende et al., 2005).  

Resende (2002a) relatou que o emprego de componentes de variância 

estimados por REML e de valores genéticos ou genotípicos preditos por BLUP é também 

uma alternativa a ser empregada na construção de índices de seleção, podendo, assim, 
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resultar em um processo de seleção mais acurado. Nesse sentido, Pedrozo et al. (2009) 

empregaram o método com o intuito de comparar a eficiência de três índices de seleção, 

em populações de primeira geração clonal de cana-de-açúcar. A eficiência dos índices foi 

avaliada por meio do coeficiente de coincidência dos genótipos selecionados por estes 

índices e dos genótipos selecionados com base em TBH (toneladas de Brix por hectare). 

Um dos índices mostrou-se mais eficiente na seleção de genótipos superiores, aumentando 

as chances de sucesso em programas de melhoramento da cultura, pela possibilidade de 

ganhos indiretos para determinado caráter. 

 

2.4.3 Metodologia BLUPIS (Blup Individual Simulado) 

 

Conforme Resende & Barbosa (2006), os métodos utilizados para seleção em 

estágios iniciais do melhoramento da cana-de-açúcar são: 1) seleção massal ou individual, 

utilizado por Matsuoka et al. (2005), na UFSCar, e Mariotti et al. (1999) na Argentina; 2) 

seleção sequencial Australiana, de acordo com McRae et al. (1998), Cox et al. (2000) e 

Kimbeng & Cox (2003); 3) seleção sequencial modificada, proposta por Bressiani (2001); 

4) seleção por índices multi-efeitos ou BLUP individual (BLUPI), baseada em informações 

de famílias e delineamentos experimentais (Resende & Higa, 1994; Bressiani, 2001); 5) e a 

seleção pelo BLUP individual simulado (BLUPIS), proposta por Resende & Barbosa 

(2006). 

Todos esses métodos assumem, implicitamente (2, 3 e 5) ou explicitamente (1 

e 4), alguma forma de seleção individual. O método 4 ou BLUP legítimo é teoricamente o 

mais eficiente, pela maior acurácia seletiva, mas demanda a coleta de dados de plantas 

individuais, o que pode não ser possível ou levar a reduzido número de indivíduos 

avaliados, comprometendo a intensidade de seleção. A seleção massal (1) possui alta 

intensidade de seleção, mas é menos precisa para caracteres de baixa herdabilidade 

(Resende & Barbosa, 2006). 

A seleção sequencial da Austrália (2) utiliza alta acurácia para a seleção entre 

famílias e permite a seleção dentro de famílias por meio dos valores genotípicos de 

indivíduos. As famílias selecionadas são separadas em classes de frequência conforme seus 

valores médios. Em seguida, realiza-se a seleção dentro de famílias, que tem uma taxa 

específica para cada classe, sendo maior na classe de maior média e menor na classe 

oposta. Neste caso, a proporção de seleção dentro de famílias em cada classe é 
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predeterminada, e o nível de diferença genotípica entre famílias em cada grupo não é 

considerado (Cox et al., 2000). Bressiani (2001) propôs a seleção sequencial modificada, 

em que cada família passa a ser um grupo, e a taxa de seleção de indivíduos dentro de cada 

família é definida tomando-se diferentes números de indivíduos por família, de forma que 

a média dos indivíduos selecionados em cada família seja a mesma para todas elas. Dessa 

forma, o processo seletivo inclui alguns indivíduos da melhor família que são piores do 

que o pior indivíduo da família classificada em segundo lugar, e assim por diante, senão 

não se atingiria o critério de médias iguais. De acordo com Resende & Barbosa (2006), 

esta é uma desvantagem que foi superada pelo método BLUPIS, que tem como princípio 

admitir indivíduos nas melhores famílias, somente se tais indivíduos forem equivalentes ou 

superiores ao pior indivíduo de uma família inferior.  

O método BLUPIS foi proposto por Resende & Barbosa (2005), como nova 

estratégia de seleção para estágios iniciais do melhoramento de cana-de-açúcar, por 

promover o que os autores chamam de uma alocação dinâmica de indivíduos selecionados 

em cada família, usando-se o BLUP como base para avaliar os efeitos genotípicos das 

famílias e os efeitos de parcelas. Conforme Oliveira (2007), o método BLUPIS é um 

aprimoramento da seleção sequencial em cana-de-açúcar, que é utilizado na Austrália, 

Brasil, Estados Unidos e Argentina (Bressiani, 2001; Kimbeng & Cox, 2003; Resende, 

2004). O método determina o número de indivíduos a ser selecionado por família, o 

número total de clones a serem avançados e o número de famílias que contribuem com os 

indivíduos selecionados. Além disso, permite identificar de qual repetição (ou bloco) 

vieram os melhores indivíduos de cada família (Resende & Barbosa, 2005, 2006; Pedroso 

et al., 2008).  

De acordo com Resende & Barbosa (2006), o procedimento ideal para seleção 

individual e posterior clonagem, em estágios iniciais de um programa de melhoramento de 

cana-de-açúcar, é o BLUPI (BLUP individual). O método considera, simultaneamente, 

informações individuais das famílias, do delineamento experimental e a relação entre as 

famílias e seus genitores. Mas, normalmente informações de indivíduos não são 

observadas quando as famílias estão sendo avaliadas, pois os dados referentes às famílias 

são obtidos pela colheita das parcelas, e não de informações individuais de touceira 

(Resende, 2004; Resende & Barbosa, 2005; Resende & Barbosa, 2006). Neste caso, o 

BLUPI não pode ser calculado explicitamente, e para validar o seu uso sem a avaliação 

individual, deve-se considerar que o valor genotípico verdadeiro dos indivíduos (indivíduo 
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i da família j) é dado por:  + jg + ijg , em que  é a média geral, jg  é o efeito genotípico 

da família j e ijg é o efeito genotípico do indivíduo i dentro da família j (Resende & 

Barbosa, 2006). 

O valor genotípico individual pode ser predito nas situações em que um 

indivíduo ij ( ijY ) é fenotipicamente avaliado. A comparação do BLUP de dois indivíduos 

diferentes ij e lk, pertencentes às famílias j e k, pode ser dada. Neste caso, o indivíduo da 

família j será superior ao indivíduo da família k, se:  + jg (1- 2

gdh ) + 2

gdh ijY  >  + kĝ (1-

2

gdh ) + 2

gdh lkY , em que  é a média geral e 2

gdh  é a herdabilidade genotípica dentro de 

famílias. As quantidades 2

gdh ijY  e 2

gdh lkY  são frações de Y ditadas pela herdabilidade dentro 

de famílias, independentes dos valores genotípicos de famílias ( jĝ e kĝ ) e aleatórias como 

os efeitos da segregação mendeliana. Consequentemente, 2

gdh ijY  e 2

gdh lkY  apresentam 

valores esperados iguais a 2

gdh Y. Então, o individuo da família j será superior se  + jĝ (1-

2

gdh )+ 2

gdh Y  >  + kĝ (1- 2

gdh )+ 2

gdh Y; ou se jĝ  > kĝ (1- 2

gdh ) / (1- 2

gdh )+ 2

gdh Y - 2

gdh Y + - , 

ou ainda, se jĝ > kĝ , isto é, se ( jĝ - kĝ ) > 0 ou jĝ / kĝ  > 1. Assim, jĝ / kĝ  indica a taxa 

média de indivíduos superiores da família j, em relação aos indivíduos da família k. Se, por 

exemplo, jĝ / kĝ  = 1,2 e 40 indivíduos são selecionados na família k, 48 indivíduos da 

família j podem ser selecionados, para que o pior indivíduo selecionado da família j possa 

ter o mesmo nível do pior indivíduo selecionado da família k. Neste caso, estes 88 

indivíduos podem coincidir com os 88 melhores indivíduos selecionados pelo BLUP, 

aplicado na seleção de indivíduos destas duas famílias (Resende & Barbosa, 2006). 

O estabelecimento do número de indivíduos a serem selecionados em cada 

família, usando-se a relação entre os efeitos genotípicos de famílias, irá simular 

adequadamente a seleção através do BLUP individual. Por esta razão, tal procedimento foi 

denominado BLUP Individual Simulado (BLUPIS), e a expressão que irá determinar o 

número de indivíduos kn  selecionados em cada família k é dado por: kn = ( kĝ / jĝ ) jn , em 

que kĝ  e jĝ  referem-se, respectivamente, aos valores genotípicos (ambos positivos) das 

famílias k e j, sendo j a melhor família, e jn  é o número de indivíduos selecionados na 

melhor família. A determinação de jn  envolve o conceito de tamanho efetivo populacional. 
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Alternativamente, tal expressão pode ser dada por: kn = [1 - ( jĝ - kĝ ) / jĝ ] jn . A última 

expressão mostra que kn  depende da diferença entre os efeitos genotípicos das duas 

famílias, como proporção do melhor efeito genotípico das famílias. O método elimina 

automaticamente as famílias com efeitos genotípicos negativos, ou seja, aquelas abaixo da 

média geral do experimento, por considerar extremamente baixa a probabilidade de se 

obter um clone superior nestas famílias (Resende & Barbosa, 2005, 2006).  

A questão do tamanho adequado da família para a seleção de clones superiores 

foi discutida por Resende & Barbosa (2005), no âmbito do melhoramento genético de 

plantas com propagação assexuada. O tamanho efetivo (Ne) de famílias de irmãos 

germanos é 2, e o número de indivíduos (n) necessários para aproximar este tamanho é 

função de Ne = [2n/(n+1)], expressão descrita por Vencovsky (1978). Assim, quando n = 

50 indivíduos, obtém-se Ne = 1,96, que representa 98% da máxima representatividade da 

família de irmãos germanos (Ne = 2). Por isso, acredita-se que 50 indivíduos das melhores 

famílias sejam suficientes para englobar os melhores indivíduos das progênies, em 

produtividade, os quais serão depois identificados por teste clonal. Em progênies de meios-

irmãos ou em policruzamentos, seriam necessários 150 indivíduos para alcançar 98% da 

máxima representatividade (Ne = 4) de uma família. Já com progênies de irmãos germanos 

provenientes de cruzamentos entre indivíduos aparentados, o valor de Ne máximo é menor 

que 2, e menos de 50 indivíduos por família são necessários para se alcançar 98% do 

máximo de Ne. Assim, se por exemplo, 50 indivíduos forem selecionados da melhor 

família, o número de indivíduos a ser selecionado de outra família é uma função da 

proporção relativa entre os efeitos genotípicos destas famílias, preditos pelo BLUP. Neste 

caso, pelo método BLUPIS o número de indivíduos a ser selecionado em outra família k é 

dado por: kn = ( kĝ / jĝ ) 50, cujos termos foram anteriormente definidos. Logo, o número 

de indivíduos selecionados por família decresce, progressivamente, a partir de 50 (para a 

melhor família) até 0 (para a família com valor médio ou kĝ  = 0) (Resende & Barbosa, 

2006). 

Resende & Barbosa (2006) utilizaram famílias de irmãos-germanos obtidas de 

cruzamentos dialélicos, embora o método possa também ser utilizado para famílias de 

irmãos-germanos simples, de meios-irmãos ou de autofecundação (Resende & Barbosa, 

2005, 2006). Em estudo com eucalipto, estes autores observaram alta correlação (0,9555) 

entre os métodos BLUPIS e BLUPI, no que se refere ao número de indivíduos a serem 



52 

 

selecionados por família. Então, indicaram o método BLUPIS para o melhoramento 

genético de espécies cuja coleta de dados em nível de família é operacionalmente mais 

fácil do que em nível individual. Entre estas os autores incluíram a cana-de-açúcar, 

espécies forrageiras e outras anuais de autopolinização, especialmente quando a seleção 

enfatiza caracteres de baixa herdabilidade.  

O método BLUPIS foi utilizado também com sucesso por Resende et al. 

(2006), em trabalho de seleção de acessos de Stylosanthes spp. Os autores encontraram alta 

correlação entre os métodos BLUPIS e BLUP tradicional na seleção dos indivíduos. Neste 

caso, os autores estenderam a recomendação do método (BLUPIS) também para o 

melhoramento de espécies em que a avaliação do total de parcelas é realizada. Sua 

eficiência também foi relatada por Neto et al. (2009), na seleção genética de indivíduos 

híbridos superiores de coqueiro, com o objetivo de fornecer clones e/ou sementes 

melhoradas para o cultivo da espécie no Estado do Pará. 

Silva (2009) também realizou estudo de seleção de famílias em cana-de-açúcar, 

utilizando o método BLUPIS. O autor concluiu que o método é válido para a seleção de 

genótipos dentro de famílias de irmãos germanos, nos estágios de cana-planta e cana-soca, 

comparativamente ao método BLUPI. As características avaliadas na pesquisa foram: 

massa média de colmos estimada (kg), teor de sólidos solúveis totais (Brix), tonelada de 

colmos por hectare estimada e tonelada de Brix por hectare. Segundo Resende & Barbosa 

(2005), com a utilização da metodologia BLUPIS, um menor número de clones superiores 

é avançado em relação à seleção massal, permitindo, assim, aumentar a eficiência do 

processo seletivo e diminuir o custo no programa de melhoramento. Contrariamente, ao se 

adotar a seleção massal, é necessário avançar um número maior de clones, visando incluir, 

na seleção, clones realmente superiores, que serão posteriormente identificados nos testes 

clonais.  
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3 MATERIAL E MÉTODOS 

 

3.1 OBTENÇÃO DO MATERIAL EXPERIMENTAL 

 

Foram utilizadas, neste estudo, famílias de cana-de-açúcar desenvolvidas no 

Programa de Melhoramento da Cana-de-Açúcar da Universidade Federal de Goiás 

(PMGCA-UFG), provenientes de cruzamentos pré-estabelecidos pelas equipes das 

universidades que compõem a Ridesa. Estes cruzamentos foram realizados na Estação de 

Floração e Cruzamento da Serra do Ouro (UFAL), no município de Murici, Estado de 

Alagoas, constituindo a série de cruzamentos denominada Série 2006, em razão do ano de 

sua realização. Parte dos cruzamentos são biparentais (irmãos germanos) e outra parte, 

policruzamentos. Os cruzamentos que deram origem a essas famílias são, na sua maioria, 

compostos de cultivares RB (República do Brasil – Ridesa), mas houve também a 

utilização de cultivares SP (Copersucar), IAC (Instituto Agronômico de Campinas), CB 

(Estação Experimental de Campos), além de materiais introduzidos do exterior.  

As sementes das famílias provenientes dos cruzamentos foram germinadas na 

Escola de Agronomia e Engenharia de Alimentos, Universidade Federal de Goiás (EAEA-

UFG), a partir de outubro de 2006. Para a germinação, foram utilizadas bandejas plásticas, 

com o substrato comercial Plantmax. Para facilitar a semeadura, as bandejas com o 

substrato foram previamente irrigadas. As sementes foram colocadas sobre o substrato, 

mas não cobertas com qualquer camada de substrato. Após a semeadura, foi realizada nova 

irrigação, a fim de estabelecer o contato do substrato com as sementes. As caixas foram, 

então, identificadas com etiqueta plástica, contendo os dados do cruzamento e a data da 

semeadura. Em seguida, estas caixas foram levadas para casa de vegetação sob irrigação 

controlada.  

Quando as plântulas (seedlings) atingiram cerca de 10 cm, por volta de trinta 

dias, foi realizada a repicagem, ou seja, transplante individual das plântulas para bandejas 

de isopor com 28 células e mesmo substrato da fase de germinação. Estas bandejas foram 

também levadas à casa de vegetação, para dar continuidade ao desenvolvimento das 

plântulas. Após cerca de um mês, as bandejas foram retiradas da casa de vegetação e 
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levadas para ambiente externo (não controlado – sem sombrite), onde foi feita a 

aclimatação das plântulas, com irrigação complementar. Após a aclimatação, entre um e 

dois meses, com as plântulas mais lignificadas, foi realizado o transplante para campos 

experimentais localizados em usinas conveniadas ao PMGCA-UFG. O plantio dessas 

plântulas definiu a população objeto da primeira fase de seleção (T1) para a Série 2006, 

inaugurando também a implantação desta fase pelo PMGCA-UFG, em usinas do Estado de 

Goiás.  

 

3.2 IMPLANTAÇÃO DOS ENSAIOS 

 

Os campos de T1 foram implantados em três localidades, na seguinte ordem: 

usina Goiasa (Goiatuba-GO, 710,79 m de altitude, 18º04'07''S, 49º40'30''W); usina Denusa 

– Destilaria Nova União (Jandáia-GO, 520,60 m de altitude, 17°16’26”S, 50°08’56”W); e 

usina Vale do Verdão (Maurilandia, 457 m de altitude, 17°58’16,5”S, 50°20’14,6”W).  

a) Usina Goiasa: O ensaio nesta usina foi implantado em abril de 2007, com 

avaliação de 16.192 plântulas, provenientes de 86 famílias. Estas famílias foram avaliadas 

em delineamento de blocos aumentados, distribuídas aleatoriamente em 22 blocos, com 26 

parcelas por bloco. Cada bloco recebeu 23 famílias (tratamentos adicionais) mais três 

testemunhas (tratamentos intercalares), que se repetiram em todos os blocos. As 

testemunhas utilizadas foram as seguintes variedades comerciais: RB867515, RB72454 e 

RB835486.  

b) Usina Denusa: O ensaio nesta usina foi implantado em maio de 2007, com 

avaliação de 14.720 plântulas, vindas de 104 famílias. Também no delineamento de blocos 

aumentados, estas famílias foram distribuídas aleatoriamente em 20 blocos, com 26 

parcelas em cada bloco. Da mesma forma que no ensaio anterior, 23 parcelas de cada bloco 

receberam famílias (tratamentos adicionais) e três, as variedades testemunhas (RB867515, 

RB72454 e RB835486), com uma repetição em cada bloco.  

c) Usina Vale do Verdão: A implantação do ensaio nesta usina foi realizada em 

novembro de 2007, com avaliação de aproximadamente 27 mil plântulas, provenientes de 

127 famílias. Estas famílias foram aleatoriamente distribuídas em 16 blocos, também no 

delineamento de blocos aumentados, com números diferentes de parcelas em cada bloco 

(entre 35 e 84) devido a restrições no local de implantação do ensaio. Neste caso, as 
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testemunhas utilizadas foram as seguintes variedades comerciais: RB867515, RB72454 e 

SP813250. 

A lista dos cruzamentos que deram origem às famílias avaliadas em cada local 

é apresentada na Tabela 3. A repetição de algumas famílias em dois ou três dos locais foi 

de grande interesse, pois possibilitou o estudo da interação destas famílias com os 

diferentes ambientes. Ao final, sete famílias foram comuns nos três ensaios; 18 famílias, 

nos ensaios Goiasa e Denusa; 23 em Denusa e Vale do Verdão; e duas famílias nos ensaios 

Goiasa e Vale do Verdão. Cada parcela experimental, nos três ensaios, foi composta de 

duas linhas de 8,0 m. O espaçamento entre linhas foi de 1,50 m e entre covas (plântulas) na 

linha, de 0,50 m, totalizando 32 plântulas por parcela. O número de repetição de cada 

família foi variável nos três ensaios, pois algumas famílias (com menor número de 

plântulas) somente puderam ser avaliadas em uma única parcela, enquanto a maioria se 

repetiu maior número de vezes dentro de cada ensaio, ou entre ensaios. O número de 

repetições por família no experimento da Denusa variou de 1 a 44 (Família 77 – RB865547 

x ?); no experimento da Goiasa, de 1 a 22, com exceção da Família 140 (sem identificação 

– SI), devido perda da etiqueta), que foi repetida em 140 parcelas; e na Vale do Verdão, de 

1 a 37, excetuando-se a Família 244 (SI), que foi repetida em 74 parcelas.  

 

3.3 COLETA DOS DADOS 

 

Os caracteres avaliados nos três experimentos foram:  

a) Número de colmos (NC): obtido pela contagem de todos os colmos ou 

perfilhos adultos de uma touceira. Dentro de cada parcela foram obtidos dados de três 

touceiras aleatórias, sendo posteriormente, nestas mesmas touceiras, coletados os dados de 

altura de colmo e diâmetro de colmo. 
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Tabela 3. Listagem dos cruzamentos ou famílias avaliadas em três locais do Estado de Goiás (usinas Denusa, Goiasa e Vale do Verdão), com 

respectivos códigos de identificação numérica de cada família
1
. 

 
Cód.  

Família 
Denusa Goiasa 

Vale do 

 Verdão 

Cód.  

Família 
Denusa Goiasa 

Vale do 

 Verdão 

Cód.  

Família 
Denusa Goiasa 

Vale do 

 Verdão 

001 28 - - 089 SP775181 x RB867515 - - 177 - - H677241 x ? 

002 CB4176 x ? CB4176 x ? CB4176 x ? 090 SP775181 x SP791011 SP775181 x SP791011 - 178 - - IAC862210 x SP701143 

003 CO1007 x ? - CO1007 x ? 091 SP775781 x ? - - 179 - - RB72199 x RB855511 

004 CP70330 x ? CP70330 x ? CP70330 x ? 092 SP791011 x ? - - 180 - - RB72454 x ? 

005 CP892777 x ? CP892777 x ? CP892777 x ? 093 SP801816 x RB855511 - SP801816 x RB855511 181 - - RB801816 x RB935906 

006 F150 x ? F150 x ? - 094 SP80185 x RB845197 - - 182 - - RB813804 x RB928064 

007 F150 x RB725053 - - 095 SP803280 x RB72454 SP803280 x RB72454 SP803280 x RB72454 183 - - RB825237 x RB96579 

008 F150 x SP713149 F150 x SP713149 - 096 SP803280 x SP801842 - - 184 - - RB825317 x RB867515 

009 H641881 x ? - H641881 x ? 097 SP804445 x ? SP804445 x ? - 185 - - RB835486 x RB805013 

010 H835529 x ? - - 098 SP813250 x RB72454 - SP813250 x RB72454 186 - - RB835486 x RB815627 

011 IAC823092 x ? IAC823092 x ? - 099 SP813250 x RB92579 - - 187 - - RB835870 x SP801816 

012 IAC862210 x RB725053 IAC862210 x RB725053 - 100 SP813250 x RB946022 - - 188 - - RB845210 x RB845197 

013 IAC862210 x RB835089 - - 101 SP832847 x ? - SP832847 x ? 189 - - RB855002 x RB855556 

014 LC8110 x ? - LC8110 x ? 102 SP832847 x RB855127 - SP832847 x RB855127 190 - - RB855002 x RB931530 

015 RB5194 x ? - - 103 SP832847 x RB926852 - - 191 - - RB855025 x RB946903 

016 RB72454 x SP803280 - RB72454 x SP803280 104 SP832847 x RB929268 - - 192 - - RB855046 x RB955970 

017 RB72454 x SP832847 - - 105 - 342 - 193 - - RB855062 x RB855127 

018 RB736018 x ? - - 106 - 366 - 194 - - RB855063 x RB855156 

019 RB739735 x ? - - 107 - 380 - 195 - - RB855063 x RB955970 

020 RB765418 x ? RB765418 x ? - 108 - 441 - 196 - - RB855063 x SP801810 

021 RB805248 x ? - - 109 - 462 - 197 - - RB855072 x RB855584 

022 RB813250 x RB72454 - - 110 - 467 - 198 - - RB855206 x ? 

023 RB835486 x ? - RB835486 x ? 111 - 470 - 199 - - RB855206 x RB855563 

024 RB835529 x ? RB835529 x ? RB835529 x ? 112 - 472 - 200 - - RB855206 x RB862139 

025 RB845194 x ? - - 113 - 473 - 201 - - RB855322 x RB855046 

026 RB855002 x RB5595 - RB855002 x RB855595 114 - 474 - 202 - - RB855511 x RB72199 

027 RB855002 x RB945961 - - 115 - 483 - 203 - - RB855511 x RB855593 

028 RB855025 x RB863129 - RB855025 x RB863129 116 - 485 - 204 - - RB855511 x RB867515 

029 RB855046 x RB855322 - - 117 - 494 - 205 - - RB855511 x RB92606 

030 RB855063 x RB801816 - - 118 - 495 - 206 - - RB855563 x RB855002 

031 RB855063 x RB855127 - RB855063 x RB855127 119 - 503 - 207 - - RB855589 x RB925268 

032 RB855063 x SP801816 - RB855063 x SP801816 120 - 606 - 208 - - RB855595 x RB855002 

033 RB855481 x ? RB855481 x ? RB855481 x ? 121 - 609 - 209 - - RB863129 x RB855025 

034 RB855511 x ? - RB855511 x ? 122 - C662175 x RB805373 - 210 - - RB863129 x RB855453 

035 RB855511 x H393633 - - 123 - CO892777 x ? - 211 - - RB863129 x RB867515 

036 RB855536 x ? - - 124 - H839998 x ? H839998 x ? 212 - - RB863129 x RB93509 

037 RB855584 x RB854650 - - 125 - IAC862210 x SP701078 - 213 - - RB863129 x RB946903 

038 RB855584 x RB855046 - - 126 - O47 x ? - 214 - - RB863129 x RB965911 

039 RB855586 x ? - - 127 - RB72199 x ? - 215 - - RB867515 x RB855046 

040 RB855598 x SP791011 - - 128 - RB72454 x SP701078 - 216 - - RB885678 x ? 

041 RB865063 x RB855527 - - 129 - RB805013 x SP80185 - 217 - - RB925211 x RB855511 

042 RB865381 x ? RB865381 x ? - 130 - RB855046 x RB758540 - 218 - - RB92579 x RB825237 

043 RB865513 x ? RB865513 x ? RB865513 x ? 131 - RB855046 x SP80185 - 219 - - RB92579 x RB855035 

044 RB865547 x ? RB865547 x ? - 132 - RB855176 x ? - 220 - - RB92606 x H575028 
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Cód.  

Família 
Denusa Goiasa 

Vale do 

 Verdão 

Cód.  

Família 
Denusa Goiasa 

Vale do 

 Verdão 

Cód.  

Família 
Denusa Goiasa 

Vale do 

 Verdão 

045 RB865547 x RB855156 - RB865547 x RB855156 133 - RB855206 x RB955970 RB855206 x RB955970 221 - - RB92606 x RB75126 

046 RB867515 x ? - - 134 - RB855465 x RB855036 - 222 - - RB92606 x RB805340 

047 RB872601 x ? RB872601 x ? - 135 - RB863129 x RB855206 - 223 - - RB92606 x RB825237 

048 RB915072 x ? RB915072 x ? - 136 - RB92606 x RB935535 - 224 - - RB92606 x RB855511 

049 RB915141 x ? - - 137 - RB928064 x ? - 225 - - RB92606 x RB855535 

050 RB915147 x ? - - 138 - RB935686 x RB825323 - 226 - - RB92606 x RB92579 

051 RB925345 x ? - - 139 - RB947544 x RB86755 - 227 - - RB931003 x RB255025 

052 RB925367 x ? - - 140 - SI - 228 - - RB931003 x RB928064 

053 RB92579 x SP801816 - - 141 - SI01 - 229 - - RB931003 x RB946903 

054 RB92606 x ? RB92606 x ? RB92606 x ? 142 - SI02 - 230 - - RB931003 x RB965911 

055 RB92606 x RB72199 RB92606 x RB72199 - 143 - SI03 - 231 - - RB935686 x RB815627 

056 RB92606 x RB725147 - RB92606 x RB725147 144 - SI04 - 232 - - RB93574 x RB855511 

057 RB928064 x RB813804 RB928064 x RB813804 - 145 - SI06 - 233 - - RB935744 x RB806043 

058 RB928064 x RB93509 - - 146 - SI07 - 234 - - RB935744 x RB931003 

059 RB931530 x RB855511 - - 147 - SI08 - 235 - - RB935903 x SP801842 

060 RB935535 x ? - - 148 - SI09 - 236 - - RB945072 x ? 

061 RB935744 x ? - RB935744 x ? 149 - SI10 - 237 - - RB945961 x RB857515 

062 RB935744 x RB835089 - - 150 - SI11 - 238 - - RB945961 x RB931530 

063 RB935915 x ? RB935915 x ? - 151 - SI12 - 239 - - RB945961 x SP813250 

064 RB935925 x RB825548 RB935925 x RB825548 - 152 - SI13 - 240 - - RB946903 x RB863109 

065 RB935938 x ? - - 153 - SI14 - 241 - - RB946903 x RB93509 

066 RB935940 x ? - - 154 - SI16 - 242 - - RB955970 x RB855063 

067 RB935945 x SP801842 - RB935945 x SP801842 155 - SI18 - 243 - - RB955970 x RB867515 

068 RB937570 x ? - - 156 - SI19 - 244 - - SI 

069 RB945961 x RB855002 - RB945961 x RB855002 157 - SI20 - 245 - - SP701143 x RB825317 

070 RB945965 x ? - RB945965 x ? 158 - SI21 - 246 - - SP755181 x RB867515 

071 RB946015 x ? - RB946015 x ? 159 - SI22 - 247 - - SP801816 x J605 

072 RB946022 x ? - - 160 - SI23 - 248 - - SP801816 x RB855063 

073 RB946022 x SP813250 RB946022 x SP813250 - 161 - SI25 - 249 - - SP801816 x RB92579 

074 RB946903 x ? - - 162 - SI30 - 250 - - SP803280 x RB855127 

075 RB9624 x RB855350 - - 163 - SI33 - 251 - - SP813250 x RB815627 

076 RB9629 x RB855350 RB9629 x RB855350 - 164 - SP80185 x RB855046 - 252 - - SP813250 x RB945961 

077 SI - - 165 - SP803280 x RB725053 - 253 - - SP891115 x CO290 

078 SI01 - - 166 - - RB855206 x RB955970 254 - - SP891115 x RB895230 

079 SI03 - - 167 - - CB47355 x ? 255 - - 120 

080 SI05 - - 168 - - CB722086 x ? 256 - - RB855322XRB925268 

 

081 SI07 - - 169 - - CP48103 x ? 257 - - RB855322XRB925345 

 

082 SI08 - - 170 - - CP701133 x ? 258 - - RB865547XRB855206 

 

083 SI10 - - 171 - - CP711216 x ? 259 - - RB931003XRB935744 

 

084 SI11 - - 172 - - CP721210 x ? - - - - 

085 SI15 - - 173 - - CP722086 x ? 1111 RB867515 RB867515 RB867515 

086 SI20 - - 174 - - F156 x ? 2222 RB72454 RB72454 RB72454 

087 SP701143 x IAC862210 - SP701143 x IAC862210 175 - - H634644 x ? 3333 RB835486 RB835486 - 

088 SP775181 x ? - SP775181 x ? 176 - - H641881 x RB855156 4444 - - SP813250 

1
 Os cruzamentos identificados pela sigla “SI” ou apenas por valores numéricos não puderam ser identificados; e os códigos “1111”, “2222”, “3333” e “4444” correspondem às cultivares 

testemunhas incluídas nos ensaios, em cada local. 

Tabela 3. Continuação... 
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b) Altura de colmo (AC): obtida com o auxílio de uma régua graduada, 

medindo-se o comprimento do colmo a partir do nível do solo até a altura do último 

entrenó visível, logo após a retirada da última bainha seca do ápice da planta. As leituras 

foram realizadas em três colmos aleatórios dentro de cada uma das três touceiras, tomadas 

também aleatoriamente em cada parcela. O valor considerado para cada touceira (clone) 

foi obtido pela média dos dados coletados nos três colmos aleatórios. 

c) Diâmetro de colmo (DC): obtido com o auxílio de um paquímetro graduado, 

que fornece leitura direta em milímetros. As leituras foram realizadas no último entrenó 

(contado de baixo para cima) da terça parte inferior do comprimento do colmo. Os dados 

de diâmetro foram tomados nos mesmos colmos em que se observaram os dados de 

comprimento, considerando também, para cada touceira (clone), a média dos dados 

coletados nos três colmos aleatórios. 

d) Tonelada de colmo por hectare estimada (TCHe): estimada a partir dos 

dados de número de colmos, altura de colmo e diâmetro de colmo, pela seguinte expressão 

(adaptada de Landell et al., 2005): E/)]007854,0(ACNCDC[fTCH 2  ; em que, 

além das variáveis já definidas, f é um fator de correção introduzido neste estudo, e E é o 

espaçamento entre os sulcos. A necessidade de um fator de correção para estimar TCH 

nesses ensaios (T1) foi constatada pela alta frequência de dados relativamente absurdos 

(extremamente elevados para a realidade desse caráter em cana-de-açúcar), que resultavam 

do emprego da expressão original. Como tais distorções foram determinadas, sobretudo, 

pela observação de elevado número de colmos em algumas touceiras, propôs-se aqui que 

se estime tal coeficiente por: f = NCr / NCm; em que: NCr é a média do número de colmos 

por metro normalmente observada em campos de produção (aqui assumida como dez 

colmos); e NCm é a média do número de colmos observada no ensaio específico (T1). 

A coleta dos dados procedeu-se da mesma forma nos três ensaios, porém, 

diferindo com relação às épocas. Na usina Goiasa, a primeira avaliação em cana-planta, 

para todos os caracteres descritos anteriormente, ocorreu em abril de 2008. Logo após, foi 

feito o corte do campo experimental, sem seleção de genótipos. Em março de 2009, onze 

meses após o corte, foi realizada a segunda avaliação, em cana-soca, com a observação das 

mesmas variáveis. Na Denusa, a coleta dos dados em cana-planta também foi realizada em 

abril de 2008. O corte do campo experimental, sem a seleção, foi realizado em outubro de 

2008, ocasionando certo atraso na coleta dos dados da segunda época (cana-soca), a qual 

foi realizada em junho de 2009, isto é, cerca de dez meses após o corte. Na usina Vale do 
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Verdão, a primeira avaliação (cana-planta) foi realizada aos doze meses após o plantio, em 

novembro de 2008; o corte do campo (sem seleção de genótipos), logo após a coleta destes 

dados; e, em agosto de 2009, ou seja, nove meses após o corte, foi realizada a segunda 

avaliação. 

É importante ressaltar que o experimento da Goiasa foi implantado em área 

irrigada com vinhaça, o que não ocorreu com os outros dois. O experimento da Denusa 

sofreu com déficit hídrico na fase de cana-planta, mas apresentou um desenvolvimento 

mais constante do que os outros dois, comparando-se cana-planta e cana-soca. Já na Vale 

do Verdão, o experimento apresentou um baixo desenvolvimento em cana-planta devido 

falhas no manejo, que ocasionou infestação por invasoras. Estas particularidades com 

relação a cada área experimental devem ser levadas em consideração no momento de 

interpretar os resultados, pois podem ser cruciais nas conclusões obtidas. 

Nos três experimentos, tanto na primeira, quanto na segunda avaliação, os 

dados foram coletados aleatoriamente, de modo que as plantas avaliadas em uma parcela 

na primeira época (cana-planta) podem ou não ter sido avaliadas na segunda época (cana-

soca). Isto, embora tenha impossibilitado o controle dos genótipos para fins de seleção, 

garantiu independência das observações para a análise estatística dos dados. . Após a 

avaliação em cana-soca, nos três ensaios, foi realizada também seleção fenotípica 

individual de genótipos promissores, para a formação dos novos campos experimentais da 

fase T2. 

 

3.4 ANÁLISE DOS DADOS E ESTRATÉGIAS DE SELEÇÃO 

 

3.4.1 Análises individuais de variância 

 

Inicialmente, foram realizadas análises de variância de acordo com o 

delineamento em blocos aumentados, considerando-se cada um dos caracteres avaliados e, 

individualmente, os três experimentos e as duas épocas de avaliação (cana-planta e cana-

soca). Os dados (x) das variáveis NC e TCHe foram transformados em x , para se 

garantir homogeneidade de variâncias residuais (TCHe, embora seja variável contínua, 

também apresentou problema de heterocedasticidade, pois foi estimada como função direta 

dos valores de NC). 

O modelo matemático utilizado para as análises individuais foi o seguinte:  

yijkl = m + bj + ci + fi(ci) + gk(i) + eijk + dl(ijk) 
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em que:  

yijkl: observação relativa à touceira l da parcela que recebeu o clone ou 

genótipo k da família i, no bloco j; 

m: média geral do experimento; 

bj: efeito aleatório do bloco j (j=1, 2, …, b blocos), assumido ~N(0, 2

b ); 

ci: efeito fixo do tipo de tratamento i, com t+1 níveis (t é o número de 

cultivares testemunhas), definidos como c0, se i for uma família em teste, 

e c1, c2,  ..., ct , se i for uma testemunha (Scott & Milliken, 1993); 

fi(ci): efeito aleatório da família i dentro do tipo ci (toda variação associada a 

este efeito é devido às famílias, isto é, ocorre dentro do nível c0, pois as 

testemunhas não têm variação dentro), assumido ~N(0, 2

f ); 

gk(i): efeito aleatório do genótipo k da família i (efeito também associado 

exclusivamente às famílias, pois não há variação genética dentro de 

testemunhas), assumido ~N(0,
2

)f(g ); 

eijk: erro experimental associado à ijk-ésima parcela, assumido i.i.d. ~N(0, 2

e ); 

dl(ijk): erro experimental associado à touceira l dentro da ijk-ésima parcela, 

assumido i.i.d. ~N(0, 2

d ). 

A estrutura das análises individuais da variância, associadas ao ajuste desse 

modelo, é mostrada na Tabela 4. 

Tabela 4. Análise de variância para cada experimento, dentro de cada época. 

