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Desempenho de familias de cana-de-acucar em diferentes fases no
melhoramento genético via REML/BLUP

Performance of sugarcane families at different stages in the genetic
improvement by REML/BLUP
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Resumo

O objetivo deste trabalho foi selecionar as melhores familias de cana-de-aglicar para aumento de
produtividade (TCH) na fase T1 e acompanhar seu desempenho nas fases T2 ¢ T3 do programa de
melhoramento genético da cana-de-agucar (PMGCA/UFPR/RIDESA). Os experimentos das fases
T1 e T2 foram realizados na estagdo experimental de Paranavai (PR) e a fase T3 foi instalada em
trés locais da regido noroeste do estado do Parana. Na primeira fase (T1) foram avaliadas 40 familias
de irmdos-completos oriundos de cruzamentos bi-parentais e foram correlacionados com as familias
selecionadas na etapa seguinte de sele¢do (T2), comparando o ntimero de gendtipos indicado pelo
BLUPIS ¢ o ntimero de clones que compuseram o T2, via selegdo massal. Os dados foram analisados
via metodologia REML/BLUP. Vinte e duas (22) familias foram selecionadas para a fase T2 e sete
familias foram selecionadas para a fase T3, sendo resultados dos cruzamentos RB835486 x RB72454;
RB855156 x SP70-1143; RB835054 x SP83-2847; RB835054 x SP80-3280; SP80-1816 x RB855156;
SP80-3280 x RB855589; e SP80-3280 x RB835486. A selegdo via procedimento BLUPIS permitiu
indicar maior nimero de familias potenciais e clones dentro destas familias. Os gen6tipos com melhor
desempenho nas fases seguintes foram originados das familias com valores genotipicos positivos e
produtividade acima da média experimental em T1.

Palavras-chave: Saccharum spp., correlacdo genética, herdabilidade, modelos mistos

Abstract

The objective of this work was to select the best sugarcane families to increase productivity (TCH) in T1
stage and monitor their performance in stages T2 and T3 of the sugarcane breeding program (PMGCA /
UFPR / RIDESA). The experiments of stages T1 and T2 were performed at the experimental station of
Paranavai (PR) and T3 stage was installed in three locations in the northwestern of Parana State. In the
first phase (T1) 40 full-sib families from bi-parental crosses were evaluated and were correlated with
selected families in the next stage of selection (T2), comparing the number of genotypes indicated by
BLUPIS, and the number of clones that composed the T2 stage, by bulk selection. Data were analyzed
by REML/BLUP methodology. In T1 stage, twenty and two (22) families were selected for T2 stage,
and seven families were selected for T3 stage, being results of the crosses RB835486 x RB72454,
SP70-1143 x RB855156, RB835054 x SP83-2847, SP80-3280 x RB835054, RB855156 x SP80-1816,
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SP80-3280 x RB855589, and SP80-3280 x RB835486. The BLUPIS selection procedure allowed the
indication of a greater number of potential families and clones within these families. The genotypes
with improved performance in subsequent phases were derived from families with positive genotypic
values and yield above experimental average in the T1 stage.

Key words: Saccharum spp., genetic correlation, heritability, mixed models

Introduciao

A variabilidade genética disponivel para selecdo,

cana-de-agucar, provém de
realizados entre genitores de interesse que ja
apresentam um conjunto de genes relacionados a
caracteres tidos como importantes componentes de
producao (DUTRA FILHO et al., 2011).

em cruzamentos

No exemplo como ocorre no melhoramento de
milho hibrido, ¢ comum o uso de métodos para
avaliar as linhagens com base em sua resposta nas
combinagdes hibridas, com destaque para o fopcross
(ARNHOLD; VIANA; SILVA, 2009; BARRETO
et al.,, 2012). No caso do melhoramento da cana-
de-acticar, os clones hibridos sdo resultados de
cruzamentos entre genotipos com alta heterozigose
(F1s), portanto ndo ha a formacao de linhagens
homozigotas, e a combinagdo destas. Embora
nao se realizam topcrosses em cana-de-agUcar,
o conhecimento do potencial do genotipo como
genitor e das melhores combinagdes de genitores
¢ de fundamental importancia para obtengdo de
familias superiores em cana-de-agucar.

