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RESUMO

ASSUNCAO, A. Avaliacio de parametros genéticos relacionados a seleciio de familias
em cana-de-acucar. 2011. 178 f. Tese (Doutorado em Agronomia: Genética e
Melhoramento de Plantas) — Escola de Agronomia e Engenharia de Alimentos,
Universidade Federal de Goias, Goiania, 201 0.!

A selecdo de familias em cana-de-acucar tem sido praticada em alguns
programas de melhoramento do mundo, evidenciando bons resultados na selecao de clones
potenciais dentro destas familias. Os primeiros ensaios com seedlings (plantulas nascidas
de sementes oriundas de cariopses) implantados em usinas e destilarias do Estado de
Goids, pelo Programa de Melhoramento Genético da Cana-de-agucar da Universidade
Federal de Goias (PMGCA-UFQG) foram utilizados como alvo deste estudo. O objetivo do
trabalho foi avaliar familias de cana-de-agicar em fases iniciais de selecdo, em trés
localidades, buscando-se especificamente: estimar pardmetros fenotipicos e genotipicos
associados as familias; estimar coeficientes de correlagdo fenotipica e genotipica entre e
dentro das épocas de avalia¢do (cana-planta e cana-soca); estimar os ganhos esperados com
a selegdo e respostas correlacionadas sob diferentes intensidades de selecdao (10%, 15%,
20% e 30%); avaliar a magnitude da interagdo entre familias e locais, bem como seus
componentes de natureza simples e complexa; estimar o grau de concordancia entre a
selecdo de familias em cana-planta e cana-soca; e avaliar o potencial do método BLUPIS
(BLUP Individual Simulado) para predizer a quantidade de individuos a serem
selecionados por familia. Foram avaliadas 84 familias na usina Goiasa (Goiatuba-GO,
710,79 m de altitude, 18°04'07"S, 49°40'30"W), 104 familias na usina Denusa (Jandaia-
GO, 520,60 m de altitude, 17°16°26”S, 50°08°56”W) e 123 familias na usina Vale do
Verdao (Maurilandia-GO, 457 m de altitude, 17°58°16,5”S, 50°20°14,6”W), sendo
algumas familias comuns nos trés locais ou em dois deles. Os trés ensaios foram
implantados em delineamento de blocos aumentados. Cada parcela foi constituida de duas
fileiras de plantas de 8,0 m. Adotou-se o espagamento 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: numero de colmos por touceira (NC), didmetro de colmos (DC), altura de
colmos (AC), e tonelada de colmos estimada por hectare (TCH). Foram realizadas andlises
de variancia individuais e conjuntas. As estimativas dos componentes de varidncia
associados aos modelos, fundamentais a estimacdo ou predicdo de outros parametros
genéticos, foram obtidas pelo procedimento REML (restricted maximum likelihood). Para
a predi¢cdo dos valores genotipicos de familias e de gendtipos (clones) dentro de familias
empregou-se o método BLUP (best linear unbiased prediction). Utilizou-se ainda o
método BLUP individual simulado (BLUPIS) para se determinar o numero de individuos a
serem selecionados por familia. Os resultados indicaram que, entre os caracteres avaliados,
a altura de colmos mostrou ser o carater mais promissor a ser considerado na selecdo de
genotipos, por apresentar as maiores estimativas dos pardmetros genéticos: herdabilidade
(h?), acuracia de selecio (ACy) e coeficiente de variacdo relativa (CV,). Além disso,
revelou as maiores estimativas de ganhos com a sele¢do indireta em cana-soca mediante
selecdo realizada em cana-planta, no ensaio da Denusa. Houve tendéncia das estimativas
de herdabilidade baseada em médias de familias serem superiores as herdabilidades
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individuais, o que ratifica os estudos que recomendam o emprego da sele¢ao de familias
em cana-de-agucar. Nos outros dois ensaios (Goiasa e Vale do Verdao), pelas estimativas
de herdabilidade obtidas, a selecdo individual ¢ que ficou justificada, principalmente para o
carater nimero de colmos (NC). A expectativa ¢ de que a sele¢do, quando realizada neste
carater, proporcionara maiores ganhos em TCH, haja vista a magnitude das correlagdes
fenotipicas e genotipicas observadas em cana-planta, cana-soca e entre estas fases. A
interacao entre familias e locais de avaliacao (FxL) nem sempre foi significativa para os
caracteres avaliados; entretanto, sua decomposi¢@o nas partes simples (A) e complexa (B),
em nivel fenotipico e genotipico, mostrou-se predominantemente complexa (interacao
cruzada), indicando dificuldade de se selecionar familias adaptadas a todos os locais.
Dentre as familias comuns aos trés locais, as familias 43 (RB865513 x ?) e 95 (SP803280
x RB72454) mostram comportamento mais estavel, com adaptagdo geral aos ambientes. A
familia 5 (CP892777 x ?) apresentou menor estabilidade, com adaptacdao especifica na
Denusa. Para o carater TCH, as familias que se destacaram como as mais promissoras a
selecdo de individuos 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 Verdao. O método BLUPIS foi
eficiente na indicagdo do niimero de genotipos a serem selecionados dentro de familias,
nos estagios de cana-planta e cana-soca, haja vista sua elevada correlagdo com o nimero
de individuos indicados a selecdo pelos valores genotipicos preditos via BLUP individual.

Palavras-chave: Saccharum officinarum, melhoramento de plantas, interagdo familia x
local, valor genético, BLUPIS.



ABSTRACT

ASSUNCAO, 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
Goias, Goiania, 2010."

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 Goids (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 Goias 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, 18°04'07"S, 49°40'30"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 Verdao milling factory (Maurildndia-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%), accuracy of selection (ACy,,) and relative variation
coefficient (CV;). 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 Verdao) 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 (S120) 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 Verddo. 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



1 INTRODUCAO

O Brasil € o principal produtor de cana-de-aglcar para fabricacdo de acucar e
alcool. A cultura se encontra em expansao no pais, onde os maiores indices de aumento de
area sdo encontrados em Sao Paulo, Mato Grosso do Sul, Goids e Minas Gerais, com novas
usinas entrando em funcionamento a cada safra. Em 2010, estima-se que a area de cana
colhida sera de 8.091,5 mil hectares (Conab, 2010). A expectativa para os proximos anos ¢
de aumento da quantidade de usinas e da capacidade industrial instalada nas usinas ja
existentes.

A produtividade média brasileira esta estimada em 82.103 kg.ha’l, 0,6% maior
que a da safra 2009/10. A previsao do total de cana moida ¢ de 664.333,4 mil toneladas
com incremento de 9,9%, em relacao a safra 2009/10. Do total, 45,4% foram destinadas a
produgdo de acucar, devendo resultar em 38.667 mil toneladas do produto. O restante,
54,6%, ¢ destinado a produgdo de alcool, devendo gerar um volume total de 28,5 milhdes
de litros. O Estado de Sao Paulo lidera a producgdo de cana-de-agucar (54,4%), seguido por
Minas Gerais (8,0%), Parana (7,5%), Goias (7,4%), Alagoas (5,7%), Mato Grosso do Sul
(4,2%) e Pernambuco (4,1%). Nos demais Estados Produtores as areas sao menores, mas,
com bons indices de produtividade (Conab, 2010).

Diante da importancia da cana-de-aglicar e do cenario de crescimento da
cultura no pais e no mundo, ¢ indispensavel o desenvolvimento de tecnologias que
garantam evolucdo e sustentabilidade a este setor sucroenergético. Sem esse
desenvolvimento ndo ¢ possivel galgar as elevacdes de producdo, produtividade e
rentabilidade econdmica, necessarias para que o setor atenda ao crescente consumo interno
de alcool combustivel e agucar, bem como das exportacdes. Uma das maneiras mais
eficazes para se elevar esses indices ¢ por meio do melhoramento genético da planta, via
elevacdo do teor de sacarose na cana moida e/ou pelo desenvolvimento de variedades
adaptadas, sobretudo a regides de expansao da cultura, como € o caso da regido central do
Brasil.

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

vegetativamente, o principal objetivo € identificar, selecionar e multiplicar genotipos
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superiores, a partir de uma populagdo variavel. O processo inicia-se com a obtencao dessa
populagdo segregante, a qual ¢ gerada por meio de hibridacdo entre genitores pré-
selecionados, visando obté-la com médias desejaveis e alta variabilidade nos caracteres de
interesse. Na sequéncia ¢ aplicada a selecao massal e/ou a selecao com base nas médias das
familias obtidas. A medida que ocorre o avango das fases de selegdo, aumenta-se a
quantidade de propagulos vegetativos dos clones selecionados e diminui-se a quantidade
de clones, o que possibilita melhorar a precisao experimental e a eficiéncia da sele¢do, pois
os clones passam a ser avaliados em experimentos com repeti¢cdes, sob varios cortes e em
diversos ambientes. No final desse processo, o tempo gasto para que um genotipo 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 Interuniversitdria para o Desenvolvimento do Setor
Sucroenergético (Ridesa), atualmente congregando dez universidades federais brasileiras, o
Programa de Melhoramento Genético de Cana-de-agucar da Universidade Federal de Goias
(PMGCA-UFQG) trabalha no intuito de desenvolver variedades que sejam adaptadas as
condicles especificas da regido central do Brasil. Nessa regido, at¢ os dias de hoje
utilizam-se variedades que foram selecionadas em outras condi¢cdes edafoclimaticas,
principalmente em Sdo Paulo e Minas Gerais, as quais sdo introduzidas como variedades
comerciais. Com a implantacdo do PMGCA-UFG, em 2004, o processo de avaliagdo e
selecdo de clones adaptados ja vem ocorrendo, desde as fases iniciais, na propria regido
alvo, com a expectativa de aumentar as chances de obtencdo de genotipos superiores.
Assim, os experimentos tém sido implantados em delineamento experimental desde a fase
T1, para possibilitar uma avaliagdo mais minuciosa. Também hd o cuidado de se observar
quais cruzamentos estdo contribuindo para a obtengdo das melhores familias, isto &,
aquelas que resultam em gendtipos promissores, que poderdo vir a ser uma variedade
comercial.

Héa vérios trabalhos a respeito de selecdo em cana-de-agtcar. Alguns
programas de melhoramento no mundo tém praticado rotineiramente a sele¢do de familias
ao invés da selecdo massal (Cox et al., 2000; Bressiani, 2001; Kimbeng & Cox, 2003).
Normalmente os experimentos varietais com cana-de-acicar possuem grande
desbalanceamento, com diferentes quantidades de individuos (plantas) por familia. Devido
a estas caracteristicas, Resende (2004) recomenda a utilizagdo do método REML-BLUP,

sendo que o procedimento REML (restricted maximum likelihood) ¢ adequado para
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estimar eficientemente a varidncia genética, € o BLUP (best linear unbiased prediction),
para predizer os valores genéticos das familias e dos genitores utilizados nos cruzamentos.
A obtenc¢ao dessas estimativas gera informagoes uteis para predizer os ganhos e o potencial
das familias nos diferentes caracteres de interesse. Isto contribui para orientar o
desenvolvimento do programa de melhoramento, pois possibilita melhor entendimento e
exploragdo da variabilidade genética presente no material em estudo. Assim, decisdes mais
acuradas, visando também a reducao de custos no programa, serdo tomadas, seja para a
escolha apropriada de genitores ou métodos de selecdo, seja para a identificagdo de
gendtipos realmente superiores.

Nesse contexto, este trabalho teve como objetivo avaliar familias de cana-de-
agucar, em fases iniciais de sele¢cdo, quanto a adaptagdo as condi¢des de cultivo no Estado
de Goids. Os ensaios foram conduzidos em trés localidades (usinas conveniadas ao
PMGCA-UFG) desta regido, buscando-se especificamente: estimar pardmetros fenotipicos
e genotipicos associados as familias; estimar coeficientes de correlagdo fenotipica e
genotipica entre e dentro das épocas de avaliagdo (cana-planta e cana-soca); estimar
ganhos genéticos esperados com a selecdo e respostas correlacionadas sob diferentes
intensidades de selecdao (10%, 15%, 20% e 30%); avaliar a magnitude da interacdo entre
familias e locais, bem como seus componentes de natureza simples e complexa; estimar o
grau de concordancia entre a selecdo de familias em cana-planta e cana-soca; e avaliar o
potencial do método BLUPIS (BLUP Individual Simulado) para predizer a quantidade de

individuos a serem selecionados por familia.



2 REVISAO DE LITERATURA

2.1 HISTORIA E MELHORAMENTO GENETICO DA CANA-DE-ACUCAR

A cana-de-agiicar ¢ uma planta alégama (Walker, 1987), proveniente do
Sudeste Asidtico, pertencente a familia Gramineae (Poaceae), tribo Andropogoneae e
género Saccharum. Em nivel de espécie, a classificagdo botanica mais aceita ¢ aquela
relatada por Jeswiet (1925), modificada por Brandes (1956), conforme citado por Daniels
& Roach (1987). Sdo 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 aglcar, sendo uma das principais espécies que contribuiram com genes para as
cultivares de cana-de-acucar cultivadas atualmente no mundo. E considerada um
alopolipléide (Ming et al., 1998). S. sinensis (2n=111 a 120) ¢ conhecida como cana da
China, e S. Barbieri (2n=81 a 124) como cana da India, ambas contribuiram 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) ndo sdao cultivadas. S. spontaneum ¢ considerada um
autopoliploide (Silva, 1993), altamente polimoérfica, e contribuiu para a rusticidade das
cultivares atuais. S. edule (2n=60 a 80) ¢ utilizada como ornamental, sendo a inica que ndo
contribuiu com genes para as cultivares utilizadas hoje na industria do agtcar e do alcool.
Atualmente as cultivares sdo classificadas como Saccharum spp., que sdo hibridos
formados pelo cruzamento das espécies citadas anteriormente (exceto S. edule). A maioria
¢ fértil e possui nimero de cromossomos variando de 100 a 130 (Barbosa, 2000).

Estudos em citogenética para avaliar progénies do cruzamento de S.
officinarum e Sclerostachya (nimero cromossdmico basico x = 10) mostram que cinco dos
dez cromossomos basicos existentes nas duas espécies sdo comuns, sugerindo um Unico
ancestral de numero cromossdmico basico de x = 5 (Parthasarathy, 1948). Outros trabalhos
realizados nas progénies de cruzamentos intergenéricos envolvendo Saccharum,
Sclerostachya e Narenga também sugerem a presenca de um ancestral comum de niimero

cromossomico basico x = 5 (Raghavan & Govindasamy, 1956). A espécie possui citdtipos
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com numero cromossomico dipléide (2n) variando de 40 a 128 com x=8, ou seja, todos 0s
individuos que compdem a espécie sdo de origem poliploide, podendo ser classificados de
pentapldides (cinco copias de cada um dos oito cromossomos) até hexadecaploides
(dezesseis copias de cada um dos oito cromossomos). Plantas de S. spontaneum com
2n=40 sdo encontradas na regido norte da India e ha hipoteses de sua origem ter ocorrido a
partir da hibridac¢ao natural de plantas de Sclerostachya e Erianthus secdo Ripidium (Rao
& Babu, 1955).

A cana-de-acucar foi introduzida no Brasil no inicio 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 periodo colonial, at¢ meados do século XVIII, com a introducdo de
hibridos de S. officinarum e S. barbieri, chamados cana-crioula ou cana-da-terra, extinta
pela suscetibilidade ao virus do mosaico. A segunda fase teve inicio no século XIX com a
introdugdo 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-acucar, em
Java e Barbados. Houve o desenvolvimento de hibridos interespecificos, principalmente
entre S. officinarum e S. spontaneum, por meio de um processo chamado nobilizagao.
Assim esses hibridos foram introduzidos no Brasil, no inicio do século passado, dando
inicio a uma nova fase da cultura, substituindo as cultivares Caiana, Cristalina, Listada,
Roxa, Rosa e Manteiga (Barbosa, 2000).

A nobilizagdo foi um termo sugerido no inicio do século passado pelos
melhoristas holandeses em Java, para designar o ato de proceder sucessivas introgressoes,
utilizando as canas nobres ap6s a hibridagdo com uma espécie ndo cultivada (Barbosa,
2000). Neste processo S. officinarum, utilizada como genitor feminino, transmite seu
nimero somatico de cromossomos (2n=80) no primeiro cruzamento, enquanto o parental
masculino, S. spontaneum, transmite apenas o seu numero ‘n’ de cromossomos. Este
fendmeno persiste até a segunda geragdao de nobilizagdo, correspondente ao primeiro
retrocruzamento de S. officinarum. Somente a partir da terceira destas geracdes € que o
parental S. officinarum passa a transmitir ‘n’ cromossomos (Barbosa, 2000). As teorias e 0s
resultados experimentais que permitem explicar o mecanismo de transmissdo do numero
somatico de cromossomos através dos gametas femininos sdo discutidos por Screenivasan et
al. (1987). Por outro lado, Burner & Legendre (1993) relataram transmissdo somente do tipo

“n+n” em cruzamentos envolvendo hibridos interespecificos.
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O melhoramento genético da cana-de-agticar visa a obtencdao de variedades,
através de selecdes de clones que apresentem maior produgdo de colmos e de sacarose,
maior rusticidade (maior tolerancia ao estresse hidrico, maior resisténcia as pragas e
doencas) e melhor adaptagdo a colheita mecanizada. Com o advento de técnicas
biotecnoldgicas (marcadores moleculares, engenharia genética), importantes ferramentas
para os programas de melhoramento genético vieram permitir a identificagao e a selegdo de
genes de interesse, sem a influéncia de efeitos ambientais, facilitando e acelerando os
processos convencionais de selecao e recombinacao de individuos.

Na grande parte das estacdes pioneiras em melhoramento da cana-de-agucar no
Brasil, houve inconstancia nos trabalhos, bem como encerramento de atividades em curto
espago de tempo. Mas, ainda assim, estas estagdes trouxeram valiosas contribuigdes ao
setor, estabelecendo normas, difundindo tecnologias, promovendo o intercimbio e a
substitui¢ao de cultivares (Matsuoka et al., 2005).

De acordo com Marcos G. A. Landell, pesquisador do Instituto Agronomico de
Campinas-SP (IAC), em entrevista ao Jornal da Unido dos Produtores de Bioenergia
(Udop, 2007), os programas de melhoramento de cana-de-agucar no Brasil sdo
considerados os mais eficientes do mundo, podendo servir de base, inclusive, para o
desenvolvimento de variedades em outros paises. As principais linhas de pesquisas
implantadas nos programas nacionais sdo para a obtengdo de materiais precoces e
adaptados as condi¢des de clima das regides de cultivo, além de clones com elevado teor
de sacarose. Os maiores ganhos obtidos, entretanto, tém sido em produtividade de colmos.

As metodologias de selecao utilizadas nos programas de melhoramento
genético da cana-de-agiicar do mundo tém sido bastante variaveis (Skinner et al., 1987,
Cox & Hogarth, 1993). As cultivares sdo produzidas por hibridacdo, seguida de selegdo
massal; isto €, selecdo em nivel de individuo e posterior clonagem. A sele¢do tem sido
aplicada desde a escolha dos cruzamentos até as fases finais de avaliagdo dos clones
promissores, em usinas ou destilarias (Barbosa & Silveira, 2000).

Ha varias alternativas para se realizar a selecdo, considerando-se variaveis
como taxas de selegdo, forma, tamanho e numero de parcelas experimentais, delineamento
estatistico, nimero de locais, incidéncia de doencas na regido de avaliagdo, entre outras.
Cada programa tem estabelecido a sua maneira de conduzir o processo seletivo, com base
nos recursos disponiveis e nas particularidades dos sistemas de produ¢do de cana em cada

regido ou pais. Os programas tém melhorado a eficiéncia da sele¢do pela adicdo de novas
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metodologias e aperfeicoamento das ja existentes (Hogarth et al., 1997; Matsuoka et al.,
1999; Barbosa & Silveira, 2000; Copersucar, 2000).

No Brasil, a hibridacido da cana-de-agucar ¢ realizada em estagoes
experimentais, destacando-se a Estacdo de Cruzamentos da Copersucar, em Camamu-BA,
¢ a Estagdo de Floragdo ¢ Cruzamento da Serra do Ouro, da Ridesa (Rede Interuniversitaria
para o Desenvolvimento do Setor Sucroenergético), em Murici-AL (Barbosa, 2000). Em
2007, a Ridesa incorporou também a Estacao de Floracdo e Cruzamento de Devaneio, em
Amaraji-PE, com o objetivo de complementar as pesquisas para a obtencao das variedades
“RB” (Ridesa, 2010a). Estas foram estrategicamente implantadas na regido Nordeste do
pais, devido as condi¢des naturais favoraveis ao florescimento da cana-de-agucar. Nestes
locais o periodo indutivo para a ocorréncia de floracdo ¢ maior, se comparado ao da regido
centro-sul do pais (Barbosa, 2000). O IAC e a Monsanto (empresa que incorporou o
programa da Canavialis) também possuem estagdes proprias de cruzamentos. O
florescimento natural, entretanto, ¢ indesejavel comercialmente, pois além de interromper
o crescimento da planta, pode provocar murcha das células parenquimatosas. Este
fendomeno indesejavel ¢ denominado “chochamento” ou “isoporiza¢do”, e conduz a um
menor rendimento industrial. A auséncia de florescimento ¢ desejada na selecdo de
cultivares, mas o nao florescimento dos clones utilizados nos cruzamentos obriga os
programas de melhoramento a recorrerem a condi¢des ambientais especificas, onde os
genoétipos 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 condi¢gdes climaticas. O importante € 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 consideracao a
divergéncia genética e a associagdo de caracteristicas de importancia industrial nos
genitores. Os genitores podem ser cultivares nacionais ou introduzidas de outros paises. Ha
inimeras possibilidades de cruzamentos entre genitores, € uma alternativa para orientar a
escolha destes genitores para os cruzamentos € a estimacdo da divergéncia genética entre
eles (Barbosa, 2000). Segundo o autor, esta alternativa ¢ apenas para fazer inferéncia sobre
as combinagdes parentais mais divergentes. De acordo com Barbosa & Silveira (2000), em

geral os melhoristas de cana-de-agtcar consideram a genealogia, a divergéncia genética e a
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associacdo de caracteristicas de importancia agroindustrial nos genitores. Lascano &
Mariotti (1969) mencionam, ainda, que a avaliacdo dos genitores quanto a porcentagem de
selecdo em suas descendéncias ¢ um método simples e bastante empregado, o qual se
baseia no conhecimento indireto da capacidade de combinagdo 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; i)
policruzamentos, em que um grande numero de genitores sdo intercruzados, colhendo-se
sementes de todas as paniculas (isto impede a identificacdo da fonte de polen); e iii)
polinizagdo livre, em que as sementes sdo colhidas de inflorescéncias de plantas que
crescem livremente. Segundo Breaux (1987), a razdo pela qual os cruzamentos bi-parentais
sao preferidos pelos melhoristas, ¢ devido a possibilidade de estes serem reproduzidos
(maior controle do cruzamento), caso seu resultado seja interessante.

No caso dos programas de melhoramento genético da cana-de-agucar coordenados
pela Ridesa (PMGCA / Ridesa), a estratégia basica para obten¢do de novas variedades
baseia-se em cruzamentos de individuos superiores. Assim, estes sao realizados visando a
selecdo de genotipos que apresentem caracteristicas vantajosas em produtividade
agroindustrial e tolerancia aos principais tipos de estresses bidticos e abiodticos: pragas,

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

2.2 A RIDESA

O Brasil encontra-se entre os paises pioneiros na obtengdo de cultivares de
cana-de-agticar de valor comercial (Matsuoka et al., 2005). Existem hoje no pais quatro
principais programas de melhoramento de cana-de-aglicar: o programa do Instituto
Agronomico 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 revisdo sobre as contribui¢des 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 t€ém participado do

desenvolvimento das cultivares desde as etapas iniciais do programa até a sua liberagdo
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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 unido entre universidades federais brasileiras (Instituigoes
Federais de Ensino Superior — IFES), que absorveram as atividades de pesquisa
desenvolvidas pelo antigo Programa Nacional de Melhoramento da Cana-de-agucar —
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 Vigosa — UFV,
Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro — UFRRJ e Universidade Federal de Sao
Carlos — UFSCar), e logo acrescido da Universidade Federal do Parand (UFPR), constituiu
a primeira etapa da formacgdo da Ridesa. Com o interesse despertado por outras IFES em
assumir a parceria e desenvolver a atividade no respectivo Estado, novas unidades foram
acrescentadas a rede e, assim, agregaram-se a Universidade Federal de Goias (UFG), a
Universidade Federal do Piaui (UFPI) e a Universidade Federal de Mato Grosso (UFMT)
(Ridesa, 2010a).

Em nivel nacional, a Ridesa ¢ hoje o principal nicleo de pesquisa canavieira no
ambito do Governo Federal. Praticamente todo aspecto tecnologico necessario a produgio
e industrializacdo da cana-de-aglicar tem respaldo na equipe multidisciplinar de
pesquisadores da Rede. Além das dez IFES, a Ridesa possui 72 bases de pesquisas,
englobando estagdes de cruzamento, estacdes experimentais, centros de pesquisa e
subestacdes de selecdo. Estas sdo conduzidas em parceria com empresas privadas do setor
sucroalcooleiro, em toda a regido produtora do territorio brasileiro. Atualmente sdo cerca
de trezentas empresas conveniadas, o que representa em torno de 95% das empresas
atuantes no setor sucroalcooleiro nacional (Ridesa, 2010b).

A Ridesa ¢ gerenciada pelas proprias universidades parceiras e sua
administracdo ¢ feita pelos reitores correspondentes. Assim, € constituida por uma
diretoria, cujo presidente € 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 a presidéncia e as atividades
administrativas relacionadas a 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 ap6s a formagdo da Ridesa, o acervo varietal desta rede
consta de 78 variedades, identificadas pela sigla “RB” (Republica do Brasil), com aptiddes
de cultivo para todo o Brasil. Destas, treze sdo novas liberagdes realizadas no ambito
nacional em 2010. As variedades RB respondem por 58% da érea de cultivo com cana-de-
acucar no Brasil (Ridesa, 2010a, 2010b). Segundo Vencovsky (1986), o nimero de
cultivares disponiveis para uma dada espécie num pais pode ser considerado como uma
medida do avanco de sua agricultura, e a medida que esta progride, mais cultivares vao
sendo produzidas.

O trabalho de desenvolvimento das variedades “RB” na Ridesa sempre teve
como ponto de partida o seu banco de germoplasma, na Estacdao de Floragdo 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
incorporag¢do da Estacdo de Floragdo e Cruzamento de Devaneio (Amaraji-PE), em 2007,
mais 814 acessos de origem semelhante foram acrescidos a esse patrimonio genético
(Ridesa, 2010b).

Os pesquisadores das IFES que compde a Ridesa, atualmente, realizam
pesquisas em todas as areas de conhecimento vinculadas a cultura da cana-de-acucar, no
Brasil. Também ocorreu demanda por novas pesquisas e atividades de extensdo que
incrementassem a producdao para pequenos € médios produtores. Assim, estabeleceu-se
também parceria com o Ministério da Ciéncia e da Tecnologia (MCT), incluindo novos
projetos, especificos para o estimulo a produgdo. Recentemente, a Rede tem buscado,
ainda, o incremento das pesquisas na area industrial (qualidade de cana e leveduras),
fitossanidade (doengas e pragas potenciais — ferrugem alaranjada e broca gigante),
fisiologia (biotecnologia), manejo ambiental, fertilidade e nutrigdo mineral de plantas e
socio-economia (Ridesa, 2010a). Ademais, t€ém-se estudado e obtido materiais por meio de
cultura de meristemas, e buscado variedades melhoradas por transgenia, com menor
exigéncia em adubos minerais, principalmente os nitrogenados; maior tolerancia ao
estresse hidrico, as pragas e doengas; bem como com restricdo no florescimento (Ridesa,
2010b).

Hoje, em Goids, as variedades utilizadas comercialmente sdo ainda importadas
ou introduzidas de programas de melhoramento desenvolvidos para outros Estados,
principalmente Sao Paulo e Minas Gerais. Nesse sentido, o principal objetivo da criagdo do

Programa de Melhoramento Genético da Cana-de-Aglcar da Universidade Federal de
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Goias (PMGCA-UFG), em 2004, ¢ o desenvolvimento de variedades RB adaptadas,
especificamente, as condigdes de cultivo da cana nesse Estado. Entre as condic¢des
especificas a que a cultura fica sujeita na regido dos Cerrados do Brasil central, estdo:

estresse hidrico, baixa fertilidade dos solos e condi¢des que favorecem o florescimento dos

canaviais (Ridesa, 2010b).

2.3 SELECAO EM CANA-DE-ACUCAR

Na fase de selecdo em cana-de-agucar ha muitas combinagdes possiveis de
intensidade de sele¢do, tamanho de parcela, nimero de locais e de repeti¢des, de acordo
com o programa de melhoramento considerado (Skinner et al., 1987). De forma geral, os
programas consideram: 1) selecdo com alta intensidade em etapas iniciais, devido a grande
variabilidade genética e ao grande niimero de individuos, e considerando caracteres de alta
herdabilidade; 2) reducdo da intensidade de sele¢do a medida que a precisao experimental
aumenta, devido a maior homogeneidade dos gendtipos nas fases posteriores, aumentando
a dificuldade de discrimina¢do destes genotipos. Nestas etapas hd possibilidade de se
empregar maior nimero de repeti¢des; e 3) recomendagdo de cultivares, quando ja houver
resultados de experimentos conduzidos em diferentes anos e locais de cultivo (Simmonds,

1979).

2.3.1 Fases de selecao

O processo de melhoramento genético em cana-de-agucar envolve as seguintes
fases: T1, T2, T3, FM e FE; ou seja, a primeira, a segunda e a terceira fases de selegdo, a
fase de multiplicacdo e a fase de experimentagdo. Esta sequéncia ¢ praticamente a mesma
na maioria dos programas de melhoramento da cultura, mas podem ocorrer pequenas

mudancas nesta nomenclatura e na duragao ou forma de conducao dessas fases.
2.3.1.1 Primeira fase de sele¢do (T1)
A primeira fase (T1) € constituida por plantulas originadas de sementes. Essas

plantulas passam por processo de aclimatagdo e tratos culturais, antes de serem levadas ao

campo. Normalmente as familias tém sido distribuidas e repetidas no campo
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aleatoriamente, sem delineamento estatistico. Apds aproximadamente oito meses do
transplantio, faz-se o corte de todas as plantas no més de julho, selecionando-as para
capacidade de rebrota. Uma selecdo massal ¢ realizada por avaliacdo visual de cada
touceira, selecionando-se aquelas que apresentam mais de seis colmos em idade fisiologica
semelhante (uniformes), com didmetro médio ou superior ao das cultivares testemunhas,
crescimento ereto, tolerdncia as doengas flingicas de ocorréncia natural na regido
(principalmente carvao e ferrugem), auséncia de florescimento e “chochamento”, e teor de
solidos soluveis (Brix) superior ou semelhante as testemunhas. E importante destacar que
as plantas selecionadas ndo necessariamente tém reunidas todas as caracteristicas
anteriormente mencionadas (Barbosa, 2000).

Em alguns programas opta-se por selecdo apenas em cana-planta (aos doze
meses do plantio), entretanto, muitos autores recomendam a selecdo 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 sele¢do em cana-
planta e tomar a brotagdo em soca como referéncia adicional (Hogarth, 1977). Alguns
afirmam que a sele¢do em cana-planta tem alta correlagdo com a sele¢do em soca (Milligan
et al., 1996); no entanto, isso pode ndo ocorrer com o germoplasma tradicional (Matsuoka
et al., 2005).

De acordo com Mariotti & Gimenez-Lascano (1971) e Matherne et al. (1967),
a selecdo em cana-planta ndo permite avaliacdo segura da capacidade de brotacdo e/ou
producdo em cana-soca. Além disso, segundo Prado (1993), ndo ha correlagdo entre os
perfilhamentos em cana-planta e cana-soca, e este € outro importante componente da
producao. Outro aspecto importante ¢ que o transplantio nunca se d4 de maneira uniforme
num lote de plantulas, ou seja, um campo de T1 nunca tem a uniformidade necessaria para
uma selecdo criteriosa. Com o corte da cana-planta, essa desuniformidade fisiologica entre
plantas € minimizada, possibilitando, ainda, a avaliacdo da capacidade de brotacdo em soca
(Matsuoka et al., 2005).

Quanto a intensidade de selecdo na fase T1, nos programas mais antigos
geralmente se eliminavam entre 40% e 50% das plantulas, em cana-soca (Matherne et al.,
1967; Mariotti & Lascano, 1971). Pouco tempo depois essa selecdo ja implicava numa
redu¢do da quantidade de clones para cerca de um terco dos clones iniciais (Matsuoka et

al., 1981). Atualmente, de acordo com Cesnik & Miocque (2004), deve-se selecionar 5%
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das plantulas em T1, embora, muitas vezes, essa porcentagem seja ainda menor na pratica

(2% a 3%).

2.3.1.2 Segunda fase de selegao (T2)

O material que ¢ selecionado na fase T1 (cana-planta e/ou cana-soca) ¢ levado
para outro campo, constituindo assim a fase T2. A selecdo de clones na fase T2 inicia-se
com a montagem de ensaios, geralmente delineados em blocos aumentados. Este
delineamento permite a avaliacdo de grande numero de clones, sem repeti¢des, 0s quais
sdo comparados entre si ¢ com variedades padrao repetidas nos blocos (Federer, 1956). O
delineamento ¢ indicado para as fases iniciais dos programas de melhoramento, quando as
diferengas entre os tratamentos genéticos sao 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 ¢ quantificado em cana-planta e cana-
soca, acrescido de avaliagdo visual para caracteres morfologicos e de tolerancia a doengas
e pragas. Matsuoka et al. (2005) relatam que, devido aos problemas de baixas correlagdes
entre os comportamentos em cana-planta e soca, nesta fase a sele¢do ¢ efetuada também
em ambas as safras, tendo como a produgao de Brix por unidade de area como carater alvo

prioritario.

2.3.1.3 Terceira fase de selegdo (T3)

A fase T3 consiste na avaliagdo experimental dos clones selecionados em T2,
seguida de nova selecdo daqueles que irdo ser multiplicados. Também nesta fase ¢
utilizado o delineamento em blocos aumentados, sendo normalmente avaliados algumas
centenas de clones. As avaliagdes sdo 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 extrapolagdo biométrica); porcentagem de fibra; Brix; Pol
(porcentagem de sacarose nos solidos soliveis — Brix), quando possivel; e reagdo as
principais doengas.

Geralmente essa avaliacdo e selegdo sdo realizadas nas prdprias usinas ou
destilarias, podendo incluir varios locais. De acordo com Nogueira (1976), no programa de

melhoramento genético da cana-de-acticar da UFSCar, os clones eram distribuidos em
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cerca de dez macrorregides. Neste caso, realiza-se andlise de variancia conjunta dos
experimentos, obtendo-se as médias ajustadas e os testes das interacdes entre clones e

locais, e entre clones e cortes (safras).

2.3.1.4 Fase de multiplica¢ao (FM)

Esta fase consiste em se multiplicar os clones selecionados na fase T3, com
posterior avaliacao experimental. No caso dos programas de melhoramento vinculados a
Ridesa, mudas oriundas de clones promissores desenvolvidos numa universidade podem
ser enviadas a outras universidades pertencentes a Rede, num processo continuo de troca
de materiais. A partir dai, os clones sao testados em varios locais, normalmente em usinas
ou destilarias conveniadas ao programa.

De acordo com Matsuoka et al. (2005), a fase de multiplicagdo dos clones
ocorre logo apds a selecdo em cana-soca da fase T2, e esses clones sdo utilizados na fase
T3. A quantidade de fases de selecao e a época de avaliagao destes campos podem variar
de programa para programa. Cesnik & Miocque (2004) relatam que os campos de
multiplicagdo, para fornecimento de mudas para os experimentos, sdo instalados ao lado
dos campos de selecao. Afirmam também que trés sulcos de 5 m sdo suficientes, embora
possam ser instalados quantos campos forem necessarios ao programa de melhoramento.
Ainda de acordo com estes autores, nestes campos nao ha necessidade de sele¢do, apenas
de inspe¢do a fim de detectar qualquer anormalidade de comportamento, principalmente

vinculadas a doencas.

