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RESUMO

O melhoramento da cana-de-agUcar € baseado em etapas de selecdo e clonagem
cujo objetivo é obtencédo de gendtipo superior. As fases iniciais sédo caracterizadas por
elevado numero de genotipos sendo necessario utilizar diferentes ambientes para
contemplar toda a populacédo. Assim, o objetivo deste trabalho foi compreender os
efeitos da interagdo entre familias e ambiente na primeira fase de melhoramento. A
populacao inicial foi composta por 287 cruzamentos avaliados em trés locais: Araras-
SP (CCA), Valparaiso-SP (EVA) e lvinhema-MS (MS). O delineamento estatistico foi
estruturado em blocos aumentados de Federer, em que duas variedades, RB92579
RB966928, foram utilizadas como testemunhas ao longo do experimento para
estimacao da variacdo ambiental. A varidvel analisada foi producdo em toneladas de
Brix por hectare (TBH) e analisada via modelos mistos no software R, estimando-se
0S parametros genéticos, tais como coeficiente de variagdo genético (CVg), residual
(CVr), herdabilidade (h?) e correlacdo genética entre locais. Além disto, foram
estimados os ganhos de selecéo predito (Gs) considerando intensidades de selecéo
(IS) 10% e 40%. Os parametros genéticos obtidos foram 0,38 (h?), 0,11 (CVg) e 0,13
(CVr), para o CCA; 0,37 (h?), 0,23 (CVg) e 0,30 (CVr) para MS e 0,33 (h?), 0,16 (CVQ)
e 0,30 (CVr), para EVA. As correlagBes genéticas foram de 0,22 (CCA-MS) e 0,34
(EVA-CCA e EVA-MS). De forma que o ambiente MS apresentou maior potencial de
selecdo e CCA a melhor conducéo experimental. Ja ao assumir a classificacdo das
familias obtidas no CCA e IS de 10% no mesmo local, o Gs foi de 0,99 TBH, mas ao
extrapolar a classificacdo para MS e EVA, os GS foram de 0,09 e 0,57,
respectivamente. Analogamente, ao considerar a classificacdo obtida no MS, os Gs
preditos foram de 1,24 (MS), 0,40 (EVA) e 0,14 (CCA); ja para a classificagdo em EVA,
Gs preditos foram de 2,02 (EVA), 0,21 (MS) e 0,31 (CCA). Logo, demonstra-se uma
forte interacdo complexa entre familias e ambientes, uma vez que a extrapolacdo das
familias selecionadas néo é eficiente quanto a selecéo no proprio local. Ao considerar
IS de 40% tem-se as mesmas consideracdes do que observado a 10%, sendo a
principal diferenca que o Gs para os locais em que as familias sdo originalmente

selecionadas apresentam uma reducdo mais pronunciada.

Palavras-chave: TBH; ganho de sele¢&o; herdabilidade; intensidade de selecao.
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1. INTRODUCAO

A cana-de-acgUcar (Saccharum spp.) é uma das culturas de maior importancia
socioeconémica do mundo, em funcao de seu papel na producdo de agucar, seu alto
rendimento energético e sua eficacia no processo de producéo de alcool e biomassa,
que geram subprodutos de grande interesse ambiental, como biocombustiveis
(ARANTES, 2013; CURSI, 2016; KEZZY DE MORAIS et al., 2015)

De acordo com os dados mais recentes da Food and Agriculture Organization
- FAO (2023), em 2021 o Brasil despontou como o maior produtor de cana-de-acucar,
sendo sua producédo concentrada na regido Centro-Sul do pais e responsavel por 525
milhdes de toneladas na safra 2021/2022, sendo Sao Paulo o maior estado produtor
(COMPANHIA NACIONAL DE ABASTECIMENTO, 2023)

Embora a complexidade genética da cultura, a produtividade brasileira de cana-
de-acucar cresceu 66% entre 1975 a 2010, devido tanto ao desenvolvimento de novas
variedades via melhoramento genético quanto um melhor conjunto de préticas
agrondmicas (CURSI, 2016; DAL-BIANCO et al., 2012). O melhoramento genético da
cana-de-acucar € conduzido por diferentes instituicbes de pesquisas e tem por
objetivo produzir novos materiais voltados a maior produtividade e tolerancia a
estresses bidtico e abidtico. Para tanto, a presenca de um banco de germoplasma
com ampla diversidade genética € fundamental para sustentar estas pesquisas ao
longo do tempo (KEZZY DE MORAIS et al., 2015).

Atualmente, os principais programas de melhoramento genético que geram
novas variedades de cana-de-acUcar no Brasil sdo o Instituto Agrondmico de
Campinas (IAC) e Centro de Tecnologia Canavieira (CTC), ambos localizados no
estado de Sdo Paulo, e a Rede Interuniversitaria para o Desenvolvimento do Setor
Sucroenergético (RIDESA), que teve surgimento apos a extingdo do Instituto do
Acucar e Alcool e teve suas atividades assumidas por universidade federais (REIS,
2009). Apesar das divergéncias quanto a conducao das etapas iniciais de selecéo, os
programas se baseiam na selecdo e clonagem de genotipos superiores (SOUZA,
2015).

Além do desenvolvimento de variedades mais produtivas, que envolve fatores
como maior teor de sacarose, resisténcia a doencas, pragas e estresses abioticos, o
melhoramento genético também € uma ferramenta que garante a sustentabilidade da

cultura da cana-de-agucar, na eficiéncia da cultura, na redugdo dos custos de
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producdo e ampliacdo de areas da cultura em diversas regibes do Brasil (GOES;
ARAUJO; MARRA, 2009).

Visando a maior producdo de etanol e de aclUcar, os programas de
melhoramento genético vém dando maior énfase no desenvolvimento de cultivares
com maior rendimento de sacarose, que é divergente conforme a época da colheita e
0S caracteres genéticos da variedade, e aprofundado o conhecimento sobre a
herdabilidades do teor de acucar (AQUINO et al., 2014; SILVEIRA, 2014). Uma forma
de analisar o os rendimentos de acUcar da cultura por hectare é através da
produtividade de toneladas de Brix por hectare (TBH), que em seu calculo abrange
caracteres que influenciam diretamente na producao de etanol por hectare (TEIXEIRA
et al., 2017).