Neste sentido, a selecdo de familias vem se
tornando uma boa estratégia, sobretudo quando estao
envolvidos caracteres de baixa herdabilidade na
selecdo, como a produtividade de cana por hectare,
TCH, (KIMBENG; COX, 2003; BARBOSA et al.,
2004; OLIVEIRA et al., 2008; PEDROZO, et al.,
2008). A selecdo de familias consiste em selecionar
aquelas com elevados valores genotipicos, sendo
descartadas familias com valores genotipicos baixos
(OLIVEIRA et al., 2011). Neste caso, a selecdo de
familias com base em caracteres quantitativos de
producdo, podera possibilitar a identificacdo de
clones promissores com maior probabilidade de
serem mais produtivos (OLIVEIRA et al., 2011).

A avaliacdo e seleg@o de progénies ou familias €
uma técnica comumente utilizada no melhoramento
de diversas culturas, como por exemplo, milho
(ARNHOLD; VIANA; SILVA, 2009), cana-de-
agucar (BARBOSA et al., 2005; OLIVEIRA et al.,
2008), eucalipto (ROCHA et al., 2006), cenoura
(SILVA; VIEIRA; NASCIMENTO, 2011), pequi
(GIORDANI et al., 2012), entre outras. No entanto,
em cana-de-acucar, ha escassez de informacio a
respeito do desempenho de familias em diferentes
fases do melhoramento genético, a fim de verificar a
eficacia da selecdo.

Segundo Stringer et al. (2011), sdo soélidas as
evidéncias que mostram que uma combinagdo de
selecao de familias, seguida da selecdo dentro da
familia ¢ mais eficaz (maiores ganhos genéticos)
e mais eficiente que a sele¢ao individual sozinha.
Ainda assim, a selecdo de individuos dentro das
familias passa, necessariamente, pelo processo de
avaliacdo visual, dada a grande dificuldade em obter
dados em nivel individual (RESENDE; BARBOSA,
2006; PEDROZO et al.,, 2008). Deste modo,
Resende e Barbosa (2006) propuseram e Oliveira et
al. (2011) confirmaram o uso da metodologia BLUP
individual simulado (BLUPIS), que ¢ um modelo
matematico para indicar o nimero de individuos a
ser selecionado visualmente por familia, o nimero
total de clones a ser avancado e o numero de familias
a contribuir com individuos selecionados.

O objetivo deste trabalho foi avaliar familias de
irmaos-completos de cana-de-agucar e a indicagao
de genotipos pelo método BLUPIS, sele¢do
massal na primeira fase de selegdo (T1) e avaliar o
desempenho destas nas fases seguintes de selegdo
T2 e T3, através dos valores genotipicos preditos de
cada individuo, da frequéncia de selecdao de clones
dentro das familias e das correla¢des entre familias
selecionadas e a produtividade final.
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Material e Métodos

As fases de selegdo (T1 e T2) foram instaladas
na Estacdo Experimental de Paranavai, localizada
no municipio de Paranavai, norte do Parana (23° 34’
02,75 de latitude Sul e 52° 38’ 53,87 de longitude
Oeste, ¢ altitude média de 450 m). A adubagdo de
base utilizada foi de 400 kg ha"!, do formulado NPK
5:25:25, na propor¢ao de 20 kg ha' de N, 100 kg
ha' de K,O e 100 kg ha' de P,O.. A adubacdo em
soca foi de 400 kg ha'!, do formulado 20:0:20, sendo
a proporcdo de 80 kgha' de Ne 80 kgha'de K 0e
com adubagédo de cobertura de 80 kg ha! de N.

Para este estudo, foram utilizadas 40 familias
de irmaos-completos oriundas de cruzamentos
biparentais entre 35 genitores. As hibridagdes
foram realizadas na Estacdo de Cruzamento Serra
do Ouro, Municipio de Murici, Estado de Alagoas,
situada a 9°13” de latitude Sul, 35°50” de longitude
Oeste ¢ altitude de 450 a 500 m. As progénies
foram plantadas e mantidas em casa de vegetacao,
localizada no municipio de Paranavai, Estado do
Parana. As plantulas foram transplantadas a campo
em abril de 2001, formando a populagdo base, ou
T1, como ¢ chamada a primeira fase de sele¢do nos
programas de melhoramento da cana-de-agucar.