2.3.1.5 Fase de experimentacao (FE)

Esta fase do processo de selecdo em melhoramento genético da cana-de-agucar
¢ assim denominada por constituir-se na etapa final, com experimentagdo mais rigorosa.
Uma sugestdo de Matsuoka et al. (2005) ¢ que a fase experimental (FE) seja composta por
trinta ou mais experimentos delineados em blocos completos ao acaso, para avaliagdo de
poucos clones (27 clones mais trés variedades padrao). Nesta fase colhem-se pelo menos
trés ciclos (cortes) e, quando possivel, repete-se o experimento trés vezes no mesmo local.
A colheita ¢ realizada com cerca de dezoito meses para o primeiro corte, € com doze meses

para o segundo e o terceiro cortes.
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Paralelamente aos ensaios de competi¢do, também chamados “Ensaios de
Série” (ex. “Ensaios da Série 98, em que “98” refere-se ao ano, 1998, de realizacdo dos
cruzamentos que originaram os clones sob avalia¢ao), tém sido conduzidos outros ensaios
para a obten¢dao das curvas de maturacdo do “material pré-comercial”. Isto tem como
objetivo a identificagdo das melhores épocas de cultivo das futuras cultivares. Neste caso,
conforme preconiza Barbosa (2000), coletam-se amostras de dez colmos por parcela, em

cada repeti¢do, em sete épocas diferentes (em cada més), iniciando-se em abril.

2.3.2 Selecao de familias

Os primeiros estudos com selecao de familias em cana-de-aglcar 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 nivel de familias, aliado
ao alto custo do processo de avaliagdo experimental, o que os tornavam proibitivos. Com o
desenvolvimento de colhedoras mecanizadas, na Australia, tornou possivel estudar as
vantagens da selecdo de familias, devido a elaboragdo de experimentos mais detalhados,
possibilitando o aumento da eficiéncia deste processo. Os resultados revelaram que o
estudo de selecdo de familias pode contribuir para a escolha de genitores e de cruzamentos
que visem a obtencdo de populagdes melhoradas (Hogarth, 1971; Kimbeng et al., 2001a).

Todos os programas de melhoramento genético de cana-de-actcar da Australia
utilizam a sele¢do de familias nas fases iniciais do processo (Kimbeng & Cox, 2003). Os
melhores experimentos para ilustrar os beneficios da selecdo de familias foram conduzidos
na regido de Burdekin, onde as condi¢Oes tém sido descritas como desfavoraveis para a
selecao (Pollock, 1982; Jackson et al., 1992).

Muitos melhoristas optam por selecionar entre as familias, escolhendo aquelas
cujas médias fenotipicas sdao superiores. Assim, nesse tipo de selecdo, as familias sdo
tratadas como unidade, sendo selecionadas ou ndo de acordo com o seu valor fenotipico
médio; isto €, atribui-se peso nulo aos desvios dentro de familia (Falconer & Mackay,
1996). Percebe-se, entretanto, que selecionando familias sem considerar a varidncia
genética de cada cruzamento, corre-se o risco de descartar individuos superiores em
populagdes com médias inferiores, mas com ampla variabilidade (inclusive com
segregacdo transgressiva) e assimetria favoravel numa distribuicdo normal. Geralmente,

esta variabilidade ndo ¢ considerada, em razdo da dificuldade de obtencao dos dados de
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individuos dentro de familias. Por isso, Skinner et al. (1987) ja4 demandavam métodos
estatisticos apropriados a identifica¢@o de individuos extremos e raros.

Para se realizar a selegdao de familias, faz-se necessario selecionar previamente
as familias superiores. As inferéncias podem ser obtidas pela avaliagdo de um grupo de
clones que representam cada familia, em delineamentos experimentais, conforme
empregado por Jackson et al. (1998). Stringer et al. (1996) reportam que a avaliacdo de
familias pode ser realizada em ensaios com repeti¢do, € que, neste caso, as parcelas seriam
constituidas de individuos ainda ndo clonados, os quais, juntos, proporcionariam
informagdes sobre o valor genético das familias avaliadas.

A avaliagdo de familias permite estimar parametros fenotipicos e genéticos,
predizer os valores genéticos em cruzamentos, as relacdes entre os caracteres em estudo,
além de permitir a avaliagdo da eficiéncia dos métodos de selecdo e a estimagdo dos
progressos genéticos proporcionados pela selecdo. Processos como estes podem contribuir
para a evolucdo de um programa de melhoramento, pois possibilitam maior entendimento e
melhor exploracdo da variabilidade genética presente em progénies originadas de
cruzamentos entre genitores conhecidos. Outro ponto importante refere-se ao
conhecimento do valor genético dos genitores utilizados nos cruzamentos. Isto permite
indicar a melhor metodologia de hibridagdo entre genitores, ou seja, se policruzamentos ou
cruzamentos simples (biparentais) (Silva et al., 2002). A selecdo de genotipos para o uso
como genitores, aliado a escolha dos cruzamentos, torna-se decisdo critica dentro de um
programa de melhoramento de cana-de-acucar (Kimbeng & Cox, 2003). Para Jackson &
McRae (1998), o maior beneficio pratico da sele¢do de familias € permitir que o material
genético seja avaliado ao longo de locais e anos, possibilitando a identificagdao de familias
estaveis.

Os experimentos de selegdo de familias em fases iniciais também podem ser
estendidos para diversos ambientes € ao longo dos anos. Com isso, h4 a possibilidade de se
quantificar o efeito do ambiente e da safra, permitindo a identificagdo de familias estaveis
e a compreensio da influéncia do ambiente/safra sobre o processo de selegdo. E importante
considerar que a selecdo de familias, combinada ou ndo com a sele¢do individual, tende
para uma eficiéncia menor quando houver pequena variancia genotipica entre as familias,
associada a alta correlacdo genética entre o carater selecionado e a producao de campo

(Jackson et al., 1995).
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A selecdo de familias em cana-de-agucar, seguida pela selecdo individual de
clones na primeira soca, foi superior a utilizagdo de um destes dois métodos de sele¢ao
tomados individualmente (Kimbeng & Cox, 2003). Jackson et al. (1995) também relataram
ganho genético superior € menores custos para a selecao combinada de familias e de clones
individuais, se comparada com a selecdo por um sé destes métodos de selecao. A selegdo
individual de clones foi superior apenas em casos onde havia pequena propor¢do de
variancia entre familias e alta correlagdo genética entre a caracteristica selecionada e a
producao de agucar. De acordo com Latter (1964), a selegao de plantas individuais para
caracteres relacionados a produtividade ndo deve mesmo ser eficiente, devendo ser feita
apenas para caracteres de alta herdabilidade, como Brix e resisténcia a doengas. Para tais
caracteres, a selecdo individual deve até ser superior aquela entre familias, reduzindo-se o
risco de descartar individuos superiores de familias com baixa média fenotipica. Porém,
deve-se verificar a viabilidade econdmica em avaliar cada planta individualmente, em
detrimento da avaliagdo de um numero elevado de plantulas. Para Skinner et al. (1987), na
pratica, as avaliacdes individuais sdo exequiveis, pois a maioria dos genotipos ¢ descartada
visualmente pela falta de vigor, evitando-se, por exemplo, leituras desnecessarias de Brix.

Ao contrario da sele¢do individual, a selecdo de familias pode ser adotada
quando os caracteres submetidos a sele¢do sao de baixa herdabilidade. Isso porque nestes
casos os maiores desvios sdo decorrentes de efeitos ambientais, sendo que tais desvios
tendem a se anularem e, com isso, a média fenotipica da familia serd mais proxima da
média genotipica. Nesta selecdo, as informacdes individuais irdo determinar as médias das
familias. A selecdo torna-se mais efetiva, pois os caracteres de baixa herdabilidade, quando
analisados em estudos de familias, tém maior proporcao da sua variacdo fenotipica entre
familias explicada pelos fatores genéticos (Bressiani, 2001).

Na primeira etapa de sele¢do em cana-de-aglicar os efeitos ambientais sdo
grandes. Nesta situacdo, tanto a sele¢do massal (individual) para caracteres de alta
herdabilidade, quanto a selecdo por familias, podem ser utilizadas. No entanto, as
estimativas de herdabilidade no sentido amplo sdo baixas para a maioria dos caracteres,
quando a selecdo ¢ baseada em plantas individuais, mas aumentam consideravelmente
quando se baseiam em sele¢do de familias (Bressiani, 2001).

Estimativas de herdabilidade em cana-de-acucar sao encontradas na literatura,
embora existam contradi¢des. A herdabilidade relativa ao vigor ¢ tida como baixa, mas

muitos programas de melhoramento aplicam selecdo intensa para este carater e obtém
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ganhos (Skinner et al., 1987). Como a herdabilidade entre familias ¢ superior aquela entre
plantas individuais, muitos programas preferem realizar selecdo para caracteres de menor
herdabilidade, apenas selecionando familias superiores em etapas iniciais. No entanto, tal
procedimento pode levar ao descarte de individuos superiores de populagdes com médias
inferiores, embora com grande variancia genética (Matsuoka et al., 2005). Skinner et al.
(1987) apresentam ampla revisdo sobre coeficientes de herdabilidade em cana-de-acucar,

considerando estudos de diferentes paises (Tabela 1).

Tabela 1. Valores de coeficientes de herdabilidade no sentido amplo, em nivel de plantas
individuais e entre médias de familias (valores nos parénteses), para diferentes
caracteres, em estudos realizados em quatro paises .

Carater Australia Havai Fiji Argentina
Produgdo cana (t.ha™) 0,17 (0,75) - (0,48) 0,10
Brix 0,65 (0,90) 0,27 (0,53) (0,55)* -
Producéo Brix (t.ha’l) 0,16 (0,76) - (0,43)* -
Numero de colmos 0,26 (0,90) 0,13 (0,90) (0,53) 0,06
Diametro 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) - -
Resisténcia a ferrugem 0,51 (0,93) - - -
Resisténcia a carvao - 0,56 (0,84) - -

' Fonte: Skinner et al. (1987); * teor de sacarose e nio Brix.

As estimativas mostradas na Tabela 1 indicam que apenas em Brix, resisténcia
a ferrugem e ao carvao (caracteres de herdabilidade mais elevada em nivel de plantas
individuais) € possivel obter, em fases iniciais (ex. T1 e T2), eficicia numa sele¢do massal.
Ja para produgdo cana (t.ha™), produgdo Brix (t.ha™), nimero de colmos, didmetro de
colmos, comprimento de colmos e volume, que sdo caracteres de baixa herdabilidade em
nivel de plantas individuais, esta eficicia s6 podera ser alcancada numa sele¢do com base
em médias de familias. 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 discordancias nos valores de um mesmo carater sdo devidas

as variacoes de amostragem e aos efeitos ambientais.
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Tabela 2. Valores do coeficiente de herdabilidade (h?) reportados na literatura, para
diferentes caracteres'.

Caracteres h’

Numero 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
Diametro 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

Numero de internodios/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

Acucares redutores 0,47; 0,58

' Fonte: Cesnik & Miocque (2004).

Matsuoka et al. (2005) recomendam que, pelo baixo nimero de estimativas
disponiveis para o coeficiente de herdabilidade em cana-de-agticar, os resultados da
literatura devem ser considerados com cautela. Apesar disso, Bressiani (2001) sustenta que
a selecao individual em cana-de-agtcar seria mais eficaz para Brix, resisténcia ao carvao e
a ferrugem, enquanto a sele¢do por familia seria mais recomendada para tonelagem de cana
e tonelagem de Brix. Segundo o autor, a selecdo de familias, para grande parte dos
caracteres de interesse econdmico, ¢ efetiva, pois entre 75% e 80% da variagao fenotipica
entre as familias sdo devido a fatores genéticos. No entanto, para a selecdo individual,
cerca de 80% da variacdo ¢ devido a fatores ambientais, isto €, apenas 20% ¢ relacionada
aos fatores genéticos. Nesse sentido, Latter (1964) argumentou que, quando a
herdabilidade exceder 59%, a selecao com base no individuo tende a ser superior a sele¢ao
com base na familia.

A sele¢do de familias consiste em escolher aquelas com os maiores valores
genéticos. Estudos demonstram o potencial de familias com valores genotipicos superiores
quando comparadas com familias de valores genotipicos inferiores, e evidenciam que a
selecdo com base nas melhores familias € efetiva para identificar aquelas que teriam maior
proporcao de clones elites (Kimbeng et al., 2001b). Portanto, realizar a selecdo de familias,
tendo como objetivo a selecdo de clones superiores (sele¢do individual de clones elites) em
familias superiores, € possivel; pois a probabilidade de se encontrar clones elites, em fases
avangadas da selegdo, tende a ser maior nas familias melhoradas (Kimbeng & Cox, 2003).

Entretanto, explorar comercialmente um clone tem mais importancia do que obter uma
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populagdo (familia) geneticamente melhorada. Porém, ainda é importante considerar que
nesta populacdo melhorada a frequéncia de clones elites tende a ser maior (Jackson &
McRae, 1998).

Kimbeng et al. (2001b) realizaram, em Queensland (Australia), um
experimento para investigar a intensidade 6tima de sele¢do para selecdo de familias e de
clones individuais. Os resultados mostraram que, enquanto a selecdo de familias foi
eficiente na identificacdo de familias com uma alta propor¢ao de clones elite, sua eficiéncia
foi maior quando combinada com a seleg¢ao visual. Os melhores resultados foram obtidos
quando clones com boa qualidade visual foram submetidos ao teste de Brix. A maior parte
da eficiéncia surgiu devido ao fato de que clones inferiores foram rejeitados com base em
Brix, e consideravelmente poucos clones eram avaliados no primeiro estagio clonal.

Cox & Hogart (1993) também relatam que o esquema de sele¢do entre e dentro
de familias tende a ser mais eficiente que somente o método de selecdo de familias. Desta
forma, as familias seriam avaliadas em cana-planta, sendo, posteriormente, realizada a
selecdo massal dentro das familias com elevados valores genotipicos e acima da média
experimental. Assim, esta sele¢cdo seria realizada no segundo ciclo, baseando-se em
caracteres de alta herdabilidade e caracteres morfoldgicos.

Falconer & Mackay (1996) também afirmam que a selecdo entre e dentro de
familias ¢ uma boa alternativa, pois além de selecionar as melhores familias, seleciona
também os melhores individuos dentro destas familias. O critério de sele¢ao dentro de
familias consiste no desvio de cada individuo em relagdo ao valor médio da familia a qual
pertence. Mas, de acordo com Martins et al. (2005), uma das criticas feitas a sele¢do entre
e dentro de familias ¢ o fato de individuos superiores de familias intermediarias ou
individuos intermediarios de familias superiores, as vezes, ndo serem selecionados. Como
alternativa pode-se utilizar a selecdo combinada, com escolha feita com base no
desempenho individual, associado ao desempenho da familia, em um Unico estagio. Pela
natureza de obtenc¢ao, este tipo de selecdo ¢ mais rico em informagdes e leva a resultados
mais satisfatorios que a selecdo entre e dentro.

A utilizag¢do de indices combinados para a pratica de selecdo constitui-se em
uma estratégia eficaz que prioriza o individuo, com informagdes complementares relativas
ao valor apresentado por suas respectivas familias. Lush (1964) ja apresentava os
principios teodricos da selegdo combinada, e relata que, pelo menos teoricamente, esta

proporciona resultados mais favoraveis ou, no minimo, equivalentes aos da selecdo massal
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ou de familia. Falconer & Mackay (1996) também afirmam que a selegdo combinada deve
proporcionar resultados tdo bons, ou superiores, aos obtidos com outros métodos como a
selecao entre familias, dentro de familias e individual. Entretanto, mesmo nas condic¢des
mais favordveis, a expectativa ¢ de que a superioridade ndo exceda 10% do ganho obtido
pela selecdo entre e dentro. A superioridade do indice de sele¢do combinado também foi
reportada por Bueno Filho (1992) e Pires (1996). Kimbeng & Cox (2003) relatam que
estudos de simulacao realizados por Kimbeng et al. (2001b) t€ém mostrado que a selecao
combinada de familias e de clones individuais ¢ um método pratico e eficiente para selecao

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

2.3.3 Influéncia do ambiente na selecao de familias

A interagdo de gendtipos com ambientes (GXE) pode ser definida como sendo
o efeito diferencial dos ambientes sobre os genotipos, ou entdo, a resposta diferencial dos
genoétipos a variacdo ambiental. No melhoramento de plantas, consideracdes a respeito
desta interagdo sdo essenciais para a eficiéncia do processo. Isso porque os caracteres de
importancia para o melhoramento, nas diferentes espécies, frequentemente sdo
quantitativos, com distribuicdo continua, heranga poligénica, e sofrem grandes influéncias
das variacdes ambientais. De todas as fases de um programa de melhoramento, a avaliacao
dos genotipos em diferentes condicdes ambientais representa, em geral, a mais trabalhosa e
mais cara, ficando, o tamanho do programa limitado pela capacidade de avaliagdo
experimental. Um bom entendimento da interagdo GxE podera contribuir para o
aproveitamento de seus efeitos benéficos, bem como para contornar seus efeitos
indesejaveis sobre a avaliagdo de genétipos e a recomendacdo de cultivares (Chaves,
2001).

Com o melhoramento moderno, recursos genéticos de diferentes origens sao
utilizados. Por uma questao de escala, buscam-se cultivares que sejam adaptadas a maior
gama possivel de condi¢cdes ambientais. Nao ¢ de se estranhar, portanto, que a
manifestacdo da interagdo GxE seja a regra nos ensaios de avaliacdo de gendtipos em
varios ambientes. Por isso, essa interacdo deve ser encarada, ndo necessariamente como
problema ou fator indesejavel, cujos efeitos devem ser minimizados em um programa de
melhoramento. Ao contrario, como um fendmeno biologico natural, cumpre conhecé-la

bem, para melhor aproveitd-la no processo de selecdao (Chaves, 2001).
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De acordo com Bressiani (2001), um aspecto favoravel a selecdo de familias
em cana-de-agucar ¢ que o desempenho das familias pode ser mensurado em véarios
ambientes, ainda nas etapas iniciais do processo de selecao. Esta situacao torna-se ainda
mais importante se as interagdes “familias x ambientes” forem altas ao longo dos
diferentes locais de estudo.

Alguns autores estudaram a interacdo de familias de cana-de-agicar com
ambientes e estagios de corte. Na Australia, Hogarth & Bull (1990); na regidao de
Bundaberg, Bull et al. (1992); na regiao do Rio Hebert, Jackson et al. (1995a, 1995b); e na
regido de Buderkin, McRae & Jackson (1995). Em Bundaberg e Hebert, as interagdes
“familias x ambientes” para produ¢do de colmos foram tdo importantes quanto o efeito das
familias, ndo ocorrendo o mesmo para teor de agucar. Em Buderkin, porém, essa interacao
ndo foi significativa. Ademais, ndo houve significancia da intera¢do “familias x estagios de
corte” em nenhum local.

Bressiani et al. (2002) estudaram o efeito da interagdo de 33 familias (obtidas
de cruzamentos biparentais e policruzamentos) com dois locais do Estado de Sao Paulo. Os
resultados mostraram forte interagdo entre familias e locais, para todos os caracteres
avaliados (altura e diametro médio de colmos, nimero de perfilhos, Brix, toneladas de
colmos por hectare — TCH, e toneladas de Brix por hectare — TBH). Entretanto, a
decomposi¢do da variancia da interacdo em valores fenotipicos e genotipicos mostrou-se
complexa, indicando dificuldade de selegdo de familias adaptadas a ambos os locais. As
respostas esperadas com a sele¢cdo mostraram que uma selecdo indireta ¢ pouco eficiente, e
a selecdo com base na média dos dois locais apresentou ganhos consideraveis, caso a

selecdo e a resposta ocorresse em um mesmo ambiente.

2.4 MODELOS MISTOS E ANALISE VIA REML-BLUP

2.4.1 Consideracoes gerais

A metodologia dos modelos mistos foi derivada por Henderson (1949), para
uso na avaliacdo genética de gado de leite, tendo sido apresentada pela primeira vez em
1973 (Henderson, 1973). Sua utilizagdo pratica, entretanto, s6 ocorreu a partir da década de
1980, sobretudo apds a publicagdo de Henderson (1984). Nos tltimos anos, a metodologia

tem se tornado acessivel gracas a sua implementacdo em sistemas estatistico-
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computacionais de ampla divulgagdo, como o SAS (Statistical Analysis System) (Duarte &
Vencovsky, 2001). Esta abordagem caracteriza-se pelo ajustamento de modelos mistos,
isto ¢, que possuem efeitos fixos, além da média geral, e efeitos aleatérios, além do erro
(Resende, 2004).

Se os gendtipos avaliados forem considerados como aleatdrios e os demais
fatores como fixos, uma analise do experimento por meio de modelo misto ¢ requerida. No
entanto, tem sido comum o uso de andlise baseada em modelo fixo para a estimacao de
médias de genotipos, mesmo quando estes foram obtidos por amostragem numa populagao.
Neste caso, a metodologia de modelos mistos ¢, geralmente, utilizada com rigor da
suposi¢do, apenas para a estimacdo de componentes de variancia e para a construgdo dos
testes “F” apropriados, na anélise de variancia (Duarte & Vencovsky, 2001). De acordo
com Resende (2002a), a estruturacdo dos procedimentos de selecdo, os quais sao
responsaveis pelo sucesso dos programas de melhoramento genético, baseia-se na
estimacdo dos componentes de variancia e predi¢do dos valores genéticos, visando a
avalia¢do genética dos candidatos a selecao.

O efeito ¢ tomado como aleatorio no modelo estatistico se os niveis observados
puderem ser assumidos como uma amostra de determinada populagdo; ou seja, uma
amostra aleatéria com assumida distribuicdo de probabilidade (normalmente distribuigao
normal) (Resende, 2002a). Um exemplo disso, citado por Duarte & Vencovsky (2001),
refere-se aos experimentos varietais delineados em blocos, em que os tratamentos
(genotipos sob teste) sdo distribuidos em blocos completos ou incompletos. Uma
especificagdo possivel para o modelo ¢ assumir o efeito de blocos como fixo e o de
tratamentos como aleatdrio sob distribuigao N(O,ng). Sendo assim, os tratamentos testados

(genodtipos) supostamente representam uma amostra de uma populacao de genotipos, cujas

respostas sdo distribuidas normalmente em torno de uma meédia comum (p, =m+b) e

com variancia Gé. Portanto, os gendtipos sdo realizagdes de varidveis aleatdrias ndo

observaveis, as quais correspondem aos efeitos dos desvios genotipicos aleatdrios em

relagdo a media p, (Searle, 1987). Assim, segundo Resende (2002a, 2004), os efeitos

ambientais podem ser considerados fixos ou aleatdrios, enquanto os efeitos genéticos ou de
tratamentos devem, sempre, ser considerados como aleatorios. Com isso, ha a
possibilidade de extrapolar os valores de uma amostra (varidncia ¢ média) para a sua

populacgdo de referéncia.
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Quando se trabalha com delineamentos ortogonais e balanceados, a ordem de
classificagdo dos genotipos, em geral, ndo se altera com o tipo de modelo utilizado. Assim,
a estimacao de médias admitindo-se modelo fixo, quando na verdade o modelo ¢ misto,
ndo modificaria o resultado final da selecao (Duarte & Vencovsky, 2001). No entanto,
quando se trata de dados desbalanceados e ndo ortogonais, a possibilidade de classificagdo
diferenciada entre as duas abordagens analiticas ¢ uma realidade (Bueno Filho, 1997).

Um modelo linear misto pode ser expresso matricialmente da seguinte forma
(Henderson, 1974):

y=Xp+Zy+e
em que:

y: vetor de observagdes;

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

B: vetor de efeitos fixos a serem estimados;

Z: matriz de incidéncia dos efeitos genotipicos, tomados como aleatorios

(conhecida);
v: vetor de valores genotipicos, ou de efeitos aleatérios a serem preditos; e

, . . ~ 2
€: vetor de erros aleatdrios associados a cada observagao, tal que e~ N(0,67).

Na pratica, durante a sele¢do o melhorista pode atuar em duas etapas basicas. A
primeira corresponde a predi¢dao do valor genético dos individuos candidatos a selegdo, € a
segunda, & melhor forma de utilizagdo dos individuos com as predi¢des desejaveis de
valores genéticos (Resende, 2002a). Assim, o problema central no melhoramento genético
¢ a predicao de valores genéticos dos varios candidatos a selecdo, embora esta predicao
necessite de componentes de variancia conhecidos ou estimados com precisao.

Dentre os varios métodos de estimacdo de componentes de varidncia, ha
aqueles derivados do método dos momentos (método da analise de variancia — ANOVA e
métodos I, II e III de Henderson), os métodos baseados em maxima verossimilhanca
(maximun likelihood — ML, restricted maximum likelihood — REML, e variance estimation
from integrated likelihood — estimacdo bayesiana), além das estimag¢des quadraticas de
norma minima (minimum norm quadratic unbiased estimation — MINQUE) e de variancia
minima (minimum variance quadratic unbiased estimation — MIVQUE). Todos esses

métodos, dentre outros, sdo descritos por McCulloch & Searle (2001) e Searle et al. (1992).
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Segundo Searle et al. (1992), ha varios 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 estimacdao de
componentes de varidncia pelo método de quadrados minimos (ANOVA) equivale a
estimacgdo 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 variancia”. Apesar da controvérsia,
Resende (2004) afirma que o procedimento Otimo para estimagdo de componentes de
variancia ¢ o REML.

O método da méxima verossimilhanca restrita (REML), desenvolvido por
Patterson & Thompson (1971), ¢ uma adaptacdo do método ML. Cada observacdo ¢
dividida em duas partes independentes, uma referente aos efeitos fixos e outra referente aos
efeitos aleatdrios do modelo. Dessa forma, a fungdo densidade de probabilidade das
observacdes ¢ dada pela soma das fun¢des densidade de probabilidade de cada parte
(Searle et al., 1992). Considerando-se o modelo misto y = X3 +Zy + €, os estimadores
REML sd3o capazes de maximizar a fun¢do de verossimilhangca de um vetor de
combinagdes lineares das observagdes, que sdo invaridveis para X[. Utilizando-se o
método REML, os componentes de varidncia sdo estimados sem serem afetados pelos
efeitos fixos do modelo, e os graus de liberdade para os efeitos fixos sdo levados em
considera¢do, resultando em estimativas ndo-viciadas (Mcculloch & Searle, 2001).

O método REML permite que se obtenha estimativas ou predigdes mais
acuradas dos efeitos de tratamentos, quando existem dados perdidos nos experimentos. As
predicdes dos efeitos aleatdrios sdo forcadas (efeito shrinkage) em direcdo a média geral,
penalizando estimativas baseadas em pequenas amostras. Esta abordagem permite o ajuste
de diferentes variancias de cada grupo de tratamento, ou seja, casos com variancias
heterogéneas; resolve o problema de estimacao quando se tem dados perdidos; e acomoda
diferentes estruturas de correlacdo em experimentos com dependéncia espacial, medidas
repetidas ou em multiplos experimentos. Ademais, conduz a estimativas mais precisas e o0s
resultados sdo mais apropriados para inferéncia quando a estrutura dos dados ¢ hierarquica
ou multinivel. Como desvantagem cita-se apenas o maior nimero de suposigoes
distribucionais que sdo feitas (Resende, 2004).

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

estimativas de parametros genéticos via REML, nos modelos mistos, por ser uma
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metodologia que permite gerar estimativas ndo tendenciosas desses pardmetros. Outra
grande vantagem ¢ que esses modelos permitem levar em consideragdo a covaridncia
genética entre as observagdes e ponderam os genotipos com desigual numero de
informacodes, na mesma ou em diferentes geracdes. Isso faz com que a avaliacdo genética
(predi¢do de valores genéticos) por modelos mistos seja um instrumento mais eficaz que o
da avaliagdo partindo-se de estimativas pelo método de quadrados minimos ordinario
(Kennedy & Sorensen, 1988, citados por Resende, 1999). Estes autores reportam seu
emprego em estudos de selecdo de genitores, de familias e clones, pelo uso da informagao
da propria entidade ou de aparentados, avaliados no mesmo ou em diferentes locais, épocas
ou geracdes (Resende, 1999).

Quanto a predicdo de valores genotipicos, esta pode ser realizada por trés
procedimentos e situagdes distintas: (1) Melhor Predi¢ao (BP — best prediction),
considerando iguais quantidades e precisdes de informagdes associadas a todos os
candidatos a selecdo, em que as médias e variancias sdo conhecidas; (2) Melhor Predigdo
Linear (BLP — best linear prediction), com diferentes quantidades e precisdes de
informagdes associadas a todos os candidatos a selecdo, com médias e variancias
conhecidas; (3) e a Melhor Predi¢do Linear Nao-Tendenciosa (BLUP — best linear
unbiased prediction), com diferentes quantidades e precisdes das informagdes associadas
aos candidatos a sele¢do, sendo a varidncia conhecida ou estimada com precisdo, € a média
ndo conhecida. Desta forma, o método BP utiliza os mesmos pesos (ponderadores das
informagdes fenotipicas) para todos os individuos candidatos a sele¢do, ao passo que os
métodos BLP e BLUP utilizam diferentes pesos para os candidatos a selecao (Resende,
1997a, 19970, citado por Pinto-Junior, 2004). Estes autores consideram o BLUP como o
preditor mais completo, pois o procedimento conduz a maximizagao do ganho genético por
ciclo de selecdo. Tal procedimento ajusta os dados para os efeitos ambientais identificaveis
(ex. efeitos de bloco, do ano de medi¢do, do local de plantio, dentre outros) e,
simultaneamente, prediz os valores genéticos dos individuos candidatos a selecao
(Resende, 2002a). Enfim, Resende (2004) afirma que, ao lado do método REML para a
estima¢do de componentes de varidncia, o BLUP ¢ o procedimento 6timo para a predig¢do
de valores genéticos.

Conforme Resende et al. (1996b) e Resende (2002b), as propriedades
desejaveis dos preditores BLUP podem ser resumidas em: maximizagdo da correlagdo

entre os valores genéticos preditos e os verdadeiros; minimizagdo do quadrado da diferenca
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entre os valores genéticos preditos e os verdadeiros; maximizacdo da probabilidade de
selecionar o melhor entre dois individuos; maximiza¢do da probabilidade de selecionar o
melhor entre varios individuos; maximizacao do ganho genético por ciclo de selecdao. Os
autores acrescentam que o procedimento desfruta da propriedade de ndo-vicio na predicao
dos efeitos aleatdrios (equivaléncia entre a média dos verdadeiros valores genéticos dos
individuos 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, ¢ obtida
empregando-se o procedimento de minimos quadrados generalizados (GLS) e nao o de
quadrados minimos ordinarios (OLS) (Resende et al., 2000). Esta ultima caracteristica
permite que o BLUP seja aplicado mais eficientemente em situacdes de desbalanceamento
e/ou desconexao entre experimentos, situagdes em que a estimagdo GLS dos efeitos fixos €
melhor que a OLS (Resende et al., 1996b).

De acordo com Searle et al. (1992), as propriedades dos preditores BLUP s6
sdo asseguradas quando se assume que os componentes de varidncia sdo conhecidos.
Assim, os componentes de varidncia devem ser estimados da maneira mais fidedigna
possivel, para que as estimativas possam substituir adequadamente os valores
paramétricos. Resende (2002a) relata que devido ao fato de, na pratica, as médias e
variancias nao serem conhecidos, mas sim estimados (e geralmente dos proprios dados),
nas aplicagdes ndo se tem BLP, nem BLUP, mas sim EBLP (empirical best linear
prediction) e EBLUP (empirical best linear unbiased prediction), respectivamente.

Em sintese, segundo Resende (2002a), as principais vantagens associadas a
metodologia de modelos mistos, via analise REML-BLUP, sdo as seguintes: producao de
predicdes mais acuradas, principalmente quando existem dados perdidos (parcelas);
predi¢des em direcdo a média geral, obtendo-se valores genéticos e ndo fenotipicos;
resolu¢do do problema de dados desbalanceados seja por niimero de repeti¢des ou de
tratamentos; possibilidade de maximizar a acurécia seletiva (correlacdo entre os valores
genéticos preditos e os verdadeiros), de minimizar o erro de predicdo (minimizagao do
quadrado da diferenca entre os valores genéticos preditos e os verdadeiros), de maximizar
a probabilidade de sele¢do do melhor entre dois individuos e do melhor individuo entre
varios, bem como do ganho genético por ciclo de selecdo. Resende (2004) ainda
acrescenta: permite comparar individuos ou variedades através do tempo (geragdes, anos) e
espaco (locais e blocos); permite a simultinea correcdo para os efeitos ambientais, a

estimag¢do de componentes de variancia e a predicdo 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 ndo
ortogonais (estimativas ANOVA de componentes de variancia, por exemplo, tendem a ser
relativamente imprecisas, resultando em predi¢des de valores genéticos de baixa acuracia).

Atualmente ha uma série de aplicativos estatisticos que ja possuem rotinas
computacionais para o ajustamento de modelos mistos, o que favorece a sua disseminagao
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 Estatistico e Sele¢do 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 Selecao de familias via analise REML-BLUP

A selegdo de gendtipos para serem utilizados como genitores em cruzamentos €
uma das mais criticas decisdes do melhorista de cana-de-acgticar. Sabe-se que a selegdo
individual de clones em estagios iniciais da sele¢do € pouco eficiente. Chang & Milligan
(1992a, 1992b) foram os primeiros a reportarem que o BLUP mostrava-se confiavel para a
predicao do potencial de um cruzamento em produzir progénies elites de cana-de-acucar.
Esta afirmacdo foi obtida de um conjunto de dados balanceados e restritos para um estagio
do programa de melhoramento. Mas, normalmente, nas rotinas experimentais de avaliagdo
de progénies e clones em cana-de-agucar, sdo obtidos grandes conjuntos de dados, quase
sempre com algum grau de desbalanceamento.

Nos esquemas de melhoramento genético da cana-de-actcar utilizados na
Australia, sdo empregados delineamentos de cruzamentos muito desbalanceados devido ao
florescimento esparso e a baixa fertilidade do polen. O desbalanceamento ao longo de
blocos, locais e anos também surge porque a representacdo das familias em termos de
nimero de individuos (plantas) ¢ muito variavel. 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-actcar, revelando-se, em anos seguintes, elevada
capacidade para o reconhecimento precoce de genitores superiores (Stringer, 2000;
Stringer et al., 1996). Para a obtengdo do BLUP ndo existe grandes problemas caso os

dados sejam desbalanceados ou provenientes de diversos tipos de delineamentos, genitores
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e precisdes a serem combinadas num simples valor genético para cada caracteristica e
genoétipo (Balzarini, 2000). Nos programas de melhoramento da cana-de-agucar do Brasil,
também ha utilizacdo de delineamentos de cruzamentos desbalanceados. Isso ocorre pela
grande quantidade de individuos que sdo levados ao campo nas fases iniciais, ¢ ha também
ao numero variavel de individuos (plantas) por familias.

Barbosa et al. (2004) introduziram o emprego do método REML-BLUP na
estimacao de componentes de variancia e selecao de genitores e familias de cana-de-agticar
no Brasil. Os autores enfocaram o carater producao de biomassa e, segundo eles, os
componentes de médias estimados via BLUP possibilitaram a selecdo de familias e de
genitores especializados para este carater. Além disso, ao direcionarem a sele¢do para obter
familias com elevada produ¢do de biomassa, identificaram também genitores com elevado
efeito genético aditivo para a producdo de colmos por hectare (TCH).

Nessa pesquisa, os autores avaliaram também o delineamento de blocos
aumentados, que normalmente ¢ utilizado nesse tipo de ensaio em cana-de-agucar. Parte
das conclusdes indicou que, se o nimero de familias for alto e 0 método REML-BLUP for
usado, a inclusdo ou exclusdo das testemunhas no delineamento nio altera as estimativas
de parametros genéticos. Assim, afirmaram que o método ¢ adequado para a estimacao de
parametros genéticos importantes na selegdo de familias e genitores em melhoramento de
cana-de-acucar.

Barbosa et al. (2005) também empregaram o método para estimar pardmetros
genético e predizer valores genotipicos de familias e genitores utilizados em hibridagdes.
Os autores apontaram vantagens da selecdo de familias via procedimento REML-BLUP, o
que lhes permitiu identificar familias superiores. As sementes destas familias seriam
utilizadas para a implantacdo de um novo campo de T1, contendo apenas familias de
elevado valor genotipico, com posterior selecdo de clones dentro delas. Relataram, ainda,
que ¢ altamente desejavel ter um numero expressivo de gendtipos provenientes de
cruzamentos de elevado valor genotipico, pois isto permite aumentar a probabilidade de
selecdo de clones dentro destas familias. Nesta etapa, acrescentam que o processo de
selecdo de individuos pode ser baseado também em aspectos visuais, envolvendo uma série
de caracteres morfologicos.

