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RESUMO

O sorgo sacarino € uma cultura bioenergética que possui colmos com elevados teores de
acucares, similar a cana-de-agUcar. Estudos de associa¢do, demostram que Vvarios caracteres
agroindustriais comumente mensurados nos ensaios de avaliacdo de genotipos, tém elevada
correlacdo com o carater-alvo de melhoramento que é rendimento de etanol de 12 geracdo, a
exemplo da producdo em toneladas de brix por hectare (TBH). Desta forma, o objetivo deste
trabalho foi avaliar a acuracia da predi¢do, usando a abordagem de modelos mistos univariada
e multivariada, e comparar os ganhos genéticos por diferentes estratégias de selecdo
multicaracteres de progénies. Foram selecionadas 196 progénies de meios-irméos, oriundas da
populacéo base do ciclo zero, do programa de selecdo recorrente intrapopulacional de sorgo
sacarino da Embrapa Milho e Sorgo, visando o aumento do rendimento de aglcares. Os
experimentos foram realizados em dois ambientes no delineamento experimental latice 14 x 14,
sendo medidos os caracteres dias para o florescimento (FLOR), altura da planta (AP), produgéo
de massa verde (PMV), teor de sélidos sollveis totais (SST) e toneladas de brix por hectare
(TBH). Foram realizadas as analises via abordagem de modelos mistos univariada e
multivariada e, posteriormente, foram adotadas quatro estratégias de selecdo das progénies:
selecdo direta com base no TBH; indice FAI/BLUP; indice de Mulamba e Mock e; indice
aditivo. Foi observada variancia genética significativa para todos os caracteres em cada
ambiente e na andlise conjunta, para quase todos, com excecdo do SST. A analise multivariada
proporcionou estimativas de parametros genéticos e predicdes dos valores genéticos das
progénies mais acuradas em relagdo a univariada, além de resultar em estimativas de ganhos
superiores para todos os caracteres. A selecdo direta para o carater TBH e o indice FAI/BLUP
resultaram em estimativas de ganhos genéticos equilibrados, tanto na abordagem univariada
como na multivariada, possibilitando a identificagdo de progénies que associam elevado
desempenho agroindustrial

Palavras chave: Sorghum bicolor (L.) Moench. indice de selecdo. BLUP multivariado.
Acurécia



ABSTRACT

Sweet sorghum is a bioenergy crop that presents stalks rich in sugar content, similar to sugar
cane. Correlation studies have shown several agroindustrial traits commonly assessed in the
genotype evaluation trials are highly correlated with the breeding target trait 1% generation-
ethanol yield, such as the production in tons of brix per hectare (TBH). In this way, the aim of
this work was to evaluate the prediction accuracy using the univariate and multivariate mixed
model approaches and compare the genetic gains by different strategies of progeny multi-trait
selection. We selected 196 half-sib progenies from the zero-cycle base population of the
intrapopulational recurrent selection program of Embrapa Maize and Sorghum aiming to
increase sugar yield in sweet sorghum. The experiments were carried out in two environments
in the 14 x 14 lattice experimental design. The traits measured were flowering time (FLOW),
plant height (PH), green mass production (GMP), total soluble solids content (TSS) and tons of
brix per hectare (TBH). We analyzed the data using a univariate and multivariate mixed model
approaches, and four progeny selection strategies: direct selection based on TBH, FAI / BLUP
index, Mulamba and Mock index, and additive index. Significant genetic variance was observed
for all traits in each environment, and in the joint analysis for almost all, except TSS. The
multivariate approach provided estimates of genetic parameters and predictions of the progeny
genetic values more accurate and greater genetic gains for all traits than the univariate approach.
The selection for TBH and the FAI/BLUP index resulted in balanced genetic gains estimates
for the traits in both the univariate and multivariate approaches, allowing the identification of
progenies that associate high agroindustrial performance.

Key words: Sorghum bicolor (L.) Moench. Selection index. Multivariate BLUP. Accuracy.
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1 INTRODUCAO

A demanda mundial por fontes energéticas renovaveis, a exemplo dos biocombustiveis,
tem-se acentuado. O uso destas fontes renovaveis tem por finalidade a reducéo das emissdes de
gases causadores do efeito estufa, originados da utilizacdo de combustiveis fosseis
(PARRELLA et al., 2016). Além disso, tem-se uma grande preocupa¢do com 0 esgotamento
das fontes de energia ndo renovaveis, como petrdleo, gas natural e carvao.

No tocante aos biocombustiveis, o Brasil se destaca com a cadeia produtiva do etanol,
cuja matéria-prima base é a cana-de-aglcar. Contudo, no intuito de fortalecer esta cadeia,
especialmente no que concerne ao preenchimento da janela aberta na entressafra da cana-de-
acucar, torna-se necessario que outras culturas bioenergéticas sejam buscadas, maximizando o
uso de recursos e contribuindo para uma agricultura de baixo carbono e de maior eficiéncia nos
processos agricolas e industriais. Neste contexto, o sorgo sacarino [Sorghum bicolor (L.)
Moench] surge como uma cultura alternativa complementar, e que apresenta caracteristicas
favoraveis a sua exploracdo, como a elevada producdo de massa verde, porte alto e colmos
suculentos, com elevados teores de aglcares fermentaveis no caldo. E uma cultura que vem
chamando atencdo pelo seu grande potencial energético voltado para a producdo de etanol
(ALMODARES; HADI, 2009; PARRELLA, 2011; RATNAVATHI et al., 2011; REGASSA;
WORTMANN, 2014).

No Brasil e no mundo, instituicfes tém investido tempo e recursos em programas de
melhoramento de sorgo sacarino com o objetivo de obter genétipos com maior rendimento de
etanol. Esta caracteristica, por sua vez, estd diretamente correlacionada a outros caracteres,
como os teores de agucares fermentaveis no caldo, producdo de massa verde, florescimento etc
(LEITE et al., 2017; LOMBARDI et al., 2015). O melhoramento genético visando a obtencéo
de cultivares de sorgo sacarino, com alta producdo de etanol, pode ter sua eficiéncia
incrementada mediante 0 emprego da selecédo recorrente.

Atentos a isso, 0s pesquisadores da Embrapa Milho e Sorgo, iniciaram um programa de
selecdo recorrente visando aumento do teor de acglcar no caldo na cultura do sorgo sacarino.
Para a escolha da populagéo base, foi levada em consideracéo a presenca de caldo nos colmos
e o teor de solidos soluveis totais no caldo. Na realizacéo dos cruzamentos, uma fonte de macho-

esterilidade foi utilizada. Por fim, o progresso genético obtido com apenas um ciclo de selecéo
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foi positivo para varios caracteres, sendo que para o carater toneladas de brix por hectare, 0
ganho foi de 8,65% (LEITE, 2018).

No que concerne a selecdo, uma questdo sempre em voga € acerca da estratégia de
selecdo multicaracteres a ser adotada, uma vez que o idedtipo envolve uma série de
caracteristicas de interesse. Para sorgo sacarino, o idedtipo consiste em uma produtividade
minima de biomassa de 60 t ha, extragdo minima de aglcar total de 80 kg t* de biomassa,
contetido minimo de agtcar total no caldo de 12,5%, producdo minima de etanol de 60 L t* de
biomassa e periodo de utilizacao industrial minimo de 30 dias (PARRELLA, 2011; BOREM et
al., 2013). Para proceder a sele¢do baseada em um conjunto de caracteres, varios procedimentos
estatisticos tém sido sugeridos. O emprego de indices de selecdo é um dos mais frequentes, por
funcionar como um carater adicional, resultante da combinacdo dos caracteres alvo de
melhoramento. Dentre os varios presentes na literatura destaca-se o indice de Mulamba e Mock
(1978), o indice aditivo (RESENDE, 2007b) e o indice FAI/BLUP (ROCHA et al., 2017).
Todavia, os melhoristas tém geralmente calculado estes indices a partir de abordagens de
analise univariada. Logo, essa selecdo pode ter sua eficiéncia incrementada, usando a
abordagem de modelos mistos multivariada, por levar em conta no processo de estimacéao e/ou
predicéo, as covariancias existentes entre os caracteres. Diante do exposto, 0s objetivos desse
trabalho foram avaliar a acuracia da predicdo usando a abordagem de modelos mistos
univariada e multivariada, e proceder a comparacdo dos ganhos genéticos por diferentes

estratégias de selecdo de progénies de sorgo sacarino.
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2 REFERENCIAL TEORICO

2.1  Aculturado sorgo sacarino

O sorgo [Sorghum bicolor (L). Moench] é uma espécie pertencente ao Reino Plantae;
Diviséo Magnoliophyta (Angiospermas); Classe Liliopsida (Monocotiledonea); Ordem Poales;
Familia Poaceae (Gramineas), género Sorghum (SANTOS et al., 2005). Sua domesticacao,
segundo registros arqueoldgicos, aconteceu por volta de 3000 a.C, ao tempo em que a pratica
da domesticacéo e cultivo de outros cereais era introduzida no Egito Antigo, a partir da Etiopia.
Sua introdugdo no continente americano ocorreu pelo Caribe, trazido por escravos africanos e,
posteriormente, foi introduzido no sudoeste dos Estados Unidos (RIBAS, 2000). Neste tltimo,
a primeira lavoura de sorgo plantada de que se tem noticia data de 1853, por William R. Prince,
de Nova lorque, e quatro anos mais tarde, em 1857, o Departamento de Agricultura lancou o
que pode ter sido a primeira cultivar comercial ‘moderna’ de sorgo do mundo, fruto ja da
manipulacdo genética promovida pelo homem (RIBAS, 2003).

Agronomicamente, 0 sorgo é uma espécie muito versatil, abrangendo diversos
segmentos do mercado agricola mundial. Este pode ser classificado em cinco tipos, sendo eles:
i) sorgo granifero, cujo produto principal é seu grédo, utilizado na alimentacdo humana e animal;
i) sorgo forrageiro, utilizado para pastejo animal e silagem; iii) sorgo vassoura, cujo produto
principal é sua panicula, utilizada para producao de vassouras; iv) sorgo biomassa, cuja funcéo
é a producdo de biomassa e; v) sorgo sacarino que possui alto teor de acucares fermentaveis
sendo utilizado para producio de etanol e como fonte de energia (RIBAS, 2003; BOREM et
al., 2014).

O sorgo sacarino apresenta uma série de vantagens que caracterizam seu potencial para
producdo de etanol, tais como, ciclo rapido (variando de 90 a 120 dias), plantio totalmente
mecanizavel (plantio por sementes), alta produtividade de biomassa (60 a 80 t.ha), tolerancia
a periodos de seca e altas temperaturas, colmos com capacidade de armazenar agucares
fermentaveis, responsivo a melhoria das condi¢cBes ambientais, tratos culturais e colheita
mecanizada, e possibilidade de cultivo em qualquer regido do pais, pois tem fécil adaptacdo a
climas variados (PARRELLA, 2011).

Ao lado da cana-de-acgucar, que é tradicionalmente empregada na producdo de etanol, o

sorgo sacarino apresenta-se como uma Otima opg¢do sob 0 ponto de vista agrondémico e
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industrial. O processamento industrial é realizado de forma similar ao da cana-de-agUcar, sendo
necessarios pequenos ajustes operacionais, como no processo de extracdo, moagem e
clarificacdo de caldo (PARRELLA, 2011). Assim como a cana, a cultura do sorgo também
oferece uma quantidade de residuo fibroso (bagago) que é utilizado para gerar o vapor
necessario para operagdo industrial (ALMODARES; HADI, 2009), uma vez que o baga¢o do
sorgo sacarino apresenta poder calorifico equivalente ao bagagco de cana, sendo bastante
eficiente na cogeracdo de energia (MAY, 2013). Associado a esses fatores, 0 uso do sorgo
sacarino também ajuda a diminuir a ociosidade da industria sucroalcooleira durante o periodo
de entressafra da cana-de-acgUcar e, consequentemente, contribui para a dilui¢do dos custos fixos

da usina.
2.2 Selegédo recorrente na cultura do sorgo sacarino

Um dos pilares para o sucesso do sistema de producdo de etanol de sorgo sacarino,
consiste no desenvolvimento de matéria-prima de qualidade. O desenvolvimento de gendtipos
gue atendam as caracteristicas tecnoldgicas e agrondmicas demandadas pelo mercado, é o papel
fundamental de um programa de melhoramento genético, no caso, cultivares ou hibridos com
boa produtividade e qualidade de caldo para producdo de etanol. Além disso, 0s materiais
precisam ser estaveis nos diferentes ambientes e apresentar uma boa resposta frente a melhoria
das condi¢bes ambientais (PARRELLA, 2011; REDDY et al., 2011).