Fase Tl

O delineamento experimental na fase T1 foi em
blocos incompletos, com os tratamentos compostos
pelas 40 familias de irmaos-completos e a parcela
experimental constituida por 45 individuos por
familia, conforme descrito por Resende e Barbosa
(2005), distribuidos em trés linhas com 15 plantas
por linha, espagadas por 1,4 m entre linhas e 0,5
m entre plantas, e trés repeticdes. O experimento
foi colhido na cana-planta em abril de 2002, e a
avaliacdo, realizada no ciclo de cana-soca em 2003.

A variavel utilizada para analise das familias
foi tonelada de cana por hectare (TCH). A TCH foi
estimada considerando a colheita total de parcelas
a partir da formula proposta por Leite et al. (2009);

TCH = (MI1C x NCM) x1000 /ESP.Onde; M1C,
refere-se a massa de média de um colmo, obtido por
meio da pesagem, em kg, de uma amostra aleatoria
de dez colmos (despontados); NCM ¢ o numero
de colmos por metro linear, obtido pela razdo
entre contagem do nimero de colmos na parcela e
os metros lineares da parcela; e ESP, refere-se ao
espacamento entre linha (1,4 m).

Para analise das familias na fase T1, utilizou-
se do seguinte modelo estatistico associado a
avaliagdo de familias de irmaos-completos obtidas
sob cruzamento dialélico desbalanceado, no
delineamento de blocos incompletos, com uma
observagdo por parcela, considerando o modelo

descrito abaixo, conforme Resende (2006):
y=Xr+Za+Wf+Ub+e

Em que: y, 7 a, f, b, e: vetor de dados; dos efeitos
de repeticdo (assumidos como fixos) somados
a média geral; dos efeitos genéticos aditivos
(assumidos como aleatérios); dos efeitos genéticos
de dominancia associado a familias de irmaos-
completos (assumidos como aleatorios); dos efeitos
dos blocos incompletos (aleatorios); e de erros ou
residuos (aleatorios), respectivamente. X, Z, W e
U: representam as matrizes de incidéncia para os
efeitos de r, a, f'e b, respectivamente.

Os parametros genéticos estimados foram:
herdabilidade
(h2), herdabilidade individual no sentido amplo
(hj), herdabilidade da média da familia no
sentido amplo (hsz), variancia genética aditiva
(g2), varidncia genética de domindncia entre
familias (crj), variancia residual entre parcelas
(2), (@),
coeficiente de determinacao dos efeitos das familias
(C?,,). coeficiente de determinagdo dos efeitos do
bloco (C:bloc), desvio padrao do valor genotipico
predito (SEP), acurdcia seletiva entre familias
em Tl (AC, ), coeficiente de variagdo genética
(CVgi%), coeficiente de variagdo ambiental (CV %),
coeficiente de variagdo relativa (CV %) e Média
Geral.

individual no sentido restrito

variancia fenotipica individual
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Fase T2

A fase T2 foi constituida por clones selecionados
das 22 melhores familias, segundo a analise
descrita anteriormente. No total, 195 clones foram
selecionados na primeira fase de selecao (T1) do
programa de melhoramento genético da cana-de-
acucar. O plantio da fase T2 foi realizado em 2003,
no delineamento experimental de blocos aumentados
(FEDERER, 1956). Cada bloco foi constituido por
18 clones e duas cultivares comerciais (padroes). A
parcela experimental foi composta por duas linhas
de cinco metros, espagcadas em 1,4 m entre-linhas, e
com de plantio de 18 gemas por metro.

As avaliagOes realizadas foram; i) tonelada de
cana por hectare (TCH), conforme procedimento
descrito anteriormente, e; ii) sanidade vegetal, com
base na avaliagdo visual dos sintomas das principais
doengas da cultura (carvdo, ferrugem marrom e
alaranjada, escaldadura e estria vermelha). As
avaliacoes foram conduzidas nos meses de abril e
julho de 2004, para os clones de ciclo de maturacio
precoce e maturagao tardio, respectivamente.