Nesse mesmo trabalho, os autores evidenciaram que alguns genitores tiveram
maior importincia nos cruzamentos realizados e que os melhores deles poderiam ser

combinados com outros genitores, visando a identificacdo de cruzamentos com alto valor
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genotipico e elevada capacidade especifica de combinacdo (CEC). Ou seja, a escolha de
clones e genitores dentro de populagdes pode ser realizada por um processo continuo de
obtencdo de estimativas da capacidade geral (CGC) e especifica (CEC) de combinagao, por
meio de experimentos de avaliagdao de familias (ex. de irmaos-germanos), ao longo de uma
sequéncia 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 eficiéncia da selegao em
fases iniciais do melhoramento da cana-de-agucar, também utilizaram a metodologia
REML-BLUP para estimar parametros genéticos e predizer valores genotipicos na sele¢ao
de genoétipos em fases T1 e T2. A partir destes valores preditos, obtiveram estimativas do
coeficiente de correlagdo genotipica na fase T2 e entre as fases T1 e T2, além dos avancos
genéticos para cada carater e as porcentagens de coincidéncias de genotipos selecionados
em ambas as fases de selecdo. Os autores observaram que os caracteres altura e diametro
de colmos foram os mais promissores a selecao de gendtipos na fase T1, pois apresentaram
maior controle genético e maior coincidéncia seletiva com a fase T2. Além disso,
concluiram que os gendtipos que ndo 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 sele¢do de familias em cana-de-agucar, para estimar variancias genéticas e predizer
valores genotipicos das familias. Os autores concluiram que a selecdo das familias com
valores genotipicos acima da média experimental possibilitou ganhos significativos em
TCH. Assim, defenderam que a selecao por meio de modelos mistos (REML-BLUP) pode
ser uma estratégia importante para se identificar familias com elevados valores
genotipicos, nas quais hd maior probabilidade de selecdo de clones potenciais.

Conforme Resende et al. (2005), a selecdo, quando praticada em familias com
elevados valores genotipicos, resulta em maior probabilidade de se encontrar clones
superiores em suas respectivas progénies. Por isso, atualmente diversos autores defendem a
adocdo da metodologia de modelos mistos REML-BLUP nesse tipo de estudo, em cana-de-
acucar, haja vista a possibilidade de estimacdo e predi¢do acuradas dos pardmetros
genéticos de interesse (Resende, 2002a; Barbosa et al., 2005; Resende et al., 2005).

Resende (2002a) relatou que o emprego de componentes de varidncia
estimados por REML e de valores genéticos ou genotipicos preditos por BLUP ¢ também

uma alternativa a ser empregada na constru¢do de indices de selecdo, podendo, assim,
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resultar em um processo de selecdo mais acurado. Nesse sentido, Pedrozo et al. (2009)
empregaram o método com o intuito de comparar a eficiéncia de trés indices de selegdo,
em populagdes de primeira geracao clonal de cana-de-agucar. A eficiéncia dos indices foi
avaliada por meio do coeficiente de coincidéncia dos gendtipos selecionados por estes
indices e dos gendtipos selecionados com base em TBH (toneladas de Brix por hectare).
Um dos indices mostrou-se mais eficiente na sele¢do de gendtipos superiores, aumentando
as chances de sucesso em programas de melhoramento da cultura, pela possibilidade de

ganhos indiretos para determinado carater.

2.4.3 Metodologia BLUPIS (Blup Individual Simulado)

Conforme Resende & Barbosa (2006), os métodos utilizados para sele¢do em
estagios iniciais do melhoramento da cana-de-agucar sdo: 1) selecdo massal ou individual,
utilizado por Matsuoka et al. (2005), na UFSCar, e Mariotti et al. (1999) na Argentina; 2)
selecdo sequencial Australiana, de acordo com McRae et al. (1998), Cox et al. (2000) e
Kimbeng & Cox (2003); 3) selecdao sequencial modificada, proposta por Bressiani (2001);
4) selecao por indices multi-efeitos ou BLUP individual (BLUPI), baseada em informagdes
de familias e delineamentos experimentais (Resende & Higa, 1994; Bressiani, 2001); 5) e a
selecao pelo BLUP individual simulado (BLUPIS), proposta por Resende & Barbosa
(20006).

Todos esses métodos assumem, implicitamente (2, 3 e 5) ou explicitamente (1
e 4), alguma forma de sele¢do individual. O método 4 ou BLUP legitimo ¢ teoricamente o
mais eficiente, pela maior acuracia seletiva, mas demanda a coleta de dados de plantas
individuais, o que pode ndo ser possivel ou levar a reduzido nimero de individuos
avaliados, comprometendo a intensidade de selecdo. A selecdo massal (1) possui alta
intensidade de sele¢do, mas € menos precisa para caracteres de baixa herdabilidade
(Resende & Barbosa, 2006).

A selecdo sequencial da Australia (2) utiliza alta acurécia para a selegdo entre
familias e permite a selecdo dentro de familias por meio dos valores genotipicos de
individuos. As familias selecionadas sdo separadas em classes de frequéncia conforme seus
valores médios. Em seguida, realiza-se a selecdo dentro de familias, que tem uma taxa
especifica para cada classe, sendo maior na classe de maior média e menor na classe

oposta. Neste caso, a propor¢cdo de selecdo dentro de familias em cada classe ¢
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predeterminada, e o nivel de diferenca genotipica entre familias em cada grupo ndo ¢
considerado (Cox et al., 2000). Bressiani (2001) propos a selecdo sequencial modificada,
em que cada familia passa a ser um grupo, e a taxa de sele¢do de individuos dentro de cada
familia ¢ definida tomando-se diferentes nimeros de individuos por familia, de forma que
a média dos individuos selecionados em cada familia seja a mesma para todas elas. Dessa
forma, o processo seletivo inclui alguns individuos da melhor familia que sdo piores do
que o pior individuo da familia classificada em segundo lugar, e assim por diante, senao
ndo se atingiria o critério de médias iguais. De acordo com Resende & Barbosa (2006),
esta ¢ uma desvantagem que foi superada pelo método BLUPIS, que tem como principio
admitir individuos nas melhores familias, somente se tais individuos forem equivalentes ou
superiores ao pior individuo de uma familia inferior.

O método BLUPIS foi proposto por Resende & Barbosa (2005), como nova
estratégia de selecdo para estagios iniciais do melhoramento de cana-de-agucar, por
promover o que os autores chamam de uma alocacdo dindmica de individuos selecionados
em cada familia, usando-se o BLUP como base para avaliar os efeitos genotipicos das
familias e os efeitos de parcelas. Conforme Oliveira (2007), o método BLUPIS é um
aprimoramento da selecdo sequencial em cana-de-agucar, que ¢ utilizado na Australia,
Brasil, Estados Unidos e Argentina (Bressiani, 2001; Kimbeng & Cox, 2003; Resende,
2004). O método determina o nimero de individuos a ser selecionado por familia, o
nimero total de clones a serem avancados e o numero de familias que contribuem com os
individuos selecionados. Além disso, permite identificar de qual repeticdo (ou bloco)
vieram os melhores individuos de cada familia (Resende & Barbosa, 2005, 2006; Pedroso
et al., 2008).

De acordo com Resende & Barbosa (2006), o procedimento ideal para selecao
individual e posterior clonagem, em estagios iniciais de um programa de melhoramento de
cana-de-actcar, ¢ o BLUPI (BLUP individual). O método considera, simultaneamente,
informacdes individuais das familias, do delineamento experimental e a relacdo entre as
familias e seus genitores. Mas, normalmente informacdes de individuos ndo sao
observadas quando as familias estdo sendo avaliadas, pois os dados referentes as familias
sao obtidos pela colheita das parcelas, e ndo de informagdes individuais de touceira
(Resende, 2004; Resende & Barbosa, 2005; Resende & Barbosa, 2006). Neste caso, o
BLUPI ndo pode ser calculado explicitamente, e para validar o seu uso sem a avaliacao

individual, deve-se considerar que o valor genotipico verdadeiro dos individuos (individuo
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i da familia j) ¢ dado por: u + g, + g, em que u ¢ a meédia geral, g, € o efeito genotipico
da familia j e g;¢€ o efeito genotipico do individuo i dentro da familia ; (Resende &

Barbosa, 2006).
O valor genotipico individual pode ser predito nas situacdes em que um

individuo #j (Y;;) € fenotipicamente avaliado. A comparagdo do BLUP de dois individuos
diferentes ij e lk, pertencentes as familias j e k, pode ser dada. Neste caso, o individuo da
familia j serd superior ao individuo da familia k, se: p + g, (1- h;d )+ h;d Y, >u+g (-
h;d )+ h;d Y, , em que y ¢ a média geral e h; , € a herdabilidade genotipica dentro de
familias. As quantidades h;d Y, e h;d Y, sdo fragdes de Y ditadas pela herdabilidade dentro
de familias, independentes dos valores genotipicos de familias (g, e g, ) e aleatorias como
os efeitos da segregacdo mendeliana. Consequentemente, h;d Y, e h;d Y, apresentam
valores esperados iguais a h; , Y. Entdo, o individuo da familia j serd superior se u+g, (1-
R Y > i+ g (IR, Y ouse &, > &, (1-R2,) | (112 Y Y R, Y 41t g
ou ainda, se g;->&,, isto &, se (g,-&,)>0ou ¢g,/g, > 1. Assim, g,/ g, indica a taxa

média de individuos superiores da familia j, em relagdo aos individuos da familia k. Se, por

exemplo, g;/¢g, = 1,2 e 40 individuos sdo selecionados na familia &, 48 individuos da

familia j podem ser selecionados, para que o pior individuo selecionado da familia j possa
ter o mesmo nivel do pior individuo selecionado da familia k. Neste caso, estes 88
individuos podem coincidir com os 88 melhores individuos selecionados pelo BLUP,
aplicado na selegdo de individuos destas duas familias (Resende & Barbosa, 2006).

O estabelecimento do nimero de individuos a serem selecionados em cada
familia, usando-se a relagdo entre os efeitos genotipicos de familias, ird simular
adequadamente a sele¢do através do BLUP individual. Por esta razdo, tal procedimento foi
denominado BLUP Individual Simulado (BLUPIS), e a expressao que ird determinar o

nimero de individuos n, selecionados em cada familia k ¢ dado por: n,=(g,/&,) n;, em
que g, e g, referem-se, respectivamente, aos valores genotipicos (ambos positivos) das
familias k ¢ j, sendo j a melhor familia, € n, ¢ o numero de individuos selecionados na

melhor familia. A determinag@o de n; envolve o conceito de tamanho efetivo populacional.
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Alternativamente, tal expressdo pode ser dada por: n,=[1 - (g,-&,)/&;] n;. A Ultima
expressdo mostra que n, depende da diferenca entre os efeitos genotipicos das duas

familias, como propor¢do do melhor efeito genotipico das familias. O método elimina
automaticamente as familias com efeitos genotipicos negativos, ou seja, aquelas abaixo da
média geral do experimento, por considerar extremamente baixa a probabilidade de se
obter um clone superior nestas familias (Resende & Barbosa, 2005, 2006).

A questao do tamanho adequado da familia para a selecdo de clones superiores
foi discutida por Resende & Barbosa (2005), no ambito do melhoramento genético de
plantas com propagacdo assexuada. O tamanho efetivo (Ne) de familias de irmaos
germanos ¢ 2, e o nimero de individuos (n) necessarios para aproximar este tamanho ¢
funcao de Ne = [2n/(n+1)], expressdo descrita por Vencovsky (1978). Assim, quando n =
50 individuos, obtém-se Ne = 1,96, que representa 98% da méaxima representatividade da
familia de irmdos germanos (Ne = 2). Por isso, acredita-se que 50 individuos das melhores
familias sejam suficientes para englobar os melhores individuos das progénies, em
produtividade, os quais serdo depois identificados por teste clonal. Em progénies de meios-
irmdos ou em policruzamentos, seriam necessarios 150 individuos para alcangar 98% da
maxima representatividade (Ne = 4) de uma familia. J& com progénies de irmaos germanos
provenientes de cruzamentos entre individuos aparentados, o valor de Ne méximo ¢ menor
que 2, e menos de 50 individuos por familia sdo necessarios para se alcancar 98% do
maximo de Ne. Assim, se por exemplo, 50 individuos forem selecionados da melhor
familia, o numero de individuos a ser selecionado de outra familia ¢ uma funcdo da
proporc¢ao relativa entre os efeitos genotipicos destas familias, preditos pelo BLUP. Neste
caso, pelo método BLUPIS o nimero de individuos a ser selecionado em outra familia k ¢

dado por: n,=(g,/£,) 50, cujos termos foram anteriormente definidos. Logo, o nimero

de individuos selecionados por familia decresce, progressivamente, a partir de 50 (para a

melhor familia) até 0 (para a familia com valor médio ou g, = 0) (Resende & Barbosa,

2006).

Resende & Barbosa (2006) utilizaram familias de irmaos-germanos obtidas de
cruzamentos dialélicos, embora o método possa também ser utilizado para familias de
irmaos-germanos simples, de meios-irmdos ou de autofecundagdo (Resende & Barbosa,
2005, 2006). Em estudo com eucalipto, estes autores observaram alta correlagdo (0,9555)

entre os métodos BLUPIS e BLUPI, no que se refere ao nimero de individuos a serem
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selecionados por familia. Entdo, indicaram o método BLUPIS para o melhoramento
genético de espécies cuja coleta de dados em nivel de familia ¢ operacionalmente mais
facil do que em nivel individual. Entre estas os autores incluiram a cana-de-agucar,
espécies forrageiras e outras anuais de autopolinizagdo, especialmente quando a selecao
enfatiza caracteres de baixa herdabilidade.

O método BLUPIS foi utilizado também com sucesso por Resende et al.
(2006), em trabalho de selecao de acessos de Stylosanthes spp. Os autores encontraram alta
correlagdo entre os métodos BLUPIS e BLUP tradicional na selecao dos individuos. Neste
caso, os autores estenderam a recomendagdo do método (BLUPIS) também para o
melhoramento de espécies em que a avaliagdo do total de parcelas ¢ realizada. Sua
eficiéncia também foi relatada por Neto et al. (2009), na selecdo genética de individuos
hibridos superiores de coqueiro, com o objetivo de fornecer clones e/ou sementes
melhoradas para o cultivo da espécie no Estado do Para.

Silva (2009) também realizou estudo de sele¢do de familias em cana-de-agucar,
utilizando o método BLUPIS. O autor concluiu que o método ¢ valido para a selegdo de
genoétipos dentro de familias de irmdos germanos, nos estagios de cana-planta e cana-soca,
comparativamente ao método BLUPI. As caracteristicas avaliadas na pesquisa foram:
massa média de colmos estimada (kg), teor de sélidos soluveis totais (Brix), tonelada de
colmos por hectare estimada e tonelada de Brix por hectare. Segundo Resende & Barbosa
(2005), com a utilizacdo da metodologia BLUPIS, um menor nimero de clones superiores
¢ avancado em relacdo a selecdo massal, permitindo, assim, aumentar a eficiéncia do
processo seletivo e diminuir o custo no programa de melhoramento. Contrariamente, ao se
adotar a sele¢ao massal, ¢ necessario avangar um nimero maior de clones, visando incluir,
na selecdo, clones realmente superiores, que serdo posteriormente identificados nos testes

clonais.



3 MATERIAL E METODOS

3.1 OBTENCAO DO MATERIAL EXPERIMENTAL

Foram utilizadas, neste estudo, familias de cana-de-actcar desenvolvidas no
Programa de Melhoramento da Cana-de-Agucar da Universidade Federal de Goiés
(PMGCA-UFQG), provenientes de cruzamentos pré-estabelecidos pelas equipes das
universidades que compdem a Ridesa. Estes cruzamentos foram realizados na Estagao de
Flora¢ao ¢ Cruzamento da Serra do Ouro (UFAL), no municipio de Murici, Estado de
Alagoas, constituindo a série de cruzamentos denominada Série 2006, em razdo do ano de
sua realizacdo. Parte dos cruzamentos sdo biparentais (irmaos germanos) e outra parte,
policruzamentos. Os cruzamentos que deram origem a essas familias sdo, na sua maioria,
compostos de cultivares RB (Republica do Brasil — Ridesa), mas houve também a
utilizacdo de cultivares SP (Copersucar), IAC (Instituto Agronomico de Campinas), CB
(Estacdo Experimental de Campos), além de materiais introduzidos do exterior.

As sementes das familias provenientes dos cruzamentos foram germinadas na
Escola de Agronomia e Engenharia de Alimentos, Universidade Federal de Goids (EAEA-
UFQG), a partir de outubro de 2006. Para a germinacdo, foram utilizadas bandejas plasticas,
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 ndo cobertas com qualquer camada de substrato. Apos a semeadura, foi realizada nova
irrigacdo, a fim de estabelecer o contato do substrato com as sementes. As caixas foram,
entdo, identificadas com etiqueta plastica, contendo os dados do cruzamento e a data da
semeadura. Em seguida, estas caixas foram levadas para casa de vegetagdo sob irrigacdo
controlada.

Quando as plantulas (seedlings) atingiram cerca de 10 cm, por volta de trinta
dias, foi realizada a repicagem, ou seja, transplante individual das plantulas para bandejas
de isopor com 28 células e mesmo substrato da fase de germinagdo. Estas bandejas foram
também levadas a casa de vegetacdo, para dar continuidade ao desenvolvimento das

plantulas. Apds cerca de um més, as bandejas foram retiradas da casa de vegetagdo e
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levadas para ambiente externo (ndo controlado — sem sombrite), onde foi feita a
aclimatagdo das plantulas, com irrigacdo complementar. Apds a aclimatagdo, entre um e
dois meses, com as plantulas mais lignificadas, foi realizado o transplante para campos
experimentais localizados em usinas conveniadas ao PMGCA-UFG. O plantio dessas
plantulas definiu a populagdo objeto da primeira fase de sele¢ao (T1) para a Série 2006,
inaugurando também a implantacao desta fase pelo PMGCA-UFG, em usinas do Estado de

Goias.

3.2 IMPLANTACAO DOS ENSAIOS

Os campos de T1 foram implantados em trés localidades, na seguinte ordem:
usina Goiasa (Goiatuba-GO, 710,79 m de altitude, 18°04'07"S, 49°40'30"W); usina Denusa
— Destilaria Nova Unido (Jandaia-GO, 520,60 m de altitude, 17°16°26’S, 50°08°56”W); e
usina Vale do Verdao (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
avaliagdo de 16.192 plantulas, provenientes de 86 familias. Estas familias foram avaliadas
em delineamento de blocos aumentados, distribuidas aleatoriamente em 22 blocos, com 26
parcelas por bloco. Cada bloco recebeu 23 familias (tratamentos adicionais) mais trés
testemunhas (tratamentos intercalares), que se repetiram em todos os blocos. As
testemunhas utilizadas foram as seguintes variedades comerciais: RB867515, RB72454 ¢
RB835486.

b) Usina Denusa: O ensaio nesta usina foi implantado em maio de 2007, com
avaliacdo de 14.720 plantulas, vindas de 104 familias. Também no delineamento de blocos
aumentados, estas familias foram distribuidas aleatoriamente em 20 blocos, com 26
parcelas em cada bloco. Da mesma forma que no ensaio anterior, 23 parcelas de cada bloco
receberam familias (tratamentos adicionais) e trés, as variedades testemunhas (RB867515,
RB72454 ¢ RB835486), com uma repeticdo em cada bloco.

¢) Usina Vale do Verddo: A implantacao do ensaio nesta usina foi realizada em
novembro de 2007, com avaliagdo de aproximadamente 27 mil plantulas, provenientes de
127 familias. Estas familias foram aleatoriamente distribuidas em 16 blocos, também no
delineamento de blocos aumentados, com nimeros diferentes de parcelas em cada bloco

(entre 35 e 84) devido a restricdes no local de implantacdo do ensaio. Neste caso, as
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testemunhas utilizadas foram as seguintes variedades comerciais: RB867515, RB72454 ¢
SP813250.

A lista dos cruzamentos que deram origem as familias avaliadas em cada local
¢ apresentada na Tabela 3. A repeti¢do de algumas familias em dois ou trés dos locais foi
de grande interesse, pois possibilitou o estudo da interacdo destas familias com os
diferentes ambientes. Ao final, sete familias foram comuns nos trés ensaios; 18 familias,
nos ensaios Goiasa e Denusa; 23 em Denusa e Vale do Verddo; e duas familias nos ensaios
Goiasa e Vale do Verddo. Cada parcela experimental, nos trés ensaios, foi composta de
duas linhas de 8,0 m. O espagamento entre linhas foi de 1,50 m e entre covas (plantulas) na
linha, de 0,50 m, totalizando 32 plantulas por parcela. O numero de repeticio de cada
familia foi varidvel nos trés ensaios, pois algumas familias (com menor nimero de
plantulas) somente puderam ser avaliadas em uma unica parcela, enquanto a maioria se
repetiu maior nimero de vezes dentro de cada ensaio, ou entre ensaios. O numero de
repeticoes por familia no experimento da Denusa variou de 1 a 44 (Familia 77 — RB865547
x ?); no experimento da Goiasa, de 1 a 22, com excecdo da Familia 140 (sem identificagdo
— SI), devido perda da etiqueta), que foi repetida em 140 parcelas; e na Vale do Verdao, de

1 a 37, excetuando-se a Familia 244 (SI), que foi repetida em 74 parcelas.

3.3 COLETA DOS DADOS

Os caracteres avaliados nos trés experimentos foram:

a) Numero de colmos (NC): obtido pela contagem de todos os colmos ou
perfilhos adultos de uma touceira. Dentro de cada parcela foram obtidos dados de trés
touceiras aleatdrias, sendo posteriormente, nestas mesmas touceiras, coletados os dados de

altura de colmo e didmetro de colmo.
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Tabela 3. Listagem dos cruzamentos ou familias avaliadas em trés locais do Estado de Goids (usinas Denusa, Goiasa ¢ Vale do Verdao), com

respectivos codigos de identificagdo numérica de cada familia'.

Cod. Denusa Goiasa Vale do Cod. Denusa Goiasa Vale do Cod. Denusa Goiasa Vale do
Familia Verdiao Familia Verdio Familia Verdio
001 28 - - 089 SP775181 x RB867515 - - 177 - - H677241 x ?
002 CB4176 x ? CB4176 x ? CB4176 x ? 090 SP775181 x SP791011 SP775181 x SP791011 - 178 - - TAC862210 x SP701143
003 CO1007 x ? - CO1007 x ? 091 SP775781 x ? - - 179 - - RB72199 x RB855511
004 CP70330 x ? CP70330x? CP70330x? 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 F150x ? F150x ? - 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 TAC862210 x RB725053 TAC862210 x RB725053 - 100 SP813250 x RB946022 - - 188 - - RB845210 x RB845197
013 IAC862210 x RB835089 - - 101 SP832847 x ? - SP832847 x ? 189 - - RB855002 x RB855556
014 LC8110x ? - LC8110x ? 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 RB739735x ? - - 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 ? RB835529x ? 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 - C0O892777 x ? - 211 - - RB863129 x RB867515
036 RB855536 x ? - - 124 - H839998 x ? H839998 x ? 212 - - RB863129 x RB93509
037 RB855584 x RB854650 - - 125 - TAC862210 x SP701078 - 213 - - RB863129 x RB946903
038 RB855584 x RB855046 - - 126 - 047x? - 214 - - RB863129 x RB965911
039 RB855586 x ? - - 127 - RB72199x ? - 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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Cod. Denusa Goiasa Vale do Cod. Denusa Goiasa Vale do Cod. Denusa Goiasa Vale do
Familia Verdio Familia Verdio Familia Verdio
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 - SI102 - 230 - - RB931003 x RB965911
055 RB92606 x RB72199 RB92606 x RB72199 - 143 - S103 - 231 - - RB935686 x RB815627
056 RB92606 x RB725147 - RB92606 x RB725147 144 - S104 - 232 - - RB93574 x RB855511
057 RB928064 x RB813804 RB928064 x RB813804 - 145 - S106 - 233 - - RB935744 x RB806043
058 RB928064 x RB93509 - - 146 - SI107 - 234 - - RB935744 x RB931003
059 RB931530 x RB855511 - - 147 - SI08 - 235 - - RB935903 x SP801842
060 RB935535x ? - - 148 - SI109 - 236 - - RB945072 x ?
061 RB935744 x ? - RB935744 x ? 149 - SI10 - 237 - - RB945961 x RB857515
062 RB935744 x RB835089 - - 150 - SIl1 - 238 - - RB945961 x RB931530
063 RB935915 x ? RB935915x ? - 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 - N9 - 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 - SI120 - 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 SI101 - - 166 - - RB855206 x RB955970 254 - - SP891115 x RB895230
079 S103 - - 167 - - CB47355x ? 255 - - 120
080 SI105 - - 168 - - CB722086 x ? 256 - - RB855322XRB925268
081 S107 - - 169 - - CP48103 x ? 257 - - RB855322XRB925345
082 SI108 - - 170 - - CP701133 x ? 258 - - RB865547XRB855206
083 SI10 - - 171 - - CP711216 x ? 259 - - RB931003XRB935744
084 SI11 - - 172 - - CP721210x ? - - - -
085 SI15 - - 173 - - CP722086 x ? 1111 RB867515 RB867515 RB867515
086 S120 - - 174 - - F156x ? 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

" Os cruzamentos identificados pela sigla “SI” ou apenas por valores numéricos ndo puderam ser identificados; e os codigos “11117, “2222”, “3333” e “4444” correspondem as cultivares

testemunhas incluidas nos ensaios, em cada local.



58

b) Altura de colmo (AC): obtida com o auxilio de uma régua graduada,
medindo-se o comprimento do colmo a partir do nivel do solo até a altura do ultimo
entren6 visivel, logo apds a retirada da Gltima bainha seca do 4pice da planta. As leituras
foram realizadas em trés colmos aleatérios dentro de cada uma das trés touceiras, tomadas
também aleatoriamente em cada parcela. O valor considerado para cada touceira (clone)
foi obtido pela média dos dados coletados nos trés colmos aleatorios.

¢) Diametro de colmo (DC): obtido com o auxilio de um paquimetro graduado,
que fornece leitura direta em milimetros. As leituras foram realizadas no ultimo entren6
(contado de baixo para cima) da terga parte inferior do comprimento do colmo. Os dados
de didmetro 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 trés colmos aleatorios.

d) Tonelada de colmo por hectare estimada (TCHe): estimada a partir dos

dados de nlimero de colmos, altura de colmo e didmetro de colmo, pela seguinte expressao
(adaptada de Landell et al., 2005): TCH = f x[DC? x NCx AC x (0,007854)]/E ; em que,

além das varidveis ja definidas, f ¢ um fator de corre¢do introduzido neste estudo, e E ¢ o
espacamento entre os sulcos. A necessidade de um fator de corre¢do para estimar TCH
nesses ensaios (T1) foi constatada pela alta frequéncia de dados relativamente absurdos
(extremamente elevados para a realidade desse carater em cana-de-agucar), que resultavam
do emprego da expressdo original. Como tais distor¢des foram determinadas, sobretudo,
pela observagao de elevado nimero de colmos em algumas touceiras, prop0s-se aqui que
se estime tal coeficiente por: f = NC;/ NCp,; em que: NC; ¢ a média do nimero de colmos
por metro normalmente observada em campos de producdo (aqui assumida como dez
colmos); e NC,, ¢ a média do numero de colmos observada no ensaio especifico (T1).

A coleta dos dados procedeu-se da mesma forma nos trés ensaios, porém,
diferindo com rela¢do as épocas. Na usina Goiasa, a primeira avaliagdo em cana-planta,
para todos os caracteres descritos anteriormente, ocorreu em abril de 2008. Logo apos, foi
feito o corte do campo experimental, sem selecdo de genotipos. Em marco de 2009, onze
meses apods o corte, foi realizada a segunda avaliagdo, em cana-soca, com a observagao das
mesmas variaveis. Na Denusa, a coleta dos dados em cana-planta também foi realizada em
abril de 2008. O corte do campo experimental, sem a selecdo, 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 ¢, cerca de dez meses apos o corte. Na usina Vale do
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Verdao, a primeira avaliagdo (cana-planta) foi realizada aos doze meses apds o plantio, em
novembro de 2008; o corte do campo (sem selegdao de genotipos), logo apos a coleta destes
dados; e, em agosto de 2009, ou seja, nove meses apds o corte, foi realizada a segunda
avaliagao.

E importante ressaltar que o experimento da Goiasa foi implantado em area
irrigada com vinhaga, o que nao ocorreu com os outros dois. O experimento da Denusa
sofreu com déficit hidrico na fase de cana-planta, mas apresentou um desenvolvimento
mais constante do que os outros dois, comparando-se cana-planta e cana-soca. Ja na Vale
do Verdao, o experimento apresentou um baixo desenvolvimento em cana-planta devido
falhas no manejo, que ocasionou infestacdo por invasoras. Estas particularidades com
relacdo a cada area experimental devem ser levadas em consideragdo no momento de
interpretar os resultados, pois podem ser cruciais nas conclusdes obtidas.

Nos trés experimentos, tanto na primeira, quanto na segunda avaliagcdo, os
dados foram coletados aleatoriamente, de modo que as plantas avaliadas em uma parcela
na primeira época (cana-planta) podem ou nao ter sido avaliadas na segunda época (cana-
soca). Isto, embora tenha impossibilitado o controle dos gendtipos para fins de selegdo,
garantiu independéncia das observacdes para a andlise estatistica dos dados. . Apos a
avaliagdo em cana-soca, nos trés ensaios, foi realizada também sele¢do fenotipica
individual de gendtipos promissores, para a formagao dos novos campos experimentais da

fase T2.

3.4 ANALISE DOS DADOS E ESTRATEGIAS DE SELECAO

3.4.1 Analises individuais de variiancia

Inicialmente, foram realizadas analises de variancia de acordo com o
delineamento em blocos aumentados, considerando-se cada um dos caracteres avaliados e,
individualmente, os trés experimentos e as duas €pocas de avaliacdo (cana-planta e cana-
soca). Os dados (x) das varidveis NC e TCHe foram transformados em Jx , para se
garantir homogeneidade de varidncias residuais (TCHe, embora seja variavel continua,
também apresentou problema de heterocedasticidade, pois foi estimada como fungdo direta
dos valores de NC).

O modelo matematico utilizado para as andlises individuais foi o seguinte:

yijk = m + bj+ ¢ + £i(Ci) + gk + €ijk + digijk
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em que:

yiji: observagdo relativa a touceira / da parcela que recebeu o clone ou
gendtipo k da familia 7, no bloco j;

m: média geral do experimento;

b;: efeito aleatorio do bloco j (=1, 2, ..., b blocos), assumido ~N(0, Gﬁ );

ci: efeito fixo do tipo de tratamento i, com ¢+/ niveis (¢ ¢ o nimero de
cultivares testemunhas), definidos como ¢y, se i for uma familia em teste,
ecy ¢y ..., ¢, seifor uma testemunha (Scott & Milliken, 1993);

fi(ci): efeito aleatorio da familia i dentro do tipo ¢; (toda variagao associada a

este efeito ¢ devido as familias, isto €, ocorre dentro do nivel ¢y, pois as
testemunhas nao tém variagdo dentro), assumido ~N(0, G? );

gii): efeito aleatério do gendtipo k da familia i (efeito também associado

exclusivamente as familias, pois ndo hd variagdo genética dentro de
testemunhas), assumido ~N(0, G;(f) );
ejjk: erro experimental associado & ijk-ésima parcela, assumido i.i.d. ~N(0,c?);
digjk): erro experimental associado a touceira / dentro da ijk-ésima parcela,
assumido i.i.d. ~N(0,53).

A estrutura das andlises individuais da variancia, associadas ao ajuste desse

modelo, ¢ mostrada na Tabela 4.

Tabela 4. Anélise de variancia para cada experimento, dentro de cada época.

Fontes de variaciao GL' QM E(QM)°
Blocos b-1 QM,  oi+kic.+kinoyy thiso; tkisoy
Tipos de tratamento t QM, (5§+ k70§+kg sz +Ko G?-ﬁ- ko Gi +Q,
Familias / C f-1 QM; o+ kOl +ks Ol ko O}
Genotipos / Familia (g-9 QM,;, o©.+k 0. +ks Gé(ﬁ
Erro entre parcelas b-1)t-1)+x QM, Gj +k, (52
Erro dentro de n—g-bt QM,; o<}

[T}

! g ¢ o numero total de gendtipos incluindo todas as familias; f ¢ o nimero de familias; e “x” é a contribui¢do, em graus
de liberdade, associada as familias repetidas em blocos diferentes.

20 erro dentro de parcelas foi estimado apenas com as cultivares testemunhas, para se estimar uma variancia puramente
ambiental.

3 Os coeficientes ky, ko, ..., ks sdo fungdes diretas do numero de niveis dos fatores em estudo (blocos, tipos, familias por
tipo, genotipos por familia, parcelas por bloco e touceiras por parcela), sendo variaveis e em razdo do desbalanceamento

e pela ndo ortogonalidade do delineamento experimental de blocos aumentados.
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Estas analises 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 instru¢des computacionais utilizadas sdo 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;

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 esperangas
de quadrados médios associadas as diferentes fontes de variagdo no modelo. A segunda
(proc mixed) objetivou a estimag¢do dos componentes de varidncia associados aos termos
aleatorios do modelo, via maxima verossimilhanca restrita (REML), bem como a predi¢ao
BLUP (melhor predi¢do linear ndo viciada) dos valores genotipicos de familias e de
gendtipos dentro de familias. No SAS, estas predi¢des sdo determinadas por intermédio da
opcdo “solution” do comando “random”, na segunda das rotinas anteriores. Dado que os
componentes de varidncia foram estimados dos proprios dados, tais predigdes foram

obtidas, realisticamente, a partir dos chamados “melhores preditores lineares ndo viesados
empiricos” (EBLUP’s), genericamente expressos por: y = (A}Z‘\A/*I(y—XB); em que: ¥ € 0
vetor com as melhores predicdes lineares ndo viciadas; G é a matriz de variancias e
covariancias dos efeitos aleatorios; Z € a matriz de incidéncia conhecida dos valores
genéticos; Vé a matriz de varidncias e covaridncias fenotipicas; y € o vetor de

observagoes; X ¢ a matriz de incidéncia dos efeitos fixos; e B € o vetor com as estimativas

de efeitos fixos.
3.4.2 Analises conjuntas de variancia

3.4.2.1 Estimagao da interagdo familias x locais
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Foram realizadas anélises conjuntas de variancia para as familias repetidas a
cada dois locais, ou nos trés locais, para cada época de avaliagdo, conforme o modelo a
seguir:

yijk = m + Ly + bjg + Fi + (FL)ix + eijk
em que:

Yijk : observacdo relativa a familiai (1= 1, 2, ..., F), do bloco j, no local k;

m : média geral;

Ly : efeito fixo do local k (k =1, 2, ..., L locais);

bj : efeito aleatorio do bloco j no local k;

F;: efeito aleatorio da familia i;

(FL)ix : efeito aleatorio da interagdo da familia i com o local k;

. . .. 2
eijk : erro experimental, assumido 1.1.d. ~N(0, 5, );

Estas andlises também foram realizadas no software SAS (SAS Institute,
2009), através dos procedimentos “Proc GLM” e “Proc Mixed”. A seguir sdo listadas as

trés 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 andlises individuais, a primeira rotina (proc glm)
teve como objetivo principal explicitar as esperancas de quadrados médios associadas as
diferentes fontes de variagdo no modelo, bem como a significancia das fontes de variacao
(opgdo “test” do comando “random”), por meio do quadro de andlise de variancia. A
segunda (proc mixed) buscou a estimacdo dos componentes de varidncia associados aos

termos aleatorios do modelo, via maxima verossimilhanca restrita (REML). E, a terceira
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rotina (proc glm) ¢ uma modificagdo da primeira, com a exclusao da linha de comando
“random” e inser¢cao do comando “1smeans”, com intuito de obter as médias ajustadas das

b

familias. A opgdo “slice” deste mesmo comando permite, neste caso, obter o
desdobramento referente a variacdo de familias dentro de cada local. Estas médias
ajustadas foram utilizadas para a obtengao dos efeitos da interagao de familias com locais
(FxL).

A interag¢do familias x locais (FxL) ¢ definida como o desvio do modelo que

considera a expressao fenotipica como resultado da agdo aditiva dos efeitos genotipicos e

ambientais sobre a média geral. As expressoes para as estimativas dos efeitos principais de

familia (Fi) e locais (L i), a partir das médias ajustadas, sdo:

Fi =Y, - ?
Li=Y,-Y
em que:
3_(13 : média do carater Y na familia i, em todos os locais;
Y ;- media do carater Y para todas as familias no local j;

Y :média geral do carater Y para todas as familias e locais.

Para avaliar a adapta¢do das familias aos locais de teste, estimaram-se os

efeitos da interacdo FxL, para cada combina¢do de familia e local, da seguinte forma:

(FL); =Y, - Y, - Y; + Y;ouainda, (FL); =Y, -F -L, - Y

A

As estimativas positivas e elevadas de (FL);; indicam boa adaptagdo relativa da
familia i ao local j, enquanto valores negativos indicam ma adaptacdo relativa da familia i
ao local ;.