Atualmente, centros de pesquisa nacionais e internacionais trabalham com esta cultura.
Instituigdes como University of Nebraska—Lincoln e Texas A&M University nos Estados
Unidos e Indian Institute of Millets Research na india, possuem fortes programas de
melhoramento. No Brasil, a Embrapa tem dedicado esforcos para com essa cultura, tendo
desenvolvido trabalhos na &rea de fitotecnia, entomologia, fitopatologia, melhoramento
genético etc. Em geral, os programas de melhoramento com sorgo sacarino tém por objetivo o
desenvolvimento de cultivares com alta producgéo de biomassa fresca, com alto teor de agucar
no caldo e que contribuam para producao de etanol (PARRELLA et al., 2016).

Sabe-se que muitos caracteres agrondémicos e industriais estdo relacionados a producéo
de etanol, sendo assim, € necessario determinar a heranca dessas caracteristicas, bem como as
proporcdes que podem ser atribuidas a fatores génicos aditivos, dominantes e epistaticos, a fim
de auxiliar os melhoristas a estabelecer as melhores estratégias de conducdo do programa de
melhoramento com a cultura (LOMBARDI et al., 2015).
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Makanda et al. (2009a) realizaram um estudo em condigdes tropicais no continente
Africano, com 64 hibridos provenientes de cruzamentos dialélicos. Como conclusdo, o estudo
demonstrou que genes de efeitos aditivos e ndo aditivos, governam a expressdo das
caracteristicas solidos soluveis totais, florescimento, altura de planta e producdo de biomassa.
Resultados semelhantes foram encontrados por Sandeep et al. (2010) para produgéo de etanol
e Bunphan et al. (2015) para produgéo de biomassa e rendimento de caldo.

Em um estudo realizado por Indhubala et al. (2010), com o intuito de estimar a
capacidade de combinacdo de hibridos, foi observado um papel predominante de acdo génica
n&o aditiva para altura de plantas, florescimento, producdo de biomassa, rendimento de caldo e
teor de sdlidos sollveis totais. Resultados similares foram encontrados por Vinaykumar et al.
(2011) para altura de plantas, producdo de biomassa e rendimento de caldo, e por Bunphan et
al. (2015) para rendimento de agucares.

Em contrapartida, Umakanth et al. (2012) e Bahadure et al. (2015), avaliando 16 e 30
hibridos de sorgo sacarino, respectivamente, observaram um predominio de acao génica aditiva
para teor de sélidos solUveis totais, e producdo de etanol. Audilakshmi et al. (2010), em estudos
com as geragOes F1, F2, RC1 e RC» provenientes do cruzamento de trés linhagens, concluiram
que a concentracgdo de agUcar nos colmos é controlada por genes dominantes e alguns caracteres
que sdo associados a producdo de etanol, como produtividade de colmos e altura de plantas, sdo
governadas por genes com acéo de dominancia.

Na sua grande maioria, 0s estudos realizados com a cultura do sorgo sacarino tém
demostrado a presenca de genes com ac¢do aditiva e ndo aditiva controlando caracteres que tém
influéncia direta na producdo de etanol. Sendo assim, de posse do conhecimento acerca do
controle genético da caracteristica, os melhoristas tém a possibilidade de determinar a melhor
estratégia a ser adotada nos programas de melhoramento.

Quando se trabalha com um caréater controlado por varios genes, que € o caso da maioria
dos caracteres de interesse agronémico, a probabilidade de se obter uma planta modelo com
todos os alelos favoraveis é muito baixa, através das metodologias tradicionais de
melhoramento, apds um Unico ciclo seletivo, e avaliando um grande nimero de progénies,
inviabilizaria o processo de selecdo (RAMALHO et al., 2012a). Além disso, os alelos
favoraveis dificilmente se encontrardo presente em apenas dois genotipos. Diante desses fatos,
faz-se necessario a incluséo de varios gendtipos para iniciar 0s cruzamentos, aléem de realizar

sucessivos ciclos de selecdo. Nessa condi¢do, 0 método de selegdo recorrente surge como uma
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excelente alternativa no melhoramento de caracteres quantitativos (RAMALHO; LAMBERT,
2004; REDDY etal., 2011).

O termo selecdo recorrente foi utilizado inicialmente por Hull (1945) em denominacao
a um método ciclico de melhoramento, com objetivo de estimar a capacidade combinatoria de
linhagens de milho. A principio, foi mais utilizado em espécies aldgamas devido a maior
facilidade na realizac&o dos cruzamentos, contudo, na década de 60, 0 método foi proposto para
espécies autégamas por Khadr e Frey (1965). Nos dias de hoje, seu emprego tem se
intensificado em varias espécies autbgamas com grande sucesso e com ganhos promissores;
feijdo (RAMALHO et al., 2005), trigo (WIERSMA et al., 2001; ZHANG et al., 2015), arroz
(MORAIS JUNIOR, 2016) e mamona (OLIVEIRA;ZANOTTO, 2008).

O método possui vantagens, tais como a obtencdo de maior variabilidade genética
oriunda dos intercruzamentos; a oportunidade para a ocorréncia de recombinacdes, devido aos
intercruzamentos sucessivos; 0 aumento das frequéncias dos alelos favoraveis, devido a um
processo repetitivo de selecdo, e a facilidade para incorporacdo de germoplasma exotico na
populacdo (GERALDI, 1997).

A selecdo recorrente € um metodo de grande eficacia no melhoramento de caracteres
quantitativos e permite utilizar varios genitores com alelos favoraveis distintos em um processo
dindmico e continuo, através de vérios ciclos de cruzamento (FEHR, 1987). Um dos principais
objetivos dessa técnica € o acimulo de beneficios, ou seja, possibilita aumentar o nimero de
alelos favoraveis referente a uma dada caracteristica, e manter a variabilidade genética para
futuros ciclos de selecdo (HALLAUER, 1985). Para isso, é necessario uma populacdo base
heterogénea, ou seja, com variabilidade genética e uma estratégia de conducao que permita ter
progresso, sem exaurir a variabilidade (RAMALHO et al., 2012a).

Este método de melhoramento consiste em: 1) obtencdo da populacdo base; 2)
avaliacdo/selecdo das progénies em experimentos com repetices e; 3) recombinacdo das
melhores progénies/individuos para obtencdo de um novo ciclo (BERNARDO, 2002;
HALLAUER, 1985; GERALDI, 1997). Todas estas trés fases sdo de igual importancia e se
conduzidas corretamente, vao contribuir para a resposta futura da selecdo (HALLAUER et al.,
2010).

Um programa de selecao recorrente inicia com a escolha da populacéo base, etapa que
merece maxima atencdo do melhorista, pois dela depende todo o sucesso futuro. Nela, duas

premissas devem ser atendidas, a populacdo base deve ter média alta para o(s) carater(es) de
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interesse, e variabilidade genética suficiente para obtencdo de ganho com a selegdo
(PARRELLA et al.,, 2016). Nesse sentido a populagdo base pode ser uma variedade de
polinizacdo aberta, variedades sintética, hibridos ou clones, mais é de fundamental importancia
que tais populacdes possuam um elevado comportamento médio, sejam bem adaptadas e de
diferentes origens (BOREM; MIRANDA, 2013). Linhagens exdticas ou pouco adaptadas
podem aumentar a variabilidade, porém, reduzem a média populacional.

A escolha do nimero de genitores que irdo compor a populacdo base ¢ um dilema. Se
forem escolhidos poucos genitores, associar os alelos de interesse para a maioria dos locos é
pouco provavel devido a baixa variabilidade. Por outro lado, se forem escolhidos um grande
nimero de genitores, a contribuicdo alélica de cada genitor serd baixa, com grandes
possibilidades de se dissipar no inicio do processo. Para plantas autogamas, Ramalho et al.
(2012a), recomendam utilizar de 10 a 20 genitores para a formacao da populacdo base. Nesse
caso, obter boa variabilidade e manter na populacdo os alelos de todos os genitores, é
relativamente facil, principalmente se a recombinacdo for bem realizada. Ainda é preciso
enfatizar que o processo de selecdo recorrente possibilita a inclusdo de novos genitores para
ampliar a variabilidade ou para introduzir novos alelos, a qualquer momento do programa
(BERNARDO, 2002; HALLAUER, 1980).

Os métodos de selecdo recorrente sdo classificados em: intrapopulacional e
interpopulacional. Na selecdo recorrente intrapopulacional o objetivo é melhorar o desempenho
per se das populacdes, enquanto na interpopulacional objetiva-se melhorar uma populacdo em
funcdo da outra, de tal forma a se maximizar a expressdo fenotipica de um carater
(HALLAUER, 1985).

A escolha de qual método deve ser utilizado depende da caracteristica sob sele¢do, tipo
de acdo génica, como as progénies serdo utilizadas, e a disponibilidade de recursos
(HALLAUER, 2010). Quando o proposito do programa € a adaptacao de germoplasma exotico
ou o desenvolvimento de variedades melhoradas, deve-se dar preferéncia ao melhoramento
intrapopulacional. J& se o objetivo da selecdo recorrente for o melhoramento do potencial de
populacdes, visando a extracdo de linhagens para obtencdo de hibridos, alguns métodos
interpopulacionais parecem mais apropriados.

No programa de selecdo recorrente, uma das etapas é a recombinacdo. Todavia, a
dificuldade de realizar um grande nimero de cruzamentos tem limitado a utilizacdo da selecéo

recorrente em populacgdes de plantas autogamas. Desta forma, o uso de técnicas que facilitem o
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cruzamento natural em espécies de autofecundacdo é de grande importancia no sentido de
flexibilizar e facilitar a recombinacdo dos genitores. Sendo assim, a existéncia da macho-
esterilidade genética representa uma importante ferramenta para a realizacdo da recombinacao
em espécies autdgamas, vencendo as dificuldades basicas dos cruzamentos que envolvem um
grande nimero de genitores (CANCI et al., 1997).

A macho-esterilidade é a ndo capacidade de um gendtipo produzir pélen viavel. Na
pratica, ela pode ser uma ferramenta de grande importancia, pois elimina a emasculacao,
facilitando o processo de hibridacdo em plantas autégamas, e propicia um incremento da
polinizagdo cruzada em plantas de autopolinizagdo. Embora possa facilitar o trabalho, a macho-
esterilidade nem sempre proporciona na selecdo recorrente, aquilo que é esperado, pois,
normalmente a fonte de macho-esterilidade é mal adaptada, e sua introdugéo reduz a média da
populacdo (RAMALHO et al., 2012a).

Na cultura do sorgo ocorrem dois sistemas basicos de macho-esterilidade: um sistema
genético citoplasmético e um sistema genético simples (SCHAFFERT et al., 2016). O genético
citoplasmatico € um mecanismo controlado pela interacdo entre o gene Kafir e o citoplasma
Milo (QUINBY, 1974). O citoplasma Milo resulta em fenotipo macho-estéril e o gene Kafir
possui dois alelos com interagéo de dominancia completa, onde a forma homozigota dominante,
e heterozigota, impedem que o gen6tipo com citoplasma Milo seja macho estéril. Ja a macho-
esterilidade genética é controlada pelo gene mss da variedade Coes. Esse gene possui dois alelos
com interacdo de dominancia completa, onde o gen6tipo recessivo é responsavel pela producéo
de paniculas macho-estéreis, enquanto que as outras duas formas genotipicas (homozigota
dominante e heterozigota) sdo responsaveis pela producdo de paniculas macho-férteis.

Com o uso de macho-esterilidade é realizado o melhoramento de duas formas,
melhorando uma populacdo e aumentando gradativamente a frequéncia de alelos favoraveis
com o uso da macho-esterilidade genética, ou com a exploracdo da heterose com o uso da
macho-esterilidade genético-citoplasmatica visando obtencdo de hibridos (PARRELLA et al.,
2016).

Em um trabalho realizado por Doggett e Eberhart (1968), estudando populacOes de
sorgo, verificou-se que a macho-esterelidade e a colheita de sementes das plantas estéreis, a
cada geracdo, possibilitaram a conversdo de populacdo normalmente de autofecundacdo em
populacbes de fecundacdo cruzada, que poderiam ser melhoradas por alguns métodos de
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selecéo recorrente, desenvolvidos e utilizados com sucesso na cultura do milho. A etapa de
recombinacéo seria realizada com o auxilio de uma fonte de macho-esterilidade.