A selecéo faz parte da fase inicial do melhoramento e é uma das etapas mais
importantes e complexas do processo devido ao alto nimero de gendtipos envolvidos
na busca de individuos superiores e também da correlacdo entre esses em futuras
geracdes clonais (CURSI, 2016). Entretanto, quando os gendétipos sdo testados em
varios ambientes, a classificacao relativa entre eles pode ser diferente devido da
interacdo entre gendtipo e ambiente, assim, interferindo diretamente nos processos
de selecao (ARANTES, 2013; LEME, 2018; SANTOS, 2008).

A interacdo entre gendtipo e ambiente é um dos principais alvos de exploragao
dos programas de melhoramento de cana-de-acgUcar, que realizam experimentos em
diferentes regides e periodos do ano visando se obter o genétipo que sofre menos
interferéncia da interacdo com o ambiente (BASTOS et al., 2007). Devido a falta de
equilibrio dos dados obtidos, modelos tradicionais podem ter limitagcdes na analise de
dados, e metodologias como a de modelos mistos mais adequadas para obter os
maiores informacdes sobre os parametros genéticos e a predicdo dos valores
genotipicos das familias nas fases iniciais (FREITAS et al., 2013; MELO, 2014).

Tendo isso, o principal objetivo deste trabalho foi analisar a interagéo entre
familias e ambientes distintos na etapa inicial do melhoramento de cana-de-agucar

através da metodologia de modelos mistos.
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2. REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1.IMPORTANCIA DA CANA-DE-ACUCAR E A SUA RELACAO COM A ECONOMIA

A cana-de-acuUcar € uma das culturas de maior importancia mundial, sendo
cultivada em diversos paises de clima tropical e subtropical, tendo o Brasil como maior
produtor com cerca de 715 milhdes de toneladas, seguido da india com 405 milhdes
de toneladas, e China com 106 milhdes de toneladas produzidas (FOOD AND
AGRICULTURE ORGANIZATION OF THE UNITED NATIONS, 2023; KEZZY DE
MORAIS et al., 2015). Ademais, a cana-de-acUcar tem papel essencial na economia
brasileira devido a ao valor comercial de seus principais produtos, acucar, etanol e a
cogeracdo de energia elétrica (BANCO NACIONAL DE DESENVOLVIMENTO
ECONOMICO E SOCIAL, 2008).

.Em 2021, a producédo de cana-de-acUcar gerou 75 bilhdes de reais para o
Brasil, sendo o estado de S&o Paulo o maior produtor desta cultura na safra de
2021/2022, com 4,2 milhdes hectares, correspondendo a 50,42% de &rea plantada,
seguido dos estados de Goias e Minas Gerais, com, respectivamente, 962,9 mil e
846,5 mil hectares, representado 11,53% e 10,14% do espaco destinado ao cultivo no
Brasil (COMPANHIA NACIONAL DE ABASTECIMENTO, 2023; INSTITUTO
BRASILEIRO DE GEOGRAFIA E ESTATISTICA, 2021).

A introducdo da cultura no Brasil se no inicio do século XV na llha de Séao
Vicente, a partir de variedades portuguesas da llha da Madeira, com o objetivo central
de producédo de acucar, e foi se expandindo pelo litoral brasileiro (FONTANETTI,
BUENO, 2017). No século XVIII, a producéo de cana-de-acucar atingiu outras regides
do pais, em destaque o planalto paulista e no inicio do século XIX a &rea entre
Sorocaba, Piracicaba, Mogi Guacgu e Jundiai, constituindo o “Quadrilatero do Agucar”
(RODRIGUES; ROSS, 2020).

Apenas em meados do século XVIII houve a introdugdo de variante hibridas
oriundas de programas de melhoramento da india e de Java, estimulando assim a
criagdo de centros de pesquisas nacionais voltados ao melhoramento genético da
cana-de-acgUcar no Brasil, visando variedades mais produtivas e mais resistentes a
doencas e pragas (BANCO NACIONAL DE DESENVOLVIMENTO ECONOMICO E
SOCIAL, 2008).
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A partir da década de 1970, houve uma promoc¢ao da producdo de alcool

coma finalidade de diminuir a dependéncia das importacdes de petrdleo, e com isso a
implementacdo de plataformas como o Programa Nacional do Alcool, que trouxe
inovacdes para a producdo de cana-de-aglcar com o propésito de obtencdo do
etanol, o que levou ao impulsionamento da producao agricola direcionada ao mercado
de combustiveis (ARAUJO; SANTOS, 2013; FONTANETTI; BUENO, 2017).

De acordo com Departamento de Energia dos Estados Unidos (2022) o Brasil
€ 0 segundo maior produtor de etanol, sendo sua produgcdo na safra 2021/2022
estimada em 26,4 bilhdes de litros afirmando a importancia da industria
sucroenergético no pais (COMPANHIA NACIONAL DE ABASTECIMENTO, 2023).
Além disso, a reducéo de fontes energéticas fosseis requer a substituicdo por energias
renovaveis, tornando o etanol e a energia elétrica em sistemas de cogeracao, fontes
energéticas sustentaveis, modernas e competitivas (BANCO NACIONAL DE
DESENVOLVIMENTO ECONOMICO E SOCIAL, 2008).

2.2.MELHORAMENTO GENETICO DA CANA-DE-ACUCAR

No Brasil, o lancamento de novas variedades de cana-de-acucar é realizado
por trés principais programas: Instituto Agronémico de Campinas, com financiamento
do governo do estado de Sao Paulo, Centro de Tecnologia Canavieira, com
financiamento privado, e o programa de melhoramento das universidades federais que
compdem a Rede Interuniversitarias para Desenvolvimento do Setor Sucroenergético,
com financiamento federal, e todos tem como principio a obtencao de variedades mais
produtivas, resistentes a pragas, doencas e adaptaveis a variacfes climaticas
(BEZERRA et al., 2018).