Para analise dos clones dentro das familias na
fase T2, utilizou-se do seguinte modelo estatistico
para a avaliacdo de clones no delineamento de blocos
aumentados com uma observagao por parcela:

y=Xf+Zg+Wb+e

Em que: y, f, g, b, e: vetores de dados; de efeito
fixo (média geral); de efeitos genotipicos de clones
(aleatorio); de efeitos de blocos (aleatorio) e de erros
aleatorios; respectivamente. X, Z ¢ W: matrizes de
incidéncia para f, g e b, respectivamente.

Os parametros genéticos estimados neste modelo
foram: herdabilidade individual no sentido amplo
(hj), herdabilidade da média do genotipo, assumindo
sobrevivéncia completa (hZ,.),varidncia genotipica
(Gj), variancia entre blocos (u:-‘b::), variancia residual
entre parcelas (a2), varidncia fenotipica individual
(c.-‘jf), coeficiente de determinacao dos efeitos do

bloco (Czbloc), desvio padrao do valor genotipico
predito (SEP), acuracia seletiva de gendtipos
em T2 (AC, ), coeficiente de variagdo genética
(CVgi%), coeficiente de variagdo ambiental (CV %),
coeficiente de variagdo relativa (CV %) e Média
Geral.

O programa computacional utilizado para
realizar as andlises foi o Sistema Estatistico e
Selecdo Genética Computadorizada SELEGEN
REML/BLUP, desenvolvido pela EMBRAPA

(RESENDE, 2006).

A correlacao entre BLUPIS x Sele¢do Massal
foi calculada a partir do numero de genotipos
potenciais indicados pelo procedimento BLUPIS e
o nimero de gendtipos obtidos na selecdo massal,
para a fase T2 precoce (P) e tardio (T) e somatério
de precoce e tardio. Do mesmo modo, procedeu-
se com a analise de correlagdo entre as médias
genotipicas das familias em T1 e com as médias
genotipicas das familias em T2, para o caractere
TCH. A significancia da correlagdo foi determinada
pelo teste t de Student.

Por fim, foi realizada uma analise comparativa
entre as familias que compuseram as fases T1, T2
e T3 do programa de melhoramento. Nesta analise,
quantificou-se o numero de clones selecionados
dentro das familias, sendo posteriormente estimado
a porcentagem de selecdo dentro destas. Foi
realizado o teste de hipotese de Qui-quadrado
(¥?) de Pearson a fim de avaliar se as proporg¢oes
observadas dentro das familias mostraram ou nao
diferencas significativas.

Resultados e Discussao

Os resultados referentes as estimativas dos
pardmetros genéticos para o caractere tonelada de
cana por hectare (TCH), avaliado nas familias de
irmaos-completos das fases T1 e T2 precoce (P) e
tardio (T), sdo apresentados na tabela 1.
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Tabela 1. Estimativa dos componentes de variancia e parametros genéticos' para tonelada de cana por hectare (TCH),
em T1 e T2 precoce (P) e tardio (T). Curitiba, PR, 2012.

Parametros T1 T2 (P) T2 (T)
Oa 103,480 _ _
oy - 477,286 1226,480
i ; 6,342 0,026
o; 90,697 156,199 628,586
a3 30,365 - -
o5 288,873 639,827 1855,092
h: 0358 +—0,176 - -
h3 0,779 0,746 +— 0,233 0,661 +—0,120
- 0,945 - ;
he - 0,753 0,661
Cotoc 0,223 0,010 0,000
Cram 0,105 - -
ACromi ACcion 0,972 0,868 0,813
CVaiy, 18,814 21,933 31,941
co; 20,140 12,547 22,867
CV,.% 0,934 1,748 1,397
Média geral 48,162 99,606 109,643