Na literatura, foram raros os trabalhos de selecdo recorrente encontrados com sorgo e
no que se refere ao sorgo sacarino, pode-se citar o programa da Embrapa Milho e Sorgo iniciado
recentemente (LEITE, 2018; PARRELLA et al., 2016).

2.3  Emprego de modelos mistos na selecéo de progénies em culturas anuais

A experimentacdo de campo, apresenta certas peculiaridades, dentre as quais, destacam-
se: (i) desbalanceamento de dados devido a varios motivos como perdas de plantas e parcelas,
desiguais quantidades de sementes e mudas disponiveis por tratamento, rede experimental com
diferentes numeros de tratamentos e repeticdes por experimento e diferentes delineamentos
experimentais, ndo avaliacdo de todas as combinagBes gendtipo-ambiente, dentre outros; (ii)
tendéncia ambiental ou variabilidade ambiental a pequena escala devido a fatores do solo tais
como fertilidade, umidade, dentre outros; (iii) competicao entre diferentes gendétipos devido a
diferentes agressividades e sensibilidades dos diferentes materiais genéticos e; (iv)
heterogeneidade de variancias entre e dentro de experimentos de uma rede experimental ou
entre medidas repetidas tomadas sobre uma mesma unidade experimental (DUARTE;
VENCOVSKY, 2001).

Sabendo disso, um grande desafio em qualquer programa de melhoramento seria isolar
o efeito do ambiente, isto porque a selecdo é baseada no fendtipo, na esperanca de que este seja
representativo do gendétipo. Para caracteres quantitativos, que sdo controlados por um grande
namero de genes, e consequentemente, sofrem forte influéncia do ambiente sobre a expresséo
fenotipica, a herdabilidade e acuracia sao normalmente baixas, tornando a selecdo fenotipica
nem sempre eficiente (CRUZ;CARNEIRO, 2006; RAMALHO et al., 2012a).

Apesar do expressivo éxito dos programas de melhoramento de diversas culturas quanto
a avaliacdo, selecdo e recomendacdo de novas cultivares, a obtencdo de genotipos superiores
aos ja existentes ndo é tarefa facil para os melhoristas, principalmente devido aos fatores citados
acima. Assim, a busca de metodologias mais eficientes de sele¢do, é a alternativa de efeito mais
rapido, sobretudo para caracteres quantitativos, para a qual a variabilidade genética ainda esta
longe de ser exaurida. Sendo assim, deve-se optar pelo uso de procedimentos genéticos-

estatisticos mais sofisticados, como a metodologia de modelos mistos, que € uma técnica de
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grande valia no melhoramento genético de plantas (CRUZ;CARNEIRO, 2006; RAMALHO et
al., 2012a). Contudo, vale salientar que a adogdo desta técnica deve, primeiramente, ser aliada
a uma criteriosa avaliacdo dos gendtipos em experimentos bem delineados (BRUM et al., 2008;
RAMALHO et al., 2012b; RESENDE, 2004).

Para predicao de valores genéticos e estimagdo de parametros genéticos e fenotipicos de
modo mais acurado, a metodologia de modelos mistos tem sido utilizada no melhoramento de
plantas via REML/BLUP (méxima verossimilhanca restrita/melhor predicdo linear ndo-
viesada). O fundamento do BLUP € que ele gera a estimativa que mais se aproxima do valor
genotipico do individuo ,e as estimativas dos componentes de variancia sdo obtidas por meio
do método da méaxima verossimilhanga restrita (REML), simultaneamente a predi¢do dos
valores genéticos, o que consiste no método BLUP/REML (RESENDE, 2007a).

O BLUP foi originalmente proposto por Henderson em 1949, para o melhoramento
animal (PIEPHO et al., 2008). No melhoramento vegetal, essa metodologia teve sua utilizagdo
limitada em fungdo do pouco conhecimento dos pesquisadores, desconhecimento de suas
inimeras aplicacBes e também pela auséncia de recursos computacionais que auxiliassem na
realizacdo das analises, todavia, esta metodologia tem se tornado mais acessivel aos usuarios,
gracas a sua implementacdo em sistemas estatisticos computacionais de ampla divulgacao
(DUARTE; VENCOVSKY, 2001).

O uso de modelos mistos do tipo REML/BLUP é fundamental para a predicao de valores
genéticos aditivos. As principais vantagens praticas do REML/BLUP sdo: permite a analise de
dados desbalanceados, retornando, nestas condicdes, predicbes mais confidveis do que as
obtidas pelo método dos quadrados minimos (MQM), explora a informac&o entre individuos
aparentados, maximizando o uso dos dados disponiveis na comparacdo entre 0s genotipos e
permite a comparacdo de individuos ou variedades através do tempo (geragdes, anos) e espaco
(locais, blocos). Assim, as propriedades do BLUP permitem maximizacdo da acuracia seletiva,
minimizacao do erro de predicdo, predicdo ndo viciada de valores genéticos, maximizacdo do
ganho genético — por ciclo de selecdo — e maximizacao da probabilidade de sele¢do do melhor
entre dois ou varios genotipos (RESENDE, 2004).

Alguns trabalhos destacam a importancia da metodologia de modelos mistos no que
concerne a possibilidade de inclusdo da informacdo de parentesco entre os genotipos, advinda

de registros geneldgicos ou mesmo via marcadores moleculares, tornando o processo de selecdo
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mais efeciente devido a um aumento na acuracia dos valores e dos pardmetros genéticos
(FARIAS NETO; RESENDE, 2001; PIEPHO et al., 2008; NUNES et al., 2008).

Ao se avaliar a influéncia da informacéo de parentesco na selecdo de progénies de soja
quanto a produtividade e aos teores de 6leo e proteina, Pinheiro et al. (2013) concluiram que os
valores genéticos preditos com o método BLUP/REML, sem informacdo de parentesco,
apresentaram alta correlagdo com aqueles obtidos com o modelo aleatério (quadrados
minimos), além de detectada alta coincidéncia das progénies selecionadas. A inclusdo da matriz
de parentesco resultou na selecéo de progénies diferentes, e em maior acuracia na predicdo dos
valores genéticos.

Trabalhando com a cultura do feijoeiro Batista et al. (2017) aplicaram um indice
multigeracdes para produzir um melhor preditor linear ndo-viesado (BLUP) de efeitos
familiares, visando avaliar sua eficiéncia na selecdo de familias de feijoeiro. Como concluséo,
0s autores observaram que comparando a acuracia do indice de multigeracbes em todas as trés
geracoes (F2:3, F2:4 € F2:6), sSimultaneamente com a que utiliza apenas a geracgao F2:, 0S aumentos
no ganho genético foram de 21, 28 e 3% na arquitetura, rendimento e aparéncia dos graos,
respectivamente, sendo assim, a inclusdo dos dados de todas as geracfes disponiveis € uma
tatica mais eficiente para a selecdo de familias de feijoeiro. Adicionalmente, os valores
genotipicos foram previstos como livres de interagdes com os tempos de semeadura e anos de
plantio.

De acordo com Resende e Rosa-Perez (2001), o uso da metodologia de modelos mistos
(REML/BLUP) na estimacdo de parametros genéticos e predicdo de valores genotipicos, tem
por vantagem o0s seguintes pontos: ndo exige dados obtidos sob estruturas rigidas de
experimentacdo, permite utilizar simultaneamente um grande nimero de dados provenientes de
varios experimentos gerando estimativas precisas, corrige os dados para os efeitos ambientais
e prediz de maneira precisa e ndo-viesada os valores genéticos, conduzindo a maximizagdo do
ganho genético com sele¢éo.

De acordo com Farias Neto e Resende (2001), no caso de dados balanceados e sem
informacdo de parentesco, tanto o MQM como o REML/BLUP, conduzem a resultados
idénticos. Em casos com pequeno desbalanceamento os dois procedimentos, conduzem a
resultados similares e, na presenca de grande desbalanceamento, o procedimento REML/BLUP
leva a um resultado superior. Visando estudar a eficiéncia do MQM e REML/BLUP na

identificacdo de linhagens superiores em cruzamentos de linhagens de soja, Panter e Allen
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(1995) simularam situagOes de balanceamento e desbalanceamento de dados. Em todas as
situacgdes, as predi¢cdes BLUP apresentaram menor erro padrao e maiores valores de correlagdo
de Spearman, entre os valores preditos e o desempenho dos hibridos avaliados em campo, bem
como maior porcentagem de cruzamentos superiores dentre os realizados.

Em comparacdo com a sua utilizacdo no melhoramento animal e espécies perenes, a
metodologia BLUP agora esta se tornando rotineira no melhoramento de culturas anuais para
avaliacdo genética de individuos, linhas puras e linhagens (PIEPHO et al., 2008). Enquanto o
REML/BLUP univariado prediz o valor gendétipico de um geno6tipo para uma caracteristica de
forma independente, o multivariado prediz simultaneamente os valores genotipicos para duas
ou mais variaveis de um genotipo, considerando a correlacdo existente entre estas variaveis, ou
seja, as mesmas tém seus valores corrigidos pela covarancia que ha entre elas (MENDONCA,
2015). O BLUP multivariado € bastante utilizado na silvicultura, culturas perenes (COSTA et
al., 2002; ROSADO et al., 2012) e melhoramento animal (MENDONCA, 2015).

Uma vez apresentados 0os métodos, surge a indagacdo de qual deles seria 0 mais
apropriado. Viana et al. (2010), trabalhando com familia de meios irmdos em milho pipoca,
para capacidade de expansdo e produtividade, verificaram que o BLUP multivariado demostrou
maior acuracia e eficiéncia, quando comparado ao univariado, para sele¢do de familias.

Em um trabalho de simulagéo foram considerados dois caracteres com avaliacdo durante
trés anos em 55 locais (BAUER; LEON, 2008). Como resposta, 0s autores concluiram que o
ganho com a selecdo foi maior quando se considerou o BLUP para os dois caracteres
simultaneamente, em detrimento da analise individual. Vale comentar, que a utilizacdo dessa
estratégia para escolha de parentais deve ser um importante recurso para o0 melhoramento de
plantas autbgamas, sobretudo, para caracteres altamente correlacionados. Segundo Viana et al.
(2010) e Piepho et al. (2008), quando caracteres sao fortemente correlacionados o uso do
multivariado, é mais vantajoso que o univariado.

Segundo Piepho et al. (2008), Piepho e Mdéhring (2006) e Bauer e Léon (2008), o uso
do BLUP multivariado em programas de melhoramento de cultura anuais é recomendado.
Sendo assim, diante de todos esses fatos, tem-se que 0 BLUP/REML é uma técnica eficaz na
selecdo de genotipos promissores em programa de melhoramento.

Alguns exemplos do uso dessas tecnicas em culturas anuais, estdo dispostas na
literatura; feijdo (BALESTRE etal., 2013; BATISTA et al., 2017; RESENDE et al., 2015), soja
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(PANTER e ALLEN, 1995; PINHEIRO et al., 2013), milho (VIANA et al., 2010), arroz
(BORGES et al., 2012) e trigo (SILVA et al., 2011).

2.4  Selecdo para multiplos caracteres em sorgo sacarino

Em programas de melhoramento genético é constante a mensuracao de varios caracteres
com o objetivo de se praticar a selecdo simultanea para todos eles. Embora a produtividade seja
geralmente a principal caracteristica de interesse, maturidade, estabilidade, qualidade de gréos,
qualidade de colmo, tolerancia a estresses abidticos e bidticos etc, sdo caracteristicas
importantes que o melhoristas deve considerar para a eventual escolha de genétipos em um
programa de melhoramento (HALLAUER et al., 2010). Sendo assim, o genétipo selecionado
deve, portanto, reunir uma série de atributos que o tornem capaz de superar com vantagens, as
cultivares atuais comercializadas, além de satisfazer as exigéncias do consumidor e do produtor
(CRUZ; CARNEIRO, 2006; RAMALHO et al., 2012a).