Fontes de variação GL
1
 QM E(QM) 

3
 

Blocos b – 1 
bQM  2

d + k11
2

e +k12
2

)f(g +k13
2

f +k14
2

b  

Tipos de tratamento 

(C) 

t  
tQM  2

d + k7
2

e +k8
2

)f(g +k9
2

f + k10
2

b + tQ  

Famílias / C f – 1 
fQM  2

d + k4
2

e +k5
2

)f(g +k6
2

f  

Genótipos / Família (g – f) 
)f(gQM  2

d +k2
2

e +k3
2

)f(g  

Erro entre parcelas (b – 1)(t – 1) + x 
eQM  2

d +k1
2

e  

Erro dentro de 

parcelas
2
 

n – g – bt 
dQM  2

d  
1
 g é o número total de genótipos incluindo todas as famílias; f é o número de famílias; e “x” é a contribuição, em graus 

de liberdade, associada às famílias repetidas em blocos diferentes.   
2 

O erro dentro de parcelas foi estimado apenas com as cultivares testemunhas, para se estimar uma variância puramente 

ambiental. 
3  Os coeficientes k1, k2, ..., k14 são funções diretas do número de níveis dos fatores em estudo (blocos, tipos, famílias por 

tipo, genótipos por família, parcelas por bloco e touceiras por parcela), sendo variáveis e em razão do desbalanceamento 

e pela não ortogonalidade do delineamento experimental de blocos aumentados.  
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Estas análises foram implementadas no aplicativo SAS (SAS Institute, 2009), 

através de seus procedimentos “Proc GLM” e “Proc Mixed”, para ajuste de modelos 

lineares fixos e/ou mistos. As principais instruções computacionais utilizadas são listadas a 

seguir:  

proc varcomp data=fam_Goiasa; 

 class Epoca Bloco Parcela Familia Genotipo C; 

 model NC = C Bloco Familia(C) Genotipo(Familia) Bloco*Familia/fixed=1; 

 by Epoca; 

run; 

e 

proc mixed data=fam_Goiasa method=reml; 

 class Epoca Bloco Parcela Familia Genotipo C; 

 model NC = C/ddfm=bw; 

 random Bloco Familia(C) Genotipo(Familia) Bloco*Familia/solution cl; 

 by Epoca; 

run; 

A primeira rotina (proc varcomp) teve como objetivo explicitar as esperanças 

de quadrados médios associadas às diferentes fontes de variação no modelo. A segunda 

(proc mixed) objetivou a estimação dos componentes de variância associados aos termos 

aleatórios do modelo, via máxima verossimilhança restrita (REML), bem como a predição 

BLUP (melhor predição linear não viciada) dos valores genotípicos de famílias e de 

genótipos dentro de famílias. No SAS, estas predições são determinadas por intermédio da 

opção “solution” do comando “random”, na segunda das rotinas anteriores. Dado que os 

componentes de variância foram estimados dos próprios dados, tais predições foram 

obtidas, realisticamente, a partir dos chamados “melhores preditores lineares não viesados 

empíricos” (EBLUP’s), genericamente expressos por: )ˆXy(V̂'ZĜˆ 1   ; em que: ̂  é o 

vetor com as melhores predições lineares não viciadas; Ĝ é a matriz de variâncias e 

covariâncias dos efeitos aleatórios; Z é a matriz de incidência conhecida dos valores 

genéticos; V̂ é a matriz de variâncias e covariâncias fenotípicas; y é o vetor de 

observações; X é a matriz de incidência dos efeitos fixos; e ̂  é o vetor com as estimativas 

de efeitos fixos.  

   

 3.4.2 Análises conjuntas de variância  

 

3.4.2.1 Estimação da interação famílias x locais 
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Foram realizadas análises conjuntas de variância para as famílias repetidas a 

cada dois locais, ou nos três locais, para cada época de avaliação, conforme o modelo a 

seguir: 

yijk = m + Lk + bj(k) + Fi + (FL)ik + eijk 

em que: 

yijk : observação relativa à família i (i = 1, 2, ..., F), do bloco j, no local k; 

m : média geral; 

Lk : efeito fixo do local k (k = 1, 2, ..., L locais);  

bj(k) : efeito aleatório do bloco j no local k; 

Fi : efeito aleatório da família i; 

(FL)ik : efeito aleatório da interação da família i com o local k; 

eijk : erro experimental, assumido i.i.d. ~N(0, 2

e ); 

Estas análises também foram realizadas no software SAS (SAS Institute, 

2009), através dos procedimentos “Proc GLM” e “Proc Mixed”. A seguir são listadas as 

três principais rotinas computacionais utilizadas para este fim:  

proc glm data=DenGoi_planta;   

 class Local Bloco Parcela Familia Genotipo; 

 model NC AC DC TCH = Local Bloco(Local) Familia Familia*Local; 

 random Bloco(Local) Familia Familia*Local/test; 

run; 

proc mixed data=DenGoi_planta method=reml;   

 class Local Bloco Parcela Familia Genotipo; 

 model NC = Local; 

 random Bloco(Local) Familia Familia*Local/cl;  

run; 

proc glm data=DenGoi_planta;   

 class Local Bloco Parcela Familia Genotipo; 

 model NC AC DC TCH = Local Bloco Familia Familia(Local); 

 lsmeans Familia(Local)/slice=Local stderr cl; 

run; 

 

Do mesmo modo que nas análises individuais, a primeira rotina (proc glm) 

teve como objetivo principal explicitar as esperanças de quadrados médios associadas às 

diferentes fontes de variação no modelo, bem como a significância das fontes de variação 

(opção “test” do comando “random”), por meio do quadro de análise de variância. A 

segunda (proc mixed) buscou a estimação dos componentes de variância associados aos 

termos aleatórios do modelo, via máxima verossimilhança restrita (REML). E, a terceira 
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rotina (proc glm) é uma modificação da primeira, com a exclusão da linha de comando 

“random” e inserção do comando “lsmeans”, com intuito de obter as médias ajustadas das 

famílias. A opção “slice” deste mesmo comando permite, neste caso, obter o 

desdobramento referente à variação de famílias dentro de cada local. Estas médias 

ajustadas foram utilizadas para a obtenção dos efeitos da interação de famílias com locais 

(FxL). 

A interação famílias x locais (FxL) é definida como o desvio do modelo que 

considera a expressão fenotípica como resultado da ação aditiva dos efeitos genotípicos e 

ambientais sobre a média geral. As expressões para as estimativas dos efeitos principais de 

família ( iF̂ ) e locais ( jL̂ ), a partir das médias ajustadas, são: 

iF̂  = .iY  – ..Y  

jL̂  = j.Y  – ..Y  

em que: 

.iY : média do caráter Y na família i, em todos os locais; 

j.Y : média do caráter Y para todas as famílias no local j; 

..Y  : média geral do caráter Y para todas as famílias e locais. 

Para avaliar a adaptação das famílias aos locais de teste, estimaram-se os 

efeitos da interação FxL, para cada combinação de família e local, da seguinte forma: 

ij

^

)FL(  = ijY  – .iY  – j.Y  + ..Y ; ou ainda, ij

^

)FL(  = ijY  – iF  – 
jL  – ..Y  

As estimativas positivas e elevadas de ij

^

)FL(  indicam boa adaptação relativa da 

família i ao local j, enquanto valores negativos indicam má adaptação relativa da família i 

ao local j.  

Constatada a presença de interação entre famílias e locais (teste F significativo 

para a fonte de variação F x L), realizou-se análise de adaptabilidade e estabilidade pelo 

método da ecovalência (Wricke & Weber, 1986). Esta estatística ( 2

iW ) permite estimar a 

contribuição de cada família para a interação F x L, sendo dada por: 

2
..j.

.i
ij

2

i )YYYY(W   
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em que: 2

iW  é a ecovalência associada à família i; ijY  é a média fenotípica observada da 

família i no ambiente j; .iY  é a média da família i; j.Y  é a média do ambiente j; e ..Y  é a 

média geral das famílias e ambientes. 

 

3.4.2.2 Decomposição da interação famílias x locais 

 

Uma forma de melhor interpretar a interação FxL é decompondo-a em suas 

partes “simples” (A) e “complexa” (B). Para tanto, opera-se juntamente ao quadrado médio 

da interação QMFxL obtido na análise da variância, calculando-se seus dois componentes: 

A) parte devida às diferenças na variação entre as famílias dentro de cada local; e B) parte 

devida à falta de correlação entre as médias das famílias de um local para outro, que tende 

a impedir a seleção simultânea para todos os ambientes. A expressão necessária para esta 

decomposição é dada por Vencovsky & Barriga (1992): 

QMFxL = (1/2)(√QMF1 - √QMF2)
2
 + (1-

12r )√QMF1.√QMF2 

QMFxL =                   A                   +                  B  

em que: QMF1 e QMF2 são os quadrados médios referentes às famílias nos locais 1 e 2, 

respectivamente; e 
12r é a correlação entre as médias das famílias de um local 

para outro. 

As estimativas de 
12r , A e B, a partir dos valores dos quadrados médios da 

interação FxL e de famílias, nos dois ambientes, são de origem fenotípica e, por isso, a 

interpretação de suas grandezas deve ser feita com cautela. Assim, estes parâmetros 

também foram estimados a partir dos correspondentes valores genotípicos: 

 2

fl̂ = (1/4) (
1f  - 

2f )
2
  +  (1/2) (1-rG12) 1f 2f  

 

 2

fl̂  =            A                +                  B  

 

em que 2

fl̂ , 
1f  e 

2f  são a variância da interação FxL, estimada a partir dos componentes 

genéticos; e as raízes quadradas das variâncias genéticas de famílias nos locais 1 e 

2, respectivamente; com rG12 representando a correlação genética obtida a partir 

da COVG12 e de 
1f e 

2f .  
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Algumas vezes o componente B resultou em valor que, somado ao do 

componente A, não totalizava 100%. Nestes casos, esse componente foi estimado por: B = 

100 - A. Tais situações ocorreram pelo fato de o componente B depender das estimativas 

das correlações, que, nesses casos, resultaram em valores superestimados.   

 

3.4.3 Estimação de parâmetros genéticos 

 

3.4.3.1 Herdabilidades  

 

Os coeficientes de herdabilidade para seleção entre médias de famílias ( 2

mh ) e 

dentro de famílias ( 2

dh ) foram obtidos da seguinte forma: 

2

mh  = 
2

eF

2

f

ˆ

ˆ




; com: 2

eF
̂ = 

6

f

k

QM
 =

2

f

56

2

)f(g

46

2

e

6

2

d ˆ
)k/k(

ˆ

)k/k(

ˆ

k

ˆ









  

2

dh  = 
2

Fd

2

)f(g

ˆ

ˆ




; com: 2

Fd̂ = 
3

)f(g

k

QM
 = 2

)f(g

23

2

e

3

2

d ˆ
)k/k(

ˆ

k

ˆ






  

em que: 2

f̂ , 
2

)f(g̂ , 2

e̂  e 2

d̂  são, respectivamente, as estimativas das variâncias genéticas 

entre e dentro de famílias, seguidas das estimativas das variâncias ambientais 

entre e dentro de parcelas (todas obtidas diretamente a partir do ajuste do modelo 

descrito na seção 3.4.1, por REML, via Proc Mixed do SAS); e k2, k3 … k6 são 

coeficientes associados ao número de observações por parcela, de genótipos 

(clones ou plântulas) por família e de repetições por família (Tabela 4), obtidos 

via “Proc Varcomp” do SAS, em razão do desbalanceamento e da não 

ortogonalidade dos dados.  

 

Foi estimado também o coeficiente de herdabilidade para seleção individual de 

clones ( 2

ih ), independentemente da estrutura de famílias ( 2

dh ), por: 

2

ih  = 
2

F

2

G

ˆ

ˆ




;  com:  2

G̂ = 2

f̂  + 
2

)f(g̂  e  2

F̂ = 2

G̂ + 2

e̂  + 
2

d̂  . 

Foi também estimada a acurácia seletiva entre famílias (
mAC =

2

mh ), a partir das 

estimativas de herdabilidade em nível de médias ( 2

mh ).  
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3.4.3.2 Progresso genético esperado com a seleção  

 

As estimativas do progresso genético esperado com a seleção de famílias foram 

obtidas, considerando-se os resultados das análises individuais e conjuntas de variância. 

 

a) Seleção direta 

 

A resposta ou progresso genético esperado com a seleção direta (GS) obtida em 

cada local e cada época de avaliação (seleção específica) foi estimada conforme preconiza 

Cruz (2005): 

2hDSGS   ; com )XX(DS 01  ; e 

0(%) X/)100GS(GS  ; 

em que: DS é o diferencial de seleção, considerando-se a proporção de seleção (PS) igual a 

0,10, 0,15, 0,20 ou 0,30 para as análises individuais, e 0,20 ou 0,30 para os 

experimentos com as famílias repetidas, devido à baixa quantidade de famílias 

avaliadas conjuntamente (PS = 0,10 ou 0,15 resultaria nestes casos em um número 

de famílias inferior a um); 2h  é a herdabilidade do caráter em nível de médias de 

famílias; 
1X  é a média das famílias selecionadas para determinado caráter; 0X  é a 

média geral do caráter em estudo; e (%)GS  é o ganho com a seleção expresso em 

porcentagem; 

 

b) Seleção indireta 

 

A resposta ou progresso genético esperado com a seleção indireta (GS2,1) em 

cana-soca (época 2), assumindo-se sua realização em cana-planta (época 1) com base nos 

dados das análises individuais, e o progresso esperado em um local pela seleção em outro 

com base nos dados das análises conjuntas, foi estimado por (Vencovsky & Barriga, 2002): 

2

21,21,2 hDSGS   ; com  )XX(DS 211,2  ; 2

2F

2

2f

2

2 /h   ; e 

21,2(%)1,2 X/)100GS(GS  ; 

em que: 1,2DS  é o diferencial de seleção entre as épocas 1 e 2, ou entre os locais 1 e 2; 2

2h  é 

a herdabilidade do caráter em nível de famílias, na época 2, ou no local 2; 2

2f  é a 



67 

 

variância genética de famílias na época 2, ou no local 2; 2

2F  é a variância 

fenotípica na época 2, ou no local 2; 
1X  é a média das famílias selecionadas na 

época 1, ou no local 1; 
2X  é a média das famílias na época 2, ou no local 2, mas 

que foram selecionadas na época 1, ou no local 1, respectivamente; e (%)1,2GS  é o 

ganho com a seleção indireta na época 2, ou no local 2, expresso em 

porcentagem. 

 

3.4.3.3 Correlação entre caracteres 

 

Foram obtidas as seguintes classes de correlações: 

a) Correlação fenotípica e genotípica entre os caracteres avaliados, em cada 

uma das fases, cana-planta e cana-soca, em cada local, e entre os locais; 

b) Correlação fenotípica e genotípica entre as fases de cana-planta e cana-soca, 

para cada caráter avaliado, em cada local. 

A correlação fenotípica foi estimada como se segue (Vencovsky & Barriga, 

1992):  

)y()x(

)y,x(COV
r

2

f

2

f

f
f


  

em que: COVf (x,y) é a covariância fenotípica de médias de famílias entre o caráter x 

avaliado em cana-planta e o caráter y avaliado em cana-soca, ou ainda, a 

covariância entre os caracteres x e y, ambos avaliados na fase de cana-planta ou 

cana-soca; e )x(2

f  e )y(2

f  são as variâncias genéticas de médias de famílias do 

caráter x, avaliado em cana-planta, e do caráter y, avaliado em cana-soca, 

respectivamente, ou ainda, as variâncias genéticas dos caracteres x e y, ambos 

avaliados em cana-planta ou cana-soca. 

 

A correlação genotípica foi estimada da seguinte forma (Falconer, 1964): 

)y()x(

)y,x(COV
r

2

g

2

g

g

g


 ; isto é, substituindo-se as covariâncias e variâncias 

fenotípicas por suas respectivas covariâncias e variâncias genéticas. 
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 3.4.3.4 Resposta correlacionada 

 

Foram obtidas as seguintes classes de respostas correlacionadas: 

a) resposta correlacionada em um caráter (y) pela seleção em outro (x), avaliada dentro de 

cada fase (cana-planta e cana-soca); 

b) resposta correlacionada para um caráter em cana-soca (y) pela seleção do mesmo caráter 

em cana-planta (x);  

c) resposta correlacionada para um caráter em cana-soca (y) pela seleção em outro caráter 

em cana-planta (x). 

Nas três classes, a resposta correlacionada em um caráter pela seleção em 

outro, ou em uma época pela seleção em outra, xyRC , foi estimada pela seguinte expressão 

(Falconer & Mackay, 1996): 

yxyyxxy rhhiRC    

em que: i é a intensidade de seleção padronizada; 
xh e yh  são as raízes quadradas das 

herdabilidades para os caracteres x e y, considerando-se cada classe anteriormente 

definida; xyr é a correlação genética entre os caracteres x e y, relativamente às 

mesmas classes;  e y  é o desvio padrão fenotípico médio do caráter selecionado 

y, também levando-se em conta cada situação para as quais xyRC  foi estimada.  

 

3.4.4 Coincidência da seleção de famílias em cana-planta e cana-soca 

 

A partir das médias ajustadas das famílias, foram calculadas as porcentagens 

destas famílias que, ao serem selecionadas em cana-planta, também foram superiores em 

cana-soca (porcentagens de coincidência). A seleção de famílias em cana-planta e cana-

soca foi realizada a partir do ordenamento dos valores observados das médias fenotípicas 

ajustadas, utilizando-se quatro proporções de seleção: 10%, 15%, 20% e 30%.  

 

3.4.5 Seleção baseada no método do BLUPIS  

 

O método BLUP Individual Simulado (BLUPIS), descrito por Resende & 

Barbosa (2006), consiste em determinar o número de indivíduos a ser selecionado em cada 
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família, sem que haja avaliação individual destes. O método baseia-se nos preditores 

BLUP das famílias avaliadas, eliminando-se aquelas com efeitos genotípicos negativos 

(abaixo da média geral do experimento), haja vista a baixa probabilidade de se obter um 

clone superior nestas famílias. A expressão que permite determinar o número nk de 

indivíduos a ser selecionado em cada família k é dada por:  

jjkk n)ĝ/ĝ(n    

em que: jĝ  é o efeito genotípico da melhor família; 
kĝ  é o efeito genotípico da k-

ésima família; e jn  é o número de indivíduos selecionados na melhor 

família (valor pré-determinado).  

No presente trabalho, para determinar o número nk de indivíduos a ser 

selecionado em cada família k, utilizaram-se dois valores iniciais de jn : 50 e 100 

indivíduos selecionados na melhor família, em cada caráter. Estes valores foram definidos 

levando-se em consideração o conceito de tamanho efetivo populacional.   

A seleção dos indivíduos via método BLUP individual se deu a partir de Σnk 

dos primeiros clones no ordenamento do valor genotípico de todos os indivíduos avaliados, 

para cada um dos três experimentos, em que nk corresponde ao número de indivíduos 

indicados por família pelo método BLUPIS.   

As correlações entre BLUPIS e BLUP para os caracteres avaliados, em nível 

de indivíduos, foram calculadas a partir dos números de clones potenciais indicados por 

ambas as metodologias: 

)y()x(

)y,x(COV
r

2

f

2

f

f
f


  

Para o cálculo das correlações, foi utilizado jn  = 9, pois a maioria das famílias 

não possuía quantidade de genótipos avaliados superior ou igual a 50, que é o valor inicial 

de jn  considerando-se boa representatividade da família.  
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4 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

  

4.1 ANÁLISES INDIVIDUAIS DA VARIÂNCIA 

 

4.1.1 Considerações gerais 

 

As análises individuais de variância, para as duas épocas de avaliação (cana-

planta e cana-soca), encontram-se nas Tabelas 5 (Denusa), 6 (Goiasa) e 7 (Vale do 

Verdão). A significância (p<0,05) do erro entre parcelas foi mais evidente nas avaliações 

em cana-planta, indicando maior variabilidade ambiental nesta fase de avaliação, do que 

em cana-soca, principalmente nos ensaios da Denusa e Goiasa. A significância das fontes 

de variação Família/C e Genótipo/Família indicam, respectivamente, que foi possível 

detectar variabilidade entre as famílias em estudo, bem como entre os genótipos dentro 

destas famílias, nos três ensaios. 

No experimento da Denusa (Tabela 5) houve significância entre famílias, para 

todos os caracteres em estudo (NC, AC, DC e TCHe), quando avaliados em cana-soca. Já 

em cana-planta, apenas para DC não foi detectada significância estatística (p>0,05) para 

esta fonte de variação. Exceto para NC avaliado em cana-planta, para os demais caracteres, 

nas duas épocas de avaliação, houve diferença dentro de famílias (significância da fonte de 

variação Genótipo/Família).  

Na usina Goiasa (Tabela 6) houve significância entre as famílias para os 

caracteres DC e AC, nas duas épocas (cana-planta e cana-soca), e para TCHe em cana-

planta. Para NC não foi detectada significância estatística para essa fonte de variação em 

quaisquer das épocas de avaliação. Neste mesmo experimento observou-se diferença 

significativa entre genótipos dentro de famílias, para todos os caracteres em ambas as 

épocas de avaliação.  

Na usina Vale do Verdão (Tabela 7) houve significância entre famílias para 

DC, nas duas épocas de avaliação, e também para NC e TCHe, em cana-planta. Não houve 

significância entre as famílias para AC, em quaisquer das épocas de avaliação. A variação 
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dentro de famílias foi significativa para todos os caracteres em estudo, nas duas épocas de 

avaliação, exceto para AC em cana-planta. 

Os coeficientes de variação ambiental ( eCV ) dessas análises individuais 

(Tabelas 5, 6 e 7) podem ser considerados baixos, pois variaram entre 1,76% para NC, até 

19,54% para AC, ambos para o ensaio na usina Vale do Verdão (Tabela 7), na avaliação 

em cana-planta. Já em cana-soca, os valores de eCV  nos três experimentos variaram de 

2,14% para NC até 12,13% para DC, ambos também na usina Vale do Verdão. Estes 

resultados indicam uma maior amplitude de eCV
 

neste local, em comparação aos 

experimentos conduzidos nos outros dois locais (Goiasa e Denusa). Apesar disso, pode-se 

assumir que a qualidade da condução dos experimentos, nos três locais, foi boa; haja vista 

que as estimativas de eCV
 
encontradas apresentaram valores semelhantes e, às vezes, até 

inferiores aos observados em outros estudos (Jackson et al., 1995a, 1995b; Kimbeng et al., 

2000; Leite et al., 2004; Pedroso et al., 2008; Oliveira et al., 2008; Almeida et al., 2009; 

Andrade et al., 2009), também de experimentação com cana-de-açúcar em estágios iniciais 

de seleção. Alguns destes estudos mostram valores de eCV  como: NC (4,62%; 9,78%; 

22,27%; 22,37%), DC (4,00%; 8,48%; 9,46%), AC (5,65%; 14,25%) e TCHe (12,83%; 

12,90%, 22,90%; 39,92%). 

Os caracteres que apresentaram as maiores estimativas de eCV  foram DC e 

AC. Já NC e TCHe apresentaram as menores estimativas de eCV . Vale lembrar que estas 

variáveis tiverem os seus dados transformados ( NC  e TCH ), o que introduz certa 

redução nas variâncias.  

Com relação às médias fenotípicas ( x ) (Tabelas 5 a 7) observaram, para todos 

os experimentos, que para NC foram maiores em cana-soca do que em cana-planta. Em 

cana-planta, estes valores variaram de 7,7 colmos por touceira, na Vale do Verdão (Tabela 

7), até 13,4 colmos por touceira, na Goiasa (Tabela 6). Já em cana-soca as médias do 

caráter foram maiores e menos dispersas, variando de 12,8 na Vale do Verdão a 16,7 na 

Goiasa. Para DC, o valor médio em cana-soca também foi superior ao de cana-planta, no 

ensaio da Vale do Verdão (23,6 mm contra 21,8 mm), o que pode ter acontecido devido 

este ensaio não ter se desenvolvido muito bem em cana-planta. Já nos outros dois ensaios 

(Denusa e Goiasa) ocorreu o inverso (maiores diâmetros em cana-planta do que em cana-

soca). No ensaio da Goiasa foram observados os maiores valores de DC, para as duas 
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épocas de avaliação (27,4 mm e 26,0 mm, para cana-planta e cana-soca, respectivamente). 

Assim, em cana-planta os valores médios de DC variaram de 21,8 mm, na Vale do Verdão, 

a 27,4 mm na Goiasa; já em cana-soca, de 23,6 mm na Denusa até 26,0 mm na Goiasa. 

Para o caráter AC, o valor médio em cana-soca foi maior do que em cana-

planta nos ensaios da Denusa e da Vale do Verdão; já na Goiasa, esta média foi maior em 

cana-planta. O ensaio conduzido na usina Vale do Verdão apresentou o menor valor médio 

para AC em cana-planta (1,25 m), e o da Goiasa, o maior (2,38 m). Em cana-soca, o ensaio 

da Goiasa é que apresentou o menor valor médio para AC (1,83 m), e o da Denusa, o maior 

(2,21 m). Os valores médios de TCHe foram maiores em cana-soca do que em cana-planta, 

nos ensaios da Denusa e da Vale do Verdão, e o inverso ocorreu no ensaio da Goiasa 

(176,5 t.ha
-1

 em cana-planta e 154,4 t.ha
-1

 em cana-soca). A menor média de TCHe (35, 2 

t.ha
-1

) foi observada em cana-planta, no ensaio conduzido na usina Vale do Verdão. Este 

valor foi muito abaixo dos demais, podendo ser justificado pelo desenvolvimento inferior 

das plantas em cana-planta, deste ensaio com relação aos demais. Exceto para o caráter AC 

avaliado em cana-soca, o ensaio da Goiasa foi o que apresentou os maiores valores médios 

para todas as variáveis nas duas épocas de avaliação. Este fato se justifica devido o 

experimento da Goiasa ter sido implantado em área de vinhaça, que promoveu um maior 

desenvolvimento vegetativo se comparado aos outros ensaios, principalmente em cana-

planta. 

A variação das médias apresentadas acima, para os caracteres NC, DC, AC e 

TCHe, englobam valores observados na literatura. Alguns resultados de estudos com a 

cultura da cana-de-açúcar apresentam valores médios para estes caracteres, como por 

exemplo: Pedroso et al. (2008) encontraram valores de NC = 10,38, DC = 29,20 mm, AC = 

2,68 m e TCH = 130,31 t, na primeira soca da fase T1; Oliveira et al. (2008), com 

avaliações na fase T1, encontraram valores médios de NC = 8,42 e TCH = 64,08 t; 

Almeida et al. (2009) encontraram valores de DC = 24,18 mm.  

As médias das famílias ( fx ) foram superiores às médias das cultivares 

testemunhas ( tx ), para o caráter NC, e inferiores para os demais caracteres, nos três 

experimentos (Tabelas 5, 6 e 7). Esta superioridade das famílias em NC, relativamente às 

testemunhas, pode ter sido devido ao fato de as touceiras das famílias serem provenientes 

do plantio de sementes, enquanto as touceiras das cultivares testemunhas eram 

provenientes do plantio de gemas (nos toletes). Pedroso et al. (2008) encontraram valores 

de NC = 10,38, na fase T1, e NC = 9,78, na média de dois cortes na fase T2. Os autores 
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mostraram que houve redução do número de colmos de uma fase para outra, o que, de certa 

forma, corrobora o presente estudo, assumindo-se as cultivares testemunhas como 

representantes da fase posterior às famílias (plantas oriundas de gemas). Outro fator que 

pode ter contribuído para essa diferenciação no número de colmos foi o menor 

espaçamento entre as plantas das testemunhas (espaço do entrenó), comparativamente ao 

espaçamento entre plantas nas famílias (50 cm). Com uma menor competição entre colmos 

nas famílias é de se esperar um maior perfilhamento na touceira, isso devido ao maior 

espaço em que os colmos se encontram. A formação das mudas para cultivares 

testemunhas sob as mesmas condições ambientais daquelas de famílias, isto é, também em 

bandejas plásticas com substrato, em casa de vegetação etc., talvez seja uma alternativa 

para uniformizar tais discrepâncias. Isto é necessário, tendo em vista a influência direta do 

comportamento específico dessas cultivares sobre as estimativas da variância genética 

entre e dentro de famílias. 

 

4.1.2 Componentes de variância associados aos locais 

 

Quanto aos componentes de variância associados ao modelo de análise 

individual da variância (Tabela 8), observa-se que para os caracteres NC e AC, maiores 

estimativas de 2

f  e de 
2

)f(g  foram observados em cana-soca (exceto a estimativa de 2

f  

para NC, e de 
2

)f(g  
para AC, ambos na Goiasa). Para o caráter AC, na Vale do Verdão, 

esta comparação não pode ser feita com relação à 2

f  devido esta ter apresentado valor 

igual à zero. Este fato certamente não reflete a realidade, haja vista que a variação genética 

entre famílias é conhecida. O aparecimento de falsas estimativas nulas para a variância 

genética decorre de elevada variância associada ao erro experimental e, ou, de problemas 

associados à modelagem estatística dos dados. Estes últimos são discutidos na literatura 

(Tomé et al., 2002; Felipe, 2008; Duarte, 2010) sob a denominação de “ajustes não-

válidos”, o que, segundo o último destes autores, ainda representa uma limitação no 

emprego da abordagem de modelos mistos. 

Para DC, maiores estimativas de 2

f  foram obtidas em cana-soca (exceto na 

Goiasa), e maiores estimativas de 
2

)f(g  
foram obtidas em cana-planta em todos os ensaios. 

Já para o caráter TCHe, maiores estimativas de 2

f  e de 
2

)f(g  
foram observadas em cana-
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soca (exceto para 2

f  na Goiasa). Para este caráter avaliado na Denusa e na Vale do 

Verdão, as estimativas de 
2

)f(g  também foram iguais à zero (ajustes não-válidos). 

No geral observa-se certa tendência das estimativas da variação genética entre 

famílias serem superiores em cana-soca para todos os caracteres em estudo; da mesma 

forma, as estimativas da variância genética dentro de famílias foram superiores em cana-

soca para NC, AC e TCHe, mas superiores em cana-planta para DC. Verifica-se esta 

tendência mais fortemente para o ensaio da Denusa. As exceções que distorcem esta 

tendência são observadas principalmente na Goiasa, ou seja, as estimativas de variância 

genética (entre e dentro) em cana-planta não necessariamente são inferiores àquelas 

obtidas em cana-soca. O experimento da Goiasa foi implantado em área de irrigação com 

vinhaça de modo que seu desenvolvimento vegetativo foi superior aos demais ensaios, 

principalmente em cana-planta. Este fato pode ter contribuído para as diferenças 

encontradas entre as estimativas.   

Os maiores valores de variância genética de famílias em cana-soca indicam 

maior grau de variabilidade genética entre as famílias nesta fase. Consequentemente, para 

NC, DC, AC e TCHe, espera-se maior possibilidade de sucesso na seleção em cana-soca 

do que em cana-planta. Da mesma forma, maior sucesso pode ser obtido pela seleção de 

indivíduos dentro de famílias em cana-soca, para NC, AC e TCHe. Para o caráter DC, 

conforme estes resultados, a seleção de indivíduos dentro de famílias seria mais eficiente 

em cana-planta, visto a aproveitar a maior variabilidade genética observada nesta fase.   

Nos três experimentos observa-se que a variância genética entre famílias ( 2

f ) 

foi inferior à variância genética dentro de famílias (
2

)f(g ), em praticamente todos os 

caracteres e nas duas épocas de avaliação. A exceção ocorreu para o caráter TCHe, no 

experimento da Denusa e da Vale do Verdão, que apresentaram valores de 2

f  maiores que 

de 
2

)f(g , em cana-planta, sendo que esta última resultou em estimativa nula, o que 

sabidamente não é o caso. Esses resultados mostram que há tendência de maior 

variabilidade genética entre indivíduos dentro das famílias do que entre as famílias 

avaliadas. Observa-se também, nos três experimentos e para todos os caracteres e épocas 

de avaliação, que a maior parte da variação ambiental ocorreu dentro da
 
parcela (

2

d ) e não 

entre parcelas ( 2

e ). 
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A proporção da variação genética entre famílias ( 2

f ), em relação à variação 

genética total ( 2

f +
2

)f(g ), para NC, variou de 4,5% a 36,3% em cana-planta e de 4,4% a 

15,5% em cana-soca; para DC, variou de 12,3% a 16,0% em cana-planta e de 16,8% a 

19,8% em cana-soca; para AC, de 12,6% a 45,4% em cana-planta e de 23,3% a 29,8% em 

cana-soca; e para TCHe, 34,5% em cana-planta, e de 0,8% a 34,4% em cana-soca. Foi 

desconsiderado os casos óbvios de problemas de ajuste do modelo de análise (100% ou 

0%). A distribuição da variação genética entre e dentro de famílias para os caracteres 

estudados revelam que a maior parte da variação genética se encontra distribuída dentro 

das famílias. Isso mostra a possibilidade de obtenção de ganhos genéticos pela seleção 

entre indivíduos dentro das famílias. Conforme estes resultados, a eficiência da seleção de 

famílias pode não ser tão alta quanto a seleção dentro destas. Bressiani (2001) argumenta 

que a maior proporção da variação genética dentro de famílias pode decorrer do fato de se 

utilizar cruzamentos de meios-irmãos para obterem as famílias em estudo, ou ainda, pelos 

cruzamentos utilizados serem provenientes de genitores de baixa divergência genética. Da 

mesma forma ocorreu para este trabalho, em que o conjunto de famílias avaliadas é 

oriundo tanto de cruzamentos biparentais quanto de policruzamentos, o que pode ter 

contribuído para a maior parte da variância genética se encontrar dentro das famílias. 

Mariotti (1999) destaca que no caso de irmãos-germanos, valores próximos a 1,0 para a 

relação 2

f /
2

)f(g , sugerem forte predominância de efeitos aditivos na determinação da 

variabilidade genética gerada pelo cruzamento. Neste trabalho, o caráter AC (45,4%) foi o 

que mais aproximou desta relação, pelo fato de conter maior proporção de variância 

genética entre famílias, se comparado aos demais caracteres.   

O caráter NC, seguido de TCHe, foram os que mais destacaram a grandeza da 

variabilidade genética dentro das famílias, observado pelas baixas porcentagens mínimas. 

Já o caráter AC, apresentou a maior porcentagem de variância de famílias (45,4%). O 

caráter DC foi o que apresentou comportamento mais constante (com menor variação), nas 

duas épocas, em relação às estimativas de variância genética entre e dentro de famílias. 

Tais resultados são concordantes com a literatura relacionada ao assunto, que também 

apresenta variação entre as estimativas, bem como a maior parte da variação genética 

sendo encontrada dentro de famílias. Bressiani (2001) obteve percentuais de variação 

genética entre famílias de cana-de-açúcar, com relação a variação genética total, para dois 

locais: 18,3% e 9,9% para AC; 14,6% e 15,5% para DC; 10,8% e 11,1% para número de 
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perfilhos (referente a NC); e 10% para TCH. Mariotti et al. (1999), na Argentina, 

avaliaram famílias de irmãos-germanos de cana-de-açúcar, em dois experimentos, e 

observaram valores médios para variância de famílias em relação à variância genética total 

de 50% para TCH, 25% para numero de perfilhos (NC), 44% para AC e 14% para DC.   

Os coeficientes de variação genotípica ( gCV ), apresentados na Tabela 8, 

também são indicativos da magnitude da variância genética. As estimativas obtidas 

variaram, entre os ensaio e épocas, de 8,6% a 14,6% para NC; de 3,0% a 4,2% para DC; de 

3,3% a 7,0% para AC; e de 4,3% a 15,7% para TCHe. Na literatura também há grande 

variação entre as estimativas obtidas para gCV . Oliveira et al. (2008) encontraram valores 

de 20,4% e 30,0%, para NC e TCH respectivamente; Leite et al. (2004) observaram 3,2% 

para NC; e Almeida et al. (2009), em primeira soca de ensaios T1, encontraram valores de 

69,7%, para DC. Apenas as estimativas de gCV
 
para NC deste trabalho condizem com as 

observadas na literatura citada acima, as demais, apresentaram estimativas inferiores. As 

estimativas de gCV  no experimento da Denusa para NC e DC, foram superiores em cana-

soca, e para AC e TCHe, em cana-planta. No experimento da Goiasa, as estimativas de 

gCV
 
para DC, AC e TCHe foram superiores em cana-soca, e para NC, superiores em cana-

planta. E, no experimento da Vale do Verdão, para todos os caracteres, as estimativas de 

gCV
 
foram superiores em cana-planta. Observa-se que as estimativas de gCV

 
para os 

caracteres em estudo variam conforme o ambiente, pois não houve um padrão comum de 

comportamento com relação às épocas de avaliação, em cada ensaio. Principalmente em 

cana-planta, estes ensaios apresentaram algumas particularidades: o ensaio da Denusa 

sofreu com déficit hídrico na fase de plântula, o da Goiasa apresentou grande 

desenvolvimento vegetativo por ter sido implantado em área de irrigação com vinhaça, e o 

da Vale do Verdão apresentou baixo desenvolvimento inicial.   

Oliveira (2007) obteve para o caráter número de perfilhos por touceira, gCV  de 

20,4%, e para diâmetro de colmo, estatura de colmo e Brix (%) cana esta variação genética 

foi inferior a 10%. O autor interpretou o resultado como indicativo de que a seleção com 

base apenas nestes três caracteres pode ser restrita, devido à baixa presença de 

variabilidade genética. Entretanto, ao considerar o coeficiente de variação relativo (
rCV  = 

gCV / eCV  = 1,19) para Brix (%) cana, notou-se que grande parte da variação foi genética  

( gCV = 5,04%). O autor ratificou também a presença de variabilidade genética para os 
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caracteres massa média de colmo, TCH e TBH, pois os respectivos valores de gCV
 
foram 

todos superiores a 10% (18,95%, 36,02% e 36,43%). Conforme o autor, estes resultados 

evidenciam a possibilidade de efetiva seleção entre famílias de cana-de-açúcar, com base 

nestas características.  

No presente trabalho, as estimativas de gCV
 

observadas não podem ser 

consideradas altas, pois valores acima de 10% somente foram obtidos para os caracteres 

NC e TCHe (Tabela 8), estando de acordo com Oliveira (2007) nos resultados 

apresentados acima, em que as maiores estimativas foram obtidas para NC, e os caracteres 

de produção. No entanto, no presente trabalho, tomando-se o coeficiente de variação 

relativo (
rCV ), observa-se que este apresentou valores relativamente elevados para AC 

(acima de 50%), nos experimentos da Denusa e Goiasa. Já no experimento da Vale do 

Verdão, as estimativas deste parâmetro foram inferiores a 40%, para todos os caracteres. 

Logo, pode-se inferir que a seleção para altura de colmo (AC) seria mais favorável do que 

para os demais caracteres, sobretudo se praticada em ambientes representados pelos 

ensaios da Denusa e Goiasa. Os baixos valores de 
rCV  nos demais caracteres indicam a 

presença significativa de influência ambiental na sua expressão fenotípica. Por outro lado, 

como as estimativas do coeficiente de variação ambiental ( eCV ) foram consideradas 

médias ou baixas (Tabelas 5 a 7), conclui-se que as estimativas das variâncias genéticas 

entre famílias ( 2

f ) foram, de fato, baixas. 