O processo de desenvolvimento de novas variedades de cana-de-agUcar
demanda aproximadamente uma década e pode ser sumarizado por meio da
obtencao inicial de populagcbes com variabilidade genética, seguido por diversas
etapas de experimentacdo agrondmica, nas quais os melhores individuos sao
selecionados e clonados. O uso da propagacao vegetativa a permite transmisséo
integral do genoétipo explorando os efeitos genéticos aditivos e néo aditivos
(dominancia e epistasia) dos individuos superiores (FERREIRA, 2020; RAM, 2014).

Assim, os programas de melhoramento de cana-de-acucar estdo divididos em trés
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principais etapas, sendo elas a geragdo de variabilidade genética, seguida pela

selecéo e clonagem nas etapas iniciais e finais (CURSI et al., 2022; LEME, 2018).

A geracdo de variabilidade € realizada através de cruzamentos de irméos
completos e/ou meios irméos. Apesar, da cana-de-acUcar ser uma espécie que
apresenta alogamia, alguns desafios sdo encontrados, dentre os quais pode-se
destacar: i) a dificuldade em obter o florescimento natural das plantas, uma vez que
sua inducdo ocorre devido a condicbes especificas de fotoperiodo, umidade e
temperatura, sendo que no Brasil estas condi¢bes sdo mais propicias no Nordeste; ii)
complexidade genética dos individuos, isto é, como a cana-de-agucar apresenta auto
e alopoliploidia, com niveis diversos de aneuploidia tem-se meiose irregular o que
pode dificultar/inviabilizar a formacao de individuos. (AQUINO et al., 2014; KEZZY DE
MORAIS et al.,, 2015). Ap6s a obtencdo das sementes, hd o processo de
individualizagcdo dos cruzamentos (ou familias), beneficiamento, germinacdo e
producédo de plantulas ou seedlings para iniciar as etapas experimentais (KEZZY DE
MORAIS et al., 2015; BEZERRA et al., 2018).

A etapa de experimentac&do agrondmica varia em funcao de cada programa de
melhoramento e seus objetivos, porém conceitualmente € possivel definir duas etapas
principais, as iniciais e as finais. Para o programa de melhoramento genético
conduzido pela UFSCar/RIDESA, a etapa inicial consiste nas fases T1 e T2 e a etapa
final consiste nas fases T3 e FE (fase experimental).

A fase T1 consiste no plantio das plantulas em condicfes experimentais, porém
cada individuo € uma combinacdo especifica de forma que a variabilidade esta
maximizada (CURSI, 2016; MELO, 2014). Usualmente, os individuos sao agrupados
de acordo com os genitores, formando familias e as plantas séo selecionadas apés o
segundo ano agricola ou cana soca (LEME, 2018). Uma alternativa € a conducao do
chamado teste de familia, que consiste na avaliacdo do desempenho e classificacao
destes grupos de individuos no primeiro ano agricola, sendo a intensidade de selecéo
realizada no segundo ano € fung¢édo do seu desempenho no ano anterior (KIMBENG;
COX, 2003). As caracteristicas utilizadas para a selecdo de individuos sao
resisténcias a doencas, teor de acucar e aspectos agronémicos. O uso da estratégia
de familias permite inferir o desempenho de produtividade de agucar médio de cada
familia, representado em TBH ou toneladas de Brix por hectare (SILVEIRA, 2014;
TEIXEIRA et al., 2017).
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Ja na segunda fase (T2), os individuos selecionados sdo plantados em

parcelas individualizadas, e novamente avaliados por dois anos e selecionados. As
fases finais T3 e FE sé@o conduzidas em blocos ao acaso, avaliado entre trés e quatro
safras (anos ou cortes) e avaliados em varios locais para estudos de interacdo entre
gendtipo e ambientes, visando identificar a melhor alocagdo dos individuos
remanescentes. Estes passos adicionais sdo necessarios para que a avaliacdo seja
criteriosa e a identificacdo do gendtipo superior seja validada (MELO, 2014;
PEDROZO et al., 2008; LEME, 2018; CURSI, 2016; CURSI et al., 2022).

2.3.METODOS DE SELECAO NA PRIMEIRA ETAPA DO MELHORAMENTO DA
CANA-DE-ACUCAR

A identificacdo e selecdo dos melhores individuos na fase T1 é um desafio
devido a dificuldade em distinguir o mérito genético do individuo e a influéncia
ambiental. Deste modo, algumas estratégias sdo propostas dentre as quais pode-se
citar a selecdo massal, selecdo de familia e a analise individual de todas as plantas.
Vale ressaltar que em todos 0s casos, a selecdo é aplicada apenas no segundo ano
e os métodos se diferenciam conforme a estratégia utilizada no primeiro ano agricola
(CURSI, 2016).

A selecdo massal, ou selecao individual, € o método mais simples uma vez que
a selecéo das plantas é baseada nos valores fenotipicos, sendo de facil execucdo em
populacées com ampla variabilidade genética (AUGUSTO DE OLIVEIRA et al., 2011;
MELO, 2014). Essencialmente, a cultura € colhida no primeiro ano, e com base no
desempenho das plantas rebrotadas faz-se a selecao dos individuos desejados.
Entretanto, esta proposta tem baixa eficiéncia para caracteres com baixa
herdabilidade (KIMBENG; COX, 2003; AUGUSTO DE OLIVEIRA et al., 2008; DUTRA
FILHO, 2010).