Comprovando a existéncia de variabilidade, seja em populacdes naturais ou naquelas
obtidas a partir de cruzamentos controlados, deve-se utilizar diferentes estratégias para
selecionar os melhores genotipos. A selecdo direta e a indireta, sdo as primeiras alternativas
para se obter ganhos genéticos compensadores, pelo fato de serem mais faceis e préticas
(PAULA et al., 2002). Em ambas, o melhorista estd focado em obter ganhos no carater sobre o
qual ele praticara a selecdo, mas o melhoramento nem sempre visa a melhoria somente de uma
caracteristica. Como geralmente sdo analisados diversos caracteres, para agrupar em um Unico
genotipo, aresposta correlacionada a selecdo dificulta o trabalho da prépria selegdo, os métodos
de selecdo univariada, na maioria das vezes, ndo permitem a obtencéo de ganhos satisfatorios
(MARTINS et al., 2003).

Quando varias caracteristicas estdo envolvidas no processo de melhoramento, a sele¢éo,
em certas caracteristicas, pode provocar alteracdes indesejaveis em outras quando houver
correlagdes desfavoraveis (CRUZ; CARNEIRO, 2006; RAMALHO etal., 2012b), sendo assim,
torna-se necessario estimar o grau de associagdo entre elas. A correlacdo é um parametro
estatistico que mede o grau de associacao linear entre duas variaveis. A correlacdo fenotipica
vai existir quando duas varidveis estiverem linearmente correlacionadas devido a fatores

ambientais e/ou genéticos (BERNARDO, 2002). No caso da correlacdo ambiental, ela indica
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que os caracteres sdo influenciados de maneira analoga ou ndo pela variacdo do ambiente, como
por exemplo; disponibilidade de nutrientes, fotoperiodo, precipitacéo etc.

Quando esta associacdo € devida a causas genéticas, tem-se a associacdo entre os valores
genéticos dos individuos para dois caracteres. A ocorréncia de correlacGes genéticas pode ser
decorrente da pleiotropia e/ou ligacdo genética (FALCONER; MACKAY, 1996). Quando um
gene é pleiotropico, 0 mesmo ir4 controlar duas ou mais caracteristicas e, assim, havera a
tendéncia dos fenotipos, associados a um mesmo alelo, sempre ocorrerem juntos. Quando 0s
genes forem ligados, 0s genes que tém efeito nos caracteres evidentemente estdo no mesmo
cromossomo e proximos uns dos outros (RAMALHO et al., 2012b). De acordo com Bernardo
(2002), quando a correlacgéo for devido a genes ligados, esta pode ser dissipada com repetitivos
ciclos de selecdo, até que a populacéo entre em equilibrio de ligacdo, ao contrario da pleiotropia,
gue é permanente.

Na cultura do sorgo sacarino, o principal objetivo dos programas de melhoramento € o
desenvolvido de cultivares com elevada produtividade de etanol (I.ha™). Por ser um caractere
de dificil mensuracdo, torna-se necessario o estudo da correlacdo entre produtividade e
caracteres agrondmicos e tecnoldgicos, que permitam uma selecdo indireta para a caracteristica
alvo. Dentre estes caracteres, pode-se destacar com respectivas inten¢ées de melhoramento:
maior produtividade de colmos industrializaveis, maior rendimento de caldo, maior didmetro
de colmo, altura de planta, menor tamanho de panicula, resisténcia a fatores bioticos e abidticos,
elevado teor de agucares totais, menor teor de fibra e longo periodo de utilizacdo industrial
(LOMBARDI et al., 2015).

Baseado nisso, o programa de melhoramento da Embrapa Milho e Sorgo estabeleceu
metas de produtividade e qualidade em hibridos e variedades de sorgo sacarino: produtividade
minima de biomassa de 60 t ha, extracdo minima de aglcar total de 80 kg t™ de biomassa,
contetido minimo de aglicar total no caldo de 12,5%, producdo minima de etanol de 60 L t* de
biomassa e periodo de utilizagdo industrial minimo de 30 dias (PARRELLA, 2011; BOREM et
al., 2013). Como muitas caracteristicas séo levadas em consideracdo no processo seletivo para
obtencdo desse ideétipo, as correlagdes entre caracteristicas podem influenciar positiva ou
negativamente na selecdo e, portanto, devem ser avaliadas para ampliar os ganhos por ciclo de
selecao.

O estudo das correlagdes fenotipicas mediante uma analise de trilha, Lombardi et al.

(2015) demonstraram que o carater toneladas de brix por hectare (TBH) apresentou elevada
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correlacdo positiva e efeito direto com o rendimento de etanol por area. Além disso, os autores
sugerem que a selecdo baseada em florescimento, altura de plantas, toneladas de brix por
hectare e teor de solidos solUveis totais, podem oferecer uma boa estratégia para aumentar o
ganho genético para rendimento de etanol em um programa de melhoramento de sorgo sacarino,
uma vez que sdo caracteres de facil mensuragdo. Esta conclusdo coincide com resultados
obtidos em outros trabalhos (LEITE et al., 2017; MAKANDA et al., 2009b; OLIVEIRA, 2015;
RIBEIRO et al., 2015).

Dentre as correlacdes negativas na cultura do sorgo sacarino, o carater teor de fibras tem
mostrado relacdo inversa com extracdo de caldo (LOMBARDI et al., 2015; RIBEIRO et al.,
2015). Isto pode ser um complicador para o desenvolvimento de gendtipos com dupla aptidao
para producéo de etanol e cogeracdo de energia, uma vez que, com o aumento do teor de fibra,
menor serd o volume de caldo extraido. Além disso, um trabalho realizado por Bunphan et al.
(2015), demostrou que o rendimento de agUcares possui uma correlagdo positiva com teor de
solidos sollveis totais, altura de plantas, diametro de colmo, rendimento de biomassa,
rendimento de colmo e rendimento de caldo, entretanto, essa caracteristica foi negativamente
correlacionada com rendimento de grdos. Sendo assim, um ponto em destaque seria a obtengédo
de gendtipos com baixa massa de sementes, pois assim, mais acucares seriam depositados no

colmo, ao invés de serem drenados para formar amido nas sementes (GUTJAHR et al., 2013).

2.5  Estratégias para selecdo de gendtipos superiores

O conhecimento das relagdes entre caracteres relevantes no melhoramento de plantas é
de grande importancia, visto que a obtencao de ganhos genéticos e a classificacdo dos gendtipos
superiores sdo, na maioria dos casos, dirigidas conjuntamente por varios caracteres (BORGES
et al., 2011). Quando a selecdo é praticada em uma determinada caracteristica, normalmente
proporciona alteragdes em outras, em virtude de correlagdes genéticas. Tal efeito € denominado
‘resposta correlacionada a selecéo’, e o seu sentido pode ou néo ser de interesse do melhorista
(MARTINS et al., 2003). Na préatica, em situagdes de alta correlacdo entre dois caracteres, o
melhorista pode optar pela selecéo direta baseada no caractere alvo, ou indireta, que é a selecéo
baseada em um carater secundario com o objetivo de obter uma resposta positiva no carater

desejavel ou primario.
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A alta correlacdo genética entre as duas caracteristicas e a alta herdabilidade na
caracteristica secundaria, poderia proporcionar ganho genético da caracteristica desejada em
menor tempo e esforco (HALLAUER, 1980). Entretanto, quando os caracteres alvos possuem
baixa herdabilidade e até mesmo baixa correlacdo, a selecdo dos melhores genoétipos se torna
mais laboriosa. Além de que, a selecdo univariada, na maioria das vezes, ndo leva a materiais
altamente produtivos e adaptados (CRUZ; CARNEIRO, 2006; MARTINS et al., 2003). Diante
da complexidade dos caracteres, os melhoristas devem optar pelo uso de procedimentos
genético-estatisticos, que permitam minimizar os efeitos deletérios das respostas
correlacionadas, e que considerem também, a selecdo para multiplos caracteres, resultando
assim, na obtencdo de materiais genéticos mais produtivos e adaptados (SANTOS et al., 2007).

Nesta situacdo, a metodologia de indices de sele¢cdo surge como uma alternativa
eficiente para o sucesso em um programa de melhoramento, pois permite combinar as multiplas
informagdes mensuradas em um individuo ou progénie, de modo que seja possivel a sele¢ao de
genotipos com base em um Unico valor global peculiar de cada individuo, que envolva os varios
atributos de interesse econdmico (CRUZ; CARNEIRO, 2006; RAMALHO et al., 2012b;
RODRIGUES et al., 2011). O indice de selecdo, ¢ uma funcdo linear das diferentes
caracteristicas, e constitui-se num carater adicional, resultado da ponderacao dos caracteres por
meio de coeficientes estimados com base nos valores econdmicos, variancias e covariancias
genéticas e/ou informacdes de interesse do melhorista (RAMALHO et al., 2012b).

Véarios métodos de construcdo de indices de selecdo podem ser utilizados em um
programa de melhoramento, o que pode variar de acordo com o tipo de selecdo a ser empregada.
A proposta inicial de se utilizar indices de selecdo surgiu dos trabalhos de Smith (1936) e Hazel
(1943), inicialmente para o melhoramento animal. Tal indice, denominado cléssico, combina
linearmente os valores fenotipicos de interesse ponderados, por coeficientes determinados em
funcdo das varidncias e covariancias genéticas e fenotipicos existentes entre os caracteres
envolvidos, de forma que a correlacdo entre o agregado genotipico e o indice seja maximizada.
O agregado genotipico é ponderado pelos pesos econdmicos. Além da dificuldade de
determinar os pesos econémicos, outra desvantagem deste indice é que podem ocorrer respostas
indesejaveis nos caracteres individuais, principalmente quando esses caracteres sdo
geneticamente correlacionados com caracteres que tem pesos econdmicos altos, alta

herdabilidade ou alta variancia genética.
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A fim de eliminar essas limitagdes, outros indices de selecdo foram desenvolvidos. O
indice base de Willians (1962) ¢ uma combinacéo linear dos valores fenotipicos médios dos
caracteres, os quais sdo ponderados diretamente pelos seus respectivos pesos econdmicos,
dispensando o uso de matrizes de variancias e covariancias genéticas. O indice de Mulamba e
Mock (1978) hierarquiza os genotipos, inicialmente, para cada caracteristica, por meio da
atribuicdo de valores absolutos mais elevados aqueles de melhor desempenho. Por fim, os
valores atribuidos a cada caracteristica sdo somados, obtendo-se a soma dos ranks, que assinala
a classificacdo dos gendtipos (CRUZ; CARNEIRO, 2006).

Rocha et al. (2017) propuseram o indice FAI-BLUP (Factor analysis and ideotype-
design) que segundo os autores, tem a capacidade de contornar problemas como
multicolinearidade e atribuicdo de pesos econdmicos. Neste indice, é realizada a analise de
fatores exploratéria, com o intuito de se extrair as cargas fatoriais da matriz de correlacdo
genética. Posteriormente, sdo determinados os ide6tipos baseando-se na combinacao de fatores
desejaveis e indesejaveis para 0 melhoramento genético, sendo que, o nimero de ide6tipos vai
depender do numero de autovalores maiores ou iguais a um. Depois da determinacdo dos
idedtipos, estima-se as distancias genotipo-idedtipo, que sdo convertidas em uma estimativa de
similaridade relativa, possibilitando assim, o ranqueamento dos genoétipos. Além de resolver o
problema da multicolinearidade e da atribuicdo de pesos econémicos, o indice considera a
estrutura das correlagcfes obtidas dos dados, e direciona os melhoristas na selecdo de genétipos
mais proximos ao ideotipo.

Trabalhando com capim elefante, os autores fizeram uma comparacdo entre o FAI-
BLUP e o indice classico de Smith-Hazel. Como resultado, o FAI-BLUP, indicou a selecdo de
15 gendtipos com maior desempenho para combustdo sem atribuicdo de pesos, livres de
multicolinearidade, e os ganhos genéticos equilibrados foram preditos em sentido desejavel
para todos os caracteres mensurados, enquanto que, o indice classico de Smith-Hazel, previu
ganhos genéticos em sentido indesejavel para lignina, relacdo celulose/lignina, digestibilidade
in vitro da biomassa seca e nitrogénio. Além disso, em geral, 0s ganhos genéticos previstos pelo

FAI-BLUP foram superiores aos previstos pelo indice de Smith-Hazel classico.
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MATERIAL E METODOS

Locais de conducao dos experimentos

Os experimentos foram conduzidos na safra 2016/2017 em dois locais;

Area experimental da Embrapa Milho e Sorgo, localizada no municipio de Sete Lagoas
em Minas Gerais, a uma altitude de 767 m, 19°27’ de latitude sul e de 44°14°49°’ de
longitude oeste. Sete Lagoas estd situada na regido central do estado, apresenta
temperatura média anual em torno de 23°C e precipitacdo pluvial média anual de 1.403
mm. O clima, segundo a classificacdo climatica de Koppen, é o Cwa, temperado
chuvoso com inverno seco e verdo chuvoso, subtropical, com temperatura média do més
mais quente superior a 23,6°C. O solo é classificado como latossolo vermelho com
relevo suave ondulado.