De acordo com Vencovsky & Barriga (1992), em experimentação com 

progênies, quando 
rCV  atinge valor igual ou superior à unidade (1,0), estamos diante de 

uma situação muito favorável para a seleção. Na literatura, estimativas de 
rCV  são 

reportadas por diversos autores. Oliveira et al. (2008) encontraram valores de 0,91 e 0,75, 

para NC e TCH respectivamente. Já Almeida et al. (2009) encontraram um valor bastante 

baixo (0,07) para DC. Por outro lado, Pedroso (2006) detectou, também na fase T1 em 

cana-de-açúcar, valores de 
rCV  superiores à unidade para os caracteres Brix e AC (1,42 e 

1,38, respectivamente). Singh et al. (1981) já reportavam a baixa influência do ambiente 

sobre os caracteres AC e Brix, ao estudarem 48 cultivares de cana-de-açúcar; porém, ao 

considerarem as médias dos cortes na fase T2, a referida relação foi inferior à unidade para 

todos os caracteres avaliados. 
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4.1.3 Herdabilidade de caracteres 

 

Segundo Falconer (1980), dentre os vários parâmetros genéticos estudados em 

uma população, o mais considerado pelos melhoristas, com o intuito de investigar a 

natureza da variabilidade observada, é a herdabilidade, devido ao fato de esta levar em 

conta todos os componentes de variância. As estimativas de herdabilidade ( 2

mh , 2

dh
 
e 2

ih ) 

obtidas no presente estudo, estão apresentadas na Tabela 9. A primeira ( 2

mh ) informa sobre 

a herdabilidade para seleção entre médias de famílias; a segunda ( 2

dh ), a herdabilidade para 

seleção de indivíduos dentro de famílias; e a terceira ( 2

ih ), a herdabilidade para seleção 

entre plantas individuais.  

Para o caráter NC, as estimativas de 2

mh  foram superiores em cana-planta para 

os três ensaios. As estimativas de 2

dh
 
também foram superiores em cana-planta nos ensaios 

da Goiasa e Vale do Verdão. E as estimativas de 2

ih  foram superiores em cana-soca nos 

ensaios da Denusa e Goiasa, e obtiveram valores similares na Vale do Verdão (0,61 em 

cana-planta e 0,60 em cana-soca). Apenas na Denusa, em cana-soca, a estimativa de 2

mh  

(0,50) foi igual a 2

ih (0,50), indicando que tanto a seleção baseada em famílias quanto em 

indivíduos seria possível para este caráter. Já nos demais ensaios, 2

ih  foi superior, 

indicando que a seleção em nível de indivíduo seria mais eficiente para este caráter. 

Para o caráter DC, as estimativas de 2

mh  foram superiores em cana-soca para os 

ensaios da Denusa e Goiasa, e as estimativas de 2

dh
 
e  2

ih foram superiores em cana-planta 

nos três ensaios. Observa-se que as estimativas de 2

mh  foram superiores às demais 

herdabilidades nos três ensaios em cana-soca, e na Vale do Verdão em cana-planta, 

justificando a realização da seleção baseada em famílias. Em cana-planta, 2

ih foi superior 

às demais herdabilidades no ensaio da Denusa e Goiasa, mas suas estimativas são 

consideradas baixas, variando de 0,29 a 0,43, o que ainda justifica a seleção com base nas 

famílias. Esta afirmação pode ser sustentada por Latter (1964), citado por Matsuoka et al. 

(2005), que afirmam que a seleção com base em plantas individuais pode ser mais eficiente 

do que a baseada em médias de famílias, mas quando a herdabilidade individual for 

superior a 0,50.  
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Para o caráter AC, as estimativas de 2

mh  foram superiores em cana-planta para 

os ensaios da Denusa e Vale do Verdão. As estimativas de 2

dh
 
e 2

ih  foram superiores em 

cana-soca nos ensaios da Denusa e Vale do Verdão. Na Denusa, nas duas épocas de 

avaliação, as maiores estimativas de herdabilidade ( 2

mh , 2

dh  ou 2

ih ), foram obtidas para 

este caráter (AC), o que corrobora a discussão apresentada na seção anterior. Neste mesmo 

ensaio, nas duas épocas, as estimativas de 2

mh  foram superiores às demais, bem como em 

apenas uma das épocas nos outros dois ensaios, justificando também a seleção com base 

nas famílias. Na Goiasa em cana-planta, e na Vale do Verdão em cana-soca, as estimativas 

de 2

ih  foram superiores a 2

mh , e também foram maiores que 0,50, indicando que a seleção 

com base na informação de indivíduos, nestes casos, também poderia trazer resultados 

satisfatórios. Mas vale lembrar que na Vale do Verdão, em cana-soca, a estimativa nula da 

variância genética entre famílias ( 2

f ) impossibilitou uma estimação confiável de 2

mh .   

Para o caráter TCHe, as estimativas de 2

mh  foram superiores em cana-planta 

para os três ensaios, as 2

dh
 
e 2

ih  foram superiores em cana-soca para os três ensaios. As 

estimativas de 2

mh  foram superiores às demais herdabilidades nos três ensaios, exceto na 

Vale do Verdão, em cana-soca, em que 2

mh  foi inferior. A seleção com base nas 

informações de famílias é preferível, visto que a maior parte das estimativas para este 

caráter indicam 2

mh  superior. 

Com base em todas as estimativas de herdabilidade da análise, 2

mh  foi superior 

às demais, em 62,51% das vezes; 2

ih  foi superior em 29,16% das vezes; e 2

dh
 
foi superior 

em 8,33% das vezes. Isso evidencia o que normalmente é observado na literatura: 

estimativas de herdabilidade em nível de médias de famílias superiores àquelas baseadas 

em informação de indivíduo. Por exemplo: conforme Lush (1947), a seleção de famílias 

será mais eficiente que a seleção massal quando a herdabilidade baseada nas médias de 

famílias for superior à herdabilidade com plantas individuais; Bressiani (2001) observou 

que as estimativas da herdabilidade com base nas médias das famílias, geralmente, foram 

superiores às estimativas em nível de plantas individuais, para seis caracteres estudados 

(AC, DC, Brix, número de perfilhos (referente a NC), TCH e TBH); Oliveira (2007) 

também obteve herdabilidades em nível de médias de famílias superiores às herdabilidades 

em nível individual; de acordo com Resende (2002), isso evidencia que existe vantagem 
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em se usar a informação de família. Neste sentido, considerando as estimativas por 

experimento, o da Denusa foi o que apresentou resultados mais coerentes com a literatura, 

ou seja, com herdabilidade baseada em médias de famílias tendendo a ser superior à 

herdabilidade individual. 

Em praticamente todos os casos avaliados, as estimativas de 2

ih  foram 

superiores às de 2

dh  (Tabela 9). As exceções couberam aos caracteres AC e TCHe, em 

cana-soca, na usina Vale do Verdão, em que 2

ih  foi igual à 2

dh . Estes resultados podem 

indicar que a seleção individual, sem levar em consideração a estrutura de famílias, pode 

promover resultados melhores ou tão satisfatórios quanto a seleção realizada entre 

indivíduos dentro de famílias. Por outro lado, as estimativas de 2

mh  foram superiores 

àquelas de 2

ih  e, também, houve diferença significativa entre médias de famílias para todos 

os caracteres (NC, AC, DC e TCHe), indicando que a seleção entre estas pode ser mais 

vantajosa. 

Observa-se que não se identificou claramente um padrão comum nos três 

experimentos, e nem entre as épocas (cana-planta e cana-soca), com relação aos 

parâmetros de herdabilidade avaliados. Isto indica que as variações observadas dependem, 

conjuntamente, da população em estudo e da variação ambiental incidente em cada 

experimento. Um exemplo disso é a grande variação nas estimativas de herdabilidade 

disponíveis na literatura (Tabela 2, na seção de revisão bibliográfica). Isso faz sentido 

quando se observa algumas particularidades de cada ensaio, citadas na seção anterior. O da 

Denusa, apesar do estresse hídrico na fase inicial, apresentou um desenvolvimento mais 

constante, tanto em cana-planta quanto em cana-soca. O ensaio da Goiasa, devido ter sido 

implantado em área de irrigação por vinhaça, apresentou maior desenvolvimento 

vegetativo, principalmente em cana-planta, quando comparado aos outros ensaios. Já o 

ensaio da Vale do Verdão apresentou desenvolvimento sob condição de estresse, 

principalmente em cana-planta, devido falhas no manejo ocasionando infestação por 

invasoras.   

De acordo com a literatura, fica claro que as estimativas de herdabilidade 

sofrem influências variadas, como afirmam Falconer & Mackay (1997), de que a 

herdabilidade é uma propriedade, não somente de um caráter, mas também da população, 

das circunstâncias ambientais às quais os indivíduos são submetidos, e da forma como o 

fenótipo é mensurado. De acordo com Pedroso et al. (2009), a eficiência da seleção, ao se 
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utilizar estimativas de herdabilidade, também é característica inerente à população 

estudada. Segundo Skinner et al. (1987) e Matsuoka et al. (2005), a grande influência do 

ambiente nos genótipos de cana-de-açúcar avaliados em fases iniciais de seleção é 

responsável pelas baixas estimativas de herdabilidade encontrados nestas fases. Este fato 

faz com que a seleção individual nestas etapas seja pouco eficiente, quando comparada às 

fases subsequentes de seleção. Singh et al. (1981) também concordam que diferenças nas 

estimativas de herdabilidade detectadas entre estudos correlatos podem ser devido às 

diferenças entre os genótipos avaliados, tamanho amostral e ambientes considerados. 

Alguns trabalhos atuais relatam estimativas de herdabilidades para estudos de 

famílias de cana-de-açúcar, em fases iniciais de seleção. Pedroso et al. (2008) obtiveram 

estimativas de herdabilidade individual no sentido amplo de 0,48 e 0,65, para DC e AC, 

respectivamente, para a fase T1; e 0,28 e 0,21 para DC e AC, respectivamente, para a fase 

T2. Os autores observaram maiores estimativas para AC com relação à DC, na fase T1, 

corroborando com o observado neste trabalho para os três experimentos, em que tanto as 

estimativas para 2

ih  quanto para 2

dh
 
foram maiores para AC do que para DC. Para o 

mesmo parâmetro, Oliveira et al. (2008) observaram estimativas de herdabilidade 

individual de 0,16 e 0,61 para NC e TCH, respectivamente, diferente deste trabalho, em 

que as estimativas individuais para NC foram superiores à TCH.  Os mesmo autores 

obtiveram herdabilidade de médias de família no sentido amplo de 0,81 e 0,74, para NC e 

TCH respectivamente. Estes resultados foram superiores aos obtidos neste trabalho, porém 

com o mesmo comportamento: estimativas de 2

mh  superiores para NC com relação a 

TCHe. Em estudos semelhantes, Leite et al. (2004) obtiveram, para NC, herdabilidade em 

nível de famílias igual a 0,56, e Almeida et al. (2009) obtiveram herdabilidade com base 

em famílias, de 0,98 para DC, avaliado na primeira soca de T1. Estes valores são 

superiores aos valores máximos obtidos neste trabalho (0,53 para NC e 0,59 para DC). 

Andrade et al. (2009) obtiveram herdabilidade média de 0,00, 23,13 e 73,32, para NC, DC 

e AC respectivamente. As estimativas destes autores para NC e DC são inferiores aos 

valores obtidos no presente trabalho (NC = 0,31 a 0,54; e DC = 0,31 a 0,59), já para AC é 

superior (AC = 0,42 (desconsiderando o valor zero obtido na Vale do Verdão) à 0,70). 

Altos valores de herdabilidade e baixos valores de eCV  indicam boa precisão 

experimental. Visto que os valores de eCV  neste trabalho foram considerados de médio a 

baixo, maior precisão foi obtida para o caráter AC, nos experimentos da Denusa e Goiasa, 
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e para DC, na Vale do Verdão, considerando as maiores estimativas de 2

mh
 
obtidas. Com 

relação as estimativas de 2

dh
 
e  2

ih , maior precisão também foi obtida para o caráter AC, 

na Denusa e na Goiasa, e para NC, na Vale do Verdão. Estes resultados estão de acordo 

com a afirmação de Bressiani (2001), de que valores maiores de herdabilidade para plantas 

individuais ou entre plantas dentro de parcelas indicam menor efeito ambiental entre 

plantas dentro de famílias, e entre famílias dentro de blocos.  

Resumindo, o caráter AC avaliado em cana-soca, no experimento da Denusa, 

apresentou herdabilidade individual acima de 0,50, 2

ih = 0,57 (Tabela 9); mas, a sua 

estimativa de herdabilidade baseada nas médias de famílias ( 2

mh = 0,62) foi ainda superior, 

levando a crer que a seleção baseada em médias de famílias seja mais favorável para o 

melhoramento deste caráter. No experimento da Goiasa, 2

ih  também foi superior a 0,50 

para os caracteres NC, avaliado nas duas épocas, e AC em cana-planta, e, nestes casos, a 

seleção com base nos indivíduos também poderia ser realizada. No experimento da Vale do 

Verdão, 2

ih  também superou 0,50 para os caracteres NC avaliado nas duas épocas, DC em 

cana-planta e AC em cana-soca, justificando a seleção individual. No caso de DC, 

entretanto, ainda se justifica a seleção por famílias, visto que 2

mh  foi superior a 2

ih . Para 

AC, esse tipo de indicação fica comprometido, pois, embora a estimativa de 2

ih  tenha sido 

elevada, isto certamente se deveu à estimativa nula de 2

mh , resultante do ajuste não-válido 

do modelo misto para esse ensaio. Esse tipo de problema é esperado nas fases iniciais de 

seleção em cana-de-açúcar, em razão do baixo número de repetições, desbalanceamento e 

falta de ortogonalidade nos ensaios, o que deve acarretar grande variação na magnitude das 

estimativas desses parâmetros.  

Por último, vale destacar que o valor mais alto de herdabilidade estimado neste 

trabalho foi referente ao caráter AC, em cana-planta, no experimento da Denusa, 2

mh = 0,70 

(Tabela 9). Entretanto, considerando o conjunto das estimativas, a magnitude dos valores é 

considerada apenas moderada. Logo, não seria apropriada a prática de seleção com alta 

intensidade, nessa fase inicial. 

A acurácia (
mAC ) é outro parâmetro a ser levado em consideração para 

seleção de famílias (Pedroso, 2006). Quanto maior o seu valor para determinado caráter, 

maior é a confiança que se tem na avaliação e nos valores genotípicos preditos. E, visto 

que a acurácia seletiva entre famílias é diretamente obtida da herdabilidade entre famílias 
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(quanto maior o valor de 2

mh , maior será a estimativa de 
mAC ), esta pode sofrer as 

mesmas influências anteriormente comentadas, de acordo com as variações ambientais e 

genéticas.  

Considerando os três experimentos, os valores de acurácia estimados variaram 

de zero, para o caráter AC avaliado em cana-soca na Vale do Verdão, até 0,84, para o 

caráter AC avaliado em cana-planta na Denusa (Tabela 9). O valor nulo, como já discutido, 

não tem valor aplicado imediato, embora mereça atenção do ponto de vista metodológico, 

no que tange ao ajustamento de modelos lineares mistos (Duarte, 2010). Para NC e TCHe, 

as maiores estimativas de acurácia foram observadas na avaliação em cana-planta, em 

todos os ensaios. Já para DC, em todos os ensaios, as maiores estimativas de acurácia 

foram observadas na avaliação em cana-soca. Para AC, as maiores estimativas de acurácia 

obtidas em cana-planta foram na Denusa e na Vale do Verdão; e as maiores estimativas em 

cana-soca, na Goiasa. Esta inversão pode ter ocorrido devido ao maior desenvolvimento 

vegetativo do ensaio da Goiasa em cana-planta, como já relatado, por ter sido implantado 

em área irrigada com vinhaça. Com o estímulo do desenvolvimento vegetativo das 

plântulas, maiores valores médios para AC foram observados. Levando-se em 

consideração apenas os valores de acurácia, infere-se que a seleção com base em NC, 

TCHe e AC promoveria ganhos mais expressivos se realizada em cana-planta, enquanto a 

seleção para DC promoveria maiores ganhos em cana-soca. Observa-se, porém, que a 

variância genética entre famílias, para todos os caracteres, foi superior em cana-soca 

(Tabela 8). Logo, deve-se ter cautela ao considerar a inferência anterior, baseada num só 

parâmetro de estudo para a seleção. Em pesquisa correlata, Pedroso (2006) observou que 

os valores de acurácia seletiva obtidos na fase T1 tendem a superar aqueles obtidos na fase 

T2. Assim, o autor mostrou que a seleção com base em Brix ou AC pode promover ganhos 

mais expressivos nestes caracteres, quando realizada na fase T1, enquanto a seleção para 

TBH, TCH e PE (produção estimada de colmos por parcela) apresenta maiores valores de 

herdabilidade e acurácia na fase T2. 

Pelas estimativas de acurácia observadas, pode-se inferir que a seleção baseada 

em famílias, embora com menor eficácia para alguns caracteres e ambientes (locais e 

épocas de avaliação), deve promover ganhos importantes para todos os caracteres, nas duas 

fases de seleção. Exceto na Vale do Verdão, em que o caráter TCHe apresentou baixos 

valores de acurácia (0,47 em cana-planta e 0,25 em cana-soca), nos demais, as estimativas 

deste parâmetro sempre superaram 0,55. Maiores estimativas, entretanto, são encontradas 
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na literatura. Oliveira et al. (2008) obtiveram valores de acurácia seletiva, entre famílias de 

cana-de-açúcar, de 89,82% e 85,95%, para NC e TCHe, respectivamente. Os autores 

concluíram que a seleção entre famílias seria efetiva, pois esta permitiu uma acurácia 

seletiva, neste nível, superior a 85%.  

 

4.2 ANÁLISES CONJUNTAS DA VARIÂNCIA 

 

4.2.1 Considerações gerais 

 

As análises conjuntas de variância são apresentadas na Tabela 10 para as usinas 

Denusa e Goiasa (D+G), na Tabela 11 para a Denusa e Vale do Verdão (D+V), na Tabela 

12 para a Goiasa e Vale do Verdão (G+V), e na Tabela 13 para a Denusa, Goiasa e Vale do 

Verdão (D+G+V). Os valores do coeficiente de variação ambiental ( eCV ) para estas 

análises variaram, em cana-planta, de 2,15% (NC em D+G+V) a 20,27% (AC em D+V). 

Em cana-soca, essa variação foi de 2,37%, para NC na analise de G+V, a 15,77%, para AC 

na analise de D+G. A magnitude desses valores indica uma boa precisão experimental na 

condução dos ensaios. Os maiores valores de eCV
 
foram observados para os caracteres DC 

e AC, e os menores, para NC e TCHe, da mesma forma como se observou nas análises 

individuais. 

Na análise conjunta D+G (Tabela 10) verificou-se diferença significativa 

(p<0,05) entre as famílias (comuns a estes locais), para os caracteres DC e AC, em cana-

planta, e para AC, em cana-soca. A interação Família x Locais (FxL) foi significativa para 

os caracteres AC e TCHe, avaliados em cana-planta, e para NC, DC e AC, em cana-soca. 

Apenas o caráter AC apresentou significância estatística para todas as fontes de variação, 

nas duas épocas de avaliação. Houve diferença significativa entre locais, para todos os 

caracteres avaliados em cana-planta, para as quatro análises conjuntas (Tabelas 10 a 13). 

Em cana-soca, houve diferença entre locais, para os caracteres DC e AC, em três das 

análises (Tabelas 10, 12 e 13), e na outra (Tabela 11) houve diferenciação entre locais 

somente para NC e TCHe. Em todas as análises, observou-se que houve maior variação 

entre locais na avaliação em cana-planta, do que em cana-soca. Em cana-planta, 

normalmente, há maior desuniformidade nos campos, o que pode ter contribuído para este 

resultado.   
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Na análise conjunta D+V (Tabela 11) identificou-se variação significativa entre 

as famílias (comuns aos dois locais), para todos os caracteres avaliados em cana-planta, e 

também para AC em cana-soca. Houve efeito significativo da interação FxL para os 

caracteres DC, AC e TCHe, em cana-planta, e apenas para AC em cana-soca. Na análise 

conjunta G+V (Tabela 12) não houve efeito significativo para as fontes de variação do 

caráter NC, avaliado em cana-soca. Os caracteres NC e DC, em cana-planta, e DC, em 

cana-soca, foram os únicos a manifestarem diferenças significativas entre famílias. Para a 

interação FxL, houve efeito significativo para os caracteres AC e TCHe, avaliados em 

cana-soca. Na análise D+G+V (Tabela 13) houve diferença significativa entre famílias 

apenas para AC, em cana-planta, e para DC, em cana-soca. Já a presença de interação FxL 

significativa só foi constatada em cana-soca, para todos os caracteres em estudo. 

 

4.2.2 Componentes de variância associados ao conjunto de locais 

 

Os componentes das variâncias associados ao modelo de análise conjunta estão 

dispostos na Tabela 14, considerando os caracteres estudados, para cada época de 

avaliação (cana-planta e cana-soca). Pôde-se observar que, em cana-planta, houve maior 

variância entre locais ( 2

L̂ ) na análise conjunta envolvendo os ensaios da Goiasa e Vale do 

Verdão (G+V), para todos os caracteres. Este resultado é válido quando observam-se as 

características dos ensaios nesta fase de avaliação, em que, o ensaio da Goiasa obteve o 

melhor desenvolvimento das plantas, e o oposto ocorreu com o da Vale do Verdão. Em 

cana-soca, a análise conjunta envolvendo os ensaios de Denusa e Goiasa (D+G) resultou 

em maior variação entre locais, para DC e AC. Na análise conjunta envolvendo os ensaios 

da Denusa e Vale do Verdão (D+V), a maior variação entre locais ocorreu para o caráter 

NC, e a análise conjunta envolvendo os ensaios da Denusa, Goiasa e Vale do Verdão 

(D+G+V) maiores estimativas para TCHe. Estes resultados em cana-soca também podem 

ser embasados pelo comportamento dos ensaios. Nesta fase, o ensaio da Vale do Verdão se 

desenvolveu melhor do que em cana-planta, reduzindo as diferenças entre o 

desenvolvimento das plantas deste com relação aos demais ensaios. Observa-se pelas 

estimativas de 2

L̂ , que ora foram maiores para um conjunto de análises, ora foram maiores 

para outro.  
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As estimativas da variância da interação entre famílias e locais ( 2

FxL̂ ) 

mostraram-se superiores às variâncias de família ( 2

f̂ ), na análise conjunta da D+V, para 

todos os caracteres em cana-planta (Tabela 14). O oposto ( 2

FxL̂
 
< 2

f̂ ) ocorreu para as 

análises conjuntas D+G e D+G+V, também em cana-planta. Em cana-soca, para todas as 

análises conjuntas, essa conclusão não pode ser tirada, em parte pela presença de 

variâncias nulas, e também por não haver um comportamento padrão com relação às 

estimativas para cada análise, ou seja, em algumas vezes, 2

FxL̂
 
> 2

f̂ , e em outras, ocorre 

inverso. A variância da interação ( 2

FxL̂ ) teve sua proporção relativa à variância de famílias 

( 2

f̂ ) oscilando entre 5,23%, para NC em cana-planta, na análise conjunta D+G, a mais de 

100% para NC, em cana-soca, na análise conjunta G+V. Jackson & McRae (1998), ao 

avaliarem famílias biparentais de cana-de-açúcar na Austrália, observaram significância da 

interação FxL, e seus valores relativos à 2

f̂  variaram de 63% a 120%, para produtividade 

de açúcar. Esses autores afirmaram que, devido a esta superioridade relativa de 2

FxL , a 

interação FxL deve, obrigatoriamente, ser considerada na seleção de famílias. Em estudo 

correlato, Bressiani (2001) também observou que, relativamente às variâncias de famílias, 

as estimativas de 2

FxL  representaram proporções entre 12,3% (para DC) e 75,7% (para 

TBH). No presente trabalho, exceto nos casos em que as estimativas de 2

FxL
 
resultaram 

valores nulos, em 57% dos casos, esta variância foi superior à metade da correspondente 

2

f̂ . Logo, a interação FxL tem sua importância, e deve ser levada em conta na seleção das 

famílias. Isto indica que famílias que apresentarem adaptação específica, poderão ser 

selecionadas para locais específicos por meio da seleção regionalizada.  

A maioria das estimativas de 2

f  obtidas nas análises conjuntas foi superior na 

avaliação em cana-planta. O contrário ocorreu para as análises individuais, em que a 

maioria destas estimativas foi superior em cana-soca. Deve-se atentar que as famílias 

consideradas nas análises conjuntas (famílias comuns aos locais analisados) são uma 

pequena porção daquelas incluídas nas análises individuais, sendo, portanto, conjuntos de 

dados distintos, o que pode resultar em estimativas distintas. As estimativas das variâncias 

genéticas de famílias ( 2

f ) obtidas em análises individuais, utilizando apenas as famílias 

comuns aos locais conjuntamente analisados, mostraram, na maioria das vezes, resultados 

superiores em relação aos obtidos nas analises conjuntas de variância, principalmente na 
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época de avaliação em cana-soca (resultados não apresentados). Em Bressiani (2001), 

todas as estimativas das variâncias genéticas de famílias nas analises individuais também 

apresentaram, para todos os caracteres, resultados superiores em relação aos obtidas na 

análise conjunta da variância. O autor relata que isto comprova a presença da interação 

FxL inflacionando as estimativas de 2

f  e, por consequência, as demais estimativas que 

vierem a ser obtidas a partir desta variância. Nesse sentido, Cruz (2005) relata que, se as 

variâncias genéticas obtidas nas análises individuais forem superiores àquela obtida na 

análise conjunta (sendo esta, às vezes, nula), dependendo da magnitude da interação 2

fL̂ , 

haverá indicativo de que a seleção deve ser realizada em nível de cada ambiente ou grupo 

de ambientes, sendo inviável a condução de um programa de melhoramento para ampla 

região.  

Os resultados obtidos neste trabalho estão de acordo com estes relatos da 

literatura, em que as estimativas de 2

f  são superiores quando obtidas nas análises 

individuais do que quando obtidas nas análises conjuntas. Isso mostra que um melhor 

resultado é esperado quando a seleção for realizada para cada ambiente.  

 

4.2.3 Interação Famílias x Locais (FxL)  

 

Na Tabela 15, são apresentadas as estimativas de interação FxL para as 

famílias avaliadas conjuntamente na análise da Goiasa e Denusa (D+G). Sabe-se que 

valores elevados e positivos desta interação indicam boa adaptação relativa da família ao 

local específico considerado, enquanto valores negativos indicam má adaptação da família 

ao local. Aqui são discutidas apenas as principais interações para os caracteres que 

obtiveram significância para a fonte de variação FxL, na respectiva análise conjunta, que 

são: AC e TCHe em cana-planta, e NC, DC e AC em cana-soca.  

Na Denusa, em cana-planta, as famílias 97 (SP804445 x ?) e 73 (RB946022 x 

SP813250) foram as mais adaptadas, considerando os caracteres AC e TCHe. Em cana-

soca, destacaram-se as famílias 64 (RB935925 x RB825548) e 97 (SP804445 x ?), para 

NC; as famílias 20 (RB765418 x?) e 73 (RB946022 x SP813250), para DC; e as famílias 6 

(F150 x ?) e 33 (RB855481 x ?), para AC. As famílias 8 (F150 x SP713149), 11 

(IAC823092 x ?), 76 (RB9629 x RB855350) e 97 (SP804445 x ?) apresentaram valores 

positivos para os quatro caracteres simultaneamente (NC, DC, AC e TCHe), em cana-soca. 
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Observa-se que as famílias 6 e 8 tiveram, em comum, o clone F150 como 

genitor feminino. Esse fato pode indicar maior divergência genética entre o clone F150 e 

os demais genitores que deram origem a estas duas famílias. Deste modo, a utilização deste 

clone como em cruzamento pode resultar em famílias mais adaptadas a condições similares 

as deste ensaio, especialmente quando for considerado para a seleção o caráter altura de 

colmos (AC). Isso evidencia a capacidade geral de combinação (CGC) deste clone. 

Segundo Vencovsky & Barriga (1992), a presença de CGC relaciona-se a efeitos aditivos, 

representando o comportamento médio dos pais em combinações híbridas. 

O êxito do melhoramento genético está associado à capacidade de acerto na 

escolha dos melhores indivíduos que serão os genitores nas próximas gerações (Cruz & 

Carneiro, 2003). Normalmente em programas de melhoramento visando o 

desenvolvimento de variedades, há condução de grande número de cruzamentos, 

aumentando-se, assim, as chances de se identificar combinações genéticas superiores. De 

acordo com o bom desempenho das famílias (6 e 8, por exemplo), pode-se, então, voltar 

aos respectivos genitores para obter populações outras que sejam mais adaptadas às 

condições de interesse. Estas informações são importantes também para descartar aquelas 

combinações que não foram promissoras, reduzindo, assim, o volume de cruzamentos 

realizados em fases posteriores. 

Na Goiasa, em cana-planta, destacaram-se como mais adaptadas as famílias 42 

(RB865381 x ?) e 64 (RB935925 x RB825548), para AC, e as famílias 6 (F150 x ?) e 11 

(IAC823092 x ?), para TCHe. Em cana-soca, foram as famílias: 73 (RB946022 x 

SP813250) e 90 (SP775181 x SP791011), para NC; 47 (RB872601 x ?) e 63 (RB935915 x 

?), para DC; e 63 (RB935915 x ?) e 64 (RB935925 x RB825548), para AC. Apesar de 

TCHe não ter apresentado interação FxL significativa, as mesmas famílias que se 

destacaram como mais adaptadas para NC (famílias 73 e 90), também foram para TCHe.  

Na Tabela 16 são apresentadas as estimativas da interação FxL para as famílias 

avaliadas conjuntamente na  análise da Denusa e Vale do Verdão (D+V). São aqui 

discutidas apenas as interações para os caracteres DC, AC e TCHe em cana-planta, e AC 

em cana-soca, que obtiveram significância para a fonte de variação FxL, na respectiva 

análise conjunta. Lembrando que, mesmo o experimento da Vale do Verdão tendo sido 

implantado em uma época diferente (novembro de 2007) dos demais ensaios (abril 2007), 

as análises foram realizadas desconsiderando este fato. Neste caso, o efeito de local é 

confundido com o efeito de época de plantio. 
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Na Denusa, em cana-planta, as famílias 102 (SP832847 x RB855127) e 98 

(SP813250 x RB72454) destacaram-se como mais adaptadas para DC; as famílias 26 

(RB855002 x RB855595) e 101 (SP832847 x ?) se destacaram como mais adaptadas para 

AC; e as famílias 45 (RB865547 x RB855156) e 98 (SP813250 x RB72454) se destacaram 

como mais adaptadas para TCHe. Em cana-planta a família 98 se destacou tanto para o 

caráter AC quanto para TCHe. Em cana-soca, as famílias 16 (RB72454 x SP803280) e 32 

(RB855063 x SP801816) se destacaram como mais adaptadas para AC. 

Na Vale do Verdão, em cana-planta, destacaram-se como mais adaptadas as 

famílias 56 (RB92606 x RB725147) e 61 (RB935744 x ?) para DC; as famílias 14 

(LC8110 x ?) e 71 (RB946015 x ?) para AC; e as famílias 56 (RB92606 x RB725147) e 71 

(RB946015 x ?) para TCHe. As famílias 14 (LC8110 x ?), 56 (RB92606 x RB725147), 61 

(RB935744 x ?) e 71 (RB946015 x ?) apresentaram valores positivos para DC, AC e 

TCHe. Estas mesmas famílias apresentaram valores positivos para NC, mesmo este caráter 

não apresentando interação FxL significativa. Em cana-soca, as famílias 45 (RB865547 x 

RB855156) e 87 (SP701143 x IAC862210), se destacaram como mais adaptadas para o 

caráter AC.  

O híbrido comercial RB72454, utilizado como testemunha, participou do 

cruzamento de duas das famílias que se destacaram: na família 98, como genitor 

masculino, e na família 16, como genitor feminino (Tabela 6). A utilização deste clone em 

cruzamento pode levar à obtenção de famílias mais adaptadas às condições da Denusa, 

para os caracteres AC e DC. Como comentado anteriormente, pode haver capacidade geral 

de combinação (CGC) do híbrido comercial RB72454, com maior divergência genética 

entre ele e os demais parentais que deram origem à estas duas famílias em destaque. Neste 

mesmo sentido, as famílias 101 e 102 apresentam o clone SP832847 como genitor 

feminino. Os resultados são indicativos de que a utilização deste clone (SP832847) em 

cruzamento pode proporcionar a obtenção de famílias mais adaptadas às condições da 

Denusa; isto, levando-se em consideração a seleção em DC e AC. Já o clone RB855002, 

participou como genitor feminino na família 26 e como genitor masculino na família 69. 

Espera-se que, a utilização deste clone em cruzamento, resulte na obtenção de famílias 

mais adaptadas às condições do local Denusa, para todos os caracteres aqui considerados. 

Não se pode afirmar a existência de herança citoplasmática devido algumas famílias terem 

se destacado por possuírem o mesmo clone participando como genitor feminino. Um 

estudo específico deve ser realizado, com a utilização destes clones em um maior número 
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de cruzamentos, levando em consideração seus recíprocos. Mas com relação ao híbrido 

comercial RB72454, sabe-se que ele se destaca por possuir ampla adaptabilidade e alta 

estabilidade (Hoffman et al, 2008). 

 Na Tabela 17 são apresentadas as estimativas da interação FxL para as 

famílias avaliadas conjuntamente na análise da Goiasa e da Vale do Verdão (G+V). Nesta 

análise, considerou-se apenas a avaliação em cana-soca, que apresentou interação FxL 

significativa para os caracteres AC e TCHe. A família 124 (H839998 x ?) foi a mais 

adaptada na Goiasa, e a família 133 (RB855206 x RB955970), a mais adaptada na Vale do 

Verdão.  

As estimativas da interação FxL para as famílias avaliadas conjuntamente na 

análise da Denusa, Goiasa, e da Vale do Verdão (D+G+V), são apresentadas na Tabela 18. 

São aqui discutidas as interações para todos os caracteres em cana-soca, por apresentarem 

significância para a fonte de variação FxL apenas nesta época de avaliação. Na Denusa, em 

cana-soca, a família 5 (CP892777 x ?) foi a mais adaptada, para NC, AC e TCHe, e 

embora esta mesma família tenha apresentado valor positivo para DC, foi a família 54 

(RB92606 x ?) que se destacou como mais adaptada para este caráter. Na Goiasa, em cana-

soca, destacou-se como mais adaptada a família 24 (RB835529 x ?), para NC e TCHe; a 

família 95 (SP803280 x RB72454), para AC, e que também apresenta o segundo maior 

valor para TCHe; e a família 4 (CP70330 x ?) para DC. A família 95 possui como genitor 

masculino o clone RB72454, utilizado como cultivar testemunha. Na Vale do Verdão, em 

cana-soca, a família 2 (CB4176 x ?) se destacou como mais adaptada para NC, DC e 

TCHe; e a família 43 (RB865513 x ?), se mostrou mais adaptada para AC.  

Sintetizando, na Denusa, as famílias 5, 64 e 97 se destacaram por possuírem 

boa adaptação relativa (estimativas positivas e elevadas da interação FxL
ij

^

)FL( ) levando em 

consideração o caráter NC; as famílias 20, 54, 73, 98 e 102, para DC; as famílias 5, 6, 10, 

16, 26, 32, 33 e 97, para AC; e as famílias 5, 45, 73, 97 e 98, para TCHe. Nota-se que as 

famílias 5, 73 e 97 se destacaram para mais de um caráter. Na Goiasa, as famílias que se 

destacaram com melhor adaptação relativa foram: 24 e 73 para NC; 4, 47 e 63 para DC; 

42, 63, 64, 95 e 124 para AC; e 6, 11, 24 e 124 para TCHe.  Para este ensaio, as famílias 24 

e 124 se destacaram para mais de um caráter. Na Vale do Verdão, a família 2 se destacou 

com maior adaptação relativa para NC; as famílias 2, 56 e 61 para DC; as famílias 14, 43, 

45, 71, 87 e 133, para AC; e as famílias 2, 56, 61 e 133, para TCHe. Neste ensaio, as 

famílias 2 e 133 se destacaram para mais de um caráter. As famílias 6 e 8 compartilham o 
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clone F150 como genitor feminino; as famílias 101 e 102 compartilham o clone SP832847 

também como genitor feminino; o clone RB72454 participa como genitor feminino para a 

família 16 e como genitor masculino para a família 98; e o clone RB855002 participa 

como genitor feminino para a família 26 e como genitor masculino para a família 69. 

Conclui-se que, os clones utilizados em cruzamento para obtenção das famílias em 

destaque, são promissores na obtenção de genótipos que sejam mais adaptados às 

condições em que foram selecionados. A seleção realizada no caráter AC é a que 

proporcionou maior número de famílias que se destacam.       

Um resumo da análise de estabilidade e adaptabilidade das famílias comuns 

aos três locais é apresentado na Tabela 19. A estatística ecovalência ( 2

iW ), que quantifica 

esses atributos, não foi calculada para as análises conjuntas que envolveram apenas dois 

locais, em razão do pequeno número de ambientes. Assim, considerando-se apenas a fase 

de avaliação em cana-soca, época que manifestou interação FxL significativa (p<0,05), e o 

caráter TCHe com prioridade, destacaram-se como mais estáveis (com menor interação 

com os ambientes) as famílias 43 (RB865513 x ?), 4 (CP70330 x ?) e 95 (SP803280 x 

RB72454). As famílias 43 e 95 revelaram certa adaptabilidade geral aos ambientes, com 

potencial para extração de clones promissores, apresentando valores genotípicos 

intermediários para TCHe (Tabelas 44, 46 e 48). Ademais, entre as famílias comuns aos 

três locais, aquelas identificadas como 2 (CB4176 x ?) e 5 (CP892777 x ?) foram as que 

apresentaram menor estabilidade (maior valor de Wi
2
) para a maioria dos caracteres. A 

família 5 apresentou estimativas positivas da interação FxL para todos os caracteres apenas 

na Denusa (Tabela 18), indicando adaptabilidade mais específica. Esta família também 

apresentou valores genotípicos positivos para todos os caracteres apenas para o 

experimento da Denusa (Tabelas 43 e 44). As cultivares testemunhas apresentaram, em 

geral, valores de 2

iW  intermediários, indicando que estes clones possuem estabilidade e 

adaptabilidade geral aos ambientes avaliados. 

 

4.2.4 Decomposição da interação FxL  

 

Na Tabela 20 é apresentado um maior detalhamento da interação FxL, em nível 

de valores fenotípicos e genotípicos, considerando a análise conjunta envolvendo os locais 

Denusa e Goiasa. Observa-se que o componente B, que é fruto da interação complexa 
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manifestada entre as famílias e os ambientes, é responsável pela maior parte dessa 

interação, tanto para valores fenotípicos quanto genotípicos. Isto foi observado para todos 

os caracteres em estudo (NC, DC AC e TCHe) e nas duas épocas de avaliação (cana-planta 

e cana-soca). Esse resultado é indicativo de ausência de correlação entre os 

comportamentos relativos das famílias nos dois locais, o que é normalmente relatado na 

literatura (Vencovsky & Barriga, 1992) e caracteriza dificuldade em se selecionar famílias 

adaptadas a ambos os locais. 