Constatada a presenca de interacdo entre familias e locais (teste F significativo

para a fonte de variagdo F x L), realizou-se andlise de adaptabilidade e estabilidade pelo
método da ecovaléncia (Wricke & Weber, 1986). Esta estatistica (W,”) permite estimar a
contribuicao de cada familia para a interagdo F x L, sendo dada por:

VVi2 = Z(§1j —?i. —?_j +§,A)2



64

em que: W, € a ecovaléncia associada & familia i; Y,

;j € a média fenotipica observada da

familia i no ambiente j; Y; € a média da familia i; Y; € a média do ambiente j; e Y € a

1

média geral das familias e ambientes.
3.4.2.2 Decomposi¢ao da interagdo familias x locais

Uma forma de melhor interpretar a interacdo FxL ¢ decompondo-a em suas
partes “simples” (A) e “complexa” (B). Para tanto, opera-se juntamente ao quadrado médio
da interagdo QMg obtido na analise da variancia, calculando-se seus dois componentes:
A) parte devida as diferengas na variacao entre as familias dentro de cada local; e B) parte
devida a falta de correlagdo entre as médias das familias de um local para outro, que tende
a impedir a sele¢do simultdnea para todos os ambientes. A expressdo necessaria para esta

decomposic¢do ¢ dada por Vencovsky & Barriga (1992):
Mext = (1/2)(VQMg; - VQMg2)* + (1-1, )WV QMg .V QM
QFL(\)(Q\li Qsz)\(rlz)QVFlQF}

QMFXL = A + B
em que: QMg e QMg sdo os quadrados médios referentes as familias nos locais 1 e 2,

respectivamente; e 1,,¢ a correlagdo entre as médias das familias de um local

para outro.

As estimativas de 1,,, A e B, a partir dos valores dos quadrados médios da
interacdo FxL e de familias, nos dois ambientes, sdo de origem fenotipica e, por isso, a
interpretacdo de suas grandezas deve ser feita com cautela. Assim, estes parametros

também foram estimados a partir dos correspondentes valores genotipicos:

=)0 o)+ (1D (o) 3,

6; = A + B

em que 6;, G,, € G, sdo a variancia da interagdo FxL, estimada a partir dos componentes

genéticos; e as raizes quadradas das variancias genéticas de familias nos locais 1 e
2, respectivamente; com rg» representando a correlagdo genética obtida a partir

da COVgp ede o€ o, .
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Algumas vezes o componente B resultou em valor que, somado ao do
componente A, ndo totalizava 100%. Nestes casos, esse componente foi estimado por: B =
100 - A. Tais situagdes ocorreram pelo fato de o componente B depender das estimativas

das correlagdes, que, nesses casos, resultaram em valores superestimados.
3.4.3 Estimacio de parametros genéticos
3.4.3.1 Herdabilidades

Os coeficientes de herdabilidade para selegdo entre médias de familias (h2) e

dentro de familias (h;) foram obtidos da seguinte forma:

) AD ) A2
o . M o o G, .
f .oA2 Q f_Zd 4 e + g(f) + 2

ke ke (ke/ky)  (ke/ky)

A2 A2 A2

Gy R QM,;, & G .
h} = Agz( L com: 63,= gD = 2d e +0§(f)

Grq k, ky  (k;y/k,)

A A A2 ) ~ . . . . . y .
em que: cs? » Our)» O. € Gy Sao0, respectivamente, as estimativas das variancias genéticas

entre e dentro de familias, seguidas das estimativas das varidncias ambientais
entre e dentro de parcelas (todas obtidas diretamente a partir do ajuste do modelo
descrito na secdo 3.4.1, por REML, via Proc Mixed do SAS); e k,, k; ... k¢ s@o
coeficientes associados ao nimero de observagdes por parcela, de genotipos
(clones ou plantulas) por familia e de repeticdes por familia (Tabela 4), obtidos
via “Proc Varcomp” do SAS, em razdo do desbalanceamento e da nao

ortogonalidade dos dados.

Foi estimado também o coeficiente de herdabilidade para sele¢do individual de

clones (h}), independentemente da estrutura de familias (h?), por:

~2
G
2 _ XG. A2 A2 A2 A2 _ A2 A2 A2
hi = — 5 Com: G;=0; ¥ O,y € Oy=0651t G, + 0y .
OF
Foi também estimada a acurécia seletiva entre familias (AC,_=+/hZ ), a partir das

estimativas de herdabilidade em nivel de médias (h_,).
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3.4.3.2 Progresso genético esperado com a selecao

As estimativas do progresso genético esperado com a selecdo de familias foram

obtidas, considerando-se os resultados das andlises individuais e conjuntas de variancia.
a) Selecdo direta

A resposta ou progresso genético esperado com a selecdo direta (GS) obtida em
cada local e cada época de avaliagao (selecao especifica) foi estimada conforme preconiza
Cruz (2005):

GS=DSxh’ ; com DS=(X,-X,); e

GS,, =(GSx100)/X,;
em que: DS ¢ o diferencial de selecdo, considerando-se a proporcao de selecdo (PS) igual a

0,10, 0,15, 0,20 ou 0,30 para as analises individuais, ¢ 0,20 ou 0,30 para os
experimentos com as familias repetidas, devido a baixa quantidade de familias

avaliadas conjuntamente (PS = 0,10 ou 0,15 resultaria nestes casos em um nimero
de familias inferior a um); h® ¢ a herdabilidade do carater em nivel de médias de

familias; X, ¢ a média das familias selecionadas para determinado carater; X, é a
media geral do carater em estudo; € GS,) € 0 ganho com a selegdo expresso em

porcentagem;
b) Selecao indireta

A resposta ou progresso genético esperado com a selecdo indireta (GS,;) em
cana-soca (época 2), assumindo-se sua realizagdo em cana-planta (época 1) com base nos
dados das analises individuais, e o progresso esperado em um local pela selecdo em outro

com base nos dados das analises conjuntas, foi estimado por (Vencovsky & Barriga, 2002):
GS,, =DS,, xh; ;com DS,, =(X,-X,); h;=c},/0}, ;¢
GS, 0 =(GS,, x100)/X, ;

em que: DS, € o diferencial de selegdo entre as €pocas 1 € 2, ou entre os locais 1 € 2; hl é

a herdabilidade do carater em nivel de familias, na época 2, ou no local 2; G?z éa
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variancia genética de familias na época 2, ou no local 2; o}, é a varidncia
fenotipica na época 2, ou no local 2; X, ¢ a média das familias selecionadas na
¢época 1, ou no local 1; X, é a média das familias na época 2, ou no local 2, mas
que foram selecionadas na €poca 1, ou no local 1, respectivamente; e GS, ., €0

ganho com a selecdo indireta na época 2, ou no local 2, expresso em

porcentagem.

3.4.3.3 Correlacao entre caracteres

Foram obtidas as seguintes classes de correlacdes:

a) Correlagdo fenotipica e genotipica entre os caracteres avaliados, em cada

uma das fases, cana-planta e cana-soca, em cada local, e entre os locais;

b) Correlacdo fenotipica e genotipica entre as fases de cana-planta e cana-soca,

para cada carater avaliado, em cada local.

1992):

A correlacdo fenotipica foi estimada como se segue (Vencovsky & Barriga,

___COVi(x,y)
C Sk (y)

em que: COV¢ (x,y) € a covariancia fenotipica de médias de familias entre o carater x

avaliado em cana-planta e o cariter y avaliado em cana-soca, ou ainda, a
covariancia entre os caracteres x € y, ambos avaliados na fase de cana-planta ou
cana-soca; € G;(x) € o;(y) sdo as variancias genéticas de médias de familias do
carater x, avaliado em cana-planta, e do carater y, avaliado em cana-soca,
respectivamente, ou ainda, as variancias genéticas dos caracteres x € y, ambos

avaliados em cana-planta ou cana-soca.

A correlagdo genotipica foi estimada da seguinte forma (Falconer, 1964):

COV,(x,y)

RNV ERT

r

isto ¢, substituindo-se as covariancias e variancias

fenotipicas por suas respectivas covariancias e varidncias genéticas.
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3.4.3.4 Resposta correlacionada

Foram obtidas as seguintes classes de respostas correlacionadas:
a) resposta correlacionada em um carater (y) pela selecdo em outro (x), avaliada dentro de
cada fase (cana-planta e cana-soca);
b) resposta correlacionada para um carater em cana-soca (y) pela sele¢do do mesmo carater
em cana-planta (x);
¢) resposta correlacionada para um carater em cana-soca (y) pela selecdo em outro carater

em cana-planta (x).

Nas trés classes, a resposta correlacionada em um carater pela selegao em

outro, ou em uma época pela sele¢do em outra, RC , foi estimada pela seguinte expressao
(Falconer & Mackay, 1996):

RC, =ixh xh xr xo,
em que: i € a intensidade de selecdo padronizada; h e h, sdo as raizes quadradas das

herdabilidades para os caracteres x e y, considerando-se cada classe anteriormente

definida; r € a correlagdo genética entre os caracteres x €y, relativamente as
mesmas classes; e o, € o desvio padrdo fenotipico médio do carater selecionado

y, também levando-se em conta cada situagdo para as quais RC  foi estimada.

3.4.4 Coincidéncia da selecao de familias em cana-planta e cana-soca

A partir das médias ajustadas das familias, foram calculadas as porcentagens
destas familias que, ao serem selecionadas em cana-planta, também foram superiores em
cana-soca (porcentagens de coincidéncia). A selecdo de familias em cana-planta e cana-
soca foi realizada a partir do ordenamento dos valores observados das médias fenotipicas

ajustadas, utilizando-se quatro propor¢des de selegcao: 10%, 15%, 20% e 30%.

3.4.5 Selecao baseada no método do BLUPIS

O método BLUP Individual Simulado (BLUPIS), descrito por Resende &

Barbosa (2006), consiste em determinar o nimero de individuos a ser selecionado em cada
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familia, sem que haja avaliacdo individual destes. O método baseia-se nos preditores

BLUP das familias avaliadas, eliminando-se aquelas com efeitos genotipicos negativos

(abaixo da média geral do experimento), haja vista a baixa probabilidade de se obter um

clone superior nestas familias. A expressao que permite determinar o numero ny de
individuos a ser selecionado em cada familia k ¢ dada por:

n, =(g, /gj)nj
em que: g; € o efeito genotipico da melhor familia; g, ¢ o efeito genotipico da k-
ésima familia; e n; ¢ o numero de individuos selecionados na melhor

familia (valor pré-determinado).

No presente trabalho, para determinar o numero ny de individuos a ser

selecionado em cada familia k, utilizaram-se dois valores iniciais de n;: 50 ¢ 100

individuos selecionados na melhor familia, em cada carater. Estes valores foram definidos
levando-se em consideracdo o conceito de tamanho efetivo populacional.

A selecao dos individuos via método BLUP individual se deu a partir de Xng
dos primeiros clones no ordenamento do valor genotipico de todos os individuos avaliados,
para cada um dos trés experimentos, em que ni corresponde ao numero de individuos
indicados por familia pelo método BLUPIS.

As correlagdes entre BLUPIS e BLUP para os caracteres avaliados, em nivel
de individuos, foram calculadas a partir dos nimeros de clones potenciais indicados por
ambas as metodologias:

. COV;(x,y)

Joi()oi(y)

Para o calculo das correlagdes, foi utilizado n; =9, pois a maioria das familias

nao possuia quantidade de genotipos avaliados superior ou igual a 50, que € o valor inicial

de n; considerando-se boa representatividade da familia.



4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 ANALISES INDIVIDUAIS DA VARIANCIA

4.1.1 Consideracoes gerais

As andlises individuais de variancia, para as duas épocas de avaliagdo (cana-
planta e cana-soca), encontram-se nas Tabelas 5 (Denusa), 6 (Goiasa) e 7 (Vale do
Verdao). A significancia (p<0,05) do erro entre parcelas foi mais evidente nas avaliagdes
em cana-planta, indicando maior variabilidade ambiental nesta fase de avaliacdo, do que
em cana-soca, principalmente nos ensaios da Denusa e Goiasa. A significancia das fontes
de variagdo Familia/C e Genotipo/Familia indicam, respectivamente, que foi possivel
detectar variabilidade entre as familias em estudo, bem como entre os gendtipos dentro
destas familias, nos trés ensaios.

No experimento da Denusa (Tabela 5) houve significancia entre familias, para
todos os caracteres em estudo (NC, AC, DC e TCHe), quando avaliados em cana-soca. Ja
em cana-planta, apenas para DC ndo foi detectada significancia estatistica (p>0,05) para
esta fonte de variacdo. Exceto para NC avaliado em cana-planta, para os demais caracteres,
nas duas épocas de avaliacdo, houve diferenca dentro de familias (significancia da fonte de
variacao Genotipo/Familia).

Na usina Goiasa (Tabela 6) houve significancia entre as familias para os
caracteres DC e AC, nas duas épocas (cana-planta e cana-soca), e para TCHe em cana-
planta. Para NC nao foi detectada significancia estatistica para essa fonte de variagdo em
quaisquer das épocas de avaliacdo. Neste mesmo experimento observou-se diferenca
significativa entre genotipos dentro de familias, para todos os caracteres em ambas as
épocas de avaliacao.

Na usina Vale do Verdao (Tabela 7) houve significancia entre familias para
DC, nas duas épocas de avaliagdo, e também para NC e TCHe, em cana-planta. Nao houve

significancia entre as familias para AC, em quaisquer das épocas de avaliagcdo. A variagao
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dentro de familias foi significativa para todos os caracteres em estudo, nas duas épocas de

avaliagdo, exceto para AC em cana-planta.

Os coeficientes de variagdo ambiental (CV,) dessas andlises 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 Verdao (Tabela 7), na avaliagdo

em cana-planta. J& em cana-soca, os valores de CV, nos trés experimentos variaram de

2,14% para NC até 12,13% para DC, ambos também na usina Vale do Verdao. Estes

resultados indicam uma maior amplitude de CV, neste local, em comparacdo aos

experimentos conduzidos nos outros dois locais (Goiasa e Denusa). Apesar disso, pode-se
assumir que a qualidade da conducdo dos experimentos, nos trés locais, foi boa; haja vista

que as estimativas de CV, encontradas apresentaram valores semelhantes e, as 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 experimenta¢do com cana-de-agucar em estagios iniciais
de seleg¢do. Alguns destes estudos mostram valores de CV, 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 CV, foram DC e

AC. Ja NC e TCHe apresentaram as menores estimativas de CV,. Vale lembrar que estas

variaveis tiverem os seus dados transformados (\/ﬁ e VTCH ), o que introduz certa
redugdo nas variancias.

Com relagdo as médias fenotipicas (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 Verdao (Tabela
7), até 13,4 colmos por touceira, na Goiasa (Tabela 6). J4 em cana-soca as médias do
carater foram maiores € menos dispersas, variando de 12,8 na Vale do Verdao 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 Verdao (23,6 mm contra 21,8 mm), o que pode ter acontecido devido
este ensaio ndo ter se desenvolvido muito bem em cana-planta. Ja nos outros dois ensaios
(Denusa e Goiasa) ocorreu o inverso (maiores diametros 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 avaliacao (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 Verdao,
a 27,4 mm na Goiasa; ja em cana-soca, de 23,6 mm na Denusa até 26,0 mm na Goiasa.

Para o carater AC, o valor médio em cana-soca foi maior do que em cana-
planta nos ensaios da Denusa e da Vale do Verdao; ja na Goiasa, esta média foi maior em
cana-planta. O ensaio conduzido na usina Vale do Verdao 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 ¢ 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 Verdio, € o inverso ocorreu no ensaio da Goiasa
(176,5 tha™' em cana-planta e 154,4 tha” em cana-soca). A menor média de TCHe (35, 2
t.ha™) foi observada em cana-planta, no ensaio conduzido na usina Vale do Verddo. Este
valor foi muito abaixo dos demais, podendo ser justificado pelo desenvolvimento inferior
das plantas em cana-planta, deste ensaio com relagdo aos demais. Exceto para o carater AC
avaliado em cana-soca, o ensaio da Goiasa foi o que apresentou os maiores valores médios
para todas as varidveis nas duas épocas de avaliacdo. Este fato se justifica devido o
experimento da Goiasa ter sido implantado em area de vinhaga, que promoveu um maior
desenvolvimento vegetativo se comparado aos outros ensaios, principalmente em cana-
planta.

A varia¢do 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-agucar 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
avaliacdes na fase T1, encontraram valores médios de NC = 8,42 ¢ TCH = 64,08 t;
Almeida et al. (2009) encontraram valores de DC = 24,18 mm.

As médias das familias (X;) foram superiores as médias das cultivares
testemunhas (X,), para o carater NC, e inferiores para os demais caracteres, nos trés

experimentos (Tabelas 5, 6 e 7). Esta superioridade das familias em NC, relativamente as
testemunhas, pode ter sido devido ao fato de as touceiras das familias 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 reducdo do nimero 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 as familias (plantas oriundas de gemas). Outro fator que
pode ter contribuido para essa diferenciagdo no namero de colmos foi o menor
espacamento entre as plantas das testemunhas (espago do entrend), comparativamente ao
espacamento entre plantas nas familias (50 cm). Com uma menor competicao entre colmos
nas familias ¢ de se esperar um maior perfilhamento na touceira, isso devido ao maior
espagco em que os colmos se encontram. A formagdo das mudas para cultivares
testemunhas sob as mesmas condi¢des ambientais daquelas de familias, isto é, também em
bandejas plasticas com substrato, em casa de vegetacdo etc., talvez seja uma alternativa
para uniformizar tais discrepancias. Isto € necessario, tendo em vista a influéncia direta do
comportamento especifico dessas cultivares sobre as estimativas da varidncia genética

entre e dentro de familias.
4.1.2 Componentes de variancia associados aos locais

Quanto aos componentes de varidncia associados ao modelo de andlise

individual da variancia (Tabela §), observa-se que para os caracteres NC e AC, maiores

. . 2 . .

estimativas de o} e de G, foram observados em cana-soca (exceto a estimativa de c:
2 : . ~

para NC, e de o,, para AC, ambos na Goiasa). Para o carater AC, na Vale do Verdao,

esta comparagido ndo pode ser feita com relagdo a o devido esta ter apresentado valor
igual a zero. Este fato certamente ndo reflete a realidade, haja vista que a variagdo genética
entre familias ¢ conhecida. O aparecimento de falsas estimativas nulas para a variancia
genética decorre de elevada varidncia associada ao erro experimental e, ou, de problemas
associados a modelagem estatistica dos dados. Estes ultimos sdo discutidos na literatura
(Tomé et al., 2002; Felipe, 2008; Duarte, 2010) sob a denominag¢do de “ajustes nao-
validos”, o que, segundo o ultimo destes autores, ainda representa uma limitagdo no

emprego da abordagem de modelos mistos.

Para DC, maiores estimativas de o; foram obtidas em cana-soca (exceto na

. . . . 2 . .
Goiasa), € maiores estimativas de o, foram obtidas em cana-planta em todos os ensaios.

14 r . . . 2
Ja para o carater TCHe, maiores estimativas de o, e de G, foram observadas em cana-
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soca (exceto para o, na Goiasa). Para este carater avaliado na Denusa € na Vale do
~ . . 2 , . . N . ~ r1e
Verdao, as estimativas de o, também foram iguais a zero (ajustes ndo-validos).

No geral observa-se certa tendéncia das estimativas da variagdo genética entre
familias serem superiores em cana-soca para todos os caracteres em estudo; da mesma
forma, as estimativas da variancia genética dentro de familias foram superiores em cana-
soca para NC, AC e TCHe, mas superiores em cana-planta para DC. Verifica-se esta
tendéncia mais fortemente para o ensaio da Denusa. As excec¢des que distorcem esta
tendéncia sdo observadas principalmente na Goiasa, ou seja, as estimativas de variancia
genética (entre e dentro) em cana-planta ndo necessariamente sdo inferiores aquelas
obtidas em cana-soca. O experimento da Goiasa foi implantado em 4rea de irrigagdo com
vinhaca de modo que seu desenvolvimento vegetativo foi superior aos demais ensaios,
principalmente em cana-planta. Este fato pode ter contribuido para as diferencas
encontradas entre as estimativas.

Os maiores valores de variancia genética de familias em cana-soca indicam
maior grau de variabilidade genética entre as familias nesta fase. Consequentemente, para
NC, DC, AC e TCHe, espera-se maior possibilidade de sucesso na selecdo em cana-soca
do que em cana-planta. Da mesma forma, maior sucesso pode ser obtido pela selecdo de
individuos dentro de familias em cana-soca, para NC, AC e TCHe. Para o cariter DC,
conforme estes resultados, a selecdo de individuos dentro de familias seria mais eficiente

em cana-planta, visto a aproveitar a maior variabilidade genética observada nesta fase.

Nos trés experimentos observa-se que a varidncia genética entre familias (G} )
foi inferior a varidncia genética dentro de familias (Gz(f)), em praticamente todos os
caracteres € nas duas épocas de avaliagdo. A excecdo ocorreu para o carater TCHe, no
experimento da Denusa e da Vale do Verddo, que apresentaram valores de G; maiores que

2 y 1L . .
de o4, em cana-planta, sendo que esta ultima resultou em estimativa nula, o que

r

sabidamente ndo ¢ o caso. Esses resultados mostram que hé tendéncia de maior
variabilidade genética entre individuos dentro das familias do que entre as familias

avaliadas. Observa-se também, nos trés experimentos e para todos os caracteres e épocas

. ~ . . ~ . 2 ~
de avaliagdo, que a maior parte da variagdo ambiental ocorreu dentro da parcela (o} ) e ndo

entre parcelas ().
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A proporgdo da variagio genética entre familias (o), em relagdo a variagdo
genética total (G?Jrcs;(f)), 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; ¢ para TCHe, 34,5% em cana-planta, ¢ de 0,8% a 34,4% em cana-soca. Foi
desconsiderado os casos Obvios de problemas de ajuste do modelo de andlise (100% ou
0%). A distribui¢do da variagdo genética entre e dentro de familias para os caracteres
estudados revelam que a maior parte da variagdo genética se encontra distribuida dentro
das familias. Isso mostra a possibilidade de obtencdo de ganhos genéticos pela sele¢ao
entre individuos dentro das familias. Conforme estes resultados, a eficiéncia da sele¢ao de
familias pode ndo ser tdo alta quanto a selecdo dentro destas. Bressiani (2001) argumenta
que a maior propor¢do da variacdo genética dentro de familias pode decorrer do fato de se
utilizar cruzamentos de meios-irmaos para obterem as familias em estudo, ou ainda, pelos
cruzamentos utilizados serem provenientes de genitores de baixa divergéncia genética. Da
mesma forma ocorreu para este trabalho, em que o conjunto de familias avaliadas ¢
oriundo tanto de cruzamentos biparentais quanto de policruzamentos, o que pode ter
contribuido para a maior parte da variancia genética se encontrar dentro das familias.

Mariotti (1999) destaca que no caso de irmdos-germanos, valores proximos a 1,0 para a

~ 2 « A . . .. . ~
relagdo o}/ Oy, sugerem forte predomindncia de efeitos aditivos na determinagdo da

variabilidade genética gerada pelo cruzamento. Neste trabalho, o carater AC (45,4%) foi o
que mais aproximou desta relacdo, pelo fato de conter maior propor¢cdo de variancia
genética entre familias, se comparado aos demais caracteres.

O carater NC, seguido de TCHe, foram os que mais destacaram a grandeza da
variabilidade genética dentro das familias, observado pelas baixas porcentagens minimas.
Ja o carater AC, apresentou a maior porcentagem de variancia de familias (45,4%). O
carater DC foi o que apresentou comportamento mais constante (com menor variagdo), nas
duas épocas, em relacdo as estimativas de varidncia genética entre e dentro de familias.
Tais resultados sdo concordantes com a literatura relacionada ao assunto, que também
apresenta variacdo entre as estimativas, bem como a maior parte da variacdo genética
sendo encontrada dentro de familias. Bressiani (2001) obteve percentuais de variagdo
genética entre familias de cana-de-aglicar, com relagdo a variagdo 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 numero de
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perfilhos (referente a NC); e 10% para TCH. Mariotti et al. (1999), na Argentina,
avaliaram familias de irmaos-germanos de cana-de-agticar, em dois experimentos, €
observaram valores médios para variancia de familias em relagdo a variancia genética total

de 50% para TCH, 25% para numero de perfilhos (NC), 44% para AC e 14% para DC.

Os coeficientes de variagdo genotipica (CV, ), apresentados na Tabela 8,

também sao indicativos da magnitude da variancia 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 hé grande

variagdo entre as estimativas obtidas para CV, . 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 CV, para NC deste trabalho condizem com as

observadas na literatura citada acima, as demais, apresentaram estimativas inferiores. As

estimativas de CV, no experimento da Denusa para NC e DC, foram superiores em cana-

soca, ¢ para AC e TCHe, em cana-planta. No experimento da Goiasa, as estimativas de

CV, para DC, AC e TCHe foram superiores em cana-soca, ¢ para NC, superiores em cana-

planta. E, no experimento da Vale do Verdao, para todos os caracteres, as estimativas de

CV, foram superiores em cana-planta. Observa-se que as estimativas de CV, para os

caracteres em estudo variam conforme o ambiente, pois ndo houve um padrao comum de
comportamento com relacdo as épocas de avaliagdo, em cada ensaio. Principalmente em
cana-planta, estes ensaios apresentaram algumas particularidades: o ensaio da Denusa
sofreu com déficit hidrico na fase de plantula, o da Goiasa apresentou grande
desenvolvimento vegetativo por ter sido implantado em érea de irrigacdo com vinhaga, € o
da Vale do Verdao apresentou baixo desenvolvimento inicial.

Oliveira (2007) obteve para o carater niimero de perfilhos por touceira, CV, de

20,4%, e para diametro de colmo, estatura de colmo e Brix (%) cana esta variagdo genética
foi inferior a 10%. O autor interpretou o resultado como indicativo de que a sele¢cdo com
base apenas nestes trés caracteres pode ser restrita, devido a baixa presenga de

variabilidade genética. Entretanto, ao considerar o coeficiente de variagdo relativo (CV, =
CV,/CV, = 1,19) para Brix (%) cana, notou-se que grande parte da variagéo foi genética

(CV,= 5,04%). O autor ratificou também a presenca de variabilidade genética para os
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caracteres massa média de colmo, TCH e TBH, pois os respectivos valores de CV, foram

todos superiores a 10% (18,95%, 36,02% e 36,43%). Conforme o autor, estes resultados
evidenciam a possibilidade de efetiva sele¢do entre familias de cana-de-agucar, com base
nestas caracteristicas.

No presente trabalho, as estimativas de CV, observadas ndo 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 producdo. No entanto, no presente trabalho, tomando-se o coeficiente de variagdo
relativo (CV,), observa-se que este apresentou valores relativamente elevados para AC
(acima de 50%), nos experimentos da Denusa e Goiasa. J4 no experimento da Vale do
Verdao, as estimativas deste parametro foram inferiores a 40%, para todos os caracteres.
Logo, pode-se inferir que a selecdo para altura de colmo (AC) seria mais favoravel do que
para os demais caracteres, sobretudo se praticada em ambientes representados pelos
ensaios da Denusa e Goiasa. Os baixos valores de CV. nos demais caracteres indicam a
presenca significativa de influéncia ambiental na sua expressao fenotipica. Por outro lado,
como as estimativas do coeficiente de variagdo ambiental (CV,) foram consideradas
médias ou baixas (Tabelas 5 a 7), conclui-se que as estimativas das variancias genéticas
entre familias (o;) foram, de fato, baixas.

De acordo com Vencovsky & Barriga (1992), em experimentacdo com
progénies, quando CV, atinge valor igual ou superior a unidade (1,0), estamos diante de
uma situacdo muito favoravel para a selecdo. Na literatura, estimativas de CV. sdo
reportadas por diversos autores. Oliveira et al. (2008) encontraram valores de 0,91 e 0,75,
para NC e TCH respectivamente. Ja 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-agucar, valores de CV, superiores a unidade para os caracteres Brix e AC (1,42 ¢

1,38, respectivamente). Singh et al. (1981) ja reportavam a baixa influéncia do ambiente
sobre os caracteres AC e Brix, ao estudarem 48 cultivares de cana-de-agucar; porém, ao
considerarem as médias dos cortes na fase T2, a referida rela¢do foi inferior a unidade para

todos os caracteres avaliados.
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4.1.3 Herdabilidade de caracteres

Segundo Falconer (1980), dentre os varios parametros genéticos estudados em
uma populagdo, o mais considerado pelos melhoristas, com o intuito de investigar a

natureza da variabilidade observada, ¢ a herdabilidade, devido ao fato de esta levar em

conta todos os componentes de varidncia. As estimativas de herdabilidade (h> ,h; € h})

obtidas no presente estudo, estdo apresentadas na Tabela 9. A primeira (h_,) informa sobre
a herdabilidade para selegdo entre médias de familias; a segunda (h}), a herdabilidade para

selegdo de individuos dentro de familias; e a terceira (h;), a herdabilidade para selegdo
entre plantas individuais.

Para o carater NC, as estimativas de h’ foram superiores em cana-planta para
os trés ensaios. As estimativas de h; também foram superiores em cana-planta nos ensaios

da Goiasa e Vale do Verddo. E as estimativas de h’ foram superiores em cana-soca nos
ensaios da Denusa e Goiasa, e obtiveram valores similares na Vale do Verdao (0,61 em

cana-planta e 0,60 em cana-soca). Apenas na Denusa, em cana-soca, a estimativa de h’,
(0,50) foi igual a h’(0,50), indicando que tanto a selegio baseada em familias quanto em

individuos seria possivel para este carater. J4 nos demais ensaios, h’ foi superior,
indicando que a sele¢do em nivel de individuo seria mais eficiente para este carater.

Para o cardter DC, as estimativas de h’ foram superiores em cana-soca para 0s
ensaios da Denusa e Goiasa, € as estimativas de h} e h’ foram superiores em cana-planta

nos trés ensaios. Observa-se que as estimativas de h’ foram superiores as demais
herdabilidades nos trés ensaios em cana-soca, € na Vale do Verddo em cana-planta,
justificando a realizagdo da selegdo baseada em familias. Em cana-planta, h’ foi superior
as demais herdabilidades no ensaio da Denusa e¢ (Goiasa, mas suas estimativas sao
consideradas baixas, variando de 0,29 a 0,43, o que ainda justifica a selecdo com base nas
familias. Esta afirmacdo pode ser sustentada por Latter (1964), citado por Matsuoka et al.
(2005), que afirmam que a selecdo com base em plantas individuais pode ser mais eficiente
do que a baseada em médias de familias, mas quando a herdabilidade individual for

superior a 0,50.
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Para o carater AC, as estimativas de h>, foram superiores em cana-planta para
os ensaios da Denusa e Vale do Verddo. As estimativas de h; e h’ foram superiores em
cana-soca nos ensaios da Denusa e Vale do Verdao. Na Denusa, nas duas épocas de
avaliagdo, as maiores estimativas de herdabilidade (h>, h; ou h}), foram obtidas para
este carater (AC), o que corrobora a discussao apresentada na se¢ao anterior. Neste mesmo

. , . . 2 . \ .
ensaio, nas duas épocas, as estimativas de h; foram superiores as demais, bem como em

apenas uma das épocas nos outros dois ensaios, justificando também a selecdo com base

nas familias. Na Goiasa em cana-planta, e na Vale do Verddo em cana-soca, as estimativas

2
m

de h’ foram superiores a h’ , e também foram maiores que 0,50, indicando que a selegdo

com base na informacgdo de individuos, nestes casos, também poderia trazer resultados

satisfatorios. Mas vale lembrar que na Vale do Verddo, em cana-soca, a estimativa nula da

variancia genética entre familias () impossibilitou uma estimagio confidvel de h? .

Para o carater TCHe, as estimativas de h> foram superiores em cana-planta
para os trés ensaios, as h) e h; foram superiores em cana-soca para os trés ensaios. As
estimativas de h’, foram superiores as demais herdabilidades nos trés ensaios, exceto na

Vale do Verddo, em cana-soca, em que h’ foi inferior. A selegio com base nas
informagdes de familias € preferivel, visto que a maior parte das estimativas para este

carater indicam h’, superior.
Com base em todas as estimativas de herdabilidade da analise, h>, foi superior
as demais, em 62,51% das vezes; h; foi superior em 29,16% das vezes; e h; foi superior

em 8,33% das vezes. Isso evidencia o que normalmente ¢ observado na literatura:
estimativas de herdabilidade em nivel de médias de familias superiores aquelas baseadas
em informacao de individuo. Por exemplo: conforme Lush (1947), a selecdo de familias
sera mais eficiente que a selecdo massal quando a herdabilidade baseada nas médias de
familias for superior a herdabilidade com plantas individuais; Bressiani (2001) observou
que as estimativas da herdabilidade com base nas médias das familias, geralmente, foram
superiores as estimativas em nivel de plantas individuais, para seis caracteres estudados
(AC, DC, Brix, nimero de perfilhos (referente a NC), TCH e TBH); Oliveira (2007)
também obteve herdabilidades em nivel de médias de familias superiores as herdabilidades

em nivel individual; de acordo com Resende (2002), isso evidencia que existe vantagem
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em se usar a informagdo de familia. 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 familias tendendo a ser superior a

herdabilidade individual.

Em praticamente todos os casos avaliados, as estimativas de h; foram
superiores as de h; (Tabela 9). As excegdes couberam aos caracteres AC e TCHe, em

cana-soca, na usina Vale do Verddo, em que h’ foi igual a h’. Estes resultados podem

indicar que a selecao individual, sem levar em consideracdo a estrutura de familias, pode

promover resultados melhores ou tdo satisfatorios quanto a sele¢do realizada entre

individuos dentro de familias. Por outro lado, as estimativas de h’ foram superiores

aquelas de h; e, também, houve diferenga significativa entre médias de familias para todos

os caracteres (NC, AC, DC e TCHe), indicando que a sele¢do entre estas pode ser mais
vantajosa.

Observa-se que ndo se identificou claramente um padrdo comum nos trés
experimentos, € nem entre as épocas (cana-planta e cana-soca), com relagdo aos
parametros de herdabilidade avaliados. Isto indica que as variagdes observadas dependem,
conjuntamente, da populagdo em estudo e da variagdo ambiental incidente em cada
experimento. Um exemplo disso ¢ a grande variacdo nas estimativas de herdabilidade
disponiveis na literatura (Tabela 2, na se¢do de revisdo bibliografica). Isso faz sentido
quando se observa algumas particularidades de cada ensaio, citadas na se¢do anterior. O da
Denusa, apesar do estresse hidrico 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 4&rea de irrigacdo por vinhaga, apresentou maior desenvolvimento
vegetativo, principalmente em cana-planta, quando comparado aos outros ensaios. Ja o
ensaio da Vale do Verddo apresentou desenvolvimento sob condi¢do de estresse,
principalmente em cana-planta, devido falhas no manejo ocasionando infestacdo por
invasoras.

De acordo com a literatura, fica claro que as estimativas de herdabilidade
sofrem influéncias variadas, como afirmam Falconer & Mackay (1997), de que a
herdabilidade ¢ uma propriedade, ndo somente de um carater, mas também da populagao,
das circunstancias ambientais as quais os individuos sdo submetidos, ¢ da forma como o

fendtipo € mensurado. De acordo com Pedroso et al. (2009), a eficiéncia da selecdo, ao se
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utilizar estimativas de herdabilidade, também ¢é caracteristica inerente a populagdo
estudada. Segundo Skinner et al. (1987) e Matsuoka et al. (2005), a grande influéncia do
ambiente nos gendtipos de cana-de-agucar avaliados em fases iniciais de selecdo ¢
responsavel pelas baixas estimativas de herdabilidade encontrados nestas fases. Este fato
faz com que a selec¢do individual nestas etapas seja pouco eficiente, quando comparada as
fases subsequentes de sele¢do. Singh et al. (1981) também concordam que diferengas nas
estimativas de herdabilidade detectadas entre estudos correlatos podem ser devido as
diferencas entre os genotipos avaliados, tamanho amostral e ambientes considerados.
Alguns trabalhos atuais relatam estimativas de herdabilidades para estudos de
familias de cana-de-agucar, em fases iniciais de sele¢do. Pedroso et al. (2008) obtiveram
estimativas de herdabilidade individual no sentido amplo de 0,48 ¢ 0,65, para DC ¢ AC,
respectivamente, para a fase T1; ¢ 0,28 ¢ 0,21 para DC e AC, respectivamente, para a fase
T2. Os autores observaram maiores estimativas para AC com relagcdo a DC, na fase T1,

corroborando com o observado neste trabalho para os trés experimentos, em que tanto as
estimativas para h’ quanto para h’ foram maiores para AC do que para DC. Para o

mesmo parametro, 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 a TCH. Os mesmo autores
obtiveram herdabilidade de médias de familia 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 h’ superiores para NC com relagdo a

TCHe. Em estudos semelhantes, Leite et al. (2004) obtiveram, para NC, herdabilidade em
nivel de familias igual a 0,56, ¢ Almeida et al. (2009) obtiveram herdabilidade com base
em familias, de 0,98 para DC, avaliado na primeira soca de T1. Estes valores sdo
superiores aos valores maximos 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 sdo inferiores aos
valores obtidos no presente trabalho (NC = 0,31 a 0,54; e DC = 0,31 a 0,59), ja para AC ¢
superior (AC = 0,42 (desconsiderando o valor zero obtido na Vale do Verdao) a 0,70).