A é&rea experimental situada no Centro de Desenvolvimento Cientifico e Tecnoldgico
em Agropecuaria — Muquém, da Universidade Federal de Lavras-UFLA, localizada no
municipio de Lavras em Minas Gerais, a uma altitude de 932 m, 21° 14’ de latitude sul
e 45° 00’ de longitude oeste. Lavras esta situada ao sul do estado, apresenta temperatura
média anual de 19,4 °C e a precipitacdo pluvial média anual de 1.529,7 mm. O clima,
segundo a classificacdo climatica de Koppen, é o Cwa, temperado chuvoso
(mesotérmico) com inverno seco e verdo chuvoso, subtropical, com temperatura média
do més mais quente superior a 22°C (fevereiro). O solo é classificado como latossolo

vermelho-amarelo com relevo suave ondulado.

Obtencdo e avaliacédo das progénies

A partir dos desempenhos agroindustriais per se foram selecionadas 15 linhagens

restauradoras (R) para serem utilizadas como genitores para formacdo da populacdo base do

programa de selecdo recorrente, visando o aumento do teor de agucar. As linhagens R utilizadas

foram: Cowley, Topper, M81E, Rex, Brawley, Keller, Coller, Rio, Theis, Sugar Drip, Wray,

Brandes, Dale, Roma e Ramada.

Ap0s definidas as linhagens parentais (R), estas foram semeadas em casa-de-vegetacao

para posterior etapa de recombinacdo, com auxilio de uma fonte de macho-esterilidade genética
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nuclear considerando o gene ‘msz’ (DOGGETT; EBERHART, 1968). Este gene na sua forma
recessiva, sobrep@e a acdo dos genes restauradores de fertilidade ‘Rf’ condicionando a macho-
esterilidade. A fonte de macho-esterilidade genética foi uma populacdo desenvolvida para sorgo
forrageiro.

Posteriormente, foram realizados os cruzamentos artificiais de cada uma das linhagens
parentais R (MssMs3), com a fonte de macho-esterilidade (mssmsz), obtendo-se as sementes da
geragdo F1 (100% férteis). As plantas F; foram autofecundadas, obtendo-se as sementes da
geragdo F», que foram misturadas e plantadas na geracdo seguinte em campo isolado. Na
geragdo F» foram identificadas e marcadas apenas as plantas macho-estéreis, as quais foram
cruzadas aleatoriamente com as linhagens R, para obtencdo do retrocruzamento 1 (F1RCy),
visando aumentar a frequéncia de alelos ligados a producdo de acucar.

As plantas de cada F1RC: foram autofecundadas em casa de vegetacdo, obtendo-se as
sementes da geracdo FoRC1, cuja segregacdo esperada era de ¥4 MszMss: %2 Msamsz: %2 ms3ms3.
As sementes desta geracdo correspondem a primeira etapa de recombinacdo. As plantas do
F2RCy; foram plantadas em campo isolado e marcadas durante o florescimento para
identificacdo das plantas macho-estéreis, cuja proporcdo obtida nesta geragédo foi de 25%. Em
seguida, foram separadas 100 sementes de cada planta macho-estéril da populacdo F-RC1, que
foram misturadas para formar um bulk e, posteriormente, semeadas em casa de vegetagéo, para
recombinag&o.

Destas, foram colhidas 300 paniculas das plantas estéreis e separadas 100 sementes de
cada para formar um novo bulk. Estas sementes foram plantadas novamente em casa de
vegetacdo, constituindo-se a segunda etapa de recombinacdo. Durante o florescimento foram
identificadas e marcadas as plantas macho-estéreis cuja proporcdo encontrada nesta etapa foi
de 1/3 (33%) das plantas.

Na segunda etapa de recombinacdo, foram colhidas 300 paniculas das plantas estéreis e
separadas 100 sementes de cada para formar um novo bulk. Estas sementes foram semeadas
novamente em casa de vegetacdo, constituindo-se a terceira etapa de recombinacdo. Durante o
florescimento, novamente foram identificadas e marcadas as plantas estéreis, cuja propor¢ao
encontrada foi de 50% das plantas nesta etapa. Esta foi a Gltima etapa de recombinacdo para
formacéo da populagéo do ciclo zero e a proporc¢éo fenotipica de 1 fértil:1 estéril se mantém

nas proximas geracoes.
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Da terceira recombinacao, foram colhidas sementes de 300 paniculas de plantas macho-
estéreis, que constituiram a populacéo do ciclo zero (Co). Dessas sementes, foram escolhidas
aquelas cujas plantas apresentaram maiores teores de solidos soltveis no caldo para realizacdo
de ensaio de avaliacdo no campo na safra 2016/2017. Foram avaliadas 196 progénies de meios-
irmdos (PMI) em dois locais: Lavras e Sete Lagoas. Os experimentos foram instalados no
delineamento em latice 14x14 com duas repeticbes em Lavras e trés repeticGes em Sete Lagoas.
O tamanho da parcela experimental foi de uma linha de trés metros com espacamento de 60 cm
entre linhas.

O plantio mecanizado das PMI foi realizado no final de outubro de 2016, na Embrapa
Milho e Sorgo e, no comego de novembro, foi realizado o plantio manual na &rea experimental
da UFLA, em Lavras. Previamente, foi realizado o preparo da area com aplicacédo do herbicida
glifosato na dosagem de 3 L ha e adubagio com 480 kg ha da formulagdo 08:28:16 de NPK
nos sulcos de plantio.

Apo6s 15 dias de emergéncia foi realizado o desbaste, permitindo a manutencéo de
estande de aproximadamente 140.000 plantas por hectare. O controle das plantas daninhas foi
realizado mediante aplicacdo de herbicida quimico pds-emergente a base de Atrazina, na
dosagem de 3 kg ha? do ingrediente ativo, e com complementacdo por meio de controle
mecanico. Em cada experimento foi feita a adubacdo de cobertura em torno de 30 dias apds o
plantio mediante aplicacdo de 200 kg ha™ de ureia. Os demais tratos culturais foram realizados
conforme recomendado para a cultura.

A colheita foi realizada quando os graos se apresentaram no estagio pastoso/duro, 120

dias ap6s a semeadura em Lavras e 110 dias ap6s a semeadura em Sete Lagoas.

3.3 Caracteres mensurados

Por ocasiéo da colheita foram avaliados os caracteres descritos a seguir:

a) Florescimento (FLOR, dias) — numero de dias decorridos do plantio até o ponto em que
50% das plantas da parcela florescerem.

b) Altura de planta (AP, m) — altura média de seis plantas tomadas aleatoriamente da

parcela, sendo mensurados da superficie do solo ao apice da panicula.
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¢) Producéo de massa verde (PMV, t.hat) — foram cortadas as plantas da parcela a 5,0 cm
da superficie do solo. Em seguida, estas foram pesadas por meio de uma balanca de
suspensdo digital, em kg. Os dados ao final foram expressos em t.ha™.

d) Sdlidos soluveis totais (SST, °Brix) — determinado a partir do caldo por meio de um
refratbmetro digital de leitura automaética, com corre¢do automatica de temperatura e
resolucdo maxima de 0,1° Brix, de acordo com método proposto pela Association of
Official Analytical Chemists - AOAC (1990).

e) Tonelada de Brix por hectare (TBH, t.ha'!) — determinado a partir da seguinte expressao:

(PMV x SST)

TBH =
100

3.4  Analise estatistico-genética

A andlise dos dados foi realizada utilizando-se a abordagem de modelos mistos, que
combina o procedimento de estimacao dos efeitos fixos via BLUE (melhor estimador linear
ndo-tendencioso), dos efeitos aleatdrios via BLUP (melhor preditor linear ndo-tendencioso) e o
método de estimacdo de componentes de variancia via REML (méaxima verossimilhanca
restrita) (PATTERSON; THOMPSON, 1971). Foram realizadas as analises univariada e

multivariada (five traits) por local e conjunta.

a) Modelo Linear Misto Univariado
As andlises por local (EQUACAO 1) e conjunta (EQUACAO 2) para cada caracteristica

c foram realizadas de acordo com os seguintes modelos estatisticos;
yC — XCBC _|_ ZCbC _|_ WCgC _|_ eC (1)
y© = X§BS + XSBS + Z§bS + WegS + TCIC + €€ (2)

em que;
y*: vetor de dados fenotipicos da c-ésima caracteristica;

B¢, BY, BS: vetor de efeitos fixos das repeticbes, dos locais e das repeticdes dentro de locais
acrescidas da média geral, respectivamente;

b€, b$: vetor de efeitos de blocos dentro de repeticdes, sendo b€ ~ N(0, loZ ), e de blocos

dentro de repeticdes nos locais, sendo b ~ N(0, Icﬁ1 )
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g©: vetor de efeitos de progénies, sendo g€ ~ N(0, Io3);
i°: vetor de efeitos da interacdo progénies x locais, sendo i¢ ~ N(0, lo?);
e®: vetor de efeitos do erro experimental, sendo e€ ~ N(0, lo3);
X€, XS, X5, Z¢, Z5, W€ e T€: matrizes de incidéncia dos efeitos fixos e aleatorios.
ol 012,1, cg, o? e o2: variancias de blocos dentro de repeticdes, de blocos dentro de repeticdes
nos locais, de progénies, da interacdo progénies x locais e do erro experimental,
respectivamente.
b) Modelo Linear Misto Multivariado
As anélises multivariadas dos cinco caracteres por local (EQUAGCAO 3) e conjunta

(EQUACAO 4) foram realizadas de acordo com os seguintes modelos estatisticos;
y =XB+Zb+Wg+e (3)
y =X,B; + X,B, +Z;b; + Wg+Ti+ e 4

em que;

y: vetor de dados fenotipicos dos caracteres;

B, B1, B,: matriz de efeitos fixos das repeticdes, dos locais e das repeti¢bes dentro de locais
acrescidas da média geral, respectivamente;

b, b;: vetor de efeitos de blocos dentro de repeti¢bes, sendo b ~ NMV (0, B), e de blocos
dentro de repeticdes nos locais, sendo b1 ~ NMV (0, B1)

g: vetor de efeitos de progénies, sendo g ~ NMV (0, G);

i: vetor de efeitos da interacdo progénies x locais, sendo i ~ NMV (0, S);

e: vetor de efeitos do erro experimental, sendo e ~ NMV (0, R);

X, X4,X,, Z,Z,, W e T: matrizes de incidéncia dos efeitos fixos e aleatorios.

B, B1, G, S e R: matrizes de variancias e covariancias do efeito de bloco dentro de repetigdes,
bloco dentro de repeticdes nos locais, progénies, interacdo progénies x locais e erro
experimental, respectivamente. Estas matrizes podem ser denotadas da seguinte forma:

O pressuposto de normalidade dos erros foi verificado previamente pelo teste de
Shapiro-Wilk (SHAPIRO; WILK, 1965) associado ao método grafico Q-Q plot (WILK;
GNANADESIKAN, 1968). A significancia das variancias associadas aos efeitos aleatorios foi
verificada pelo teste da razdo de verossimilhancas (Likelihood Radio Test) na analise
univariada, e pelo teste de Wald na analise multivariada.
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A partir das estimativas das componentes de variancia foi estimada a correlagcdo das
progénies através dos locais (rg) para cada carater e a herdabilidade na média de progénies (h?)

conforme as seguintes expressoes:

, _
rg = ogigciz h? (%)= (1 - %)x 100

em que: PEV: variancia média dos erros de predicao.

Tambeém foi estimada a acuracia seletiva (rzg) (RESENDE; DUARTE, 2007) através da
raiz quadrada da herdabilidade (h?).

Para verificar a associacdo entre caracteres, foram estimadas as correlacfes genéticas

(rg(X'Y)) e residuais (re(X,Y)) entre os caracteres avaliados, de acordo com as seguintes expressdes

(FALCONER; MACKAY, 1996):

Ogxy Oexy
r‘g(x Y) = re(x Y) =
, 2 2 g 2 2
gxX%gy OexX Oy

em que: og, - covariancia genética entre o desempenho das progénies para 0s caracteres X e y;

oz, €0g - variancias genéticas das progénies para os caracteres x e y; o : covariancia residual
X y Xy

entre o desempenho das progénies para os caracteres x e y; o e cﬁy: variancias residuais das

progénies para 0s caracteres x e y.