! Herdabilidade individual no sentido restrito (hé), herdabilidade individual no sentido amplo (hé), herdabilidade da média da
familia no sentido amplo (hsz), herdabilidade da média do gendtipo, assumindo sobrevivéncia completa (h3,.), varidncia genética
aditiva (@2), varidncia genotipica (C»"_g2 ), variancia genética de dominancia entre familias (':"_d:)» variancia entre blocos (U_bzg), variancia

residual entre parcelas (22), varidncia fenotipica individual (%), coeficiente de determinagdo dos efeitos das familias (C2,,.)-

coeficiente de determinagdo dos efeitos do bloco (l.C:hmc
familias em T1/acurécia da selecdo de gendtipos em T2 (AC

), desvio padrdo do valor genotipico predito (SEP), acuracia seletiva entre
; AC, ), coeficiente de variacdo genética (CVg;%)> coeficiente de

fam’

clon

variagdo ambiental (CV %), coeficiente de variagdo relativa (CV %) e Média Geral.

Fonte: Elaboracdo dos autores.

Os coeficientes de variagdo genética (CVg%)
para a variavel TCH indicaram haver variabilidade
genética com possibilidade de selecdo para aumento
de produtividade, em todas as fases de sele¢do
(T1, T2 P e T2 T), com valores de 19,57, 21,93 ¢
31,94%, respectivamente (TAB. 1). Valores acima
de 10%, ja indicam haver variabilidade genética
com possibilidade de sele¢do, conforme relatado
por Oliveira et al. (2011). Do mesmo modo, as
estimativas de herdabilidade (13 e hZ) evidenciaram
bom controle genético na expressdao do caractere
TCH, o qual indica grande potencial para sele¢ao

(RESENDE, 2006). A herdabilidade em sentido
amplo ¢ um paradmetro importante em culturas de
propagacdo vegetativa, como a cana-de-agucar.
Nestas espécies, a variabilidade genética € liberada
uma unica vez, e o gendtipo de uma planta ¢ fixado
apos o cruzamento, ndo havendo oportunidade de
segregacao nas fases futuras (ZHOU; JOSHI, 2012).

Outro parametro a ser considerado refere-se a
acuracia da selecdo dos genoétipos, de forma que
quanto maior o valor desse parametro na avaliagao
para um determinado carater, maior ¢ a confianga
na avaliagdo e nos valores genotipicos preditos dos
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genoétipos para um determinado carater (RESENDE;
DUARTE, 2007). Ao trabalhar com selecdo de
familias, ¢ possivel elevar a acuracia seletiva de
sele¢ao de baixa para moderada a alta (RESENDE,
2006). A acuracia para as fases T1, T2 Pe T2 T
foram classificadas de magnitude alta a muita alta
(RESENDE; DUARTE, 2007), com valores de
0,97, 0,86 ¢ 0,81, respectivamente (Tabela 1).

Os valores genotipicos (Vg) das 22 familias
selecionadas estdo apresentados na tabela 2. Ao
analisar a fase T1, das 22 familias selecionadas
11 encontram-se acima da média destas melhores
familias (50,96 t.ha'). Na selegdo em T2 P, seis
familias superam a média geral das 22 familias de
96,52 tha'e em T2 T, 11 familias encontram-se
acima da média de 111,96 tha! (Tabela 2). Neste
sentido, para a melhor familia (SP80-3280 X
RB855589), o Vg em T1 de 63,85, aumenta para
97,44 em T2. Portanto, ao selecionar individuos
nas familias com elevado valor genotipico para a
variavel de interesse, como TCH, a probabilidade
de obter clones com Vg elevado ¢ alta.

Na
efeitos

selegdo via BLUPIS,
genotipicos

familias com

negativos sdo eliminadas
automaticamente, por possuirem valor abaixo
da média geral do experimento. Assim, haveria
baixissima probabilidade de se obter um clone
promissor dentro destas familias (RESENDE;

BARBOSA, 2005; 2006).

A selecdo das 11 melhores familias em T1
proporcionou ganho médio de 12,21%, considerando
as mesmas familias conduzidas na fase T2. Nesta
fase, o ganho foi de 15,77%, o que possibilitou
ganhos acima da média em 50% das familias que
compuseram a fase T2.