Na análise conjunta dos ensaios Denusa e Vale do Verdão (Tabela 21), da 

mesma forma, observou-se que o componente B foi maior que o componente A (associado 

à interação simples), com exceção do caráter AC, em cana-soca, que apresentou 

proporções mais elevadas para o componente A (58% e 49%, para os níveis fenotípico e 

genotípico, respectivamente). Neste caso, há indicativo de que a seleção de famílias para 

ambos os locais produza resultados mais satisfatórios.  

Na Tabela 22 apresenta-se o resultado dessa decomposição, para a interação 

FxL envolvendo os locais Goiasa e Vale do Verdão. Neste caso também foi observada a 

mesma tendência, ou seja, o componente B sendo responsável pela maior parte da 

interação, tanto para os valores fenotípicos, quanto para os valores genotípicos. Logo, 

infere-se também que a seleção de famílias adaptadas a ambos os locais tende a ser uma 

tarefa difícil. A maior contribuição observada para o componente A da interação, neste 

caso, também refere-se ao caráter AC, em cana-soca (16% e 23%, nos níveis fenotípico e 

genotípico, respectivamente). 

Vencovsky & Barriga (1992) relatam que os parâmetros estimados pela análise 

conjunta são úteis, mas não fornecem indicação adequada da resposta dos genótipos aos 

diferentes ambientes; assim, a decomposição da interação FxL auxilia no entendimento da 

natureza da interação. A parte complexa (B) é a parte da interação que tende a impedir uma 

seleção de materiais adaptados para ambos os ambientes, simultaneamente, sendo a seleção 

específica mais promissora. Os autores ressaltam, ainda, que os parâmetros r12, A e B, dão 

uma visão geral e podem servir de alerta para traçar estratégias de melhoramento. Pode 

ocorrer também da correlação entre os dois locais (r12) ser nula ou negativa, e nenhum 

tratamento se comportar de modo destacado em ambos os ambientes; todavia, mesmo altas 

correlações r12 podem resultar em B > A, mas, apesar do predomínio da parte complexa, 

ainda é possível isolar certos tratamentos com adaptação mais ampla. 
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Resultados similares foram obtidos por Bressiani (2001), que afirma ser o 

detalhamento da magnitude da interação útil para fornecer ao melhorista o subsídio 

necessário para a escolha das famílias que apresentem adaptação ampla ou restrita aos 

ambientes específicos. No seu estudo, o autor observou que o componente B, tanto para 

valores fenotípicos quanto genotípicos, foi responsável pela totalidade da interação FxL 

para os caracteres Brix, TCH e TBH. Por isso, reitera a dificuldade de seleção de famílias 

comuns aos dois ambientes (de 33 famílias estudadas, apenas uma foi selecionada por Brix 

nos dois ambientes, uma família por TCH e nenhuma por TBH).  

Conforme mencionado anteriormente, Vencovsky & Barriga (1992) e Bressiani 

(2001) sustentam que, mesmo nestas condições uma pequena porção das famílias pode ser 

superior nos dois locais. Mas, para que isso se torne satisfatório, é necessária a avaliação 

de um número bem maior de famílias, o que pode se tornar oneroso, haja vista também a 

necessidade de se empregar mais de três repetições nos correspondentes ensaios. Ademais, 

Vencovsky & Barriga (1992) afirmam que a continuação de um programa de 

melhoramento com apenas umas poucas famílias superiores em comum poderia causar um 

estreitamento excessivo da base genética. 

Sumarizando, de acordo com a decomposição da interação FxL o que 

predomina é o componente B, indicando dificuldade de seleção de famílias comuns à 

vários ambientes. Os resultados observados na seção 4.2.2 deste trabalho, com relação às 

estimativas das variâncias genéticas de famílias ( 2

f  ), também indicou que um melhor 

resultado é esperado quando a seleção for realizada para cada ambiente, isto devido as 2

f  

obtidas nas análises individuais serem superiores às obtidas nas análises conjuntas.  

 

4.3 GANHOS ESPERADOS COM A SELEÇÃO  

 

Uma das contribuições da genética quantitativa é a avaliação e a predição dos 

ganhos por seleção. Essa informação permite orientar programas de melhoramento, 

predizer seu sucesso, escolher ou descartar populações e concentrar esforços na medição 

de caracteres de maior importância e potencialidade de ganho (Cruz, 2005). Segundo este 

autor, a seleção indireta será compensatória quando o caráter principal for de baixa 

herdabilidade e, muitas vezes, com problemas de medição e identificação, e se dispuser de 

um caráter auxiliar de fácil medição, alta herdabilidade e com alta correlação com o caráter 

principal.  
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No presente trabalho, o caráter TCHe, que é um dos principais focos do 

melhoramento, apresentou estimativas de herdabilidade inferiores às obtidas para os 

demais caracteres avaliados, NC, DC e AC (Tabela 9). Neste caso pode-se justificar a 

seleção indireta em algum destes três caracteres, para obtenção de ganho em TCHe. No 

que se refere à estimação de ganhos com seleção indireta, considerou-se aqui apenas a 

seleção em cana-planta para obtenção de ganhos em cana-soca, e a seleção em um local 

para ganhos em outro local, nos mesmos caracteres.  

Com respeito aos ganhos esperados (GS) com a seleção direta, as estimativas 

obtidas indicam ganhos positivos para todos os caracteres (Tabela 23). Em termos de 

valores médios, considerando-se as duas épocas de avaliação, as maiores estimativas de GS 

foram: 2,64 colmos, para NC na Denusa; 1,57 mm, para DC na Vale do Verdão; 0,15 m, 

para AC na Denusa; e 35,08 t.ha
-1

, para TCHe na Goiasa.  Observa-se, em porcentagem, 

que os caracteres NC e TCHe resultaram nos maiores ganhos esperados para os três 

experimentos. As maiores estimativas, por caráter, foram: 19,43% para NC, na Denusa; 

6,98% para DC, Vale do Verdão; 9,67% para AC, na Vale do Verdão; e 21,20% para 

TCHe, na Goiasa.  

Pedroso et al. (2008) obtiveram os ganhos esperados a partir das médias 

genotípicas de famílias de cana-de-açúcar, para a fase T1. Os valores obtidos, em três 

proporções de seleção (10%, 20% e 40%), foram respectivamente: 17,5%, 13,5% e 9,3% 

para AC, e 14,4%, 10,9% e 7,5%, para DC. Observa-se que os valores obtidos pelos 

autores, para PS = 40%, aproximam das maiores médias obtidas neste trabalho para DC 

(6,98%) e AC (9,67%). Cesnik & Miocque (2004) apresentam dados de ganhos esperados 

na seleção entre a média de uma população inicial e a média de uma população melhorada 

de cana-de-açúcar em fase inicial de seleção, em 1972. A proporção de seleção utilizada 

foi de 10%, e os ganhos esperados foram de 5,89% para NC, 15,40% para AC e 12,04% 

para DC. Os autores afirmam que para cada população estudada devem ser realizados 

cálculos específicos. 

O caráter NC apresentou maiores ganhos estimados em cana-planta, para os 

experimentos da Denusa (apenas sob PS = 10%), Goiasa e Vale do Verdão. Este caráter 

expressou o maior ganho relativo na Denusa (19,43%) e na Vale do Verdão (11,46%), e o 

segundo maior ganho, na Goiasa (16,16%). Para o caráter DC, os maiores ganhos 

estimados foram observados na Denusa e Goiasa, em cana-soca, e na Vale do Verdão, em 

cana-planta. Em termos de percentagem, este caráter apresentou os menores ganhos dentre 
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os caracteres em estudo. O caráter AC, na Denusa, apresentou ganhos estimados em 

porcentagem, superiores em cana planta, já na Goiasa, foram superiores em cana-soca. 

Considerando-se os ganhos estimados em unidade (m), para AC, estes foram superiores em 

cana-soca, para os dois ensaios. Para o caráter TCHe, espera-se maiores ganhos 

percentuais em cana-planta, em todos os ensaios. Mas ao observar na Denusa, os ganhos 

esperados em unidade (t.ha
-1

), estes apresentam maiores valores estimados em cana-soca.  

Com relação a cada local, na Denusa as maiores estimativas de ganhos médios 

percentuais foram obtidos para o caráter TCHe, seguido de NC, AC e DC, e da mesma 

forma, na Vale do Verdão. Já na Goiasa, as maiores estimativas de ganhos médios 

percentuais foram obtidas para NC, seguido de TCHe, AC e DC. Especificamente na 

Denusa, os maiores ganhos esperados, em porcentagem, foram em cana-soca, para NC, DC 

e TCHe; já os ganhos em unidade, foram superiores em cana-soca para todos os caracteres. 

No experimento da Goiasa, os maiores ganhos esperados, em cana-planta, foram para NC e 

TCHe, e em cana-soca, para DC e AC, tanto em termos percentuais quanto de unidade. No 

experimento da Vale do Verdão, os maiores ganhos esperados, em porcentagem, foram em 

cana-planta, para todos os caracteres. Já os ganhos em unidade foram maiores em cana-

soca, para o caráter NC. 

Resumindo, a seleção direta de famílias baseada nos caracteres NC e TCHe 

possibilitará maiores ganhos esperados nos três locais. O ensaio da Denusa apresentou os 

maiores ganhos estimados em cana-soca, e na Vale do Verdão, em cana-planta. Esta 

diferença pode ser devido à melhor implantação e condução do experimento na Denusa, e 

ao baixo desenvolvimento das plantas na fase de avaliação em cana-planta no experimento 

da Vale do Verdão.  

Na Tabela 24, observa-se que, para o caráter NC, há previsão de ganhos em 

cana-soca para a seleção realizada em cana-planta (seleção indireta), para os três 

experimentos (estimativas positivas de GS), exceto para alta intensidade de seleção (PS = 

10%) na Goiasa (-0,67 colmos ou -3,59%). Para o caráter DC, não se prevê ganho indireto 

(estimativas negativas de GS). Resultado semelhante foi observado para o caráter AC, nas 

condições da Goiasa e da Vale do Verdão. Também não se espera ganho para o caráter 

TCHe, se a seleção for praticada em condições similares à do experimento da Goiasa, ou 

da Denusa sob forte intensidade de seleção (PS iguais a 10% ou 15%).  

Os maiores ganhos indiretos esperados em termos de valores médios (Tabela 

24), foram: para o caráter NC, 1,27 colmos (Denusa); para AC, 0,20 m (Denusa); e para 
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TCHe, 3,13 t.ha
-1

 (Vale do Verdão). Apesar destes ganhos esperados com a seleção 

indireta, a seleção direta das famílias de cana-de-açúcar, em cada época (cana-planta e 

cana-soca), proporcionará maiores ganhos estimados (Tabela 23).  

No ambiente da Goiasa a maior dificuldade de obtenção de ganhos seria para 

os caracteres AC e TCHe, que apresentaram os maiores valores percentuais negativos de 

ganhos com a seleção (GS), ou seja, não houve ganhos com a seleção, isto é, -21,3% (-41 

cm) e -26,1% (-42,7 t.ha
-1

), respectivamente. Neste caso, um fator que pode ter contribuído 

foi a implantação deste experimento em área irrigada com vinhaça. Esta prática contribuiu 

para o maior desenvolvimento vegetativo das plantas em cana-planta, e como as médias 

observadas em cana-soca foram inferiores às observadas em cana-planta, podem ter 

contribuído para a obtenção destes valores negativos, visto que a obtenção do ganho 

depende da diferença entre estas médias (médias em cana-planta subtraídas das médias em 

cana-soca). 

Na Tabela 25, observa-se que, a seleção direta estimada a partir das famílias 

comuns, na Goiasa e na Denusa, indica possibilidade de ganhos positivos nas duas épocas 

e em todos os caracteres considerados. Os maiores ganhos estimados para estes dois locais 

referem-se aos caracteres NC e TCHe. Para a seleção e ganhos na Denusa observam-se que 

os ganhos foram maiores em cana-planta, para o caráter DC. Para os demais caracteres, os 

maiores ganhos estimados foram observados em cana-soca. Na Goiasa, os maiores ganhos 

esperados para NC e TCHe foram observados em cana-planta, já para DC e AC, em cana-

soca. Este comportamento ocorreu da mesma forma como observou-se na Tabela 23, com 

a seleção direta por local, com todas as famílias. No geral, os ganhos médios estimados na 

condição da Goiasa foram superiores aos da Denusa, para seleção direta, com as famílias 

comuns a estes dois locais. 

Os ganhos esperados na Goiasa pela seleção realizada na Denusa (Tabela 25) 

resultaram valores médios positivos apenas para AC (0,07 m, ou ganho de 5,5%). 

Observando-se os valores individuais, para as duas épocas de avaliação, percebe-se que 

ganhos positivos só foram alcançados em cana-soca, pela seleção em NC, AC e TCHe. 

Para seleção em cana-planta, apenas o caráter DC apresentou ganhos positivos. Já os 

ganhos médios esperados na Denusa por seleção realizada na Goiasa foram positivos para 

todos os caracteres, sendo as maiores estimativas associadas aos caracteres TCHe (53,0 

t.ha
-1

 ou 53,4%) e NC (4,9 colmos ou 39,2%), seguidos de AC (0,19 m ou 11,1%) e DC 

(1,4 mm ou 5,9%). Os maiores ganhos esperados, para seleção em cana-planta, foram 



97 
 

observados nos caracteres AC e TCHe, e, para seleção em cana-soca, no caráter DC. O 

caráter NC resultou no maior ganho esperado em cana-planta, para PS = 20%, e no maior 

ganho esperado em cana-soca, para PS = 30%. Os maiores ganhos observados para a 

Denusa, pela seleção realizada na Goiasa, podem ter ocorrido pelo fato de o experimento 

da Goiasa ter sido implantado em área irrigada com vinhaça. O uso da vinhaça pode 

promover aumento da produtividade da cana-de-açúcar (Anselmi, 2007), que está 

relacionado com o aumento do volume de exploração radicular, inclusive em profundidade 

(Morelli et al., 1987; 1992, citado por Glória, 2003). Isto pode promover um maior 

desenvolvimento das plantas.  

Conforme a Tabela 26, a seleção direta na Denusa e na Vale do Verdão, a 

partir das famílias comuns à estes dois locais, proporciona ganhos esperados positivos para 

todos os caracteres, nas duas épocas de avaliação. Os maiores ganhos estimados para NC 

(2,3 colmos ou 16,5%) e TCHe (12,5 t.ha
-1

 ou 10,9%) foram observados na Denusa; já para 

DC (0,8 mm ou 3,7%) e AC (6,3%), na Vale do Verdão. Para o caráter AC, o ganho 

estimado foi negativo em cana-soca, sob PS = 30%. Os ganhos esperados na Vale do 

Verdão por seleção realizada na Denusa foram positivos para todos os caracteres. Já a 

seleção realizada na Vale do Verdão proporcionaria ganhos médios negativos para todos os 

caracteres. Ganhos positivos neste caso foram estimados apenas para os caracteres DC e 

AC, avaliados em cana-soca sob PS = 20%, e para TCHe, em cana-soca sob PS iguais a 

20% e 30%. Neste caso, observa-se que a seleção indireta de famílias será mais eficiente 

quando realizada na Denusa. Este ensaio foi implantado e conduzido com maior rigor 

experimental do que o da Vale do Verdão. Ou seja, a seleção realizada em um experimento 

melhor conduzido proporcionará maior ganho em outro que sofreu algum tipo de estresse 

durante seu desenvolvimento. Em contrapartida, o oposto pode não proporcionar resultados 

satisfatórios.     

Na Tabela 27, observa-se que seleções realizadas na Denusa forneceriam 

ganhos médios positivos na Goiasa, porém, apenas para AC (0,16 m ou 12,8%). Estes 

valores se deveram às contribuições dos ganhos obtidos em cana-soca somente (NC para 

PS = 20%, AC para PS = 20% e PS = 30%, e TCHe para PS = 30%), pois, em cana-planta, 

todas as estimativas foram negativas. Este comportamento pode ter ocorrido em função do 

melhor desenvolvimento das plantas, em cana-planta, no ensaio da Goiasa. A seleção na 

Denusa proporcionaria ganhos positivos para todos os caracteres na Vale do Verdão: NC 

(0,8 colmos ou 7,1%), DC (2,2 mm ou ganho de 10,3%), AC (0,20 m ou ganho de 14,7%) 
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e TCHe (8,8 t.ha
-1

 ou 13,6%). Estes resultados observados condizem novamente com o que 

já foi comentado: melhor condição experimental para o ensaio da Denusa e maior condição 

de estresse para o da Vale do Verdão.  

Seleções realizadas na Goiasa proporcionariam ganhos positivos para todos os 

caracteres, na Denusa, exceto para AC, em cana-soca (Tabela 27). Neste caso, apesar do 

ensaio da Goiasa ter apresentado melhor desenvolvimento vegetativo, com maior média 

para AC, este ocorreu mais fortemente em cana-planta. Em cana-soca, o ensaio da Denusa 

por ter apresentado melhor condição experimental, não respondeu à seleção realizada na 

Goiasa. A seleção realizada na Goiasa proporcionou ganhos positivos na Vale do Verdão 

para todos os caracteres. Os maiores ganhos, com a seleção indireta na Goiasa, seriam para 

NC (5,0 colmos ou 39,7%), na Denusa, e para DC (2,1 mm ou 10,8%), AC (0,48 m ou 

35,8%) e TCHe (28,8 t.ha
-1

 ou 47,3%), na Vale do Verdão.  

Já seleções realizadas na Vale do Verdão (Tabela 27) proporcionariam ganhos 

médios negativos na Denusa ou na Goiasa, exceto para o caráter NC (1,0 colmos ou 6,7%) 

na Denusa. Por último, uma seleção realizada na Vale do Verdão buscando-se ganhos na 

Denusa ou na Goiasa, apresentaria ganhos positivos para todos os caracteres, porém, 

apenas em cana-soca e sob PS = 20%. A presença de ganhos negativos em cana-planta é 

explicada pelo baixo desenvolvimento em cana-planta no ensaio da Vale do Verdão. E 

como visto pelos resultados acima, a seleção em ambiente de estresse não proporcionou 

ganhos em ensaios com melhor desenvolvimento ou melhor conduzido experimentalmente. 

Já em cana-soca, o ensaio da Vale do Verdão se desenvolveu bem, o que pode ter 

contribuído para os ganhos positivos nos demais ensaios. 

Sumarizando, a seleção indireta não se mostrou vantajosa quando realizada em 

cana-planta. Pelas características dos ensaios considerados, fica claro que a seleção 

indireta, quando realizada em um ensaio com melhores condições experimentais 

(implantação, manejo), proporcionará maiores ganhos em outros locais (ensaios). Isso 

porque, melhores condições conduzem a um melhor desenvolvimento das plantas e a uma 

melhor discriminação dos genótipos. O ensaio da Vale do Verdão, por exemplo, não teve 

bom desenvolvimento na fase de cana-planta, implicando na expectativa de ganhos 

indiretos negativos para os outros dois locais, principalmente nesta fase. Já o ensaio da 

Goiasa teve desenvolvimento vegetativo muito bom em cana-planta, o que proporcionaria 

ganhos altos e positivos por seleção indireta para os outros dois ensaios, sobretudo em 

cana-planta. Neste caso, os ganhos negativos estimados ocorreram em cana-soca, na 
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Denusa, para o caráter AC; bem como na Vale do Verdão, para o caráter DC. O ensaio da 

Denusa apresentou bom desenvolvimento nas duas épocas de avaliação, decorrente da 

condução e manejo. Quando se observa a seleção na Denusa com os ganhos na Goiasa, 

percebe-se que os poucos ganhos esperados positivos ocorreram em cana-soca, justamente 

porque em cana-planta o desenvolvimento do ensaio da Goiasa foi superior ao da Denusa. 

Já observando a seleção na Denusa com os ganhos na Vale do Verdão percebe-se que 

todos os ganhos estimados foram positivos, sendo a maioria, superiores em cana-planta 

(exceto para NC, em que esses ganhos foram maiores em cana-soca). Isto foi devido ao 

desenvolvimento do ensaio da Vale do Verdão ter sido inferior ao da Denusa, 

principalmente em cana-planta. 

 

4.4 CORRELAÇÕES ENTRE CARACTERES  

 

As estimativas dos coeficientes de correlação fenotípica e genotípica entre os 

caracteres estudados, para cada local e época de avaliação, estão listadas nas Tabelas 28 

(Denusa), 29 (Goiasa) e 30 (Vale do Verdão). As correlações fenotípicas observadas foram 

positivas e significativas para a maioria dos pares de caracteres. As maiores correlações 

foram entre NC e TCHe, nas duas épocas de avaliação e nos três ensaios, tendo variado de 

0,68, em cana-planta na Vale do Verdão, a 0,80 em cana-planta na Goiasa.  

Nota-se que há tendência de os valores mais altos e positivos de correlação 

serem aqueles entre NC e TCHe (Tabelas 28 a 30). A correlação entre DC e TCHe foi a 

segunda maior em 50% das estimativas, da mesma forma que a correlação entre AC e 

TCHe. Isso demonstra a importância dos caracteres NC, DC e AC para a seleção indireta 

de genótipos e/ou famílias com maiores valores de TCHe. Sugere também, que o aumento 

em quaisquer destes caracteres (NC, DC e AC) implicaria em aumento em TCHe. Vale 

lembrar, todavia, que no presente estudo os valores de TCHe foram estimados diretamente 

a partir destas variáveis, o que, por si só, já determina a correlação entre este caráter e os 

seus três componentes. Correlações positivas e significativas também foram obtidas entre o 

caráter DC e AC nos três locais, nas duas épocas, exceto na Vale do Verdão em cana-soca 

(-0,04 ns).  

Correlações fenotípicas negativas, porém de baixas magnitudes, foram 

observadas apenas entre NC e DC, sendo significativas no ensaio da Goiasa (-0,07 em 

cana-planta e -0,08 em cana-soca) e Denusa (-0,10 em cana-soca). Observa-se que as 
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correlações foram mais fortemente negativas nas avaliações em cana-soca do que em cana-

planta (exceto na Vale do Verdão), entre NC e DC. Estes resultados mostram que o 

aumento da competição entre colmos, provocada pelo aumento de NC, implicará na 

redução do diâmetro destes colmos (DC).  

A literatura fornece resultados muitas vezes contraditórios quanto à ordem de 

importância destes caracteres para a obtenção de maiores valores de produção, bem como 

quanto à magnitude destes valores. Ferreira et al. (2007) encontraram valores de correlação 

fenotípica de -0,17(ns) entre NC e AC, -0,10(ns) entre NC e DC, 0,60 entre NC e TCH, 

0,71 entre AC e DC, 0,51 entre AC e TCH, e 0,64 entre DC e TCH. Estes dados acima 

estão de acordo com os obtidos neste trabalho, em que as maiores correlações são obtidas 

entre o caráter TCHe com os demais (NC, DC e AC), sendo estimativas positivas e 

significativas. 

Conforme Cesnik & Miocque (2004), para os critérios de seleção, o diâmetro 

do colmo contribui muito pouco para a seleção, sendo número de colmos por touceira 

muito mais importante. Ferreira et al. (2007) observaram que a seleção das melhores 

famílias quanto à produção de cana-de-açúcar pode ser realizada com base em DC e NC, e 

que AC foi o caráter que mais contribuiu para a massa média de colmos. Os autores 

acrescentam que, estudos desta natureza são relevantes, pois nas relações de causa e efeito 

entre os componentes de produção em cana-de-açúcar tem havido variações na literatura, 

sob os diferentes contextos genéticos empregados. Silva et al. (2009) concluíram que, NC, 

DC e AC explicam grande parte da variação existente na produção de colmos. Em cana-

planta, os maiores efeitos diretos estiveram associados a NC e DC, embora com baixas 

magnitudes, evidenciando a necessidade de índices de seleção utilizando os dois 

caracteres. Em cana-soca, o caráter NC apresentou maior contribuição para TCHe, 

demonstrando a possibilidade de se obterem ganhos significativos em TCHe, por meio de 

seleção indireta realizada em NC. Estes autores também alertam sobre a necessidade de 

maior número de experimentos para a possível construção de índices de seleção, em ambas 

as fases da cultura. Nos trabalhos de James (1971), Miller & James (1974) e Kang et al. 

(1983) verificou-se contribuição equivalente de NC e DC sobre TCH, seguida por AC. 

Sukhchain et al. (1997) também obtiveram altos efeitos diretos de NC sobre TCH, 

sugerindo a seleção de clones para elevação da produção de colmos com base nessa 

variável (NC). Estes resultados evidenciam novamente que, apesar da alternância da ordem 
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de importância dos caracteres NC, DC e AC, os três contribuem para a obtenção de 

maiores valores de produção (TCH). 

Alguns trabalhos evidenciam que o elevado perfilhamento em algumas 

variedades de cana-de-açúcar pode ter correlação negativa com a produtividade (Oliveira 

et al., 2007). Corroborando este entendimento, Ramesh & Mahadevaswamy (2000) 

constataram que as cultivares que perfilham menos, além de apresentarem menores 

porcentagens de mortalidade dos perfilhos, produzem colmos de maior estatura, diâmetro 

de colmo e maior massa seca, e isso tem associação direta com as cultivares mais 

produtivas. Kang et at. (1983) e Reddy & Reddi (1986) também relataram correlação 

negativa entre número de colmos e massa média de colmos. Nesse sentido, a seleção das 

melhores famílias em número de perfilhos por touceira deve ser realizada juntamente com 

caracteres que expressem a produtividade, como TCH e TBH. Isto, para que não ocorra a 

tendência de selecionar clones dentro destas famílias, com elevado perfilhamento e baixo 

potencial de produtividade de colmos e açúcar. 

Com relação às correlações genotípicas (Tabelas 28, 29 e 30), estas foram 

positivas e significativas entre os caracteres NC e AC, entre NC e TCHe, e entre AC e 

TCHe para as duas épocas de avaliação, considerando os três ensaios. Já entre os caracteres 

DC e AC, as correlações foram significativas apenas no ensaio da Denusa (0,20 em cana-

planta e -0,33 em cana-soca). Entre DC e TCHe, correlações genéticas positivas e 

significativas foram observadas em cana-planta no ensaio da Denusa e Vale do Verdão. Da 

mesma forma como ocorreram para as correlações fenotípicas, os maiores valores para as 

correlações genotípicas foram obtidos entre os caracteres NC e TCHe, seguido pelo par de 

caracteres AC e TCHe. Isto reforça o que já foi discutido para as estimativas fenotípicas, 

de que o aumento nestes caracteres resulta também em aumento em TCHe, ressalvando, 

ainda, o fato de TCHe ter sido obtida, nesta pesquisa, diretamente a partir dos dados de 

DC, NC e AC, pela expressão de Landell (2005). 

As estimativas evidenciam forte correlação genética negativa entre NC e DC, 

considerando todos os ensaios e épocas de avaliação. Tais correlações foram mais 

fortemente negativas do que as respectivas correlações fenotípicas entre estes caracteres. 

Também foram observadas correlações genotípicas negativas entre DC e AC e entre DC e 

TCHe (Vale do Verdão em cana-soca). Estes últimos pares de caracteres obtiveram 

estimativas positivas e significativas de correlação fenotípica.  
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Estimativas de correlações genéticas em cana-de-açúcar são amplamente 

reportadas. Ferreira et al. (2007) encontraram coeficientes de correlação genotípica de -

0,35(ns) entre NC e AC; -0,11(ns) entre NC e DC; de 0,49(ns) entre NC e TCH; 0,85 entre 

AC e DC; 0,55(ns) entre AC e TCH; e 0,92 entre DC e TCH. Pedroso et al. (2008), para a 

fase T2, encontraram valores de correlação genética de 0,24 entre DC e AC, de 0,28 entre 

AC e NC, de 0,47 entre AC e TCH, de 0,03(ns) entre DC e NC, de 0,29 entre DC e TCH, e 

de 0,8 entre NC e TCH. Silva et al. (2009), em estágio de cana-planta na fase T1, 

encontraram: 0,25(ns) entre NC e DC; 0,44 entre NC e AC; 0,73 entre NC e TCH; 0,77 

entre DC e AC; 0,70 entre DC e TCH; e 0,78 entre AC e TCH. Em cana-soca, também em 

T1, obtiveram: 0,07(ns) entre NC e DC; 0,34(ns) entre NC e AC; 0,83 entre NC e TCH; -

0,14(ns) entre DC e AC; 0,35(ns) entre DC e TCH; e 0,52 entre AC e TCH. Percebe-se que 

as estimativas citadas acima variam tanto em magnitude quanto no sentido da associação. 

Houve tendência das estimativas em cana-planta serem superiores do que em cana-soca. 

As correlações entre NC e TCH tendem a ser significativas e positivas, bem como entre 

DC e TCH, e entre AC e TCH. As correlações entre NC e DC foram não significativas. 

Esses resultados da literatura corroboram os obtidos no presente trabalho.  

As estimativas das correlações fenotípica e genotípica dos caracteres, entre as 

épocas de avaliação (cana-planta e cana-soca), para cada local, estão listadas nas Tabelas 

31 (Denusa), 32 (Goiasa) e 33 (Vale do Verdão). No caso fenotípico, os resultados 

mostram, mais evidentemente nos experimentos da Denusa e Goiasa, que as maiores 

correlações referem-se a um mesmo caráter avaliado em cana-planta e cana-soca. Assim, 

se um genótipo com maior NC é selecionado em cana-planta, a estimativa de maior 

magnitude, em cana-soca, será para o próprio caráter NC, e não para os demais caracteres 

(ex. DC, AC e TCHe). Estes resultados positivos e significativos, entre dados do próprio 

caráter nas duas épocas de avaliação, indicam que o caráter se comporta como uma mesma 

variável, e não como variáveis diferentes; ou seja, o caráter selecionado em cana-planta 

terá influência positiva sobre o mesmo caráter em cana-soca. Pode-se observar também 

que NC selecionado em cana-planta, ao invés de DC e AC, proporcionará maior aumento 

de TCHe em cana-soca. A correlação entre NC (cana-planta) e TCHe (cana-soca) (0,14) 

foi bem próxima àquela entre TCHe (cana-planta) e TCHe (cana-soca) (0,15) no ensaio da 

Denusa. Já na Vale do Verdão, a estimativa da correlação entre NC (cana-planta) e TCHe 

(cana-soca) foi, apesar de significativa, de baixa magnitude (0,07); e a correlação entre 

TCHe (cana-planta) e TCHe (cana-soca) foi não significativa. Estes resultados mostram 
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que a seleção realizada em NC (cana-planta) poderá proporcionará quase os mesmos 

benefícios para o incremento de TCH (cana-soca), do que a seleção realizada em TCHe 

(cana-planta). Em termos práticos isto é interessante, visto a maior facilidade de se 

selecionar por meio do número de colmos (NC) do que por qualquer caráter de produção.     

Observa-se correlação fenotípica positiva e significativa entre o caráter NC, em 

cana-planta, e TCHe, em cana-soca, para todos os experimentos. O caráter NC, em cana-

planta, apresentou correlação positiva e significativa com DC e AC em cana-soca no 

experimento da Goiasa, e as correlações foram não significativas nos demais experimentos. 

O caráter DC, em cana-planta, correlacionou-se positivamente com os 

caracteres AC e TCHe, em cana-soca, nos ensaios da Goiasa e Vale do Verdão. No ensaio 

da Denusa estas correlações foram não significativas. Já a correlação entre DC em cana-

planta e NC em cana-soca, foi significativa para as condições do ensaio implantado na 

Goiasa (0,14), e não significativa para os demais ensaios. O caráter AC em cana-planta, 

correlacionou-se positivamente com NC e TCHe em cana-soca nos experimentos da 

Denusa e Goiasa. Na Vale do Verdão, o caráter AC em cana-planta apresentou correlação 

negativa com os caracteres NC, DC e TCHe em cana-soca. 

Com relação às correlações genotípicas dos caracteres, entre as épocas, 

observa-se que grande parte das estimativas não pôde ser considerada devido à obtenção de 

valores acima de 1,00. As correlações do mesmo caráter, entre as épocas, foram positivas 

para NC, AC e TCHe, no ensaio da Denusa e Goiasa. Para o caráter DC no experimento da 

Denusa, foi negativa, contrariando aquilo que seria esperado. As correlações genéticas 

entre NC e DC, foram negativas nos três experimentos (não significativa na Denusa), 

confirmando que o aumento do número de colmos (NC) implica em redução no diâmetro 

dos colmos (DC) e vice-versa, mesmo nas diferentes épocas. Foram obtidas estimativas 

positivas entre NC e TCHe, conforme as correlações fenotípicas, exceto para o 

experimento da Goiasa que apresentou valor negativo. Estimativas positivas também foram 

obtidas entre os caracteres NC e AC, e entre TCHe e AC para o ensaio da Denusa.   

Pedrozo et al. (2008) encontraram valores de correlação genética entre 

caracteres, em diferentes fases (T1 e T2): 0,02(ns) entre AC(T1) e DC(T2); 0,11(ns) entre 

AC(T1) e NC(T2); 0,18 entre AC(T1) e TCH(T2); -0,04 entre DC(T1) e DC(T2); 0,43 

entre DC(T1) e NC(T2); 0,14(ns) entre DC(T1) e TCH(T2); 0,06(ns) entre NC(T1) e 

DC(T2); -0,20 entre NC(T1) e NC(T2); e 0,25 entre NC(T1) e TCH(T2). Esses resultados 

mostram que a seleção de DC em cana-planta não implicará em ganhos positivos no 
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próprio (DC) em cana-soca; da mesma forma como ocorreu no presente trabalho, apesar 

das épocas consideradas serem diferentes aqui (cana-planta e cana-soca dentro da fase T1). 

Os autores citados mostram também que a seleção em NC ao invés de TCH, na fase T1, 

poderá promover maiores ganhos em TCH na fase T2. Neste trabalho, considerando o 

ensaio da Denusa, nota-se que a seleção tanto em NC quanto em TCHe, ambos em cana-

planta, é favorável para o aumento de TCHe em cana-soca.  

Conforme Ferreira et al. (2007), nos casos em que há proximidade na 

magnitude das correlações fenotípicas e genotípicas, infere-se haver pequena influência 

ambiental sobre a associação das duas variáveis. De acordo com Shukla et al. (1998), 

variáveis correlacionadas genotipicamente, mas não fenotipicamente, podem não ser de 

valor prático para a seleção, pois esta é geralmente baseada no fenótipo. Segundo Falconer 

(1981), de maneira geral, as correlações genéticas e ambientais apresentam o mesmo sinal, 

e, nos casos em que isso não ocorre, há indicativo de que as causas da variação genética e 

ambiental influenciam os caracteres por meio de diferentes mecanismos fisiológicos. Os 

sinais dos coeficientes de correlação fenotípica e genotípica podem, eventualmente, ser 

diferentes, sendo o fato, em geral, atribuído a erros de amostragem (Cruz, et al. 2004).  

Durante a seleção de genótipos para avaliação do caráter TCHe, é necessário 

que toda parcela seja colhida e pesada. Tal procedimento é trabalhoso e inviabiliza o 

processo de obtenção de mudas a serem empregadas na instalação de outros experimentos. 

Um procedimento alternativo e não destrutivo para avaliar a produção de colmos é por 

meio da estimação de TCHe a partir dos componentes desta produção. Conforme já 

informado, neste trabalho, o caráter TCHe foi determinado a partir dos caracteres NC, DC 

e AC. Na literatura há resultados de alta associação entre TCHe estimado e TCHe 

observado, indicando que o procedimento é viável na prática. Pedroso (2006), por 

exemplo, observou correlação de 0,93 entre estas duas medidas de TCH, sendo a última, 

obtida pelo peso total da parcela. Enfim, conhecer a associação entre caracteres é 

importante para o processo de seleção em qualquer programa de melhoramento e, para a 

cultura da cana-de-açúcar, tais correlações favoráveis entre os componentes da produção e 

TCH possibilitam lograr aumentos de produtividade pela seleção indireta nesses caracteres.  
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4.5 RESPOSTAS CORRELACIONADAS 

 

Os resultados das respostas correlacionadas (Rxy) entre caracteres, para os 

ensaios da Denusa, Goiasa e Vale do Verdão, são apresentados nas Tabelas 34, 35 e 36, 

respectivamente. As estimativas foram obtidas para cada época de avaliação (cana-planta e 

cana-soca), em quatro proporções de seleção, PS% (10%, 15%, 20% e 30%). Como 

esperado, observa-se que o aumento em PS% reduz as estimativas das respostas 

correlacionadas para todos os caracteres e épocas, pois com o aumento da quantidade de 

famílias selecionadas, há redução da média do grupo selecionado e, por conseguinte, o 

diferencial de seleção. Observa-se que em todos os experimentos a maioria das estimativas 

das respostas correlacionadas foram maiores em cana-soca, quando positivas. Isso indica 

que, a seleção realizada em cana-soca em determinado caráter (X), resultará em maior 

resposta em outro caráter (Y), do que a mesma seleção realizada em cana-planta. 

Para o experimento da Denusa (Tabela 34), observa-se que respostas 

correlacionadas positivas para o caráter NC seriam obtidas por seleção em AC e TCHe, 

sendo que as maiores respostas são esperadas se a seleção for realizada em TCHe, seja em 

cana-planta ou em cana-soca. Isto também era esperado visto que o caráter TCHe, no 

presente estudo, é derivado de NC. Houve tendência de as respostas em NC serem maiores 

em cana-soca do que em cana-planta. Respostas positivas para o caráter DC também são 

esperadas sob seleção em AC e TCHe, porém, apenas em cana-planta (em cana-soca as 

respostas seriam negativas). A seleção em DC ainda proporcionou resposta esperada 

negativa em NC, igualmente à situação contrária (resposta em DC por seleção em NC). O 

padrão destes resultados foi o mesmo nos outros dois experimentos (Tabelas 35 e 36).  

Nos três experimentos, o caráter AC resultou em respostas esperadas positivas 

pela seleção em todos os outros caracteres (NC, DC e TCHe), em cana-planta; mas, em 

cana-soca, a seleção em DC proporcionou respostas esperadas negativas em AC. Para 

TCHe observou-se o mesmo padrão de comportamento de AC, ou seja, respostas esperadas 

positivas pela seleção em NC, DC e AC, em cana-planta, e respostas negativas pela seleção 

em DC na fase de cana-soca. 

De acordo com Falconer (1987), algumas vezes é possível alcançar progressos 

mais rápidos por meio de respostas correlacionadas resultantes da seleção indireta, do que 

pela seleção direta no caráter desejado. Em um programa de melhoramento genético de 

cana-de-açúcar, o objetivo final é a obtenção de variedades que apresentem características 
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desejáveis inerentes ao programa, sendo uma delas, alta produtividade. Neste caso, os 

resultados obtidos nesta pesquisa indicam que famílias com elevados valores de TCHe 

podem ser indiretamente selecionadas, principalmente através dos caracteres NC e AC.  