As analises estatisticas pela abordagem de modelos mistos foram realizadas por meio
do software R Core Team (2018), sendo que, a analise univariada foi realizada pelo pacote Ime4
(BATES et al.,, 2015) e a analise multivariada pelo pacote sommer (COVARRUBIAS-
PAZARAN, 2016) versdo 3.7 utilizando-se o algoritmo de Newton-Raphson.

3.5  Estratégias de selecdo

Foram utilizadas quatro estratégias para proceder a selecdo multicaracteres das 20
melhores progénies com base nas médias BLUPs das analises univariada e multivariada. A
direcéo de selegdo foi no sentido de diminuir o tempo para florescimento. e aumentar a altura

de plantas, produgdo de massa verde, sélidos sollveis totais e toneladas de brix por hectare.
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a) Selecdo direta (SD) - Selecgdo praticada para o carater TBH.
b) Indice aditivo (la) - Foi estimado pela expressdo a seguir, conforme descrito por
Resende (2007b):

5
R 1
IAJ' = gC] X w; X 0_—
c=1 Ec

emque: Iy valor do indice associado a uma progénie j; g: valor genético predito da progénie
J para o caréter ¢; w.: peso econdmico associado com o carater. Foi admitido peso igual a um
para todos os caracteres; o, : estimativa do desvio padrdo genético para o carater c.

a) Indice da soma de postos (Imwm) - Foi estimado a partir dos postos ou ranks das progénies

pela expresséo a seguir, conforme proposto por Mulamba e Mock (1978):

5

Loy, = Z Tej

c=1

em que: Iovmy;: valor do indice associado a progénie j; r: classificagdo (ou “rank™) de uma
progénie j em relacdo ao carater c;
b) Indice de selecdo FAI-BLUP (lrg)

Foi aplicado o indice FAI-BLUP (factor analysis and genotype-ideotype distance), que
combina a técnica de analise de fatores (exploratory factor analysis), com a proposicdo de
idedtipos (confirmatory factor analysis), de modo a explorar a covariancia existente entre 0s
caracteres avaliados, conforme proposto por Rocha et al. (2017).

Com os BLUPs obtidos nas anélises univariada e multivariada, foi realizada uma anélise
de fatores. Com base na analise de fatores foi determinado o nimero de idedtipos, onde o
estimador utilizado foi;

NI = 2"
em que: NI: namero de ide6tipos; n: nimero de fatores.

O ideotipo favoravel obtido foi no sentido de aumentar as variaveis AP, PMV, SST,
TBH e diminuir a variavel FLOR. Por outro lado, o idedtipo desfavoravel foi no sentido
contrério, ou seja, diminuir as variaveis AP, PMV, SST, TBH e aumentar a variavel FLOR

O numero de fatores (n) deve ser igual ao nimero de autovalores maiores ou iguais a

um. Depois do estabelecimento dos idedtipos, as distancias entre as progénies avaliadas e 0s
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idedtipos favoraveis foram calculadas e transformadas em uma medida de similaridade relativa,

que possibilitou o ranqueamento dos genotipos, determinada pela seguinte expresséo:

1

.
_ jk
Pik - 1

n,m -
Zj'k=1 djk

em que: Pjk: similaridade relativa da progénie j ao ide6tipo k; djk: distancia da progénie j ao
ideotipo k — baseada na distancia euclidiana média padronizada.

O ganho esperado (GS %) com cada estratégia de selecdo foi estimado com base nos
BLUPs das 20 melhores progénies pela seguinte expressao:

BLUPs
GS (%) = > € x100

C

em que: BLUPs.: médias do BLUPs das progénies de melhor desempenho de acordo com a
intensidade de selecdo aplicada (10%) para o carater c; Y. : média aritmética das progénies para

0 carater ¢ em avaliacdo.
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4 RESULTADOS

Observou-se variancia genética (Gé) nédo nula (P < 0,05) entre progénies para todos 0s
caracteres avaliados em ambos os locais (TABELAS 1 e 2). A herdabilidade (h?) é um
parametro de grande importancia para os melhoristas, por estar relacionada a proporgéo relativa
das influéncias genéticas. Na analise univariada em Lavras, o carater FLOR apresentou a maior
estimativa de herdabilidade (81,22%) e SST a menor estimativa de herdabilidade (30,96%). Em
Sete Lagoas, a maior estimativa de herdabilidade também foi da variavel FLOR (84,23%)
enquanto a menor foi de AP (35,32%). Observou-se um incremento nas estimativas de
herdabilidade pela analise multivariada para todos os caracteres, sendo que, em Lavras, 0 menor
valor de herdabilidade foi do carater AP (76,18%) e em Sete Lagoas foi SST (48,92%)
(TABELAS 1 e 2).

Nas analises univariada e multivariada para os dois locais, observou-se uma acuracia
seletiva (rgg) de moderada a alta (RESENDE; DUARTE, 2007). A rg, na analise univariada
em Lavras variou entre 55,65% para o carater sélidos sollveis totais (SST) e 90,52% para o
carater florescimento (FLOR) (TABELA 1), enquanto que em Sete Lagoas, os valores de rg,
flutuaram de 59,42% para a altura de plantas (AP) a 91,81% para FLOR (TABELA 2). A analise
multivariada propiciou estimativas mais elevadas de acurécia para todos os caracteres em
ambos os locais. Em Lavras a rggVariou entre 87,28% para o carater AP e 91,68% para o carater
toneladas de brix por hectare (TBH) (TABELA 1), enquanto que em Sete Lagoas a variacao foi
de 69,94% para o carater SST e 92,60% para FLOR (TABELA 2).



Tabela 1- Estimativas da variancia entre progénies (aj), variancia do erro (¢2), média (Y), herdabilidade na média das progénies (h?) e acuracia
seletiva (r;,) para os caracteres agroindustriais avaliados em Lavras na safra 2016/2017 via abordagem univariada (UNI) e multivariada

(MULT]I).
] LAVRAS
PARAMETRO FLOR AP PMV SST TBH
UNI MULTI  UNI MULTI  UNI  MULTI  UNI  MULTI  UNI  MULTI

o? 21,76* 20,01 0,027 0,025~  170,79* 17128*  0,94*  101*  528*  555*
o? 9,58 10,93 0,04 004 15509 15054 392 3,85 5,12 4,82
Y 7888 78,88 3,16 3,16 5764 57,64 1358 1358 7,93 7,93

h? (%) 81,22 8665 5522 7618 6818 8152 309 829 6595 84,06

rgg (%) 90,12 9309 7431 8728 8257 9029 5565 91,08 81,21 91,68

FLOR — florescimento (dias); AP — altura da planta (m); PMV — producdo de massa verde (t ha); SST — teor de sdlidos solveis totais (°Brix); TBH — toneladas de brix por

hectare (t ha't).

*Significativo a 5% de probabilidade pelo teste de razéo de verossimilhangas (LRT) na andlise univariada e pelo teste de Wald na anélise multivariada.

Fonte: Do autor (2019).
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Tabela 2 - Estimativas da variancia entre progénies (aj), variancia do erro (¢Z), média (Y), herdabilidade individual (h?) e acurécia seletiva (r;,)
para os caracteres agroindustriais avaliados em Sete Lagoas na safra 2016/2017 via abordagem univariada (UNI) e multivariada

(MULT]I).
] SETE LAGOAS
PARAMETRO FLOR AP PMV SST TBH
UNI MULTI  UNI MULTI  UNI  MULTI  UNI  MULTI  UNI  MULTI
o? 1589* 16,20+  0019*  0,02*  7813*  7889*  069*  067*  166* 1,68
o? 8,18 8,11 009 0099 6858 6860 2,16 2,19 1,83 1,81
Y 7124 71,24 3,11 3,11 5545 5545 1228 12,28 6,82 6,82
h? (%) 8423 8575 3532 6362 7683 7962 4730 4892 71,96 76,72
rgg (%) 01,81 9260 5942 7976 87,65 8923 6877 6994 8482 8759

FLOR — florescimento (dias); AP — altura da planta (m); PMV — producédo de massa verde (t ha'); SST — teor de sdlidos solGveis totais (°Brix); TBH — toneladas de brix por

hectare (t ha't).
*Significativo a 5% de probabilidade pelo teste de razdo de verossimilhancas (LRT) na anélise univariada e pelo teste de Wald na analise multivariada.

Fonte: Do autor (2019).
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Houve variancia genética entre progénies (o) ndo nula (P < 0,05) para a maioria dos caracteres
avaliados, com excecdo do carater solidos sollveis totais (SST) na analise multilocais
univariada (TABELA 3). A variancia da interacdo (o?) foi significativa (P < 0,05) para PMV,
SST e TBH. Isso indica que as progénies apresentaram desempenho relativo néo coincidente
nos dois locais para esses caracteres. A acuracia seletiva (rgg) variou de 48,22% para SST a
94,30% para FLOR. As estimativas de herdabilidade (h?) foram altas para FLOR (88,93%),
PMV (68,97%) e TBH (61,52%) e AP (58,79%) e baixa para SST (23,25%), expressando menor
chance de selecao de progénies superiores para o carater SST.

A analise multilocais multivariada (TABELA 3) gerou estimativas de maior magnitude
da o} para os caracteres FLOR, AP, PMV e TBH. Assim como a anélise univariada, houve
variancia genética ndo nula (P < 0,05) para a maioria dos caracteres avaliados, com excecao do
carater sdlidos sollveis totais (SST) e a variancia da interacdo (o?) foi significativa (P < 0,05)
somente para os caracteres PMV, SST e TBH na andlise multivariada. A correlacdo genotipica
(rg) média do desempenho das progénies através dos ambientes, indica a confiabilidade no
ordenamento dos melhores genotipos nos ambientes testados. De maneira geral, foi observada
uma alta estimativa de rg para os caracteres FLOR (0,97) e AP (1,00) o que ratifica a auséncia
de interacdo progénies x locais.

Embora a estimativa da cé entre progénies para o carater SST tenha sido menor na
analise multivariada, deve-se considerar que esta nao foi significativa (P < 0,05) em ambas
abordagens (univariada e multivariada). Além disso, a analise multivariada propiciou maiores
estimativas de herdabilidade (h?) e acuracia seletiva (rgg) para todas variaveis em estudo,
quando comparada a analise univariada. As estimativas de rz; foram altas para todos os
caracteres, variando de 86,97% para AP e 95,55% para FLOR. Enquanto que as estimativas de
herdabilidade (h?) variaram entre 75,63% para AP e 91,22% para FLOR.



Tabela 3 - Estimativas da variancia genética entre progénies (aj), variancia da interacdo progénies x locais (¢?), variancia do erro (¢2),
herdabilidade na médias de progénies (h?), acuracia seletiva (r;,) e correlagdo das progénies através dos locais () para 0s
caracteres agroindustriais avaliados em Lavras e Sete Lagoas na safra 2016/2017 via abordagem univariada (UNI) e multivariada

(MULT]I).
] MULTILOCAIS
PARAMETRO FLOR AP PMV SST TBH
UNI MULTI  UNI MULTI  UNI  MULTI  UNI  MULTI  UNI  MULTI
o2 17,76~ 1795¢ 0,022  0,023* 8809*  89,80* 028" 027"  2,13*  2,16*
o2 051" 040" 000" 000"  3693*  3964* 063 072  137*  155*
o? 8,85 8,91 0075 0076 9808 9529 2,75 2,70 2,90 2,79
h? (%) 8893 9122 5879 7563 6897 8363 2325 79,64 6152 9113
rgg (%) 9430 9555 7668 8697 8305 9145 4822 89,24 7844 9546
rg 0,97 0,97 1 1 0,70 0,69 0,30 0,27 0,61 0,79

FLOR — florescimento (dias); AP — altura da planta (m); PMV — producéo de massa verde (t hal); SST — teor de sélidos solUveis totais (°Brix); TBH —

toneladas de brix por hectare (t ha?).
ns- e * - ndo significativo e significativo a 5% de probabilidade, respectivamente, pelo teste de razdo de verossimilhangas (LRT) na analise univariada e

pelo teste de Wald na analise multivariada.
Fonte: Do autor (2019).
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As estimativas do coeficiente de correlagdo geneética (rg) e ambiental (r.) entre as cinco
caracteristicas avaliadas em Sete Lagoas e Lavras, estdo apresentadas na Tabela 4. Nota-se que
houve correlacdo genética positiva e significativa para a maioria das caracteristicas, o que
demonstra que 0 aumento em uma caracteristica influenciou no aumento de outra. O carater
TBH apresentou uma correlacdo de alta magnitude com todos os caracteres; FLOR (0,90), AP
(0,82) e PMV (0,99). Isso é um indicativo que a selecdo realizada com base no TBH,
proporcionaria ganhos positivos e satisfatorios para as demais. Outras correlacfes genéticas
positivas e elevadas foram observadas entre: PMV e FLOR (0,83) e PMV e AP (0,82).