Por outro lado, pode-se utilizar os dados de cana planta para nortear a selecéo
no segundo ano. A proposta de analise de plantas individuais (BLUPi conforme
notacdo de CURSI, 2016), consiste na avaliagdo biométrica de todas as plantas da
populacdo assumindo a estrutura de familia e plantas dentro de familias para inferir

os melhores gendtipos. Contudo, esta metodologia ndo é viavel devido a questdes
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logisticas e operacionais, pois demanda muito tempo e mao de obra. Assim, uma

estratégia que se mostra em equilibrio entre as duas propostas anteriores € a selecéo
de familias, em que baseia-se na avaliacdo no primeiro ano, de todos o conjunto de
individuos agrupados em funcéo de seus genitores (familias) para que no segundo
ano a intensidade de selecao praticada seja proporcional ao desempenho da familia
no ano anterior. Logo, uma familia superiora é aquela que predomina um elevado
numero de individuos favoraveis. A identificacdo destas € altamente desejavel,
acredita-se que ha uma maior possibilidade de identificar novas variedades a partir de
familias superiores (KIMBENG; COX, 2003; AUGUSTO DE OLIVEIRA et al., 2011;
MELO, 2014; CURSI, 2016). Neste caso, a selecdo no segundo ano consiste na
remocao dos individuos inferiores destas familias (ANDRADE, 2010; CURSI, 2016).
Para o estudo de familias de cana-de-acucar tém se adotado diversos métodos
como a selecdo sequencial, que consiste na combinacdo entre a selecdo entre
familias seguida pela selecao individual, e a selecdo via BLUP (Best Linear Unbiased
Prediction) individual, que além de utilizar simultaneamente a informacé&o de familia e
de individuos para a selecdo, desloca os resultados da progénie na direcao da média
observada que auxilia na obtencdo de dados com precisdo alta (AUGUSTO DE
OLIVEIRA et al., 2013; CURSI, 2016). Entretanto devido as complicacdes no alcance
de informacdes individuais das plantas, Resende e Barbosa (2006) propuseram a
selecéo BLUP individual simulado (BLUPIS) que n&o requer avaliagéo individual e se
baseia nos efeitos genotipicos das familias avaliadas, e indica o nimero de individuos
gue devem ser selecionados por familia. CURSI (2016) apontou que entre a selecéo
sequencial e BLUPIS, o primeiro apresentou maior ganho de selecédo predito, ja o
segundo permitiu a selecdo de individuos de mais familias mantendo uma maior

variabilidade dentre os individuos selecionados.

2.4.INTERACAO ENTRE GENOTIPOS E AMBIENTES

A fim de se obter melhor produtividade em diferentes regides, os programas de
melhoramento genético de cana-de-agUcar buscam variedades econdémicas com
melhor adaptabilidade a diferentes solos e técnicas de cultivo (RAIZER, 1998). A maior

parte dos caracteres de grande importancia agronémica e econémica dessa cultura
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sdo quantitativos e controlados por muitos genes, estando sujeitos as interagcdes

gue ocorrem entre o gendtipo e o ambiente (IGA) (ARANTES, 2013).

A IGA é entendida como a resposta diferencial dos genétipos as mudancas doa
ambientes evidenciando a dependéncia entres os efeitos genéticos e ambientais
(BOS; CALIGARI, 2008). Além disso, sua presenca dificulta a selecdo e a
recomendacao dos genotipos, ja que os ganhos genéticos esperados com a selecao
podem ser superestimados, com um crescimento exagerado das estimativas de
variancia genética durante as etapas preliminares do melhoramento. (LEME, 2018).
Ha trés diferentes situa¢cBes de IGA: auséncia de interacdo, em que a resposta dos
genadtipos ao ambiente é, em proporcéo, igual ou semelhante; interacdo simples, em
gue ha diferenca de variabilidade entre os genoétipos nos ambientes, mas ndo ha
alteracdo da classificacdo; e por fim, interacdo complexa, em que 0s genoétipos
apresentam diferentes respostas as variacdes ambientais, e consequentemente ha
alteracdo em sua classificacdo (Figura 1) (BESPALHOK-FILHO, 2017; LEME, 2018;
SANTOS, 2008).
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Figura 1 Representacdo grafica da interacao entre gendétipos e ambientes, sendo a primeira (a)
auséncia de interacéo, (b) presenca de interagcao simples, (c) presenca de interacdo complexa.
Fonte: BESPALHOK-FILHO (2017).

Este fenbmeno € de extrema relevancia para o langcamento de uma nova
variedade e para a constatacdo da constancia da superioridade de seu material
genético em diferentes condi¢cdes ambientes, ou seja, de sua estabilidade fenotipica,
e de sua capacidade de aproveitar positivamente as variacdes do ambiente (FREITAS
et al., 2013; RAIZER, 1998; SILVA, 2008).
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Diversas metodologias estatisticas séo utilizadas para a avaliagdo da

estabilidade e adaptabilidade, uma das metodologias mais utilizada € de Eberhart e
Russell (1966), baseada em regressao linear em que € calculado um indice ambiental
através da subtracdo entre a média de todos os gendtipos em um ambiente e a média
geral de todos os genotipos em todos os ambientes. O indice ambiental € utilizado
como abscissa (X) e o valor observado do gendtipo no ambiente como ordenada (Y)
na regressao linear (Y = a + bX) para cada genotipo testado. O coeficiente angular (b)
corresponde a adaptabilidade do gendtipo, e pode dar trés diferentes respostas em
relacdo a melhoria ambiental: se b<1, tem-se genotipos menos responsivos a
melhorias ambientais, por outro lado, sdo costumeiramente materiais mais rusticos,
adaptados a condicbes marginais de cultivo; se b=1, os genotipos respondem de
forma mediana; e se b>1, os gendtipos respondem de forma acentuada, e, portanto,
séo mais indicados para os melhores ambientes. Ainda, a estimativa da estabilidade
é feita pela somatoria dos desvios (ARANTES, 2013).

Outro método comumente empregado para o estudo da IGA é o método de Lin
e Binns (1988) baseado em analise ndo paramétrica em que o desempenho é
guantificado pelo indice de estabilidade (Pi) dado pelo quadrado médio da distancia
entre a média de um acesso para um dado ambiente e a resposta maxima para o
mesmo ambiente, em todos os ambientes avaliados, indicando superioridade geral do
genatipo avaliado (BESPALHOK-FILHO, 2017).

2.5.APLICACAO DE MODELOS MISTOS NO MELHORAMENTO DA CANA-DE-
ACUCAR

Nos programas de melhoramento de cana-de-agucar 0s experimentos S&o
conduzidos em varios locais, e a colheita é realizada em diferentes periodos durante
um mesmo ano e em anos diferentes com o objetivo de se comparar o desempenho
de novos clones com as variedades disponiveis comercialmente e avaliar a
intensidade dos efeitos ambientais e genéticos da interacdo entre esses fatores,
critérios de grande importancia para a selecdo de genotipos superiores (BASTOS et
al., 2007; MATTOS et al., 2013).