Na fase de cana-planta, as respostas esperadas em TCHe pela seleção em AC, 

por exemplo, sob 30% de intensidade de seleção, variaram de 6,9 t.ha
-1

 por ano na Vale do 

Verdão (Tabela 36), até 35,9 t.ha
-1

 na Goiasa (Tabela 34). Em cana-soca, estas respostas 

variaram de 16,8 t.ha
-1

 na Denusa (Tabela 33) a 68,2 t.ha
-1

 na Goiasa, local em que se 

observaram as maiores destas respostas (com resultados possivelmente superestimados). 

As maiores respostas esperadas em TCHe por seleção em NC também foram estimadas 

para o local Goiasa. Neste caso, tomando-se a mesma intensidade de seleção (PS = 30%) 

em cana-planta, esperam-se o mínimo de 3,5 t.ha
-1

 de resposta, na Vale do Verdão, até o 

máximo de 48,9 t.ha
-1

 na Goiasa. Já em cana-soca, estas estimativas variaram de 10,7    

t.ha
-1

, na Vale do Verdão, a 47,4 t.ha
-1

 na Goiasa.    

As respostas correlacionadas (Rxy) obtidas entre as épocas de avaliação (cana-

planta e cana-soca), considerando os quatro caracteres e as proporções de seleção 

avaliadas, nos três locais, são apresentadas nas Tabelas 37, 38 e 39. Em todos os ensaios, a 

seleção em um determinado caráter, em cana-planta, para obtenção de respostas neste 

mesmo caráter em cana-soca, proporcionaria ganhos positivos para todos os caracteres, 

exceto para DC avaliado nas condições do ensaio da Denusa (Tabela 37). Esse tipo de 

informação pode ser importante para tomadas de decisões acerca da seleção, visto que esta 

quando realizada em cana-planta ao invés de cana-soca, poderá levar a redução de tempo 

de todo o processo de melhoramento. 

Observa-se que a seleção em NC, em cana-planta, proporcionaria respostas 

positivas em NC, AC e TCHe em cana-soca, nos locais Denusa e Vale do Verdão. 

Contrariamente, são esperadas respostas negativas em DC na fase de cana-soca por seleção 

em NC realizada em cana-planta. Por exemplo, a seleção de 30% das famílias com maior 

número de colmos em cana-planta resultaria em -0,09 mm no diâmetro médio dos colmos 

em cana-soca, no local Denusa (Tabela 37); -1,96 mm no local Goiasa (Tabela 38); e -1,27 

mm no local Vale do Verdão (Tabela 39). Observaram-se estimativas de resposta 

correlacionada positivas para TCHe em cana-soca, em função de seleção aplicada em NC, 

DC e AC em cana-planta, nos locais Denusa e Vale do Verdão (Tabelas 37 e 39). Para 

ilustrar, adotando-se uma intensidade de seleção de 30% em NC, avaliado em cana-planta, 

as respostas esperadas em TCHe em cana-soca seriam de 38,6 t.ha
-1

 (Denusa) e 13,6 t.ha
-1
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(Vale do Verdão); se esta seleção fosse realizada em DC, os ganhos esperados em TCHe 

seriam de 26,1 t.ha
-1

 (Denusa) e 18,2 t.ha
-1

 (Vale do Verdão); já a seleção em AC 

proporcionaria respostas de 47,4 t.ha
-1

 (Denusa) e 15,5 t.ha
-1

 (Vale do Verdão). 

Contrariamente, no ensaio da Goiasa (Tabela 38), as estimativas para TCHe (cana-soca), 

pela seleção em NC, DC e AC (cana-planta), apresentaram-se negativas. Este resultado 

esteve fora das expectativas, haja vista que a seleção nestes caracteres resultou em aumento 

de TCHe nas condições da Denusa e Vale do Verdão (Tabelas 37 e 39); além das 

estimativas das correlações genéticas e fenotípicas terem apresentado alta magnitude entre 

TCHe e estes caracteres (NC, DC e AC) (Tabelas 28, 29 e 30).  

A seleção em DC (em cana-planta), também proporcionaria respostas positivas 

em AC (em cana-soca) nos ambientes da Denusa e Goiasa, pois na Vale do Verdão estas 

estimativas não foram possíveis, impossibilitando a informação para este local. Da mesma 

forma, a seleção em DC (em cana-planta) também proporcionaria respostas positivas em 

TCHe (em cana-soca) nos ambientes da Denusa e Vale do Verdão. No entanto, esta 

seleção, em quaisquer dos ensaios, deve resultar em respostas negativas em NC, na fase de 

cana-soca. Por exemplo, a seleção de 30% das famílias com maior DC, no ensaio da 

Denusa (Tabela 37), deve resultar numa redução de aproximadamente um (-1,08) colmo 

por touceira. Este resultado mostra que a seleção em DC, em cana-planta, deve resultar em 

redução de NC em cana-soca, e vice-versa, o que corrobora resultados anteriormente 

discutidos, acerca das correlações, tanto fenotípicas quanto genotípicas, sempre negativas 

entre estes caracteres. Já a seleção em AC (cana-planta) proporcionaria, em cana-soca, 

respostas positivas em DC e TCHe no ensaio da Denusa, em NC e DC no ensaio da Goiasa 

e em NC, DC e TCHe no ensaio da Vale do Verdão.  

    

4.6 COINCIDÊNCIAS DA SELEÇÃO DE FAMÍLIAS EM CANA-PLANTA E CANA-

SOCA 

 

As porcentagens de coincidências (PC%) das famílias com melhor desempenho 

num dado caráter, em cana-soca, e que seriam selecionadas em cana-planta, com base neste 

ou em outro caráter, sob diferentes proporções de seleção (PS%), são apresentadas nas 

Tabelas 40 a 42. Em geral observa-se que com o aumento da proporção de seleção (PS%), 

os valores de PC% tendem a aumentar; ou seja, quanto maior a proporção de seleção 
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realizada em cana-planta, maiores serão as coincidências entre estas famílias e aquelas 

selecionadas em cana-soca.  

Naturalmente, as maiores coincidências observadas ocorreram quando se 

considerou o mesmo caráter nas duas fases. Estas maiores porcentagens de coincidências, 

considerando 30% de seleção, foram: para NC, 56% (Denusa), 54% (Goiasa) e 43% (Vale 

do Verdão); para DC, 52% (denusa), 67% (Goiasa) e 46%; para AC, 52% (Denusa), 50% 

(Goiasa) e 51% (Vale do Verdão); e para TCHe, 39% (Denusa), 35% (Goiasa) e 32% 

(Vale do Verdão). Observa-se que as maiores coincidências entre famílias selecionadas em 

ambas as fases, são obtidas pela seleção nos caracteres NC, DC e AC, ao invés de TCHe. 

Pedroso (2006), trabalhando com porcentagem de seleção (40%) de famílias de cana-de-

açúcar, também obteve maiores de coincidências entre as famílias selecionadas quando se 

considerou o mesmo caráter nas duas fases de seleção (T1 e T2): para NC, 48%; para DC, 

63%; para Brix, 58%; e para AC, 58%. Estes resultados corroboram os obtidos no presente 

estudo, inclusive com relação a magnitude dos valores obtidos.  

No experimento da Denusa (Tabela 40), utilizando proporção de seleção de 

10%, obteve-se valores nulos de coincidência para a seleção no caráter AC em cana-planta 

e em DC e TCHe em cana-soca. Nos experimentos da Goiasa e Vale do Verdão (Tabelas 

41 e 42), em algumas situações, utilizando-se proporções de seleção de 10% ou de 15%, 

também observou -se valores nulos de coincidência. Isso demonstra que proporções de 

seleção muito baixas em cana-planta podem fazer com que nenhum genótipo seja 

coincidente com a seleção nestas mesmas proporções em cana-soca, a não ser para o 

mesmo caráter. Os ensaios da Goiasa e Vale do Verdão, apresentaram maior frequência de 

valores nulos, inclusive com maior proporção de seleção, quando comparados ao ensaio da 

Denusa. Relembrando, o ensaio da Vale do Verdão apresentou baixo desenvolvimento das 

plantas na fase de cana-planta, o que se reverteu em cana-soca; o ensaio da Goiasa 

apresentou maior desenvolvimento vegetativo em cana-planta, do que em cana-soca; já o 

ensaio da Denusa apresentou desenvolvimento mais constante das plantas, considerando as 

duas fases. Isso mostra que, as diferenças no desenvolvimento das plantas entre as fases 

consideradas, causadas pelas variações ambientais, podem resultar em maior frequência de 

valores nulos quando se utiliza de baixas proporções de seleção. Resultados semelhantes 

foram apresentados por Pedroso (2006), trabalhando com famílias de cana-de-açúcar. O 

autor obteve valores nulos de coincidência utilizando proporção de seleção de 10%, entre 
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as fases T1 e T2. Conclui-se que, é importante não utilizar baixa intensidade de seleção 

entre famílias de cana-de-açúcar, principalmente abaixo de 10%. 

Considerando-se as coincidências entre as famílias selecionadas para os 

diferentes caracteres em cana-planta e as famílias de melhor desempenho em TCHe, na 

fase de cana-soca, em geral observa-se que a seleção em NC (cana-planta) foi a que 

resultou em maiores valores de PC% relativamente à seleção em TCHe (cana-soca), no 

ensaio da Denusa. Isto se repetiu no ensaio da Goiasa, ao se considerar as proporções de 

20% ou 30% de seleção. Sob estas mesmas proporções, na Vale do Verdão as maiores 

coincidências com a seleção em TCHe (cana-soca) ocorreram na seleção em DC (cana-

planta). Para proporções de 10% ou 15% de famílias selecionadas, não houve um padrão 

definido sobre qual caráter (NC, DC e AC) selecionado em cana-planta, resultará em maior 

porcentagem de coincidência para TCHe, selecionado em cana-soca. Estes resultados 

foram mais evidentes nos ensaios da Goiasa e Vale do Verdão. Pedroso (2006) observaram 

que a seleção em DC (T1), foi a que resultou em maiores valores de coincidências 

relativamente à seleção em TCHe (T2), da mesma forma como observado neste trabalho, 

para o ensaio da Vale do Verdão. 

Conclui-se que, maiores porcentagens de coincidência indicam maior 

eficiência de seleção de famílias superiores considerando o próprio caráter, em diferentes 

proporções de seleção. A seleção, realizada diretamente em TCHe, implicará em menor 

proporção de coincidência entre as famílias, selecionadas em diferentes fases, do que a 

seleção em NC, DC e AC. Famílias superiores selecionadas quanto ao caráter NC, em 

cana-planta, pode contribuir para uma maior proporção de famílias mais produtivos 

(TCHe) em de cana-soca. 

A seleção realizada em cana-planta, com proporção de seleção de 30%, fará 

com que aproximadamente 48% (média das PC% dos caracteres NC, DC, AC e TCHe) das 

famílias coincidam com a seleção realizada nas mesmas famílias e caracteres em cana-

soca. Esta proporção de coincidência (48%) possivelmente será inferior ao considerar 

diferentes caracteres em cada fase de seleção. Resultado semelhante foi obtido por Pedroso 

(2006), que, com proporção de seleção de 40%, obteve coincidência média de 52% (NC, 

DC, AC e Brix) entre as famílias selecionadas nas fases T1 e T2. Observa-se que, entre as 

fases cana-planta e cana-soca (ambas em T1), com 30% de seleção, ou entre as fases T1 e 

T2, com 40% de seleção (Pedroso, 2006), aproximadamente metade das famílias 

selecionadas em uma das fases são coincidentes em outra, para o mesmo caráter. Conclui-
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se que há importância em se utilizar maiores proporções de seleção, principalmente em 

fases iniciais, pois observa-se, entre estas fases, diferenças no ranqueamento das melhores 

famílias. 

 

4.7 SELEÇÃO PELOS MÉTODOS BLUPIS E BLUP INDIVIDUAL 

 

As Tabelas 43 a 48 apresentam os valores genotípicos preditos (ĝ) e o número 

de indivíduos a serem selecionados dentro de cada família (nk) pelo método BLUP 

Individual Simulado (BLUPIS), para os três experimentos. Nestas tabelas constam apenas 

as famílias que obtiveram valores genotípicos positivos, nas quais é possível a aplicação do 

método para indicação de quantos indivíduos devem ser selecionados dentro delas.  

Para a melhor família (com maior valor de ĝ) o número de indivíduos 

selecionados (nj) correspondeu a 50 ou 100, o que possibilita representatividades máximas 

para famílias de irmãos-germanos, de 98% e 99% respectivamente; já para famílias de 

meios-irmãos, estes tamanhos proporcionam representatividades máximas de 94% e 97% 

respectivamente (Resende & Barbosa, 2005). Conforme o valor genotípico das famílias vai 

diminuindo, nk diminui progressivamente até não ser mais recomendada a seleção de 

clones dentro das famílias, por estas possuírem valores genotípicos inferiores a média 

experimental. Neste sentido, como afirma Resende (2006), o método elimina 

automaticamente as famílias com efeito genotípico nulo ou negativo, pois estas têm médias 

abaixo da média geral do experimento, o que é coerente devido à baixa probabilidade de se 

obter clones superiores nestas famílias. Então o número de indivíduos indicados por 

família dependerá dos valores genotípicos preditos das famílias. 

Para o caráter NC, considerando os três ensaios, as famílias com ĝ positivo 

representaram cerca de 44% em cana-planta, e 43% em cana-soca, com relação ao total de 

famílias avaliadas. O número de clones indicados (nk) para a seleção dentro das famílias 

com ĝ positivo, representa: 3,2% (nj = 50) e 6,5% (nj = 100), em cana-planta; e 3,0% (nj = 

50) e 5,9% (nj = 100), em cana-soca; com relação à quantidade total de indivíduos 

avaliados. Já para o caráter DC, as famílias com ĝ positivo representaram cerca de 48,7% 

em cana-planta, e 47,7% em cana-soca, com relação ao total de famílias avaliadas. E o 

número de clones indicados (nk) para a seleção dentro das famílias com ĝ positivo, com 

relação à quantidade total de indivíduos avaliados, representa: 4% (nj = 50) e 8,1% (nj = 

100), em cana-planta; e 3,6% (nj = 50) e 7,1% (nj = 100), em cana-soca. 
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Com relação ao caráter AC, as famílias com ĝ positivo, com relação ao total de 

famílias avaliadas, representam, cerca de 52% em cana-planta, e 53,5% em cana-soca. O 

número de clones indicados (nk) para a seleção dentro das famílias com ĝ positivo, 

representa, com relação à quantidade total de indivíduos avaliados: 4,9% (nj = 50) e 9,9% 

(nj = 100), em cana-planta; e 4,6% (nj = 50) e 9,25% (nj = 100), em cana-soca. Enfim, para 

o caráter TCHe, as famílias com ĝ positivo representaram cerca de 46% em cana-planta, e 

45,4% em cana-soca, com relação ao total de famílias avaliadas. Já o número de clones 

indicados (nk) para a seleção dentro das famílias com ĝ positivo, representa, com relação à 

quantidade total de indivíduos avaliados: 3,7% (nj = 50) e 7,4% (nj = 100), em cana-planta; 

e 3,4% (nj = 50) e 6,8% (nj = 100), em cana-soca. 

Isso mostra que o caráter AC contribuiu com a maior porcentagem de famílias 

selecionadas e de indivíduos indicados para seleção, em ambas as fases (cana-planta e 

cana-soca). Considerando-se a quantidade de indivíduos indicados para a seleção, o caráter 

AC também contribuiu com o maior número: nas duas fases (planta e soca), para o ensaio 

da Denusa; em cana-soca, para o ensaio da Goiasa; e em cana-planta, na Vale do Verdão. 

Já o caráter NC, ocorreu a menor indicação desses indivíduos: nas duas fases, para o ensaio 

da Denusa; e em cana-soca, para os ensaios da Goiasa e Vale do Verdão. Tal indicação é 

de suma importância, pois quanto maior o número de genótipos com possibilidade de 

seleção, maiores serão as chances de obtenção de clones superiores. 

Resende & Barbosa et al. (2006) relatam que o número total de indivíduos a 

serem selecionados nas melhores famílias depende da importância relativa entre os efeitos 

genotípicos das famílias avaliadas. Quanto menor a diferença dos valores genotípicos entre 

as famílias avaliadas, maior será a quantidade de indivíduos (nk) indicados para seleção; no 

presente estudo, isto ocorreu para o caráter AC. Conclui-se, neste sentido, que a seleção 

praticada no caráter AC proporcionará maior número de genótipos indicados, aumentando-

se as chances de obtenção de clones superiores. Já a seleção por meio de NC, resultará em 

menor número de genótipos indicados à seleção, reduzindo as chances de obtenção de 

clones superiores. 

O aumento de TCHe é um dos objetivos finais de todo programa de 

melhoramento de cana-de-açúcar, por ser indicativo de produtividade. Assim, em cana-

planta no experimento da Denusa, as quinze melhores famílias em TCHe em ordem 

decrescente do valor genotípico, foram: 98 (SP813250 x RB72454), 61 (RB935744 x ?), 

81 (SI07), 19 (RB739735 x ?), 6 (F150 x ?), 28 (RB855025 x RB863129), 94 (SP80185 x 
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RB845197), 10 (H835529 x ?), 87 (SP701143 x IAC862210), 7 (F150 x RB725053), 59 

(RB931530 x RB855511), 68 (RB937570 x ?), 73 (RB946022 x SP813250), 96 (SP803280 

x SP801842) e 45 (RB865547 x RB855156). Destaca-se, em cana-planta, o genitor 

SP813250, por participar em dois destes cruzamentos (genitor feminino em um deles e 

genitor masculino no outro). O genitor F150 também participou em dois destes 

cruzamentos, ambos como genitor feminino. A família 81 não possui identificação dos 

seus genitores. Das quinze melhores famílias em cana-soca, seis estiveram também entre as 

melhores em cana-planta (6, 10, 19, 61, 81 e 94) e as demais foram: 15 (RB751194 x ?), 26 

(RB855002 x RB855595), 43 (RB865513 x ?), 44 (RB865547 x ?), 53 (RB92579 x 

SP801816), 54 (RB92606 x ?), 71 (RB946015 x ?), 97 (SP804445 x ?) e 101 (SP832847 x 

?). Estas famílias foram responsáveis por aproximadamente dois terços (67%) do total de 

clones indicados pela metodologia BLUPIS, para cana-planta e cana-soca. 

Para o experimento da Goiasa em cana-planta, as quinze melhores famílias em 

TCHe, em ordem decrescente do valor genotípico, foram: 157 (SI20), 163 (SI33), 95 

(SP803280 x RB72454), 11 (IAC823092 x ?), 90 (SP775181 x SP791011), 6 (F150 x ?), 

42 (RB865381 x ?), 5 (CP892777 x ?), 161 (SI25), 130 (RB855046 x RB758540), 107 

(380), 76 (RB9629 x RB855350), 110 (467), 24 (RB835529 x ?) e 44 (RB865547 x ?). As 

famílias 157, 163, 161, 107 e 110 não tiveram a identificação de seus genitores. Das 

famílias que se destacaram em cana-soca, quatro famílias estiveram também entre as 

selecionadas em cana-planta (24, 90, 95 e 163) e as demais foram: 124 (H839998 x ?), 73 

(RB946022 x SP813250), 48 (RB915072 x ?), 113 (473), 54 (RB92606 x ?), 129 

(RB805013 x SP80185), 159 (SI22), 137 (RB928064 x ?), 108 (441), 152 (SI13) e 165 

(SP803280 x RB725053). Nesse grupo destaca-se o genitor SP803280, que participa em 

dois cruzamentos como genitor feminino. Isto indica que a utilização do clone comercial 

SP803280 como genitor feminino, pode resultar em famílias com elevados valores 

genotípicos, possibilitando a obtenção de novos clones com alto potencial produtivo. Estas 

quinze famílias foram responsáveis por mais de 70% dos clones indicados pela 

metodologia BLUPIS, para cana-planta (71%) e cana-soca (75%). As famílias 113, 159, 

108 e 152 também não têm a identificação dos genitores.  

Os 15 melhores cruzamentos em TCHe, no ensaio da Vale do Verdão, cana-

planta, foram (em ordem decrescente do valor genotípico): 248 (SP801816 x RB855063), 

220 (RB92606 x H575028), 43 (RB865513 x ?), 184 (RB825317 x RB867515), 167 

(CB47355 x ?), 31 (RB855063 x RB855127), 95 (SP803280 x RB72454), 229 (RB931003 
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x RB946903), 226 (RB92606 x RB92579), 61 (RB935744 x ?), 221 (RB92606 x 

RB75126), 187 (RB835870 x SP801816), 258 (RB865547 x RB855206), 182 (RB813804 

x RB928064) e 215 (RB867515 x RB855046). Neles destacam-se os genitores SP801816 e 

RB855063, que participaram em dois cruzamentos cada um (um como genitor feminino e 

um como masculino). Observa-se também que o genitor RB92606 participou em três 

cruzamentos como genitor feminino, e o genitor RB867515, participou em dois 

cruzamentos (um como genitor masculino e um como feminino). Isto mostra que a 

participação destes genitores em cruzamentos pode resultar em famílias com maior 

potencial genético, o que possibilitará a seleção de genótipos superiores dentro destas 

famílias. Em cana-soca, das quinze famílias selecionadas, três o foram também cana-planta 

(31, 43 e 215), sendo as demais: 252 (SP813250 x RB945961), 172 (CP721210 x ?), 180 

(RB72454 x ?), 250 (SP803280 x RB855127), 255 (120), 213 (RB863129 x RB946903), 

88 (SP775181 x ?), 169 (CP48103 x ?), 87 (SP701143 x IAC862210), 233 (RB935744 x 

RB806043), 246 (SP755181 x RB867515), 206 (RB855563 x RB855002). Estas famílias 

foram responsáveis por 57% e 64% do total de clones indicados pela metodologia 

BLUPIS, para cana-planta e cana-soca, respectivamente. Neste grupo destaca-se o genitor 

RB855127, que participou em dois cruzamentos como genitor masculino; o genitor 

RB867515, que participou em dois cruzamentos (um como genitor masculino e um como 

feminino); e o genitor SP775181, que participou em dois cruzamentos como genitor 

feminino. Observa-se que o clone comercial RB867515 se destacou nas duas fases (cana-

planta e cana-soca), sendo utilizado tanto como genitor masculino quanto feminino. Isso 

demonstra que a utilização deste clone em cruzamento implicará em famílias com alto 

valor genotípico. Por ser um clone com bom potencial produtivo, e atualmente o mais 

plantado no Estado de Goiás, espera-se que sua utilização em cruzamentos possa resultar 

em genótipos promissores adaptados à região.  

Percebe-se que algumas dessas famílias (dentre as melhores aqui citadas) 

foram selecionadas em mais de um local. A família 6 (F150 x ?) se destacou na Denusa 

(cana-planta e soca) e na Goiasa (cana-planta); a família 43 (RB865513 x ?), na Denusa 

(cana-soca) e na Vale do Verdão (cana-planta e soca); a família 44 (RB865547 x ?), na 

Denusa (cana-soca) e na Goiasa (cana-planta); a família 61 (RB935744 x ?), na Denusa 

(cana-planta e soca) e na Vale do Verdão (cana-planta); a família 73 (RB946022 x 

SP813250), na Denusa (cana-planta) e na Goiasa (cana-soca); a família 87 (SP701143 x 

IAC862210), na Denusa (cana-planta) e na Vale do Verdão (cana-soca); e a família 95 
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(SP803280 x RB72454), na Goiasa (cana-planta e soca) e na Vale do Verdão (cana-planta). 

Estas famílias mencionadas acima, por apresentarem bom potencial genético em mais de 

um local, se mostraram de adaptação mais ampla. Neste sentido, estas famílias são 

promissoras à obtenção de genótipos com adaptação mais ampla, bem como a utilizações, 

em futuros cruzamentos, dos clones que originaram estas famílias.  

 Os resultados da correlação entre o número de indivíduos selecionados por 

BLUP individual e BLUPIS são apresentados na Tabela 49. Observaram-se altos valores 

de correlação para os caracteres NC, AC, DC e TCHe, nos três locais e em ambas as fases 

da avaliação (cana-planta e cana-soca). Observam-se maiores estimativas em cana-soca, 

podendo indicar que a seleção realizada em cana-soca, ao invés de cana-planta, pode 

resultar em maior proximidade entre o número de indivíduos indicados pelos métodos 

BLUPIS e BLUP individual. As correlações variaram de 0,68 a 0,87, para NC; de 0,79 a 

0,90, para DC; de 0,82 a 0,90, para AC; e de 0,69 a 0,90, para TCHe. Apesar das 

correlações elevadas, deve-se ressaltar que não há total coincidência de clones 

selecionados pelas duas abordagens. A alta correlação evidencia que a quantidade de 

genótipos selecionados dentro de cada família (nk) pode ser indicada por meio do valor 

genotípico da família, sem a necessidade de obtenção dos valores genotípicos individuais.  

Esses resultados são concordantes com outros reportados na literatura. Resende 

& Barbosa (2006), que propuseram o procedimento BLUPIS, afirmaram que a seleção por 

este método permite alta correlação com a seleção via BLUP individual. Os autores 

relatam que em estudo com famílias de eucaliptos, para o caráter circunferência do tronco, 

uma correlação de 0,96 foi observada entre os números de indivíduos selecionados pelas 

metodologias BLUP individual e BLUPIS. Outros trabalhos relatam valores de correlação 

entre estas metodologias. Oliveira (2007) avaliou famílias de irmãos germanos de cana-de-

açúcar, tendo encontrado altas correlações entre os dois procedimentos. Os valores destas 

correlações, expressas como r
2
, foram: 0,96, para DC; 0,90, para AC; 0,95, para NC; 0,83, 

para Brix (%) cana; 0,89, para massa média de colmo; 0,93, para TCH; e 0,90, para TBH. 

Segundo os autores esses resultados indicam alta precisão para a seleção de indivíduos 

dentro das melhores famílias, via procedimento BLUP individual simulado (BLUPIS).  

Em trabalho realizado por Silva (2009), com famílias de cana-de-açúcar nos 

estágios de cana-planta e cana-soca, observaram-se também altas correlações entre os 

números de indivíduos selecionados pelos dois métodos. Para nj = 100, em cana-planta, o 

autor obteve as seguintes correlações: 0,96, para massa média de colmos; 0,95, para Brix; 
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0,88, para TCH; e 0,88 para TBH. Em cana-soca, o mesmo autor obteve: 0,98, para massa 

média de colmos; 0,93, para Brix; 0,88, para TCH; e 0,85, para TBH. O autor também 

conclui que o método BLUPIS é eficiente na seleção de genótipos dentro de famílias de 

irmãos germanos em cana-de-açúcar, nos estágios de cana-planta e cana-soca, quando 

comparado à seleção pelos valores genotípicos individuais preditos via BLUP individual.  

De acordo com Resende (2002), a melhor estratégia de seleção de indivíduos 

nas fases iniciais do melhoramento de cana-de-açúcar seria pelos valores genotípicos 

preditos via BLUP individual, que contemplaria simultaneamente as informações de 

família e de indivíduo. Isto, contudo, não tem sido muito utilizado no melhoramento da 

espécie, pelas dificuldades práticas em se obter informações de plantas individuais, pois os 

campos experimentais normalmente possuem grande quantidade de plântulas a serem 

avaliadas. Nesse sentido, torna-se mais prática a avaliação das progênies por meio de 

colheita total da parcela, sendo possível, a partir daí, a utilização do método BLUPIS para 

a indicação do número de indivíduos a serem selecionados dentro das melhores famílias, 

com relação ao valor genotípico. 
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5 CONCLUSÕES 

 

Conforme os resultados obtidos neste estudo, conclui-se que: 

 

i) Dentre os caracteres avaliados (NC, AC, DC e TCH), tanto em cana-planta quanto em 

cana-soca, o caráter altura de colmo (AC) apresentou as maiores estimativas de 

parâmetros genéticos (herdabilidade, acurácia de seleção e coeficiente de variação 

relativa), além de maiores ganhos com a seleção indireta em cana-soca sob seleção em 

cana-planta (ensaio da Denusa), ratificando a sua importância para a seleção de 

genótipos em cana-de-açúcar.  

ii) As estimativas de herdabilidade foram de magnitude moderada, porém com grande 

variação, conforme o caráter, a população estudada e as condições ambientais de cada 

experimento. Nas condições da usina Denusa, houve tendência de as estimativas 

baseadas em médias de famílias serem superiores às herdabilidades individuais, o que 

favorece o emprego da seleção com base em famílias, relativamente à seleção 

individual. Nos outros dois ambientes (usinas Goiasa e Vale do Verdão), entretanto, tais 

estimativas dão indicativo favorável à seleção individual, principalmente levando-se em 

consideração o caráter número de colmos (NC).  

iii) A seleção realizada nos caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmo (DC) e 

altura de colmo (AC) pode promover ganhos significativos em tonelada de cana por 

hectare (TCH). O destaque foi NC, com os maiores ganhos estimados em TCH (variável 

estimada a partir de NC, DC e AC), haja vista a magnitude mais elevada das correlações 

fenotípicas e genotípicas entre os dois caracteres, tanto em cana-planta quanto em cana-

soca.  

iv) A interação entre as famílias e os locais avaliados (FxL) foi significativa, mas não para 

todos os caracteres. A variância desta interação foi superior à metade da variância de 

famílias, em mais de 50% dos casos, indicando que a interação FxL não pode ser 

desconsiderada na seleção. A decomposição dessa variância, em nível fenotípico ou 

genotípico, mostra predominância da parte complexa da interação (componente B ou 
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interação cruzada), evidenciando dificuldade na seleção de famílias adaptadas a todos os 

locais.  

v) As famílias 43 (RB865513 x ?) e 95 (SP803280 x RB72454) revelam certa 

adaptabilidade geral aos ambientes, com potencial para extração de clones promissores, 

apresentando valores genotípicos intermediários para TCH. A família 5 (CP892777 x ?) 

apresentou menor estabilidade para a maioria dos caracteres e para as duas épocas de 

avaliação com adaptação específica na Denusa. 

vi) Para os caracteres em estudo (NC, AC, DC e TCH), o método BLUP Individual 

Simulado (BLUPIS) é eficiente na indicação do número genótipos a serem selecionados 

dentro de famílias, nos estágios de cana-planta e cana-soca, haja vista sua elevada 

correlação com o número de indivíduos indicados à seleção pelos valores genotípicos 

preditos via BLUP individual.  

vii) O número de indivíduos (nk) indicados à seleção pelo método BLUPIS tende a ser 

maior para o caráter altura de colmo (AC), tanto em cana-planta como em cana-soca. 

Isto mostra que a variação entre os valores genotípicos preditos neste caráter é menor, o 

que reduz a possibilidade de descarte de clones superiores. 
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Tabela 5. Análises de variância individuais dos caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, 

em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), para a cultura da cana-de-açúcar, em duas épocas de avaliação (cana-

planta e cana-soca), para o experimento da Denusa (2008-2009).  

 

 
FV

1
 

GL  QM
2
 

 NC/TCHe  DC/AC  NC DC AC TCHe 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

Bloco
 

19  19  0,003165** 35,68 1,1370** 0,006142** 
C 3  3  0,001199 1069,92* 1,9039 0,032475 
Família/C 102  102  0,001373** 26,15 0,1556** 0,003055** 
Genótipo/Família 1193  1195  0,000608 14,02** 0,0438** 0,001279* 
Erro entre

 
62  62  0,000531 18,37** 0,0464** 0,001385* 

Erro dentro
 

173  174  0,000537 7,60 0,0253 0,000889 
Total 1552  1555  - - - - 
CVe

 
-  -  2,06 10,58 9,10 2,38 

x  
-  -  11,60 26,06 1,75 104,35 

x f -  -  11,62 25,69 1,71 103,30 
x t -  -  10,68 29,94 1,91 140,24 

ca
n
a-

so
ca

 

Bloco
 

19  0,001242 59,90** 2,2899** 0,005008** 
C 

 

 

 

 

 

 

C 

3  0,000491 352,97 3,4720 0,020864 
Família/C 103  0,001544* 20,64** 0,2314** 0,002618** 
Genótipo/Família 1254  0,000888* 9,90** 0,0868 ** 0,001589** 
Erro entre

 
45  0,000772 5,51 0,0384 0,001068 

Erro dentro
 

134  0,000659 7,41 0,0433 0,001193 
Total 1558  -- - - - 
CVe

 
-  2,25 11,83 9,41 2,72 

x  
-  15,41 23,01 2,21 135,89 

x f -  15,44 22,93 2,16 134,99 
x t -  14,23 25,21 2,41 166,97 

1
_  eCV = 100)X/QM( r  : coeficiente de variação ambiental; x : média experimental do caráter

 fx : média das famílias; tx : média das testemunhas. 
2
_ *: p<0,05; **: p<0,01 (as variáveis NC e TCHe foram analisadas a partir dos dados transformados por raiz quadrada). 
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Tabela 6. Análises de variância individuais dos caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, 

em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), para a cultura da cana-de-açúcar, em duas épocas de avaliação (cana-

planta e cana-soca), para o experimento da Goiasa (2008-2009). 

 

 
FV

1
 GL 

 QM
2
 

  NC DC AC TCHe 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

Bloco
 

21  0,001569 51,31 0,3335** 0,005489* 

C 3  0,006858 1050,39 2,0156 0,008833 

Família/C 85  0,001411 26,63* 0,1758** 0,002795** 

Genótipo/Família 1416  0,000760** 12,46** 0,0709** 0,001440** 

Erro entre
 

42  0,000701* 10,87** 0,0439** 0,001010 

Erro dentro
 

132  0,000471 5,78 0,0234 0,000857 

Total 1699  - - - - 

CVe
 

-  1,92 8,77 6,42 2,28 

x  
-  13,45 27,39 2,38 176,52 

x f -  13,55 26,99 2,33 175,95 
x t -  10,53 31,07 2,54 192,75 

 - NC/TCHe DC/AC  - - - - 

ca
n
a-

so
ca

 

Bloco
 

21 21  0,003095* 63,42* 2,1349** 0,012659** 

C 3 3  0,003792 753,19 1,2344 0,013016 

Família/C 85 85  0,001314 25,52* 0,3160** 0,002895 

Genótipo/Família 1403 1404  0,000958** 12,21** 0,0897** 0,001837** 

Erro entre
 

42 42  0,000762 8,36 0,0676* 0,001334 

Erro dentro
 

132 132  0,000625 7,49 0,0414 0,001184 

Total 1686 1687  - - - - 

CVe
 

- -  2,18 10,54 11,13 2,69 

x  
- -  16,72 25,96 1,83 154,36 

x f - -  16,80 25,70 1,78 153,42 
x t - -  14,31 29,07 1,95 181,09 

1
_  eCV = 100)X/QM( r  : coeficiente de variação ambiental; x : média experimental do caráter

 fx : média das famílias; tx : média das testemunhas. 
2
_ *: p<0,05; **: p<0,01 (as variáveis NC e TCHe foram analisadas a partir dos dados transformados por raiz quadrada). 
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Tabela 7. Análises de variância individuais dos caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, 

em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), para a cultura da cana-de-açúcar, em duas épocas de avaliação (cana-

planta e cana-soca), para o experimento da Vale do Verdão (2008-2009).  

 

 
FV

1
 GL 

 QM
2
 

  NC DC AC TCHe 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

Bloco
 

15  0,003949** 77,00** 2,6735** 0,007300 

C 3  0,003010 415,02 13,7040 0,051373 

Família/C 126  0,001106* 34,88** 0,2718 0,003485* 

Genótipo/Família 2331  0,000653** 14,50** 0,0979 0,001899** 

Erro entre
 

22  0,000420 7,64 0,1613** 0,001267 

Erro dentro
 

95  0,000376 6,51 0,0598 0,000984 

Total 2592  - - - - 

CVe
 

-  1,76 11,72 19,54 2,65 

x  
-  7,70 21,78 1,25 35,21 

x f -  7,72 21,50 1,21 34,71 
x t -  6,78 24,51 1,79 56,36 

 - NC/ TCHe DC/AC  - - - - 

ca
n
a-

so
ca

 

Bloco
 

15 15  0,006738* 166,98** 3,5319** 0,035378** 

C 3 3  0,009090 315,71 1,5485 0,001064 

Família/C 126 126  0,001312 29,76* 0,8403 0,002489 

Genótipo/Família 2359 2360  0,000855** 13,33* 0,8261** 0,001868** 

Erro entre
 

22 22  0,000678 13,86** 0,0675 0,001146 

Erro dentro
 

94 95  0,000584 8,18 0,0409 0,001132 

Total 2619 2621  - - - - 

CVe
 

- -  2,14 12,13 9,36 2,68 

x  
- -  12,81 23,57 2,16 117,98 

x f - -  12,88 23,55 2,09 118,01 
x t - -  9,62 26,12 2,33 116,44 

1
_  eCV = 100)X/QM( r  : coeficiente de variação ambiental; x : média experimental do caráter

 fx : média das famílias; tx : média das testemunhas. 
2
_ *: p<0,05; **: p<0,01 (as variáveis NC e TCHe foram analisadas a partir dos dados transformados por raiz quadrada). 
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Tabela 8.  Estimativas das variâncias associadas às análises individuais para as duas épocas de avaliação (cana-planta e cana-soca), referentes 

aos caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos 

por hectare estimada (TCHe), para os ensaios da Denusa, Goiasa e Vale do Verdão (2008-2009). 