A correlacdo residual indica se duas caracteristicas envolvidas sdo afetadas pela
variacdo ambiental de modo anadlogo e na mesma direcdo. Foi observada uma correlacédo
residual alta entre PMV/TBH (0,82) e moderada entre SST/TBH (0,61). Isto indica que o
ambiente afetou igualmente estes caracteres e na mesma direcdo. Por outro lado, para os
caracteres PMV e FLOR foi observada uma correlagcdo negativa (-0,17), demostrando que o

ambiente influenciou essas variaveis de maneira oposta, porém, em uma baixa intensidade.

Tabela 4 - Estimativas do coeficiente de correlacdo genética (acima da diagonal) e residual
(abaixo da diagonal) via analise multivariada para os caracteres avaliados em
Lavras e Sete Lagoas na safra 2016/2017.

FLOR AP PMV SST TBH
FLOR - 0,78* 0,83* 0,85 0,90*
AP 0,02"* - 0,82* 0,49"* 0,82*
PMV -0,17* 0,24* - 0,61"* 0,99*
SST 0,004 " -0,08* 0,09* - 0,71"
TBH -0,11* 0,14* 0,82* 0,61* -

FLOR — florescimento (dias); AP — altura da planta (m); PMV — producéo de massa verde (t ha*); SST — teor de
sélidos solliveis totais (°Brix); TBH — toneladas de brix por hectare (t ha't).
ns- e * - ndo significativo e significativo a 5% de probabilidade, respectivamente;

Fonte: Do autor (2019).

Os resultados em termos de ganhos percentuais esperados com a selecédo via diferentes
estratégias de selecédo e abordagens de analise, estdo apresentados na Figura 1. Na abordagem
univariada, a estimativa média de ganho com a selecdo foi de 6,2% (FLOR), 4,02% (AP), 23,3%
(PMV), 2,42% (SST) e 29,4% (TBH). A sele¢do direta e o indice FAI/BLUP mostraram-se
promissores nessa abordagem, pois proporcionaram ganhos equilibrados para PMV, SST e
TBH. Os indices de Mulamba e Mock e aditivo ndo se mostraram eficientes na abordagem
univariada. Os ganhos estimados por eles, foram abaixo do ganho médio para as variaveis PMV
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e TBH. Todavia, estes selecionaram progénies que proporcionaram as maiores estimativas de
ganho para AP.

Na abordagem multivariada os ganhos médios esperados foram 10,6% (FLOR), 7,1%
(AP), 29,3% (PMV), 6,2% (SST) e 37,1% (TBH). Quando se compara com a abordagem
univariada, observa-se um incremento nas estimativas do ganho com a selecdo para todos os
caracteres. Todas as estratégias proporcionaram ganhos mais equilibrados nesta abordagem. A
selecdo direta e o indice aditivo selecionaram as mesmas progénies e, com isso, 0s ganhos foram
iguais para todos os caracteres. Estes proporcionaram a maior estimativa de ganho para o carater
TBH (37,5%) enquanto que, para SST, o ganho ficou abaixo da meédia (6,1%). O indice
FAI/BLUP propiciou estimativas de ganho com a selecdo muito equilibradas, ficando acima do

ganho médio obtido na abordagem multivariada.
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Figural- Representacdo grafica do ganho genético estimado com a selecéo (%) dos caracteres
agroindustriais avaliados em Lavras e Sete Lagoas na safra de 2016/2017 obtidos

pelos indices de selecdo aplicados com base na analise univariada (UNI) e
multivariada (MULTI).

s FLOR

mAP
10,9
428
3,38 I
MULTI UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI MULTI UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI
Sele¢do Direta FAI/BLUP Mulambae  Indice Aditivo Selecio Direta FAI/BLUP Mulambae  Indice Aditivo
Mock Mock
PMV u SST
29,9 29,52 27,98 29,9
25,37 25,21
I 249 252 204
UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI MULTI UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI
Selecdo Direta FAI/BLUP Mulambae  Indice Aditivo Selecio Direta FAI/BLUP Mulambae  Indice Aditivo
Mock Mock
= TBH
37,51 37,3 35,93 37,51

32,26 31,28
I I | I |
UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI

Selecio Direta ~ FAI/BLUP Mulambae  Indice Aditivo
Mock
Caracteristicas: FLOR — florescimento (dias); AP — altura da planta (m); PMV — producéo de massa verde (t ha'l);
SST — teor de solidos sollveis totais (°Brix); e TBH — toneladas de brix por hectare (t ha'l).
Fonte: Do autor (2019).
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5 DISCUSSAO

O sucesso com a selecdo, em qualquer programa de melhoramento, depende da
existéncia de variabilidade genética entre os genotipos sob teste (BERNARDO, 2002;
FALCONER; MACKAY, 1996). Nas analises por locais, foram observadas variancias entre
progénies para todos os caracteres mensurados, enquanto na analise conjunta, ndo foi constatada
variacdo genética significativa para SST (TABELA 3). Em outros trabalhos presentes na
literatura, também foi observada variabilidade entre genétipos de sorgo sacarino (ALMEIDA
FILHO etal., 2016; FRANCA et al., 2016; LEITE etal., 2017; LOMBARDI et al., 2015; 2018).

Um aspecto importante em experimentos dessa natureza, é uma elevada preciséo
experimental, 0 que garante estimativas mais acuradas e, consequentemente, resultados mais
confiaveis. Esta é influenciada tanto pelo carater como pelo ambiente em questdo e pode ser
avaliada pela acurécia seletiva, que ¢ um dos parametros mais relevantes para a qualidade de
um experimento, pois ela representa a correlagdo entre o valor genotipico verdadeiro do
tratamento genético e o valor estimado ou predito, a partir das informacdes dos experimentos
(RESENDE; DUARTE, 2007).

Segundo a classificacdo proposta pelos mesmos autores, os valores de acurécia na
analise multilocais podem ser classificados em alto e muito alto para quase todos os caracteres,
exceto para o carater SST na andlise univariada. A menor acurécia para o SST (TABELA 3)
pode ter ocorrido em decorréncia das flutuacBes ambientais, especialmente a precipitacéo
observada durante a colheita do experimento em Lavras, o que segundo Borém et al. (2014)
pode ter levado a diluicdo dos sélidos sollveis do colmo. Ao contréario do que foi observado
neste trabalho, Franca et al. (2016) e Leite et al. (2017), estudando a selecdo simultdnea em
progénies de sorgo sacarino encontraram valores de acuracia considerados altos para SST (0,84
e 0,88, respectivamente).

Assim como a acuracia, a herdabilidade é também um pardmetro importante para o0s
melhoristas de plantas, pois ela esta relacionada com a intensidade relativa das influéncias
genéticas e ambientais na manifestacdo fenotipica dos caracteres (RAMALHO et al., 2012a).
A analise multivariada propiciou incremento nas estimativas de herdabilidade para aqueles
caracteres que apresentaram valores de baixa magnitude na analise univariada. Isto ocorreu em
funcdo de serem recuperadas mais informacdes da populagéo para estimacgédo desse e de outros

pardmetros na anélise multivariada (PIEPHO et al., 2008). Nesta condic¢do, com a presenca de
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altas estimativas de herdabilidade, tem-se um ambiente favoravel a ganhos elevados com a
selecdo (FALCONER; MACKAY, 1996; GERALDI, 1997; NEVES et al., 2011). Contudo,
vale salientar que a herdabilidade € uma propriedade ndo somente de um carater, mas também
da populacéo e das condi¢cdes ambientais as quais os individuos séo submetidos (FALCONER;
MACKAY, 1996).

Utilizando a abordagem de modelos mistos univariada, Franga et al. (2016) observaram
estimativas de herdabilidades altas para os caracteres PMV (0,91), TBH (0,86) e SST (0,84).
Vale comentar que a estimativa encontrada para a variavel SST foi bem superior a observada
na analise univariada neste trabalho. Todavia, em coincidéncia com os resultados aqui
encontrados, Burks et al. (2015) e Mocoeur et al. (2015) encontraram o menor valor de
herdabilidade para SST em seus trabalhos e afirmam que esta variavel é fortemente influenciada
pelas flutuacdes do ambiente.

Em ensaios de avaliacdo genotipica, a interacdo progénies x locais tem papel
fundamental e pode influenciar fortemente no processo de selecdo dos genotipos superiores.
Ela € resultante da combinacdo dos fatores ambientais, fisiologicos e adaptativos, associados
aos genotipos. Essa interacdo quantifica o comportamento diferenciado dos genotipos diante
das variacGes ambientais (CRUZ; CARNEIRO, 2006). Segundo Ramalho et al. (2012a), o
efeito do ambiente se deve a combinacdo de fatores previsiveis e imprevisiveis. Quando se
observa os locais em que foram conduzidos os experimentos (Lavras e Sete Lagoas), estes
apresentam diferencas com relacdo ao regime de chuvas, temperatura, altitude, dentre outras.
Esse fato justifica o efeito significativo da variancia da interacdo progénies x locais verificado
para expressao dos caracteres PMV, SST e TBH (TABELA 3). Na literatura, alguns trabalhos
sdo reportados com a cultura do sorgo sacarino, demonstrando o impacto da intera¢do progénies
X locais (SOUZA et al., 2013; LOMBARDI et al., 2018; MOCOEUR et al., 2015).

Neste trabalho, quando se observa os resultados obtidos para o carater SST, nota-se a
importancia de ensaios de estabilidade e adaptabilidade. Nas analises por locais, foi observada
a presenca de variancia genética significativa entre progénies (TABELA 1 e 2), j& na anélise
multilocais esta ndo foi observada, porém, a interagdo progénies x locais foi significativa
(TABELA 3). Esse fato demonstra que variancia genética foi inflacionada pelo efeito da
interacdo progénies x locais nos experimentos de Lavras e Sete Lagoas. Quando este efeito foi
contemplado no modelo estatistico, parte da variancia genética foi absorvida pelo mesmo. De
acordo com trabalhos de Gutjahr et al. (2013) e Murray et al. (2009), o carater SST possui uma
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heranga um pouco complexa e, assim, sofre grande influéncia do ambiente. Vrios fatores tém
impacto no teor final de sélidos soluveis totais, dentre eles: mudangas no comprimento do dia,
intensidade de radiacéo, além de alteracdes nas condicdes de solo, fertilidade do solo, resposta
diferenciadas a adubacdo (KUMAR et al.,, 2008). Em um estudo de adaptabilidade e
estabilidade de 25 cultivares de sorgo sacarino em cinco locais, De Souza et al. (2013)
observaram um efeito acentuado da interacdo para as varidveis PMV e SST.

De modo geral a analise multivariada propiciou estimativas de maior magnitude para
varios parametros. Na analise conjunta, foram obtidas maiores estimativas de variancias
genética entre progénies para quase todos os caracteres, com exce¢do de SST, e também
maiores estimativas de acuracia e herdabilidade (TABELA 3). Segundo Piepho e Mdohring
(2006), optar pela andlise multivariada ao invés da univariada serd preferivel quando os
caracteres avaliados apresentarem uma alta correlacdo genética. Segundo Schaeffer (1984), em
situacBes onde as herdabilidades para as caracteristicas avaliadas sdo iguais, a eficiéncia de
selecdo do BLUP multivariado em relagdo ao univariado, depende apenas da diferenca absoluta
entre a correlacdo genética e ambiental das variaveis analisadas. J& em estudos de simulagéo
realizados por Bauer e Léon (2008), com diferentes herdabilidades e cenéarios de correlacdo
genética e ambiental, a analise multivariada propiciou maiores estimativas que a univariada, em
situacOes onde os caracteres foram negativamente correlacionados.