Os modelos tradicionais possuem limitacdes devido ao desequilibrio dos dados
obtidos, tanto pela dificuldade de obtencédo de genotipos com 0 mesmo numero de

repeticdo quanto pelas eventuais falhas de plantio e colheita (SANTOS, 2017).



20
Por isso, o emprego de metodologias analiticas com modelos tanto para a

estrutura de variancia genética quanto para a estrutura de variancia residual, como as
estruturas de variancia-covariancias (VCOV), sdo os mais indicados para analise de
interacao entre ambiente e genotipo (FREITAS et al., 2013).

A metodologia de modelos mistos é utilizada para a descricdo de dados que
tem envolto em sua estrutura efeitos que séo fixos e aleatorios, e o tratamento dos
dados por esse sistema garante uma série de vantagens como a flexibilizacdo das
analises e o contorno das dificuldades geradas pelo desbalanceamento (MELO, 2014,
SILVA et al., 2013).
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3. OBJETIVO GERAL

Analisar a interacéo entre as familias e os ambientes distintos na etapa

inicial do melhoramento da cana-de-agucar.

3.1.OBJETIVOS ESPECIFICOS

- Avaliar os parametros genéticos das familias em cada um dos locais de
avaliacao;

- Obter o desempenho das familias em cada ambiente para estimar a
correlacao entre os ambientes;

- Compreender as diferengas entre os locais, em termos de experimentacao
para a fase inicial do melhoramento genético da cana-de-acucar

- Estimar o ganho de selecéo predito considerando as melhores familias e

considerando o0 método de selecao de familias.
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4. MATERIAL E METODOS

4.1.DADOS EXPERIMENTAIS

A populacdo de melhoramento foi composta por 287 familias obtidas pela
UFSCar/RIDESA, as quais foram avaliadas em trés locais: na Estacdo Experimental
de Valparaiso (EVA), no Centro de Ciéncias Agrarias (CCA) e na Usina Adecoagro
em lvinhema/MS (MS). De forma sintética, EVA esta localizado nas coordenadas 21°
13’ 20" S; 50° 52’ 00”W; 460m, apresenta clima Aw (clima tropical com inverno seco),
com precipitacdo média de 1168mm e solos predominantemente arenosos. Ja CCA
esta localizado em 22° 21’ 25”S; 47° 23’ 03” W; 650m, clima Cwa (clima subtropical
de inverno seco), com precipitacdo média de 1300 mm, com predominio de solos
argilosos. (CURSI et al. 2021). Ivinhema esta localizado em 22°18'18"S; 53°48'54"W;
362m, clima Aw, com precipitacdo média esta entre 1400 e 1700 mm.

A unidade experimental para as familias constitui em 108 plantulas
distribuidas em duas linhas de 27 m, com espacamento de 0,5 m entre plantas e 1,4
m entre linhas. O delineamento experimental aplicado foi o de blocos aumentados de
Federer. Neste caso, o residuo foi estimado pela distribuicdo aleatéria das variedades
RB92579 e RB966928 (testemunhas) ao longo da area experimental, cujo plantio foi
em parcelas de iguais dimensdes, mas com o plantio baseado em toletes ao longo
dos sulcos. O plantio ocorreu entre marcgo e abril de 2020 e a colheita foi realizada
apos 13 meses de cultivo. A variavel utilizada foi TBH (toneladas de brix por hectare),
a qual foi obtida pela equacéao:

TBH = (TCH x Brix) /100, em que:
TCH é a producéo (toneladas) de colmos por hectare obtido por meio total da parcela
baseada em colheita mecanizada e pesada com caminhdo balanca; posteriormente,
0 peso da parcela foi convertido para producéo por hectare considerando o tamanho
da parcela e o numero de touceiras vivas; Brix € média obtida de dez plantas por

parcela da medicao de sélidos soluveis obtido por refratdmetro.

4.2. ABORDAGEM DE MODELOS MISTOS

A analise de modelos mistos foi utilizada para obtencdo dos valores
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genéticos de cada familia nos trés locais de experimentacdo. Optou-se por conduzir

analises independentes para cada local, utilizando o modelo:

yij = u+b;+g; +e;, emque:
yij= € a variavel fenotipica analisada (TBH) para cada parcela; u = intercepto do
modelo; c;= efeito fixo para blocos, ou seja, controle local; g;= efeito aleatdrio
genotipico (familias + testemunhas) e e;;= erro experimental.

A obtencao das estimativas foram conduzidas com a funcéo Imer do pacote

Ime4 disponivel no software R (www.r-project.org).Com a obtencdo das meédias

genotipicas das familias foi possivel obter estimativas para parametros genéticos,

conforme descritos a seguir:

4.3.PARAMETROS GENETICOS

4.3.1. Coeficientes de variacao
A variancia fenotipica (¢2) da caracteristica em estudo (TBH) pode ser

decomposta em um componente genético (oZ) e outro ambiental (sZ), conforme
equacao a seguir:

of =of + of

Conceitualmente, os programas de melhoramento desejam minimizar o2 e

maximizar ¢ de forma que o potencial de obter gendtipos superiores seja
potencializado. Estas trés variancias podem ser obtidas nas andlises de modelos
mistos, porém € usual que a apresentacao e intepretacdo sejam conduzidas a partir
da padronizacdo em relacdo a média geral do ambiente, a qual definido como
coeficiente de variacdo. Logo, o CV pode ser expresso por:

CV =02 /%, em que:

o?= variancia fenotipica, genética ou ambiental e x= média geral do local.