Locais Componentes
1
 NC  DC  AC  TCHe 

planta soca  planta Soca  planta soca  planta Soca 

D
en

u
sa

 

2

f  2,6331 5,0893  0,6236 0,6424  0,0088 0,0131  269,6200 316,2000 
2

)f(g  4,6192 27,734  4,3230 2,6021  0,0106 0,0431  0 602,0800 
2

e  1,2608 0  1,5003 0,5950  0,0040 0,0040  219,7500 79,2985 
2

d  17,8007 33,0000  6,5264 7,2052  0,0209 0,0384  4193,9000 7098,4700 

gCV  13,9906 14,6425  3,0304 3,4831  5,3929 5,1747  15,7355 13,0852 

eCV  35,5883 39,1751  10,5854 11,8376  9,1021 9,4161  58,3464 62,1915 

rCV  0,3931 0,3737  0,2862 0,2942  0,5924 0,5495  0,2696 0,2104 

G
o
ia

sa
 

2

f  2,9281 2,7324  0,7905 0,9127  0,0060 0,0163  569,1700 508,9600 
2

)f(g  20,4873 41,4205  5,6511 4,2016  0,0418 0,0384  1082,4200 1752,6900 
2

e  1,9720 1,2101  1,1540 0,4867  0,0089 0,0109  458,1000 0 
2

d  19,4091 36,6717  5,7800 7,4986  0,0234 0,0415  7916,2600 8596,8700 

gCV  12,7197 9,8869  3,2460 3,6799  3,2632 6,9839  13,5156 14,6155 

eCV  34,2830 36,4297  8,7772 10,5477  6,4272 11,1328  51,3890 58,3759 

rCV  0,3710 0,2713  0,3698 0,3488  0,5077 0,6273  0,2630 0,2503 

V
al

e 
d
o
 V

er
d
ão

 2

f  0,4447 1,2046  1,3654 0,8543  0,0075 0  16,0245 25,1633 
2

)f(g  9,2427 26,1023  7,1660 4,2317  0,0199 0,7860  0 3142,2600 
2

e  0,5714 1,4288  0,9471 0,7867  0,0265 0,0046  59,4173 221,7900 
2

d  5,5672 16,7664  6,5954 8,1969  0,0601 0,0413  783,5000 3203,7300 

gCV  8,6581 8,5685  4,2068 3,9207  6,8990 0  11,3697 4,2515 

eCV  30,2877 32,2805  11,7218 12,1329  19,5430 9,3633  75,8607 49,3070 

rCV  0,2858 0,2654  0,3589 0,3231  0,3530 0  0,1498 0,0862 
1_

 
2

f : variância genética média entre famílias; 2

)f(g : variância genética média dentro de famílias; 
2

e : erro entre parcelas (ambiental); 
2

d : erro dentro de parcelas 

(ambiental – calculado somente a partir das testemunhas, para obter o componente puramente ambiental). gCV  = 100)x/( 2

f  : coeficiente de variação 

genotípica; eCV = 100)X/QM( r  : coeficiente de variação ambiental; 
rCV = eg CV/CV : coeficiente de variação relativa. 
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Tabela 9. Estimativas de herdabilidades para as duas épocas de avaliação (cana-planta e cana-soca), referentes aos caracteres número de 

colmos (NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada 

(TCHe), para os ensaios da Denusa, Goiasa e Vale do Verdão (2008-2009). 
 

Local Parâmetros
1
 

NC  DC  AC  TCHe 

planta soca  planta Soca  planta soca  planta soca 

D
en

u
sa

 

2

mh  0,5392 0,4995  0,3133 0,3933  0,6966 0,6199  0,3980 0,3237 
2

dh  0,2044 0,4567  0,3715 0,2541  0,3161 0,5104  0 0,0776 
2

ih
 

0,2756 0,4986  0,3812 0,2937  0,4380 0,5698  0,0575 0,1134 

mAC  0,7343 0,7067  0,5597 0,6271  0,8346 0,7873  0,6309 0,5689 

G
o
ia

sa
 

2

mh  0,4857 0,3335  0,4192 0,4968  0,4709 0,6882  0,4470 0,4261 
2

dh  0,4923 0,0042  0,4062 0,3438  0,5140 0,3532  0,1146 0,1675 
2

ih
 

0,5227 0,5382  0,4316 0,3876  0,5337 0,4555  0,1647 0,2082 

mAC  0,6969 0,5775  0,6475 0,7049  0,6862 0,8296  0,6686 0,6528 

V
al

e 
d
o
 

V
er

d
ão

 

2

mh  0,3214 0,3130  0,5865 0,5022  0,4236 0,0000  0,2224 0,0601 
2

dh  0,6042 0,5918  0,4923 0,3229  0,1961 0,9456  0,0000 0,4803 
2

ih
 

0,6121 0,6001  0,5308 0,3615  0,2401 0,9448  0,0187 0,4804 

mAC  0,5669 0,5590  0,7658 0,7086  0,6508 0  0,4716 0,2451 

1
_

 
2

mh : herdabilidade entre médias de famílias; 
2

dh : herdabilidade dentro de famílias; 
2

ih
 
= herdabilidade entre indivíduos; e 

mAC  = 
2

mh : acurácia seletiva entre 

famílias. 

 

 

 

 

 



136 
 

Tabela 10. Análises conjuntas de variância para os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos 

(AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), em duas épocas de avaliação (cana-planta e cana-soca), para os 

experimentos da Denusa e Goiasa (2008-2009).  

 

 
FV GL 

 QM
1
 

  NC DC AC TCHe 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

Local 1  0,016382** 58,74* 12,2617** 0,181183** 

Bloco/Local
 

37  0,000878 19,64* 0,1179** 0,002445 

Família 17  0,001544 36,01** 0,1255** 0,002919 

FamíliaxLocal 16  0,000955 16,97 0,0814* 0,002739** 

Erro
 

377  0,000744 12,98 0,0478 0,001283 

Total 448  - - - - 

eCV  -  2,42 13,45 10,66 2,83 

ca
n
a-

so
ca

 

Local 1 

37 

17 

17 

375 

447 

 0,003156 383,89** 3,2324** 0,008915 

Bloco/Local
 

 0,001639 18,98* 0,2109** 0,004109** 

Família  0,001452 10,58 0,3681** 0,003147 

FamíliaxLocal  0,002308** 20,68* 0,1712* 0,002839 

Erro
 

 0,000988 11,68 0,0945 0,001806 

Total  -- - - - 

eCV  -  2,75 13,96 15,77 3,35 
1
_  *: p<0,05; **: p<0,01 (as variáveis NC e TCHe foram analisadas a partir dos dados transformados por raiz quadrada). 
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Tabela 11. Análises conjuntas de variância para os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos 

(AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), em duas épocas de avaliação (cana-planta e cana-soca), para os 

experimentos da Denusa e Vale do Verdão (2008-2009).  

 

 
FV 

GL  QM
1
 

 NC/ TCHe DC/AC  NC DC AC TCHe 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

Local 1 1  0,133898** 1365,26** 17,7908** 1,139121** 

Bloco/Local
 

34 34  0,001988** 23,95** 0,5579** 0,004124** 

Família 22 22  0,001748 30,21** 0,1680** 0,003400 

FamíliaxLocal 22 22  0,000939 21,37* 0,1942** 0,002928* 

Erro
 

949 950  0,000628 12,62 0,0805 0,001619 

Total 1028 1029  - - - - 

eCV  - -  2,25 15,51 20,27    3,34 

 - NC/ TCHe /DC/AC  - - - - 

ca
n
a-

so
ca

 

Local 1  0,039465** 41,69 0,0487 0,032161* 

Bloco/Local
 

34  0,001808** 39,62** 0,4539** 0,006021** 

Família 22  0,002686 30,62** 0,3567** 0,002511 

FamíliaxLocal 22  0,001157 12,38 0,1634** 0,001953 

Erro
 

954  0,000815 11,35 0,0721 0,001711 

Total 1033  - - - - 

eCV  -  2,52 14,56 12,34 3,28 
1
_  *: p<0,05; **: p<0,01 (as variáveis NC e TCHe foram analisadas a partir dos dados transformados por raiz quadrada). 

 

 

 

 

 

 

 



138 
 

Tabela 12.  Análises conjuntas de variância para os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos 

(AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), em duas épocas de avaliação (cana-planta e cana-soca), para os 

experimentos da Goiasa e Vale do Verdão (2008-2009). 

 

 
FV GL 

 QM
1
 

  NC DC AC TCHe 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 Local 1 

17 

1 

1 

75 

95 

 0,018734** 251,40** 10,4583** 0,240504** 

Bloco/Local
 

 0,001175 25,78** 0,1136* 0,001104 

Família  0,002577* 75,57** 0,1001 0,000444 

FamíliaxLocal  0,000007 3,59 0,000007 0,000432 

Erro
 

 0,000606 8,98 0,0575 0,001268 

Total  - - - - 

 eCV  -  2,18 12,14 11,33 2,83 

ca
n
a-

so
ca

 

Local 1  0,007632 52,50* 1,0303** 0,033485 

Bloco/Local
 

17  0,000883 19,67* 0,1523* 0,001571 

Família 1  0,001153 182,44** 0,0013 0,000698 

FamíliaxLocal 1  0,000896 5,95 0,3913* 0,005834* 

Erro
 

74  0,000740 9,27 0,0752 0,001360 

Total 94  - - - - 

 eCV  -  2,37 12,23 13,58 2,890053 
1
_  *: p<0,05; **: p<0,01 (as variáveis NC e TCHe foram analisadas a partir dos dados transformados por raiz quadrada). 
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Tabela 13. Análises conjuntas de variância para os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos 

(AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), em duas épocas de avaliação (cana-planta e cana-soca), para os 

experimentos da Denusa, Goiasa e Vale do Verdão (2008-2009). 

 

 
FV GL 

 QM
1
 

  NC DC AC TCHe 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 Local 2  0,020854* 373,21** 10,0603** 0,225584** 

Bloco/Local
 

41  0,001378** 17,13* 0,1837** 0,002770* 

Família 6  0,001459 16,81 0,3193** 0,005498 

FamíliaxLocal 11  0,001011 12,67 0,1082 0,001336 

Erro
 

327  0,000581 11,58 0,0657 0,001325 

Total 388  - - - - 

 eCV  -  2,15 13,72 14,95 2,946985 

ca
n
a-

so
ca

 

Local 2  0,009008 57,15** 3,0961** 0,017740 

Bloco/Local
 

40  0,000837 14,37* 0,4127** 0,003207 

Família 6  0,001574 37,90** 0,0196 0,004170 

FamíliaxLocal 10  0,002049* 38,43** 0,2070** 0,006519** 

Erro
 

320  0,000960 9,21 0,0833 0,001750 

Total 380  - - - - 

 eCV  -  2,73 12,80 13,79 3,32 
1
_ *: p<0,05; **: p<0,01 (as variáveis NC e TCHe foram analisadas a partir dos dados transformados por raiz quadrada). 
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Tabela 14. Estimativas das variâncias associadas ao modelo de análise conjunta, para os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de 

colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), para cada época de 

avaliação (cana-planta e cana-soca) e diferentes combinações de locais (2008-2009). 

 

Parâmetros
1
 Caracteres 

Cana-planta
2
  Cana-soca

2
 

D + G D + V G + V D + G + V  D + G D + V G + V D + G + V 

2

L  

NC 4,2448 9,5254 16,1488 9,0147  1,5217 6,1686 1,8336 5,4528 

DC 0,7500 9,4306 18,3417 10,7101  4,7516 0,0952 2,7709 2,6453 

AC 0,1924 0,1173 0,5515 0,3053  0,0592 0,0005 0,0260 0,0371 

TCHe 3453,12 2626,57 9837,29 7394,04  243,37 230,96 142,53 559,09 

2

)L(b  

NC 0,6602 1,3299 3,2645 2,3181  4,0778 1,9092 3,5041 0 

DC 0,7274 0,3348 4,0763 0,7166  0,6331 0,9659 2,4323 0,6232 

AC 0,0099 0,01951 0,0128 0,0152  0,0168 0,0175 0,0179 0,0414 

TCHe 259,83 191,17 549,30 474,62  941,02 519,69 459,03 308,98 

2

F  

NC 1,9948 1,0291 8,4658 0,7385  0 1,1257 0,1322 1,3889 

DC 0,5755 0,2902 4,5145 1,4404  0 0,4772 8,7277 1,2509 

AC 0,0034 0 0,0041 0,0076  0,01088 0,0085 0 0 

TCHe 389,97 35,54 53,71 323,91  0 0 0 75,95 

2

FxL  

NC 0,1045 1,3716 0 0,09206  6,7922 3,5346 9,5272 0 

DC 0,1970 0,5193 0 0,8985  0,2340 0 2,0400 3,2564 

AC 0,0026 0,0076 0 0,0028  0,0082 0,0071 0,0162 0,0065 

TCHe 308,82 213,92 83,36 81,97  621,90 104,90 1908,91 650,67 

2

e  

NC 37,3525 18,5805 32,1417 22,8247  84,2163 51,8798 56,1379 61,3009 

DC 13,2860 12,7832 8,9066 11,6779  11,8164 11,4506 9,3810 9,2794 

AC 0,04881 0,0809 0,05610 0,0669  0,09507 0,07247 0,07549 0,0835 

TCHe 6772,33 1574,59 5617,28 3645,37  9492,54 6797,03 8940,51 7057,83 

1
_ 

2

L : variância entre locais; 
2

L/b : variância de blocos dentro de locais; 
2

F : variância genética entre famílias; 
2

FxL : variância da interação entre famílias e locais ; 
2

e

: variância do erro experimental entre parcelas. 
2
_ D+G indica análise conjunta dos experimentos conduzidos nas usinas Denusa e Goiasa; D+V, idem para as usinas Denusa e Vale do Verdão; G+V, idem para as usinas 

Goiasa e Vale do Verdão; e D+G+V, análise conjunta envolvendo os três locais (Denusa, Goiasa e Vale do Verdão). 
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Tabela 15. Estimativas da interação entre famílias e locais (FxL), nos ensaios da Denusa e Goiasa, para as duas épocas de avaliação (cana-

planta e cana-soca) e os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e 

toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009).  

 

 
Cruzamentos

1
 

Denusa  Goiasa 

 NC DC AC
2
 TCHe

 2
  NC DC AC

2
 TCHe

 2
 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

(6) F150 x ? -2,3540 -1,4496 -0,0379 -69,2927  2,3540 1,4496 0,0379 69,2927 

(8) F150 x SP713149 0,7495 -0,2087 0,0223 5,6801  -0,7495 0,2087 -0,0223 -5,6801 

(11) IAC823092 x ? -4,7800 -1,1982 0,0302 -89,0549  4,7800 1,1982 -0,0302 89,0549 

(20) RB765418 x? -0,3134 1,3161 -0,0475 12,0769  0,3134 -1,3161 0,0475 -12,0769 

(33) RB855481 x ? -2,5111 -1,8587 -0,0452 -25,4263  2,5111 1,8587 0,0452 25,4263 

(42) RB865381 x ? -1,5022 -0,0980 -0,1062 -25,3748  1,5022 0,0980 0,1062 25,3748 

(44) RB865547 x ? 1,0228 -0,5503 -0,0070 3,4058  -1,0228 0,5503 0,0070 -3,4058 

(47) RB872601 x ? 1,3140 -0,7611 -0,0368 14,2167  -1,3140 0,7611 0,0368 -14,2167 

(48) RB915072 x ? -0,7319 -0,4536 0,0017 -7,0469  0,7319 0,4536 -0,0017 7,0469 

(55) RB92606 x RB72199 0,4090 1,0648 0,0388 25,7198  -0,4090 -1,0648 -0,0388 -25,7198 

(57) RB928064 x RB813804 1,4070 -0,7669 -0,0670 7,3516  -1,4070 0,7669 0,0670 -7,3516 

(63) RB935915 x ? 1,1501 -0,4928 -0,0334 8,6277  -1,1501 0,4928 0,0334 -8,6277 

(64) RB935925 x RB825548 -1,4929 -2,1696 -0,0790 -34,5466  1,4929 2,1696 0,0790 34,5466 

(73) RB946022 x SP813250 1,2572 2,1182 0,0689 52,6244  -1,2572 -2,1182 -0,0689 -52,6244 

(76) RB9629 x RB855350 -0,2544 3,1662 0,0225 21,5551  0,2544 -3,1662 -0,0225 -21,5551 

(90) SP775181 x SP791011 -2,0735 -0,3238 -0,0248 -26,3420  2,0735 0,3238 0,0248 26,3420 

(97) SP804445 x ? 3,1018 2,4944 0,3175 65,0341  -3,1018 -2,4944 -0,3175 -65,0341 

(1111) RB867515 2,1295 -0,1319 0,0035 19,1030  -2,1295 0,1319 -0,0035 -19,1030 

(2222) RB72454 1,9339 0,4771 0,0014 25,1902  -1,9339 -0,4771 -0,0014 -25,1902 

(3333) RB835486 1,5386 -0,1734 -0,0222 16,4990  -1,5386 0,1734 0,0222 -16,4990 
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Tabela 15. Continuação... 
 

 
Cruzamentos

1
 

Denusa  Goiasa 

 NC
2
 DC

2
 AC

2
 TCHe  NC

2
 DC

2
 AC

2
 TCHe 

ca
n
a-

so
ca

 

(6) F150 x ? -0,1357 -0,4423 0,1905 22,1279  0,1357 0,4423 -0,1905 -22,1279 

(8) F150 x SP713149 2,2969 0,3716 0,1632 34,8564  -2,2969 -0,3716 -0,1632 -34,8564 

(11) IAC823092 x ? 4,3243 0,0482 0,0999 42,2514  -4,3243 -0,0482 -0,0999 -42,2514 

(20) RB765418 x? -3,0956 2,2378 -0,0234 9,4052  3,0956 -2,2378 0,0234 -9,4052 

(33) RB855481 x ? -0,8665 1,1785 0,2308 18,3476  0,8665 -1,1785 -0,2308 -18,3476 

(42) RB865381 x ? 0,0229 -0,2792 -0,0824 -5,5420  -0,0229 0,2792 0,0824 5,5420 

(44) RB865547 x ? 4,2612 -0,6923 0,1281 33,7215  -4,2612 0,6923 -0,1281 -33,7215 

(47) RB872601 x ? -0,1830 -1,3684 0,0422 -22,6198  0,1830 1,3684 -0,0422 22,6198 

(48) RB915072 x ? -3,5306 -0,4547 -0,1131 -49,1739  3,5306 0,4547 0,1131 49,1739 

(55) RB92606 x RB72199 -1,2507 0,8250 -0,0042 -3,8658  1,2507 -0,8250 0,0042 3,8658 

(57) RB928064 x RB813804 -2,6300 -1,3088 -0,0634 -33,6432  2,6300 1,3088 0,0634 33,6432 

(63) RB935915 x ? 0,7419 -1,6220 -0,1396 -19,3170  -0,7419 1,6220 0,1396 19,3170 

(64) RB935925 x RB825548 5,2835 0,9256 -0,2218 40,1120  -5,2835 -0,9256 0,2218 -40,1120 

(73) RB946022 x SP813250 -7,1176 2,0042 -0,0717 -58,8628  7,1176 -2,0042 0,0717 58,8628 

(76) RB9629 x RB855350 0,0078 1,0510 0,0401 16,8355  -0,0078 -1,0510 -0,0401 -16,8355 

(90) SP775181 x SP791011 -4,5251 -0,2928 -0,1014 -52,3303  4,5251 0,2928 0,1014 52,3303 

(97) SP804445 x ? 4,6009 0,5576 0,0549 50,4698  -4,6009 -0,5576 -0,0549 -50,4698 

(1111) RB867515 1,6045 -0,2885 0,0969 14,5310  -1,6045 0,2885 -0,0969 -14,5310 

(2222) RB72454 0,7985 -0,6542 0,0346 -1,9324  -0,7985 0,6542 -0,0346 1,9324 

(3333) RB835486 1,2166 -0,1739 0,0216 8,1661  -1,2166 0,1739 -0,0216 -8,1661 
1
_ Código numérico das famílias ( ) e os cruzamentos que lhes deram origem; 1111, 2222 e 3333 são os clones comerciais utilizados como testemunhas;  

2
_ Caracteres que apresentaram significância para a interação Família x Local, na análise conjunta.  
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Tabela 16. Estimativas da interação entre famílias e locais (FxL) nos ensaios da Denusa e Vale do Verdão, para as duas épocas de avaliação 

(cana-planta e cana-soca) e os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m) 

e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009). 

 

 
Cruzamentos

1
 

Denusa  Vale do Verdão 

 NC DC
2
 AC

2
 TCHe

 2
  NC DC

2
 AC

2
 TCHe

 2
 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

(3) CO1007 x ? -1,8437 0,0716 -0,1327 -18,0622  1,8437 -0,0716 0,1327 18,0622 

(9) H641881 x ? -0,4779 -0,3427 0,1111 -5,4434  0,4779 0,3427 -0,1111 5,4434 

(14) LC8110 x ? -0,2003 -1,7903 -0,2302 -17,0927  0,2003 1,7903 0,2302 17,0927 

(16) RB72454 x SP803280 -0,0157 -0,2305 0,0425 -3,1536  0,0157 0,2305 -0,0425 3,1536 

(23) RB835486 x ? -0,3727 -0,5947 0,0126 -7,1883  0,3727 0,5947 -0,0126 7,1883 

(26) RB855002 x RB5595 0,1948 0,2177 0,2240 8,4277  -0,1948 -0,2177 -0,2240 -8,4277 

(28) RB855025 x RB863129 1,1889 -0,3043 -0,0293 5,8564  -1,1889 0,3043 0,0293 -5,8564 

(31) RB855063 x RB855127 -1,2646 0,3322 0,0427 -8,4201  1,2646 -0,3322 -0,0427 8,4201 

(32) RB855063 x SP801816 0,4983 0,0242 0,0420 2,8318  -0,4983 -0,0242 -0,0420 -2,8318 

(34) RB855511 x ? -1,6517 0,5164 -0,0412 -11,9561  1,6517 -0,5164 0,0412 11,9561 

(45) RB865547 x RB855156 3,1064 1,4836 -0,0068 39,3443  -3,1064 -1,4836 0,0068 -39,3443 

(56) RB92606 x RB725147 -0,2012 -2,1716 -0,0179 -22,0887  0,2012 2,1716 0,0179 22,0887 

(61) RB935744 x ? -0,1894 -3,2414 -0,0722 -12,5740  0,1894 3,2414 0,0722 12,5740 

(67) RB935945 x SP801842 1,5800 0,1755 -0,0558 10,8814  -1,5800 -0,1755 0,0558 -10,8814 

(69) RB945961 x RB855002 3,5186 0,9416 0,0369 23,6894  -3,5186 -0,9416 -0,0369 -23,6894 

(70) RB945965 x ? -0,5254 0,4416 -0,0160 -0,2386  0,5254 -0,4416 0,0160 0,2386 

(71) RB946015 x ? -1,2231 -0,9007 -0,1562 -19,2277  1,2231 0,9007 0,1562 19,2277 

(87) SP701143 x IAC862210 2,1121 0,4504 -0,0065 11,8353  -2,1121 -0,4504 0,0065 -11,8353 

(88) SP775181 x ? -1,5565 -1,3007 0,1529 -16,1871  1,5565 1,3007 -0,1529 16,1871 

(93) SP801816 x RB855511 -2,2084 1,3942 -0,0059 -17,1872  2,2084 -1,3942 0,0059 17,1872 

(98) SP813250 x RB72454 1,0081 1,6184 0,1750 26,9930  -1,0081 -1,6184 -0,1750 -26,9930 

(101) SP832847 x ? -0,2335 0,2148 0,2123 8,5588  0,2335 -0,2148 -0,2123 -8,5588 

(102) SP832847 x RB855127 -1,2386 2,0019 0,0782 4,3324  1,2386 -2,0019 -0,0782 -4,3324 

(1111) RB867515 0,2644 0,2227 -0,1170 10,9901  -0,2644 -0,2227 0,1170 -10,9901 

(2222) RB72454 -0,2688 0,7700 -0,2427 5,0792  0,2688 -0,7700 0,2427 -5,0792 
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Tabela 16. Continuação...         

           

 
Cruzamentos

1
 

Denusa  Vale do Verdão 

 NC DC AC
2
 TCHe  NC DC AC

2
 TCHe 

C
an

a-
so

ca
 

(3) CO1007 x ? -0,6957 -0,1792 -0,0186 -3,2591  0,6957 0,1792 0,0186 3,2591 

(9) H641881 x ? -0,6065 -0,2636 -0,0219 -8,3320  0,6065 0,2636 0,0219 8,3320 

(14) LC8110 x ? -1,5310 -1,4352 -0,0491 -23,6684  1,5310 1,4352 0,0491 23,6684 

(16) RB72454 x SP803280 0,2037 0,9587 0,1470 20,1813  -0,2037 -0,9587 -0,1470 -20,1813 

(23) RB835486 x ? -0,0720 -1,1153 -0,0010 -9,6661  0,0720 1,1153 0,0010 9,6661 

(26) RB855002 x RB5595 1,7082 -0,2111 -0,0249 18,2200  -1,7082 0,2111 0,0249 -18,2200 

(28) RB855025 x RB863129 -0,9405 0,4839 0,0043 -4,9501  0,9405 -0,4839 -0,0043 4,9501 

(31) RB855063 x RB855127 -4,5321 0,1069 0,0508 -35,0282  4,5321 -0,1069 -0,0508 35,0282 

(32) RB855063 x SP801816 -1,5185 0,7556 0,0834 -9,0143  1,5185 -0,7556 -0,0834 9,0143 

(34) RB855511 x ? -0,6486 0,4687 -0,1017 -0,5421  0,6486 -0,4687 0,1017 0,5421 

(45) RB865547 x RB855156 2,6879 0,1066 -0,2247 8,0025  -2,6879 -0,1066 0,2247 -8,0025 

(56) RB92606 x RB725147 2,4179 1,2460 -0,0132 14,3499  -2,4179 -1,2460 0,0132 -14,3499 

(61) RB935744 x ? 5,5324 0,3439 0,0512 37,7862  -5,5324 -0,3439 -0,0512 -37,7862 

(67) RB935945 x SP801842 2,0431 0,7722 -0,0009 18,5257  -2,0431 -0,7722 0,0009 -18,5257 

(69) RB945961 x RB855002 -3,1143 1,1334 0,0243 -14,9569  3,1143 -1,1334 -0,0243 14,9569 

(70) RB945965 x ? -1,3573 0,2769 0,0826 -7,3503  1,3573 -0,2769 -0,0826 7,3503 

(71) RB946015 x ? 0,5730 0,0770 0,0619 18,5134  -0,5730 -0,0770 -0,0619 -18,5134 

(87) SP701143 x IAC862210 -2,9074 -0,0565 -0,2246 -33,8368  2,9074 0,0565 0,2246 33,8368 

(88) SP775181 x ? -1,2933 -1,8109 0,0102 -31,2199  1,2933 1,8109 -0,0102 31,2199 

(93) SP801816 x RB855511 -0,3178 0,6067 -0,0204 13,9093  0,3178 -0,6067 0,0204 -13,9093 

(98) SP813250 x RB72454 0,1122 -0,2625 0,0730 -1,5059  -0,1122 0,2625 -0,0730 1,5059 

(101) SP832847 x ? 0,9778 -0,8490 0,0486 5,8791  -0,9778 0,8490 -0,0486 -5,8791 

(102) SP832847 x RB855127 1,8559 -0,7948 -0,0074 -2,0737  -1,8559 0,7948 0,0074 2,0737 

(1111) RB867515 0,8577 0,0236 0,1265 25,9955  -0,8577 -0,0236 -0,1265 -25,9955 

(2222) RB72454 0,5652 -0,3820 -0,0555 4,0410  -0,5652 0,3820 0,0555 -4,0410 
1
_ Código numérico das famílias ( ) e os cruzamentos que lhes deram origem; 1111, 2222 e 3333 são os clones comerciais utilizados como testemunhas;  

2
_Caracteres que apresentaram significância para a interação Família x Local, na análise conjunta.  
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Tabela 17. Estimativas da interação entre famílias e locais (FxL) nos ensaios da Goiasa e Vale do Verdão, para as duas épocas de avaliação 

(cana-planta e cana-soca) e os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m) 

e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009).  

 

 
Cruzamentos

1
 

Goiasa  Vale do Verdão 

 NC DC AC
2
 TCHe

 2
  NC DC AC

2
 TCHe

 2
 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

(124) H839998 x ? 1,2782 0,0706 0,0996 15,6138  -1,2782 -0,0706 -0,0996 -15,6138 

(133) RB855206 x RB955970 -0,1834 -0,0145 0,0656 -9,5695  0,1834 0,0145 -0,0656 9,5695 

(1111) RB867515 -0,4423 0,0477 -0,0155 2,9131  0,4423 -0,0477 0,0155 -2,9131 

(2222) RB72454 -0,6525 -0,1038 -0,1497 -8,9575  0,6525 0,1038 0,1497 8,9575 

C
an

a-
so

ca
 (124) H839998 x ? 1,5033 0,9374 0,1361 31,5652  -1,5033 -0,9374 -0,1361 -31,5652 

(133) RB855206 x RB955970 -1,7269 -1,3154 -0,1286 -44,5976  1,7269 1,3154 0,1286 44,5976 

(1111) RB867515 -0,2774 0,2577 0,0531 8,5139  0,2774 -0,2577 -0,0531 -8,5139 

(2222) RB72454 0,5011 0,1203 -0,0605 4,5185  -0,5011 -0,1203 0,0605 -4,5185 
1
_ Código numérico das famílias ( ) e os cruzamentos que lhes deram origem; 1111, 2222 e 3333 são os clones comerciais utilizados como testemunhas;  

2
_ Caracteres que apresentaram significância para a interação Família x Local, na análise conjunta (neste caso, apenas em cana-soca).
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Tabela 18. Estimativas da interação entre famílias e locais (FxL) nos ensaios da Denusa, Goiasa e Vale do Verdão, para as duas épocas de 

avaliação (cana-planta e cana-soca) e os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC em mm), altura de colmos 

(AC em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009).  

 
 

Cruzamentos
1
 

Denusa  Goiasa  Vale do Verdão 

 NC
2
 DC

2
 AC

2
 TCHe

 2
  NC

2
 DC

2
 AC

2
 TCHe

2
  NC

2
 DC

2
 AC

2
 TCHe

2
 

ca
n

a-
p

la
n

ta
 

(2) CB4176 x ? 0,0085 -0,1929 -0,0182 1,5994  -0,4950 -0,2021 0,0319 -19,1288  0,4865 0,3950 -0,0136 17,5294 

(4) CP70330 x ? -0,0100 -0,8398 -0,1103 -7,8601  -0,1846 -1,2486 0,0256 -20,9849  0,1946 2,0885 0,0847 28,8450 

(5) CP892777 x ? -2,9211 -0,7273 0,1498 -40,9520  8,0104 -0,1391 -0,0744 84,8872  -5,0893 0,8664 -0,0754 -43,9352 

(24) RB835529 x ? -1,1310 -0,4285 0,1138 -19,5083  -0,3613 2,2453 -0,1373 21,1568  1,4922 -1,8168 0,0235 -1,6485 

(43) RB865513 x ? -1,1122 0,0996 0,0568 -8,5750  1,5530 -1,6431 0,1166 10,9223  -0,4408 1,5435 -0,1734 -2,3473 

(54) RB92606 x ? -1,2091 1,1299 -0,0642 -0,8775  -1,3859 0,5986 0,1520 -11,8817  2,5950 -1,7285 -0,0878 12,7593 

(95) SP803280 x RB72454 1,3595 -0,4596 0,0490 4,8809  -1,6183 1,5057 0,0448 11,3425  0,2588 -1,0461 -0,0939 -16,2233 

(1111) RB867515 2,7616 0,3193 -0,0418 36,2550  -2,7008 -0,3394 -0,0352 -31,3187  -0,0608 0,0201 0,0770 -4,9363 

(2222) RB72454 2,2538 1,0993 -0,1349 35,0377  -2,8175 -0,7773 -0,1241 -44,9946  0,5637 -0,3220 0,2589 9,9569 

C
an

a-
so

ca
 

(2) CB4176 x ? -3,1873 -0,7309 -0,0066 -29,5694  -4,8013 -2,2923 0,0850 -53,5671  7,9886 3,0232 -0,0785 83,1365 

(4) CP70330 x ? -0,3548 -0,9008 -0,0252 -23,9864  -0,9193 1,7534 0,1547 9,3707  1,2741 -0,8526 -0,1295 14,6158 

(5) CP892777 x ? 2,8537 1,6024 0,3689 60,4201  -0,9108 -0,4198 -0,3164 -43,4526  -1,9428 -1,1826 -0,0525 -16,9674 

(24) RB835529 x ? -4,0689 -1,4089 0,1087 -44,6389  6,6858 0,6544 -0,0267 53,7926  -2,6168 0,7545 -0,0820 -9,1537 

(43) RB865513 x ? -1,0517 0,4682 -0,0902 -5,5070  3,0118 -2,0553 -0,0637 -3,0748  -1,9601 1,5871 0,1540 8,5818 

(54) RB92606 x ? 0,9235 1,8944 -0,0768 23,1380  -1,5691 0,9417 0,0667 4,5376  0,6456 -2,8361 0,0101 -27,6756 

(95) SP803280 x RB72454 0,8192 1,2661 -0,2387 -0,3908  -0,2263 0,5284 0,2150 22,2839  -0,5928 -1,7945 0,0237 -21,8931 

(1111) RB867515 2,2948 -0,8568 0,0637 22,3370  -1,1800 0,3174 -0,0359 0,1493  -1,1148 0,5394 -0,0278 -22,4862 

(2222) RB72454 1,7717 -1,3336 -0,1038 -1,8025  -0,0909 0,5721 -0,0788 9,9606  -1,6809 0,7615 0,1826 -8,1581 
1
_ Código numérico das famílias ( ) e os cruzamentos que lhes deram origem; 1111, 2222 e 3333 são os clones comerciais utilizados como testemunhas;  

2
_ Caracteres que apresentaram significância para a interação Família x Local, na análise conjunta (neste caso, apenas em cana-soca).  
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Tabela 19. Estimativa de ecovalência (Wi
2
) para famílias de cana-de-açúcar em três 

ambientes no Estado de Goiás (usinas Denusa, Goiasa e Vale do Verdão), 

considerando-se avaliação em cana-soca
1
 e para os caracteres toneladas de 

colmos por hectare estimada (TCHe), número de colmos (NC), diâmetro de 

colmos (DC, em mm) e altura de colmos (AC, em m) (2008-2009). 

 

Família (Cruz.)
2
 TCHe (ordem) NC (ordem) DC (ordem) AC (ordem) 

(43) RB865513 x ? 113.4298 (1) 14.0193 (7) 6.9624 (7) 0.0359 (5) 

(2222) RB72454 169.0168 (2) 5.9726 (4) 2.6857 (2) 0.0503 (7) 

(4) CP70330 x`? 876.7774 (3) 2.5944 (2) 4.6129 (5) 0.0413 (6) 

(95) SP803280 x RB72454 976.0297 (4) 1.0737 (1) 5.1023 (6) 0.1037 (8) 

(1111) RB867515 1004.5910 (5) 7.9010 (5) 1.1259 (1) 0.0061 (1) 

(54) RB92606 x ? 1321.8980 (6) 3.7316 (3) 12.5194 (8) 0.0104 (2) 

(24) RB835529 x ? 4970.0660 (7) 68.1038 (8) 2.9825 (3) 0.0193 (4) 

(5) CP892777 x? 5826.6120 (8) 12.7476 (6) 4.1423 (4) 0.2390 (9) 

(2) CB4176 x ? 10655.4700 (9) 97.0284 (9) 14.9289 (9) 0.0134 (3) 

 
1
_ Época de avaliação com interação Família x Local significativa (p<0,05) na análise conjunta. 

2
_ Código numérico das famílias (entre parênteses) e os cruzamentos que lhes deram origem; 1111 e 2222 

são os clones comerciais utilizados como testemunhas. 

 

 

 

 

 

 

Tabela 20. Decomposição da interação Família x Local em nível dos valores fenotípicos e 

genotípicos, nos componentes A e B, e estimativas da correlação genotípica 

(r12) entre os ensaios da Denusa e Goiasa, para cada época de avaliação (cana-

planta e cana-soca) e os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de 

colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por 

hectare estimada (TCHe) (2008-2009). 

 

 
Caracteres 

Valores fenotípicos  Valores genotípicos 

 r12 A (%) B (%)  r12
1
 A (%) B (%) 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

NC 0,5279 1,5650 98,4350  0,6680 1,4277 98,5723 

DC 0,5844 0,0064 99,9936  0,5940 1,6750 98,3250 

AC 0,3184 0,3782 99,6218  0,1202 2,5995 97,4005 

TCHe -0,0931 9,3089 90,6911  0,2119 4,4540 95,5460 

ca
n
a-

so
ca

 NC -0,6293 0,0054 99,9946  - 1,3071 98,6929 

DC -0,5702 0,6238 99,3762  -0,2990 2,5413 97,4587 

AC 0,6231 1,9196 98,0804  0,1703 0,9583 99,0417 

TCHe 0,0767 1,8495 98,1505  - 0,8975 99,1025 
1
_ Valores de r12 ausentes (-) indicam que a estimativa da variância genética de famílias foi nula, 

impossibilitando a determinação de r12. 
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Tabela 21. Decomposição da interação Família x Local, em nível dos valores fenotípicos e 

genotípicos, nos componentes A e B, e estimativas da correlação genotípica 

(r12) entre os ensaios da Denusa e Vale do Verdão, para cada época de 

avaliação (cana-planta e cana-soca) e os caracteres número de colmos (NC), 

diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas 

de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009). 

 

 
Caracteres 

Valores fenotípicos  Valores genotípicos 

 r12
1
 A (%) B (%)  r12

1
 A (%)

2
 B (%)

2
 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

NC 0,8269 10,8774 89,1226  -0,3625 16,3598 83,6402 

DC 0,4352 1,4702 99,5298  -0,2499 6,9005 93,0995 

AC 0,0663 4,1448 95,8552  -0,9275 0,2099 99,7901 

TCHe 0,5457 32,5585 67,4415  - 17,9483 82,0517 

ca
n
a-

so
ca

 NC - 4,6951 95,3049  - 9,2381 90,7619 

DC 0,7565 3,3537 96,6463  0,6570 - - 

AC 0,4995 58,0370 41,9630  - 48,6337 51,3663 

TCHe 0,3648 4,3215 95,6785  - 38,5401 61,4636 
1
_ Valores de r12 ausentes (-) indicam que ou o valor da variância genética de família foi = 0 não sendo 

possível a estimativa de r12. 
2
_ Valores de A(%) e B(%) ausentes (-)  indicam estimativas nulas da variância da interação (

2

FL  ).  

 

 

 

 

 

Tabela 22. Decomposição da interação Famíla x Local, em nível dos valores fenotípicos e 

genotípicos, nos componentes A e B, e estimativas da correlação genotípica 

(r12) entre os ensaios da Goiasa e Vale do Verdão, para cada época de 

avaliação (cana-planta e cana-soca) e os caracteres número de colmos (NC), 

diâmetro de colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m) e toneladas de 

colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009). 

 

 
Caracteres 

Valores fenotípicos  Valores genotípicos 

 r12
1
 A (%) B (%)  r12

1
 A (%)

2
 B (%)

2
 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 NC - - -  - - - 

DC - 7,7285 92,2715  - - - 

AC 0,5408 - -  0,6284 - - 

TCHe 0,1430 - -  - - - 

ca
n
a-

so
ca

 NC 0,0123 5,3019 94,6981  -0,7537 1,4080 95,5920 

DC - 1,3650 98,6350  - 0,0145 99,9855 

AC -0,6653 16,0564 83,9436  - 22,6283 77,3717 

TCHe - 4,3484 95,6516  - 4,8943 95,1057 
1
_ Valores de r12 ausentes (-) indicam que ou o valor da variância genética de família foi = 0 não sendo 

possível a estimativa de r12.  
2
_ Valores de A(%) e B(%) ausentes indicam estimativas nulas da variância da interação (

2

FL  ).  
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Tabela 23. Ganhos esperados (GS) com a seleção direta, baseados nas médias ajustadas, sob quatro proporções de seleção (PS%), para os três 

experimentos (Denusa, Goiasa e Vale do Verdão), em duas épocas de avaliação (CP, cana-planta e CS, cana-soca), para os 

caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por 

hectare estimada (TCHe) (2008-2009).  