O ntmero de individuos selecionados em T1
por meio da metodologia BLUPIS e niimero de
clones selecionados através de selecdo massal e que
compuseram a fase T2 (P e T) estdo apresentados
na tabela 3.

A metodologia BLUPIS indicou a selegdo de
226 individuos pertencentes a 11 familias com
efeitos genéticos positivos e que avangaram para a
fase de sele¢do T2. Ao considerar as cinco melhores
familias, resultantes dos cruzamentos SP80-3280 x
RB855589; SP80-3280 x RB835486; RB835486 x
RB72454; SP80-1816 x RB855156; ¢ RB835486 x
SP83-2847, o numero de individuos indicados foi
147, o que representa aproximadamente 65% do
total de individuos indicado pelo BLUPIS.

Na selecao massal, o nimero total de individuos
selecionados dentro das 22 familias foi de 182
no total, sendo 41 em T2 P e de 141 para T2 T
(Tabela 3). Ao considerar somente as familias de
efeitos genotipicos positivos, o valor ¢ reduzido
para 99 individuos. Este valor é bem abaixo dos
226 individuos indicados via selecdo BLUPIS.
Deve-se lembrar que a sele¢do massal baseia-se em
caracteres indiretos de produgdo, podendo levar a
menor eficiéncia seletiva de individuos promissores
para esta caracteristica, pois apenas considera os
efeitos fenotipicos (OLIVEIRA et al., 2011).

Por outro lado, a selecdo massal proporciona
de
apresentam sintomas de doengas. Ao analisar a
selecdo da melhor familia via BLUPIS (SP80-
3280 x RB855589), verifica-se a indicagdo de 39
individuos dentro da familia, porém na sele¢do

eliminagdo  antecipada genotipos  que

massal foram selecionados apenas dois individuos
em T2 P e quatro individuos em T2 T. Uma
explicagdo para este reduzido numero de individuos
selecionados dentro das melhores familias seria
decorrente da sele¢dao massal ser realizada com base
em caracteristicas fenotipicas, sendo descartados
individuos que possuiam sintomas de doengas ou
algum caractere desfavoravel, como por exemplo,
pouco perfilhamento, entre outros.
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Tabela 2. Valores genotipicos (Vg) e média geral das familias presentes em T1, T2 precoce (P) e T2 tardio (T) para a
variavel tonelada de cana por hectare (TCH). Curitiba, PR, 2012.

- T1 T2 (P) T2 (T)
Familias Iel Ve C Ve C Ve
SP80-3280 x RB855589 1 63,85 5 97,44 18 96,10
SP80-3280 x RB835486 2 61,36 3 102,28 6 117,41
RB835486 x RB72454 3 60,31 - - 11 112,73
SP80-1816 x RB855156 4 59,72 7 96,25 5 118,40
RB835486 x SP83-2847 5 56,98 11 66,28 12 111,15
RB855156 x SP70-1143 6 56,83 1 133,88 15 105,32
SP70-1143 x RB72454 7 56,53 - - 4 122,87
TAC87-3396 x RB72454 8 55,30 - - 1 172,36
RB72454 x L60-14 9 53,66 - - 20 94,34
RB855186 x RB865547 10 52,59 - - 19 95,19
RB72454 x IAC87-3396 11 51,86 - - 9 113,06
RB855113 x RB835054 12 48,43 - - 7 116,89
RB745464 x RB855127 13 48,41 - - 2 154,35
TUC71-7 x RB72454 14 47,93 10 80,60 21 92,14
RB835054 x SP80-3280 15 47,84 6 96,51 3 125,48
RB72454 x CP70-1133 16 45,81 4 99,17 16 100,24
SP80-3280 x RB835054 17 45,34 - - 10 112,98
RB835054 x SP83-2847 18 42,90 2 108,26 8 113,18
NAS56-79 x SP80-3280 19 41,88 8 91,09 14 107,03
RB865547 x RB855186 20 41,74 9 89,96 17 98,06
NA56-79 x RB72454 21 40,90 - - 22 74,46
RB72454 x NA56-79 22 40,90 - - 13 109,34
Média das 22 familias selecionadas 50,96 96,52 111,95
Média das 40 familias 49,67 99,60 109,64