Altos valores de herdabilidade e baixos valores de CV, indicam boa precisdo
experimental. Visto que os valores de CV, neste trabalho foram considerados de médio a

baixo, maior precisao foi obtida para o carater AC, nos experimentos da Denusa e Goiasa,
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e para DC, na Vale do Verdao, considerando as maiores estimativas de hfn obtidas. Com
relagdo as estimativas de h2 e h’, maior precisdo também foi obtida para o carater AC,

na Denusa e na Goiasa, e para NC, na Vale do Verdao. Estes resultados estdo de acordo
com a afirmacdo 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 familias, e entre familias dentro de blocos.

Resumindo, o carater AC avaliado em cana-soca, no experimento da Denusa,

apresentou herdabilidade individual acima de 0,50, hf= 0,57 (Tabela 9); mas, a sua

estimativa de herdabilidade baseada nas médias de familias (h> = 0,62) foi ainda superior,
levando a crer que a selecdo baseada em médias de familias seja mais favoravel para o
melhoramento deste carater. No experimento da Goiasa, h; também foi superior a 0,50

para os caracteres NC, avaliado nas duas épocas, e AC em cana-planta, e, nestes casos, a

selecdo com base nos individuos também poderia ser realizada. No experimento da Vale do
Verddo, h? também superou 0,50 para os caracteres NC avaliado nas duas épocas, DC em
cana-planta ¢ AC em cana-soca, justificando a selecdo individual. No caso de DC,

entretanto, ainda se justifica a selegdo por familias, visto que h?’ foi superior a h’. Para

AC, esse tipo de indicagdo fica comprometido, pois, embora a estimativa de h;’ tenha sido

2
m

elevada, isto certamente se deveu a estimativa nula de h_ , resultante do ajuste ndo-valido

do modelo misto para esse ensaio. Esse tipo de problema ¢ esperado nas fases iniciais de
selecdo em cana-de-aglcar, em razao do baixo niimero de repeti¢des, desbalanceamento e
falta de ortogonalidade nos ensaios, o que deve acarretar grande variagdo na magnitude das
estimativas desses parametros.

Por ultimo, vale destacar que o valor mais alto de herdabilidade estimado neste
trabalho foi referente ao carater AC, em cana-planta, no experimento da Denusa, hfn =0,70
(Tabela 9). Entretanto, considerando o conjunto das estimativas, a magnitude dos valores €
considerada apenas moderada. Logo, ndo seria apropriada a pratica de selecdo com alta
intensidade, nessa fase inicial.

A acuricia (AC,_ ) € outro pardmetro a ser levado em consideracdo para
selecdo de familias (Pedroso, 2006). Quanto maior o seu valor para determinado carater,
maior ¢ a confianga que se tem na avaliagdo e nos valores genotipicos preditos. E, visto

que a acurécia seletiva entre familias ¢ diretamente obtida da herdabilidade entre familias
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uanto maior o valor de h?, maior sera a estimativa de AC esta pode sofrer as
m ? m/°

mesmas influéncias anteriormente comentadas, de acordo com as varia¢des ambientais e
genéticas.

Considerando os trés experimentos, os valores de acuracia estimados variaram
de zero, para o carater AC avaliado em cana-soca na Vale do Verdao, até 0,84, para o
carater AC avaliado em cana-planta na Denusa (Tabela 9). O valor nulo, como ja discutido,
nao tem valor aplicado imediato, embora mereca aten¢ao do ponto de vista metodoldgico,
no que tange ao ajustamento de modelos lineares mistos (Duarte, 2010). Para NC ¢ TCHe,
as maiores estimativas de acurdcia foram observadas na avaliagdo em cana-planta, em
todos os ensaios. Ja para DC, em todos os ensaios, as maiores estimativas de acuracia
foram observadas na avaliacdo em cana-soca. Para AC, as maiores estimativas de acuracia
obtidas em cana-planta foram na Denusa e na Vale do Verdao; e as maiores estimativas em
cana-soca, na Goiasa. Esta inversdo pode ter ocorrido devido ao maior desenvolvimento
vegetativo do ensaio da Goiasa em cana-planta, como ja relatado, por ter sido implantado
em 4area irrigada com vinhaga. Com o estimulo do desenvolvimento vegetativo das
plantulas, maiores valores médios para AC foram observados. Levando-se em
considera¢do apenas os valores de acuricia, infere-se que a sele¢do com base em NC,
TCHe e AC promoveria ganhos mais expressivos se realizada em cana-planta, enquanto a
selecdo para DC promoveria maiores ganhos em cana-soca. Observa-se, porém, que a
variancia genética entre familias, para todos os caracteres, foi superior em cana-soca
(Tabela 8). Logo, deve-se ter cautela ao considerar a inferéncia anterior, baseada num s6
parametro de estudo para a selecdo. Em pesquisa correlata, Pedroso (2006) observou que
os valores de acuricia seletiva obtidos na fase T1 tendem a superar aqueles obtidos na fase
T2. Assim, o0 autor mostrou que a selecdo com base em Brix ou AC pode promover ganhos
mais expressivos nestes caracteres, quando realizada na fase T1, enquanto a selecdo para
TBH, TCH e PE (produgdo estimada de colmos por parcela) apresenta maiores valores de
herdabilidade e acurécia na fase T2.

Pelas estimativas de acurécia observadas, pode-se inferir que a selegao baseada
em familias, embora com menor eficacia para alguns caracteres e ambientes (locais e
épocas de avaliacdo), deve promover ganhos importantes para todos os caracteres, nas duas
fases de selegdo. Exceto na Vale do Verddo, em que o carater TCHe apresentou baixos
valores de acuracia (0,47 em cana-planta e 0,25 em cana-soca), nos demais, as estimativas

deste parametro sempre superaram 0,55. Maiores estimativas, entretanto, sdo encontradas
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na literatura. Oliveira et al. (2008) obtiveram valores de acuricia seletiva, entre familias de
cana-de-agucar, de 89,82% e 85,95%, para NC e TCHe, respectivamente. Os autores
concluiram que a selecao entre familias seria efetiva, pois esta permitiu uma acuracia

seletiva, neste nivel, superior a 85%.

4.2 ANALISES CONJUNTAS DA VARIANCIA

4.2.1 Consideracoes gerais

As analises conjuntas de variancia sdo apresentadas na Tabela 10 para as usinas
Denusa e Goiasa (D+Q), na Tabela 11 para a Denusa e Vale do Verdao (D+V), na Tabela
12 para a Goiasa e Vale do Verdao (G+V), e na Tabela 13 para a Denusa, Goiasa e Vale do

Verdao (D+G+V). Os valores do coeficiente de variagdo ambiental (CV,) para estas

analises variaram, em cana-planta, de 2,15% (NC em D+G+V) a 20,27% (AC em D+V).
Em cana-soca, essa variagao 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 precisdo experimental na

condug¢do dos ensaios. Os maiores valores de CV, foram observados para os caracteres DC

e AC, e os menores, para NC e TCHe, da mesma forma como se observou nas andlises
individuais.

Na andlise conjunta D+G (Tabela 10) verificou-se diferenca significativa
(p<0,05) entre as familias (comuns a estes locais), para os caracteres DC e AC, em cana-
planta, e para AC, em cana-soca. A interacao Familia 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 carater AC apresentou significancia estatistica para todas as fontes de variacdo,
nas duas épocas de avaliagdo. Houve diferenca significativa entre locais, para todos os
caracteres avaliados em cana-planta, para as quatro analises conjuntas (Tabelas 10 a 13).
Em cana-soca, houve diferenca entre locais, para os caracteres DC e AC, em trés das
analises (Tabelas 10, 12 e 13), e na outra (Tabela 11) houve diferenciacdo entre locais
somente para NC e TCHe. Em todas as andlises, observou-se que houve maior variagao
entre locais na avaliagdo em cana-planta, do que em cana-soca. Em cana-planta,
normalmente, ha maior desuniformidade nos campos, o que pode ter contribuido para este

resultado.
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Na analise conjunta D+V (Tabela 11) identificou-se variag¢ao significativa entre
as familias (comuns aos dois locais), para todos os caracteres avaliados em cana-planta, e
também para AC em cana-soca. Houve efeito significativo da interagdo FxL para os
caracteres DC, AC e TCHe, em cana-planta, e apenas para AC em cana-soca. Na analise
conjunta G+V (Tabela 12) ndo houve efeito significativo para as fontes de variacdo do
carater NC, avaliado em cana-soca. Os caracteres NC e DC, em cana-planta, ¢ DC, em
cana-soca, foram os unicos a manifestarem diferencas significativas entre familias. Para a
interacdo FxL, houve efeito significativo para os caracteres AC ¢ TCHe, avaliados em
cana-soca. Na andlise D+G+V (Tabela 13) houve diferenca significativa entre familias
apenas para AC, em cana-planta, e para DC, em cana-soca. Ja a presenca de interacdo FxL

significativa s6 foi constatada em cana-soca, para todos os caracteres em estudo.

4.2.2 Componentes de variiancia associados ao conjunto de locais

Os componentes das variancias associados ao modelo de andlise conjunta estdo
dispostos na Tabela 14, considerando os caracteres estudados, para cada época de

avalia¢do (cana-planta e cana-soca). Pode-se observar que, em cana-planta, houve maior
variéncia entre locais (& ) na analise conjunta envolvendo os ensaios da Goiasa e Vale do

Verdao (G+V), para todos os caracteres. Este resultado ¢ valido quando observam-se as
caracteristicas dos ensaios nesta fase de avaliagdo, em que, o ensaio da Goiasa obteve o
melhor desenvolvimento das plantas, € o oposto ocorreu com o da Vale do Verdao. Em
cana-soca, a analise conjunta envolvendo os ensaios de Denusa e Goiasa (D+G) resultou
em maior variacdo entre locais, para DC e AC. Na andlise conjunta envolvendo os ensaios
da Denusa e Vale do Verdao (D+V), a maior variagdo entre locais ocorreu para o carater
NC, e a analise conjunta envolvendo os ensaios da Denusa, Goiasa ¢ Vale do Verdao
(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 Verdao se
desenvolveu melhor do que em cana-planta, reduzindo as diferencas entre o

desenvolvimento das plantas deste com relacdo aos demais ensaios. Observa-se pelas
estimativas de &}, que ora foram maiores para um conjunto de analises, ora foram maiores

para outro.
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As estimativas da variancia da interagdo entre familias e locais (67, )
mostraram-se superiores as variancias de familia (&;), na analise conjunta da D+V, para

todos os caracteres em cana-planta (Tabela 14). O oposto (67, < &:) ocorreu para as

andlises conjuntas D+G e D+G+V, também em cana-planta. Em cana-soca, para todas as
analises conjuntas, essa conclusdo ndo pode ser tirada, em parte pela presenca de

variancias nulas, ¢ também por nao haver um comportamento padrdo com relagdo as

estimativas para cada analise, ou seja, em algumas vezes, éixL > 6? , € em outras, ocorre
. “ A . . ~ ) ~ . \ ‘A . 1
inverso. A variancia da interacdo ( Gy, ) teve sua proporcao relativa a variancia de familias

(67) oscilando entre 5,23%, para NC em cana-planta, na analise conjunta D+G, a mais de

100% para NC, em cana-soca, na analise conjunta G+V. Jackson & McRae (1998), ao

avaliarem familias biparentais de cana-de-agucar na Australia, observaram significancia da

interagdo FxL, e seus valores relativos & 6, variaram de 63% a 120%, para produtividade

, . . . . 2
de acgucar. Esses autores afirmaram que, devido a esta superioridade relativa de oy, , a

interagdo FxL deve, obrigatoriamente, ser considerada na sele¢do de familias. Em estudo

correlato, Bressiani (2001) também observou que, relativamente as variancias de familias,

as estimativas de o}, representaram proporgdes entre 12,3% (para DC) e 75,7% (para

TBH). No presente trabalho, exceto nos casos em que as estimativas de o}, resultaram
valores nulos, em 57% dos casos, esta variancia foi superior a metade da correspondente
62. Logo, a interagdo FxL tem sua importancia, e deve ser levada em conta na selegio das

familias. Isto indica que familias que apresentarem adaptacdo especifica, poderdo ser
selecionadas para locais especificos por meio da selegdo regionalizada.

A maioria das estimativas de o obtidas nas anélises conjuntas foi superior na
avaliacdo em cana-planta. O contrario ocorreu para as analises individuais, em que a
maioria destas estimativas foi superior em cana-soca. Deve-se atentar que as familias
consideradas nas andlises conjuntas (familias comuns aos locais analisados) sdo uma
pequena porcdo daquelas incluidas nas analises individuais, sendo, portanto, conjuntos de
dados distintos, o que pode resultar em estimativas distintas. As estimativas das variancias
genéticas de familias (G} ) obtidas em analises individuais, utilizando apenas as familias
comuns aos locais conjuntamente analisados, mostraram, na maioria das vezes, resultados

superiores em relagdo aos obtidos nas analises conjuntas de variancia, principalmente na
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época de avaliagdo em cana-soca (resultados ndo apresentados). Em Bressiani (2001),
todas as estimativas das varidncias genéticas de familias nas analises individuais também
apresentaram, para todos os caracteres, resultados superiores em relagdo aos obtidas na

analise conjunta da variancia. O autor relata que isto comprova a presenga da interacao
FxL inflacionando as estimativas de o; e, por consequéncia, as demais estimativas que

vierem a ser obtidas a partir desta variancia. Nesse sentido, Cruz (2005) relata que, se as

variancias genéticas obtidas nas andlises individuais forem superiores aquela obtida na
analise conjunta (sendo esta, as vezes, nula), dependendo da magnitude da interagdo &; ,

havera indicativo de que a selecdo deve ser realizada em nivel de cada ambiente ou grupo
de ambientes, sendo invidvel a condu¢do de um programa de melhoramento para ampla
regido.

Os resultados obtidos neste trabalho estdo de acordo com estes relatos da

literatura, em que as estimativas de o; sdo superiores quando obtidas nas analises

individuais do que quando obtidas nas andlises conjuntas. Isso mostra que um melhor

resultado ¢ esperado quando a selegdo for realizada para cada ambiente.

4.2.3 Interacio Familias x Locais (FxL)

Na Tabela 15, sdo apresentadas as estimativas de interacdo FxL para as
familias avaliadas conjuntamente na analise da Goiasa e Denusa (D+G). Sabe-se que
valores elevados e positivos desta interagdo indicam boa adaptacgao relativa da familia ao
local especifico considerado, enquanto valores negativos indicam ma adaptagdo da familia
ao local. Aqui s3o discutidas apenas as principais interagdes para os caracteres que
obtiveram significancia para a fonte de variacdo FxL, na respectiva analise conjunta, que
sa0: AC e TCHe em cana-planta, e NC, DC e AC em cana-soca.

Na Denusa, em cana-planta, as familias 97 (SP804445 x ?) e 73 (RB946022 x
SP813250) foram as mais adaptadas, considerando os caracteres AC e TCHe. Em cana-
soca, destacaram-se as familias 64 (RB935925 x RB825548) e 97 (SP804445 x ?), para
NC; as familias 20 (RB765418 x?) e 73 (RB946022 x SP813250), para DC; e as familias 6
(F150 x ?) e 33 (RB855481 x ?), para AC. As familias 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 familias 6 e 8 tiveram, em comum, o clone F150 como
genitor feminino. Esse fato pode indicar maior divergéncia genética entre o clone F150 e
os demais genitores que deram origem a estas duas familias. Deste modo, a utilizacdo deste
clone como em cruzamento pode resultar em familias mais adaptadas a condig¢des similares
as deste ensaio, especialmente quando for considerado para a sele¢do o carater altura de
colmos (AC). Isso evidencia a capacidade geral de combinacdo (CGC) deste clone.
Segundo Vencovsky & Barriga (1992), a presenca de CGC relaciona-se a efeitos aditivos,
representando o comportamento médio dos pais em combinagdes hibridas.

O éxito do melhoramento genético estd associado a capacidade de acerto na
escolha dos melhores individuos que serdo os genitores nas proximas geracdes (Cruz &
Carneiro, 2003). Normalmente em programas de melhoramento visando o
desenvolvimento de variedades, ha conducdo de grande nimero de cruzamentos,
aumentando-se, assim, as chances de se identificar combinag¢des genéticas superiores. De
acordo com o bom desempenho das familias (6 ¢ 8, por exemplo), pode-se, entdo, voltar
aos respectivos genitores para obter populacdes outras que sejam mais adaptadas as
condigdes de interesse. Estas informacdes sdo importantes também para descartar aquelas
combinagdes que ndo foram promissoras, reduzindo, assim, o volume de cruzamentos
realizados em fases posteriores.

Na Goiasa, em cana-planta, destacaram-se como mais adaptadas as familias 42
(RB865381 x ?7) e 64 (RB935925 x RB825548), para AC, e as familias 6 (F150 x ?) e 11
(IAC823092 x ?), para TCHe. Em cana-soca, foram as familias: 73 (RB946022 x
SP813250) e 90 (SP775181 x SP791011), para NC; 47 (RB872601 x ?) e 63 (RB935915 x
?7), para DC; e 63 (RB935915 x ?) e 64 (RB935925 x RB825548), para AC. Apesar de
TCHe ndo ter apresentado interacdo FxL significativa, as mesmas familias que se
destacaram como mais adaptadas para NC (familias 73 e 90), também foram para TCHe.

Na Tabela 16 s@o apresentadas as estimativas da interagdo FxL para as familias
avaliadas conjuntamente na analise da Denusa e Vale do Verddo (D+V). Sao aqui
discutidas apenas as interacdes para os caracteres DC, AC e TCHe em cana-planta, e AC
em cana-soca, que obtiveram significancia para a fonte de variacdo FxL, na respectiva
analise conjunta. Lembrando que, mesmo o experimento da Vale do Verdao tendo sido
implantado em uma época diferente (novembro de 2007) dos demais ensaios (abril 2007),
as analises foram realizadas desconsiderando este fato. Neste caso, o efeito de local €

confundido com o efeito de época de plantio.
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Na Denusa, em cana-planta, as familias 102 (SP832847 x RB855127) e 98
(SP813250 x RB72454) destacaram-se como mais adaptadas para DC; as familias 26
(RB855002 x RB855595) e 101 (SP832847 x ?) se destacaram como mais adaptadas para
AC; e as familias 45 (RB865547 x RB855156) e 98 (SP813250 x RB72454) se destacaram
como mais adaptadas para TCHe. Em cana-planta a familia 98 se destacou tanto para o
carater AC quanto para TCHe. Em cana-soca, as familias 16 (RB72454 x SP803280) e 32
(RB855063 x SP801816) se destacaram como mais adaptadas para AC.

Na Vale do Verdao, em cana-planta, destacaram-se como mais adaptadas as
familias 56 (RB92606 x RB725147) e 61 (RB935744 x ?) para DC; as familias 14
(LC8110x ?7) e 71 (RB946015 x ?) para AC; e as familias 56 (RB92606 x RB725147) e 71
(RB946015 x ?) para TCHe. As familias 14 (LC8110 x ?), 56 (RB92606 x RB725147), 61
(RB935744 x ?7) e 71 (RB946015 x ?) apresentaram valores positivos para DC, AC e
TCHe. Estas mesmas familias apresentaram valores positivos para NC, mesmo este carater
ndo apresentando interagdo FxL significativa. Em cana-soca, as familias 45 (RB865547 x
RB855156) e 87 (SP701143 x IAC862210), se destacaram como mais adaptadas para o
carater AC.

O hibrido comercial RB72454, utilizado como testemunha, participou do
cruzamento de duas das familias que se destacaram: na familia 98, como genitor
masculino, e na familia 16, como genitor feminino (Tabela 6). A utilizacao deste clone em
cruzamento pode levar a obten¢do de familias mais adaptadas as condi¢cdes da Denusa,
para os caracteres AC e DC. Como comentado anteriormente, pode haver capacidade geral
de combinagdo (CGC) do hibrido comercial RB72454, com maior divergéncia genética
entre ele e os demais parentais que deram origem a estas duas familias em destaque. Neste
mesmo sentido, as familias 101 e 102 apresentam o clone SP832847 como genitor
feminino. Os resultados sdo indicativos de que a utilizacdo deste clone (SP832847) em
cruzamento pode proporcionar a obtencdo de familias mais adaptadas as condig¢des da
Denusa; isto, levando-se em consideragdo a selecao em DC e AC. Ja o clone RB855002,
participou como genitor feminino na familia 26 e como genitor masculino na familia 69.
Espera-se que, a utilizagdo deste clone em cruzamento, resulte na obtencdo de familias
mais adaptadas as condi¢des do local Denusa, para todos os caracteres aqui considerados.
Nao se pode afirmar a existéncia de heranga citoplasmatica devido algumas familias terem
se destacado por possuirem o mesmo clone participando como genitor feminino. Um

estudo especifico deve ser realizado, com a utilizagdo destes clones em um maior nimero



90

de cruzamentos, levando em consideracdo seus reciprocos. Mas com relacdo ao hibrido
comercial RB72454, sabe-se que ele se destaca por possuir ampla adaptabilidade e alta
estabilidade (Hoffman et al, 2008).

Na Tabela 17 sdo apresentadas as estimativas da interacdo FxL para as
familias avaliadas conjuntamente na analise da Goiasa e da Vale do Verdao (G+V). Nesta
analise, considerou-se apenas a avaliagdo em cana-soca, que apresentou interacdo FxL
significativa para os caracteres AC e TCHe. A familia 124 (H839998 x ?) foi a mais
adaptada na Goiasa, e a familia 133 (RB855206 x RB955970), a mais adaptada na Vale do
Verdao.

As estimativas da interacdo FxL para as familias avaliadas conjuntamente na
analise da Denusa, Goiasa, e da Vale do Verdao (D+G+V), sdo apresentadas na Tabela 18.
Sao aqui discutidas as interacdes para todos os caracteres em cana-soca, por apresentarem
significancia para a fonte de variagdo FxL apenas nesta época de avaliagdo. Na Denusa, em
cana-soca, a familia 5 (CP892777 x ?) foi a mais adaptada, para NC, AC ¢ TCHe, ¢
embora esta mesma familia tenha apresentado valor positivo para DC, foi a familia 54
(RB92606 x ?) que se destacou como mais adaptada para este carater. Na Goiasa, em cana-
soca, destacou-se como mais adaptada a familia 24 (RB835529 x ?), para NC e TCHe; a
familia 95 (SP803280 x RB72454), para AC, e que também apresenta o segundo maior
valor para TCHe; e a familia 4 (CP70330 x ?) para DC. A familia 95 possui como genitor
masculino o clone RB72454, utilizado como cultivar testemunha. Na Vale do Verdao, em
cana-soca, a familia 2 (CB4176 x ?) se destacou como mais adaptada para NC, DC e
TCHe; e a familia 43 (RB865513 x ?), se mostrou mais adaptada para AC.

Sintetizando, na Denusa, as familias 5, 64 e 97 se destacaram por possuirem
boa adaptacao relativa (estimativas positivas e elevadas da interacdo FxL (FAL)U) levando em

consideracdo o carater NC; as familias 20, 54, 73, 98 e 102, para DC; as familias 5, 6, 10,
16, 26, 32, 33 ¢ 97, para AC; e as familias 5, 45, 73, 97 e 98, para TCHe. Nota-se que as
familias 5, 73 e 97 se destacaram para mais de um carater. Na Goiasa, as familias que se
destacaram com melhor adaptacdo 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 familias 24
e 124 se destacaram para mais de um carater. Na Vale do Verdao, a familia 2 se destacou
com maior adaptacgdo relativa para NC; as familias 2, 56 e 61 para DC; as familias 14, 43,
45, 71, 87 e 133, para AC; e as familias 2, 56, 61 e 133, para TCHe. Neste ensaio, as

familias 2 e 133 se destacaram para mais de um carater. As familias 6 e 8 compartilham o
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clone F150 como genitor feminino; as familias 101 e 102 compartilham o clone SP832847
também como genitor feminino; o clone RB72454 participa como genitor feminino para a
familia 16 e como genitor masculino para a familia 98; e o clone RB855002 participa
como genitor feminino para a familia 26 ¢ como genitor masculino para a familia 69.
Conclui-se que, os clones utilizados em cruzamento para obtencdo das familias em
destaque, sdo promissores na obtencdo de gendtipos que sejam mais adaptados as
condigdes em que foram selecionados. A selecdo realizada no cardter AC ¢ a que
proporcionou maior nimero de familias que se destacam.

Um resumo da andlise de estabilidade e adaptabilidade das familias comuns
aos trés locais é apresentado na Tabela 19. A estatistica ecovaléncia (W.*), que quantifica

esses atributos, ndo foi calculada para as andlises conjuntas que envolveram apenas dois
locais, em razdo do pequeno niumero de ambientes. Assim, considerando-se apenas a fase
de avaliacdo em cana-soca, época que manifestou interacdo FxL significativa (p<0,05), e o
carater TCHe com prioridade, destacaram-se como mais estdveis (com menor interagao
com os ambientes) as familias 43 (RB865513 x ?), 4 (CP70330 x ?) e 95 (SP803280 x
RB72454). As familias 43 e 95 revelaram certa adaptabilidade geral aos ambientes, com
potencial para extragdo de clones promissores, apresentando valores genotipicos
intermediarios para TCHe (Tabelas 44, 46 e 48). Ademais, entre as familias comuns aos
trés locais, aquelas identificadas como 2 (CB4176 x ?) e 5 (CP892777 x ?) foram as que
apresentaram menor estabilidade (maior valor de W;) para a maioria dos caracteres. A
familia 5 apresentou estimativas positivas da interacdo FxL para todos os caracteres apenas
na Denusa (Tabela 18), indicando adaptabilidade mais especifica. Esta familia também
apresentou valores genotipicos positivos para todos os caracteres apenas para o0

experimento da Denusa (Tabelas 43 e 44). As cultivares testemunhas apresentaram, em
geral, valores de W, intermediérios, indicando que estes clones possuem estabilidade e

adaptabilidade geral aos ambientes avaliados.

4.2.4 Decomposicao da interacio FxL

Na Tabela 20 ¢ apresentado um maior detalhamento da interacao FxL, em nivel
de valores fenotipicos e genotipicos, considerando a analise conjunta envolvendo os locais

Denusa e Goiasa. Observa-se que o componente B, que ¢ fruto da interagdo complexa
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manifestada entre as familias e os ambientes, ¢ responsavel pela maior parte dessa
interagdo, tanto para valores fenotipicos quanto genotipicos. Isto foi observado para todos
os caracteres em estudo (NC, DC AC e TCHe) e nas duas épocas de avaliacao (cana-planta
e cana-soca). Esse resultado ¢ indicativo de auséncia de correlacio entre os
comportamentos relativos das familias nos dois locais, o que ¢ normalmente relatado na
literatura (Vencovsky & Barriga, 1992) e caracteriza dificuldade em se selecionar familias
adaptadas a ambos os locais.

Na anélise conjunta dos ensaios Denusa e Vale do Verdao (Tabela 21), da
mesma forma, observou-se que o componente B foi maior que o componente A (associado
a interacdo simples), com exce¢do do carater AC, em cana-soca, que apresentou
proporcdes mais elevadas para o componente A (58% e 49%, para os niveis fenotipico e
genotipico, respectivamente). Neste caso, ha indicativo de que a sele¢do de familias para
ambos os locais produza resultados mais satisfatorios.

Na Tabela 22 apresenta-se o resultado dessa decomposicdo, para a interagdo
FxL envolvendo os locais Goiasa ¢ Vale do Verdao. Neste caso também foi observada a
mesma tendéncia, ou seja, o componente B sendo responsdvel pela maior parte da
interagdo, tanto para os valores fenotipicos, quanto para os valores genotipicos. Logo,
infere-se também que a sele¢do de familias adaptadas a ambos os locais tende a ser uma
tarefa dificil. A maior contribui¢cdo observada para o componente A da interacdo, neste
caso, também refere-se ao carater AC, em cana-soca (16% e 23%, nos niveis fenotipico e
genotipico, respectivamente).

Vencovsky & Barriga (1992) relatam que os parametros estimados pela anélise
conjunta sdao uteis, mas nao fornecem indicagdo adequada da resposta dos gendtipos aos
diferentes ambientes; assim, a decomposi¢do da interacdo FxL auxilia no entendimento da
natureza da interagdo. A parte complexa (B) € a parte da interacdo que tende a impedir uma
selecdo de materiais adaptados para ambos os ambientes, simultaneamente, sendo a sele¢ao
especifica mais promissora. Os autores ressaltam, ainda, que os parametros r;,, A e B, dao
uma visdo geral e podem servir de alerta para tracar estratégias de melhoramento. Pode
ocorrer também da correlagdo entre os dois locais (r;2) ser nula ou negativa, ¢ nenhum
tratamento se comportar de modo destacado em ambos os ambientes; todavia, mesmo altas
correlagdes 7, podem resultar em B > A, mas, apesar do predominio da parte complexa,

ainda € possivel isolar certos tratamentos com adaptacdo mais ampla.
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Resultados similares foram obtidos por Bressiani (2001), que afirma ser o
detalhamento da magnitude da interagdo 1util para fornecer ao melhorista o subsidio
necessario para a escolha das familias que apresentem adaptacdo ampla ou restrita aos
ambientes especificos. No seu estudo, o autor observou que o componente B, tanto para
valores fenotipicos quanto genotipicos, foi responsavel pela totalidade da interacdo FxL
para os caracteres Brix, TCH e TBH. Por isso, reitera a dificuldade de sele¢do de familias
comuns aos dois ambientes (de 33 familias estudadas, apenas uma foi selecionada por Brix
nos dois ambientes, uma familia por TCH e nenhuma por TBH).

Conforme mencionado anteriormente, Vencovsky & Barriga (1992) e Bressiani
(2001) sustentam que, mesmo nestas condi¢des uma pequena por¢do das familias pode ser
superior nos dois locais. Mas, para que isso se torne satisfatorio, ¢ necessaria a avaliacao
de um numero bem maior de familias, o que pode se tornar oneroso, haja vista também a
necessidade de se empregar mais de trés repetigdes nos correspondentes ensaios. Ademais,
Vencovsky & Barriga (1992) afirmam que a continuagdo de um programa de
melhoramento com apenas umas poucas familias superiores em comum poderia causar um
estreitamento excessivo da base genética.

Sumarizando, de acordo com a decomposi¢do da interagdo FxL o que
predomina ¢ o componente B, indicando dificuldade de selecdo de familias comuns a

varios ambientes. Os resultados observados na se¢do 4.2.2 deste trabalho, com relagao as

estimativas das varidncias genéticas de familias (o ), também indicou que um melhor

resultado é esperado quando a selegdo for realizada para cada ambiente, isto devido as o}

obtidas nas andlises individuais serem superiores as obtidas nas analises conjuntas.

4.3 GANHOS ESPERADOS COM A SELECAO

Uma das contribuigdes da genética quantitativa € a avaliagdo e a predicao dos
ganhos por selecdo. Essa informacdo permite orientar programas de melhoramento,
predizer seu sucesso, escolher ou descartar populagdes e concentrar esforcos na medi¢ao
de caracteres de maior importancia e potencialidade de ganho (Cruz, 2005). Segundo este
autor, a selecdo indireta serd compensatoria quando o carater principal for de baixa
herdabilidade e, muitas vezes, com problemas de medi¢do e identificagdo, e se dispuser de
um carater auxiliar de facil medicao, alta herdabilidade e com alta correlacdo com o carater

principal.
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No presente trabalho, o cardter TCHe, que ¢ um dos principais focos do
melhoramento, apresentou estimativas de herdabilidade inferiores as obtidas para os
demais caracteres avaliados, NC, DC e AC (Tabela 9). Neste caso pode-se justificar a
selecdo indireta em algum destes trés caracteres, para obtencdo de ganho em TCHe. No
que se refere a estimagdo de ganhos com sele¢do indireta, considerou-se aqui apenas a
selecdo em cana-planta para obtencdo de ganhos em cana-soca, ¢ a selecdo em um local
para ganhos em outro local, nos mesmos caracteres.

Com respeito aos ganhos esperados (GS) com a sele¢do direta, as estimativas
obtidas indicam ganhos positivos para todos os caracteres (Tabela 23). Em termos de
valores médios, considerando-se as duas épocas de avaliacdo, as maiores estimativas de GS
foram: 2,64 colmos, para NC na Denusa; 1,57 mm, para DC na Vale do Verdao; 0,15 m,
para AC na Denusa; e 35,08 t.ha'l, para TCHe na Goiasa. Observa-se, em porcentagem,
que os caracteres NC e TCHe resultaram nos maiores ganhos esperados para os trés
experimentos. As maiores estimativas, por carater, foram: 19,43% para NC, na Denusa;
6,98% para DC, Vale do Verdao; 9,67% para AC, na Vale do Verdao; e 21,20% para
TCHe, na Goiasa.

Pedroso et al. (2008) obtiveram os ganhos esperados a partir das médias
genotipicas de familias de cana-de-aglcar, para a fase T1. Os valores obtidos, em trés
propor¢des de selecao (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 selecao entre a média de uma populagao inicial e a média de uma populacdo melhorada
de cana-de-acucar em fase inicial de selecdo, em 1972. A propor¢do de sele¢do 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 populacdo estudada devem ser realizados
calculos especificos.

O carater NC apresentou maiores ganhos estimados em cana-planta, para os
experimentos da Denusa (apenas sob PS = 10%), Goiasa e Vale do Verdao. Este carater
expressou o maior ganho relativo na Denusa (19,43%) e na Vale do Verdao (11,46%), e o
segundo maior ganho, na Goiasa (16,16%). Para o cardter DC, os maiores ganhos
estimados foram observados na Denusa e Goiasa, em cana-soca, € na Vale do Verdao, em

cana-planta. Em termos de percentagem, este carater apresentou os menores ganhos dentre
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os caracteres em estudo. O carater AC, na Denusa, apresentou ganhos estimados em
porcentagem, superiores em cana planta, j& 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 cardter 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™'), estes apresentam maiores valores estimados em cana-soca.

Com relagdo a cada local, na Denusa as maiores estimativas de ganhos médios
percentuais foram obtidos para o carater TCHe, seguido de NC, AC e DC, ¢ da mesma
forma, na Vale do Verddo. J4 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; ja 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 ¢ AC, tanto em termos percentuais quanto de unidade. No
experimento da Vale do Verdao, os maiores ganhos esperados, em porcentagem, foram em
cana-planta, para todos os caracteres. J4 os ganhos em unidade foram maiores em cana-
soca, para o carater NC.

Resumindo, a selecdo direta de familias baseada nos caracteres NC e TCHe
possibilitara maiores ganhos esperados nos trés locais. O ensaio da Denusa apresentou os
maiores ganhos estimados em cana-soca, ¢ na Vale do Verddo, em cana-planta. Esta
diferen¢a pode ser devido a melhor implantacdo e conducdo do experimento na Denusa, e
ao baixo desenvolvimento das plantas na fase de avaliagdo em cana-planta no experimento
da Vale do Verdao.

Na Tabela 24, observa-se que, para o carater NC, ha previsdo de ganhos em
cana-soca para a selecdo realizada em cana-planta (selecdo indireta), para os trés
experimentos (estimativas positivas de GS), exceto para alta intensidade de selecao (PS =
10%) na Goiasa (-0,67 colmos ou -3,59%). Para o carater DC, ndo se prevé ganho indireto
(estimativas negativas de GS). Resultado semelhante foi observado para o carater AC, nas
condi¢des da Goiasa e da Vale do Verdao. Também ndo se espera ganho para o carater
TCHe, se a selecao for praticada em condicdes similares a do experimento da Goiasa, ou
da Denusa sob forte intensidade de sele¢ao (PS iguais a 10% ou 15%).

Os maiores ganhos indiretos esperados em termos de valores médios (Tabela

24), foram: para o carater NC, 1,27 colmos (Denusa); para AC, 0,20 m (Denusa); e para
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TCHe, 3,13 tha' (Vale do Verddo). Apesar destes ganhos esperados com a sele¢io
indireta, a selecdo direta das familias de cana-de-agucar, em cada época (cana-planta e
cana-soca), proporcionara maiores ganhos estimados (Tabela 23).