4.3.2. Herdabilidade
Ao considerar que o melhoramento da cana-de-acUcar explora a

capacidade de propagacao vegetativa, € possivel estimar a herdabilidade no sentido

amplo, seguindo a seguinte relacado (CURSI, D.E. 2016):

2 2
2 Og Og

h = =" —
(Amplo) 2 2 2


http://www.r-project.org).com/
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4.3.3. Acuréacia

A acurécia (Ac) pode ser interpretada como a covariancia entre o valor
real e o predito, indicando a qualidade das analises e estimativas. Algebricamente,

pode ser obtida, como a raiz quadrada da herdabilidade:

Ac=\/ﬁ

4.3.4. Correlacdo genética entre os ambientes

A variacdo do comportamento das familias nos diferentes ambientes pode
ser mensurada por meio da correlacdo genética. Os valores de correlagdo entre os
ambientes foram calculados da seguinte forma:

Lx =)y —-Y)
VI -%?X( -7)°
onde X e Y= (CCA ou MS ou EVA), x e y= TBH da familia, x e y = média geral das

familias (TBH). Esta medida varia entre -1 e 1, sendo 0 a auséncia total de correlagao

Correl (X,Y) =

entre os locais, 1 a correlacéo direta e -1 a correlagdo inversa entre os ambientes.

4.3.5. Ganho de selecéao predito

Com a classificacao das familias em funcao do mérito genético pode-se praticar
a selecdo dentro das familias superiores, por meio de diferentes critérios. Para o
presente trabalho, duas estratégias foram consideradas: i) uma selecdo restritiva,
baseada apenas nas 29 melhores familias (10%); ii) uma selecao mais ampla aplicada
a 116 melhores familias (40%), porém utilizando diferentes taxas de selecéo, a qual
varia em funcéo de sua classificacdo, por exemplo, as 10% melhores familias, tem
40% de intensidade de sele¢éo, as familias classificadas até 20%, 30% e 40% tém
taxas de selegcéo de 30%, 20% e 10%, respectivamente.

Para a estimacdo do ganho genético predito nos dois cenarios de selecéo, as
seguintes equac0des foram utilizadas:

Ds =x,—Xx

Gs = h?Ds
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em que Ds = diferencial de selecéo, x, = média das familias selecionadas para TBH,

x¥ = média geral da populacdo. h?= herdabilidade no sentido amplo obtida com a
analise de modelos mistos.

Ressalta-se que a média selecionada, conceitualmente, deveria ser baseada
na avaliacdo fenotipica de cada individuo selecionado na populagdo. No entanto,
devido a restricbes operacionais que inviabiliza a avaliacdo individual de cada planta
selecdo massal é praticada. Logo, para fins de estudo, assumiu-se para o primeiro
cenario (selecdo das 10% melhores) a média aritmética de todas as 29 familias
selecionadas; ja ao considerar o segundo cenario em que se utiliza 40% das melhores
familias, mas com intensidade de selecéo diferencial, x; sera a média ponderada das
familias segunda a intensidade de selecdo recomendada, a qual pode ser ilustrada
pela equacédo abaixo:

xXs = 0,40 X Gqpo, + 0,30 X G11_209, + 0,20 X Gu1_300, + 0,10 X G31_409, em

que:
x; = meédia selecionada das familias; Gy, = meédia das 10% melhores familias,
G11-200,=Média das familias classificadas até 11% e 20% melhores; G,;_399, = Média
das familias classificadas entre 21% e 30%; G3i_40 = mMedia das familias
classificadas entre 31% e 40%

Ao considerar que estas familias foram plantadas em trés ambientes
distintos, é possivel compreender os efeitos da interacao entre familias e ambientes
por meio dos ganhos de selecao obtidos pelas diferentes classificacdes, por exemplo,
utilizando a classificacdo do CCA tem-se a identificacdo das 29 melhores familias
(esquema 1) e com isto é possivel obter o ganho de selecao predito. Contudo, também
tém-se a possibilidade de avaliar o comportamento destas familias em EVA e MS, de
forma a obter os ganhos preditos destas mesmas familias em diferentes ambientes.
Este mesmo cenario foi aplicado com para os rankings obtidos nos trés locais e
expandidos para os demais. Além disto, o procedimento foi repetido para os dois
cenarios de selegéo: 10% das melhores familias e 40% das melhores familias. Desta
forma, € possivel identificar o impacto que a interacdo entre familias e ambientes

podem apresentar
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5. RESULTADOS E DISCUSSAO

5.1.PARAMETROS GENETICOS

Conforme indicado na Tabela 1, é possivel perceber que o menor
coeficiente de variacdo (CV) residual foi de 0,13 para CCA, enquanto EVA e MS
apresentaram os valores de 0,30, indicando uma melhor condugao experimental para
CCA e, consequentemente, uma maior precisdo experimental. Por outro lado, o menor
CV genotipico foi verificado para o CCA (0,11), sendo o ambiente com menor
variabilidade genética. J4 o MS apresentou CV genético de 0,23 e para EVA o valor
foi de 0,16.

Para o melhoramento genético a intepretacdo das medidas relacionadas a
variabilidade é de fundamental importancia, pois o intuito estd em maximizar a
variancia genética e minimizar a variancia ambiental. Ao considerar que as mesmas
familias foram avaliadas nos trés ambientes, € possivel considerar a hipétese de
homogeneidade para as variancias genéticas. Contudo, de acordo com os valores
obtidos, observou-se que os trés ambientes apresentaram diferentes potenciais de
discriminacdo de familias, ou seja, o maior CV genético para MS indicou que as
mesmas familias apresentaram mais diferencas do que nos outros ambientes. J4 CCA
apresentou uma baixa capacidade de discriminacdo e EVA apresentou um
comportamento intermediario. A primeira fase de selecdo da RIDESA-UFSCar é
distribuida entre os trés ambientes, pois ha uma dificuldade logistica de implantar todo
0 experimento em um Unico local, neste caso, os resultados apontaram que a
utiizacdo de EVA e MS foi extremamente benéfica, pois foram dois locais que
contribuiram para a melhor discriminacdo das familias, em especial o MS que
apresentou o dobro da variabilidade do que observado no CCA.