 

Local (PS%) Época  
GS (unidade)  GS (%) 

NC DC AC
1
 TCHe  NC DC AC

1
 TCHe 

D
en

u
sa

 

10 CP  2,7689 1,1358 0,1728 23,5246  23,8169 4,3792 10,1031 22,7726 

 CS  3,6648 1,3523 0,1937 23,5451  23,7343 5,8939 8,9618 17,4413 

15 CP  2,3251 0,9539 0,1521 19,6572  20,0002 3,6779 8,8938 19,0288 

 CS  3,2434 1,0549 0,1658 20,2193  21,0052 4,5981 7,6703 14,9776 

20 CP  2,0859 0,8495 0,1399 17,2689  17,9422 3,2753 8,1803 16,7168 

 CS  2,9301 0,8989 0,1480 18,1438  18,9766 3,9181 6,8480 13,4402 

30 CP  1,6725 0,6868 0,1214 14,0769  14,3861 2,6479 7,0946 13,6269 

 CS  2,4029 0,6983 0,1200 14,4069  15,5618 3,0435 5,5534 10,6720 

 

 Média  2,6367 0,9538 0,1517 18,8553  19,4279 3,9292 7,9132 16,0845 

G
o
ia

sa
 

10 CP  3,5025 1,5260 0,0948 51,0889  25,8394 5,6509 4,0628 29,0360 

 CS  2,4632 1,7522 0,2084 36,7391  14,6593 6,8177 11,7236 23,9460 

15 CP  2,9546 1,2991 0,0853 42,8905  21,7978 4,8105 3,6579 24,3765 

 CS  2,1545 1,4887 0,1883 32,3561  12,8218 5,7924 10,5960 21,0892 

20 CP  2,5668 1,1540 0,0787 37,3283  18,9365 4,2732 3,3740 21,2153 

 CS  1,9568 1,3436 0,1699 28,9979  11,6457 5,2277 9,5610 18,9004 

30 CP  1,9599 0,9314 0,0678 28,6980  14,4589 3,4490 2,9048 16,3103 

 CS  1,5399 1,0082 0,1379 22,5784  9,1642 3,9227 7,7584 14,7162 

 

 Média  2,3873 1,3129 0,1289 35,0846  16,1654 4,9930 6,7048 21,1987 

V
al

e 
d
o
 V

er
d
ão

 10 CP  1,2791 1,9431 0,1457 6,5106  16,5598 9,0366 12,0238 18,7570 

 CS  1,5841 1,8733 0 3,1747  12,2946 7,9551 0 2,6901 

15 CP  1,0919 1,7157 0,1259 5,3750  14,1372 7,9788 10,3845 15,4854 

 CS  1,3518 1,6227 0 2,8115  10,4923 6,8908 0 2,3824 

20 CP  0,9498 1,5562 0,1097 4,5809  12,2975 7,2374 9,0491 13,1975 

 CS  1,1904 1,4232 0 2,4776  9,2394 6,0437 0 2,0994 

30 CP  0,7172 1,2745 0,0874 3,4575  9,2852 5,9270 7,2111 9,9609 

 CS  0,9495 1,1232 0 1,9316  7,3698 4,7699 0 1,6368 

  Média  1,1392 1,5665 0,1172 3,7899  11,4595 6,9799 9,6671 8,2762 
1
_ Valores “0” indicam que não foi possível a obtenção da estimativa do parâmetro devido à estimativa de herdabilidade ter sido nula. 
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Tabela 24. Ganhos esperados (GS) em cana-soca com a seleção realizada em cana-planta (seleção indireta), baseados nas médias ajustadas, 

sob quatro proporções de seleção (PS%), para três experimentos (Denusa, Goiasa e Vale do Verdão) e os caracteres número de 

colmos (NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada 

(TCHe) (2008-2009).  

 

Local (PS%) 
GS (unidade)  GS(%) 

NC DC AC
1
 TCHe  NC DC AC

1
 TCHe 

D
en

u
sa

 

10 1,4318 -2,3489 0,1978 -4,3844  7,2950 -9,9578 8,6845 -2,9454 

15 1,2760 -2,1506 0,1973 -1,9517  6,9012 -9,1468 8,7787 -1,3308 

20 1,1499 -1,4644 0,2021 0,1034  6,4615 -5,8755 9,0328 0,0703 

30 1,2418 -1,7467 0,2170 2,8675  7,2140 -7,3743 9,7102 1,9437 

Média 1,2748 -1,9277 0,2036 -0,8413  6,9679 -8,0886 9,0516 -0,5655 

G
o
ia

sa
 

10 -0,6728 -1,3372 -0,4101 -57,6080  -3,5885 -4,7834 -21,1620 -37,1530 

15 0,0324 -1,3694 -0,3901 -44,7150  0,1640 -5,0073 -20,0358 -26,7807 

20 0,1810 -1,4336 -0,4164 -36,1428  0,9341 -5,3350 -21,9724 -20,6953 

30 0,4493 -1,1999 -0,4154 -32,4681  2,3725 -4,4751 -22,1840 -19,8027 

Média -0,0025 -1,3350 -0,4080 -42,7335  -0,0295 -4,9002 -21,3386 -26,1079 

V
al

e 
d
o
 

V
er

d
ão

 

10 0,6307 -0,2756 0 2,2079  4,5971 -1,1358 0 2,1918 

15 0,6651 -0,2005 0 2,9826  5,0211 -0,8342 0 2,7483 

20 0,8270 -0,0336 0 3,3759  6,2078 -0,1395 0 3,0277 

30 1,0158 0,1377 0 3,9631  7,6949 0,5749 0 3,4099 

Média 0,7846 -0,0930 0 3,1324  5,8802 -0,3837 0 2,8445 
1
_ Valores “0” indicam que não foi possível a obtenção da estimativa do parâmetro devido à estimativa de herdabilidade ter sido nula.  
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Tabela 25. Ganhos esperados (GS) com a seleção direta (em cada local) e indireta (entre locais), baseados nas médias ajustadas, sob duas 

proporções de seleção (PS%), para as famílias repetidas nos experimentos da Denusa e Goiasa, em duas épocas de avaliação (CP, 

cana-planta e CS, cana-soca), para os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos 

(AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009).  

 

Seleção Ganho PS% Época 
GS (Unidade)  GS (%) 

NC DC AC TCHe  NC DC AC TCHe 

Denusa Denusa 20 CP 1,4195 0,9008 0,1151 16,5989   13,7065 3,4652 6,6620 17,8641 

   CS 3,3003 0,6903 0,1319 21,8776  21,7285 3,0307 6,2689 17,7547 

  30 CP 1,0790 0,6844 0,0928 12,9580  10,4180 2,6327 5,3697 13,9456 

   CS 2,6745 0,5981 0,1120 17,3713   17,6081 2,6260 5,3249 14,0976 

   Média 2,1183 0,7184 0,1130 17,2014   15,8653 2,9387 5,9064 15,9155 

Goiasa Goiasa 20 CP 3,1460 0,9167 0,0899 50,1243  21,6015 3,3789 3,8464 26,6752 

   CS 2,0486 0,9216 0,1963 26,1294  11,3645 3,5821 11,2738 17,1998 

  30 CP 2,3266 0,7935 0,0763 35,3358  15,9748 2,9246 3,2647 18,8050 

   CS 1,6482 0,7855 0,1559 20,0466   9,1431 3,0533 8,9523 13,1957 

   Média 2,2923 0,8543 0,1296 32,9090   14,5210 3,2347 6,8343 18,9689 

Denusa Goiasa 20 CP -2,8710 0,2930 -0,2169 -58,0741  -15,1899 1,0400 -9,2120 -21,9529 

   CS 1,8500 -0,3881 0,3521 14,0225  12,3368 -1,5478 19,8609 9,7394 

  30 CP -2,7824 0,1115 -0,2263 -46,1719  -15,3834 0,3996 -9,6613 -20,1831 

   CS 0,8819 -0,5858 0,3693 16,8921   4,9274 -2,2996 21,1203 12,3082 

   Média -0,7303 -0,1423 0,0695 -18,3329  -3,3272 -0,6019 5,5269 -5,0221 

Goiasa Denusa 20 CP 4,8009 1,0350 0,4934 76,7697  39,5500 3,9786 27,0964 71,6317 

   CS 5,8421 1,7131 -0,0990 38,1607  46,8371 7,3755 -4,5276 40,0203 

  30 CP 4,3461 1,0110 0,4837 70,7912  38,4784 3,9190 26,7827 79,4437 

   CS 4,4892 1,8489 -0,1088 26,3173   32,1099 8,1781 -5,0743 22,3666 

   Média 4,8696 1,4020 0,1924 53,0097   39,2439 5,8628 11,0693 53,3656 
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Tabela 26. Ganhos esperados (GS) com a seleção direta (em cada local) e indireta (entre locais), baseados nas médias ajustadas, sob duas 

proporções de seleção (PS%), para as famílias repetidas nos experimentos da Denusa e Vale do Verdão, em duas épocas de 

avaliação (CP, cana-planta e CS, cana-soca), para os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura 

de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009). 

 

Seleção Ganho PS% Época 
GS (Unidade)  GS (%) 

NC DC AC
1
 TCHe  NC DC AC

1
 TCHe 

Denusa Denusa 20 CP 2,4534 0,6491 0,1336 18,0777  19,6786 2,4862 7,6974 16,8185 

   CS 2,6692 0,8218 0,1205 9,4774  16,6303 3,5960 5,5207 7,1606 

  30 CP 2,0287 0,5330 0,1115 14,5635  16,2723 2,0413 6,4256 13,5490 

   CS 2,1706 0,6673 0,1053 7,9061  13,5238 2,9199 4,8278 5,9734 

   Média 2,3305 0,6678 0,1177 12,5062  16,5263 2,7608 6,1179 10,8754 

Vale Vale 20 CP 0,7341 1,5341 0,0924 4,1527  9,0316 7,0222 7,1073 10,3595 

   CS 1,2814 1,1723 0 2,3059  10,1056 4,9580 0 2,0429 

  30 CP 0,5885 1,3570 0,0718 3,0413  7,2405 6,2113 5,5254 7,5869 

   CS 0,9740 -0,7870 0 1,7982  7,6813 -3,3286 0 1,5931 

   Média 0,8945 0,8191 0,0821 2,8245  8,5147 3,7157 6,3163 5,3956 

Denusa Vale 20 CP 2,6459 3,8974 0,2660 22,7121  19,5073 15,1831 15,8281 19,3127 

   CS 1,9815 0,1803 0 3,5038  14,0881 0,7453 0 3,5588 

  30 CP 2,5260 3,7076 0,2529 22,0381  30,1809 17,2539 19,4740 48,9918 

   CS 2,0897 0,0129 0 3,4300  15,2315 0,0524 0 3,4408 

   Média 2,3108 1,9495 0,2594 12,9210  19,7519 8,3087 17,6511 18,8260 

Vale Denusa 20 CP -1,4715 -0,3702 -0,1418 -18,3961  -11,1973 -1,4435 -8,2389 -17,5243 

   CS -0,2665 0,6809 0,0212 10,1238  -1,5399 2,8083 0,9576 8,4379 

  30 CP -1,9436 -0,4728 -0,1472 -25,4116  -14,3292 -1,8420 -8,7568 -21,6081 

   CS -0,7606 -0,7755 -0,0070 6,7014  -4,3928 -3,2247 -0,3115 5,4883 

   Média -1,1105 -0,2344 -0,0687 -6,7456  -7,8648 -0,9255 -4,0874 -6,3016 
1
_ Valores “0” indicam que não foi possível a obtenção da estimativa do parâmetro devido à estimativa de herdabilidade ter sido nula. 
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Tabela 27. Ganhos esperados (GS) com a seleção indireta (entre locais), baseados nas médias ajustadas, sob duas proporções de seleção 

(PS%), para as famílias repetidas nos experimentos da Denusa, Goiasa e Vale do Verdão, em duas épocas de avaliação (CP, cana-

planta e CS, cana-soca), para os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em 

m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009). 

Seleção Ganho PS% Época 
GS (Unidade)  GS (%) 

NC DC AC
1
 TCHe  NC DC AC

1
 TCHe 

Denusa Goiasa 20 CP -1,7013 -1,1410 -0,2257 -80,6249  -10,8523 -3,8301 -9,5466 -26,7993 
   CS 0,0895 -0,4226 0,6112 -9,5022  0,5224 -1,5476 40,7077 -4,7469 

  30 CP -3,6497 -0,7973 -0,2531 -73,6737  -18,7176 -2,7671 -10,5511 -26,2363 
   CS -0,1421 -0,5349 0,4961 5,5415  -0,8411 -1,9978 30,6920 3,4117 

   Média -1,3509 -0,7240 0,1571 -39,5648  -7,4721 -2,5357 12,8255 -13,5927 
Denusa Vale 20 CP 0,4206 3,6384 0,2007 14,1261  3,8716 17,4374 14,2231 24,7992 
   CS 1,1917 0,8447 0 3,7474  8,7728 3,4096 0 3,2445 
  30 CP 0,7345 3,0194 0,2072 12,7715  7,5730 13,8735 15,1090 21,8078 

   CS 1,0743 1,4741 0 4,5731  8,2385 6,4761 0 4,6048 

   Média 0,8553 2,2441 0,2040 8,8045  7,1140 10,2992 14,6661 13,6141 
Goiasa Denusa 20 CP 6,1502 1,0282 0,5096 71,7947  56,2746 3,8770 29,2573 59,5917 
   CS 5,1298 1,3529 -0,0998 26,1613  35,2595 5,4987 -4,5799 17,8485 
  30 CP 5,0666 0,8394 0,4766 65,6047  45,2444 3,1570 26,9867 56,5610 

   CS 3,4811 1,4978 -0,1463 17,6202  22,1786 6,3196 -6,6614 11,1755 

   Média 4,9570 1,1796 0,1850 45,2952  39,7393 4,7131 11,2507 36,2942 

 

 

 

 

Goiasa Vale 20 CP 4,5712 4,2574 0,4864 54,2407  56,3616 18,8858 36,7090 95,2228 
   CS 3,5267 2,8408 0,0000 6,0103  26,0268 12,6897 0 4,7196 
  30 CP 3,5642 4,5612 0,4686 49,4275  37,5035 21,2258 34,8679 84,3991 

   CS 2,5510 -3,2896 0,0000 5,5828  17,5762 -9,6585 0,0000 4,6846 

   Média 3,5533 2,0925 0,4775 28,8153  34,3671 10,7857 35,7884 47,2565 
Vale Denusa 20 CP 0,6166 -0,7192 -0,2125 -16,5346  5,8962 -2,8110 -11,9775 -16,0941 
   CS 2,0873 0,6786 0,0055 12,0357  13,1309 2,7937 0,2545 8,7475 
  30 CP -0,1589 -0,7810 -0,2079 -20,6525  -1,4214 -3,0513 -11,9411 -18,3315 

   CS 1,4218 -0,0422 -0,0289 2,8744  9,2082 -0,1656 -1,3350 1,9117 

   Média 0,9917 -0,2159 -0,1109 -5,5692  6,7035 -0,8085 -6,2498 -5,9416 
Vale  Goiasa 20 CP -1,8261 -1,3517 -0,4023 -71,5223  -11,8871 -5,0983 -17,3183 -32,3334 
   CS 1,1245 0,6391 0,1697 11,8039  6,7322 2,5845 8,8063 8,0261 
  30 CP -1,9944 -1,6670 -0,4140 -76,4767  -13,3072 -6,1557 -17,8334 -32,9832 

   CS -0,7438 -0,4874 0,1537 -5,0079  -3,6252 -1,8506 8,1184 -2,9287 

   Média -0,8599 -0,7167 -0,1233 -35,3008  -5,5218 -2,6300 -4,5568 -15,0548 
1
_ Valores “0” indicam que não foi possível a obtenção da estimativa do parâmetro devido à estimativa de herdabilidade ter sido nula. 
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Tabela 28. Correlações fenotípicas (acima da diagonal principal) e genotípicas (abaixo da 

diagonal) entre os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos 

(DC em mm), altura de colmos (AC em m) e toneladas de colmos por hectare 

estimada (TCHe), para duas épocas de avaliação (cana-planta e cana-soca), no 

ensaio da Denusa (2008-2009). 

 

 Caracteres  NC DC AC TCHe 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

NC 1 -0,0257 0,1105** 0,7547** 

DC -0,1242 1 0,2537** 0,5322** 

AC 0,2643** 0,1960* 1 0,4114** 

TCHe 0,8331** 0,4305** 0,6557** 1 

ca
n
a-

so
ca

 NC 1 -0,1055** 

 

0,1772** 

 

0,7934** 

 DC -0,6367** 1 0,2097** 

 

0,4065** 

 AC 0,2803** -0,3324** 1 0,4456** 

 TCHe 0,7989** -0,0856 0,3677** 1 

**: Valores significativos, em nível de 1% de probabilidade; os demais não atingiram significância para o 

nível de 5%.  
 

 

 

 

 

 

 

 

Tabela 29. Correlação fenotípica (acima da diagonal principal) e genotípica (abaixo da 

diagonal principal) entre os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de 

colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m) e toneladas de colmos por 

hectare estimada (TCHe), para cada época de avaliação (cana-planta e cana-

soca), no ensaio da Goiasa (2008-2009). 

 

 Caracteres NC DC AC
1
 TCHe 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

NC 1 -0,0728* 0,0809** 0,8015** 

DC -0,3065** 1 0,3308** 0,4546** 

AC 0,4347** 0,1966 1 0,3766** 

TCHe 0,8998** 0,1385 0,6702** 1 

ca
n
a-

so
ca

 NC 1 -0,0854** 0,2247** 0,7914** 

DC -0,6211** 1 0,2230** 0,3985** 

AC
1
 - -0,1647 1 0,5203** 

TCHe
 1
 0,9968** -0,0993 - 1 

1
_ Valores faltantes (-) indicam situações em que as correlações genéticas resultaram estimativas acima de 

1,00 e, por isso, não foram consideradas.  

* e **: valores significativos, em níveis de 5% e 1% de probabilidade; os demais não atingiram significância 

para o nível de 5%.  
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Tabela 30. Correlação fenotípica (acima da diagonal principal) e genotípica (abaixo da 

diagonal principal) entre os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de 

colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m) e toneladas de colmos por 

hectare estimada (TCHe), para cada época de avaliação (cana-planta e cana-

soca), no ensaio da Vale do Verdão (2008-2009).  

 

Caracteres NC DC AC
1
 TCHe 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

NC 1 -0,0225 0,1655** 0,6771** 

DC -0,5996** 1 0,2455** 0,5085** 

AC 0,4501** 0,1627 1 0,5861** 

TCHe 0,3865** 0,6079** 0,6651** 1 

ca
n
a-

so
ca

 NC 1 0,0507 

 

0,0962** 

 

0,7979** 

 DC -0,6705** 1 -0,0367 0,5333** 

 AC
1
 - - 1 0,1212** 

 TCHe 0,8049** -0,2045* - 1 
1
_ Para AC a estimativa da variância entre famílias foi nula e impossibilitou o cálculo da correlação genética. 

**: Valores significativos, em nível de 1% de probabilidade; os demais não atingiram significância para o 

nível de 5%.  
 

 

 

 

Tabela 31. Correlações fenotípicas e genotípicas entre os caracteres número de colmos 

(NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e 

toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), considerando diferentes 

épocas de avaliação (cana-planta e cana-soca), no ensaio da Denusa (2008-

2009). 

 

  
Caracteres 

cana-soca 

  NC DC AC TCHe 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

fe
n
o
tí

p
ic

as
 NC 0,1941** -0,0070 0,0183 0,1426** 

DC -0,0181 0,1450** -0,0037 0,0442 

AC 0,1092** -0,0473 0,1765** 0,1107** 

TCHe 0,1670** 0,0573* 0,0359 0,1547** 

g
en

o
tí

p
ic

as
 NC 0,7893** -0,0496 0,7389** 0,9006** 

DC
 1
 -0,2995** -0,6961** - 0,8341** 

AC
 1
 - - 0,5967** - 

TCHe
 1
 0,8124** - 0,5714** 0,9579** 

1
_ Valores faltantes (-) indicam situações em que as correlações genéticas resultaram estimativas acima de 

1,00. 

* e **: valores significativos, em níveis de 5% e 1% de probabilidade; os demais não atingiram significância 

para o nível de 5%. 
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Tabela 32. Correlação fenotípica e genotípica entre os caracteres número de colmos (NC), 

diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas 

de colmos por hectare estimada (TCHe), entre as épocas de avaliação (cana-

planta e cana-soca), no ensaio da Goiasa (2008-2009). 

 

  
Caracteres 

cana-soca 

  NC DC AC TCHe 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

fe
n
o
tí

p
ic

as
 NC 0,3926** 0,0840* 0,1318** 0,3699** 

DC 0,1452** 0,2239** 0,1170** 0,2217** 

AC 0,1461** -0,0284 0,1887** 0,1633** 

TCHe 0,4258** 0,1651** 0,2067** 0,4489** 

g
en

o
tí

p
ic

as
 

NC
 1
 0,5058** -0,9018** - -0,8531** 

DC
 1
 / - - / 

AC
 1
 0,1755 0,3339** - - 

TCHe
 1

 0,0396 - - 0,0167 
1
_ Valores faltantes identificados por “-” ou “/” indicam situações em que as correlações genéticas resultaram 

estimativas acima de 1,0 ou abaixo de -1,0, respectivamente, tendo sido desconsideradas. 

* e **: valores significativos, em níveis de 5% e 1% de probabilidade; os demais não atingiram significância 

para o nível de 5%.  

 

 

 

 

 

 

Tabela 33. Correlação Fenotípica (F) e genotípica (G) entre os caracteres número de 

colmos (NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) 

e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), entre as épocas de 

avaliação (cana-planta e cana-soca), no ensaio da Vale do Verdão (2008-

2009). 

 

  
Caracteres 

cana-soca 

  NC DC AC TCHe 

ca
n
a-

p
la

n
ta

 

fe
n
o
tí

p
ic

as
 NC 0,0968** -0,0060 0,0215 0,0757** 

DC -0,0241 0,0869** 0,0179 0,0252 

AC -0,1191** -0,0663** 0,0058 -0,1111** 

TCHe 0,0017 0,0064 0,0219 0,0157 

g
en

o
tí

p
ic

as
 

NC 
1
 - -0,7020** - - 

DC 
1
 -0,4460** - - - 

AC 
1
 - - - - 

TCHe
 1

 0,3876** - - - 
1
_ Valores faltantes (-) indicam situações em que as correlações genéticas resultaram em estimativas acima 

de 1,0 e, por isso, foram desconsideradas. 

* e **: valores significativos, em níveis de 5% e 1% de probabilidade; os demais não atingiram significância 

para o nível de 5%. 
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Tabela 34. Respostas correlacionadas (Rxy) em um caráter (Y) pela seleção em outro caráter (X), para cada época de avaliação 

(cana-planta e cana-soca) e quatro proporções de seleção (PS%), considerando-se os caracteres número de colmos 

(NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada 

(TCHe), no ensaio da Denusa (2008-2009).  

 

X Y PS% (cana-planta)  PS% (cana-soca) 

10% 15% 20% 30%  10% 15% 20% 30% 

DC NC -0,4644 -0,4112 -0,3705 -0,3067  -4,1058 -3,6356 -3,2753 -2,7115 

AC NC 1,4950 1,3238 1,1926 0,9873  2,2378 1,9815 1,7852 1,4779 

TCHe NC 3,6616 3,2422 2,9209 2,4181  4,6286 4,0985 3,6924 3,0567 

NC DC -0,3498 -0,3097 -0,2790 -0,2310  -1,6993 -1,5047 -1,3556 -1,1222 

AC DC 0,6101 0,5402 0,4867 0,4029  -0,9839 -0,8713 -0,7849 -0,6498 

TCHe DC 1,0412 0,9219 0,8306 0,6876  -0,1841 -0,1630 -0,1468 -0,1216 

NC AC 0,0711 0,0630 0,0567 0,0470  0,0963 0,0852 0,0768 0,0636 

DC AC 0,0385 0,0341 0,0307 0,0255  -0,1023 -0,0905 -0,0816 -0,0675 

TCHe AC 0,1516 0,1343 0,1210 0,1001  0,1016 0,0900 0,0811 0,0671 

NC TCHe 43,0956 38,1598 34,3782 28,4603  49,9491 44,2284 39,8454 32,9863 

DC TCHe 16,2709 14,4074 12,9796 10,7453  -4,7994 -4,2497 -3,8286 -3,1695 

AC TCHe 37,5057 33,2102 29,9191 24,7687  25,4964 22,5763 20,3390 16,8378 
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Tabela 35. Respostas correlacionadas (Rxy) em um caráter (Y) pela seleção em outro caráter (X), para cada época de avaliação 

(cana-planta e cana-soca) e quatro proporções de seleção (PS%), considerando-se os caracteres número de colmos 

(NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada 

(TCHe), no ensaio da Goiasa (2008-2009).  

 

X Y PS% (cana-planta)   PS% (cana-soca)  

10% 15% 20% 30%  10% 15% 20% 30% 

DC NC -1,5853 -1,4037 -1,2646 -1,0469  -4,0164 -3,5564 -3,2039 -2,6524 

AC NC
1
 2,3877 2,1142 1,9047 1,5768  7,6170 6,7446 6,0762 5,0303 

TCHe NC 4,8134 4,2621 3,8397 3,1788  5,9811 5,2961 4,7712 3,9499 

NC DC -0,9395 -0,8319 -0,7495 -0,6204  -1,6971 -1,5027 -1,3538 -1,1208 

AC DC 0,5937 0,5257 0,4736 0,3921  -0,6459 -0,5720 -0,5153 -0,4266 

TCHe DC 0,4074 0,3608 0,3250 0,2691  -0,3068 -0,2717 -0,2448 -0,2026 

NC AC
1
 0,1003 0,0888 0,0800 0,0662  0,2949 0,2611 0,2353 0,1947 

DC AC 0,0421 0,0373 0,0336 0,0278  -0,0592 -0,0524 -0,0472 -0,0391 

TCHe AC
1
 0,1483 0,1313 0,1183 0,0980  0,3334 0,2952 0,2659 0,2201 

NC TCHe 74,0777 65,5936 59,0933 48,9208  71,7230 63,5086 57,2150 47,3658 

DC TCHe 10,5807 9,3689 8,4404 6,9875  -8,7074 -7,7101 -6,9461 -5,7503 

AC TCHe
 1
 54,3478 48,1233 43,3544 35,8912  103,2459 91,42111 82,3613 68,1834 

1
_ Respostas correlacionadas superestimadas, pois referem-se a situações em que as correlações genéticas apresentaram estimativas acima de 1,0, tendo sido 

assumidas iguais à unidade.  
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Tabela 36. Respostas correlacionadas (Rxy) em um caráter (Y) pela seleção em outro caráter (X), para cada época de avaliação 

(cana-planta e cana-soca) e quatro proporções de seleção (PS%), considerando-se os caracteres número de colmos 

(NC), diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada 

(TCHe), no ensaio da Vale do Verdão (2008-2009). 

 

X Y PS% (cana-planta)   PS%(cana-soca)
1
 

10% 15% 20% 30%  10% 15% 20% 30% 

DC NC -1,8102 -1,6029 -1,4440 -1,1954  -3,1587 -2,7969 -2,5198 -2,0860 

AC NC 1,1541 1,0220 0,9207 0,7622  - - - - 

TCHe NC 0,7396 0,6549 0,5900 0,4885  1,3035 1,1542 1,0398 0,8608 

NC DC -1,8306 -1,6209 -1,4603 -1,2089  -1,7956 -1,5899 -1,4323 -1,1858 

AC DC 0,5677 0,5027 0,4529 0,3749  - - -  

TCHe DC 1,5829 1,4017 1,2627 1,0454  -0,2377 -0,2105 -0,1897 -0,1570 

NC AC 0,1078 0,0954 0,0860 0,0712  - - - - 

DC AC 0,0524 0,0464 0,0418 0,0346  - - - - 

TCHe AC 0,1358 0,1203 0,1084 0,0897  - - - - 

NC TCHe 5,3348 4,7238 4,2557 3,5231  16,1888 14,3347 12,9141 10,6910 

DC TCHe 11,2903 9,9972 9,0065 7,4561  -5,1940 -4,5991 -4,1434 -3,4301 

AC TCHe 10,4904 9,2890 8,3684 6,9279  - - - - 
1
_ Valores faltantes (-) indicam situações em que as estimativas da variância genética (

2

f ) e da herdabilidade entre médias de famílias (
2

eh ), para o caráter 

AC resultaram em valor nulo, impossibilitando a estimação das respostas correlacionadas. 
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Tabela 37. Respostas correlacionadas (Rxy) em um caráter (Y), na fase de cana-soca, pela 

seleção no mesmo ou em outro caráter (X), em cana-planta, sob quatro 

proporções de seleção (PS%), considerando-se número de colmos (NC), 

diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas 

de colmos por hectare estimada (TCHe), no ensaio conduzido na Denusa 

(2008-2009). 

 

Cana-planta (X)
1
 Cana-soca (Y) 

PS%  

10% 15% 20% 30% 

NC NC 5,9023 5,2263 4,7084 3,8979 

DC NC -1,6361 -1,4487 -1,3051 -1,0805 

AC
1
 NC -8,2677 -7,3208 -6,5953 -5,4599 

TCHe
 1
 NC 6,4240 5,6883 5,1246 4,2424 

NC DC -0,1376 -0,1219 -0,1098 -0,0909 

DC DC -1,4100 -1,2485 -1,1248 -0,9312 

AC
1
 DC 3,0657 2,7146 2,4456 2,0246 

TCHe
 1
 DC 2,3821 2,1092 1,9002 1,5731 

NC
1
 AC 0,3566 0,3158 0,2845 0,2355 

DC
1
 AC 0,2605 0,2307 0,2078 0,1720 

AC AC 0,2353 0,2084 0,1877 0,1554 

TCHe
 1
 AC 0,3064 0,2713 0,2444 0,2023 

NC TCHe 58,5036 51,8032 46,6695 38,6357 

DC TCHe 39,5818 35,0485 31,5752 26,1398 

AC
1
 TCHe 71,8232 63,5973 57,2949 47,4320 

TCHe
 1
 TCHe 55,8072 49,4156 44,5185 36,8550 

1
_ Respostas correlacionadas superestimadas, pois referem-se a situações em que as correlações genéticas 

apresentaram estimativas acima de 1,0 ou abaixo de -1,0, tendo sido assumidos estes valores limites. 
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Tabela 38. Resposta correlacionada (Rxy) em um caráter Y em cana-soca pela seleção de 

um caráter X em cana-planta, em quatro proporções de seleção (PS = 10%, 

15%, 20% ou 30%), considerando os caracteres número de colmos (NC), 

diâmetro de colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m) e toneladas de 

colmos por hectare estimada (TCHe), no ensaio conduzido na Goiasa (2008-

2009).  

 

Cana-planta (X) 
1
 Cana-soca (Y) 

PS% 

10% 15% 20% 30% 

NC NC 3,2404 2,8693 2,5849 2,1399 

DC
1
 NC -5,9404 -5,2600 -4,7387 -3,9230 

AC NC 1.1073 0.9805 0.8833 0.7312 

TCHe
 1
 NC 6,1452 5,4414 4,9021 4,0583 

NC DC -2,9734 -2,6328 -2,3719 -1,9636 

DC
1
 DC 3,0574 2,7072 2,4389 2,0191 

AC DC 1,0846 0,9604 0,8652 0,7163 

TCHe
 1
 DC 3,1628 2,8006 2,5230 2,0887 

NC
1
 AC 0,3559 0,3151 0,2839 0,2350 

DC
1
 AC 0,3300 0,2922 0,2633 0,2179 

AC
1
 AC 0,3506 0,3104 0,2796 0,2315 

TCHe
 1
 AC 0,34147 0,3023 0,2724 0,2255 

NC TCHe -74,0708 -65,5875 -59,0878 -48,9163 

DC
1
 TCHe -80,5194 -71,2975 -64,2320 -53,1749 

AC
1
 TCHe -85,5224 -75,7275 -68,2230 -56,4789 

TCHe TCHe 1,3921 1,2326 1,1105 0,9193 
1
_ Situações em que as correlações genéticas apresentaram estimativas acima de 1,00 ou abaixo de -1,00 e 

nestes casos, considerou-se correlações = 1 ou -1, tornando maximizadas as estimativas das respostas 

correlacionadas. 
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Tabela 39. Resposta correlacionada (Rxy) em um caractere Y em cana-soca pela seleção de 

um caractere X em cana-planta, em quatro proporções de seleção (PS = 10%, 

15%, 20% ou 30%), considerando os caracteres número de colmos (NC), 

diâmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas 

de colmos por hectare estimada (TCHe), no ensaio conduzido na Vale do 

Verdão (2008-2009). 

 

Cana-planta (X)
 1

 Cana-soca (Y) 
PS% 2  

10% 15% 20% 30% 

NC
1
 NC 3,8092 3,3729 3,0387 2,5156 

DC NC -2,2858 -2,0240 -1,8234 -1,5095 

AC
1
 NC 4,3528 3,8543 3,4723 2,8746 

TCHe
 1
 NC 3,2486 2,8766 2,5915 2,1454 

NC DC -1,9196 -1,6998 -1,5313 -1,2677 

DC
1
 DC 3,6789 3,2575 2,9347 2,4295 

AC
1
 DC 3,1246 2,7667 2,4926 2,0635 

TCHe
 1
 DC 2,3320 2,0649 1,8603 1,5400 

NC AC - - - - 

DC AC - - - - 

AC AC - - - - 

TCHe AC - - - - 

NC
1
 TCHe 20,5367 18,1846 16,3825 13,5624 

DC
1
 TCHe 27,6304 24,4659 22,0413 18,2470 

AC
1
 TCHe 23,4677 20,7799 18,7206 15,4980 

TCHe
 1
 TCHe 17,5145 15,5086 13,9717 11,5666 

1
_ Situações em que as correlações genéticas apresentaram estimativas acima de 1,00 ou abaixo de -1,00 e 

nestes casos, considerou-se correlações = 1 ou -1, tornando maximizadas as estimativas das respostas 

correlacionadas. 
2
_ Valores faltantes (-) indicam situações em que as estimativas da variância genética (

2

f ) e herdabilidade 

entre médias de famílias (
2

eh ) para a variável AC obtiveram valor zero, não possibilitando as estimativas das 

respostas correlacionadas. 
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Tabela 40. Porcentagens de coincidências (PC%) das famílias selecionadas sob quatro 

proporções de seleção (PS%) em cana-planta e as famílias de melhor 

desempenho em cana-soca, com relação aos valores médios para o ensaio da 

Denusa, considerando-se os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de 

colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m) e toneladas de colmos por 

hectare estimada (TCHe) (2008-2009). 

 

 

Caracteres PS% 
Cana-planta 

 NC  DC  AC  TCHe 

C
an

a-
so

ca
 

NC 

10 50,00  10,00  10,00  40,00 

15 56,25  18,75  12,25  25,00 

20 52,38  19,04  33,33  30,09 

30 45,16  25,80  35,48  41,93 

DC 

10 20,00  30,00  0  30,00 

15 25,00  31,25  18,75  25,00 

20 23,80  38,09  14,28  28,57 

30 32,25  51,61  22,58  45,16 

AC 

10 20,00  10,00  40,00  10,00 

15 31,25  25,00  31,25  18,75 

20 33,33  19,04  33,33  28,57 

30 38,70  35,48  51,61  35,40 

TCHe 

10 30,00  10,00  0  30,00 

15 31,25  6,25  18,75  31,25 

20 23,80  19,04  28,57  28,57 

30 38,70  32,25  35,48  38,71 
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Tabela 41. Porcentagens de coincidências (PC%) das famílias selecionadas sob quatro 

proporções de seleção (PS%) em cana-planta e as famílias de melhor 

desempenho em cana-soca, com relação aos valores médios para o ensaio da 

Goiasa, considerando-se os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de 

colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m) e toneladas de colmos por 

hectare estimada (TCHe) (2008-2009). 

 

 

Caracteres PS% 
Cana-planta 

 NC  DC  AC  TCHe 

C
an

a-
so

ca
 

NC 

10 11,11  0  0  11,11 

15 46,15  0  15,38  23,07 

20 47,06  5,88  29,41  35,29 

30 53,85  15,38  38,46  46,15 

DC 

10 11,11  66,66  11,11  22,22 

15 7,69  53,85  7,69  15,38 

20 5,88  52,94  5,88  17,64 

30 19,23  53,84  19,23  23,07 

AC 

10 11,11  11,11  44,44  0 

15 15,38  17,64  53,85  30,76 

20 23,52  19,23  47,06  29,41 

30 38,46  34,61  50,00  43,30 

TCHe 

10 0  11,11  11,11  11,11 

15 20,07  23,07  15,38  23,08 

20 35,29  17,64  23,52  29,41 

30 46,15  11,53  43,30  34,61 
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Tabela 42. Porcentagens de coincidências (PC%) das famílias selecionadas sob quatro 

proporções de seleção (PS%) em cana-planta e as famílias de melhor 

desempenho em cana-soca, com relação aos valores médios para o ensaio da 

Vale do Verdão, considerando-se os caracteres número de colmos (NC), 

diâmetro de colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m) e toneladas de 

colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009). 