No ambiente da Goiasa a maior dificuldade de obtencao de ganhos seria para
os caracteres AC e TCHe, que apresentaram os maiores valores percentuais negativos de
ganhos com a selecdo (GS), ou seja, nao houve ganhos com a selegdo, isto ¢, -21,3% (-41
cm) e -26,1% (-42,7 tha™), respectivamente. Neste caso, um fator que pode ter contribuido
foi a implantacao deste experimento em area irrigada com vinhaga. Esta pratica contribuiu
para o maior desenvolvimento vegetativo das plantas em cana-planta, ¢ como as médias
observadas em cana-soca foram inferiores as observadas em cana-planta, podem ter
contribuido para a obtengdo destes valores negativos, visto que a obtencdo do ganho
depende da diferenca entre estas médias (médias em cana-planta subtraidas das médias em
cana-soca).

Na Tabela 25, observa-se que, a selegdo direta estimada a partir das familias
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 selecdo e ganhos na Denusa observam-se que
os ganhos foram maiores em cana-planta, para o carater DC. Para os demais caracteres, 0s
maiores ganhos estimados foram observados em cana-soca. Na Goiasa, os maiores ganhos
esperados para NC e TCHe foram observados em cana-planta, ja para DC e AC, em cana-
soca. Este comportamento ocorreu da mesma forma como observou-se na Tabela 23, com
a selecao direta por local, com todas as familias. No geral, os ganhos médios estimados na
condi¢do da Goiasa foram superiores aos da Denusa, para selecdao direta, com as familias
comuns a estes dois locais.

Os ganhos esperados na Goiasa pela sele¢do realizada na Denusa (Tabela 25)
resultaram valores meédios positivos apenas para AC (0,07 m, ou ganho de 5,5%).
Observando-se os valores individuais, para as duas épocas de avaliagdo, percebe-se que
ganhos positivos s6 foram alcancados em cana-soca, pela selecdo em NC, AC e TCHe.
Para selecdo em cana-planta, apenas o carater DC apresentou ganhos positivos. J& os
ganhos médios esperados na Denusa por sele¢ao realizada na Goiasa foram positivos para
todos os caracteres, sendo as maiores estimativas associadas aos caracteres TCHe (53,0
t.ha™! 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 selecdo em cana-planta, foram
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observados nos caracteres AC e TCHe, e, para selecdo em cana-soca, no carater DC. O
carater 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 selecao realizada na Goiasa, podem ter ocorrido pelo fato de o experimento
da Goiasa ter sido implantado em darea irrigada com vinhaga. O uso da vinhaca pode
promover aumento da produtividade da cana-de-agticar (Anselmi, 2007), que estad
relacionado com o aumento do volume de exploracao radicular, inclusive em profundidade
(Morelli et al., 1987; 1992, citado por Gloria, 2003). Isto pode promover um maior
desenvolvimento das plantas.

Conforme a Tabela 26, a sele¢do direta na Denusa ¢ na Vale do Verdao, a
partir das familias comuns a estes dois locais, proporciona ganhos esperados positivos para
todos os caracteres, nas duas épocas de avaliacdo. Os maiores ganhos estimados para NC
(2,3 colmos ou 16,5%) e TCHe (12,5 t.ha™ ou 10,9%) foram observados na Denusa; ja para
DC (0,8 mm ou 3,7%) e AC (6,3%), na Vale do Verdao. Para o carater AC, o ganho
estimado foi negativo em cana-soca, sob PS = 30%. Os ganhos esperados na Vale do
Verdao por sele¢do realizada na Denusa foram positivos para todos os caracteres. Ja a
selecdo realizada na Vale do Verdao 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 selecdo indireta de familias serd mais eficiente
quando realizada na Denusa. Este ensaio foi implantado e conduzido com maior rigor
experimental do que o da Vale do Verdao. Ou seja, a selecdo realizada em um experimento
melhor conduzido proporcionard maior ganho em outro que sofreu algum tipo de estresse
durante seu desenvolvimento. Em contrapartida, o oposto pode nao proporcionar resultados
satisfatorios.

Na Tabela 27, observa-se que selecdes realizadas na Denusa forneceriam
ganhos médios positivos na Goiasa, porém, apenas para AC (0,16 m ou 12,8%). Estes
valores se deveram as contribui¢des 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 fun¢do do
melhor desenvolvimento das plantas, em cana-planta, no ensaio da Goiasa. A sele¢do na
Denusa proporcionaria ganhos positivos para todos os caracteres na Vale do Verdao: 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™' ou 13,6%). Estes resultados observados condizem novamente com o que
jé foi comentado: melhor condicao experimental para o ensaio da Denusa e maior condigdo
de estresse para o da Vale do Verdao.

Selecgdes 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 condi¢do experimental, ndo respondeu a selecdo realizada na
Goiasa. A selegdo realizada na Goiasa proporcionou ganhos positivos na Vale do Verdao
para todos os caracteres. Os maiores ganhos, com a sele¢do indireta na Goiasa, seriam para
NC (5,0 colmos ou 39,7%), na Denusa, ¢ para DC (2,1 mm ou 10,8%), AC (0,48 m ou
35,8%) e TCHe (28,8 t.ha” ou 47,3%), na Vale do Verdao.

Jé& selegdes realizadas na Vale do Verdao (Tabela 27) proporcionariam ganhos
médios negativos na Denusa ou na Goiasa, exceto para o carater NC (1,0 colmos ou 6,7%)
na Denusa. Por ultimo, uma selecdo realizada na Vale do Verdao buscando-se ganhos na
Denusa ou na Goiasa, apresentaria ganhos positivos para todos os caracteres, porém,
apenas em cana-soca ¢ sob PS = 20%. A presenga de ganhos negativos em cana-planta ¢
explicada pelo baixo desenvolvimento em cana-planta no ensaio da Vale do Verdao. E
como visto pelos resultados acima, a selecdo em ambiente de estresse ndo proporcionou
ganhos em ensaios com melhor desenvolvimento ou melhor conduzido experimentalmente.
J& em cana-soca, o ensaio da Vale do Verddao se desenvolveu bem, o que pode ter
contribuido para os ganhos positivos nos demais ensaios.

Sumarizando, a selecdo indireta ndo se mostrou vantajosa quando realizada em
cana-planta. Pelas caracteristicas dos ensaios considerados, fica claro que a selegdo
indireta, quando realizada em um ensaio com melhores condi¢des experimentais
(implantagdo, manejo), proporcionard maiores ganhos em outros locais (ensaios). Isso
porque, melhores condi¢cdes conduzem a um melhor desenvolvimento das plantas e a uma
melhor discriminag¢do dos gendtipos. O ensaio da Vale do Verdao, por exemplo, ndo teve
bom desenvolvimento na fase de cana-planta, implicando na expectativa de ganhos
indiretos negativos para os outros dois locais, principalmente nesta fase. J4 o ensaio da
Goiasa teve desenvolvimento vegetativo muito bom em cana-planta, o que proporcionaria
ganhos altos e positivos por sele¢do 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 carater AC; bem como na Vale do Verdao, para o carater DC. O ensaio da
Denusa apresentou bom desenvolvimento nas duas épocas de avaliacdo, decorrente da
conducdo e manejo. Quando se observa a selecdo 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.
J4& observando a selecdo na Denusa com os ganhos na Vale do Verddo 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 Verdido ter sido inferior ao da Denusa,

principalmente em cana-planta.

4.4 CORRELACOES ENTRE CARACTERES

As estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipica e genotipica entre os
caracteres estudados, para cada local e época de avaliagdo, estdo listadas nas Tabelas 28
(Denusa), 29 (Goiasa) e 30 (Vale do Verdao). As correlacdes fenotipicas observadas foram
positivas e significativas para a maioria dos pares de caracteres. As maiores correlagdes
foram entre NC e TCHe, nas duas épocas de avaliacdo e nos trés ensaios, tendo variado de
0,68, em cana-planta na Vale do Verdao, a 0,80 em cana-planta na Goiasa.

Nota-se que ha tendéncia de os valores mais altos e positivos de correlagao
serem aqueles entre NC e TCHe (Tabelas 28 a 30). A correlagdo entre DC e TCHe foi a
segunda maior em 50% das estimativas, da mesma forma que a correlagdo entre AC e
TCHe. Isso demonstra a importancia dos caracteres NC, DC e AC para a sele¢do indireta
de genoétipos e/ou familias 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 variaveis, o que, por si s6, ja determina a correlagdo entre este carater € os
seus trés componentes. Correlagdes positivas e significativas também foram obtidas entre o
carater DC e AC nos trés locais, nas duas épocas, exceto na Vale do Verdao em cana-soca
(-0,04 ns).

Correlagdes fenotipicas 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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correlacdes foram mais fortemente negativas nas avaliagdes em cana-soca do que em cana-
planta (exceto na Vale do Verdao), entre NC e DC. Estes resultados mostram que o
aumento da competicdo entre colmos, provocada pelo aumento de NC, implicara na
redu¢do do diametro destes colmos (DC).

A literatura fornece resultados muitas vezes contraditorios quanto a ordem de
importancia destes caracteres para a obtengdo de maiores valores de produgdo, bem como
quanto a magnitude destes valores. Ferreira et al. (2007) encontraram valores de correlacao
fenotipica 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
estdo de acordo com os obtidos neste trabalho, em que as maiores correlagdes sdo obtidas
entre o cardter TCHe com os demais (NC, DC e AC), sendo estimativas positivas e
significativas.

Conforme Cesnik & Miocque (2004), para os critérios de sele¢do, o diametro
do colmo contribui muito pouco para a selecdo, sendo numero de colmos por touceira
muito mais importante. Ferreira et al. (2007) observaram que a sele¢cdo das melhores
familias quanto a producdo de cana-de-agucar pode ser realizada com base em DC e NC, e
que AC foi o carater que mais contribuiu para a massa média de colmos. Os autores
acrescentam que, estudos desta natureza sao relevantes, pois nas relacdes de causa e efeito
entre os componentes de producdo em cana-de-aglcar tem havido variagdes na literatura,
sob os diferentes contextos genéticos empregados. Silva et al. (2009) concluiram que, NC,
DC e AC explicam grande parte da variacdo existente na producdo de colmos. Em cana-
planta, os maiores efeitos diretos estiveram associados a NC e DC, embora com baixas
magnitudes, evidenciando a necessidade de indices de selecdo utilizando os dois
caracteres. Em cana-soca, o cardter NC apresentou maior contribuicdo para TCHe,
demonstrando a possibilidade de se obterem ganhos significativos em TCHe, por meio de
selecdo indireta realizada em NC. Estes autores também alertam sobre a necessidade de
maior numero de experimentos para a possivel construcao de indices de selegdo, em ambas
as fases da cultura. Nos trabalhos de James (1971), Miller & James (1974) e Kang et al.
(1983) verificou-se contribuicdo 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 selecdo de clones para elevagdo da producdo de colmos com base nessa

variavel (NC). Estes resultados evidenciam novamente que, apesar da alternancia da ordem
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de importancia dos caracteres NC, DC e AC, os trés contribuem para a obtengdo de
maiores valores de produgdo (TCH).

Alguns trabalhos evidenciam que o elevado perfilhamento em algumas
variedades de cana-de-agucar pode ter correlacao 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, diametro
de colmo e maior massa seca, ¢ isso tem associacao direta com as cultivares mais
produtivas. Kang et at. (1983) e Reddy & Reddi (1986) também relataram correlagao
negativa entre nimero de colmos e massa média de colmos. Nesse sentido, a selegdo das
melhores familias em ntimero de perfilhos por touceira deve ser realizada juntamente com
caracteres que expressem a produtividade, como TCH e TBH. Isto, para que ndo ocorra a
tendéncia de selecionar clones dentro destas familias, com elevado perfilhamento e baixo
potencial de produtividade de colmos e agucar.

Com relagdo as correlagdes genotipicas (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 avaliacdo, considerando os trés ensaios. J& entre os caracteres
DC e AC, as correlagdes foram significativas apenas no ensaio da Denusa (0,20 em cana-
planta e -0,33 em cana-soca). Entre DC e TCHe, correlagcdes genéticas positivas e
significativas foram observadas em cana-planta no ensaio da Denusa e Vale do Verdao. Da
mesma forma como ocorreram para as correlacdes fenotipicas, os maiores valores para as
correlagdes genotipicas foram obtidos entre os caracteres NC e TCHe, seguido pelo par de
caracteres AC e TCHe. Isto reforca o que ja foi discutido para as estimativas fenotipicas,
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 expressao de Landell (2005).

As estimativas evidenciam forte correlagdo genética negativa entre NC e DC,
considerando todos os ensaios e épocas de avaliacdo. Tais correlagdes foram mais
fortemente negativas do que as respectivas correlacdes fenotipicas entre estes caracteres.
Também foram observadas correlagdes genotipicas negativas entre DC e AC e entre DC e
TCHe (Vale do Verdao em cana-soca). Estes ultimos pares de caracteres obtiveram

estimativas positivas e significativas de correlagao fenotipica.
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Estimativas de correlagdes genéticas em cana-de-aciicar sdo amplamente
reportadas. Ferreira et al. (2007) encontraram coeficientes de correlagdo genotipica 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 correlagdo 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 estdgio de cana-planta na fase TI,
encontraram: 0,25(ns) entre NC e DC; 0,44 entre NC ¢ 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 ¢ 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 associagao.
Houve tendéncia das estimativas em cana-planta serem superiores do que em cana-soca.
As correlagdes entre NC e TCH tendem a ser significativas e positivas, bem como entre
DC e TCH, e entre AC e TCH. As correlagdes entre NC e DC foram nao significativas.
Esses resultados da literatura corroboram os obtidos no presente trabalho.

As estimativas das correlagdes fenotipica e genotipica dos caracteres, entre as
épocas de avaliagdo (cana-planta e cana-soca), para cada local, estdao listadas nas Tabelas
31 (Denusa), 32 (Goiasa) e 33 (Vale do Verddao). No caso fenotipico, os resultados
mostram, mais evidentemente nos experimentos da Denusa e Goiasa, que as maiores
correlacdes referem-se a um mesmo carater avaliado em cana-planta e cana-soca. Assim,
se um genotipo com maior NC ¢ selecionado em cana-planta, a estimativa de maior
magnitude, em cana-soca, sera para o proprio carater NC, e ndo para os demais caracteres
(ex. DC, AC e TCHe). Estes resultados positivos e significativos, entre dados do proprio
carater nas duas épocas de avaliacdo, indicam que o carater se comporta como uma mesma
variavel, e ndo como varidveis diferentes; ou seja, o carater selecionado em cana-planta
terd influéncia positiva sobre o mesmo carater em cana-soca. Pode-se observar também
que NC selecionado em cana-planta, ao invés de DC e AC, proporcionard maior aumento
de TCHe em cana-soca. A correlacdo entre NC (cana-planta) e TCHe (cana-soca) (0,14)
foi bem proxima aquela entre TCHe (cana-planta) e TCHe (cana-soca) (0,15) no ensaio da
Denusa. Ja na Vale do Verdao, a estimativa da correlacdo entre NC (cana-planta) e TCHe
(cana-soca) foi, apesar de significativa, de baixa magnitude (0,07); e a correlagdo entre

TCHe (cana-planta) e TCHe (cana-soca) foi ndo significativa. Estes resultados mostram
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que a sele¢do realizada em NC (cana-planta) podera proporcionard quase oS mesmos
beneficios para o incremento de TCH (cana-soca), do que a sele¢do realizada em TCHe
(cana-planta). Em termos praticos isto ¢ interessante, visto a maior facilidade de se
selecionar por meio do nimero de colmos (NC) do que por qualquer carater de produgao.

Observa-se correlacdo fenotipica positiva e significativa entre o carater NC, em
cana-planta, ¢ TCHe, em cana-soca, para todos os experimentos. O carater NC, em cana-
planta, apresentou correlagdo positiva e significativa com DC e AC em cana-soca no
experimento da Goiasa, e as correlagdes foram nao significativas nos demais experimentos.

O carater DC, em cana-planta, correlacionou-se positivamente com o0s
caracteres AC e TCHe, em cana-soca, nos ensaios da Goiasa € Vale do Verddo. No ensaio
da Denusa estas correlagcdes foram ndo significativas. Ja a correlagdo entre DC em cana-
planta e NC em cana-soca, foi significativa para as condi¢des do ensaio implantado na
Goiasa (0,14), e ndo significativa para os demais ensaios. O carater AC em cana-planta,
correlacionou-se positivamente com NC e TCHe em cana-soca nos experimentos da
Denusa e Goiasa. Na Vale do Verdao, o carater AC em cana-planta apresentou correlagdo
negativa com os caracteres NC, DC e TCHe em cana-soca.

Com relagdo as correlagdes genotipicas dos caracteres, entre as épocas,
observa-se que grande parte das estimativas ndo pdde ser considerada devido a obtencdo de
valores acima de 1,00. As correlagdes do mesmo carater, entre as €pocas, foram positivas
para NC, AC e TCHe, no ensaio da Denusa e Goiasa. Para o cardter DC no experimento da
Denusa, foi negativa, contrariando aquilo que seria esperado. As correlagdes genéticas
entre NC e DC, foram negativas nos trés experimentos (ndo significativa na Denusa),
confirmando que o aumento do numero de colmos (NC) implica em reducao no diametro
dos colmos (DC) e vice-versa, mesmo nas diferentes épocas. Foram obtidas estimativas
positivas entre NC e TCHe, conforme as correlagdes fenotipicas, 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 correlagdo 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 sele¢do de DC em cana-planta ndo implicard em ganhos positivos no
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proprio (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 selegdo em NC ao invés de TCH, na fase TI,
podera promover maiores ganhos em TCH na fase T2. Neste trabalho, considerando o
ensaio da Denusa, nota-se que a selecdo tanto em NC quanto em TCHe, ambos em cana-
planta, ¢ favoravel para o aumento de TCHe em cana-soca.

Conforme Ferreira et al. (2007), nos casos em que ha proximidade na
magnitude das correlagdes fenotipicas e genotipicas, infere-se haver pequena influéncia
ambiental sobre a associacdo das duas varidveis. De acordo com Shukla et al. (1998),
variaveis correlacionadas genotipicamente, mas nao fenotipicamente, podem nao ser de
valor pratico para a sele¢do, pois esta ¢ geralmente baseada no fendtipo. Segundo Falconer
(1981), de maneira geral, as correlacdes genéticas e ambientais apresentam o mesmo sinal,
€, Nos casos em que isso ndo ocorre, ha indicativo de que as causas da variagao genética e
ambiental influenciam os caracteres por meio de diferentes mecanismos fisiologicos. Os
sinais dos coeficientes de correlacdo fenotipica e genotipica podem, eventualmente, ser
diferentes, sendo o fato, em geral, atribuido a erros de amostragem (Cruz, et al. 2004).

Durante a selecdo de genotipos para avaliagdo do carater TCHe, € necessario
que toda parcela seja colhida e pesada. Tal procedimento ¢ trabalhoso e inviabiliza o
processo de obtengdao de mudas a serem empregadas na instalagao de outros experimentos.
Um procedimento alternativo e ndo destrutivo para avaliar a produgdo de colmos ¢ por
meio da estimagdo de TCHe a partir dos componentes desta produgdo. Conforme ja
informado, neste trabalho, o carater TCHe foi determinado a partir dos caracteres NC, DC
e AC. Na literatura ha resultados de alta associagdo entre TCHe estimado e TCHe
observado, indicando que o procedimento ¢ vidvel na pratica. Pedroso (2006), por
exemplo, observou correlagdo de 0,93 entre estas duas medidas de TCH, sendo a ultima,
obtida pelo peso total da parcela. Enfim, conhecer a associagdo entre caracteres ¢
importante para o processo de selecdo em qualquer programa de melhoramento e, para a
cultura da cana-de-agtcar, tais correlagdes favoraveis entre os componentes da producio e

TCH possibilitam lograr aumentos de produtividade pela selecdo indireta nesses caracteres.
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4.5 RESPOSTAS CORRELACIONADAS

Os resultados das respostas correlacionadas (R,,) entre caracteres, para os
ensaios da Denusa, Goiasa e Vale do Verdao, sdo apresentados nas Tabelas 34, 35 e 36,
respectivamente. As estimativas foram obtidas para cada época de avaliacdo (cana-planta e
cana-soca), em quatro propor¢des de selecdo, 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 €pocas, pois com o aumento da quantidade de
familias selecionadas, ha redu¢do da média do grupo selecionado e, por conseguinte, o
diferencial de sele¢do. 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 selecdo realizada em cana-soca em determinado carater (X), resultara em maior
resposta em outro carater (Y), do que a mesma selecdo realizada em cana-planta.

Para o experimento da Denusa (Tabela 34), observa-se que respostas
correlacionadas positivas para o cardter NC seriam obtidas por selecdo em AC e TCHe,
sendo que as maiores respostas sdo esperadas se a sele¢do for realizada em TCHe, seja em
cana-planta ou em cana-soca. Isto também era esperado visto que o carater TCHe, no
presente estudo, ¢ derivado de NC. Houve tendéncia de as respostas em NC serem maiores
em cana-soca do que em cana-planta. Respostas positivas para o carater DC também sao
esperadas sob selecdo em AC e TCHe, porém, apenas em cana-planta (em cana-soca as
respostas seriam negativas). A selecdo em DC ainda proporcionou resposta esperada
negativa em NC, igualmente a situacdo contraria (resposta em DC por selecdo em NC). O
padrao destes resultados foi o mesmo nos outros dois experimentos (Tabelas 35 e 36).

Nos trés experimentos, o carater AC resultou em respostas esperadas positivas
pela selecdo em todos os outros caracteres (NC, DC e TCHe), em cana-planta; mas, em
cana-soca, a selecdo em DC proporcionou respostas esperadas negativas em AC. Para
TCHe observou-se o0 mesmo padrao de comportamento de AC, ou seja, respostas esperadas
positivas pela sele¢do em NC, DC e AC, em cana-planta, e respostas negativas pela sele¢ao
em DC na fase de cana-soca.

De acordo com Falconer (1987), algumas vezes ¢ possivel alcangar progressos
mais rapidos por meio de respostas correlacionadas resultantes da sele¢do indireta, do que
pela selegdo direta no carater desejado. Em um programa de melhoramento genético de

cana-de-agucar, o objetivo final ¢ a obtengdo de variedades que apresentem caracteristicas
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desejaveis inerentes ao programa, sendo uma delas, alta produtividade. Neste caso, os
resultados obtidos nesta pesquisa indicam que familias 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 selecdo em AC,
por exemplo, sob 30% de intensidade de selecdo, variaram de 6,9 t.ha por ano na Vale do
Verddo (Tabela 36), até 35,9 t.ha' na Goiasa (Tabela 34). Em cana-soca, estas respostas
variaram de 16,8 tha' na Denusa (Tabela 33) a 68,2 tha' na Goiasa, local em que se
observaram as maiores destas respostas (com resultados possivelmente superestimados).
As maiores respostas esperadas em TCHe por selecdo em NC também foram estimadas
para o local Goiasa. Neste caso, tomando-se a mesma intensidade de sele¢ao (PS = 30%)
em cana-planta, esperam-se o minimo de 3,5 tha'! de resposta, na Vale do Verdao, até o
maximo de 48,9 t.ha'! na Goiasa. Ja em cana-soca, estas estimativas variaram de 10,7
t.ha'!, na Vale do Verddo, a 47,4 t.ha"' na Goiasa.

As respostas correlacionadas (Ry,) obtidas entre as épocas de avalia¢do (cana-
planta e cana-soca), considerando os quatro caracteres e as propor¢des de selecdo
avaliadas, nos trés locais, sdo apresentadas nas Tabelas 37, 38 ¢ 39. Em todos os ensaios, a
selecdo em um determinado carater, em cana-planta, para obten¢ao de respostas neste
mesmo carater em cana-soca, proporcionaria ganhos positivos para todos os caracteres,
exceto para DC avaliado nas condigdes do ensaio da Denusa (Tabela 37). Esse tipo de
informagao pode ser importante para tomadas de decisdes acerca da selegdo, visto que esta
quando realizada em cana-planta ao invés de cana-soca, podera levar a redug¢do de tempo
de todo o processo de melhoramento.

Observa-se que a selegcdo em NC, em cana-planta, proporcionaria respostas
positivas em NC, AC e TCHe em cana-soca, nos locais Denusa e Vale do Verdao.
Contrariamente, sdo esperadas respostas negativas em DC na fase de cana-soca por seleg@o
em NC realizada em cana-planta. Por exemplo, a selecao de 30% das familias com maior
nimero de colmos em cana-planta resultaria em -0,09 mm no diametro médio dos colmos
em cana-soca, no local Denusa (Tabela 37); -1,96 mm no local Goiasa (Tabela 38); ¢ -1,27
mm no local Vale do Verddo (Tabela 39). Observaram-se estimativas de resposta
correlacionada positivas para TCHe em cana-soca, em fungao de selecao aplicada em NC,
DC e AC em cana-planta, nos locais Denusa e Vale do Verdao (Tabelas 37 e 39). Para
ilustrar, adotando-se uma intensidade de sele¢do de 30% em NC, avaliado em cana-planta,

as respostas esperadas em TCHe em cana-soca seriam de 38,6 t.ha” (Denusa) e 13,6 t.ha™
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(Vale do Verdao); se esta sele¢do fosse realizada em DC, os ganhos esperados em TCHe
seriam de 26,1 tha' (Denusa) e 18,2 tha' (Vale do Verddo); ja a selecio em AC
proporcionaria respostas de 47,4 tha' (Denusa) e 15,5 tha' (Vale do Verddo).
Contrariamente, no ensaio da Goiasa (Tabela 38), as estimativas para TCHe (cana-soca),
pela selecao em NC, DC e AC (cana-planta), apresentaram-se negativas. Este resultado
esteve fora das expectativas, haja vista que a sele¢do nestes caracteres resultou em aumento
de TCHe nas condigdes da Denusa e Vale do Verdao (Tabelas 37 e 39); além das
estimativas das correlagdes genéticas e fenotipicas terem apresentado alta magnitude entre
TCHe e estes caracteres (NC, DC e AC) (Tabelas 28, 29 e 30).

A selecao em DC (em cana-planta), também proporcionaria respostas positivas
em AC (em cana-soca) nos ambientes da Denusa e Goiasa, pois na Vale do Verdao estas
estimativas ndo foram possiveis, impossibilitando a informacao para este local. Da mesma
forma, a sele¢do em DC (em cana-planta) também proporcionaria respostas positivas em
TCHe (em cana-soca) nos ambientes da Denusa e Vale do Verddo. No entanto, esta
selecdo, em quaisquer dos ensaios, deve resultar em respostas negativas em NC, na fase de
cana-soca. Por exemplo, a selecdo de 30% das familias com maior DC, no ensaio da
Denusa (Tabela 37), deve resultar numa redu¢do de aproximadamente um (-1,08) colmo
por touceira. Este resultado mostra que a selecdo em DC, em cana-planta, deve resultar em
redu¢do de NC em cana-soca, e vice-versa, o que corrobora resultados anteriormente
discutidos, acerca das correlagdes, tanto fenotipicas quanto genotipicas, sempre negativas
entre estes caracteres. Ja a selecdo 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 Verdao.

4.6 COINCIDENCIAS DA SELECAO DE FAMILIAS EM CANA-PLANTA E CANA-
SOCA

As porcentagens de coincidéncias (PC%) das familias com melhor desempenho
num dado carater, em cana-soca, € que seriam selecionadas em cana-planta, com base neste
ou em outro carater, sob diferentes propor¢des de selecao (PS%), sdo apresentadas nas
Tabelas 40 a 42. Em geral observa-se que com o aumento da proporcao de selegdao (PS%),

os valores de PC% tendem a aumentar; ou seja, quanto maior a propor¢ao de selecdo
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realizada em cana-planta, maiores serdo as coincidéncias entre estas familias e aquelas
selecionadas em cana-soca.

Naturalmente, as maiores coincidéncias observadas ocorreram quando se
considerou o mesmo carater nas duas fases. Estas maiores porcentagens de coincidéncias,
considerando 30% de selecdo, foram: para NC, 56% (Denusa), 54% (Goiasa) e 43% (Vale
do Verdao); para DC, 52% (denusa), 67% (Goiasa) e 46%; para AC, 52% (Denusa), 50%
(Goiasa) e 51% (Vale do Verdao); e para TCHe, 39% (Denusa), 35% (Goiasa) ¢ 32%
(Vale do Verdao). Observa-se que as maiores coincidéncias entre familias selecionadas em
ambas as fases, s3o obtidas pela selecdo nos caracteres NC, DC e AC, ao invés de TCHe.
Pedroso (2006), trabalhando com porcentagem de selecao (40%) de familias de cana-de-
agucar, também obteve maiores de coincidéncias entre as familias selecionadas quando se
considerou o mesmo carater nas duas fases de sele¢dao (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 relagdo a magnitude dos valores obtidos.

No experimento da Denusa (Tabela 40), utilizando propor¢ao de selecdo de
10%, obteve-se valores nulos de coincidéncia para a sele¢dao no carater AC em cana-planta
e em DC e TCHe em cana-soca. Nos experimentos da Goiasa ¢ Vale do Verdao (Tabelas
41 e 42), em algumas situacdes, utilizando-se proporgdes de selegao de 10% ou de 15%,
também observou -se valores nulos de coincidéncia. Isso demonstra que proporgdes de
selecdo muito baixas em cana-planta podem fazer com que nenhum gendtipo seja
coincidente com a selecdo nestas mesmas propor¢des em cana-soca, a nao ser para o
mesmo carater. Os ensaios da Goiasa e Vale do Verdado, apresentaram maior frequéncia de
valores nulos, inclusive com maior propor¢do de selecdo, quando comparados ao ensaio da
Denusa. Relembrando, o ensaio da Vale do Verdao 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; ja o
ensaio da Denusa apresentou desenvolvimento mais constante das plantas, considerando as
duas fases. Isso mostra que, as diferencas no desenvolvimento das plantas entre as fases
consideradas, causadas pelas variacdes ambientais, podem resultar em maior frequéncia de
valores nulos quando se utiliza de baixas propor¢des de selecao. Resultados semelhantes
foram apresentados por Pedroso (2006), trabalhando com familias de cana-de-acucar. O

autor obteve valores nulos de coincidéncia utilizando propor¢do de sele¢ao de 10%, entre
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as fases T1 e T2. Conclui-se que, ¢ importante ndo utilizar baixa intensidade de sele¢ao
entre familias de cana-de-acucar, principalmente abaixo de 10%.

Considerando-se as coincidéncias entre as familias selecionadas para os
diferentes caracteres em cana-planta ¢ as familias de melhor desempenho em TCHe, na
fase de cana-soca, em geral observa-se que a selecdo em NC (cana-planta) foi a que
resultou em maiores valores de PC% relativamente a selegdo em TCHe (cana-soca), no
ensaio da Denusa. Isto se repetiu no ensaio da Goiasa, ao se considerar as propor¢des de
20% ou 30% de sele¢dao. Sob estas mesmas proporcdes, na Vale do Verddo as maiores
coincidéncias com a selecdo em TCHe (cana-soca) ocorreram na sele¢do em DC (cana-
planta). Para propor¢des de 10% ou 15% de familias selecionadas, ndo houve um padrao
definido sobre qual carater (NC, DC e AC) selecionado em cana-planta, resultara em maior
porcentagem de coincidéncia para TCHe, selecionado em cana-soca. Estes resultados
foram mais evidentes nos ensaios da Goiasa e Vale do Verdao. Pedroso (2006) observaram
que a selecdo em DC (T1), foi a que resultou em maiores valores de coincidéncias
relativamente a selecdo em TCHe (T2), da mesma forma como observado neste trabalho,
para o ensaio da Vale do Verdao.

Conclui-se que, maiores porcentagens de coincidéncia indicam maior
eficiéncia de selecao de familias superiores considerando o proprio carater, em diferentes
proporcdes de selecdo. A selecdo, realizada diretamente em TCHe, implicara em menor
propor¢ao de coincidéncia entre as familias, selecionadas em diferentes fases, do que a
selecdo em NC, DC e AC. Familias superiores selecionadas quanto ao carater NC, em
cana-planta, pode contribuir para uma maior propor¢do de familias mais produtivos
(TCHe) em de cana-soca.

A selegdo realizada em cana-planta, com propor¢do de selegdo de 30%, fard
com que aproximadamente 48% (média das PC% dos caracteres NC, DC, AC e TCHe) das
familias coincidam com a selegdo realizada nas mesmas familias e caracteres em cana-
soca. Esta propor¢dao de coincidéncia (48%) possivelmente sera inferior ao considerar
diferentes caracteres em cada fase de selecdo. Resultado semelhante foi obtido por Pedroso
(2006), que, com proporc¢ao de selecdo de 40%, obteve coincidéncia média de 52% (NC,
DC, AC e Brix) entre as familias selecionadas nas fases T1 e T2. Observa-se que, entre as
fases cana-planta e cana-soca (ambas em T1), com 30% de selegdo, ou entre as fases T1 e
T2, com 40% de selecao (Pedroso, 2006), aproximadamente metade das familias

selecionadas em uma das fases sdo coincidentes em outra, para o mesmo carater. Conclui-
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se que ha importancia em se utilizar maiores propor¢des de sele¢do, principalmente em
fases iniciais, pois observa-se, entre estas fases, diferencas no ranqueamento das melhores

familias.

4.7 SELECAO PELOS METODOS BLUPIS E BLUP INDIVIDUAL

As Tabelas 43 a 48 apresentam os valores genotipicos preditos (&) e o numero
de individuos a serem selecionados dentro de cada familia (ng) pelo método BLUP
Individual Simulado (BLUPIS), para os trés experimentos. Nestas tabelas constam apenas
as familias que obtiveram valores genotipicos positivos, nas quais € possivel a aplicagdo do
método para indicagdo de quantos individuos devem ser selecionados dentro delas.

Para a melhor familia (com maior valor de §) o numero de individuos
selecionados (n;) correspondeu a 50 ou 100, o que possibilita representatividades maximas
para familias de irmdos-germanos, de 98% e 99% respectivamente; ja para familias de
meios-irmaos, estes tamanhos proporcionam representatividades maximas de 94% e 97%
respectivamente (Resende & Barbosa, 2005). Conforme o valor genotipico das familias vai
diminuindo, ny diminui progressivamente até ndo ser mais recomendada a sele¢do de
clones dentro das familias, por estas possuirem valores genotipicos inferiores a média
experimental. Neste sentido, como afirma Resende (2006), o método elimina
automaticamente as familias com efeito genotipico nulo ou negativo, pois estas tém médias
abaixo da média geral do experimento, o que ¢ coerente devido a baixa probabilidade de se
obter clones superiores nestas familias. Entdo o numero de individuos indicados por
familia dependera dos valores genotipicos preditos das familias.

Para o carater NC, considerando os trés ensaios, as familias com g positivo
representaram cerca de 44% em cana-planta, e 43% em cana-soca, com relagdo ao total de
familias avaliadas. O nimero de clones indicados (ny) para a sele¢do dentro das familias
com g positivo, representa: 3,2% (n; = 50) € 6,5% (n; = 100), em cana-planta; e 3,0% (n; =
50) e 5,9% (nj = 100), em cana-soca; com relagdo a quantidade total de individuos
avaliados. J4 para o carater DC, as familias com g positivo representaram cerca de 48,7%
em cana-planta, e 47,7% em cana-soca, com relacdo ao total de familias avaliadas. E o
numero de clones indicados (ny) para a selecao dentro das familias com § positivo, com
relacdo a quantidade total de individuos avaliados, representa: 4% (n; = 50) e 8,1% (n; =

100), em cana-planta; € 3,6% (n; = 50) e 7,1% (n; = 100), em cana-soca.
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Com relagdo ao carater AC, as familias com g positivo, com relagdo ao total de
familias avaliadas, representam, cerca de 52% em cana-planta, ¢ 53,5% em cana-soca. O
numero de clones indicados (ny) para a selecao dentro das familias com § positivo,
representa, com relacdo a quantidade total de individuos avaliados: 4,9% (n; = 50) e 9,9%
(nj = 100), em cana-planta; e 4,6% (n; = 50) € 9,25% (n; = 100), em cana-soca. Enfim, para
o carater TCHe, as familias com g positivo representaram cerca de 46% em cana-planta, e
45,4% em cana-soca, com relacdo ao total de familias avaliadas. J4 o niimero de clones
indicados (ny) para a sele¢do dentro das familias com g positivo, representa, com relagao a
quantidade total de individuos avaliados: 3,7% (n; = 50) e 7,4% (n; = 100), em cana-planta;
e 3,4% (n; = 50) € 6,8% (n; = 100), em cana-soca.

Isso mostra que o carater AC contribuiu com a maior porcentagem de familias
selecionadas e de individuos indicados para selegdo, em ambas as fases (cana-planta e
cana-soca). Considerando-se a quantidade de individuos indicados para a selecdo, o carater
AC também contribuiu com o maior numero: nas duas fases (planta e soca), para o ensaio
da Denusa; em cana-soca, para o ensaio da Goiasa; € em cana-planta, na Vale do Verdao.
Ja o carater NC, ocorreu a menor indicagao desses individuos: nas duas fases, para o ensaio
da Denusa; e em cana-soca, para os ensaios da Goiasa e Vale do Verdao. Tal indicacdo ¢
de suma importancia, pois quanto maior o numero de gendtipos com possibilidade de
sele¢do, maiores serdo as chances de obtencao de clones superiores.