A variacdo residual pode ser utilizada para indicar a precisao do
experimento, uma vez que permite a quantificacdo da variabilidade ambiental. Ao
considerar que o experimento foi instalado em blocos de Federer, este delineamento
j& apresenta uma menor precisdo devido a auséncia de repeticdes para as familias.
Neste caso, 0 grande destaque ocorreu para a estimativa de CV residual no CCA
(0,13) valor considerado como uma alta precisdao. O CV residual do MS (0,30) foi
equivalente a EVA. Vale ressaltar que o melhor cenario seria a precisdo do CCA sendo
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observada em MS, local com maior capacidade de discriminacao dos genotipos.

Apesar dos CV residuais e genéticos terem variado para os locais, notou-
se que a relacdo entre as diferencas foram proporcionais, o que foi evidenciado nos
valores de herdabilidade e também para a acuracia que foram muito similares entre
os diferentes ambientes. Novamente, o cenario ideal seria aquele que apresentaria o
CV residual minimo (observado no CCA) e maximo CV genético (MS) em um mesmo
ambiente, refletindo em maior valor de herdabilidade e consequentemente, maior
potencial para selecionar genoétipos superiores. Nota-se que para o CCA ocorre o
contrério, isto é, apesar de haver o menor CV genético, provavelmente, resultados
satisfatérios sdo passiveis de serem obtidos, pois a conducédo experimental € muito
adequada, compensando a reducéo da variabilidade genética entre familias.

Por fim, nota-se que a maior média para TBH foi observado no CCA
seguido de EVA e MS, respectivamente. No entanto, ao considerar 0s parametros
associados com variabilidade genética, percebe-se que o ambiente CCA é superior
em termos de desempenho, isto é, as familias demonstram mais potencial para
acumulo de acucar, porém o ambiente € menos discriminativo do que EVA e MS, em
outras palavras, os dois Ultimos ambientes tem maior potencial para indicar familias

superioras provavelmente devido a suas condic6es mais desafiadoras.

Tabela 1 Parametros Genéticos obtidos por meio da analise de modelos mistos para os
experimentos implantados pela RIDESA em Araras (CCA), Valparaiso (EVA) e lvinhema (MS).

Parametro CCA MS EVA
Média Geral (TBH) 20,74 13,02 18,91
Variacdo Genotipica 4,80 9,21 16,29
CV Genotipico 0,11 0,23 0,16
Variagao Fenotipica 12,58 24,96 48,86
CV Fenotipico 0,17 0,38 0,37
Variacédo Residual 7,78 15,76 32,57
CV Residual 0,13 0,30 0,30
Herdabilidade 0,38 0,37 0,33

Acuracia 0,62 0,61 0,58
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5.2.IDENTIFICACAO DAS MELHORES FAMILIAS E CORRELACAO ENTRE OS
AMBIENTES

Ao considerar a classificacdo das familias para cada local notou-se que
para o CCA, a melhor familia foi 6149 (26,5 TBH), além disto 30 familias estavam
classificadas acima da testemunha RB966928 (22,4 TBH) e 83 se posicionaram acima
de RB92579 (21,5). Para EVA, a melhor familia foi 434A (37,3 TBH), a segunda (9035)
e terceira familia (519B) apresentaram TBH de 28,8 e 27,5, respectivamente. Ainda,
16 familias foram superiores a RB966928 e 19 foram superiores a RB92579. Para MS,
nenhuma familia superou RB92579 (19,8) e nove foram superiores a RB966928
(17,02). A melhor familia apresentou TBH de 19,62 (8098).

Ao observar as correlacdes genotipicas entre os ambientes, notou-se
valores baixos, isto é, menores que 0,35 ou 35% (Figura 3), porém todas diferiram
estatisticamente de zero. A principal consequéncia desta baixa correlacdo é a
auséncia de familias superiores em dois ambientes simultaneamente. A familia com
comportamento mais proximo deste ideal foi a 519B, posicionada como a quarta
melhor familia em MS e a terceira em EVA. Na pratica € uma evidéncia de interacao
complexa, pois nota-se uma alteracdo na classificacdo dos genétipos, ou seja, as
familias quando submetidas a diferentes condicdes ambientais modificam o padrdo
de resposta. Por este resultado, o comportamento das familias em cada um dos locais
deve ser considerado com cautela caso haja o interesse em extrapolacdo os
resultados para outro ambiente de avaliacdo. Contudo, até o0 momento ndo temos

demonstrado o impacto que a baixa correlacdo pode causar na selecao de familias.
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Figura 2 Grafico de dispersédo, histograma e correlacdo linear para as familias avaliadas nos
ambientes CCA, EVA e MS para a caracteristica producdo em toneladas de brix por hectare
(TBH).

Ao considerar o comportamento médio das familias nos trés ambientes, a
Figura 4 observacoes relevantes, uma vez que 0s eixo X estdo padronizados para 0s
trés graficos. Neste caso, observa-se que a menor média foi observada em MS e que
neste caso, as melhores familias apresentavam comportamento proximo a média em
EVA e CCA. Ja a menor distribuicéo foi para o CCA, em que provavelmente os efeitos

genéticos sdo menos discriminados devido as condi¢gfes favoraveis dos ambientes.
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Figura 3 Histograma representando a distribuicao dos valores genotipicos das familias
avaliadas no CCA, EVA e MS para o carater toneladas de Brix por hectare (TBH).
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5.3. GANHO DE SELECAO PREDITO COM AS 29 (10%) MELHORES