 

 

Caracteres PS% 
Cana-planta 

 NC  DC  AC  TCHe 

C
an

a-
so

ca
 

NC 

10 30,77  7,69  0  7,69 

15 31,58  10,52  5,26  10,52 

20 32,00  12,00  8,00  20,00 

30 43,24  18,42  18,42  31,57 

DC 

10 0  15,38  38,46  7,69 

15 10,52  21,05  31,57  10,52 

20 16,00  32,00  28,00  16,00 

30 13,15  45,94  23,68  18,42 

AC 

10 7,69  0  38,46  0 

15 10,52  10,52  42,10  26,31 

20 12,00  8,00  40,00  20,00 

30 26,31  23,68  51,35  23,68 

TCHe 

10 0  15,38  23,07  15,38 

15 0  15,78  21,05  26,31 

20 8,00  28,00  16,00  24,00 

30 28,94  36,84  26,31  32,43 

 



166 
 

Tabela 43. Valores genotípicos (ĝ) das famílias de cana-de-açúcar e número de indivíduos a serem selecionados dentro das famílias (nk), via 

método BLUPIS, para as variáveis NC e DC (mm), para o ensaio da Denusa (2008-2009).  
NC DC 

Cana-planta  Cana-soca Cana-planta  Cana-soca 

Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 Família ĝ nk
1
   Família ĝ nk

1
  

10 4,4974 nj=50 nj=100  61 5,3190 nj=50 nj=100 98 0,9490 nj=50 nj=100  43 1,6593 nj=50 nj=100 
61 3,9261 44 87  10 4,1167 39 77 96 0,8264 44 87  53 1,0143 31 61 
7 2,2063 25 49  44 3,4260 32 64 19 0,7166 38 76  16 0,9328 28 56 
28 1,8955 21 42  81 2,8894 27 54 76 0,6926 36 73  95 0,8949 27 54 
19 1,7057 19 38  97 2,8633 27 54 28 0,6431 34 68  96 0,8301 25 50 
87 1,6796 19 37  87 2,3253 22 44 60 0,6322 33 67  73 0,6587 20 40 
67 1,4796 16 33  84 2,3165 22 44 73 0,5971 31 63  91 0,6570 20 40 
66 1,4239 16 32  53 2,1563 20 41 18 0,5961 31 63  89 0,5608 17 34 
46 1,3078 15 29  83 2,0675 19 39 8 0,5523 29 58  98 0,5031 15 30 
81 1,3075 15 29  7 1,9129 18 36 59 0,5091 27 54  68 0,4903 15 30 
45 1,2846 14 29  19 1,7898 17 34 102 0,4922 26 52  75 0,4342 13 26 
98 1,2629 14 28  82 1,7898 17 34 43 0,4852 26 51  69 0,4142 12 25 
69 1,0787 12 24  6 1,5683 15 29 6 0,4117 22 43  32 0,4081 12 25 
6 1,0313 11 23  101 1,5287 14 29 37 0,3680 19 39  49 0,4064 12 24 
56 1,0229 11 23  64 1,4965 14 28 68 0,3026 16 32  18 0,3964 12 24 
77 0,8661 10 19  56 1,3246 12 25 53 0,2963 16 31  48 0,3594 11 22 
59 0,8149 9 18  45 1,3102 12 25 94 0,2959 16 31  36 0,3570 11 22 
39 0,7887 9 18  70 1,2593 12 24 16 0,2908 15 31  5 0,3422 10 21 
89 0,7353 8 16  71 1,1193 11 21 79 0,2692 14 28  77 0,3418 10 21 
11 0,7332 8 16  11 1,1090 10 21 31 0,2629 14 28  14 0,3401 10 20 
36 0,7071 8 16  17 1,1090 10 21 38 0,2579 14 27  55 0,3185 10 19 
80 0,6929 8 15  102 1,1090 10 21 88 0,2536 13 27  28 0,3024 9 18 

103 0,6927 8 15  54 1,0983 10 21 95 0,2527 13 27  54 0,3010 9 18 
63 0,6680 7 15  23 1,0392 10 20 81 0,2460 13 26  74 0,2948 9 18 
15 0,6046 7 13  20 1,0156 10 19 75 0,2367 12 25  1 0,2594 8 16 
68 0,5723 6 13  39 0,8753 8 16 30 0,2206 12 23  6 0,2491 8 15 
32 0,5705 6 13  26 0,8720 8 16 32 0,2173 11 23  13 0,2477 7 15 
94 0,5639 6 13  15 0,7511 7 14 89 0,2155 11 23  59 0,2386 7 14 
70 0,5492 6 12  72 0,7511 7 14 25 0,2122 11 22  2 0,2336 7 14 
13 0,5387 6 12  85 0,6901 6 13 44 0,2114 11 22  94 0,2168 7 13 
86 0,5217 6 12  103 0,6889 6 13 104 0,2043 11 22  92 0,2071 6 12 
75 0,5035 6 11  62 0,6518 6 12 55 0,2028 11 21  22 0,2061 6 12 
83 0,3970 4 9  5 0,6378 6 12 54 0,2009 11 21  30 0,1898 6 11 
18 0,3890 4 9  92 0,4559 4 9 45 0,1996 11 21  93 0,1820 5 11 
62 0,3840 4 9  94 0,4526 4 9 71 0,1942 10 20  58 0,1808 5 11 
31 0,3551 4 8  46 0,4128 4 8 48 0,1936 10 20  33 0,1572 5 9 
53 0,3054 3 7  67 0,4075 4 8 41 0,1803 9 19  21 0,1540 5 9 
84 0,2883 3 6  99 0,3331 3 6 85 0,1750 9 18  19 0,1520 5 9 
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Tabela 43. Continuação...  

  

NC DC 

Cana-planta  Cana-soca Cana-planta  Cana-soca 

Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 Família ĝ nk
1
   Família ĝ nk

1
  

41 0,2196 2 5  41 0,3162 3 6 74 0,1532 8 16  38 0,1478 4 9 
95 0,1933 2 4  91 0,3162 3 6 93 0,1348 7 14  90 0,1285 4 8 
76 0,0761 1 2  63 0,2189 2 4 101 0,1179 6 12  42 0,1229 4 7 
73 0,0411 0 1  38 0,1298 1 2 82 0,1163 6 12  103 0,1193 4 7 
- - - -  65 0,1298 1 2 69 0,1136 6 12  88 0,0996 3 6 
- - - -  - - - - 23 0,0666 4 7  76 0,0921 3 6 
- - - -  - - - - 49 0,0568 3 6  99 0,0874 3 5 
- - - -  - - - - 39 0,0532 3 6  34 0,0767 2 5 
- - - -  - - - - 51 0,051 3 5  64 0,0721 2 4 
- - - -  - - - - 42 0,0452 2 5  56 0,0670 2 4 
- - - -  - - - - 97 0,0404 2 4  26 0,0627 2 4 
- - - -  - - - - 47 0,0160 1 2  97 0,0578 2 3 
- - - -  - - - - 20 0,0131 1 1  27 0,0478 1 3 
- - - -  - - - - - - - -  60 0,0393 1 2 

nk - 454 909  - - 547 1093 - - 793 1585  - - 522 1043 
1
_ nj: quantidade de indivíduos selecionados dentro da melhor família, neste caso, 50 (coluna à esquerda) e 100 (coluna à direita). 
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Tabela 44. Valor genotípico (ĝ) das famílias de cana-de-açúcar e número de indivíduos a serem selecionados dentro das famílias (nk) via 

método BLUPIS, para as variáveis AC (em m) e TCHe, para o ensaio da Denusa (2008-2009). 
AC TCHe 

Cana-planta  Cana-soca Cana-planta  Cana-soca 

Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 

46 0,1361 nj=50 nj=100  32 0,2232 nj=50 nj=100 98 28,6455 nj=50 nj=100  44 26,4018 nj=50 nj=100 
94 0,1236 45 91  10 0,2229 50 100 61 27,8215 49 97  53 25,4076 48 96 
81 0,1182 43 87  44 0,1741 39 78 81 22,1816 39 77  10 23,0282 44 87 
29 0,1166 43 86  14 0,1393 31 62 19 21,2781 37 74  61 22,5976 43 86 
11 0,1078 40 79  61 0,1368 31 61 6 18,2421 32 64  6 20,6091 39 78 
9 0,1039 38 76  46 0,1309 29 59 28 17,5283 31 61  94 14,7622 28 56 
38 0,1026 38 75  86 0,1266 28 57 94 14,5154 25 51  19 14,0942 27 53 

101 0,0976 36 72  31 0,1158 26 52 10 14,0543 25 49  71 13,9250 26 53 
61 0,0947 35 70  74 0,1118 25 50 87 13,7828 24 48  54 13,9025 26 53 
80 0,0935 34 69  5 0,1101 25 49 7 13,5820 24 47  97 13,6985 26 52 
30 0,0924 34 68  79 0,1004 22 45 59 12,8023 22 45  101 12,7691 24 48 
97 0,0881 32 65  24 0,0964 22 43 68 12,4473 22 43  26 12,3780 23 47 
77 0,0874 32 64  81 0,0950 21 43 73 12,4077 22 43  15 10,3619 20 39 
83 0,0789 29 58  30 0,0950 21 43 96 11,0364 19 39  43 10,0415 19 38 
99 0,0764 28 56  101 0,0881 20 39 45 10,9939 19 38  81 9,9729 19 38 

104 0,0727 27 53  82 0,0803 18 36 60 10,2820 18 36  5 8,8261 17 33 
88 0,0706 26 52  88 0,0738 17 33 46 9,8038 17 34  23 8,7896 17 33 
26 0,0689 25 51  16 0,0737 16 33 67 8,7538 15 31  91 7,6894 15 29 
32 0,0684 25 50  19 0,0733 16 33 80 8,5792 15 30  17 7,3610 14 28 
78 0,0661 24 49  94 0,0700 16 31 103 8,3707 15 29  95 6,8625 13 26 
74 0,0644 24 47  99 0,0675 15 30 36 8,1022 14 28  92 6,7409 13 26 
17 0,0616 23 45  59 0,0667 15 30 76 7,9237 14 28  64 6,5839 12 25 
86 0,0588 22 43  29 0,0638 14 29 77 7,6814 13 27  82 6,3002 12 24 
44 0,0568 21 42  38 0,0538 12 24 69 6,5673 11 23  16 5,6786 11 22 
98 0,0546 20 40  77 0,0532 12 24 53 6,2436 11 22  20 5,4624 10 21 

102 0,0540 20 40  47 0,0502 11 23 95 5,8206 10 20  87 5,2568 10 20 
13 0,0516 19 38  80 0,0370 8 17 70 5,5772 10 19  46 3,9607 8 15 
69 0,0513 19 38  71 0,0350 8 16 101 4,7293 8 17  38 3,5347 7 13 
6 0,0446 16 33  50 0,0349 8 16 32 4,6622 8 16  7 3,4938 7 13 
27 0,0444 16 33  23 0,0325 7 15 39 4,3410 8 15  99 3,3121 6 13 
95 0,0433 16 32  2 0,0310 7 14 102 4,2850 7 15  103 3,1035 6 12 
72 0,0419 15 31  3 0,0289 6 13 30 3,8865 7 14  88 2,9859 6 11 
25 0,0407 15 30  28 0,0281 6 13 89 3,7983 7 13  45 2,4689 5 9 
73 0,0400 15 29  41 0,0280 6 13 11 3,6602 6 13  41 2,1065 4 8 
70 0,0384 14 28  89 0,0277 6 12 75 3,5797 6 12  84 2,0492 4 8 
10 0,0371 14 27  96 0,0262 6 12 86 2,7771 5 10  72 1,9958 4 8 
43 0,0367 13 27  33 0,0213 5 10 31 2,1771 4 8  77 1,8477 3 7 
68 0,0319 12 23  26 0,0181 4 8 15 1,8512 3 6  13 1,7980 3 7 
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Tabela 44. Continuação...  

  

AC TCHe 

Cana-planta  Cana-soca Cana-planta  Cana-soca 

Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 

92 0,0313 11 23  91 0,0152 3 7 83 1,6555 3 6  3 1,7745 3 7 
67 0,0271 10 20  53 0,0143 3 6 26 1,5827 3 6  49 1,7267 3 7 
5 0,0253 9 19  42 0,0140 3 6 13 1,1972 2 4  85 1,6388 3 6 
19 0,0233 9 17  40 0,0137 3 6 18 1,1766 2 4  93 1,3502 3 5 
96 0,0210 8 15  52 0,0128 3 6 41 0,9717 2 3  39 1,1999 2 5 
82 0,0210 8 15  95 0,0114 3 5 66 0,9580 2 3  70 0,8779 2 3 
87 0,0186 7 14  4 0,0112 3 5 79 0,6628 1 2  56 0,4553 1 2 
53 0,0179 7 13  102 0,0092 2 4 37 0,2567 0 1  30 0,4225 1 2 
49 0,0169 6 12  6 0,0087 2 4 9 0,2133 0 1  96 0,3857 1 1 

100 0,0167 6 12  54 0,0077 2 3 20 0,1627 0 1  68 0,3420 1 1 
37 0,0160 6 12  51 0,0072 2 3 - - - -  75 0,2506 0 1 
20 0,0132 5 10  21 0,0068 2 3 - - - -  - - - - 
76 0,0121 4 9  93 0,0067 1 3 - - - -  - - - - 
48 0,0083 3 6  65 0,0054 1 2 - - - -  - - - - 
1 0,0019 1 1  9 0,0028 1 1 - - - -  - - - - 
- - - -  85 0,0022 0 1 - - - -  - - - - 
- - - -  48 0,0013 0 1 - - - -  - - - - 

nk - 1097 2194   - - 714 1430 - - 686 1374   - - 686 1373 
1
_ nj: quantidade de indivíduos selecionados dentro da melhor família, neste caso, 50 (coluna à esquerda) e 100 (coluna à direita). 
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Tabela 45. Valor genotípico (ĝ) das famílias de cana-de-açúcar e número de indivíduos a serem selecionados dentro das famílias (nk) via 

método BLUPIS, para as variáveis NC e DC (em mm), para o ensaio da Goiasa (2008-2009). 
NC DC 

Cana-planta  Cana-soca Cana-planta  Cana-soca 

Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 

157 3,0302 nj=50 nj=100  73 2,7542 nj=50 nj=100 95 1,5064 nj=50 nj=100  141 1,4795 nj=50 nj=100 
90 2,3919 39 79  90 1,9328 35 70 141 1,4980 50 99  95 1,4421 49 97 
11 2,1051 35 69  124 1,9231 35 70 44 1,1449 38 76  115 1,1998 41 81 

163 2,0757 34 69  163 1,8915 34 69 133 0,9763 32 65  44 1,095 37 74 
5 1,9448 32 64  24 1,8840 34 68 164 0,9168 30 61  133 1,0023 34 68 

42 1,6194 27 53  20 1,3740 25 50 8 0,8197 27 54  114 0,9809 33 66 
124 1,4447 24 48  48 1,3100 24 48 111 0,6776 22 45  164 0,8587 29 58 
162 1,3966 23 46  113 1,2298 22 45 114 0,6735 22 45  111 0,8516 29 58 
147 1,3117 22 43  159 0,9591 17 35 54 0,6286 21 42  131 0,8457 29 57 
146 1,2837 21 42  112 0,8260 15 30 6 0,5560 18 37  165 0,6928 23 47 
161 1,2160 20 40  54 0,7802 14 28 130 0,4880 16 32  116 0,6835 23 46 
126 1,2135 20 40  142 0,7509 14 27 107 0,4771 16 32  90 0,6628 22 45 

6 1,2053 20 40  108 0,7385 13 27 145 0,4718 16 31  138 0,627 21 42 
24 1,1597 19 38  120 0,6980 13 25 47 0,4702 16 31  47 0,6188 21 42 

113 1,1244 19 37  129 0,6400 12 23 76 0,4686 16 31  48 0,5076 17 34 
105 1,0129 17 33  157 0,6394 12 23 110 0,4540 15 30  160 0,4923 17 33 
132 0,8862 15 29  57 0,6110 11 22 165 0,4328 14 29  6 0,4876 16 33 
43 0,7492 12 25  43 0,5791 11 21 12 0,3758 12 25  122 0,4082 14 28 

109 0,7391 12 24  150 0,5682 10 21 139 0,3739 12 25  151 0,3927 13 27 
112 0,6970 12 23  63 0,4664 8 17 161 0,3445 11 23  129 0,322 11 22 
95 0,6042 10 20  126 0,4664 8 17 48 0,3432 11 23  152 0,313 11 21 
76 0,5835 10 19  161 0,4122 7 15 117 0,3298 11 22  136 0,3088 10 21 
20 0,5331 9 18  105 0,4067 7 15 136 0,3042 10 20  24 0,3042 10 21 

110 0,5218 9 17  132 0,3773 7 14 64 0,2544 8 17  4 0,2795 9 19 
33 0,3941 7 13  55 0,3608 7 13 42 0,2519 8 17  110 0,2769 9 19 

107 0,3921 6 13  152 0,3559 6 13 131 0,2448 8 16  108 0,2332 8 16 
130 0,3752 6 12  6 0,3502 6 13 5 0,2395 8 16  145 0,2306 8 16 
117 0,3630 6 12  110 0,3484 6 13 155 0,2112 7 14  143 0,1668 6 11 

2 0,3067 5 10  147 0,3100 6 11 142 0,2055 7 14  54 0,1552 5 10 
149 0,2716 4 9  153 0,3052 6 11 121 0,2031 7 13  144 0,1492 5 10 
121 0,2526 4 8  134 0,2690 5 10 11 0,1884 6 13  12 0,1384 5 9 
144 0,2493 4 8  156 0,2612 5 9 163 0,1691 6 11  150 0,0807 3 5 
138 0,2032 3 7  151 0,2293 4 8 154 0,1111 4 7  63 0,08 3 5 

4 0,1977 3 7  135 0,2187 4 8 132 0,1071 4 7  42 0,0679 2 5 
156 0,1869 3 6  131 0,0989 2 4 24 0,0452 1 3  149 0,0637 2 4 
158 0,1864 3 6  165 0,0273 0 1 134 0,0399 1 3  64 0,0551 2 4 
165 0,1661 3 5  5 0,0271 0 1 159 0,0271 1 2  125 0,0392 1 3 
134 0,1572 3 5  109 0,0160 0 1 128 0,0187 1 1  135 0,0316 1 2 
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Tabela 45. Continuação…  

  

NC DC 

Cana-planta  Cana-soca Cana-planta  Cana-soca 

Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 

123 0,1534 3 5  - - - - - - - - - 159 0,0303 1 2 
48 0,0837 1 3  - - - - - - - - - 142 0,0254 1 2 

127 0,0751 1 2  - - - - - - - - - 11 0,0234 1 2 
73 0,0457 1 2  - - - - - - - - - 117 0,0159 1 1 

nk - 576 1152   - - 496 995 - - 566 1132   - - 633 1265 
1
_ nj: quantidade de indivíduos selecionados dentro da melhor família, neste caso, 50 (coluna à esquerda) e 100 (coluna à direita). 
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Tabela 46. Valor genotípico (ĝ) das famílias de cana-de-açúcar e número de indivíduos a serem selecionados dentro das famílias (nk) via 

método BLUPIS, para as variáveis AC (em m) e TCHe, para o ensaio da Goiasa (2008-2009). 
AC TCHe 

Cana-planta  Cana-soca Cana-planta  Cana-soca 

Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 

157 0,1327 nj=50 nj=100  124 0,2288 nj=50 nj=100 157 38,8426 nj=50 nj=100  124 35,2401 nj=50 nj=100 
124 0,0904 34 68  157 0,2163 47 95 163 38,5839 50 99  73 30,9086 44 88 
44 0,0776 29 58  137 0,1969 43 86 95 31,0765 40 80  90 29,7819 42 85 

163 0,0746 28 56  113 0,1750 38 76 11 27,9993 36 72  48 29,1162 41 83 
54 0,0698 26 53  139 0,1445 32 63 90 24,4221 31 63  163 24,4679 35 69 

137 0,0666 25 50  48 0,1440 31 63 6 24,1365 31 62  24 22,1171 31 63 
42 0,0614 23 46  159 0,1420 31 62 42 22,7096 29 58  113 21,9519 31 62 

130 0,0560 21 42  112 0,1303 28 57 5 21,7422 28 56  54 20,6614 29 59 
152 0,0550 21 41  54 0,1288 28 56 161 18,1898 23 47  129 17,0380 24 48 
95 0,0477 18 36  163 0,1250 27 55 130 15,7957 20 41  95 16,5583 23 47 

141 0,0447 17 34  20 0,1230 27 54 107 14,7550 19 38  159 14,9196 21 42 
161 0,0407 15 31  42 0,1066 23 47 76 14,5963 19 38  137 13,0597 19 37 
112 0,0373 14 28  141 0,1062 23 46 110 13,6701 18 35  108 12,6333 18 36 
76 0,0365 14 28  95 0,1009 22 44 24 13,4234 17 35  152 10,6063 15 30 

110 0,0349 13 26  64 0,0926 20 40 44 11,6314 15 30  165 9,6124 14 27 
155 0,0344 13 26  4 0,0805 18 35 113 11,4703 15 30  110 9,5961 14 27 
134 0,0333 13 25  129 0,0788 17 34 124 11,4076 15 29  141 8,9997 13 26 
20 0,0329 12 25  73 0,0753 16 33 105 11,1846 14 29  142 8,1739 12 23 
64 0,0326 12 25  138 0,0658 14 29 43 10,6188 14 27  131 7,1823 10 20 

105 0,0316 12 24  149 0,0578 13 25 132 10,3576 13 27  135 6,5693 9 19 
148 0,0315 12 24  106 0,0541 12 24 54 10,2742 13 26  150 6,5374 9 19 
153 0,0293 11 22  120 0,0500 11 22 146 8,6337 11 22  6 5,9178 8 17 
142 0,0284 11 21  110 0,0483 11 21 64 7,9289 10 20  63 5,2768 7 15 
162 0,0279 11 21  44 0,0468 10 20 117 6,7094 9 17  20 5,0572 7 14 
139 0,0253 10 19  165 0,0445 10 19 165 6,3720 8 16  47 5,0256 7 14 
43 0,0247 9 19  152 0,0413 9 18 134 5,1132 7 13  105 4,7421 7 13 

151 0,0238 9 18  135 0,0383 8 17 8 4,8487 6 12  147 4,6782 7 13 
11 0,0233 9 18  127 0,0362 8 16 139 4,7453 6 12  134 4,5470 6 13 

125 0,0231 9 17  2 0,0344 8 15 147 4,2272 5 11  112 4,3220 6 12 
164 0,0216 8 16  136 0,0337 7 15 162 3,8127 5 10  132 4,0991 6 12 
146 0,0190 7 14  90 0,0330 7 14 121 3,2065 4 8  151 3,5351 5 10 
108 0,0185 7 14  140 0,0320 7 14 126 3,0895 4 8  55 2,1500 3 6 
149 0,0170 6 13  131 0,0274 6 12 109 2,6896 3 7  136 2,0115 3 6 
121 0,0161 6 12  105 0,0267 6 12 138 2,6500 3 7  139 1,9296 3 5 
156 0,0152 6 11  156 0,0264 6 12 33 2,5888 3 7  138 1,0732 2 3 
120 0,0137 5 10  142 0,0260 6 11 145 2,2031 3 6  64 0,7516 1 2 
107 0,0100 4 8  162 0,0251 5 11 112 1,7934 2 5  144 0,6106 1 2 
140 0,0098 4 7  108 0,0193 4 8 120 0,9356 1 2  43 0,5241 1 1 
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Tabela 46. Continuação…  

  

AC TCHe 

Cana-planta  Cana-soca Cana-planta  Cana-soca 

Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 

128 0,0094 4 7  132 0,0163 4 7 114 0,8148 1 2  116 0,4986 1 1 
145 0,0094 4 7  147 0,0161 4 7 - - - -  57 0,2385 0 1 
47 0,0082 3 6  97 0,0145 3 6 - - - -  - - - - 

119 0,0062 2 5  122 0,0123 3 5 - - - -  - - - - 
6 0,0053 2 4  114 0,0120 3 5 - - - -  - - - - 

106 0,0043 2 3  134 0,0086 2 4 - - - -  - - - - 
109 0,0034 1 3  47 0,0043 1 2 - - - -  - - - - 
127 0,0034 1 3  11 0,0037 1 2 - - - -  - - - - 
133 0,0032 1 2  - - - - - - - -  - - - - 

nk - 573 1147   - - 710 1420 - - 604 1208   - - 585 1171 
1
_ nj: quantidade de indivíduos selecionados dentro da melhor família, neste caso, 50 (coluna à esquerda) e 100 (coluna à direita). 
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Tabela 47. Valor genotípico (ĝ) das famílias de cana-de-açúcar e número de indivíduos a serem selecionados dentro das famílias (nk) via 

método BLUPIS, para as variáveis NC e DC (em mm), para o ensaio da Vale do Verdão (2008-2009). 
NC DC 

Cana-planta  Cana-soca 

 
Cana-planta  Cana-soca 

Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 

31 1,0000 nj=50 nj=100  31 2,2028 nj=50 nj=100 220 2,2147 nj=50 nj=100  220 1,6177 nj=50 nj=100 
177 0,8816 44 88  179 1,5349 35 70 187 1,6378 37 74  246 1,3700 42 85 
193 0,6922 35 69  70 1,4580 33 66 226 1,6350 37 74  43 1,2465 39 77 
167 0,6324 32 63  170 1,3722 31 62 171 1,5427 35 70  88 1,2286 38 76 

3 0,6285 31 63  87 1,1896 27 54 43 1,4674 33 66  180 1,1894 37 74 
230 0,6218 31 62  252 0,8895 20 40 211 1,3701 31 62  174 0,9573 30 59 
170 0,6137 31 61  255 0,8685 20 39 255 1,3554 31 61  133 0,9254 29 57 
184 0,5667 28 57  250 0,8264 19 38 249 1,3296 30 60  206 0,9151 28 57 
54 0,5612 28 56  216 0,6858 16 31 88 1,2075 27 55  202 0,8649 27 53 

229 0,5406 27 54  251 0,6662 15 30 174 1,1695 26 53  255 0,8437 26 52 
70 0,5341 27 53  2 0,6373 14 29 221 1,0433 24 47  225 0,8308 26 51 
24 0,5200 26 52  186 0,5670 13 26 236 1,0189 23 46  256 0,8150 25 50 

173 0,4938 25 49  193 0,5148 12 23 16 0,9967 23 45  215 0,7662 24 47 
95 0,4711 24 47  213 0,4924 11 22 213 0,9725 22 44  192 0,6881 21 43 

258 0,4145 21 41  227 0,4908 11 22 169 0,9410 21 42  213 0,6692 21 41 
124 0,4093 20 41  208 0,4852 11 22 180 0,9333 21 42  23 0,6364 20 39 
179 0,3759 19 38  194 0,4819 11 22 240 0,8765 20 40  16 0,6087 19 38 
234 0,3657 18 37  234 0,4631 11 21 198 0,8735 20 39  242 0,5911 18 37 
182 0,3640 18 36  244 0,4573 10 21 71 0,8653 20 39  181 0,5771 18 36 
61 0,3395 17 34  233 0,4568 10 21 167 0,8531 19 39  211 0,5580 17 34 

168 0,3390 17 34  180 0,4535 10 21 28 0,8422 19 38  172 0,5566 17 34 
244 0,2719 14 27  258 0,4453 10 20 239 0,7849 18 35  252 0,5536 17 34 
188 0,2641 13 26  214 0,4225 10 19 61 0,7468 17 34  212 0,5508 17 34 
191 0,2641 13 26  239 0,3683 8 17 56 0,6576 15 30  182 0,5260 16 33 
224 0,2609 13 26  54 0,3603 8 16 248 0,6336 14 29  14 0,4952 15 31 
232 0,2396 12 24  201 0,3590 8 16 235 0,6159 14 28  185 0,4947 15 31 
176 0,2390 12 24  203 0,3362 8 15 95 0,5761 13 26  239 0,4652 14 29 
250 0,2331 12 23  212 0,3336 8 15 254 0,5716 13 26  219 0,4372 14 27 
233 0,2254 11 23  177 0,2966 7 13 23 0,5642 13 25  169 0,4311 13 27 
248 0,2230 11 22  215 0,2720 6 12 222 0,5476 12 25  69 0,4246 13 26 
172 0,2189 11 22  206 0,2585 6 12 199 0,5036 11 23  95 0,4182 13 26 
34 0,2112 11 21  228 0,2444 6 11 196 0,4732 11 21  207 0,3676 11 23 

185 0,1887 9 19  188 0,2388 5 11 246 0,4574 10 21  237 0,3587 11 22 
102 0,1867 9 19  169 0,2369 5 11 192 0,4111 9 19  198 0,3560 11 22 
213 0,1687 8 17  253 0,2226 5 10 33 0,4014 9 18  241 0,3244 10 20 
43 0,1663 8 17  191 0,2154 5 10 178 0,3851 9 17  199 0,3193 10 20 

204 0,1482 7 15  24 0,2007 5 9 212 0,3626 8 16  187 0,3185 10 20 
56 0,1424 7 14  231 0,1955 4 9 4 0,3305 7 15  196 0,3112 10 19 
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Tabela 47. Continuação...  

  

NC DC 

Cana-planta  Cana-soca Cana-planta  Cana-soca 

Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 

93 0,1224 6 12  45 0,1938 4 9 5 0,3280 7 15  2 0,3029 9 19 
203 0,1208 6 12  198 0,1929 4 9 191 0,2871 6 13  210 0,2887 9 18 
101 0,1193 6 12  207 0,1919 4 9 207 0,2871 6 13  243 0,2284 7 14 
225 0,1133 6 11  195 0,1868 4 8 243 0,2530 6 11  249 0,2264 7 14 
235 0,1133 6 11  172 0,1741 4 8 14 0,2431 5 11  224 0,2046 6 13 
220 0,1001 5 10  221 0,1719 4 8 185 0,2424 5 11  98 0,2046 6 13 
28 0,0978 5 10  33 0,1640 4 7 182 0,2367 5 11  193 0,1871 6 12 

226 0,0896 4 9  88 0,1561 4 7 32 0,2255 5 10  214 0,1851 6 11 
194 0,0837 4 8  23 0,1499 3 7 181 0,2237 5 10  28 0,1849 6 11 
251 0,0722 4 7  181 0,1266 3 6 175 0,2032 5 9  222 0,1202 4 7 
245 0,0689 3 7  230 0,1167 3 5 197 0,1999 5 9  240 0,1117 3 7 
236 0,0682 3 7  124 0,1064 2 5 205 0,1990 4 9  247 0,1116 3 7 
187 0,0577 3 6  217 0,1060 2 5 250 0,1910 4 9  200 0,1010 3 6 

2 0,0379 2 4  225 0,0982 2 4 214 0,1872 4 8  168 0,0744 2 5 
208 0,0250 1 2  224 0,0806 2 4 227 0,1828 4 8  232 0,0610 2 4 
215 0,0221 1 2  240 0,0548 1 2 133 0,1510 3 7  228 0,0545 2 3 
206 0,0131 1 1  223 0,0474 1 2 258 0,1400 3 6  253 0,0334 1 2 
207 0,0128 1 1  178 0,0372 1 2 229 0,1332 3 6  93 0,0318 1 2 

- - - -  176 0,0278 1 1 231 0,1314 3 6  - - - - 
- - - -  71 0,0214 0 1 184 0,1242 3 6  - - - - 
- - - -  133 0,0194 0 1 200 0,1110 3 5  - - - - 
- - - -  184 0,0190 0 1 176 0,0892 2 4  - - - - 
- - - -  - - - - 9 0,0820 2 4  - - - - 
- - - -  - - - - 45 0,0733 2 3  - - - - 
- - - -  - - - - 215 0,0627 1 3  - - - - 
- - - -  - - - - 31 0,0474 1 2  - - - - 
- - - -  - - - - 69 0,0308 1 1  - - - - 
- - - -  - - - - 204 0,0199 0 1  - - - - 

nk - 818 1636  - - 558 1119 - - 877 1754  - - 875 1751 
1
_ nj: quantidade de indivíduos selecionados dentro da melhor família, neste caso, 50 (coluna à esquerda) e 100 (coluna à direita). 
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Tabela 48. Valor genotípico (ĝ) das famílias de cana-de-açúcar e número de indivíduos a serem selecionados dentro das famílias (nk) via 

método BLUPIS, para as variáveis AC (em m) e TCHe, para o ensaio da Vale do Verdão (2008-2009). 
AC TCHe 

Cana-planta  Cana-soca Cana-planta  Cana-soca 

Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 

184 0,1152 nj=50 nj=100  - - - - 248 5,5955 nj=50 nj=100  31 4,5366 nj=50 nj=100 
248 0,1098 48 95  - - - - 220 4,9655 44 89  252 3,1668 35 70 
177 0,0974 42 85  - - - - 43 4,0667 36 73  172 3,0308 33 67 
215 0,0948 41 82  - - - - 184 3,6724 33 66  180 2,2901 25 50 
196 0,0924 40 80  - - - - 167 3,6069 32 64  250 2,2419 25 49 
32 0,0914 40 79  - - - - 31 3,5781 32 64  255 2,1827 24 48 

220 0,086 37 75  - - - - 95 3,2974 29 59  213 2,1708 24 48 
256 0,0782 34 68  - - - - 229 3,1538 28 56  43 1,9409 21 43 
224 0,0768 33 67  - - - - 226 2,6107 23 47  88 1,7604 19 39 
33 0,0758 33 66  - - - - 61 2,5795 23 46  215 1,7371 19 38 
67 0,073 32 63  - - - - 221 2,227 20 40  169 1,4799 16 33 
95 0,0726 31 63  - - - - 187 2,1287 19 38  87 1,3465 15 30 

124 0,0701 30 61  - - - - 258 2,0074 18 36  233 1,1421 13 25 
178 0,0685 30 59  - - - - 182 1,9419 17 35  246 1,1244 12 25 
171 0,0623 27 54  - - - - 215 1,8853 17 34  206 1,1175 12 25 
70 0,0598 26 52  - - - - 235 1,6452 15 29  133 1,105 12 24 
3 0,0518 23 45  - - - - 196 1,6193 14 29  177 1,0563 12 23 

180 0,045 20 39  - - - - 230 1,6059 14 29  23 1,0145 11 22 
194 0,0444 19 39  - - - - 204 1,5719 14 28  179 0,9893 11 22 
235 0,0435 19 38  - - - - 54 1,5659 14 28  225 0,9038 10 20 
242 0,0423 18 37  - - - - 176 1,5658 14 28  193 0,8107 9 18 
258 0,0404 18 35  - - - - 28 1,5501 14 28  228 0,7936 9 17 
34 0,0399 17 35  - - - - 193 1,5222 14 27  2 0,7231 8 16 
14 0,0394 17 34  - - - - 244 1,4805 13 26  212 0,7187 8 16 
43 0,0389 17 34  - - - - 191 1,3702 12 24  253 0,7137 8 16 

187 0,0386 17 33  - - - - 70 1,2763 11 23  170 0,6809 8 15 
69 0,0376 16 33  - - - - 32 1,2598 11 23  70 0,6279 7 14 
61 0,0358 16 31  - - - - 171 1,2559 11 22  181 0,5981 7 13 
71 0,0345 15 30  - - - - 71 1,2313 11 22  239 0,5384 6 12 

207 0,0333 14 29  - - - - 3 1,201 11 21  45 0,532 6 12 
102 0,0332 14 29  - - - - 236 0,9537 9 17  207 0,4401 5 10 
197 0,0318 14 28  - - - - 203 0,9191 8 16  227 0,3809 4 8 
23 0,031 13 27  - - - - 255 0,8792 8 16  184 0,3712 4 8 

203 0,0309 13 27  - - - - 177 0,8696 8 16  203 0,3633 4 8 
225 0,0276 12 24  - - - - 178 0,8079 7 14  216 0,3271 4 7 
93 0,0264 11 23  - - - - 211 0,6681 6 12  198 0,29 3 6 

166 0,0254 11 22  - - - - 173 0,6448 6 12  240 0,2858 3 6 
254 0,0247 11 21  - - - - 232 0,6295 6 11  197 0,2572 3 6 
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Tabela 48. Continuação...  

  

AC TCHe 

Cana-planta  Cana-soca Cana-planta  Cana-soca 

Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 Família ĝ nk
1  Família ĝ nk

1 

221 0,0224 10 19  - - - - 213 0,6226 6 11  196 0,2425 3 5 
240 0,0224 10 19  - - - - 224 0,6194 6 11  251 0,2361 3 5 
168 0,0222 10 19  - - - - 168 0,6142 5 11  224 0,2221 2 5 
182 0,022 10 19  - - - - 56 0,5798 5 10  208 0,1971 2 4 
4 0,0219 9 19  - - - - 254 0,5696 5 10  220 0,1927 2 4 

249 0,0211 9 18  - - - - 234 0,4676 4 8  231 0,189 2 4 
232 0,0205 9 18  - - - - 207 0,4505 4 8  192 0,1594 2 4 
9 0,0181 8 16  - - - - 170 0,4376 4 8  14 0,1455 2 3 
54 0,0167 7 15  - - - - 33 0,4124 4 7  95 0,1347 1 3 

229 0,0154 7 13  - - - - 225 0,4114 4 7  214 0,1143 1 3 
167 0,0121 5 10  - - - - 5 0,3878 3 7  202 0,103 1 2 
2 0,0088 4 8  - - - - 240 0,362 3 6  188 0,0957 1 2 

133 0,0076 3 7  - - - - 34 0,3584 3 6  211 0,0714 1 2 
5 0,0075 3 7  - - - - 4 0,2632 2 5  221 0,0649 1 1 

236 0,0075 3 6  - - - - 172 0,2565 2 5  247 0,0642 1 1 
193 0,0072 3 6  - - - - 194 0,2289 2 4  256 0,062 1 1 
87 0,0068 3 6  - - - - 67 0,2172 2 4  195 0,0445 0 1 

191 0,0064 3 6  - - - - 88 0,188 2 3  - - - - 
170 0,005 2 4  - - - - 2 0,1658 1 3  - - - - 
169 0,0047 2 4  - - - - 174 0,1379 1 2  - - - - 
226 0,0046 2 4  - - - - - - - -  - - - - 
244 0,0034 1 3  - - - - - - - -  - - - - 
206 0,0031 1 3  - - - - - - - -  - - - - 
188 0,0031 1 3  - - - - - - - -  - - - - 
173 0,0021 1 2  - - - - - - - -  - - - - 
31 0,0011 0 1  - - - - - - - -  - - - - 

nk - 1047 2096   - - - - - - 743 1486   - - 530 1061 
1
_ nj: quantidade de indivíduos selecionados dentro da melhor família, neste caso, 50 (coluna à esquerda) e 100 (coluna à direita). 
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Tabela 49. Estimativas de correlação entre o número de indivíduos selecionados pelos 

métodos Blup Individual (BLUPI) e Blup Individual Simulado (BLUPIS), 

para cada época de avaliação, cana-planta (CP) e cana-soca (CS), 

considerando-se os caracteres número de colmos (NC), diâmetro de colmos 

(DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por 

hectare estimada (TCHe), nos ensaios da Denusa, Goiasa e Vale do Verdão 

(2008-2009). 

 

Local Época NC DC AC
1
 TCHe

 1
 

Denusa CP 0,8622** 0,8885** 0,8214** 0,9030** 

 CS 0,8749** 0,8915** 0,8358** - 

Goiasa CP 0,8056** 0,8352** 0,8211** 0,8920** 

 CS 0,8211** 0,9021** 0,8962** 0,8934** 

Vale do Verdão CP 0,6840** 0,7901** 0,9044** - 

 CS 0,7230** 0,8977** - 0,6929** 
1_ (-): Valores faltantes em razão da impossibilidade de predição dos valores genotípicos de indivíduos. 