Resende & Barbosa et al. (2006) relatam que o nimero total de individuos a
serem selecionados nas melhores familias depende da importancia relativa entre os efeitos
genotipicos das familias avaliadas. Quanto menor a diferenca dos valores genotipicos entre
as familias avaliadas, maior serd a quantidade de individuos (ny) indicados para sele¢ao; no
presente estudo, isto ocorreu para o carater AC. Conclui-se, neste sentido, que a selecao
praticada no carater AC proporcionard maior nimero de genotipos indicados, aumentando-
se as chances de obten¢do de clones superiores. Ja a sele¢do por meio de NC, resultara em
menor nimero de gendtipos indicados a selecdo, reduzindo as chances de obtengdao de
clones superiores.

O aumento de TCHe ¢ um dos objetivos finais de todo programa de
melhoramento de cana-de-acucar, por ser indicativo de produtividade. Assim, em cana-
planta no experimento da Denusa, as quinze melhores familias em TCHe em ordem
decrescente do valor genotipico, foram: 98 (SP813250 x RB72454), 61 (RB935744 x ?),
81 (S107), 19 (RB739735 x ?7), 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 FI150 também participou em dois destes
cruzamentos, ambos como genitor feminino. A familia 81 ndo possui identificagdo dos
seus genitores. Das quinze melhores familias em cana-soca, seis estiveram também entre as
melhores em cana-planta (6, 10, 19, 61, 81 ¢ 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 7) e 101 (SP832847 x
7). Estas familias foram responsaveis por aproximadamente dois tercos (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 familias em
TCHe, em ordem decrescente do valor genotipico, foram: 157 (SI20), 163 (SI33), 95
(SP803280 x RB72454), 11 (IAC823092 x ?), 90 (SP775181 x SP791011), 6 (F150 x ?),
42 (RB865381 x ?7), 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
familias 157, 163, 161, 107 e 110 ndo tiveram a identificacdo de seus genitores. Das
familias que se destacaram em cana-soca, quatro familias 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 (S122), 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 utilizagdo do clone comercial
SP803280 como genitor feminino, pode resultar em familias com elevados valores
genotipicos, possibilitando a obten¢ao de novos clones com alto potencial produtivo. Estas
quinze familias foram responsaveis por mais de 70% dos clones indicados pela
metodologia BLUPIS, para cana-planta (71%) e cana-soca (75%). As familias 113, 159,
108 e 152 também nao té€m a identificacdo dos genitores.

Os 15 melhores cruzamentos em TCHe, no ensaio da Vale do Verddo, cana-
planta, foram (em ordem decrescente do valor genotipico): 248 (SP801816 x RB855063),
220 (RB92606 x H575028), 43 (RB865513 x ?), 184 (RB825317 x RB867515), 167
(CB47355 x ?7), 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) ¢ 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 trés
cruzamentos como genitor feminino, ¢ o genitor RB867515, participou em dois
cruzamentos (um como genitor masculino € um como feminino). Isto mostra que a
participacdo destes genitores em cruzamentos pode resultar em familias com maior
potencial genético, o que possibilitard a selecdo de genotipos superiores dentro destas
familias. Em cana-soca, das quinze familias selecionadas, trés o foram também cana-planta
(31, 43 e 215), sendo as demais: 252 (SP813250 x RB945961), 172 (CP721210 x ?), 180
(RB72454 x 7), 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 familias
foram responsaveis 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 € 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 utilizagdo deste clone em cruzamento implicara em familias com alto
valor genotipico. Por ser um clone com bom potencial produtivo, e atualmente o mais
plantado no Estado de Goids, espera-se que sua utilizagdo em cruzamentos possa resultar
em genotipos promissores adaptados a regido.

Percebe-se que algumas dessas familias (dentre as melhores aqui citadas)
foram selecionadas em mais de um local. A familia 6 (F150 x ?) se destacou na Denusa
(cana-planta e soca) e na Goiasa (cana-planta); a familia 43 (RB865513 x ?), na Denusa
(cana-soca) e na Vale do Verdao (cana-planta e soca); a familia 44 (RB865547 x ?), na
Denusa (cana-soca) e na Goiasa (cana-planta); a familia 61 (RB935744 x ?), na Denusa
(cana-planta e soca) ¢ na Vale do Verddo (cana-planta); a familia 73 (RB946022 x
SP813250), na Denusa (cana-planta) e na Goiasa (cana-soca); a familia 87 (SP701143 x
IAC862210), na Denusa (cana-planta) e na Vale do Verddo (cana-soca); e a familia 95
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(SP803280 x RB72454), na Goiasa (cana-planta e soca) ¢ na Vale do Verdao (cana-planta).
Estas familias mencionadas acima, por apresentarem bom potencial genético em mais de
um local, se mostraram de adaptacao mais ampla. Neste sentido, estas familias sao
promissoras a obtencdo de gendtipos com adaptagdo mais ampla, bem como a utilizagdes,
em futuros cruzamentos, dos clones que originaram estas familias.

Os resultados da correlagdo entre o niimero de individuos selecionados por
BLUP individual ¢ BLUPIS sdo apresentados na Tabela 49. Observaram-se altos valores
de correlagdo para os caracteres NC, AC, DC e TCHe, nos trés locais € em ambas as fases
da avaliagdo (cana-planta e cana-soca). Observam-se maiores estimativas em cana-soca,
podendo indicar que a selecdo realizada em cana-soca, ao invés de cana-planta, pode
resultar em maior proximidade entre o nimero de individuos indicados pelos métodos
BLUPIS e BLUP individual. As correlagdes 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
correlagdes elevadas, deve-se ressaltar que ndo ha total coincidéncia de clones
selecionados pelas duas abordagens. A alta correlacdo evidencia que a quantidade de
genoétipos selecionados dentro de cada familia (ny) pode ser indicada por meio do valor
genotipico da familia, sem a necessidade de obtencdo dos valores genotipicos individuais.

Esses resultados sdo concordantes com outros reportados na literatura. Resende
& Barbosa (2006), que propuseram o procedimento BLUPIS, afirmaram que a sele¢do por
este método permite alta correlagdo com a sele¢do via BLUP individual. Os autores
relatam que em estudo com familias de eucaliptos, para o carater circunferéncia do tronco,
uma correlacdo de 0,96 foi observada entre os nimeros de individuos selecionados pelas
metodologias BLUP individual e BLUPIS. Outros trabalhos relatam valores de correlacao
entre estas metodologias. Oliveira (2007) avaliou familias de irmaos germanos de cana-de-
acucar, tendo encontrado altas correlagdes entre os dois procedimentos. Os valores destas
correlagdes, expressas como rz, 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 precisdo para a sele¢do de individuos
dentro das melhores familias, via procedimento BLUP individual simulado (BLUPIS).

Em trabalho realizado por Silva (2009), com familias de cana-de-agucar nos
estagios de cana-planta e cana-soca, observaram-se também altas correlagdes entre os
numeros de individuos selecionados pelos dois métodos. Para n; = 100, em cana-planta, o

autor obteve as seguintes correlagdes: 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 ¢ eficiente na selecdo de gendtipos dentro de familias de
irmaos germanos em cana-de-agucar, nos estdgios de cana-planta e cana-soca, quando
comparado a sele¢do pelos valores genotipicos individuais preditos via BLUP individual.
De acordo com Resende (2002), a melhor estratégia de selecdo de individuos
nas fases iniciais do melhoramento de cana-de-aclcar seria pelos valores genotipicos
preditos via BLUP individual, que contemplaria simultaneamente as informagdes de
familia e de individuo. Isto, contudo, ndo tem sido muito utilizado no melhoramento da
espécie, pelas dificuldades praticas em se obter informagdes de plantas individuais, pois os
campos experimentais normalmente possuem grande quantidade de plantulas a serem
avaliadas. Nesse sentido, torna-se mais pratica a avaliacdo das progénies por meio de
colheita total da parcela, sendo possivel, a partir dai, a utilizagdo do método BLUPIS para
a indicacdo do numero de individuos a serem selecionados dentro das melhores familias,

com relagdo ao valor genotipico.



5 CONCLUSOES

Conforme os resultados obtidos neste estudo, conclui-se que:

1) Dentre os caracteres avaliados (NC, AC, DC e TCH), tanto em cana-planta quanto em
cana-soca, o carater altura de colmo (AC) apresentou as maiores estimativas de
parametros genéticos (herdabilidade, acuracia de selegdo e coeficiente de variagdo
relativa), além de maiores ganhos com a seleg¢do indireta em cana-soca sob sele¢do em
cana-planta (ensaio da Denusa), ratificando a sua importidncia para a selecdo de
genotipos em cana-de-agucar.

i1) As estimativas de herdabilidade foram de magnitude moderada, porém com grande
variacdo, conforme o carater, a populagdo estudada e as condigdes ambientais de cada
experimento. Nas condigdes da usina Denusa, houve tendéncia de as estimativas
baseadas em médias de familias serem superiores as herdabilidades individuais, o que
favorece o emprego da selecio com base em familias, relativamente a selecdo
individual. Nos outros dois ambientes (usinas Goiasa € Vale do Verdao), entretanto, tais
estimativas ddo indicativo favoravel a selecdo individual, principalmente levando-se em
consideragdo o carater nimero de colmos (NC).

1i1) A selecao realizada nos caracteres nimero de colmos (NC), diametro 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 (variavel
estimada a partir de NC, DC e AC), haja vista a magnitude mais elevada das correlagdes
fenotipicas e genotipicas entre os dois caracteres, tanto em cana-planta quanto em cana-
soca.

1v) A interacdo entre as familias e os locais avaliados (FxL) foi significativa, mas ndo para
todos os caracteres. A variancia desta interacdo foi superior a metade da variancia de
familias, em mais de 50% dos casos, indicando que a interacdo FxL nao pode ser
desconsiderada na selegdo. A decomposicdo dessa variancia, em nivel fenotipico ou

genotipico, mostra predominancia da parte complexa da interagdo (componente B ou
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interagdo cruzada), evidenciando dificuldade na sele¢@o de familias adaptadas a todos os
locais.

v) As familias 43 (RB865513 x ?) e 95 (SP803280 x RB72454) revelam certa
adaptabilidade geral aos ambientes, com potencial para extragdao de clones promissores,
apresentando valores genotipicos intermediarios para TCH. A familia 5 (CP892777 x ?)
apresentou menor estabilidade para a maioria dos caracteres e para as duas épocas de
avaliacdo com adaptagdo especifica na Denusa.

vi) Para os caracteres em estudo (NC, AC, DC e TCH), o método BLUP Individual
Simulado (BLUPIS) ¢ eficiente na indicagao do nimero genotipos a serem selecionados
dentro de familias, nos estagios de cana-planta e cana-soca, haja vista sua elevada
correlacdo com o nimero de individuos indicados a sele¢do pelos valores genotipicos
preditos via BLUP individual.

vii) O nimero de individuos (ny) indicados a sele¢do pelo método BLUPIS tende a ser
maior para o carater altura de colmo (AC), tanto em cana-planta como em cana-soca.
Isto mostra que a variagdo entre os valores genotipicos preditos neste carater ¢ menor, o

que reduz a possibilidade de descarte de clones superiores.
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Tabela 5. Analises de variancia individuais dos caracteres nimero de colmos (NC), didmetro 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-agticar, em duas épocas de avaliagdo (cana-
planta e cana-soca), para o experimento da Denusa (2008-2009).

Fy! GL QM?
NC/TCHe DC/AC NC DC AC TCHe
Bloco 19 19 0,003165%* 35,68 1,1370%* 0,006142%*
C 3 3 0,001199 1069,92%* 1,9039 0,032475
Familia/C 102 102 0,001373%* 26,15 0,1556%* 0,003055%*
s Genétipo/Familia 1193 1195 0,000608 14,02%* 0,0438%* 0,001279*
S Erro entre 62 62 0,000531 18,37%* 0,0464%* 0,001385%*
e Erro dentro 173 174 0,000537 7,60 0,0253 0,000889
S Total 1552 1555 - - - -
S CV. - - 2,06 10,58 9,10 2,38
X - - 11,60 26,06 1,75 104,35
X, ; - 11,62 25,69 1,71 103,30
X, ; - 10,68 29,94 1,91 140,24
Bloco 19 0,001242 59,90%* 2,2899%% 0,005008%*
C 3 0,000491 352,97 3,4720 0,020864
Familia/C 103 0,001544* 20,64%* 0,2314%%* 0,002618%*
. Genotipo/Familia 1254 0,000888* 9,90%* 0,0868 ** 0,001589%*
S Erro entre 45 0,000772 5,51 0,0384 0,001068
% Erro dentro 134 0,000659 7,41 0,0433 0,001193
s _Total 1558 - - - -
S CV, - 2,25 11,83 9,41 2,72
X - 15,41 23,01 2,21 135,89
X, - 15,44 22,93 2,16 134,99
X, - 14,23 25,21 2,41 166,97

1

2 *: p<0,05; **: p<0,01 (as variaveis NC e TCHe foram analisadas a partir dos dados transformados por raiz quadrada).

_ CV,= (JQM, /X)x100: coeficiente de variagdo ambiental; X . média experimental do carater X : média das familias; X : média das testemunhas.
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Tabela 6. Analises de variancia individuais dos caracteres nimero de colmos (NC), didmetro 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-acucar, em duas épocas de avaliagdo (cana-
planta e cana-soca), para o experimento da Goiasa (2008-2009).

| QM’

Fv GL NC DC AC TCHe

Bloco 21 0,001569 51,31 0,3335%* 0,005489%

C 3 0,006858 1050,39 2,0156 0,008833

Familia/C 85 0,001411 26,63* 0,1758%* 0,002795%*
<  Genbtipo/Familia 1416 0,000760%* 12,46%* 0,0709%** 0,001440%*
£ Erro entre 42 0,000701* 10,87%* 0,0439%* 0,001010
2. Erro dentro 132 0,000471 5,78 0,0234 0,000857
g Total 1699 - - - -
S CV, - 1,92 8,77 6,42 2,28

X - 13,45 27,39 2,38 176,52

X - 13,55 26,99 2,33 175,95

X, - 10,53 31,07 2,54 192,75

- NC/TCHe DC/AC - - - -

Bloco 21 21 0,003095* 63,42% 2,1349%%* 0,012659%*

C 3 3 0,003792 753,19 1,2344 0,013016

Familia/C 85 85 0,001314 25,52% 0,3160%* 0,002895
. Gendtipo/Familia 1403 1404 0,000958%* 12,21%%* 0,0897%** 0,001837%*
S Erro entre 42 42 0,000762 8,36 0,0676* 0,001334
% Erro dentro 132 132 0,000625 7,49 0,0414 0,001184
S Total 1686 1687 - - - -
YA ; ; 2.18 10,54 11,13 2,69

X - - 16,72 25,96 1,83 154,36

X - - 16,80 25,70 1,78 153,42

X, - - 14,31 29,07 1,95 181,09

' CV,=(JQM, /X)x100: coeficiente de variagdo ambiental; X . média experimental do cardter X; : média das familias; X : média das testemunhas.

? % p<0,05; **: p<0,01 (as variaveis NC e TCHe foram analisadas a partir dos dados transformados por raiz quadrada).
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Tabela 7. Anélises de variancia individuais dos caracteres numero de colmos (NC), didmetro 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-agucar, em duas épocas de avalia¢ao (cana-

planta e cana-soca), para o experimento da Vale do Verdao (2008-2009).

| QM’
Fv GL NC DC AC TCHe
Bloco 15 0,003949%* 77,00%%* 2,6735%* 0,007300
C 3 0,003010 415,02 13,7040 0,051373
Familia/C 126 0,001106* 34,88%* 0,2718 0,003485%*
<~  Genotipo/Familia 2331 0,000653%* 14,50%** 0,0979 0,001899%**
£ Erro entre 22 0,000420 7,64 0,1613%* 0,001267
2. Erro dentro 95 0,000376 6,51 0,0598 0,000984
g Total 2592 - - - -
S CV. - 1,76 11,72 19,54 2,65
X - 7,70 21,78 1,25 35,21
X - 7,72 21,50 1,21 34,71
X, - 6,78 24,51 1,79 56,36
- NC/ TCHe DC/AC - - - -
Bloco 15 15 0,006738* 166,98%* 3,5319%%* 0,035378%*
C 3 3 0,009090 315,71 1,5485 0,001064
Familia/C 126 126 0,001312 29,76* 0,8403 0,002489
. Genotipo/Familia 2359 2360 0,000855%* 13,33* 0,8261%* 0,001868**
S Erro entre 22 22 0,000678 13,86%* 0,0675 0,001146
% Erro dentro 94 95 0,000584 8,18 0,0409 0,001132
S  Total 2619 2621 - - - -
° CV. - - 2,14 12,13 9,36 2,68
X - 12,81 23,57 2,16 117,98
X - 12,88 23,55 2,09 118,01
X, - 9,62 26,12 2,33 116,44

1

? % p<0,05; **: p<0,01 (as variaveis NC e TCHe foram analisadas a partir dos dados transformados por raiz quadrada).

_ CV,= (yQM, /X)x100: coeficiente de variagio ambiental; X : média experimental do cardter X : média das familias; X, : média das testemunhas.
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Tabela 8. Estimativas das variancias associadas as analises individuais para as duas épocas de avaliacao (cana-planta e cana-soca), referentes
aos caracteres nimero de colmos (NC), didmetro 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 ¢ Vale do Verdao (2008-2009).

A 1
Locais Componentes planta soca planta Soca planta soca planta HCHe Soca

G} 2,6331 5,0893 0,6236 0,6424 0,0088 0,0131 269,6200 316,2000
S 4,6192 27,734 4,3230 2,6021 0,0106 0,0431 0 602,0800

S c’ 1,2608 0 1,5003 0,5950 0,0040 0,0040 219,7500 79,2985

% o 17,8007 33,0000 6,5264 7,2052 0,0209 0,0384 4193,9000 7098,4700

A CVg 13,9906 14,6425 3,0304 3,4831 5,3929 5,1747 15,7355 13,0852
CVe 35,5883 39,1751 10,5854 11,8376 9,1021 9,4161 58,3464 62,1915
CV; 0,3931 0,3737 0,2862 0,2942 0,5924 0,5495 0,2696 0,2104
G; 2,9281 2,7324 0,7905 09127 0,0060 0,0163 569,1700 508,9600
S 20,4873 41,4205 5,6511 4,2016 0,0418 0,0384 1082,4200 1752,6900

3 c’ 1,9720 1,2101 1,1540 0,4867 0,0089 0,0109 458,1000 0

-g Gl 19,4091 36,6717 5,7800 7,4986 0,0234 0,0415 7916,2600 8596,8700

@, CVg 12,7197 9,8869 3,2460 3,6799 3,2632 6,9839 13,5156 14,6155
CVe 34,2830 36,4297 8, 7772 10,5477 6,4272 11,1328 51,3890 58,3759
CV; 0,3710 0,2713 0,3698 0,3488 0,5077 0,6273 0,2630 0,2503

o G; 0,4447 1,2046 1,3654 0,8543 0,0075 0 16,0245 25,1633

g Sacr) 9,2427 26,1023 7,1660 42317 0,0199 0,7860 0 3142,2600

§ o’ 0,5714 1,4288 0,9471 0,7867 0,0265 0,0046 59,4173 221,7900

o G’ 5,5672 16,7664 6,5954 8,1969 0,0601 0,0413 783,5000 3203,7300

2 CVg 8,0581 8,5685 4,2068 3,9207 6,8990 0 11,3697 42515

§ CVe 30,2877 32,2805 11,7218 12,1329 19,5430 9,3633 75,8607 49,3070
CV;, 0,2858 0,2654 0,3589 0,3231 0,3530 0 0,1498 0,0862

1 2 A . " T o A . Yo T /1 2 . 2
- Oy : variincia genética média entre familias; o-é (ry - variancia genética media dentro de familias; G : erro entre parcelas (ambiental); G : erro dentro de parcelas

(ambiental — calculado somente a partir das testemunhas, para obter o componente puramente ambiental). CVg = (\/G? /X)x100: coeficiente de variagio

genotipica; CV,= (JQM, / X)x100: coeficiente de variagio ambiental; CV, = CV, /CV,: coeficiente de variagio relativa.
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Tabela 9. Estimativas de herdabilidades para as duas épocas de avaliagdo (cana-planta e cana-soca), referentes aos caracteres numero de
colmos (NC), didmetro 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 Verdao (2008-2009).

Local Parametros’ NC DC AC TCHe
planta soca planta Soca planta soca planta soca

h? 0,5392 0,4995 0,3133 0,3933 0,6966 0,6199 0,3980 0,3237
% h: 0,2044 0,4567 0,3715 0,2541 0,3161 0,5104 0 0,0776
o h? 0,2756 0,4986 0,3812 0,2937 0,4380 0,5698 0,0575 0,1134
AC 0,7343 0,7067 0,5597 0,6271 0,8346 0,7873 0,6309 0,5689
h? 0,4857 0,3335 0,4192 0,4968 0,4709 0,6882 0,4470 0,4261
‘g h: 0,4923 0,0042 0,4062 0,3438 0,5140 0,3532 0,1146 0,1675
5 h? 0,5227 0,5382 0,4316 0,3876 0,5337 0,4555 0,1647 0,2082
AC 0,6969 0,5775 0,6475 0,7049 0,6862 0,8296 0,6686 0,6528
h? 0,3214 0,3130 0,5865 0,5022 0,4236 0,0000 0,2224 0,0601
"q% l_§ h: 0,6042 0,5918 0,4923 0,3229 0,1961 0,9456 0,0000 0,4803
§ > h? 0,6121 0,6001 0,5308 0,3615 0,2401 0,9448 0,0187 0,4804
AC 0,5669 0,5590 0,7658 0,7086 0,6508 0 0,4716 0,2451

1_ hﬁlz herdabilidade entre médias de familias; h(zi : herdabilidade dentro de familias; h12 = herdabilidade entre individuos; e AC I ﬂhi : acuracia seletiva entre

familias.
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Tabela 10. Analises conjuntas de variancia para os caracteres nimero de colmos (NC), didmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos
(AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), em duas épocas de avaliagdo (cana-planta e cana-soca), para os
experimentos da Denusa e Goiasa (2008-2009).

QM
Fv GL NC DC AC TCHe
Local 1 0,016382%* 58,74 12,2617%* 0,181183%*
<  Bloco/Local 37 0,000878 19,64%* 0,1179%* 0,002445
£ Familia 17 0,001544 36,01%* 0,1255%* 0,002919
'e.  FamiliaxLocal 16 0,000955 16,97 0,0814%* 0,002739%*
g Emo 377 0,000744 12,98 0,0478 0,001283
3 Total 448 - - - -
CV, - 2,42 13,45 10,66 2,83
Local 1 0,003156 383,89 3,2324% 0,008915
Bloco/Local 37 0,001639 18,98%* 0,2109%* 0,004109%*
S  Familia 17 0,001452 10,58 0,3681%* 0,003147
?  FamiliaxLocal 17 0,002308%* 20,68%* 0,1712% 0,002839
£ Erro 375 0,000988 11,68 0,0945 0,001806
© Total 447 - - - -
CV, - 2,75 13,96 15,77 3,35

T

_ ¥ p<0,05; **: p<0,01 (as variaveis NC e TCHe foram analisadas a partir dos dados transformados por raiz quadrada).



137

Tabela 11. Analises conjuntas de variancia para os caracteres nimero de colmos (NC), didmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos
(AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), em duas épocas de avaliagdo (cana-planta e cana-soca), para os
experimentos da Denusa e Vale do Verdao (2008-2009).

BV GL oM’
NC/ TCHe DC/AC NC DC AC TCHe

Local 1 1 0,133898** 1365,26%** 17,7908 ** 1,139121%*
~  Bloco/Local 34 34 0,001988%** 23,05%* 0,5579** 0,004124%*
£  Familia 22 22 0,001748 30,21%%* 0,1680%* 0,003400
's. FamiliaxLocal 22 22 0,000939 21,37* 0,1942%* 0,002928*
g Erro 949 950 0,000628 12,62 0,0805 0,001619
S Total 1028 1029 - - - -

CV, i - 2,25 15,51 20,27 3,34

- NC/ TCHe /DC/AC - - - -

Local 1 0,039465%* 41,69 0,0487 0,032161%*

Bloco/Local 34 0,001808%** 39,62%%* 0,4539%* 0,006021%*
§ Familia 22 0,002686 30,62%* 0,3567** 0,002511
?  FamiliaxLocal 22 0,001157 12,38 0,1634%* 0,001953
S Erro 954 0,000815 11,35 0,0721 0,001711
©  Total 1033 - - - -

CV, i 2,52 14,56 12,34 3,28

*: p<0,05; **: p<0,01 (as variaveis NC e TCHe foram analisadas a partir dos dados transformados por raiz quadrada).
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Tabela 12. Analises conjuntas de variancia para os caracteres nimero de colmos (NC), didmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos
(AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), em duas épocas de avaliagao (cana-planta e cana-soca), para os

experimentos da Goiasa e Vale do Verdao (2008-2009).

QM

Fv GL NC DC AC TCHe

Local 1 0,018734%** 251,40%* 10,4583 ** 0,240504**
g Bloco/Local 17 0,001175 25,78%* 0,1136* 0,001104
%’_ Familia 1 0,002577* 75,57%* 0,1001 0,000444
é FamiliaxLocal 1 0,000007 3,59 0,000007 0,000432
S Erro 75 0,000606 8,98 0,0575 0,001268

Total 95 - - - -

CV, - 2,18 12,14 11,33 2,83

Local 1 0,007632 52,50* 1,0303** 0,033485
s Bloco/Local 17 0,000883 19,67* 0,1523* 0,001571
% Familia 1 0,001153 182,44%* 0,0013 0,000698
S FamiliaxLocal 1 0,000896 5,95 0,3913* 0,005834*
S Erro 74 0,000740 9,27 0,0752 0,001360

Total 94 - - - -

CV, . 2,37 12,23 13,58 2,890053

T

_ ¥ p<0,05; **: p<0,01 (as variaveis NC e TCHe foram analisadas a partir dos dados transformados por raiz quadrada).
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Tabela 13. Analises conjuntas de variancia para os caracteres nimero de colmos (NC), didmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos
(AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), em duas épocas de avaliagdo (cana-planta e cana-soca), para os
experimentos da Denusa, Goiasa e Vale do Verdao (2008-2009).

QM

Fv GL NC DC AC TCHe

Local 2 0,020854* 373,21%* 10,0603 ** 0,225584%*
£ Bloco/Local 41 0,001378%* 17,13* 0,1837%** 0,002770*
< Familia 6 0,001459 16,81 0,3193%x* 0,005498
& FamiliaxLocal 11 0,001011 12,67 0,1082 0,001336
S Erro 327 0,000581 11,58 0,0657 0,001325

Total 388 - - - -

CV, - 2,15 13,72 14,95 2,946985

Local 2 0,009008 57,15%* 3,0961%* 0,017740
s Bloco/Local 40 0,000837 14,37* 0,4127%* 0,003207
2 Familia 6 0,001574 37,90%%* 0,0196 0,004170
& FamiliaxLocal 10 0,002049* 38,43 % 0,2070%* 0,006519%*
S  Emo 320 0,000960 921 0,0833 0,001750

Total 380 - - - -

[6\Y% - 2,73 12,80 13,79 3,32

(4

' % p<0,05; **: p<0,01 (as variaveis NC e TCHe foram analisadas a partir dos dados transformados por raiz quadrada).
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Tabela 14. Estimativas das variancias associadas ao modelo de analise conjunta, para os caracteres nimero de colmos (NC), diametro de
colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), para cada época de
avaliacdo (cana-planta e cana-soca) e diferentes combinagdes de locais (2008-2009).

Parimetros' Caract Cana-planta’ Cana-soca’
ATAmETos aracieres D+G D+V GfV  D+G+V D+G D+V G+V  DtG+V
NC 4,2448 9,5254 16,1488 9,0147 1,5217 6,1686 1,8336 5,4528
2 DC 0,7500 9,4306 18,3417 10,7101 4,7516 0,0952 2,7709 2,6453
OL 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
NC 0,6602 1,3299 3,2645 2,3181 4,0778 1,9092 3,5041 0
G2 DC 0,7274 0,3348 4,0763 0,7166 0,6331 0,9659 2,4323 0,6232
b(L) 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
NC 1,9948 1,0291 8,4658 0,7385 0 1,1257 0,1322 1,3889
2 DC 0,5755 0,2902 4,5145 1,4404 0 0,4772 8,7277 1,2509
O 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
NC 0,1045 1,3716 0 0,09206 6,7922 3,5346 9,5272 0
2 DC 0,1970 0,5193 0 0,8985 0,2340 0 2,0400 3,2564
Ora 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
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
e 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

: variancia do erro experimental entre parcelas.

2

Goiasa e Vale do Verdao; e D+G+V, andlise conjunta envolvendo os trés locais (Denusa, Goiasa e Vale do Verdao).

2 A . . 2 A . . 2 A . o ,ye 2 A . . ~ ,ee . 2
_ Oy : variancia entre locais; G, : varidncia de blocos dentro de locais; G : varidncia genética entre familias; G, : varidncia da interagdo entre familias e locais ; ©

€

_ D+G indica andlise conjunta dos experimentos conduzidos nas usinas Denusa e Goiasa; D+V, idem para as usinas Denusa e Vale do Verdao; G+V, idem para as usinas



141

Tabela 15. Estimativas da interagdo entre familias e locais (FxL), nos ensaios da Denusa e Goiasa, para as duas €pocas de avaliacdo (cana-
planta e cana-soca) e os caracteres numero de colmos (NC), didmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e
toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009).

Cruzamentos! Denusa , , Goiasa , ,
NC DC AC TCHe NC DC AC TCHe
(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
g (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
é (57) RB928064 x RB813804 1,4070 -0,7669  -0,0670 7,3516 -1,4070 0,7669 0,0670 -7,3516
S (63) RB935915x? 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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Cruzamentos' > Dzenusa 5 ~ G201asa ~
NC DC AC TCHe NC DC AC TCHe
(6) F150x ? -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
s  (48)RBI15072x ? -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
S (63) RB935915x ? 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

I 71 ) ITH . ~ T . R

_ Cobdigo numérico das familias () e os cruzamentos que lhes deram origem; 1111, 2222 e 3333 sdo os clones comerciais utilizados como testemunhas;
2 . . A . . ~ r1e yqe .

_ Caracteres que apresentaram significancia para a interagdo Familia x Local, na analise conjunta.
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Tabela 16. Estimativas da interagcdo entre familias e locais (FxL) nos ensaios da Denusa e Vale do Verdao, para as duas épocas de avaliagao
(cana-planta e cana-soca) e os caracteres numero de colmos (NC), didmetro de colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m)
e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009).

Cruzamentos' Dzenusa , , Vale ;10 Verdao , ,
NC DC AC TCHe NC DC AC TCHe
(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) LC8110x ? -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
S (56) RB92606 x RB725147 -0,2012  -2,1716  -0,0179  -22,0887 0,2012 2,1716 0,0179 22,0887
T?; (61) RB935744 x ? -0,1894  -3,2414  -0,0722  -12,5740 0,1894 3,2414 0,0722 12,5740
g (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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Cruzamentos' Denusa , Vale do Verdao ,
NC DC AC TCHe NC DC AC TCHe
(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) LC8110x ? -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
8  (56) RB92606 x RB725147 2,4179 1,2460 -0,0132 14,3499 -2,4179  -1,2460 0,0132  -14,3499
i (61) RB935744 x ? 5,5324 0,3439 0,0512 37,7862 -5,5324  -0,3439  -0,0512  -37,7862
(c)% (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

' Codigo numérico das familias () e os cruzamentos que lhes deram origem; 1111, 2222 e 3333 séo os clones comerciais utilizados como testemunhas;

2 . . A . . . r1e qe .
_ Caracteres que apresentaram significincia para a interagdo Familia x Local, na anélise conjunta.
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Tabela 17. Estimativas da interagdo entre familias e locais (FxL) nos ensaios da Goiasa e Vale do Verdao, para as duas épocas de avaliagao
(cana-planta e cana-soca) e os caracteres nimero de colmos (NC), diametro de colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m)
e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009).

Cruzamentos! Goiasa , , Vale do Verdao , ,
NC DC AC TCHe NC DC AC TCHe

g (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
g (1111) RB867515 -0,4423  0,0477  -0,0155 2,9131 0,4423  -0,0477  0,0155 -2,9131
S (2222) RB72454 -0,6525  -0,1038  -0,1497 -8,9575 0,6525  0,1038  0,1497 8,9575
o (124)H839998 x ? 1,5033  0,9374  0,1361 31,5652 -1,5033  -0,9374  -0,1361  -31,5652
g (133) RB855206 x RB955970 -1,7269  -1,3154  -0,1286  -44,5976 1,7269  1,3154  0,1286 44,5976
g (1111) RB867515 -0,2774 02577  0,0531 8,5139 0,2774  -0,2577  -0,0531 -8,5139
O (2222) RB72454 0,5011  0,1203  -0,0605 4,5185 -0,5011  -0,1203  0,0605 -4,5185

I 71 o) ITH . ~ T . R
_ Cobdigo numérico das familias () e os cruzamentos que lhes deram origem; 1111, 2222 e 3333 sdo os clones comerciais utilizados como testemunhas;
2 . . A . . ~ r1e y1e .

~ Caracteres que apresentaram significncia para a interagdo Familia x Local, na analise conjunta (neste caso, apenas em cana-soca).
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Tabela 18. Estimativas da interagdo entre familias e locais (FxL) nos ensaios da Denusa, Goiasa ¢ Vale do Verdao, para as duas épocas de
avaliag¢do (cana-planta e cana-soca) e os caracteres numero de colmos (NC), didmetro de colmos (DC em mm), altura de colmos
(AC em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009).

C 1 Denusa Goiasa Vale do Verdao
ruzamentos NC pC” AC®  TCHe” NC” ex AC®  TCHe NC pC” AC®  TCHe
(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) CP70330x ? -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 CP892777x? -2,9211 -0,7273 0,1498 -40,9520 8,0104 -0,1391 -0,0744 84,8872 -5,0893 0,8664 -0,0754 -43,9352
g (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
S (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
(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) CP70330x ? -0,3548 -0,9008 -0,0252 -23,9864 -0,9193 1,7534 0,1547 9,3707 1,2741 -0,8526 -0,1295 14,6158
o (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
8  (24) RB835529x ? -4,0689 -1,4089 0,1087 -44,6389 6,6858 0,6544 -0,0267 53,7926 -2,6168 0,7545 -0,0820 -9,1537
E (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
8 (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

T

_ Cédigo numérico das familias () e os cruzamentos que lhes deram origem; 1111,

2222 e 3333 sdo os clones comerciais utilizados como testemunhas;

2 . . A . . ~ o L, .
~ Caracteres que apresentaram significancia para a interagdo Familia x Local, na analise conjunta (neste caso, apenas em cana-soca).
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Tabela 19. Estimativa de ecovaléncia (Wi’) para familias de cana-de-actcar em trés
ambientes no Estado de Goias (usinas Denusa, Goiasa ¢ Vale do Verdao),
considerando-se avaliacdo em cana-soca' e para os caracteres toneladas de
colmos por hectare estimada (TCHe), nimero de colmos (NC), didmetro de

colmos (DC, em mm) e altura de colmos (AC, em m) (2008-2009).

Familia (Cruz.)’ 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)

_ Epoca de avaliagio com interagdo Familia x Local significativa (p<0,05) na analise conjunta.

2 71 ] e A .
~ Cobdigo numérico das familias (entre parénteses) ¢ os cruzamentos que lhes deram origem; 1111 e 2222
sdo os clones comerciais utilizados como testemunhas.

Tabela 20. Decomposi¢do da interacdo Familia x Local em nivel dos valores fenotipicos e
genotipicos, nos componentes A e B, e estimativas da correlagdo genotipica
(r12) entre os ensaios da Denusa e Goiasa, para cada €poca de avaliacao (cana-
planta e cana-soca) e os caracteres nimero de colmos (NC), diametro de
colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por
hectare estimada (TCHe) (2008-2009).

Valores fenotipicos

Valores genotipicos

Caracteres - A (%) B (%) ) A (%) B (%)
s NC 0,5279 1,5650 98,4350 0,6680 1,4277 98,5723
Li DC 0,5844 0,0064 99,9936 0,5940 1,6750 98,3250
é AC 0,3184 0,3782 99,6218 0,1202 2,5995 97,4005
3 TCHe -0,0931 9,3089 90,6911 0,2119 4,4540 95,5460
< 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

" Valores de r;, ausentes (-) indicam que a estimativa da varidncia genética de familias foi nula,
impossibilitando a determinacao de »;,
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Tabela 21. Decomposicao da interagdo Familia x Local, em nivel dos valores fenotipicos e
genotipicos, nos componentes A e B, e estimativas da correlagdo genotipica
(r;2) entre os ensaios da Denusa e Vale do Verdao, para cada época de
avaliagdo (cana-planta e cana-soca) e os caracteres nimero de colmos (NC),
diametro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas
de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009).