'C — classificacao em relagdo ao Vg.
Fonte: Elaboracdo dos autores.
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Tabela 3. Numero de individuos selecionados dentro das familias em T1 via método BLUPIS (variavel TCH) e
numero de clones selecionados em T2 precoce (P) e tardio (T) via sele¢ao massal em familias de irmaos- completos

de cana-de-agucar. Curitiba, PR, 2012.

c Tl T2 (P) T2 (T)
Familia Blupis (n,)(n.=50) Clones sel.” Clones sel.”
1 SP80-3280 x RB855589 39 4 2
2 SP80-3280 x RB835486 32 11 21
3 RB835486 x RB72454 29 - 13
4 SP80-1816 x RB855156 27 13 8
5 RB835486 x SP83-2847 20 1 4
6 RB855156 x SP70-1143 20 1 2
7 SP70-1143 x RB72454 19 - 11
8 TAC87-3396 x RB72454 15 ” 1
9 RB72454 x L60-14 11 - 3
10 RB855186 x RB865547 8 ” 2
11 RB72454 x IAC87-3396 6 ” 2
12 RB8&55113 x RB835054 0 " 5
13 RB745464 x RB855127 0 ” 15
14 TUC71-7 x RB72454 0 2 -
15 RB835054 x SP80-3280 0 4 11
16 RB72454 x CP70-1133 0 2 5
17 SP80-3280 x RB835054 0 ” 22
18 RB835054 x SP83-2847 0 1 5
19 NAS56-79 x SP80-3280 0 1 2
20 RB865547 x RB855186 0 1 4
21 NAS56-79 x RB72454 0 - 2
22 RB72454 x NA56-79 0 " 1
Total 226 41 141

IC: classificagdo de familias com base no niimero de genétipos selecionados pelo procedimento BLUPIS; *: Numero
de clones selecionados dentro da familia. **: Individuos ndo selecionados dentro das familias.

Fonte: Elaboracao dos autores.

Ao comparar os procedimentos de selecdo via
BLUPIS em T1 com a selecdo massal (nimero de
clones obtidos para o T2) verificou-se correlagao
significativa de r=0,72"" (Tabela 4). Este resultado
evidencia a eficiéncia da selecdo via BLUPIS, e
informa que 72% dos clones selecionados em T2 sdo

procedentes das familias com efeitos genotipicos
positivos. Familias estas que foram avaliadas na fase
T1 e indicadas pelo procedimento BLUPIS. Este
resultado corrobora com o verificado por Oliveira
et al. (2011), o qual encontraram r=0,66** entre a
selecdo via BLUPIS e a selegdo massal.
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Tabela 4. Estimativa dos coeficientes de correlagdo de Pearson entre T1 e T2 tardio (T), T1 ¢ T2 precoce (P), T1 e T2
a partir de 40 familias de irmaos- completos da série RBO1. Curitiba, PR, 2012.

Descricao r a
Blupis T1 e clones em T2 (T) 0,43 0,060
Media TCH T1 e T2 (T) -0,16™ 0,496
Blupis T1 e clones em T2 (P) 0,76 0,019
Media TCH T1 e T2 (P) 0,18 0,659
Blupis em T1 e clones em Y T2 0,72 0,008
Média TCH T1 e T2 0,07 0,844

ns: nao significativo; * significativo a 5% de probabilidade; ** significativo a 1% de probabilidade.

Fonte: Elaboragdo dos autores.

Esta correlacdo significativa comprova que as
duas metodologias indicam resultados semelhantes,
porém na selecdo massal ha tendéncia de
selecionar maior nimero de individuos oriundos de
cruzamentos abaixo da média experimental, como

foi obtido para o TCH.

Por outro lado, ndo se verificou correlagao
entre as médias de produtividades das familias em
T1 e T2 (1=0,07). Os baixos valores de correlagao
também sdo observados entre as médias de TCH
entre BLUPIS em T1 e T2 P (-0,16) e T2 T (0,18).
Isto se deve a sele¢ao de TCH envolver caracteres
indiretos, que podem ser influenciados nos diferentes
ambientes e fases de selegao.