Seguindo o estudo realizado por Schaeffer (1984), para os caracteres PMV e FLOR tem-
se uma situacdo na qual a analise multivariada seria muito eficiente, pois a diferenca absoluta
entre a correlacdo genética (0,83) e a residual (-0,17) foi de 1 (TABELA 4). Outra explicacédo
para o incremento significativo obtido na analise multivariada, seria a grande diferenca entre as
estimativas de herdabilidade observadas na anélise univariada aliada (TABELA 3) a uma alta
correlacdo genética observada para a maioria dos caracteres (TABELA 4) (PIEPHO;
MOHRING, 2006; RESENDE, 2007a).

O estudo realizado por Viana et al. (2010), teve como objetivo comparar a selecéo entre
e dentro de familias de meio irmé&os de milho pipoca, por meio de analise univariada e bivariada,
para os caracteres capacidade de expansdo e producdo. Como resultado, os autores observaram
gue a analise bivariada forneceu estimativas de acuracia superiores quando comparada a analise
univariada. Além disso, a superioridade da analise bivariada foi devido a grande diferenca entre
correlacdo genetica e ambiental. Conclusfes semelhantes foram obtidas por outros autores
trabalhando com seringueira (COSTA et al., 2002), sorgo granifero (ALMEIDA FILHO et al.,
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2016), milho (MENDONCA et al., 2017), milho doce (ENTRINGER et al., 2016) e milho
pipoca (EMATNE et al., 2018).

Em um programa de melhoramento é importante identificar os caracteres que
apresentam alta correlagdo com o carater principal com maior efeito direto no sentido favoravel
a selecdo, a fim de que a resposta correlacionada por meio da selecdo indireta seja eficiente
(CRUZ; CARNEIRO, 2006; LEITE etal., 2017; LOMBARDI et al., 2015; PARRELLA, 2011).
Uma alta estimativa da correlacédo facilita o processo de selecdo de gendétipos que atendam as
exigéncias do mercado, ou seja, permite ao melhorista selecionar ou reduzir, 0 nimero de
caracteristicas a serem avaliadas, sem a necessidade de medi¢des adicionais (RAMALHO et
al., 2012a). Este trabalho sugere a possibilidade de ganho futuro com a selecéo indireta, uma
vez que foi observada uma correlacdo genética de alta magnitude e positiva entre TBH e o
restante dos caracteres (TABELA 4). Segundo Falconer e Mackay (1996), a correlacdo alta e
positiva é um indicativo que os caracteres sdo controlados pelos mesmos genes ou sao genes
ligados muito proximos.

Na literatura, trabalhos foram realizados visando estimar as correlagdes existentes entre
0s caracteres normalmente avaliados na cultura do sorgo sacarino. Franca et al. (2016), também
observaram uma alta correlacdo genética entre os caracteres PMV e TBH (0,80). Estimando a
correlacdo genética através dos BLUPs, Ritter et al. (2008) observaram uma estimativa de
correlacdo genética muito proxima a que foi encontrada neste trabalho para os caracteres FLOR
e AP. Os autores ainda encontraram uma correlacdo de baixissima magnitude e negativa entre
os caracteres FLOR e SST, assim como Shukla et al. (2017). Em contrapartida, Murray et al.,
(2008b) estimaram uma correlagdo genética moderada e positiva para FLOR e SST. Esta
correlagéo positiva seria um complicador nos programas de melhoramento de sorgo sacarino,
pois dificultaria a selecdo de geno6tipos mais precoces e com maior capacidade de producéo de
acucares.

No sorgo sacarino o acimulo de agucares ocorre apos o florescimento (ALMODARES;
HADI, 2009; RATNAVATHI et al., 2011; REGASSA; WORTMANN, 2014), portanto, é
desejavel selecionar progénies que sejam precoces e com elevado teor de agucar. A selecdo de
gendtipos mais precoces € interessante do ponto de vista préatico, pois o plantio do sorgo ocorre
em areas de renovacgdo de canaviais que ocorrem normalmente de cinco em cinco anos e, com

isso, disponibiliza-se mais cedo a area para novo plantio de cana. Contudo, vale destacar que o
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avanco de progénies com diferentes dias para florescimento é interessante, pois permite uma
melhor distribuigéo das atividades durante a colheita.

No que concerne a sele¢do, uma questdo sempre em destaque € acerca da estratégia de
selecdo multicaracteres a ser adotada, uma vez que o ideétipo envolve uma série de
caracteristica de interesse. Para sorgo sacarino, o ide6tipo consiste em uma produtividade
minima de biomassa de 60 t ha, extragdo minima de aglcar total de 80 kg t* de biomassa,
contetido minimo de agtcar total no caldo de 12,5%, producdo minima de etanol de 60 L t* de
biomassa e periodo de utilizacao industrial minimo de 30 dias (PARRELLA, 2011; BOREM et
al., 2013). Sabendo disso, 0 melhorista necessita selecionar baseando-se em varios caracteres,
e uma forma de aumentar o éxito com a selecdo é pela utilizacdo dos indices de selecéo, visto
gue esses permitem a selecdo simultdnea de varias caracteristicas de interesse (CRUZ;
CARNEIRO, 2006; RAMALHO et al., 2012a; RESENDE, 2004).

Quando a selecdo é praticada em determinado carater, normalmente ird proporcionar
alteracbes em outras, em virtude de correlacbes genéticas. Tal fato € denominado resposta
correlacionada a selecdo e o seu sentido pode ou nao ser de interesse do melhorista (CRUZ;
CARNEIRO, 2006). Neste estudo, a selecdo direta proporcionou resultados conjuntos
satisfatorios em ganhos indiretos para quatro das cinco caracteristicas avaliadas (AP, PMV,
SST e TBH) (FIGURA 1). Segundo Hallauer (1980) a alta correlagdo genética obtida entre as
variaveis, aliada a alta herdabilidade nas caracteristicas secundarias, tende a propiciar ganhos
genéticos satisfatorios para todas. Em situacdes como esta, a resposta com a selecdo é rapida e
bastante eficiente (BERNARDO, 2002). Trabalhando com a cultura da cana-de-agucar, Dutra
Filho et al. (2012) constataram que é possivel obter ganhos genéticos satisfatorios para um
conjunto de caracteristica pela préatica da selecéo direta. Por outro lado, Martins et al. (2003),
trabalhando com eucalipto, observaram que a eficiéncia da selecdo univariada direta e indireta
em eucalipto ndo proporcionaram resultados conjuntos satisfatorios em ganhos nas
caracteristicas avaliadas.

O indice de Mulamba e Mock ¢é baseado no ordenamento dos genotipos quanto ao
carater desejado e, posteriormente, na soma destes postos, baseado nos multiplos caracteres
(CRUZ; CARNEIRO, 2006). Neste trabalho verificou-se que este indice ndo se mostrou
promissor, pois apresentou as menores estimativas de ganho com a selecdo para os caracteres
PMV e TBH na abordagem univariada e AP, PMV e TBH na anélise multivariada (FIGURA

1). A ineficiéncia na obtencdo de ganhos satisfatorios na cultura do sorgo sacarino pelo indice
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de Mulamba e Mock, também foi observado por Franca et al. (2016), por meio da abordagem
de modelos mistos univariada, uma vez que este indice propiciou as menores estimativas de
ganho com a selecdo para todos os caracteres mensurados pelos autores, sendo alguns
semelhantes aos aqui utilizados (PMV, SST e TBH). Por outro lado, trabalhando com familias
de irmdos completos em cana-de-acucar, Almeida et al. (2014) observaram a grande
possibilidade de sucesso no programa de melhoramento utilizando-se o indice de Mulamba e
Mock, o qual permitiu ganhos genéticos simultaneos superiores.

A utilizacdo do indice aditivo aliado a abordagem univariada, ndo se mostrou
promissora, uma vez que proporcionou estimativas de ganho muito baixas. Para o carater TBH,
sua estimativa de ganho foi a menor dentre todos as estratégias utilizadas (FIGURA 1). Isso
seria um problema, uma vez que TBH é um carater diretamente relacionado a producao de
etanol (LOMBARDI et al., 2015). Entretanto, sua utilizacdo aliada a abordagem multivariada
se mostrou muito eficiente, propiciando estimativas de ganho iguais aquelas obtidas pela
selecdo direta com a abordagem multivariada.

Em um estudo realizado com a cultura do milho, Mendonca et al. (2017) buscaram a
selecdo de genotipos que agregassem as caracteristicas tolerancia a estresse por nitrogénio e
uso eficiente do nitrogénio. Os pesquisadores optaram pela utilizagdo da abordagem univariada
e multivariada, aliada a varios indices de sele¢do, dentre eles, o indice aditivo e o de Mulamba
e Mock. Para a analise multivariada foi observado um incremento nas estimativas de ganho
com a selecdo e ambos 0s indices proporcionaram estimativas de ganho muito proximas, seja
na abordagem univariada ou na multivariada. Contudo, resultados divergentes foram obtidos
por Entringer et al. (2016), com milho doce. Os autores concluiram que o uso do indice aditivo
aliado a abordagem multivariada proporcionou maiores estimativas de ganho e foi mais
eficiente na selecdo de progénies do que o indice de Mulamba e Mock. Este ultimo, esta de
acordo com os resultados encontrados neste trabalho.

Pelo indice FAI/BLUP, em ambas abordagens testadas, todas caracteristicas foram
explicadas por apenas um fator. Esse fator € uma variavel abstrata e adicional que foi obtida
pela reducéo das cinco caracteristicas originais na analise de componentes principais. O motivo
de todas as variaveis terem sido agrupadas em um fator, significa que todas tém alta correlacdo
entre si (CRUZ; CARNEIRO, 2006). A utilizagcdo do indice FAI/BLUP com os BLUPs
multivariados se mostrou uma alternativa interessante, visto que neste trabalho proporcionou

ganhos equilibrados para quase todos as variaveis, sendo que, para o carater TBH, sua
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estimativa foi muito proxima daquela obtida com a selegdo direta e pelo indice aditivo.
Entretanto, a estimativa para o ganho com FLOR foi a mais alta quando comparada as outras
estratégias. Esses resultados indicam a eficiéncia do indice FAI/BLUP em proporcionar ganhos
desejaveis para um conjunto de caracteres que tem grande impacto na producao de etanol, mas
ao mesmo tempo, dificultaria a selecéo de progénies mais precoces.

Os idealizadores do FAI/BLUP (ROCHA et., 2017) utilizaram as médias BLUP
univariadas, afirmando que a andlise de fatores contemplaria a correlacdo existente entre as
variaveis. Todavia, neste trabalho, foi observado que o uso do FAI/BLUP baseado nas médias
BLUP multivariadas propiciou um incremento de maior magnitude nas estimativas de ganho
com a selecdo para esse indice.

Foi observada a eficiéncia deste indice, quando comparado ao indice classico de Smith
e Hazel (ROCHA et., 2017). Os autores afirmam que o FAI/BLUP proporcionou a selecao de
genotipos de capim elefante sem a necessidade de atribuir pesos aos caracteres e proporcionou
ganhos genéticos equilibrados em sentido desejavel para todos os caracteres mensurados,
enguanto que, o indice classico, previu ganhos genéticos indesejaveis para algumas variaveis.
Visando a selecdo de familias endogamicas de feijoeiro através do indice FAI/BLUP, Nunes
(2017) afirmou que o indice foi eficiente em proporcionar ganhos equilibrados para um
conjunto de caracteres, mesmo na presenca de interacdo genotipos x ambientes, e proporcionou
a selecdo de familias com um elevado potencial, visando a extragdo de linhagens. Por ser um
indice proposto a pouco tempo, relatos de sua utilizacdo na literatura ainda sao escassos.

Assim como ocorreu para as estimativas de acuracia, herdabilidade e pardmetros
genéticos, a abordagem multivariada também gerou uma melhor eficiéncia na seleco dos
genotipos superiores, resultando em estimativas de ganho com a selecdo mais elevada do que

aquelas obtidas com base na abordagem univariada.
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6 CONCLUSOES

A analise multivariada proporcionou estimativas de parametros genéticos e predicdes
de valores genéticos mais acurados em relacdo a analise univariada.

A selecdo direta para o cardter TBH e o indice FAI/BLUP, resultaram em estimativas
de ganhos genéticos equilibrados, tanto na abordagem univariada como na abordagem
multivariada, possibilitando a identificacdo de progénies que associam elevados desempenhos
agrondmicos.

O procedimento multivariado propiciou ganhos muito proximos para todas as
estratégias de selecdo, e mostrou-se superior ao procedimento univariado, propiciando maiores

estimativas de ganho com a selecéo.
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