Valores fenotipicos

Valores genotipicos

Caracteres

rig A (%) B (%) r2 A% B(%)
s NC 0,8269 10,8774 89,1226 -0,3625 16,3598 83,6402
;E DC 0,4352 1,4702 99,5298 -0,2499  6,9005 93,0995
é AC 0,0663 4,1448 95,8552 -0,9275  0,2099 99,7901
S TCHe 0,5457 32,5585 67,4415 - 17,9483 82,0517
< NC - 4,6951 95,3049 - 9,2381 90,7619
§ DC 0,7565 3,3537 96,6463 0,6570 - -
g AC 0,4995 58,0370 41,9630 - 48,6337 51,3663
° TCHe 0,3648 43215 95,6785 - 38,5401 61,4636

T . . <A . s 1 . ~
_ Valores de r;, ausentes (-) indicam que ou o valor da varidncia genética de familia foi = 0 ndo sendo

possivel a estimativa de r;,

2_ Valores de A(%) e B(%) ausentes (-) indicam estimativas nulas da variancia da intera¢do (G IZ:L ).

Tabela 22. Decomposi¢do da interacdo Famila x Local, em nivel dos valores fenotipicos e
genotipicos, nos componentes A e B, e estimativas da correlagdo genotipica
(r;2) entre os ensaios da Goiasa e Vale do Verdao, para cada época de
avalia¢do (cana-planta e cana-soca) e os caracteres nimero de colmos (NC),
diametro de colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m) e toneladas de
colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009).

Valores fenotipicos

Valores genotipicos

Caracteres

o A%) B (%) ' A (%) B (%)
s NC - - - - - -
#SL DC - 7,7285 92,2715 - - -
g AC 0,5408 - - 0,6284 - -
S  TCHe 0,1430 - - - - B}
- NC 0,0123 53019 94,6981  -0,7537 14080 95,5920
g  DC - 1,3650 98,6350 - 0,0145 99,9855
g AC -0,6653 16,0564 83,9436 - 22,6283 77,3717
©  TCHe - 43484 95,6516 - 48943 95,1057

" Valores de r, ausentes (-) indicam que ou o valor da varidncia genética de familia foi = 0 ndo sendo

possivel a estimativa de 7,

> Valores de A(%) e B(%) ausentes indicam estimativas nulas da variancia da interag¢io (GI%L ).
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Tabela 23. Ganhos esperados (GS) com a selecdo direta, baseados nas médias ajustadas, sob quatro proporc¢des de selegao (PS%), para os trés
experimentos (Denusa, Goiasa ¢ Vale do Verddo), em duas épocas de avaliacdo (CP, cana-planta e CS, cana-soca), para os
caracteres numero de colmos (NC), diametro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por

hectare estimada (TCHe) (2008-2009).

5 0

Local (PS%) Epoca GS (unldade)l GS (%) I
NC DC AC TCHe NC DC AC TCHe
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
g CS 3,2434 1,0549 0,1658 20,2193 21,0052 4,5981 7,6703 14,9776
g 20 CP 2,0859 0,8495 0,1399 17,2689 17,9422 3,2753 8,1803 16,7168
A CS 2,9301 0,8989 0,1480 18,1438 18,9766 39181 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
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
E CS 2,1545 1,4887 0,1883 32,3561 12,8218 5,7924 10,5960 21,0892
o 20 CP 2,5668 1,1540 0,0787 37,3283 18,9365 42732 3,3740 21,2153
O 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
o 10 CP 1,2791 1,9431 0,1457 6,5106 16,5598 9,0366 12,0238 18,7570
gcg CS 1,5841 1,8733 0 3,1747 12,2946 7,9551 0 2,6901
5 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
..8 20 CP 0,9498 1,5562 0,1097 4,5809 12,2975 7,2374 9,0491 13,1975
k) CS 1,1904 1,4232 0 2,4776 9,2394 6,0437 0 2,0994
S 30 CP 0,7172 1,2745 0,0874 3,4575 9,2852 5,9270 72111 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

" Valores “0” indicam que nio foi possivel a obtencio da estimativa do parametro devido a estimativa de herdabilidade ter sido nula.



150

Tabela 24. Ganhos esperados (GS) em cana-soca com a selecao realizada em cana-planta (selecdo indireta), baseados nas médias ajustadas,
sob quatro propor¢des de selecdo (PS%), para trés experimentos (Denusa, Goiasa ¢ Vale do Verdao) e os caracteres nimero de
colmos (NC), diametro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada

(TCHe) (2008-2009).

. GS (unidade) GS(%)

Local -~ (PS%) NC DC ACT TCHe NC DC AC! TCHe
10 14318 22,3489 0.1978 “4.3844 7.2950 29,9578 8,6845 22,9454

s 15 1,2760 22,1506 0,1973 21,9517 6,9012 29,1468 8,7787 -1,3308
20 1,1499 -1,4644 0,2021 0,1034 6,4615 -5,8755 9,0328 0,0703
30 12418 21,7467 0,2170 2.8675 72140 27,3743 9,7102 1,9437
Média 12748 21,9277 0,2036 20,8413 6,9679 -8,0886 9,0516 20,5655

10 20,6728 21,3372 20,4101 257,6080 23,5885 ~4.7834 21,1620 237,1530

5 15 0,0324 21,3694 20,3901 ~44.,7150 0,1640 25,0073 -20,0358 26,7807
£ 20 0,1810 21,4336 20,4164 -36,1428 0,9341 25,3350 21,9724 -20,6953
S 30 0,4493 21,1999 -0,4154 -32,4681 2.3725 -4.4751 -22.1840 -19.8027
Média 20,0025 21,3350 20,4080 42,7335 20,0295 24,9002 21,3386 26,1079

10 0,6307 20,2756 0 2.2079 45971 “1,1358 0 2.1918

g9 I5 0,6651 20,2005 0 2,9826 5,0211 20,8342 0 2,7483
2 20 0,8270 20,0336 0 3,3759 6,2078 20,1395 0 3,0277
S>30 1,0158 0,1377 0 3,9631 7,6949 0,5749 0 3,4099
Média 0,7846 20,0930 0 3.1324 5.8802 20,3837 0 2.8445

" Valores “0” indicam que néo foi possivel a obtengio da estimativa do parametro devido a estimativa de herdabilidade ter sido nula.
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Tabela 25. Ganhos esperados (GS) com a sele¢ao direta (em cada local) e indireta (entre locais), baseados nas médias ajustadas, sob duas

proporcdes de selegdo (PS%), para as familias repetidas nos experimentos da Denusa e Goiasa, em duas épocas de avaliagao (CP,
cana-planta e CS, cana-soca), para os caracteres nimero de colmos (NC), didmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos
(AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009).

R . GS (Unidade) GS (%)
Selegao  Ganho  PS%  Epoca NC DC AC TCHe NC DC AC TCHe
Denusa  Denusa 20 CP 14195 09008 01151 16,5989 13,7065  3.4652 66620  17.8641

cs 33003 0,6903  0,1319 21,8776 21,7285  3.0307 62689 17,7547

30 CP 1,0790  0,6844 00928 12,9580 10,4180  2.6327 53697  13.9456

cs 26745 05981 01120 17,3713 176081  2.6260 53249 14,0976

Média  2,1183 07184  0,1130 17,2014 15.8653  2.9387 59064 159155

Goiasa  Goiasa 20 CP 3,1460 09167  0,0899 50,1243 21,6015 33789  3,8464 26,6752
Cs 20486 09216 01963 26,1294 113645 35821 112738 17,1998

30 CP 23266 07935  0,0763 35,3358 159748 29246 32647 18,8050

Cs 16482  0,7855  0,1559 20,0466 90,1431  3,0533 89523 13,1957

Média 22923 08543 0,1296 32,9090 145210 32347  6,8343 18,9689

Denusa  Goiasa 20 CP 28710 02930 -02169  -58,0741 2151899  1,0400  -92120  -21,9529
Cs 1.8500 -03881 03521 14,0225 123368  -1,5478 19,8609 9,7394

30 CP 27824 01115  -02263  -46,1719 2153834 03996  -9.6613  -20,1831

Cs 0,8819  -0,5858  0,3693 16,8921 49274  -22996 21,1203 12,3082

Média  -0,7303  -0.1423  0,0695  -18.3329 33272 06019 55269  -5,0221

Goiasa  Denusa 20 CP 48009  1,0350 04934 76,7697 39,5500  3,9786 270964 71,6317
Cs 58421  1,7131  -0,0990 38,1607 46,8371 73755  -45276 40,0203

30 CP 43461 10110 04837 70,7912 384784 39190 26,7827  79.4437

Cs 44892  1,8489  -0,1088 26,3173 32,1099 81781  -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 sele¢ao direta (em cada local) e indireta (entre locais), baseados nas médias ajustadas, sob duas
proporcdes de selecdo (PS%), para as familias repetidas nos experimentos da Denusa e Vale do Verddo, em duas épocas de
avaliacdo (CP, cana-planta e CS, cana-soca), para os caracteres numero de colmos (NC), didmetro de colmos (DC, em mm), altura
de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009).

R . GS (Unidade) GS (%)

Selecdo  Ganho  PS%  Epoca NC DC AC' TCHe NC DC ACT TCHe
Denusa  Denusa 20 CP 24534 0,6491  0,1336 18,0777 19,6786 24862  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 05330  0,1115 14,5635 162723 2,0413 64256 13,5490

CS 2,1706  0,6673  0,1053 7,9061 13,5238 29199  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 90,0316  7,0222 7,073 10,3595
CS 12814  1,1723 0 2,3059 10,1056 4,9580 0 2,0429

30 CP 0,5885 13570  0,0718 3,0413 72405 62113 5,554 7,5869

CS 0,740  -0,7870 0 1,7982 7,6813  -3,3286 0 1,5931

Média  0,8945  0,8191  0,0821 2,8245 85147  3,7157 63163 5,3956

Denusa  Vale 20 CP 2,6459  3,.8974 02660 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 2,560  3,7076 02529 22,0381 30,1809 17,2539 19,4740 48,9918

CS 2,0897  0,0129 0 3,4300 152315 0,0524 0 3,4408

Média  2,3108  1,9495 02594 12,9210 19,7519 83087 17,6511 18,8260

Vale Denusa 20 CP 14715 03702 -0,1418  -18,3961 11,1973 -1,4435  -8,2389  -17,5243
CS 202665  0,6809 00212 10,1238 -1,5399 28083 0,9576 8,4379

30 CP (1,9436 04728 -0,1472 254116 (143292 -1,8420  -8,7568  -21,6081

CS -0,7606  -0,7755  -0,0070 6,7014 43928 32247 03115 5,4883

Média  -1,1105  -0,2344  -0,0687  -6,7456 78648 0,9255  -4,0874  -6,3016

" Valores “0” indicam que nio foi possivel a obtencio da estimativa do parametro devido a estimativa de herdabilidade ter sido nula.
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Tabela 27. Ganhos esperados (GS) com a selecao indireta (entre locais), baseados nas médias ajustadas, sob duas propor¢des de selecao
(PS%), para as familias repetidas nos experimentos da Denusa, Goiasa e Vale do Verdao, em duas épocas de avaliagdo (CP, cana-
planta e CS, cana-soca), para os caracteres numero de colmos (NC), didmetro de colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em
m) e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009).

- ] , GS (Unidade) GS (%)
Sclegdo  Ganho PS%  Epoca NC DC ACT TCHe NC DC ACT TCHe
Denusa _ Goiasa 20 cp 17013 L1410 02257 -80,6249 108523 -3.8301 20,5466 -26,7993

cs 00895 04226  0.6112 29,5022 05224  -1.5476 407077 4,7469

30 P 3.6497  -0.7973 02531  -73.6737 87176 27671 -10.5511 262363

cs 01421 -05349 0496l 55415 08411 -1.9978 30,6920 34117

Média 113509 -0.7240 0,571 -39.5648 74721 2.5357 12.8255  -13.5927

Denusa  Vale 20 P 0.4206 3.6384  0.2007 14,1261 38716 17.4374 14.2231 24.7992
cs 1.1917 0.8447 0 3.7474 8.7728 3.4096 0 3.2445

30 P 0.7345 30194 02072 12,7715 75730 13.8735 15,1090 21.8078

cs 10743 1.4741 0 45731 8.2385 6.4761 0 46048

Média 0.8553 2.0441 0.2040 8.8045 71140 10,2992 14,6661 13.6141

Goiasa _ Denusa 20 Cp 6.1502 10282 0,509 71,7947 56,2746 3.8770 292573 59.5917
cs 51298 13529 -0.0998 26,1613 352595 54987 4.5799 17.8485

30 P 5,0666 08394 04766 65.6047 452444 31570 26,9867 56,5610

cs 3.4811 14978 -0.1463 17,6202 22,1786 6.3196 6.6614 11,1755

Média 4.9570 11796 0.1850 45.2052 39.7393 47131 11,2507 36,2942

Goiasa  Vale 20 P 45712 42574 04864 54,2407 563616 18.8858 36,7090 952228
cs 35267 2.8408 0,0000 60103 260268 12,6897 0 47196

30 P 35642 45612 04686 49,4275 375035 212258 34,8679 84.3991

cs 25510 32896 0.0000 5.5828 175762 -9.6585 0,0000 4.6846

Média 3.5533 2.0925 0.4775 28.8153 343671 10,7857 35,7884 47.2565

Vale Denusa 20 Cp 06166 07192 02125 -16.5346 58062 28110 -11.9775  -16,0941
cs 2.0873 06786  0.0055 12,0357 13,1309 27937 0.2545 8.7475

30 P 01589 -0.7810  -02079 20,6525 14214 30513 -11.9411  -18.3315

Cs 14218 -0.0422  -0,0289 2.8744 92082 -0.1656 -1.3350 19117

Média 09917 02159 -0.1109 55,5692 67035 -0.8085 26,2498 5.9416

Valo Goiasa 20 P 18261 -13517 04023 71,5223 118871 -5.0983 173183 -32.3334
cs 11245 0.6391 0,1697 11,8039 6.7322 25845 8.8063 80261

30 P (19944 -1.6670  -04140  -76.4767 133072 -61557  -17.8334  -32.9832

Cs 07438 04874 01537 -5.0079 36252 -1.8506 8.1184 22,9287

Média 208599 07167 01233 -35.3008 55218 -2.6300 45568 -15.0548

T

_ Valores “0” indicam que ndo foi possivel a obten¢ao da estimativa do pardmetro devido a estimativa de herdabilidade ter sido nula.
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Tabela 28. Correlagdes fenotipicas (acima da diagonal principal) e genotipicas (abaixo da
diagonal) entre os caracteres nimero de colmos (NC), didmetro de colmos
(DC em mm), altura de colmos (AC em m) e toneladas de colmos por hectare
estimada (TCHe), para duas €pocas de avaliagdo (cana-planta e cana-soca), no

ensaio da Denusa (2008-2009).

Caracteres NC DC AC TCHe
s NC 1 20,0257 0,1105%* 0,7547%*
g DC 20,1242 | 0,2537%* 0,5322%
& AC 0,2643%* 0,1960* | 0,4114%
S TCHe 0,833 1%+ 0,4305%* 0,6557%* |
_NC 1 20,1055%* 0,1772%* 0,7934%*
2 DC -0,6367+* 1 0,2097%* 0,4065%*
5 AC 0,2803%* 20,3324 1 0,4456%*
°  TCHe 0,7989%* 20,0856 0,3677%* |

**: Valores significativos,
nivel de 5%.

em nivel de 1% de probabilidade; os demais ndo atingiram significancia para o

Tabela 29. Correlagdo fenotipica (acima da diagonal principal) e genotipica (abaixo da
diagonal principal) entre os caracteres nimero de colmos (NC), diametro de
colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m) e toneladas de colmos por
hectare estimada (TCHe), para cada €poca de avaliagdo (cana-planta e cana-
soca), no ensaio da Goiasa (2008-2009).

Caracteres NC DC AC! TCHe
s NC 1 -0,0728% 0,0809%* 0,8015%*
;i DC -0,3065%* 1 0,3308%* 0,4546%
& AC 0,4347% 0,1966 1 0,3766%*
S TCHe 0,8998** 0,1385 0,6702%* 1
. NC 1 20,0854 0,2047% 0,7914%*
2 DC 20,621 1% 1 0,2230%* 0,3985%*
g AC! ; 20,1647 | 0,5203%*
°  TCHe' 0,9968%* 20,0993 ; |

T " - " ~ ~ T . " " "
_ Valores faltantes (-) indicam situagdes em que as correlagdes genéticas resultaram estimativas acima de

1,00 e, por isso, ndo foram consideradas.

* e **: valores significativos, em niveis de 5% e 1% de probabilidade; os demais ndo atingiram significancia

para o nivel de 5%.
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Tabela 30. Correlacao fenotipica (acima da diagonal principal) e genotipica (abaixo da
diagonal principal) entre os caracteres nimero de colmos (NC), didmetro de
colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m) e toneladas de colmos por
hectare estimada (TCHe), para cada época de avaliagdo (cana-planta e cana-
soca), no ensaio da Vale do Verdao (2008-2009).

Caracteres DC AC! TCHe
s NC -0,0225 0,1655%* 0,6771%*
g DC -0,5996%* 1 0,2455%* 0,5085%*
s AC 0,4501%* 0,1627 1 0,5861%*
S  TCHe 0,3865%* 0,6079%* 0,6651%* 1
. NC 0,0507 0,0962%** 0,7979%*
g DC -0,6705%* 1 20,0367 0,5333%*
§ AC! - 1 0,1212%*
°®  TCHe 0,8049%% -0,2045%* - 1

1 B B A N T B N IR S =~ T
_ Para AC a estimativa da variancia entre familias foi nula e impossibilitou o calculo da correlagdo genética.
**: Valores significativos, em nivel de 1% de probabilidade; os demais ndo atingiram significancia para o

nivel de 5%.

Tabela 31. Correlagdes fenotipicas e genotipicas entre os caracteres nimero de colmos
(NC), diametro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e
toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), considerando diferentes
épocas de avaliacdo (cana-planta e cana-soca), no ensaio da Denusa (2008-

2009).
Caracteres cana-soca
NC DC AC TCHe
. NC 0,1941%* -0,0070 0,0183 0,1426%*
g DC -0,0181 0,1450%* -0,0037 0,0442
o § AC 0,1092%* -0,0473 0,1765%* 0,1107**
% = TCHe 0,1670%* 0,0573* 0,0359 0,1547%*
% 2 NC 0,7893%* -0,0496 0,7389%* 0,9006**
° 2 DC' -0,2995%*  -0,6961%** - 0,8341%*
§ AC! - - 0,5967** -
e TCHe' 0,8124%* - 0,5714%* 0,9579%*

T " - " ~ ~ e " " "
_ Valores faltantes (-) indicam situagdes em que as correlagdes genéticas resultaram estimativas acima de

1,00.

* e **: valores significativos, em niveis de 5% e 1% de probabilidade; os demais ndo atingiram significancia

para o nivel de 5%.
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Tabela 32. Correlacao fenotipica e genotipica entre os caracteres niumero de colmos (NC),
diametro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas
de colmos por hectare estimada (TCHe), entre as €pocas de avaliagdo (cana-
planta e cana-soca), no ensaio da Goiasa (2008-2009).

Caracteres cana-soca

NC DC AC TCHe

s NC 0,3926%* 0,0840% 0,1318%** 0,3699%*

2 DC 0,1452%* 0,2239%* 0,1170%* 0,2217%*

s & AC 0,1461%* 10,0284 0,1887%* 0,1633%*
;i < TCHe 0,4258%* 0,1651%* 0,2067%* 0,4489%*
& » NC!' 0,5058**  -0,0018%* ] -0,8531%*
5 & bDC! / : : /
S AC! 0,1755 0,3339%* - -

& TCHe' 0,0396 ; . 0,0167

" Valores faltantes identificados por “-” ou “/”” indicam situagdes em que as correlagdes genéticas resultaram

estimativas acima de 1,0 ou abaixo de -1,0, respectivamente, tendo sido desconsideradas.

* ¢ **: valores significativos, em niveis de 5% e 1% de probabilidade; os demais ndo atingiram significancia
para o nivel de 5%.

Tabela 33. Correlagdo Fenotipica (F) e genotipica (G) entre os caracteres nimero de
colmos (NC), didmetro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m)
e toneladas de colmos por hectare estimada (TCHe), entre as épocas de
avaliagdo (cana-planta e cana-soca), no ensaio da Vale do Verdao (2008-

2009).
Caracteres caha-soca
NC DC AC TCHe
o NC 0,0968%* -0,0060 0,0215 0,0757%*
2 DC -0,0241 0,0869%* 0,0179 0,0252
s & AC -0,1191%* -0,0663**  0,0058  -0,1111**
;i < TCHe 0,0017 0,0064 0,0219 0,0157
$ gz NC' - -0,7020%* - -
5 & DC! -0,4460** - - -
?% Acl1 - - - -
S TCHe 0,3876%* - - -

1_ Valores faltantes (-) indicam situagdes em que as correlagdes genéticas resultaram em estimativas acima
de 1,0 e, por isso, foram desconsideradas.

* e **: valores significativos, em niveis de 5% e 1% de probabilidade; os demais ndo atingiram significancia
para o nivel de 5%.
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Tabela 34. Respostas correlacionadas (R,,) em um carater (Y) pela selecdo em outro carater (X), para cada época de avaliagdo

(cana-planta e cana-soca) e quatro propor¢des de selecdo (PS%), considerando-se os caracteres numero de colmos
(NC), diametro 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 A% 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 (R,,) em um carater (Y) pela selecdo em outro carater (X), para cada época de avaliagdo

(cana-planta e cana-soca) e quatro propor¢des de selecdo (PS%), considerando-se os caracteres numero de colmos
(NC), diametro 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 A% 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' 2,3877 2,1142 1,9047 1,5768 7,6170 6,7446 6,0762 5,0303
TCHe NC 4,8134 42621 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! 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! 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' 54,3478 48,1233 43,3544 35,8912 103,2459 91,42111 82,3613 68,1834

T " " " " =~ = T " " " "
_ Respostas correlacionadas superestimadas, pois referem-se a situagdes em que as correlagdes genéticas apresentaram estimativas acima de 1,0, tendo sido
assumidas iguais a unidade.
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Tabela 36. Respostas correlacionadas (R,,) em um carater (Y) pela selecdo em outro carater (X), para cada época de avaliagdo
(cana-planta e cana-soca) e quatro propor¢des de selecdo (PS%), considerando-se os caracteres numero de colmos
(NC), diametro de colmos (DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por hectare estimada

(TCHe), no ensaio da Vale do Verdao (2008-2009).

PS%(cana-soca)’

X A% PS% (cana-planta)
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 - - - -

' Valores faltantes (-) indicam situagdes em que as estimativas da variancia genética (G ?) e da herdabilidade entre médias de familias (hg ), para o carater

AC resultaram em valor nulo, impossibilitando a estimagdo das respostas correlacionadas.
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Tabela 37. Respostas correlacionadas (R,,) em um carater (Y), na fase de cana-soca, pela
selecdo no mesmo ou em outro carater (X), em cana-planta, sob quatro
proporcdes de selecdo (PS%), considerando-se nimero de colmos (NC),
diametro 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).

1 PS%

Cana-planta (X) Cana-soca (Y) 10% 5% 20% 30%
NC NC 5,9023 5,2263 4,7084 3,8979
DC NC -1,6361 -1,4487 -1,3051 -1,0805
AC! NC -8,2677 -7,3208 -6,5953 -5,4599

TCHe' 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! DC 3,0657 2,7146 2,4456 2,0246

TCHe' DC 2,3821 2,1092 1,9002 1,5731
NC! AC 0,3566 0,3158 0,2845 0,2355
DC' AC 0,2605 0,2307 0,2078 0,1720
AC AC 0,2353 0,2084 0,1877 0,1554

TCHe' 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! TCHe 71,8232 63,5973 57,2949 47,4320

TCHe' TCHe 55,8072 49,4156 44,5185 36,8550

T . ) P P ~ ~ o)
_ Respostas correlacionadas superestimadas, pois referem-se a situagdes em que as correlagdes 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 (R,,) em um carater Y em cana-soca pela sele¢do de
um carater X em cana-planta, em quatro proporg¢des de selecdo (PS = 10%,
15%, 20% ou 30%), considerando os caracteres nimero de colmos (NC),
diametro 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).
1 PS%

Cana-planta (X) Cana-soca (Y) 10% 5% 20% 30%
NC NC 3,2404 2,8693 2,5849 2,1399
DC' NC -5,9404 -5,2600 -4,7387 -3,9230
AC NC 1.1073 0.9805 0.8833 0.7312

TCHe' NC 06,1452 5,4414 4,9021 4,0583
NC DC -2,9734 -2,6328 -2,3719 -1,9636
DC' DC 3,0574 2,7072 2,4389 2,0191
AC DC 1,0846 0,9604 0,8652 0,7163

TCHe' DC 3,1628 2,8006 2,5230 2,0887
NC! AC 0,3559 0,3151 0,2839 0,2350
DC' AC 0,3300 0,2922 0,2633 0,2179
AC! AC 0,3506 0,3104 0,2796 0,2315

TCHe' AC 0,34147 0,3023 0,2724 0,2255
NC TCHe -74,0708 -65,5875 -59,0878 -48,9163
DC' TCHe -80,5194 -71,2975 -64,2320 -53,1749
AC! TCHe -85,5224 -75,7275 -68,2230 -56,4789

TCHe TCHe 1,3921 1,2326 1,1105 0,9193

T " ~ ~ . " " " -
_ Situagdes em que as correlagdes genéticas apresentaram estimativas acima de 1,00 ou abaixo de -1,00 e
nestes casos, considerou-se correlagdes = 1 ou -1, tornando maximizadas as estimativas das respostas

correlacionadas.
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Tabela 39. Resposta correlacionada (R,,) em um caractere Y em cana-soca pela selegdo de
um caractere X em cana-planta, em quatro proporcdes de sele¢dao (PS = 10%,
15%, 20% ou 30%), considerando os caracteres nimero de colmos (NC),
diametro 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
Verdao (2008-2009).

1 PS% *

Cana-planta (X) Cana-soca (Y) 10% 15% 20% 30%
NC' NC 3,8092 3,3729 3,0387 2,5156
DC NC -2,2858 -2,0240 -1,8234 -1,5095
AC! NC 4,3528 3,8543 3,4723 2,8746

TCHe' NC 3,2486 2,8766 2,5915 2,1454
NC DC -1,9196 -1,6998 -1,5313 -1,2677
DC! DC 3,6789 3,2575 2,9347 2,4295
AC! DC 3,1246 2,7667 2,4926 2,0635

TCHe' DC 2,3320 2,0649 1,8603 1,5400
NC AC - - - -
DC AC - - - -
AC AC - - - -

TCHe AC - - - -
NC! TCHe 20,5367 18,1846 16,3825 13,5624
DC! TCHe 27,6304 24,4659 22,0413 18,2470
AC! TCHe 23,4677 20,7799 18,7206 15,4980
TCHe' TCHe 17,5145 15,5086 13,9717 11,5666

' Situagdes em que as correlagdes genéticas apresentaram estimativas acima de 1,00 ou abaixo de -1,00 e
nestes casos, considerou-se correlagdes = 1 ou -1, tornando maximizadas as estimativas das respostas
correlacionadas.

% Valores faltantes (-) indicam situagdes em que as estimativas da varidncia genética (G%) ¢ herdabilidade
entre médias de familias (hs ) para a variavel AC obtiveram valor zero, ndo possibilitando as estimativas das

respostas correlacionadas.
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Tabela 40. Porcentagens de coincidéncias (PC%) das familias selecionadas sob quatro

propor¢des de selecdo (PS%) em cana-planta e as familias de melhor
desempenho em cana-soca, com relagao aos valores médios para o ensaio da
Denusa, considerando-se os caracteres numero de colmos (NC), diametro de
colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m) e toneladas de colmos por
hectare estimada (TCHe) (2008-2009).

Cana-planta

Caracteres PS% NC DC AC TCHe

10 50,00 10,00 10,00 40,00

NC 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

10 20,00 30,00 0 30,00

DC 15 25,00 31,25 18,75 25,00

s 20 23,80 38,09 14,28 28,57
% 30 32,25 51,61 22,58 45,16
% 10 20,00 10,00 40,00 10,00
@) AC 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

10 30,00 10,00 0 30,00

15 31,25 6,25 18,75 31,25

TCHe 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 coincidéncias (PC%) das familias selecionadas sob quatro

propor¢des de selecdo (PS%) em cana-planta e as familias de melhor
desempenho em cana-soca, com relagao aos valores médios para o ensaio da
Goiasa, considerando-se os caracteres nimero de colmos (NC), didmetro de
colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m) e toneladas de colmos por
hectare estimada (TCHe) (2008-2009).

Cana-planta

V)
Caracteres PS% NC DC AC TCHe
10 11,11 0 0 11,11
NC 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
10 11,11 66,66 11,11 22,22
DC 15 7,69 53,85 7,69 15,38
S 20 5,88 52,94 5,88 17,64
% 30 19,23 53,84 19,23 23,07
g 10 11,11 11,11 44,44 0
@) AC 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
10 0 11,11 11,11 11,11
15 20,07 23,07 15,38 23,08
TCHe 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 coincidéncias (PC%) das familias selecionadas sob quatro

propor¢des de selecio (PS%) em cana-planta e as familias de melhor
desempenho em cana-soca, com relacdo aos valores médios para o ensaio da
Vale do Verdao, considerando-se os caracteres numero de colmos (NC),
diametro de colmos (DC em mm), altura de colmos (AC em m) e toneladas de
colmos por hectare estimada (TCHe) (2008-2009).

Cana-soca

Cana-planta

Caracteres PS%

NC DC AC TCHe

10 30,77 7,69 0 7,69

NC 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

10 0 15,38 38,46 7,69

DC 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

10 7,69 0 38,46 0

AC 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

10 0 15,38 23,07 15,38

15 0 15,78 21,05 26,31

TCHe 20 8,00 28,00 16,00 24,00

30 28,94 36,84 26,31 32,43
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Tabela 43. Valores genotipicos (§) das familias de cana-de-agticar € nimero de individuos a serem selecionados dentro das familias (ny), via
método BLUPIS, para as varidveis NC e DC (mm), para o ensaio da Denusa (2008-2009).

NC
Cana-planta Cana-soca Cana-planta Cana-soca
Familia g ny! Familia g ny! Familia g ! Familia g !

10 4,4974 n=50 n=100 61 53190  n=50 n=100 98 0,9490 n=50 n=100 43 1,6593 n=50 n=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 &9 0,5608 17 34
46 1,3078 15 29 &3 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
71 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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NC
Cana-planta Cana-soca Cana-planta Cana-soca
Familia g ny! Familia g ny Familia g Familia Ji4 !
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
ny - 454 909 - - 547 1093 - - 793 1585 - - 522 1043

r n;: quantidade de individuos selecionados dentro da melhor familia, neste caso, 50 (coluna a esquerda) e 100 (coluna a direita).



168

Tabela 44. Valor genotipico (&) das familias de cana-de-ac¢ticar e numero de individuos a serem selecionados dentro das familias (ny) via
método BLUPIS, para as varidveis AC (em m) e TCHe, para o ensaio da Denusa (2008-2009).

AC TCHe
Cana-planta Cana-soca Cana-planta Cana-soca
Familia g ny! Familia Iy ny! Familia g ny! Familia g !
46 0,1361 n=50 n=100 32 0,2232  n=50 n=100 98 28,6455 n=50 n=100 44 26,4018 n=50 n=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. Continuacao...

AC TCHe
Cana-planta Cana-soca Cana-planta Cana-soca
Familia g ny! Familia Ji4 ! Familia g ' Familia g !

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 - - - - - - - -
ny - 1097 2194 - - 714 1430 - - 686 1374 - - 686 1373

r n;: quantidade de individuos selecionados dentro da melhor familia, neste caso, 50 (coluna a esquerda) e 100 (coluna a direita).
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Tabela 45. Valor genotipico (&) das familias de cana-de-ac¢ticar ¢ numero de individuos a serem selecionados dentro das familias (ny) via
método BLUPIS, para as varidveis NC e DC (em mm), para o ensaio da Goiasa (2008-2009).

NC DC
Cana-planta Cana-soca Cana-planta Cana-soca
Familia g n' Familia I ny! Familia g ! Familia g !

157 3,0302 n=50 n=100 73 2,7542 n=50 n=100 95 1,5064 n=50 n=100 141 1,4795 n=50 n=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. Continuacao...

NC DC
Cana-planta Cana-soca Cana-planta Cana-soca
Familia g 0 Familia Ji4 ! Familia g ! Familia g !
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
ny - 576 1152 - - 496 995 - - 566 1132 - - 633 1265

1_ n;: quantidade de individuos selecionados dentro da melhor familia, neste caso, 50 (coluna a esquerda) e 100 (coluna a direita).
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Tabela 46. Valor genotipico (&) das familias de cana-de-ac¢ticar e numero de individuos a serem selecionados dentro das familias (ny) via
método BLUPIS, para as varidveis AC (em m) e TCHe, para o ensaio da Goiasa (2008-2009).

AC TCHe
Cana-planta Cana-soca Cana-planta Cana-soca
Familia Jiy ny! Familia g ny! Familia g ny! Familia g !

157 0,1327 n=50 n=100 124 0,2288 n=50 n=100 157 38,8426 n=50 n=100 124 352401 n=50 n=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




Tabela 46. Continuacao...
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AC TCHe
Cana-planta Cana-soca Cana-planta Cana-soca
Familia Iy ny Familia g ! Familia g ny Familia g ng

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 - - - - - - - - - - - -
Ny - 573 1147 - - 710 1420 - - 604 1208 - - 585 1171

r n;: quantidade de individuos selecionados dentro da melhor familia, neste caso, 50 (coluna a esquerda) e 100 (coluna a direita).
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Tabela 47. Valor genotipico (&) das familias de cana-de-ac¢ticar e numero de individuos a serem selecionados dentro das familias (ny) via
método BLUPIS, para as varidveis NC e DC (em mm), para o ensaio da Vale do Verdao (2008-2009).

NC DC
Cana-planta Cana-soca Cana-planta Cana-soca
Familia g n' Familia I n! Familia g ! Familia g !

31 1,0000 n=50 n=100 31 2,2028 n=50 n=100 220 2,2147 n=50 n=100 220 1,6177 n=50 n=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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NC DC
Cana-planta Cana-soca Cana-planta Cana-soca
Familia g ny Familia g ' Familia g ng Familia I ng
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 - - - -
ny - 818 1636 - - 558 1119 - - 877 1754 - - 875 1751

T

_ n;: quantidade de individuos selecionados dentro da melhor familia, neste caso, 50 (coluna a esquerda) e 100 (coluna a direita).
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Tabela 48. Valor genotipico (&) das familias de cana-de-ac¢ticar e numero de individuos a serem selecionados dentro das familias (ng) via
método BLUPIS, para as varidveis AC (em m) e TCHe, para o ensaio da Vale do Verdao (2008-2009).

AC TCHe
Cana-planta Cana-soca Cana-planta Cana-soca
Familia g n' Familia Iy n! Familia g ! Familia g !

184 0,1152 n=50 n=100 - - - - 248 5,5955 n=50 n=100 31 4,5366 n=50 n=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. Continuacao...

AC TCHe
Cana-planta Cana-soca Cana-planta Cana-soca
Familia g 0 Familia g ' Familia g ! Familia I !
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 - - - - - - - - - - - -
ny - 1047 2096 - - - - - - 743 1486 - - 530 1061

r n;: quantidade de individuos selecionados dentro da melhor familia, neste caso, 50 (coluna a esquerda) e 100 (coluna a direita).
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Tabela 49. Estimativas de correlacdo entre o nimero de individuos selecionados pelos
métodos Blup Individual (BLUPI) e Blup Individual Simulado (BLUPIS),
para cada ¢época de avaliagdo, cana-planta (CP) e cana-soca (CS),
considerando-se os caracteres nimero de colmos (NC), didmetro de colmos
(DC, em mm), altura de colmos (AC, em m) e toneladas de colmos por
hectare estimada (TCHe), nos ensaios da Denusa, Goiasa ¢ Vale do Verdao
(2008-20009).

Local Epoca NC DC AC! TCHe'
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 0,821 1% 0,9021** 0,8962** 0,8934%*
Vale do Verdao CP 0,6840%** 0,7901** 0,9044** -
CS 0,7230%** 0,8977** - 0,6929%**

' (-): Valores faltantes em razio da impossibilidade de predi¢do dos valores genotipicos de individuos.