A porcentagem de selecdo dentro das familias, na
fase T1 variou de 0,5% a 16,9% e na fase T2 variou
de 3,3% a 8,3% (Figura 1). Das 40 familias avaliadas
em T1 foram selecionadas 22 para compor T2, com
base nos caracteres indiretos de selecao para TCH,
sendo estes: massa de um colmo (M1C kg), nimero
de colmos por touceira (NCT), nimero de colmos
por metro linear (NCM) e massa de uma touceira
(M1T kg). As sete familias que apresentaram
maior porcentagem de sele¢do foram resultado
do cruzamento entre os genitores: RB835054 x
SP83-2847; RB72454 x CP70-1133; RB835486 x
SP83-2847; RB835054 x SP80-3280; SP80-1816 x
RB855156; SP80-3280 x RB855589; ¢ SP80-3280
x RB835486; e suas respectivas porcentagens de
sele¢dao foram de 6,2; 7,2; 9,7; 12,3; 12,8 ¢ 16,9%,
respectivamente.

As melhores familias selecionadas na fase T2
e que constituiram a fase T3 foram sete, resultado
dos cruzamentos entre: RB835486 x RB72454;
RB855156 x SP70-1143; RB835054 x SP83-2847;
RB835054 x SP80-3280; SP80-1816 x RB855156;
SP80-3280 x RB855589; e SP80-3280 x RB835486.
Aporcentagem de selec@o destas familias foi de: §,3;
8,3; 8,3; 8,3; 16,6; 33,3 e 16,6% respectivamente
sendo cinco em comum com as que apresentaram
maiores porcentagens na selecao via procedimento
BLUPIS em T1 (Figura 1).

A maior porcentagem de clones selecionados
em T1 (16,9%) foi obtida pela familia oriunda do
cruzamento SP80-3280 x RB835486 (Figura 1). Na
sequéncia, aparece com o segundo maior valor de
selecdo na fase T2 (16,7%). Pelo método BLUPIS,
esta familia alcangou a segunda posi¢do (Tabela
3) no numero de clones a serem selecionados em
T1 (32 individuos indicados pelo BLUPIS). Este
mesmo resultado se repete quando observada a
selecdo massal em T2, onde esta mesma familia esta
presente com elevados valores de selegdo, sendo 11
individuos selecionados em T2 P e 21 individuos
selecionados em T2 T (segundos maiores valores na
sele¢dao massal).

Verificou-se que algumas familias, com altas
porcentagens de selecdo na fase T2, apresentaram
selecdo nula ou baixa na fase T3. Como exemplo,
tem-se as familias resultantes dos cruzamentos;
RB72454 x NA56-79, SP80-3280 x RB835054,
RB72454 x CP70-1133 e RB835486 x SP83-2847.
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Estas familias apresentaram sintomas de carvao,
0 que resultou na elimina¢ao completa da familia
na fase T3. O mesmo aconteceu com a familia
resultante do cruzamento SP80-3280 x RB835486,

que poderia ter tido maiores taxas de selecdo em T3.
Entretanto, esta familia apresentou incidéncia de
ferrugem alaranjada, sendo descartados os clones
que apresentavam sintomas.

Figura 1. Porcentagem de clones selecionados dentro das familias nas fases do melhoramento. A) Clones selecionados
em T1 para constituir a fase T2. B) Clones selecionados na fase T2 para constituir a fase T3. Curitiba, PR, 2012.
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Fonte: Elaboracéo dos autores.

Conclusoes

A selecgdo utilizando informagdes geradas pelo
método BLUPIS, dentro das familias com valores
genotipicos acima da média experimental na fase T1,
pode possibilitar maior taxa de clones selecionados

Familias

na fase T2 e com maior probabilidade de avangar
para as etapas seguintes do melhoramento genético;

As melhores familias na fase T1, e que foram
testadas nas fases seguintes, possibilitaram a
obtencdo de maior nimero de clones promissores
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e neste estudo foram provenientes dos cruzamentos
entre: SP80-1816 x RB855156; SP80-3280 x
RB855589 ¢ SP80-3280 x RB835486.
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