FAMILIAS

Para quantificar a influéncia da baixa correlagdo genética entre ambientes
foi calculado o ganho de selecdo predito com as 10% melhores familias. Esta
intensidade de selecdo ndo é praticada em condicdes reais por ser muito restritiva,
porém em termos de ilustracdo pode auxiliar na compreenséo da influéncia da IGA.
Ao considerar o desempenho das familias no CCA, a média das familias selecionadas
foi de 23,35 TBH, assumindo que a média geral foi de 20,74 e herdabilidade 0,38
(Tabela 1) tem-se um diferencial de sele¢éo 2,61 TBH e Gs de 0,99 TBH. No entanto,
ao considerar o desempenho deste mesmo grupo de familias em EVA, a média
selecionada foi de 20,44 versus 18,91 (média original), o que resultou em um ganho
de selecdo de 0,57 TBH. Ja para MS a média selecionada foi de 13,29 versus 13,02
ocasionando um ganho de selecéo de apenas 0,10 TBH. Logo, o melhor ganho predito
dessas familias foi no CCA, pois a extrapolacéo desta classificacdo nédo foi eficiente,
uma vez que estas familias ndo conseguiram manter a superioridade tanto em EVA
guanto MS. Este mesmo raciocinio foi aplicado para as demais situacées, isto €,
selecdo de grupo de familias em EVA e MS para predi¢cdo nos demais locais. Ao
assumir a classificacéo das familias no MS, os Gs preditos foram de 1,24 (MS), 0,40
(EVA) e 0,14 (CCA); para a classificacdo em EVA, os Gs preditos foram de 2,02 (EVA),
0,31 (CCA) e 0,21 (MS) (Tabela 2). Portanto, devido a influéncia de IGA o maior ganho
de selecdo serd obtido utilizando os resultados das avaliacbes do proprio local,

fazendo necessario trabalhar cada ambiente com a sua selecdo especifica.
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Tabela 2 — Estimativa de média selecionada (x;), diferencial de selegcao (ds) e Ganho de selecéo
(Gs) para tonelada de Brix por hectare (TBH) na primeira fase de selecao do melhoramento de
cana-de-agUcar, para os ambientes CCA, EVA e MS, a partir da selegcdo das melhores familias
nos trés ambientes de selecdo, considerando intensidade de sele¢céo a 10%.

Ambientes que as R Ambientes em que aresposta a
. Parametros . .
familias foram . selecdo foi predita
o Genéticos
inicialmente .
' estimados CCA EVA MS
selecionadas
CCA Xs 23,35 20,44 13,29
ds 2,61 1,53 0,27
Gs 0,99 0,57 0,09
EVA Xs 21,56 24,38 13,64
ds 0,82 5,47 0,62
Gs 0,31 2,02 0,20
MS X 21,12 20,00 16,78
ds 0,38 1,09 3,76

Gs 0,14 0,40 1,24
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5.4. GANHO DE SELECAO PREDITO NA SELECAO DE FAMILIAS

O mesmo raciocinio foi aplicado ao método de selecdo de familias,
considerando uma intensidade de selecédo (IS) de 40%, o que é apresentado em
detalhes em CURSI (2016) e CURSI et al. (2022). No entanto, diferentemente, de
CURSI (2016) nao se tem, até o momento, a avaliacdo dos clones selecionados para
obtencdo do ganho de selecéo real. Assim, a estratégia foi calcular uma média
ponderada das familias em funcdo de sua classificacdo conforme detalhado na
metodologia. Com a nova média selecionada foi possivel recalcular os valores de
diferencial de selec&o e ganho de selecéo (Tabela 3).

Novamente, os maiores ganhos de selecdo foram obtidos no proprio
ambiente em que a selecdo foi praticada. Nota-se que o ganho de selecdo no
esquema de familia é reduzido em comparacao a intensidade de 10%, por exemplo,
guando a selecéo ocorreu no CCA e a resposta foi observada no CCA o Gs predito foi
de 0,64 TBH (IS de 40%) versus 0,99 TBH (IS de 10%), o mesmo ocorreu para EVA
(1,03 TBH com IS de 40% versus 2,02 TBH com IS de 10%) e MS (0,84 TBH com IS
40% versus 1,24 TBH com IS de 10%). Contudo, este efeito foi menos pronunciado
guando compara-se o ganho de selecdo predito para a selecdo em outro local, por
exemplo, o Gs predito para MS quando considerado asmelhores familias no CCA para
IS de 40% foi de 0,11 TBH e para IS de 10% foi de 0,09 TBH; o mesmo ocorreu para
selecdo em EVA e resposta em MS, isto €, o Gs foi de 0,21 TBH para IS de 40%
versus 0,20 TBH para IS de 10%. Logo, pode-se afirmar que a utilizacdo de uma
intensidade de selecdo menor, situacdo na qual mais familias séo selecionadas, reduz
0 ganho de selecdo para a selecdo e avaliacdo no proprio local, mas pouco afeta a

resposta indireta ou via extrapola¢do, uma vez que os Gs continuam baixos.
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Tabela 3 — Estimativa de média selecionada (x;), diferencial de selegcao (ds) e Ganho de selecéo
(Gs) para tonelada de Brix por hectare (TBH) na primeira fase de selecao do melhoramento de
cana-de-aclcar, para os ambientes CCA, EVA e MS, a partir da selegcdo das melhores familias
nos trés ambientes de selecdo, considerando intensidade de selecdo de 40%, de acordo com a
selecdo de familia sequencial.

Ambientes que as R Ambientes em que aresposta a
. Parametros . _ )
familias foram . selecéo foi predita
o Genéticos
inicialmente .
' estimados CCA EVA MS
selecionadas
CCA Xs 22,41 20,01 13,33
ds 1,67 1,11 0,31
Gs 0,64 0,37 0,11
EVA Xs 21,30 22,00 13,60
ds 0,56 3,10 0,58
Gs 0,21 1,03 0,21
MS Xs 21,00 19,81 15,30
ds 0,26 0,91 2,28

Gs 0,10 0,30 0,84
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. CONCLUSAO

A partir dos resultados conseguimos concluir que:

e A estratégia de dividir as familias em diferentes locais é benéfica e deve ser
mantida, pois, a variabilidade € diferentemente explorada em cada ambiente

e O ambiente CCA apresentou melhor precisdo experimental, mas menor
capacidade de distincado de familias que EVA e principalmente MS

e O ambiente MS apresentou média menor que outros ambientes, porém maior
potencial para discriminar familias.

e Os ganhos de selecdo preditos indicam que a extrapolacdo das melhores
familias de um ambiente de selecdo ndo deve ser extrapolada para os demais,
pois ha perdas nas duas intensidades de selecdo estudadas.

e Notou-se forte interacao do tipo complexa entre familias e ambientes de forma
qgue o melhor cenario é que a avaliagdo e a selecdo sejam conduzidas no

mesmo ambiente experimental.
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